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در محدوده  )Phoenicurus phoenicurus(  سرخ معمولي دم يا گونه درونتغييرات 
  COI نشانگر ستيزبا استفاده از پالئاركتيك  از ايران تا غربآن  پراكنش

 2آباديان عليمنصور  و *1سيدمحمود قاسمپوري ،1زهره نصيري

   زيست روه محيطگدانشكده منابع طبيعي و علوم دريايي،  دانشگاه تربيت مدرس،نور،  1
  شناسي زيستدانشگاه فردوسي، دانشكده علوم، گروه   مشهد،2

  15/9/95 :تاريخ پذيرش  20/4/95 :تاريخ دريافت

 چكيده

سرخ  دم. دهند ، تغييرات ژنتيكي و مورفولوژيكي بالايي را از خود نشان مييا گونه دروننادر تغييرات  صورت بهها  برخي از گونه
بالاتر از  يا گونه درونتغييرات  از پرندگاني است كه در ناحيه جغرافيايي پراكنش خود داراي )Common Redstart(معمولي 

 )COI( سيتوكروم اكسيداز سي زير واحد يك ژن ازنظروجود دو دودمان متفاوت . باشدخود مي رگونهيزحد آستانه براي هردو 
سرخ معمولي نسبت به تغييرات فاصله جغرافيايي و  دم يا گونه روندهدف از مطالعه حاضر، بررسي تغييرات . رويت شده بود قبلاً

و  93هاي برداري در بهار سالنمونه. باشد ، شيب ژنتيكي و وضعيت فيلوجغرافيايي آن مييا گونه دروناثر آن در ميزان واگرايي 
درخت  نتايج. ژن تحليل شد هاي بانكباتفاق نمونه PCRهاي حاصل از  آوري صورت گرفت و توالي گاه جوجهاز زيست 94

Bayesian را براي ژن  %100با احتمال پسين  جداشده، دو كلاد اصليCOI هاي هاپلوتايپي، دو كلاد شبكه. تائيد كرد
هاي مجزا براساس منطقه جغرافيايي درون  اما هاپلوگروپ. جدا از هم تاييد كرد صورت بهدر درخت تبارشناسي را  شده يلتشك

اگرچه روند مثبت نمودار بيانگر كاهش درون در نمودار تغييرات جريان ژني به فاصله جغرافيايي، . مشاهده نشد شبكه هاپلوتايپي
يك متغير مستقل بر  عنوان به، فاصله جغرافيايي = 03/0R² باشد اما با توجه به ضريب رگرسيون آميزي به ازاي افزايش فاصله مي

هاي متعلق به تركيه  دهد كه جمعيت نشان مي PCoAهمچنين تحليل . )<05/0P( تدار نداشته اس روي فاصله ژنتيكي اثر معني
مجزا  صورت بهها  باشد، از ساير جمعيت هاي منطقه ايران و روسيه و چك نزديكتر مي كه به لحاظ ژنتيكي به جمعيت حال يندرع

 .گشا باشدها راهتواند در تائيد برخي يافتهگذاري ميحلقه. است قرارگرفته

  PCoAفاصله جغرافيايي به ژنتيكي،  شبكه هاپلوتايپي، سرخ معمولي، ، دميا گونه درونتغييرات : كليدي هاياژهو

  ghasempm@modares.ac.ir  :، پست الكترونيكي 09111530332: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
شود  شناسي تلقي مي واحد بنيادي در زيست عنوان بهنه گو

ي، شناخت زيست ازجملهي و تعاريف متعدد) 21(
ي آن مطرح شده برا تبارشناختي، تكاملي و يشناخت بوم

واسطه طبيعت ذاتي گونه به  شناسي به لحاظ زيست. است
هاي  معيارهايي همچون جدايي توليدمثلي و نه شباهت و

اما هريك از  ).27 و14(ظاهري قابل تشخيص است 
اي  تعاريف گونه داراي نقايصي در توضيح حدود گونه

مربوط به ريف اجنجال در تع قرن مينكه منجر به  باشد مي
ها  هاي استنتاج مرزها و تعداد گونه ، روشبندي گونه طبقه

بندي  هاي تجربي زيادي در دو طبقه روش .)11(شده است 
 و يلوژنيف درختهاي مبتني بر  اصلي يعني روش

وجود  يا گونهبراي تعيين حدود غيردرختي،  يها روش
اي  تعيين حدود گونه ،هاي مبتني بر درخت روش در. دارد

هاي مرتبط با توپولوژي درخت فيلوژني  براساس ويژگي
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هاي  د و روشباش مي )نيايي، تطابق با جغرافيا تك(
از وجود و عدم  ميرمستقيغنيز براساس استنتاج غيردرختي 

   ).32(وجود جريان ژن تمركز دارد 

فراد يك گونه از رود ا معمول انتظار مي طور بهاگرچه 
ها  تغييرات ژنتيكي كمي برخوردار باشند اما برخي از گونه

سطوح بالايي از تغييرات ژنتيكي و مورفولوژيكي را 
در حدود . دهند از خود نشان مي يا گونه درون صورت به

 تنوعسال پيش ريچارد لونتين به اين نتيجه رسيد كه  30
كرد  ديتائست و ا يعيرطبيغ شدت به يا گونه درون راتييتغ

و انتخاب طبيعي توضيحات احتمالي  تيكيژنكه رانش 
دليل نرخ به ).26(كند  براي اين حقيقت را فراهم مي

تكاملي سريعتر تغييرات در ژنوم ميتوكندريايي نسبت به 
 بيوماركر در نشان عنوان بهاي، استفاده از آن  ژنوم هسته

). 3(افته است كاربرد ي يا گونه دروندادن تغييرات ژنتيكي 
ميتوكندريايي با  علاوه بر اين، كاربرد بيوماكرهاي ژنوم

و آشكار  يا گونه درونتوصيف الگوهاي ساختار ژنتيكي 
كارآمدي را براي  نسبتاًهاي واگرا، رويكرد  كردن دودمان

). 12 و 9، 5(كند  هاي جديد فراهم مي تشخيص گونه
مرتبه  20 ها بطور متوسط در درون گونه COIواگرايي ژن 

ها بوده و فاصله مشخصي بين واگرايي  كوچكتر از بين گونه
مفهوم وجود دارد به همين دليل  يا گونه نيبدرون و 
 يا گونه نيبو مرز آن با تغييرات  يا گونه درونتغييرات 

نوكلئوتيدي  628پايه و اساس استفاده از يك قطعه  عنوان به
ها  ايي گونهدر شناس  COI از ژنوم ميتوكندريايي يعني

 10(اين فاصله باركد، حد آستانه . است داكردهيپكاربرد 
را براي ) اي مرتبه بزرگتر از ميانگين واگرايي درون گونه

كارائي اين ژن نموده است و فراهم  يا گونه نيبتعريف مرز 
اي و  در نشان دادن اختلاف بالا بين دو فاصله درون گونه

گونه  260بررسي  با اولين مطالعات با يا گونه نيب
به . )18 و17( آور در آمريكاي شمالي تائيد شد جوجه

پراكنش  ين ژن كارايي خود را در بازشناسيا همين ترتيب
، 8(ها و الگوهاي جغرافياي زيستي نشان داده است  گونه

  ).2 و1

 اي كوچك و پرنده )Common Redstart(سرخ معمولي  دم
و خانواده  Passeriformes سانان مهاجر از راسته گنجشك

  (Linnaeus 1758) علمي بانام  Muscicapidae ها گير مگس

Phoenicurus  phoenicurus  اصلي  رگونهيزدو  بوده كه از
برخوردار   samamisicus و  phoenicurus  يها نام با

سرخ معمولي در پالئاركتيك  دم ،درمجموع). 13( است
 گونه نياادآور پراكنش وسيعي دارد و بيشترين جمعيت ز

در   phoenicurus رگونهيز). 7(كند  در اروپا زيست مي
، شمال غربي آفريقا، شرق )جنوب شرقي آن رازيغ به(اروپا 
غير زادآور  صورت بهركز سيبري و شمال مغولستان، و تا م

در جنوب   samamisicus رگونهيز. در آفريقا پراكنش دارد
بالكان و يونان به سمت شرق تركمنستان، جنوب 

غيرزادآور در شمال شرقي  صورت بهازبكستان، ايران و 
بارزترين . است شدهعربستان گسترده  رهيجز شبهآفريقا و 

اول، لكه  رگونهيزبا  رگونهيزوجه تمايز جنس نر اين 
ترين حد  پاييندر ايران،  ).10( است شده انيببال  يدرويسف

البرز و لكه  هاي شمالي سرخ معمولي در دامنه حضور دم
   ).7(باشد  مي وچكي در جنوب كشورك

سرخ معمولي دو دودمان  دهد كه در دم مطالعات نشان مي
وجود دارد كه ميزان اين واگرايي  COI ژن ازنظرمتفاوت 

 راتييتغ يدارا ها سرخ دم. باشد ميK2P درصد  5 اندازه به
 ييايجغراف هيناح در آستانه حد از تربالا يا گونه درون

 رگونهيز دو هر در راتييتغ نيا هك ندباش يم خود پراكنش
به بعد، تغييرات درون  2010از سال . است مشاهده قابل
در ناحيه جغرافيايي سرخ معمولي  براي دماي بالا  گونه

به در آن كه ) 19 و 22(است  شده گزارش پالئاركتيك
تغييرات ژنتيكي، ميزان تمايز شيب مواردي از قبيل 

اروپايي، تركيه و ايران ها در كشورهاي مختلف  جمعيت
كافي توجه نشده، لذا اين مطالعه سعي دارد ضمن  اندازه به

، به فواصل گونه نيا نشان دادن تفاوت دودماني بين افراد
 .اشاره داشته باشد هاپلوتايپي يها شبكهكلادي و وضعيت 

سرخ  اي دم هدف از اين مطالعه، بررسي تغييرات درون گونه
نسبت به تغييرات  گونه نيانش معمولي در محدوده پراك
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باشد و اينكه فاصله جغرافيايي تا چه  فاصله جغرافيايي مي
سرخ، شيب ژنتيكي و  اي دم اندازه در واگرايي درون گونه

  .باشد وضعيت فيلوجغرافيايي گونه دخيل مي

  هاروشمواد و 
در اين مطالعه مربوط  كاررفته بههاي  نمونه: رداريب نمونه

 2000تا  1600با ارتفاع  ز شمال ايرانبه چهار منطقه ا
 اي كدير، منطقه منطقه) الف .است متري از سطح دريا

بخش ع از تواب كوهستاني در نيمرخ شمالي البرز مركزي
طول و عرض با  استان مازندران در شهرستان نوشهر كجور

 36 شرقي و ثانيه56/29دقيقه و  27درجه،  51جغرافيايي
 منطقه) بو شمالي  ثانيه 81/50دقيقه و  26درجه، 

شهرستان خلخال در استان اردبيل با طول و عرض 
 37شرقي و ثانيه  87/49دقيقه و  31درجه،  48جغرافيايي 

از  برداري نمونهكه  ،شمالي ثانيه 43/25دقيقه و  37 درجه،
همچنين  .انجام گرديد 93 -94هاي  در طي سالها  آن
دو  از 87- 89هاي  برداري در سال هاي حاصل از نمونه داده

مازيچال شهرستان كلاردشت استان ) ج: ديگرمنطقه 
دقيقه و  3درجه،  51مازندارن با طول و عرض جغرافيايي 

ثانيه  23/0دقيقه و  32درجه،  36ه شرقي و ثاني 83/16
منطقه جيكا استان گلستان با طول و عرض ) شمالي و د
 36ثانيه شرقي و 16/33دقيقه و  19درجه،  54جغرافيايي

هاي  داده عنوان بهنيز ثانيه شمالي  50/35دقيقه و  35درجه، 
قرار  مورداستفادهاز بانك ژن دريافت و تكميلي براي ايران 

خون از عدد نمونه  16 درمجموع ).1شكل (گرفت 
هاي معمولي به دام افتاده در  سرخ دمسياهرگ زيرين بال از 

آوري و در  جمع) بهار(زادآوري گونه  در فصلتور نامرئي 
 شده آوري جمع مونهن عدد 16از . بافر كويين نگهداري شد

نر  3بوده كه نر  جنسمتعلق به آن عدد  8 ،منطقه كدير از
 سفيد لكه داراي نر 5 و) اول زيرگونه(بالي  سفيد لكهفاقد 
 4 ها از مابقي نمونه ،گيرد برميرا در  )دوم زيرگونه( بالي

به  ديگر نيز مربوطعدد  4ماده و  جنسبه مربوط عدد 
  .)2شكل ( نابالغين بود

PCR استخراج: يابي و تواليDNA   از نمونه خون، توسط
 صورت گرفت پروتكل طبق )Salt Method( روش نمكي

آغازگرهاي توسط  COI  قطعه ژن ميتوكندريايي ).6(
 .تكثير شد) 1جدول( نظر موردعمومي با برنامه دمايي 

 برايمراز پليجهت واكنش چرخه  موردنيازمقادير مواد 
 l µآب مقطر استريل تزريقاتي، l µ 25 -20آغازگر اول،

 BirdR1از هر دو آغازگر BirdF1،l µ5/0آغازگر 75/0
براي . باشد مي شده استخراج DNAاز  l µ 3و BirdR2و

 l µ1آب مقطر استريل تزريقاتي،  l µ19آغازگر دوم
 شده استخراج  DNAاز l µ 4و ARآغازگر AF،l µ1آغازگر
آماده  خشك PCR هاي يال وكه داخل  باشد مي موردنياز

آنزيم  25/0به ازاي هر نمونه همچنين  . شوند ريخته مي
بعد از  .گردد جداگانه اضافه مي تصور بهمراز  تك پلي

يابي به  ها جهت توالي نمونهدر انتها  PCRانجام فرآيند 
  .شركت ماكروژن كره ارسال گرديد

 Bioedit افزار نرمها توسط  توالي: ها داده ليوتحل هيتجز
ويرايش و مورد شده  سازي مرتبدستي  صورت به )16(

وتيد براي هر نوكلئ 528در انتها توالي به طول . قرارگرفت
در مرحله بعد براي اطمينان از عدم  .نمونه به دست آمد

  افزار نرمها در  هاي متوقف كننده توالي وجود كدون
MEGA6  )33( تحليل بيزين با  .قرارگرفتند موردبررسي

 Markov( كارلو مونتاستفاده از روش زنجيره ماركوف 
Monte Carlo Chain ( افزار نرمباMrBayes3.2.2  نجام ا

 Ficedula  سرخ گير سينه كه در آن مگس) 20( شد

parvaاست شده  گرفتهدر نظر  بيروني روهگ عنوان به .
ميليون تكرار با  باده، كارلو مونتزنجيره ماركوف يند افر
نتيجه (نسل  1000قبلي انتخاب درخت در هر  فرض شيپ

اين تحليل با انتخاب يك . اجرا گرديد) درخت 000/100
درخت اول  5000. شود طور تصادفي شروع ميدرخت به 

براي حفظ سطح اطمينان ناديده گرفته و مقدار احتمال 
 .شود محاسبه مي مانده يباقهاي  اوليه براي ساير درخت

 Minimum(ترسيم شبكه هاپلوتايپي برمبناي حداقل فاصله 

Spanning(  افزار نرمتوسطPopART  )25 (صورت گرفت.  
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  )COI(يمرهاي مورد استفاده براي ژن سيتوكروم اكسيداز سي زير واحد يك توالي پرا -  1جدول 
گاهيجا(′3-′5)توالي پرايمرهادماي اتصال آغازگرها منابع  

)13(  94◦CF:5'-TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC-3'  
R:5'-ACGTGGGACATAATTCCAAATCCT-3'  

R:5'-ACTACATGTGAGATGATTCCGAATCCAG-3'

BirdF1
BirdR1 
BirdR2 

)28(  94◦C F: 5'- AACCAACCACAAAGACATTGG -3' 
R: 5'- CCATGTAGCCGAATGGTTCT-3'

AF 
AR 

  
  باشد هاي معمولي تابستان گذران مي سرخ آوري دم تصوير منطقه موردمطالعه كه مكان جوجه -1شكل 

  PCoA تحليل فاصله ژنتيكي به فاصله جغرافيايي و تحليل
  GenALEx6.5افزار  نرمتوسط  هاي هاپلوئيد داده براي

ها  گيري فاصله ژنتيكي بين جمعيت اندازه). 29(انجام شد 
معادل انجام شد كه در آن AMOVAتوسط آزمون 

در تحليل فاصله ژنتيكي به . شود در نظر گرفته مي  FSTبا
بار  999ها با  ، دادهMantel testفاصله جغرافيايي توسط 
ماتريس ضريب همبستگي  %95ي براي تخمين احتمال بالا

در  1تا  -1بين اعداد  )r(ضريب همبستگي . جا شد به جا
دهد كه ضريب  نشان مي  P>05/0احتمال . حال تغيير است

مقادير . باشد مي 0داري متفاوت از  همبستگي به طور معني
r  شدت همبستگي بين فاصله جغرافيايي و ژنتيكي را نشان

دهد كه براي  نشان مي) 31( 1993در سال رولف . دهد مي
7/0<r ) همبستگي، ) هاي منفي براي همبستگي - 7/0يا

داري متفاوت از صفر باشد، ضعيف  حتي زماني كه معني
دار بين فاصله جغرافيايي و  زماني كه پيوستگي معني. هستند

ژنتيكي يافت شد نمودارهاي پراكندگي به دست آمده مورد 
  .گيرند وتحليل قرار مي تجزيه

 ايجنت

 34در كنار استفاده از Bayesian انجام تحليل  منظور به
در ايران، از  شده انجامهاي  يبردار نمونهنمونه حاصل از 

نروژ، (متعلق به شش منطقه ديگر  COIتوالي ژن  182
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نيز استفاده شد ) تركيه، چك، روسيه، صربستان، اسپانيا
سرخ  توالي در ناحيه پراكنش دم 216در نهايت ). 2جدول (

وتحليل  يهتجزجفت نوكلئوتيد مورد  528معمولي با 
در درخت حاصل از تحليل مذكور، دو كلاد . قرارگرفت

. هاي معمولي به دست آمد سرخ در دمCOI اصلي براي ژن 

از يكديگر جدا شده و  100اين دو كلاد با احتمال پسين 
هاي ايران، تركيه و روسيه  بخشي از نمونه Aدر كلاد 

ك هاپلوگروپ با احتمال پسين مشابه از ساير ي صورت به
  ).3شكل (ها مجزا گشته است  نمونه

  
، بالا( و نابالغ آن) راست، بالا( به همراه جنس ماده) تصاوير پايين( سرخ معمولي شده توسط نگارنده از جنس نر دو زيرگونه دم گرفته تصاوير -2شكل 

  )چپ
  يافت شده استدردر اين تحقيق كه از بانك ژن  كاررفته بهسرخ معمولي  مربوط به پراكنش دم COIهاي  توالي -2جدول

  شماره  كد  منطقه شمارهكدمنطقهشمارهكد منطقه
Norway  JX970736 107  Norway JX970783 54 Norway JX9708

35 
1  

Norway  JX970735 108  Norway JX970782 55 Norway JX9708
34  2  

CzechRepublic  JX970734 109  Norway JX970781 56 Czech 
Republic 

JX9708
33 

3  

Turkey  JX970733 110  Norway JX970780 57 Norway JX9708
32  4  

Spain  JX970732 111  Norway JX970779 58 Norway JX9708
29  5  

Norway  JX970731 112  Czech 
Republic 

JX970778 59 Russia JX9708
28  6  

Russia  JX970730 113  Norway JX970777 60 Norway JX9708
27  7  

Norway  JX970729 114  Spain JX970776 61 Norway JX9708
26  8  

Spain  JX970728 115  Norway JX970775 62  Norway JX9708
25  9  

Norway  JX970727 116  Norway JX970774 63  Norway JX9708
24  10  

Czech_Republ
ic  JX970726 117  Russia JX970773 64  Norway JX9708

23  11  
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Norway  JX970725 118  Norway JX970772 65  Norway JX9708
21  12  

Norway  JX970724 119  Russia JX970771 66  Norway JX9708
20  13  

Norway  JX970723 120  Norway JX970770 67  Norway JX9708
19  14  

Norway  JX970722 121  Norway JX970769 68  Norway JX9708
18  15  

Norway  JX970721 122  Norway JX970768 69  Iran JX9706
33  16  

Norway  JX970719 123  Serbia JX970767 70  Norway JX9708
17  17  

Norway  JX970718 124  Norway JX970765 71  Norway JX9708
16  18  

Serbia  JX970717 125  Norway JX970764 72  Russia JX9708
14  19  

Norway  JX970716 126  Norway JX970763 73  Norway JX9708
13  20  

CzechRepublic  JX970715 127  Czech 
Republic 

JX970762 74  Norway JX9708
12  21  

Norway  JX970713 128  Russia JX970761 75  Spain JX9708
11  22  

Norway  JX970712 129  Norway JX970760 76  Norway JX9708
10  23  

CzechRepublic  JX970711 130  Norway JX970759 77  Norway JX9708
09  24  

Norway  JX970710 131  Norway JX970758 78  Norway JX9708
08  25  

Norway  JX970709 132  Turkey JX970757 79  Norway JX9708
07  26  

CzechRepublic  JX970708 133  Norway JX970756 80  Spain  JX9708
06  27  

Russia  JX970707 134  Norway JX970755 81  Czech 
Republic  

JX9708
05  28  

Norway  JX970706 135  Norway JX970754 82  Norway  JX9708
02  29  

CzechRepublic  JX970705 136  Norway JX970753 83  Serbia  JX9708
01  30  

Norway  JX970704 137  Norway JX970752 84  Norway  JX9708
00  31  

Norway  JX970701 138  Norway JX970751 85  CzechRepubli
c  

JX9707
99  32  

Turkey  JX970700 139  Spain JX970750 86  Norway  JX9707
97  33  

CzechRepublic  JX970699 140  Czech 
Republic 

JX970749 87  Norway  JX9707
96  34  

Norway  JX970698 141  Norway JX970748 88  Norway  JX9707
95  35  

Spain  JX970697 142  Norway JX970747 89  Norway  JX9707
94  36  

Turkey  JX970696 143  Russia JX970746 90  Norway  JX9707
92  37  

Norway  JX970695 144  Norway JX970745 91  Turkey  JX9707
91  38  

Norway  JX970694 145  Norway JX970744 92  Norway  JX9707
90  39  

Norway  JX970693 146  Czech JX970743 93  Russia  JX9707
89  40  

Norway  JX970692 147  Norway JX970742 94  Turkey  JX9707
88  41  

Norway JX970691 148  Serbia JX970741 95  Norway  JX9707
87  42  

Serbia  JX970689 149  Norway JX970740 96  Norway  JX9707
86  43  

Norway  JX970688 150  Norway JX970738 97  Norway  JX9707
84  44  

Norway JX970667 151  NorwayJX97067698  Russia JX9706
86 

45  
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Norway JX970666 152  RussiaJX97067599  Norway JX9706
85 

46  

Turkey JX970664 153  NorwayJX970674100  Turkey JX9706
84 

47  

Spain JX970663 154  NorwayJX970673101  Norway JX9706
83 

48  

Norway JX970662 155  NorwayJX970672102  Norway JX9706
82 

49  

Norway JX970661 156  NorwayJX970671103  Norway JX9706
81 

50  

Norway JX970659 157  TurkeyJX970670104  Norway JX9706
80 

51  

Norway JX970658 158  TurkeyJX970669105  Turkey JX9706
79 

52  

Norway JX970657 159  NorwayJX970668106  Norway JX9706
78 

53  

Iran JX970804 188  Czech_Repub
lic

JX970642174  Czech_Repub
lic 

JX9706
56 

160  

Iran JX970803 189  NorwayJX970640175  Norway JX9706
55 

161  

Iran JX970798 190  RussiaJX970639176  Norway JX9706
54 

162  

Iran JX970793 191  Czech_Repub
lic

JX970638177  Norway JX9706
53 

163  

Iran JX970766 192  NorwayJX970637178  Norway JX9706
52 

164  

Iran JX970739 193  NorwayJX970636179  Russia JX9706
51 

165  

Iran JX970737 194  Czech_Repub
lic

JX970635180  Turkey JX9706
50 

166  

Iran JX970720 195  TurkeyJX970634181  Norway JX9706
49 

167  

Iran JX970714 196  NorwayJX970632182  Czech_Repub
lic 

JX9706
48 

168  

Iran JX970687 197  TurkeyJX970631183  Russia JX9706
47 

169  

Iran JX970677 198  IranJX970831184  Norway JX9706
46 

170  

Iran JX970665 199  IranJX970830185  Norway JX9706
45 

171  

Iran JX970660 200  IranJX970822186  Norway JX9706
44 

172  

   IranJX970815187  Norway JX9706
43 

173  
سرخ معمولي كه  هاي دم ميانگين فاصله ژنتيكي بين جمعيت

 اند قرارگرفته Bو  Aدر ايران زادآوري دارند و در دو كلاد 
در شبكه هاپلوتايپي . محاسبه شد K2P 09/5مقدار 

شده در  يلتشكتوالي، دو كلاد  216شده براساس  يمترس
دو شبكه هاپلوتايپي مجزا از  صورت بهدرخت تبارشناسي 

هاي  اما هاپلوگروپ). 4شكل (ييد قرارگرفتند تأورد هم م
مجزا براساس منطقه جغرافيايي درون شبكه هاپلوتايپي 

شود در دو  شود و همانطور كه مشاهده مي ديده نمي
از . است شده پراكندهمختلط  صورت بههاپلوگروپ اصلي 
يكي از دو درفقط كشور تركيه  موردنظرميان هفت منطقه 
دهد فقط يك  شود كه نشان مي د ديده ميهاپلوگروپ موجو
  . سرخ معمولي در اين منطقه وجود دارد هاپلوگروپ از دم

 صورت به) yمحور (تغييرات فاصله ژنتيكي  5در شكل 
جهت بررسي  )xمحور(تابعي از تغييرات فاصله جغرافيايي 

تر به اين پرسش كه آيا جدايي ژنتيكي  تر و پاسخ قاطع دقيق
. فيايي است يا خير، نشان داده شده استتابع جدايي جغرا

ي جغرافيايي و ژنتيكي با  ي ميزان همبستگي فاصله رابطه
 Aهاي موجود در كلاد  در جمعيت استفاده از آزمون مانتل

ي جوجه آور منطقه البرز را بطور ها نمونهبررسي شد، زيرا 
اگرچه روند مثبت تابع شاخص جريان . نسبي پوشش داد
غرافيايي بيانگر كاهش درون آميزي به ازاي ژني به فاصله ج

باشد اما گفتني است با توجه به ضريب  افزايش فاصله مي
يك متغير  عنوان بهفاصله جغرافيايي = R² 03/0رگرسيون

 دار نداشته است مستقل بر روي فاصله ژنتيكي اثر معني



 1396، 2، شماره 30جلد                                                                   )                      مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي جانوري 

251 

)05/0P>.(  همچنين نمودارPCoA  شده  يمترس)6شكل (
هفت  بندي جمعيتي به يمتقستوالي مذكور با  216براي 

جمعيت نروژ، ايران، تركيه، روسيه، چك، اسپانيا، صربستان 
حال  يندرعهاي متعلق به تركيه  دهد كه جمعيت نشان مي

هاي منطقه ايران و روسيه و  كه به لحاظ ژنتيكي به جمعيت
مجزا  صورت بهها  باشد، از ساير جمعيت چك نزديكتر مي

 روسيه، هاي يك جمعيت مؤلفهبراساس . است هقرارگرفت
در  ياند ول جداشده ها يتجمع يراز سا صربستان و چك

 دررا  يشتريب ناهمخواني صربستان يتجمع PCoA نمودار
دهد و براساس  ياز خود نشان م تايي سه گروه اين ميان
هاي نروژ و اسپانيا  مجزا از جمعيت صورت بهدوم  مؤلفه

به علت  اسپانيا و نروژ هاي يتجمع. است قرارگرفته
 سايرنسبت به  ياييازنظر فاصله جغراف يشترب يكينزد

تشابه ژنتيكي آشكار  ازنظربيشتري  نظم ها جمعيت
  .نمايند مي

  

  
  پالئاركتيكنمونه از بعضي نواحي در منطقه  216به مربوط بيزين تحليل از حاصلCOI درخت تبارشناختي ژن ميتوكندريايي  -3شكل

  

 گيري و نتيجه بحث

اي  گونه واگرايي درون) 22(و همكاران جانسن مطالعه 
سرخ معمولي  ، در دمCOIهاي ميتوكندريايي  در ژن % 08/5

جا با بوت استرپ بالا  را نشان داد و دو هاپلوگروپ هم
هاي  سرخ گونه تأييد شد كه با نتايج ما بر روي دم براي اين

و وجود دو  09/5كي ايران در محاسبه ميانگين فاصله ژنتي
 .هاپلوگروپ همجا مطابقت داشت
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اندازه هر دايره طبق مقياس . سرخ معمولي در پالئاركتيك ايران و برخي مناطق پراكنش دم هاي شبكه هاپلوتايپي ترسيم شده براي نمونه -4شكل 

در  Aهاي مربوط به كلاد  هاپلوتايپ. باشد هنده موتاسيون ميها نشان د هاي داخل آن هاپلوتايپ است و خطوط تيره بين هاپلوتايپ دهنده نمونه نشان
  .اند چپ قرارگرفته در سمت Bسمت راست و كلاد 

  
   Aموجود در كلاد  هفت جمعيت مورد مطالعه از دم سرخ معموليدر ) Fst(و ميزان جريان ژن ) GDD(رابطه بين فاصله جغرافيايي - 5شكل

) %3/0R2=  1008/0وX +05-E 2 (y= 
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  هاي هر دو كلاد و تمام جمعيت Aد موجود در كلا هفت جمعيتهاي متعلق به  نمونهبراي  شده ترسيم) PCoA(تحليل مختصات اصلي  - 6شكل

  
سرخ معمولي  دمكل محدوده براي ) 19(و همكاران هاگنر 

دو  CRو  COIتوسط دو ژن ميتوكندريايي در پالئاركتيك، 
ميزان واگرايي بدست كه . وگروپ مجزا ترسيم كردندهاپل

در مده لعه كمتر از ميزان واگرايي بدست آآمده در اين مطا
 ،جاهمداراي پراكنش  پرندگاندر  .باشد ما ميمطالعه 

در ژنوم ميتوكندريايي در زيادي  يا گونه درون ييواگرا
. )4 و 34، 22، 23، 30( است شده دهيدها  از گونه يتعداد
ج تحقيق خود به واگرايي نيز در نتاي) 23(و همكاران كر 

جا در گونه ديگري از  هم صورت بهبالا  اي گونه درون
 % 5/3سانان آمريكاي جنوبي رسيدند كه برابر با  گنجشك

جا تنها در  هم صورت بهبالا  اي گونه درونواگرايي . بود
سابق بر اين نيز دو . شود سانان مشاهده نمي راسته گنجشك

  را براي غاز برفي  % 7/6كلاد مجزا با واگرايي 
)Chen caerulescens caerulescens ( در ژن ميتوكندريايي

CR 30(بود  تأييدشده(. 

دهد با  مثبت بودن نمودار شيب تغييرات ژنتيكي نشان مي
ها مطابق  سرخ هاي زادآوري دم افزايش فاصله بين مكان

 شود ها كاسته مي انتظار از ميزان درون آميزي جمعيت

ها بسيار ملايم در مقايسه با برخي گونه اگرچه اين كاهش
سانان براي مثال در مقايسه با ديگر گنجشك .باشدمي

با واريانس كمتر براي نوعي  Fstتغييرات گفتني است 
كيلومتر نشان داده  6000برابر به ازاي فاصله  5سسك تا 

اگرچه به دليل پايين بودن ضريب رگرسيون و ). 15( شده
اين كاهش به لحاظ آماري  P-valueر مقدا داري معنيعدم 
ها در بيش از  وسعت پراكنش نمونه. شود نميتلقي  دار معني
عدم يكنواختي مسيرهاي كيلومتر طول جغرافيايي و  6000

ها شده  اند باعث پراكندگي ابر نقاط دادهتو مهاجرتي مي
تلفيق  بالاست كه در صورت قدري بهاين تفاوت . باشد

در يك نمودار جهت شيب معكوس افراد درون دو كلاد 
دهد به دليل جابجايي  برخي مطالعات نشان مي. گردد مي

هاي مجاور يك  سالانه نرها و عدم تعلق آنها بين زيستگاه
زمان  مرور بهشود كه  جريان ژن حاصل مي درروندنظمي  بي

نتيجه آن بصورت پراكنش نامنظم نقاط در نمودار شيب 
ين احتمال وجود دارد كه ا. )24( شود ژنتيكي ديده مي

ها در جهت طول جغرافيايي روند  شيب ژنتيكي در ماده
 براي روسيهPCoA در تحليل . دارتري را نمايش دهد معني
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از تفاوت زيستگاه . شودهايي ديده ميتفاوتصربستان  و
همراه ) صربستان( سمت غرببه ) روسيه(شرقي هاي  طول
است كه ه بوده همرا ها در تنوع ژنتيكي جمعيت غييراتيبا ت
هاي عمومي  نقشه .باشدبا نروژ و اسپانيا مي جهت هم

اي پرندگان تابستان گذران در مسيرهاي مهاجرت بر
ركتيك اغلب مسيرهاي مشترك و ايي پالئاهاي اروپ بخش
اين . دهد ان گذران مجاور به هم را نشان ميهاي زمست مكان

منطقه وضعيت براي شمال شرق پالئاركتيك متفاوت از 
سرخ  هاي دم رسد گروه اروپايي آن است، زيرا به نظر مي

هاي  ور از شمال آفريقا و ورود به بخشمعمولي پس از عب
اروپايي مسير مهاجرت خود در ادامه راه از يكديگر اشتقاق 

را در كشورهاي اروپايي  هاي متفاوتي يافته و زيستگاه

در  .كنند آوري اشغال ميجوجه منظور بهمجاور به هم 
آور اغلب جوجههاي  سرخ درخت مولكولي اين مطالعه دم

ر دو كلاد مجزا تحت پوشش قرار كشورها افرادي د
 رميانه كهرسد مسيرهاي شمال خاو گيرند اما به نظر مي مي

 گروه در بيشتري يكدستي از باشد ميتركيه و ايران  شامل
 PCoAشواهد اين موضوع در نمودار  .برخوردارند كلادي

شود كه اين بدين  جمعيت تركيه و ايران مشاهده ميبين 
ه ايران و تركيه از هاي مهاجر ب سرخ معني است كه دم
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Abstract 

Some species exhibited a rare intraspecific genetic variation and high morphological 
changes. Common redstart (Common Redstart) is one of birds with an intraspecific 
variation above threshold for both subspecies in geographical area of distribution. Two 
different lineages of COI gene were already visible. The aim of this study was to 
investigate intraspecific changes in redstart regarding geographical distance and the 
effect of divergence within species, genetic slope and phylogeography situation. In the 
spring of 2014 and 2015, samples were collected from breeding areas and PCR samples 
were analyzed with gene banks sequence together.  Results of Bayesian tree, confirmed 
two main isolated clades with Bootstrap 100 for COI gene. Haplotype network 
approved the separated clades formed in phylogeny tree separately. But separated 
Haplogroup which observed within the network not supported based on geographic 
region of haplotypes. The graph of gene flow versus geographical distance, although a 
positive trend graph shows a decrease in violent exchange for increased distance, but 
according to the regression coefficient R² =0.30, geographical distance as an 
independent variable on the genetic distance effect had no significant (P> 0.05). Also, 
PCoA results show population of Turkey is closer to Iran, Czech and Russia, but 
separated from other population. Banding recovery need to solve some questions. 

Key words: Intraspecific changes, common redstart, Haplotype network, GD/GDD, 
PCoA 

 

 


