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 چكيده 

انان است. هدف جهان، بین مرغابی س( یکی از گونه های فراوان و با پراکندگی بالا در Aythya ferinaاردک سرحنائی )  زمينه و هدف:

 بوده است. (Cytochrome bاز انجام پژوهش حاضر بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی این گونه در ایران با استفاده از ژن سیتوکروم ب) 

 1400 -1399کشور در سالهای قطعه اردک سرحنائی که از مناطق شمال و جنوب  10در این پژوهش نمونه برداری از  روش بررسی:

 گرفت.  تجزیه تحلیل های هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی صورت DNA، انجام شد. پس از استخراج و تکثیر قطعات برداشت شده بودند

شد. تنوع هاپلو  هاپلوتایپ مختلف شناسائی 7اردک سرحنائی،  bجفت بازی ژن سیتوکروم  929قطعه  8به طور کلی، با بررسی  يافته ها:

بود که نشان  383/1یا میزان جریان ژنی بین منطق نمونه برداری برابر  Nmمحاسبه شد. مقدار  00149/0وکلئوتیدی ، تنوع ن818/0تایپی 

 -شاخص راجرز ن است.آهای اروپایی و آسیایی های این گونه و جمعیتاز جریان ژنی بالا و به بیان دیگر فاصله ژنی بسیار کم بین جمعیت

مچنین نمودار توزیع عدم تطابق به صورت تک همحاسبه شد،  -288/1و  -028/0، 112/0به ترتیب  Fu Fsهارپندینگ، شاخص تاجیما و 

 تاریخچه جمعیتی نامعین و شبیه به مدل گسترش ناگهانی بوده است.  ندهدهنشان نمائی رسم شده، که همه آنها 

ت تبار شناختی و همین طور تفاوت اندک ژنتیکی بین با توجه به نتایج به دست آمده از شبکه هاپلوتایپی و درخ :گيری بحث و نتيجه

جمعیتهای بررسی شده، احتمال مهاجرت این پرنده از هر دو منطقه اروپا و شرق آسیا به ایران وجود دارد. با در نظر گرفتن نتایج پژوهش 
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ه و اقدامات مدیریتی و حفاظتی لازم در حاضر، باید تالاب های زیستگاهی این گونه در  ایران به عنوان مناطق مهم و کلیدی شناخته شد

 این مناطق صورت گیرد.

 

 .، ژنوم میتوکندری bاردک سرحنائی، تنوع ژنتیکی، ژن سیتوکروم : كليدی هایواژه
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Abstract 

Background & Objective: The Common Pochard (Aythya ferina) is one of the most abundant and 

widely distributed species in the world, among ducks. The aim of this study was to investigate the 

structure and genetic diversity of Aythya ferina in Iran using cytochrome b gene. 

Material and Methodology: For this study, samples were taken from 10 pieces of Aythya ferina that 

were taken from the north and south of the country. Haplotypic and nucleotide analyzes were performed 

using MEGA, Papart, DNAsp and Network software.  

Findings: In general, 7 different haplotypes were identified by examining 8 fragments of 929 pairs of 

cytochrome b gene of Aythya ferina. Haplotype diversity was calculated 0.818, nucleotide diversity was 

calculated 0.00149. The value of Nm or the amount of gene flow between the sampling logic was 1.383, 

which indicates a high gene flow and in other words, a very small gene distance between the populations 

of this species and its European and Asian populations. Rogers-Harping index, Tajima index and Fu Fs 

were calculated 0.112, -0.028 and -1.288, respectively. The mismatch distribution diagram is also 

plotted as a single view, all of which show an indeterminate population history similar to the model of 

sudden expansion. 

Discussion and Conclusion: According to the results obtained from the haplotype network and the 

cognitive tree, as well as a slight genetic difference between the studied populations, there is a possibility 

of migration of this bird from both Europe and East Asia to Iran. Considering the results of the present 

study, Iranian wetlands should be recognized as important and key areas and the necessary management 

and protection measures should be taken in these areas. 
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 مقدمه

نوع تکشور ایران با توجه به شرایط جغرافیایی خاصی که دارد از 

ی بالایی برخوردار است. پرندگان بخش مهمی از اگونه

 هاجرتی پرندگان، ماگونه. تنوع دهندیمی را تشکیل ستیزتنوع

، هاآن باشکوهو پرواز  کنندهرهیخطولانی، رفتارهای اجتماعی 

 صدچندانجاذبه مشاهده، تعمق و مطالعه بر روی پرندگان را 

ونه گ 340گونه پرنده، بیش از  535از  ایران ر(. د1)نموده است 

 (.1درصدشان مهاجرند ) 70یعنی حدود 

ر ی دبه نسبت زیاد هااردکدر میان پرندگان مهاجر به کشور 

 متأسفانهو  اندشدهگزارشی شمال و جنوب کشور همواره هاتالاب

 هاآنممنوعیت شکار  باوجودشکارچیان بوده و  موردتوجه

 (2) .شوندیمهمچنان توسط بعضی افراد شکار 

قرار دارند. اردک  Anatineaeدر زیر خانواده  هااردکتمامی 

که  دباشیم Aythya( از جنس Aythya ferinaسرحنائی )

ی پرواز جمعدسته طوربهی اجتماعی بوده و هنگام مهاجرت اپرنده

ی شیرین یا شور فرود هاآبی بزرگ بر روی هادستهنموده و در 

آمده، با غوطه ورشدن در آب، غذای گیاهی خود را جستجو 

، طلوع و غروب آفتاب را ترجیح پرواز نمودهشب. اغلب در کندیم

اجرت نباشد، عادت شبانه خودرا از . مواقعی که در مهدهندیم

 از هرساله ایران (. سرزمین2)رودیمدست داده در روز به چرا 

 از نادری یهاگونه میزبان زمستان، اواخر تا شهریور اواسط

 کوچ جنوبی مناطق سمت به از شمال که است مهاجر پرندگان

که هرساله توسط سازمان  ییهایسرشمار یط .ندینمایم

که در فهرست  ییهاگونه ردیگیصورت م ستیزطیحفاظت مح

در کنار  یقرار دارند شامل، اردک سرحنائ IUCNسرخ 

 یدرنا ،یاردک مرمر د،یچون عروس غاز، اردک سرسف ییهاگونه

پا  کانیکوچک و پل دیسفیشانیبزرگ، غاز پ لهیتل ،یبریس

کاهش کلی  . باوجوداندشدهدهیگزارش د رانیدر ا یخاکستر

دگان مهاجر در کشور، در چند سال گذشته گونه اردک تعداد پرن

بیشترین جمعیت را در میان پرندگان  زمستان گذرانسرحنایی 

(. حضور آن در 4و3ی ایران داشته است)کنار آبزمهاجر آبزی و 

که در  شده استگزارشی مختلف هااستاناز  3/2حدود 

ب ی گلستان، خوزستان، مازندران و گیلان به ترتیهااستان

. است شدهدهید زمستان گذرانبیشترین جمعیت اردک سرحنائی 

طبق گزارش ملی سرشماری زمستانی پرندگان آبزی و کنار آبزی 

از تمامی استانهای کشور،  1397حفاظت محیط زیست در سال 

بیشترین جمعیت پرندگان آبزی و کنار آبزی کشور مهاجر 

ا جمعیت مربوط به گونه اردک سرحنائی ب IUCNفهرست سرخ 

 ستیزطیمح حفاظتپرنده بوده است. )سایت سازمان  17813

 کشور(

 با توجه به بالا گرفتن آنفولانزای پرندگان و 2011در سال 

پراکنش بیماری توسط پرندگان مهاجر اروپا و آسیای شرقی 

و نتایج  صورت گرفتبررسی ژنتیکی بر روی اردک سرحنائی 

 گونهنیای هاتیستلاکرو حاصل از بررسی ژنوم میتوکندری و می

 هاتیجمعاز تفاوت بین  هاتیجمعنشان داد که تفاوت درون 

 palearectic گونهکی عنوانبه.)5 (است ترگسترده مراتببه

مانند سایر  حالنیبااو آسیا گسترده است و  اردک غواص، در اروپا

پرندگان آبزی، با توجه به کاهش جمعیت و از بین رفتن 

 (.6) طبیعی آن، نیازمند مدیریت و حفاظت است یهاستگاهیز

ی هاتیجمعمعتبرترین روش برای تعیین میزان پیوستگی 

یی هاشرفتیپاست.  هاآنی ژنتیکی بین هاتفاوتبررسی  گونهکی

ی مولکولی شناسستیز نهیدرزمکه طی یکی دو دهه گذشته 

را ترغیب  ستیزطیمح، بسیاری از محققان گرفته استصورت 

تغییرات ژنتیکی داخل و بین  هاآنی به با اتکاتا  کرده

(.  مشخص شده که 7ی مختلف را ارزیابی کنند)هاتیجمع

پیشرفت برنامه های اصلاح نژادی و ژنتیکی و حفاظتی بستگی 

به سطح تغییرات ژنتیکی در جمعیت ها دارد، بنابراین مطالعه 

اولیه  تنوع در نژادهای بومی و وحشی و حفاظت از آنها وظیفه

(. به این منظور 8متخصصان ژنتیک و اصلاحگران می باشد) 

 اهداف مهمترین از تیجمع یک در موجود یکیژنتتنوعی ابیارز

در  یمهم کاربرد و هاستتیجمع کیژنت مطالعه در

دارد.  چرا که یک گونه بدون تنوع ژنتیکی  حفاظت یشناسستیز

ارزه با انگل ها و کافی قادر به سازگاری با تغییرات محیطی و مب

 نیازمند وحشاتیح از حفاظت و (. مدیریت9رقیب ها نیست )

 در ژنتیکی تغییرپذیری و تنوع جامع از تصویری داشتن

ی هایتئوراز مهمترین ابعاد  .است یشناخت تایگ ساختارهای

ی هاتیجمعتکاملی و سیستماتیک مطالعه تغییرات صفات در 
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که در مناطق جغرافیایی ی مختلف است هاگونهیا  گونهکی

(. حفاظت  مبتنی بر دانش عمیق از منابع 10) متفاوت هستند

 (. این امر11ژنتیکی نژادهای بومی و محلی بسیار اهمیت دارد )

ی هاتیجمع در عوامل این و است متعددی عوامل ریتأث تحت

 کنندهنییتع عوامل مهمترین از یبرخاست.  متفاوت مختلف،

 روش و یعیطبانتخاب  ی،بطرگردنه ی،کیژنتشران ی،کیژنتتنوع

 عمل مستقل طوربه فرآیندها این از کدامچیه که است دمثلیتول

ژنومی  DNAتنوع توالی  صورتبه توانیم(. آن را 12) کنندینم

(. 13کرد ) فیتعربین دو موجود یا دو جمعیت از موجودات 

آن وسعت  کنندهمشخص جوامع، در موجود راتییتغ مطالعه

 تنوع مقدار نییتع ،تیجمع کیژنت قاتیتحق یکل اهداف از .است

آن  زانیم .محاسبه آن است و هرگونه یهاتیجمع نیب و درون

 هاآلل و هاژن یفراوان توسط توانیم هاتیجمع نیب و را درون

 و یبینوترک جهش، مثل مهاجرت، یعوامل گرفتن نظر در با

 کرد. نییتع است، اثرگذار اهآن یفراوان بر که یکیژنت شامدیپ

و یا جمعیت را از طریق ایجاد  گونهکی، قابلیت بقاء یکیژنتتنوع

، بنابراین  برای کندیمفراهمتوانائی سازگاری با تغییرات محیطی 

    (.14ضروری است) گونهکی مدتیطولانبقاء 

آنالیزهای ژنتیکی کاربرد خوبی برای حدس راه های ارتباطی بین 

وجه آوری و زمستان گذرانی پرندگان دارند اما همه ج مناطق

نشانگرهای مولکولی برای استفاده جهت بررسی مهاجرت 

(. انتخاب یک نشانگر مناسب نیاز به 15پرندگان مناسب نیستند )

داشتن آگاهی در زمینه رفتارشناسی مهاجرت و جریان ژن در 

نشانگر موضوع مهم در انتخاب   (.16جمعیت های پرندگان دارد )

مناسب، توانایی آن در تشخیص تفاوت های جغرافیایی گونه های 

(. استفاده از ژنوم 17مهاجر و توان ردیابی پرندگان مهاجر است)

میتوکندری یکی از مهم ترین نشانگرهای مورد استفاده برای 

(. این ابزار بیشتر با 18بررسی ژنتیک جمعیت جانوران است)

( استفاده می شود، اما 19)نورانهدف تعیین ساختار ژنتیکی جا

کاربردهای فراوانی در سایر موارد مثل، شناسائی تاریخی و 

یکی  b(. ژن سیتو کروم 20تغییرات جغرافیای زیستی نیز دارد)

از ژن های میتوکندری است که برای بازسازی ارتباط فیلوژنی 

بین گونه ای و مطالعات ژنتیک جمعیت برای زیر تیره اردک ها 

(. از این رو به عنوان یک نشانگر قابل 21ب و کارآمد است)مناس

اعتماد برای مطالعات فیلوژنتیکی و ژنتیک جمعیت مورد استفاده 

لذا،  هدف این پژوهش بررسی ساختار  (.22و  23قرار می گیرد)

ژنتیکی و جایگاه فیلوژنی جمعیت شمال و جنوب اردک سرحنائی 

اده از ژن میتوکندریایی در بین اردکهای غواص ایران با استف

 بوده است. bسیتوکروم 
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 (4) پراكنش اردک سرحنائی در اوراسيا، مناطق زادآوری آن با رنگ خاكستری تيره نشان داده شده است -1شكل

Figure 1. Sampling localities of the common pochard (Aythya ferina) across its distribution range in Eurasia. The 

species’ breeding range is highlighted (4) 

 مواد و روش ها

 مورد بررسی مناطق

 شرقیجنوب الیهمنتهی در میانکاله جزیرهشبه تالاب میانکاله :

 ،(شرقی ′17°53 شمالی ′50°36تالاب)مختصاتمازندران دریای

 مساحت. باشدمی واقع بهشهر شهر شمال کیلومتری دوازده در

 28 تا 15 بینِ آن ارتفاعِ و هکتار هزار وهشتشصت از بیش آن

 به 1348 سال از میانکاله. است آزاد دریای سطحِ از کمتر متر

 عناوین با اکنونهم و شد تعیین «شدهحفاظت منطقه» عنوان

 طبیعی گاهذخیره و المللیبین تالاب وحش، حیات پناهگاه

 (.27دارد ) قرار زیستمحیط حفاظت تحت کرهزیست

 دریای در جنوب خلیج بزرگترین گرگان خلیج گرگان: خلیج 

 ساحلی شرقی رشته گسترش و پیشروی اثر بر که است کاسپین

 شده کاسپین تشکیل دریای شرقی جنوب در میانکاله جزیره شبه

 طول. کیلومترمربع است 450 حدود گرگان خلیج وسعت. است

 نیز آن و عرض کیلومتر 70 حدود شرقی به غربی جهت در خلیج

 برخلاف شبه جزیره کاملاً ولی است، کیلومتر 14 تا 13 بین

. افزوده شده است خلیج عرض به شرق به غرب از میانکاله،

 46-36و  یشرق 25-54تا  25-53 از خلیج جغرافیایی مختصات

 نظر در با است و  کم عمق گرگان خلیج. است شمالی 54-36تا

 غرب از و میرسد متر 4ه ب آن عمق حداکثر آب، بالاآمدگی گرفتن

. است افزوده آب عمق آشوراده به جنوبی ضلع حوالی تا شرق به

 و مجاور رودهای دریای خزر، تأثیر تحت گرگان خلیج اکولوژی

 آبزیان، تکثیر و در رشد که است قرارگرفته میانکاله شبه جزیره

 مهاجر پرندگان و جذب غضروفی ماهیان و استخواندار ماهیان

 (. 28) دارد مهمی قشن زمستانی

 در خوزستان استان غرب در هورالعظیم تالاب هوالعظیم: تالاب

 استشده واقع آزادگان دشت مرزی منطقه در کرخه رود انتهای

 16 درجه 47 تا دقیقه 58 و درجه 47 جغرافیای طول دارای و

 53 درجه 31 جغرافیایی عرض و شرقی طول ثانیه 30و دقیقه

 در مشترکاً تالاب، این. است شمالی ضعر درجه 41 تا دقیقه

 واقع خوزستان استان هویزه و آزادگان دشت هایشهرستان

 .استگردیده



 

                                                                                                ....  ( با استفاده ازAythya ferinaوع ژنتيكی اردک سرحنائی) مقايسه ساختار و تن 

 

59 

 متری سانت 49تا  42بین  اردک سرحنائیگونه مورد مطالعه:  

به منقار نسبتاً بلندش  یتند بیبلندش با ش یشانیطول دارد. پ

، سر و گردن در پرنده نر .باشدیو فاقد تاج سر م شودیمتصل م

رنگ و کم ،یو روتنه خاکستر رتنهیز اه،یس نهیس رنگیبلوط

پرنده  است. اهیرنگ است که قاعده و نوک آن سکم یمنقارش آب

تفاوت که  نیبا ا کندیم داینر در حالت تولک به ماده شباهت پ

 یاقهوه نهیدر پرنده ماده سر و س .است تریخاکستر یاندک

 رهیتر و منقارش به رنگ ترنگکم یمرنگ، چانه و نوار چشکم

تفاوت پرنده ماده با ماده اردک  .باشدیم اهیآن س یاست که انتها

ندرت پرنده به نیدور منقار و چانه است ا یکاکل در کم رنگ اهیس

(. متاسفانه با 1)بردیآب به سر م یو اغلب رو دیآیبه ساحل م

ن کره زمین، اقلیمی در جهان و گرم شد رییتغتوجه به شرایط 

ایران نیز از این امر متمایز نبوده و خلیج گرگان، تالابهای میانکاله 

و هورالعظیم هم تحت تاثیر این شرایط و عدم توجه و رسیدگی 

به میزان ورودی آب در معرض خطر خشک شده هستند که 

همین امر باعث از دست رفتن زیستگاه های اردک سرحنائی 

د و جمعیت آن مورد تحدید قرار جهت زمستان گذرانی خواهد ش

 خواهد گرفت. 

 
 اردک سرحنايی در ايران پراكنش -1 نقشه

Map 1. Distribution of Aythya ferina in Iran 
 

 یبردار ینمونه بردار نمونه برداری و روش های آزمايشگاهی:

به  طرف کیمتاسفانه از  یاز  شمال و جنوب کشور انجام شده ول

اعمال شده  یتهایکرونا و محدود یماریب یانجه یریگه علت هم

 1400و  1399حضور در مناطق شمال و جنوب کشور در سال 

باعث تلف شدن  انکالهیکه در تالاب م یآلودگ گریو از طرف د

 یشد تعداد محدود سبب ،از پرندگان مهاجر شد یادیتعداد ز

نمونه اردک  10 از در دسترس باشد. یبررس ینمونه برا

نمونه از خوزستان( که  5نمونه از استانهای شمالی و  5سرحنائی)

ماهیچه به کمک از شکارچیان ضبط شده بود، نمونه بافت 

درجه قرار 96اسکالپل استریل شده، جدا و داخل الکل اتیلیک 

داده و به آزمایشگاه منتقل شد.پس از آن یک تکه از بافت داخلی 

نی قرار داده شد، ماهیچه هر نمونه با دقت جدا شد و در هاون چی

سپس بر روی هر نمونه با دقت مقداری هیدروژن مایع اضافه شده 

 DNAو بافت با دقت نرم شد تا حداکثر استخراج را داشته باشد. 

نمونه ها با استفاده از کیت ویراژن و بر اساس پروتکل استاندارد 

 2720 )مدل استخراج، با استفاده از دستگاه ترموسایکلر

Applied Biosystems ساخت آمریکا( واکنش زنجیره ای ،

 سیکل و با استفاده از آغاز گرهای زیر تکثیرشد.  35پلی مراز در

(14990L  3-5) 

CCATCCAACATCTCAGCATGATGAAA    و

( 16065H 3-5)  

GGAGTCTTCAGTCTCTGGTTTACAAGAC 
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( در دستگاه ترموسایکلر به  PCRواکنش زنجیره ای پلیمراز )

 رفت:شرح زیر انجام گ

 5درجه سانتی گراد به مدت  95واسرشت سازی اولیه در دمای 

 45درجه سانتی گراد به مدت 95دقیقه، واسرشت سازی در دمای 

 60درجه سانتی گراد و به مدت  52ثانیه، اتصال آغاز در دمای 

 60درجه سانتی گراد به مدت  72ثانیه و مرحله بسط در دمای 

درجه  72نهایی در دمای  بار( مرحله بسط 35)سیکل  ثانیه،

میکرولیتر  25دقیقه. حجم واکنش برابر  7سانتی گراد به مدت 

شرکت ویراژن،  میکرولیتر از مستر میکس 13و محتوای آن شامل 

میکرولیتر از هر  1و  DNAمیکرولیتر  1میکرولیتر آب مقطر، 9

آغازگر می باشد. به منظور تایید تکثیر ناحیه مورد نظر، طی 

 1میکرولیتر از نمونه تکثیر شده را با  5مقدار  PCRواکنش 

درصد قرار 2روی ژل آگارز  DNAGreenمیکرولیتر از 

نمونه  9گرفت.پس از اطمینان از تکثیر و فقدان آلودگی، 

 ( برای تعیین توالی به شرکت ایرانی کدن ژن ارسال شد1)جدول

این  )یکی از نمونه های فاقد کیفیت لازم برای تعیین توالی بود(.

به طور خودکار توالی یابی   ABIنمونه ها با استفاده از دستگاه 

 نمونه قابل استفاده بود. 8پس از بررسی   شد.

 یموجود در بانک ژن با شماره ها b توکرومیژن س یها یتوال

(KJ710708 MW337298, EU585623 استخراج و ),

وتیدی برای آماده سازی نوکلئاستفاده شدند.  زیانجام آنال یبرا

 2,6نسخه  Seqscapeتوالی ها و مرتب سازی آنها از نرم افزار 

 LifeTechnologies and) تولید و توسعه یافته توسط 

Applied Biosystems)  استفاده شد. برای تعیین تنوع

ژنتیکی) هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی( و هم چنین مشخص نمودن 

 6نسخه  DnaSPجایگاههای چند شکلی از نرم افزار 

(Launch استفاده شد. سپس بر اساس معیار )BIC    وAIC 

، به عنوان بهترین G( به علاوه آماره 30نی) -(، مدل تامورا29)

مدل تکاملی برای نمونه ها تعیین شد و رسم درخت تبار شناختی 

 7نسخه  MEGAبا روش حداکثر درست نمائی در نرم افزار 

 ( انجام شد. 31)

تایپی از روش اتصال میانه و در نرم افزار برای ترسیم شبکه هاپلو

Papart و آنالیز واریانس مولکولی، استفاده شد. واگرایی ژنتیکی

به صورت جفتی بین منطقه نمونه برداری شده و توالی های به 

بار تکرار، گسترش و  1000(  با NCBIدست آمده از ژن بانک)

 D-testپراکنش تاریخی جمعیتی با دو روش آزمون تاجیما )

of Tagima( )32 ( و آزمون فو )Fu Fs( )33با نرم افزار ) 

DnaSP  6نسخه (Launch .استفاده شد ) 

 

 مشخصات نمونه های توالی يابی شده -1جدول 

Table 1. Specifications of sequenced samples 

 موقعيت در كشور نام اختصاری رديف

1 

2 

C1 

C2 

 شمال ایران

 شمال ایران

 شمال ایران

 شمال ایران

 شمال ایران

 جنوب ایران

 جنوب ایران

 جنوب ایران

 جنوب ایران

3 C3 

4 C4 

5 C5 

5 C6 

C7 

C8 

7 

8 

9 C9 

 نتايج

ژنوم  bجفت باز از ژن سیتوکروم  929در این مطالعه با بررسی 

جایگاه متغیر،  6نمونه از شمال و جنوب کشور  8میتوکندری از 

هاپلوتایپ مختلف شناسایی شد. در  7 جایگاه حفظ شده، و 923

بین نمونه های بررسی شده، بیشترین فراوانی هاپلوتایپی، مر بوط 

را داشتند. میزان تنوع A (38/15%)( و کمترین 47/35%)  Cبه 

( برای تمامی توالی ها Pi( و تنوع نوکلئوتیدی) Hdهاپلوتایپی) 

آمد.  به دست 00149/0±00041/0و  818/0± 119/0به ترتیب 

نتایج تحلیل نمونه های بدست آمده نشان داد که احتمالا در 

جریان    جمعیت ایران دارای تنوع ژنتیکی پایینی است.

 (  بین جمعیت نمونه برداری شده در ایران و جهانNmژنی)

 ,KJ710708)استخراج شده از ژن بانک

MW337298,EU585623 بوده که عدد  381/1( برابر با

است و نشان دهنده تفاوت ژنتیکی کم و به عبارت نسبتا بالایی 

 طرفیدیگر، جریان ژنی زیاد بین جمعیت ها است. آزمون های بی

(neutrality tests)   توالی به  8تاجیما و شاخص فو برای

بوده که هیچ کدام از لحاظ آماری  -288/1و  -028/0ترتیب برابر 
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میزان شاخص راجرز هارپندینگ  .(≤1/0pمعنی دار نبودند)

(112/0r:به دست آمده که 2(  و نمودار آن تک نمائی )شکل )

نشان از گسترش گونه است که البته به دلیل کوچک بودن تعداد 

 نمونه نیاز به مطالعات تکمیلی دارد.

 

 
بين تمام نمونه  bيتوكروم ارپندينگ) شاخص عدم تطابق( بر اساس تحليل ژن سه -نمودار مربوط به شاخص راجرز -2شكل

 های و افراد مربوط به ژن بانک

Figure 2. Rogers-Harping index index (mismatch index) based on cytochrome b gene analysis between all 

samples and individuals related to the gene bank 
 

با در درخت تبارزایی مربوط به اردک های غواص ایران که 

استفاده از نمونه های موجود در ژن بانک و مطالعه حاضر با بوت 

های  ترسیم شده است مشخص می شود که اردک 1000سترپ 

( Mergini( و )Aythyiniغواص ایران به دو شاخه اصلی )

  تقسیم شده اند.

 
جود در ايران با استفاده از ترسيم درخت تبارشناختی براساس روش حداكثر درست نمايی بين اردكهای غواص مو -3شكل 

 ژنوم ميتوكندری bجفت بازی ژن سيتوكروم  929قطعه 

Figure 3. Drawing a genealogical tree based on the maximum likelihood method between diver ducks in Iran 

using fragment 929 pairs of cytochrome b gene of mitochondrial genome 
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فاده از توالی های بدست آمده از مناطق شمالی و جنوبی با است

کشور و نمونه های موجود در ژن بانک شبکه هاپلوتایپی توسط 

 1(. در این شکل هاپلوتایپ 4رسم شد)شکل papartنرم افزار 

فرد است، دارای بیشترین فراوانی بوده و احتمالا  5که شامل 

 قدیمی ترین توالی است. نمونه آسیایی

(710708KJ به همراه )فرد )  4C-N3-N،C4،C-S7،C-

S10 )  از ایران در این گره قرار گرفته اند. سایر نمونه ها به صورت

 .فردی در این گره ها قرار دارند

 

 

 شبكه هاپلوتايپی نمونه های مورد مطالعه -4شكل

Figure 4. Haplotype network of the studied samples 

های موجود  لث پايين( و انحراف استاندارد )مثلث بالا( بين نمونه های صيد شده در ايران و نمونهفاصله ژنتيكی)مث -2جدول

 (1000نی، با بوت استرپ -)براساس مدل تامورا NCBIدر بانک ژن

Table 2. Genetic distance (lower triangle) and standard deviation (upper triangle) between specimens caught in 

Iran and specimens in the NCBI gene bank (based on Tamura-Nei model, bootstrap 1000) 

KJ710708.Aythya_ferina   001/0 001/0 000/0 001/0 000/0 000/0 001/0 001/0 000/0 002/0 

MW337298.Aythya_ferina 001/0   001/0 001/0 002/0 001/0 001/0 002/0 001/0 001/0 002/0 

EU585623.Aythya_ferina 001/0 002/0   001/0 002/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 002/0 

10C._1392_nucleotides. 000/0 001/0 001/0   001/0 000/0 000/0 001/0 001/0 000/0 002/0 

1C._1392_nucleotides. 001/0 002/0 002/0 001/0   001/0 001/0 002/0 001/0 001/0 002/0 

3C._1392_nucleotides. 000/0 001/0 001/0 000/0 001/0   000/0 001/0 001/0 000/0 002/0 

4C._1392_nucleotides. 000/0 001/0 001/0 000/0 001/0 000/0   001/0 001/0 000/0 002/0 

5C._1392_nucleotides. 001/0 002/0 002/0 001/0 002/0 001/0 001/0   002/0 001/0 001/0 

6C._1392_nucleotides. 001/0 002/0 002/0 001/0 002/0 001/0 001/0 002/0   001/0 002/0 

7C._1392_nucleotides. 000/0 001/0 001/0 000/0 001/0 000/0 000/0 001/0 001/0   002/0 

9C._1392_nucleotides. 003/0 004/0 004/0 003/0 002/0 003/0 003/0 002/0 004/0 003/0   
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 بحث

ژن میتوکندری برای ردیابی تاریخچه جمعیت ها و به ویژه 

(. در 34تخمین مهاجرت و جریان ژن بسیار مناسب است )

ژنوم میتوکندری برای تحلیل  bپژوهش حاضر، ژن سیتوکروم 

ژنتیکی جمعیت اردک سرحنایی شمال و جنوب کشور مورد 

فرد با نمونه  4استفاده قرار گرفت. در شبکه هاپلوتایپی رسم شده 

( و سایر نمونه ها به صورت انفرادی در یک 710708KJآسیایی )

گره قرار گرفته اند.  در درخت تبار شناختی رسم شده بین افراد 

مورد مطالعه و نمونه های اروپایی و آسیایی تقریبا همگی در یک 

کلاد واقع شده اند که این موضوع نشان دهنده این است، که 

معیت های مختلف، از مناطق مختلف، عبور یا طیف وسیعی از ج

زمستان گذرانی کرده و در ایران جمعیتها فرصت اختلاط با 

جمعیتهای دیگر را پیدا می کنند. در نتیجه این اختلاط، بعضی 

از افراد با جمعیتی به غیر از جمعیت خود به محل جوجه آوری 

ز طریق باز می گردند و این موضوع باعث افزایش تنوع ژنتیکی ا

ورود ذخایر ژنی جدید به جمعیت و کاهش اثرات درون آمیزی 

 201بر روی  2009(.  طبق مطالعاتی که در سال 35کمی شود)

نمونه از اردک سرحنائی در اروپای غربی و شرقی و بریتانیا توسط 

keller  و همکارانش صورت گرفت مشخص گردید که این گونه

یرات آب و هوا و یا کمبود تمایل زیادی به مهاجرت در اثر تغی

مواد غذایی دارد که همین امر باعث جریان بالای ژنی در بین 

(. فاصله کم ژنتیکی بین نمونه 36)  افراد این گونه گردیده است

ها و وجود هاپلوتایپهای مشترک نیز این موضوع را تایید می کند. 

کم تر از  Fst( وقتی میزان 37) و همکاران HEبر اساس نتایج 

باشد، نشان دهنده جریان ژنی بالا در بین جمعیت ها است،  33/0

( نیز تایید می Nmکه این موضوع بر اساس نرخ جریان ژنی )

شود، نتایج پژوهش حاضر نیز نشان داد که جریان ژَن با توجه به 

نمونه های بررسی شده بین جمعیت ایران و جهان بالاست. با 

ین جمعیت ها جدا شدن آن توجه به فاصله بسیار کم ژنی بین ا

ها در سطح زیرگونه اتفاق نیفتاده و تفاوت های آنها در سطح 

جمعیتهای مختلف مشاهده می شود. شاخص تاجیما و فو نیز 

وجود گسترش ناگهانی جمعیت در گذشته را نشان دادند، اما از 

 mismatchلحاظ آماری معنی دار نبودند، توزیع عدم تطابق)

distribution) اساس شاخص راجرز و هارپندینگ به صورت بر

تک نمائی بود که نشان دهنده گسترش ناگهانی جمعیت در 

( و نتیجه به دست آمده از دو شاخص دیگر را 38گذشته است )

تایید می کند. برای دست یافتن به نتیجه دقیق تر باید از جمعیت 

سی های این گونه به تعداد بیشتر نمونه برداری انجام شده و برر

شود. هرچند که شاخص فو و تاجیما شاخص های قوی تری 

نسبت به توزیع عدم تطابق، برای پی بردن به شرایط گذشته 

( در درخت تبار شناسی مربوط به گونه 39جمعیت ها می باشند )

های مختلف اردک های غواص موجود در ایران نتایجی مشابه 

که دو   ( به دست آمده است40و همکاران) Gonzalezنتایج 

( تشکیل شده است. Merginiو  Aythyiniشاخه کاملا مجزا )

هاپلو تایپ شناسایی شد که بر اساس این نتایج، این نمونه های  7

مورد مطالعه از جمعیتهای جغرافیایی جهان واگرایی زیادی ندارد، 

تفاوت ژنتیکی بسیار کم و جریان ژنی بالایی بین این جمعیتهای 

است. هرچند که تنوع ژنتیکی به دست آمده جغرافیایی بر قرار 

از نتایج این پژوهش نسبتا پایین است و تنوع هاپلوتایپی و 

نوکلئوتیدی رقم بالایی را نشان نمی دهد، اما برای نتیجه گیری 

مطمئن تر نیاز به بررسی های جامع با تعداد بیش تری از افراد 

 این گونه در ایران و نقاط مختلف جهان است. 

 و قدردانی تشكر

نگارندگان بدینوسیله بر خود لازم می دانند، از جناب آقای 

مهندس محمد الوندی همکار اداره محیط زیست استان 

خوزستان، آقای محمد کاظمی همکار اداره محیط زیست استان 

گیلان و آقای مهندس روح الله اسماعیلی همکار اداره محیط 

خالوئی مدیر کل زیست استان مازندران و آقای دکتر طالب 

سازمان حفاظت محیط زیست استان کرمان که در تهیه و جمع 

 آوری نمونه ها کمال همکاری را داشتند، تشکر و قدر دانی نمایند.
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