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( با Aythya fuligula Linnaeus, 1758کاکل )اردک سیاهساختار و تنوع ژنتیکی 

 استفاده از ژن میتوکندریایی سیتوکروم ب در منطقه خلیج گرگان 
 

 گرگان طبیعیمنابع و  کشاورزی علوم دانشگاه زیست،محیط  گروه: شعاعی احمد •

 گرگان طبیعیمنابع و کشاورزی  علوم  دانشگاه  زیست،محیط گروه  : *رضایی  حمیدرضا  •

 گرگان طبیعیمنابع و  کشاورزی علوم  دانشگاه زیست،محیط   گروه  : جلیل ایمانی هرسینی •
 

 1394 اسفندتاریخ پذیرش:            1394  آذرتاریخ دریافت: 

 چکیده
از گونهاردک سیاه در  کاکل یکی  بالا  پراکندگی  با  و  فراوان  بین مرغابیها  انجام جهان،  از  است. هدف  سانان 

با استفاده از ژن سیتوکروم ب    منطقه خلیج گرگانکاکل در  پژوهش حاضر بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی اردک سیاه
(Cytochrome b  .بود )  کاکل که از منطقه خلیج گرگان گرفته شده قطعه اردک سیاه  10برای اجرای این پژوهش از

شد.  نمونهاند،  بوده انجام  تحلیلبرداری  نوکلئوتیدیتجزیه  و  هاپلوتایپی  نرم  های  از  استفاده  ،  MEGAافزارهای  با 

MrBayes  ،Arlequin ،  DNAsp    وNetwork   .گرفت بررسی  به   صورت  با  ژن    961قطعه    9طورکلی،  بازیِ  جفت 
 00095/0، تنوع نوکلئوتیدی  6944/0هاپلوتایپ مختلف شناسایی شد. تنوع هاپلوتایپی    4  ،کاکلاردک سیاه  bسیتوکروم  

ه نشان از جریان  ( ک>0p/ 05) بود  598/1برداری برابر  یا میزان جریان ژنی بین مناطق نمونه  Nmمحاسبه شد. مقدار  
های اروپایی و آسیایی آن است. شاخص  گونه و جمعیتهای ایندیگر فاصله بسیار کم بین جمعیتبیانژنی بالا و به

، همچنین نمودار توزیع  شد محاسبه    -282/1و    715/0و    211/0به ترتیب  Fu Fsهارپندینگ، شاخص تاجیما و  -راجزر
ها نشان داند تاریخچه جمعیتی نامعین وشبیه به مدل گسترش  عدم تطابق به صورت تکنمایی رسم شده، که همه آن

اندک طور تفاوتآمده از شبکه هاپلوتایپی و درخت تبارشناختی و همیندسته نتایج بهناگهانی بوده است. با توجه ب
شده، احتمال مهاجرت این پرنده از هردو منطقه اروپا و شرق آسیا به ایران وجود های بررسیژنتیکی بین جمعیت

عنوان یک منطقه مهم و کلیدی شناخته شده و دارد. با در نظر گرفتن نتایج پژوهش حاضر، باید منطقه خلیج گرگان به
 اقدامات مدیریتی و حفاظتی لازم در منطقه صورت گیرد. 

 
 ، ژنوم میتوکندریbکاکل، تنوع ژنتیکی، ژن سیتوکروم  اردک سیاه کلمات کلیدی: 

 
 

 مقدمه 
ها  های زیرتیره اردکهای غواص یکی از گروه اردک

زیستگاهمی در  که  میباشند  دیده  مختلفی  این  های  از  شوند. 
به  ایران  در  پنج جنس  و  گروه  بومی وجود  صورت مهاجر 

سیاه1390دارند)فیروز،   اردک   .)( (  Aythya fuligulaکاکل 
های غواص است که در شمال ایران و  یکی از انواع اردک

به  خزر  دریای  سواحل  غربی  و  شرقی  قسمت  صورت  در 
می  یافت  اینپراکنده  درگذشتهشوند.  قسمت  گونه  های  در 

  آوری نیز داشته شده و حتی جوجه بیشتری از ایران یافت می
(. اما در حال حاضر  BirdLife International  ،2015است )

هایی از خلیج گرگان،  به دلیل تخریب زیستگاه فقط در قسمت
تالاب گمیشان، تالاب انزلی و سواحل اطراف لنگرود دیده  

آینده جمعیتمی نیز  در جهان  اینشوند.  دلایل  های  به  گونه 
تالاب  زهکشی  مثل،  اراضی ها،  مختلفی  کاربری    تغییر 

(Grishanov  ،2006  مناطق در  کشاورزی  افزایش   ،)
گونه و  آوری، استفاده تفرجی از منابع آبی زیستگاه اینجوجه 

  (، افزایش سر Kear ،2005)  های این مناطقافزایش آشفتگی
ماشین   و شهری)صداهای  گسترش  دلیل  به  ،  Marsdenآلات 

همین2000 و  مناطق  (  در  تفریحی  و  تجاری  شکار  طور 
جهان و    Bregnballe  ؛Barati  ،2006و    Balmaki)  مختلف 

طور  ( و همین2006و همکاران،    Sorrenti؛  2006همکاران،  
تخم واقع برداشت  تهدید  مورد  پرنده،  این  است های    شده 

(Gudmundsson  ،1979 .) 
ترین مسیرهای مهاجرت  این گونه دارای یکی از بزرگ 

اردک بین  است)در  همکاران،    Kellerها  و  2009و   )
و    Del Hoyo)  پراکندگی آن در غرب، شمال و مرکز اروپا

خاورمیانه  1992همکاران،   آسیا،  شرق  آفریقا،  شمال   ،)
کاکل دارای  هایی از آسیای مرکزی است. اردک سیاهقسمت

 rezaei@gau.ac.ir  :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 
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)شکل  پراکنش  بزرگ1بیشترین  همچنین  و  ترین ( 
های غواص  میلیون فرد( در بین اردک  2.9تا    2.6جمعیت)

بازیابی (BirdLife International  ،2015)  است براساس   .
-عمده زمستان  چهار زیر جمعیت  گذاری شده،های حلقهنمونه

برای  سیاه  گذران  مشخص  اردک  است  کاکل    شامل   که شده 
و    شرق آسیا )هندوستان(دریای کاسپین،    اروپا،  زیرجمعیت

آسیا شرقی    ،  Baumanisو  Blums)  است   )ژاپن(  جنوب 
1990 ) . 

شواهد ژنتیکی زیادی در رابطه با انشعابات ژنتیکی     
های اوراسیایی این گونه وجود ندارد و فقط  در بین جمعیت

حلقه از  محدودی  انجام گذاری اطلاعات  مناطق  های  در  شده 
و    Hoferآمده است)دست گذران اروپا از این پرنده به زمستان

بین  2005همکاران،   البته واضح است که جدایی زیادی   .)
هندی  آور و زمستانهای جوجهجمعیت و  اوراسیایی  گذران 

(. بعلاوه این  2005و همکاران،    Hoferاین گونه وجود دارد)
های حساس به ویروس آنفولانزای پرندگان گونه یکی از گونه

مسیرShortridge  ،2006و    Melvilleاست)  ردیابی  و  های  ( 
ین ویروس  مهاجرت آن، برای جلوگیری از احتمال گسترش ا

است) مهم  همکاران،    Tubelyteبسیار  همچنین  2011و   .)
های  درستی و کاربرد نظریه اختلاط جمعیتبردن به برای پی
و همکاران،    Liuگذرانی )گذران در مناطق زمستانزمستان
استفاده2012 پرندگان  مهاجرت  مسیر  ردیابی  از  نیز  شده  ( 

های ژنتیکی و اصلاح  برنامه  است. مشخص شده که پیشرفت 
در   ژنتیکی  تغییرات  سطح  به  بستگی  حفاظتی  و  نژادی 

ها دارد، بنابراین مطالعه تنوع در نژادهای بومی و  جمعیت
ها وظیفه اولیه متخصصین ژنتیک و  وحشی و حفاظت از آن

میاصلاح )گران  همکاران،    Mohammadabadiباشد  و 
کافی قادر به  (. چراکه یک گونه بدون تنوع ژنتیکی  2010

ها  ها و رقیبسازگاری با تغییرات محیطی و مبارزه با انگل
(. حفاظت باید بر اساس  2011و همکاران،    Askariنیست )

دانش عمیقی از منابع ژنتیکی نژادهای خاص باشد، لذا تلاش  
برای شناسایی و تعیین خصوصیات ژنتیکی نژادهای بومی  

 ( دارد  اهمیت  بسیار  محلی  ؛  2010و همکاران،    Shojaeiو 
Moazeni  ،2016و همکاران .) 

راه    برای حدس  های  آنالیزهای ژنتیکی کاربرد خوبی 
بین مناطق جوجه پرندگان  آوری و زمستانارتباطی  گذرانی 

جهت   استفاده  برای  مولکولی  نشانگرهای  همه  اما  دارند 
و همکاران،    Jahnبررسی مهاجرت پرندگان مناسب نیستند)

نیاز به  2010 (. انتخاب یک نشانگر مناسب برای این کار 
داشتن آگاهی درزمینه رفتارشناسی مهاجرت و جریان ژن در  

)جمعیت دارد  پرندگان    ؛ Parker  ،2000و    Arguedasهای 
Zwartjes  ،2001  ،موضوع مهم در انتخاب نشانگر مناسب .)

تفاوت تشخیص  در  آن  گونهتوانایی  جغرافیایی  های  های 
است) مهاجر  پرندگان  ردیابی  توان  و  و    Haigمهاجر 

 (. 1994همکاران، 
ژنوم استفاده مهم از  از  یکی  ترین میتوکندری 

جمعیت   ژنتیک  بررسی  برای  مورداستفاده  نشانگرهای 
است) همکاران  Nabholzجانوران  ابزار  2008  ،و  این   .)
هدف با  و    Avise) جانوران ژنتیکی ساختار تعیین بیشتر 

شود، اما کاربردهای فراوانی  ( استفاده می1987همکاران،  

 تغییرات و تاریخی شناسایی تقسیمات موارد مثل، سایر در

دارد) زیستی جغرافیای  ژن   (.Jiggins  ،2005و    Hurstنیز 
ژن   bسیتوکروم   از  برای  یکی  که  است  میتوکندری  های 

بین فیلوژنی  ارتباط  ژنتیک  گونه بازسازی  مطالعات  و  ای 
اردک زیرتیره  برای  است  جمعیت  کارآمد  و  مناسب  ها 

(Johnson    وSorenson  ،1998ازاین به (.  یک رو  عنوان 
قابل  ژنتیک  نشانگر  و  فیلوژنتیکی  مطالعات  برای  اعتماد 

می  قرار  مورداستفاده  )جمعیت  ،  Meyerو    Zardoyaگیرد 
(. با توجه به این که استفاده از نشانگر ژن سیتوکروم  1996

b   و تحلیل نتایج نیز ساده است )ان، و تجزیه  آسJohnson    و
Sorenson  ،1998سیتوکروم    ( لذا، در این پژوهش از ژنb  

هم و  ژنتیکی  ساختار  بررسی  جایگاه  برای  بررسی  چنین 
 ها غواص استفاده شد.  کاکل  در بین اردکفیلوژنی اردک سیاه

 

 
 ( Kear ،2005)کاکل پراکنش جهانی اردک سیاه: 1شکل 

 

 ها مواد و روش
در   خلیجترین  بزرگ   گرگانخلیج  :  منطقه موردبررسی 

گسترش   و  پیشروی  براثر  که  است  کاسپین  دریای  جنوب 
شبه  ساحلی  رشته  جنوب شرقی  در  میانکاله  شرقی  جزیره 

شده است. وسعت خلیج گرگان حدود    دریای کاسپین تشکیل 
کیلومترمربع است. طول خلیج در جهت غربی به شرقی    450

کیلومتر    14تا    13کیلومتر و عرض آن نیز بین    70حدود  
جزیره میانکاله، از غرب به  است، ولی کاملاً برخلاف شبه 

شده است. مختصات جغرافیایی  شرق به عرض خلیج افزوده 
از   از    2-54تا    25-53خلیج  و    54-36تا    46-36شرقی 

به شمالی است. خلیج گرگان کم  با در  طوری عمق است،  که 
رسد  متر می   4نظر گرفتن بالاآمدگی آب، حداکثر عمق آن به  

و از غرب به شرق تا حوالی ضلع جنوبی آشوراده به عمق  
دریای   تأثیر  تحت  اکولوژی خلیج گرگان  است.  افزوده  آب 

جزیره میانکاله قرارگرفته است  خزر، رودهای مجاور و شبه 
استخوانکه در ر آبزیان، ماهیان  تکثیر  و ماهیان  شد و  دار 

مهمی   نقش  زمستانی  مهاجر  پرندگان  جذب  و  غضروفی 
 (.  1378دارد)کیابی و همکاران، 

ای دوشکلی  کاکل گونهاردک سیاه  مطالعه:  گونه مورد
پرنده ماده ) بالغ از  نر  پرنده  سانتیمتر(   42تا    38است که 

(Felix    وsekı́H  ،2000 بزرگ )  تر است، از مشخصات بارز
س سر است  پ جنس نر اردک یک کاکل آویخته در  
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باشد. در هنگام پرواز  که تنها اردک با کاکل سیاه و آویخته می
  ، سر و روی تنه پرنده ها سفیدرنگقسمت زیرین بدن و بال

آبی است، که گاهی  - نر سیاه با برق سبزرنگ و منقاری سبز
آبی بوده  -شود. پاها سبزدر قاعده آن لکه سفیدی مشاهده می

به    باشد. پرنده ماده معمولاً رنگ میهای زردو دارای چشم
ای روشن روی سروتنه   ای تیره و تعدادی پر قهوه رنگ قهوه

شود.  رنگ می  که موجب نزدیکی رنگ پرنده به حالت خاکی 
در بعضی از افراد خصوصاً در فصل تابستان رنگ پرهای  

رنگ است.   ایزیردم مایل به سفید، اما در بیشتر افراد قهوه 
(Kear،  2005س از  پرنده  این  نرمخت(.   تنان، پوستان، 

نماید. در  مهرگان تغذیه میحشرات و لاورهایشان و سایر بی
بشمار می زمستان صدف گورخری اصلی آن  -ترین طعمه 

 (. Visser ،1999و  de Leeuwرود) 
لاشه    10: از  آزمایشگاهی های  برداری و روشنمونه 
اطراف خلیج    در  شده از شکارچیان که  کاکل توقیف اردک سیاه

برداری شده، قسمتی از بافت  شده بودند، نمونه   گرگان صید
درجه قرار داده و    96سینه پرنده جدا و داخل الکل اتیلیک  

نمونه شد.  منتقل  آزمایشگاه  پاییز  به  فصل  اواخر  در  گیری 
موجود    bهای ژن سیتوکروم  انجام گرفت. همچنین تنها توالی

دسترسی با شماره  بانک ژن  به    EU585624های  در  متعلق 
متعلق به شرق آسیا استخراج    KJ722069و    NC024595اروپا،  

استخراج   از  بعد  شدند.  استفاده  آنالیز  انجام  برای    DNAو 
براساس    هانمونه و  بایونیر  استخراج  کیت  از  استفاده  با 

استاندارد )مدل  پروتکل  ترموسایکلر  دستگاه  از  استفاده  با   ،
2720  Applied Biosystems  واکنش آمریکا(  ساخت   ،

سیکل و با استفاده از آغازگرهای    40مراز در  ای پلی زنجیره
(L14995-(5′

CTCCCAGCCCCATCCAACATCTCAGCATGATGAA

3′-ACTTCG  ( H16065-(5′و 

CTAAGAAGGGTGGAGTCTTCAGTTTTTGGTTTAC

3′-AAGAC  (Kocher    ،تکثیر شد. واکنش1989و همکاران ) 

پلیمراز)زنجیره به شرح    PCR )1ای  ترموسایکلر  در دستگاه 
 زیر انجام گرفت: 

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

مدت   دمای    45به  در  آغازگر  اتصال  درجه    60ثانیه، 
به مدت  سانتی و  دمای    60گراد  بسط در    72ثانیه، مرحله 

ثانیه و در پایان، مرحله بسط    60گراد به مدت  درجه سانتی 
دقیقه. حجم    7گراد به مدت  درجه سانتی  72نهایی در دمای  

با   برابر  شامل    25واکنش  آن  محتوای  و    100میکرولیتر 
آنزیم  DNAنانوگرم   واحد  یک   ،Taq  پلی اندی   5مراز،  ای 

  5میلی مول،    2MgCl50  یک میکرولیتر  ، dNTPsمول  میلی
  18و    10Xمیکرولیتر بافر    5/2پیکومولار از هر آغازگر،  

منظور تائید تکثیر ناحیه  میکرولیتر آب دوبار تقطیر بود. به 
واکنش طی  مقدار  PCRهای  موردنظر،  از    5،  میکرولیتر 

با   تکثیرشده  ژل    Dyeمیکرولیتر    2نمونه  روی  و  مخلوط 
درصد قرار گرفت. پس از اطمینان از تکثیر و عدم    2آگارز  

 
1 Polymerase chain reaction 
2Bayesian Information Criterion  
3Akaike  Information Criterion 

آلودگی،   به  1)جدول    نمونه  9وجود  توالی  تعیین  برای   )
ها فاقد  کره جنوبی ارسال شد)یکی از نمونه  Bioneer  شرکت

ها با استفاده از  کیفیت لازم برای تعیین توالی بود(. این نمونه
 . یابی شدطور خودکار توالیبه  ABI 3730دستگاه 

ها  سازی آنها و مرتب برای اصلاح نوکلئوتیدی توالی
نرم و    3نسخه    Seqscapeافزار  از  توسط  توسعه )تولید  یافته 

Life Technologies and Applied Biosystems .شد استفاده   )  
و  برای   نوکلئوتیدی(  و  )هاپلوتایپی  ژنتیکی  تنوع  تعیین 

جایگاه نمودن  مشخص  چندشکلی  همچنین  افزار  نرم  ازهای 
DnaSP    5/ 1نسخه  (Librado  و  Rozas  ،2009  )استفاده شد .  
،  (Kumar  ،2000و    Nei)   AIC3و  BIC2بر اساس معیار  سپس  

 ،Gعلاوه آماره  ( به Nei  ،1993و    Tamuraنی )-مدل تامورا
رسم  ها تعیین شد و  تکاملی برای نمونهبهترین مدل  به عنوان  

از روش حداکثر درستنمایی استفاده  با  تبارشناختی   درخت 
  ( 2011و همکاران،    Tamura)   5نسخه    MEGAافزار  نرم  در4

با روش رویکرد  انجام گردید.   تبارشناختی  همچنین درخت 
  2/3نسخه    Mrbayesافزار  ( در نرمBayesianاستنباط بیزی)

(Ronquist ،رسم گردید.  2012 و همکاران ) 
  5اتصال میانه برای ترسیم شبکه هاپلوتایپی  از روش  

در   و  و    Network.  (Bandeltافزار  نرم  6/4نسخه  استفاده 
شد(  1999همکاران،   ژنتیکیاستفاده  واگرایی  آنالیز    .  و 

برداری  صورت جفتی بین منطقه نمونهبه   واریانس مولکولی،
  10000( با  NCBIآمده از ژن بانک )دست های به شده و توالی

گسترش و پراکنش تاریخی جمعیتی با دو روش   تکرار،  بار
( و آزمون  D-test of Tajima ( )Tajima  ،1989آزمون تاجیما )

  5/3نسخه    Arlequinافزار  ( با نرمFu Fs( )Fu  ،1997فو ) 
(Excoffier  ،محاسبه شد.  2010و همکاران ) 

 

 یابی شده های توالیمشخصات نمونه :1جدول 

 جنس نام اختصاری ردیف

1 20F نر 

2 21F نر 

3 22F نر 

4 23F  ماده 

5 25F  ماده 

6 26F  ماده 

7 27F نر 

8 28F نر 

9 29F  ماده 

 

 نتایج
ژنوم    bجفت باز از ژن سیتوکروم    961در این مطالعه  

از   از    9میتوکندری  پس  نمونه در یک منطقه مطالعه شده 
دسترسی  توالی شماره  با  ژن  بانک  در  و  شد  تحلیل   یابی 

KU697794    تاKU697802   به رسیدند.  ثبت  با  به  طورکلی، 

4Maximum  likelihood 
5Joining-Median  
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جایگاه    959جایگاه متغیر،    2جفت بازی    961بررسی قطعه  
بین    4شده و  حفاظت  هاپلوتایپ مختلف شناسایی گردید. در 

ترین فراوانی هاپلوتایپی، مربوط  شده، بیشهای بررسی نمونه
صورت  به   Dو    C  درصد( و هاپلوتایپ  55)  Aبه هاپلوتایپ  

 درصد( کمترین فراوانی را داشتند.   11منفرد )
(  Pi( و تنوع نوکلئوتیدی )Hdمیزان تنوع هاپلوتایپی )

توالی تمامی  ترتیب  برای  به               و   6944/0± 147/0ها 
های  آمده آمد. نتایج تحلیل نمونهدست به   0/ 0008/0±00095

نشان داد که احتمالاً در این جمعیت دارای تنوع    آمدهدست به
پایینی است. بین سه جمعیت  محاسبه   Fstمقدار   ژنتیکی  شده 

بود.    1ایران، شرق آسیا و اروپای مرکزی  به شرح جدول  
برداری شده در  ( بین جمعیت نمونهNmهمچنین جریان ژنی )

بوده که عدد نسبتاً بالایی  598/1ایران و شرق آسیا برابر با 
دیگر، جریان عبارتبه دهنده تفاوت ژنتیکی کم و  است و نشان 

ها است. فاصله ژنتیکی بین تمام افراد ژنی زیاد بین جمعیت
 آورده شده است.  2نی محاسبه و در جدول  -با مدل تامورا 

 
 
 
 

 Fstمقدار تفاوت ژنتیکی بر اساس  :1جدول 
خطا به دلیل  *

 کمبود نمونه 
 

 non-differentiation exact pها ) آزمون تفاوت جمعیت

values5258/0± 0/ 008ها  ( بین تمامی نمونهp=    محاسبه شد
 (.  p≥ 05/0دار نبود)که البته ازلحاظ آماری معنی 

بیآزمون و    (neutrality tests)طرفی  های  تاجیما 
  - 1/ 282و    715/0توالی به ترتیب برابر    9شاخص فو برای  

(.  ≤01/0pدار نبودند)کدام ازلحاظ آماری معنیبوده که هیچ 
(  211/0r: ()05/0 ≤  pهارپندینگ )–میزان شاخص راجرز 

تک آن  نمودار  )شکل  و  به2نمایی  از  دست (  نشان  که  آمده 
که البته بدلیل کوچک بودن حجم نمونه    گسترش گونه است 

 . نیاز به مطالعات تکمیلی دارد 
 

 
هارپندینگ )شاخص  -نمودار مربوط به شاخص راجرز :2شکل 

های  بین تمام نمونه bژن سیتوکروم عدم تطابق( بر اساس تحلیل 
 و افراد مربوط به ژن بانک

 

ایران  های غواص  مربوط به اردک  زاییتبار درخت در
نمونه ا  استفاده  با  مطالعه  های  که  و  بانک  ژن  در  موجود 

می مشخص  است  شده  ترسیم  کهحاضر  های  اردک  شود 
تقسیم اصلی  شاخه  دو  به  ایران  شامل  غواص  یکی  که  شده 

اردک  های، سیاهاردک و  بلوطی، سرحنایی  کاکل، سرسیاه، 
( دمAythyiniتاجدار  اردک  از  دیگر  شاخه  و  است  دراز،  ( 

   اند.شده ( تشکیل Merginiو اسکوتر سیاه )  طلاییاردک چشم 
 

 

 اروپا  آسیا  ایران  

   - ایران

  - 293/0 آسیا

 - * 00/1 - 601/0 اروپا
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 961های غواص موجود در ایران با استفاده از قطعه ترسیم درخت تبارشناختی بر اساس روش حداکثر درست نمایی بین اردک :3شکل 
عنوان گونه خارجی  ( بهG.leucogeranus)و درنای سیبری  (Grus grus) ژنوم میتوکندری )از درنای اوراسیایی bژن سیتوکروم جفت بازی 

 شده است( استفاده

فیلوژنی    روش    درخت  با  شده  در    Bayesianرسم  که 
های  شده، نمونههای آزمایش شامل نمونه  Mr.bayesافزار  نرم

بلوطی   و  تاجدار  اردک  و  بانک  ژن  اروپایی  و  آسیایی 
26F ,فیلوژنی افراد  درختعنوان گونه خارجی است. در این  به

28, F27F   ها در کلاد های آسیایی باهم و سایر نمونهبا نمونه-
 (. 4اند )شکل ای دیگر قرارگرفته ه

  

 
( با استفاده  NCBIهای مربوط به بانک ژن )های صیدشده و نمونهبین نمونه Bayesianترسیم درخت تبارشناختی بر اساس روش  :4شکل 

شده  عنوان گونه خارجی استفاده)از اردک تاجدار و بلوطی به کاکلاردک سیاهژنوم میتوکندریایی  bژن سیتوکروم جفت بازی  961از قطعه 
 است( 

 
توالی از  استفاده  به با  خلیج  دست های  منطقه  از  آمده 

نمونه و  در  گرگان  موجود  هاپلوتایپی  های  شبکه  بانک  ژن 
(. در این شکل  5رسم گردید )شکل  Networkافزار  توسط نرم
فرد است، دارای بیشترین فراوانی    5که شامل    1هاپلوتایپ  

قدیمی احتمالاً  و  اروپایی  بوده  نمونه  تنها  است.  توالی  ترین 
موجود در ژن بانک )رنگ سبز( به همراه پنج فرد از منطقه  

اند. دو نمونه آسیایی نیز  خلیج گرگان در این گره قرارگرفته 
 شوند.  در یک گره دیده می 28Fو  26Fهای به همراه نمونه

 

 
کاکل رسم شده با استفاده از  شبکه هاپلوتایپی اردک سیاه :5شکل 

)رنگ زرد  Networkافزار  در نرم median-joiningالگوریتم 
های شرق آسیا  نمونه های ایران، رنگ آبی برای مربوط به نمونه 

 و رنگ سبز برای نمونه اروپایی است(
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   NCBIهای موجود در بانک ژن های صیدشده در ایران و نمونه فاصله ژنتیکی)مثلث پایین( و انحراف استاندارد)مثلث بالا( بین نمونه :2جدول 

 ( 10000استرپ نی، با بوت -اساس مدل تامورابر)

 20F 21F 22F 23F 25F 26F 27F 28F 29F KJ722069 NC 024595 EU585624 

.20F - 000/0 000/0 000/0 000/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 

.21F 000/0 - 000/0 000/0 000/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 

.22F 000/0 000/0 - 000/0 000/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 

.23F 000/0 000/0 000/0 - 000/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 

.25F 000/0 000/0 000/0 000/0 - 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 

.26F 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 - 001/0 000/0 001/0 000/0 000/0 001/0 

.27F 002/0 002/0 002/0 002/0 002/0 001/0 - 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 

.28F 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 001/0 - 001/0 000/0 000/0 001/0 

.29F 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 002/0 001/0 002/0 - 001/0 001/0 001/0 
aKJ722069 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 001/0 000/0 002/0 - 000/0 001/0 
aNC 024595 001/0 001/0 001/0 001/0 001/0 000/0 001/0 000/0 002/0 000/0 - 001/0 
bEU585624 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 001/0 002/0 001/0 001/0 001/0 001/0 - 

a  ،نمونه آسیاb  نمونه اروپا 

 

 بحث
-ها و به توکندری برای ردیابی تاریخچه جمعیتی ژن م

مناسب   بسیار  ژن  جریان  و  مهاجرت  تخمین  ویژه 
  b(. در پژوهش حاضر، ژن سیتوکروم  Avise  ،1994است)

تحلیل ژنتیکی جمعیت خلیج گرگان   برای  میتوکندری  ژنوم 
سیاه آناردک  مهاجرت  مسیر  ردیابی  همچنین  ها  کاکل، 

رسم شده پنج    شبکه هاپلوتایپیدر  مورداستفاده قرار گرفت.  
با    فرد فرد  دو  و  ژن،  بانک  در  موجود  اروپایی  نمونه  با 

اند.  های آسیایی موجود در بانک در یک گره قرارگرفته نمونه
شده در ایران    در درخت تبارشناختی رسم شده بین افراد صید 

های مربوط به شرق آسیا با سه  های بانک ژن، توالیو نمونه
اند. با توجه به  متعلق به ایران در یک کلاد قرارگرفته   توالی

کاکل از منطقه شرق  این نتایج، احتمال مهاجرت اردک سیاه
تر این موضوع نیاز  آسیا به ایران وجود دارد، البته بیان دقیق

اثبات صورت  در  دارد.  بیشتر  مطالعات  موضوع    ، به  این 
-که در ایران طیف وسیعی از جمعیت   ،دهنده این استنشان

زمستان یا  عبور  مختلف،  مناطق  از  مختلف،  گذرانی  های 
های  ها فرصت اختلاط با جمعیتکرده، و در ایران جمعیت

ی این اختلاط، بعضی از افراد  کنند. درنتیجه دیگر را پیدا می
به  جمعیتی  جوجهبا  محل  به  خود  جمعیت  آوری  غیراز 

یکی از  گردند و این موضوع باعث افزایش تنوع ژنت بازمی
اثرات   کاهش  و  جمعیت  به  جدید  ژنی  ذخایر  ورود  طریق 

آمیزی می کم  ( 2012و همکاران،    Liu)شوددرون  فاصله   .
ب  نمونهژنتیکی  هاپلوتایپو  ها  ین  مشترک وجود  نیز    های 

مهاجرت احتمالی این پرندگان از شرق آسیا به ایران را تأیید 
( وقتی میزان  2006و همکاران )   HEکند. بر اساس نتایج  می
Fst    دهنده جریان ژنی بالا در بین  باشد. نشان  33/0کمتر از

ها است، که این موضوع بر اساس نتایج نرخ جریان  جمعیت
شود، نتایج پژوهش حاضر نیز نشان  ( نیز تأیید میNmژنی )

نمونه به  توجه  با  که جریان ژن  بررسی داد  سه  ها  بین  شده 
است. با توجه به فاصله  جمعیت ایران، شرق آسیا و اروپا بالا  

این جمعیت بین  ژنی  کم  آنبسیار  جدا شدن  در سطح  ها  ها 

 
1mismatch distribution  

ها  ها در سطح جمعیتهای آنزیرگونه اتفاق نیفتاده و تفاوت
 شود. مختلف مشاهده می

ناگهانی شاخص   نیز وجود گسترش  فو  تاجیما و  های 
دار  جمعیت درگذشته را نشان دادند، اما از لحاظ آماری معنی

تطابق عدم  توزیع  و  بر  1نبودند،  راجرز  شاخص  اساس 
دهنده گسترش  صورت تک نمایی بود که نشان هارپندینگ به 

 ( است  درگذشته  جمعیت  ،  Harpendingو    Rogersناگهانی 
به1992 نتیجه  و  تایید (  را  دیگر  از دو شاخص  آمده  دست 

ها  تر باید از جمعیتکند. برای دست یافتن به نتیجه دقیقمی
نمونهدیگر   گونه  انجاماین  گردد.  برداری  بررسی  و  شده 

تری نسبت  های قویهرچند که شاخص فو و تاجیما شاخص
-بردن به شرایط گذشته جمعیت به توزیع عدم تطابق، برای پی

 (.  Rozas ،2002و  Ramos-Onsinsباشند)ها می
گونه به  مربوط  تبارشناختی  درخت  مختلف  در  های 

نتایج اردک مشابه  نتایجی  ایران  در  موجود  غواص  های 
Gonzalez  ( به 2009و همکاران ) آمده است که دو شاخه  دست

شده است. در این  ( تشکیل Merginiو    Aythyiniکاملاً مجزا )
کاکل  ترین گونه به اردک سیاهدرخت اردک سرسیاه نزدیک

و همکاران   Gonzalezقرارگرفته که این موضوع نیز با نتایج  
 ( مشابه است. 2009)

اساس   بررسی    نمونه   9بر  اردک سیاهمورد    کاکل از 
گرگانزیر   خلیج  در  موجود  نماینده  به  جمعیت  عنوان 

زیرجمعیت    4زیرجمعیت دریای کاسپین که به عنوان یکی از  
( است  شده  معرفی  گونه  این   BaumanisوBlums اصلی 

شناسایی  هاپلوتایپ در منطقه    4                     (،1990،
از دو   های مورد مطالعه نمونهاین شد که براساس این نتایج، 

شرق آسیا  زیر جمعیت جغرافیایی اصلی دیگر این گونه یعنی  
مرکزی   اروپای  نداردو  زیادی  ژنتیکی واگرایی  تفاوت   ،

بین   بالایی  ژنی  جریانی  و  کم  زیر  بسیار  سه    جمعیت این 
های تفاوت ژنتیکی بر اساس  برقرار است. بررسی  جغرافیایی

Fst  طقه  کند. بنابراین باید برای من نیز این موضوع را تأیید می
مطالعه   زمستانمورد  در  مهمی  ایستگاه  و  که  گذرانی 
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نوعی محل حضور همزمان سه  تجدیدقوای   به  و  این گونه 
است گونه  این  اصلی  جغرافیایی  طرحزیرجمعیت  های  ، 

مدیریتی منسجمی طراحی و اجرا کرد تا حیات آینده این گونه  
 با مشکل مواجه نشود. 

به ژنتیکی  تنوع  که  این  دست هرچند  نتایج  از  آمده 
پژوهش نسبتاً پایین است و تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی رقم  

تر نیاز گیری مطمئندهد، اما برای نتیجهبالایی را نشان نمی
این به بررسی از افراد  بیشتری  تعداد  بیشتر روی  گونه  های 

 در ایران و نقاط مختلف جهان است.  
این گونه درگذشته نزدیک    IUCNبا توجه به گزارش  

کرده، اما در حال حاضر گزارشی  آوری میدر ایران جوجه
جوجه  بر  باید  مبنی  نیست؛  دست  در  ایران  در  آن  آوری 

تالاب از  بیشتر  )مثل مراقبت  آورد  فراهم  و  شرایطی را  ها 
آوری این گونه در کشور  کنترل شکار( تا دوباره شاهد جوجه 

 باشیم.  
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