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 پژوهش حاضرهدف از ت. برگ برخوردار اسکنندۀ پهنهای خزانزیرگونه از گسترش وسیعی در جنگل 18کمرکولی جنگلی در ناحیۀ اوراسیا با حدود چکیده. 

 دوفرد از  10د تعدااست.  ازیاروپایی، آسیایی و قفقهای کلادبا  نگلی رشته کوه زاگرس در مقایسهج کمرکولی ۀزیرگون تکاملیساختار ژنتیکی و روابط  بررسی

آنها ن های خونمونه وگیری دهزندر استان کرمانشاه و زاگرس جنوبی در استان کهگیلویه و بویراحمد با مجوز از سازمان حفاظت محیط زیست  شمالی زاگرس ناحیه

قرار  تحت بررسی وه زاگرستوالی از رشته ک 10و  مستخرج از بانک ژنجفت بازND2 (1041 )توالی کامل ژن  136 یکی با استفاده ازژنت مطالعات. شدبرداشت 

ها با استفاده ن هاپلوتایپچنین روابط بیداکثر درست نمایی انجام گرفت. همو رسم درخت بیزین و ح TRN+Gهای تبارشناسی با استفاده از مدل گرفت. تحلیل

چنین . همنشان داد های زاگرسمعیترا برای جهاپلوتایپ منحصر به فرد  چهار این مطالعه . نتایجبررسی قرار گرفت تحت و پارسیمونی اتصال میانه هایالگوریتم

کولی تغییرات واریانس مول یلتحلحاصل از  TSF ۀنتایج آمار .پذیر استتفکیک یاز تبار قفقازهای زاگرس جمعیتهای تبارشناسی حاکی از آن بود که تحلیل

 هایدر بین جمعیت قابل توجه حاکی از بروز تغییرات ژنتیکینیز  TCF ۀآمار .جنگلی را نشان دادکولی مختلف کمر هایدر بین جمعیت را دار ساختار ژنتیکیمعنی

و د وادی تقسیم نمتکامل نژ ۀتوان به سه گوندر اوراسیا را می جنگلی مختلف کمرکولی هایدر نهایت جمعیتبود.  و زاگرس قفقازتبارهای آسیا، اروپا،  مختلف

  مشترک در نظر گرفت.تکامل نژادی  ۀگون دوعنوان ه را ب S.e. caucasianو  S.e. persicaی هازیرگونه

 ND2نشانگر ، میتوکندری ،یتکامل نژاد ۀگون ،روابط فیلوژنیاوراسیا،  های کلیدی.واژه
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Abstract. Sitta europaea, with 18 subspecies, has a wide distribution in deciduous forests of Eurasia. The aim of this 

study was to evaluate the taxonomic and phylogenetic relationships of this subspecies to European, Asian as well as 

Caucasian clades. 10 individuals of two populations from Zagros forests in Kermanshah and Kohgiluyeh and Boyer-

Ahmad Provinces were captured with permission from Iran Department of Environment and their blood samples were 

collected. Furthermore, we used ND2 sequence data (1041 bp) for 136 sequences from GenBank and 10 sequences 

from Zagros Mts. Genetic variations and Genealogical analysis was calculated using complete ND2 gene sequence 

(1041bp) and TRN+G model, Bayesian trees and maximum likelihood, respectively. Median joining algorithm showed 

the relationships among haplotypes. We found four new haplotypes for the Zagros populations. Phylogenetic analysis 

indicated that Zagros populations were distinct from Caucasian clade. FST statistical values, resulting from the analysis 

of molecular variance represented significant variations in genetic structure among Eurasian Nuthatch populations. 

Moreover, FCT revealed significant variation among European, Asian and Caucasian clades. Our result suggests that 

Eurasian Nuthatch populations in Eurasia comprise three phylogenetic species, and likely biological species. However, 

the previous nomenclature subspecies, S.e. caucasian and S.e. persica, can be regarded as a common phylogenetic 

species. 
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                                         Nazarizadeh et al. Evolution of subspecies of Eurasian nuthatches یجنگل یکمرکول ۀرگونیتکامل زو همکاران.  زادهنظری

 

 مقدمه

 (Sitta europaea Linnaeus, 1758)ی لکمرکولی جنگ  

در  زیرگونه 18با  برگ بوده وهای جنگلی پهنمقیم زیستگاه ۀدپرن

 وسیعی از اوراسیا )شرق سیبری تا غرب اورپا( پراکنش دارد ۀدامن

(Matthysen & Currie, 1996; Pravosudov, 1993; 

Clements et al., 2014) .ونی نکا ۀاین پرنده بعنوان یک گون

ز تنوع زیستی ایفا اساسی در طراحی راهبردهای حفاظت ا ینقش

 ,Bianconi et al., 2003; Matthysen & Currie) کندمی

1996; Mortelliti et al., 2010; Zuckerberg et al., 

ت عیتواند وضمی شاخص ۀعنوان یک گونه. چراکه ب(2014

شناختی پیچیده را منعکس سازد و اطلاعات مناسبی های بومسیستم

 شدگی زیستگاه فراهم سازداز آسیب جمعیتی نسبت به تکه

(Baguette et al., 2012; Bianconi et al., 2003; 

Matthysen et al., 1995; Mortelliti et al., 2010).  از

بایستی  ای چندسنخیههگون هر گونه طرح حفاظتی برای طرفی

یندهای افربراساس روابط تکاملی و خویشاوندی انجام بگیرید تا 

تلف این گونه را در جهت افزایش های مختکاملی، جمعیت

 ;Zink et al., 2000 ) دهدسازگاری با تغییرات محیطی سوق می

Hung et al., 2012.) 

واحدهای  ۀدهنددر صورتی که نشان هازیرگونهطور کلی هب   

در  کردی عملسه نقش  توانندمستقل تاریخی باشند می

 ,Zink) کنند حفاظت از تنوع زیستی ایفاشناسی، تکامل و آرایه

با ظهور  لینه بندی. اگرچه مفهوم زیرگونه براساس رده(2004

 ،میلادی رواج یافت 20در اواسط قرن  شناختیزیست ۀمفهوم گون

مفهوم زیرگونه شکل تازه به ولی با پیشرفت علم ژنتیک جمعیت 

 ;Avise & Wollenberg, 1997; Mayr, 1970) خود گرفت

Mulcahy, 2008) .مطالعات متعدد اخیر هایسالدر  بدین ترتیب 

توانند ای یک گونه نمیههژنتیکی نشان دادند که تمامی زیرگون

 ,.Burbrink et al) بعنوان واحدهای تکاملی در نظر گرفته شوند

2000; Mulcahy, 2008). درصد  97طوریکه بیش از هب

 ۀنشان دهند ساناننجشکگو بخصوص  ای پرندگانههزیرگون

 بازنگری لذا. (Zink, 2004) ملی مجزا نبودندتکا هایواحد

 بر و یا حتی بررسی روابط خویشاوندی اههشناختی زیرگونآرایه

  یافت. ضرورت بیش از پیش و تبارشناسی های ژنتیکیدادهاساس 

، انتخاب، مهاجرت و رانش ژنتیکی منابع اصلی یندهای جهشافر

های یک گونه به ایجاد تغییرات ژنتیکی در یک جمعیت یا جمعیت

یب این تغییرات از طریق نشانگرهای مولکولی رود. تعقشمار می

 نشانگر بعنوان یک ای میتوکندریاییاندی .پذیر استامکان

 دهد وا نشان میههها و گونمولکولی این تغییرات را در جمعیت

سال از هم جدا  10000تا  1000هایی که برای برای تشخیص گروه

 ,.Hiendleder et al) مورد استفاده قرار گرفته است اندبوده

1998) .ND2 دارای شکلان گنجشک ۀدر راست میتوکندریایی

بوده  و اگزون اینترون نشانگرهای تنوع ژنتیکی بالاتری نسبت به

. همچنین تغییرات نوکلئوتیدی در (Hung et al., 2012) است

جریان ژنی بوده است و میزان کمتری به  تأثیراین ژن بیشتر تحت 

 Hung et al., 2012; Hung) است یند انتخاب طبیعی وابستهافر

& Zink, 2014)کرد ژن . حتی عملND2  در شناسایی

به مراتب بهتر از ژن  بارکدینگ آنها DNAو  شکلانگنجشک

COI گزارش شده است (Nouri & Aliabadian, 2014). 

های کمرکولی جنگلی وجود جمعیت در موردمطالعات محققان   

ش شپراکن گسترهای آن در ههشناختی زیرگونابهاماتی را در آرایه

 40د وجو 1950 ۀآشکار ساخته است. بر این اساس تا اواخر ده

 پراکنش این گونه گزارش شده است ۀزیرگونه در محدود

.(Vaurie, 1950)  این درحالی است کهClements و همکاران 

 S.e ۀزیرگونه برای آن در نظر گرفتند که زیرگون 18 (2014)

persica های منحصر به فرد در زیستگاه ۀرا بعنوان یک زیر گون

 Harrap ی دیگره کوه زاگرس معرفی نمودند. از سوجنگلی رشت

 های جنگلی اوراسیا را بر اساسکمرکولی Quinn (1995) و

تنه نخودی و )زیر caesiaشناختی به سه دسته شامل صفات ریخت

( و رنگ تنه سفیدزیر) europaea(، رنگ زیر گلو سفید

sinensis بر مبنای این  .( تقسیم کردندرنگ تنه و گلو زرد)زیر

در گروه  و البزر های جنگلی زاگرسبندی، کمرکولیطبقه

caesia ای در ات گستردهعلیرغم مطالع ،همچنین. جای گرفتند

های جنگلی جهان صورت گرفته ژنتیک جمعیت کمرکولی ۀزمین

(Hung et al., 2012; Zink et al., 2006)  ولی فقدان

 و تکاملی روابط خویشاوندی ۀزمین اطلاعات ژنتیکی در

مطالعه  . لذا اینخوردبه چشم میدر ایران  های این زیرگونهجمعیت

های شناختی جمعیتآرایه ساختار ژنتیکی و بررسیبا هدف 
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استفاده از توالی  با  S.e. persicaکمرکولی جنگلی زاگرس 

 شده است. انجامND2 (1041 bp )کامل ژن 

 

 هامواد و روش
 تحت مطالعه ۀگون

ار ، متوسط جثه با سر بزرگ، دم کوتاه و منقجنگلی کمرکولی  

 ا  قوی، ضخیم، به نسبت دراز و مستقیم است. نر و ماده تقریب

 ۀوردنر بالغ در  ۀهستند. در پرند همشکل و فاقد تغییرات فصلی

ها آوری تارک سر، پس گردن، روتنه و پوشپرهای روی بالجوجه

ز ه اکخاکستری مایل به آبی است. نوار چشمی سیاه و بلندی دارد 

ی رهاجلوی پیشانی شروع و تا دو طرف گردن امتداد یافته است. پ

ک نو های سفید دارند وکناری دم تیره است، نزدیک به انتها خال

 که در غرب S. e. persica ۀزیرگون ود.شآنها خاکستری دیده می

وار نخاکستری کمرنگ، زیرتنه سفید،  ۀشود، با تنایران یافت می

 شودسفیدی در نوار ابرویی دیده می ۀسفیدی در پیشانی و رگ

(Kaboli et al., 2012) . 

 جمع آوری نمونه

 6049/94 ۀتحت مجوز شمارنمونه  10برداری از تعداد نمونه   

 )شکل احمد انجام شدبویر و های کرمانشاه و کهگیلویهنبرای استا

 فرد صاحب آن، در هر قلمرو جنگلی کمرکولیبا پخش آواز . )1

گیری تور نامرئی زنده ۀوسیلبه سوی صدا جذب و سپس به  قلمرو

یکرولیتر م 150تا  80لوله مویین به مقدار  از با استفاده سپس شد.

ده( از سیاهرگ زیر بال )کمتر از یک درصد وزن بدن پرن

 به آزمایشگاه منتقل شد EDTAگیری شده و در بافر خون

(Owen, 2011) .حل ها بلافاصله در منمونهگیری، از خونپس

از  ND2ن توالی ژ 133همچنین تعداد  صید رهاسازی شدند.

ر )نام اختصاری ثبت شده د (2006)  و همکاران Zink   ۀمطالع

عه از مطال توالی 3و  (-DQ219639 DQ219772بانک ژن 

Hung  ا بها از طریق مکاتبات شخصی )توالی (2012) و همکاران

یب و بدین ترت شددانلود  توسط بانک ژن (شدنویسندگان دریافت 

 .توالی انجام گرفت 146ای با ها با مجموعه دادهتحلیل

 یابیو توالی PCR، چرخۀ DNAاستخراج 

های خون با استفاده از دستورالعمل کیت بافت و ای از نمونهاندی  

 L5215خون کیاژن استخراج شد. در ابتدا از آغازگر رفت 

(Hackett, 1996) TATCGGGCCCATACCCCGA-

AAAT و آغازگر برگشت H1064 CTTTGAAGGC- 

(Drovetski et al., 2004) CTTCGGTTTA   جهت تکثیر

های ژنی جفت باز استفاده شد. تکثیر جایگاه 1041ای به طول قطعه

میکرولیتر  50مراز در حجم ای پلیبا استفاده از واکنش زنجیره

(TopTaq Master Mix Kit)  و شرایطی شامل یک میکرولیتر

DNA، 25/1 مولار میکرو 200مراز، پلی کواحدآنزیم تdNTP ،

 پنجمخلوط آغازگر  میکرومولار 2MgCl ،4/0میکرولیتر  یک

تا رسیدن  و آب دو بار تقطیر 10Xمیکرولیتر بافر  5/2پیکومولار، 

میکرولیتر انجام گرفت. چرخۀ دمایی برای تکثیر توالی  50به حجم 

درجه  95ه در دمای دقیق 10عبارت بود از  ND2کامل ژن 

 30درجه و  94ثانیه در  30چرخه، شامل  35گراد و در ادامه سانتی

گراد و درجه سانتی 72درجه و یک دقیقه در  58ثانیه در دمای 

. (Drovetski et al., 2004)درجه در پنج دقیقه  72بسط نهایی با 

 PCRبه منظور تایید تکثیر ناحیه مورد نظر، الکتروفورز محصولات 

 مایدواتیدیوم بردرصد با رنگ آمیزی  2بر روی ژل آگاروز 

با استفاده از  PCRصورت گرفت. در نهایت محصول 

و به   Applied Biosystems 3730/ Bioneer 3730دستگاه

 یابی شدند.روش اتوماتیک سانگر توالی

 ها تجزیه وتحلیل داده

بررسی  SeqScape .2.6های دریافت شده در ابتدا توسط توالی   

توالی از مطالعات پیشین  136و خطاهای موجود اصلاح شد. سپس 

(Zink 2006; Hung et al., 2012)  و بانک ژن )نام اختصاری

 شد( دانلود DQ219639-DQ219772ثبت شده در بانک ژن 

های ای با سایر جمعیتها مقایسهتا امکان انجام تجزیه و تحلیل

 146. در نهایت شودیک فراهم مورد نظر در منطقه پالئارت گونه

و الگوریتم  BioEdit 7.2.5افزار توالی با استفاده از نرم

Clustalw  .هم ردیف شد(Thompson et al., 1994) . تعیین

و مدل  MEGA 5.3ها توسط نرم افزار فاصلۀ ژنتیکی بین جمعیت

K2P   تکرار انجام شد  10000با(Tamura et al., 2011) .

بارکدینگ گپ برای بررسی گپ واگرایی در بین  تحلیلهمچنین 

 K2Pو مدل تکاملی  ABGDهای مختلف با استفاده جمعیت

 قبل از آغاز (Puillandre et al., 2011تخمین زده شد )

های تبارشناسی، فرضیۀ اشباع جایگزینی با استفاده از نرم افزار تحلیل

DAMBE 6.0.4 ت بررسی قرار گرفت تح(Xia & Lemey, 

2009; Xia & Xie, 2001)هایجایگاهها، . تعیین تعداد هاپلوتایپ 
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رد= کلاد زقفقاز،  = کلاد آسیا، قرمز )سبز= کلاد شناخته شده کلادهای ۀای رنگی نشان دهندههدایر ،اوراسیادر  ND2هاپلوتایپ های ژن  پراکنش مناطق -1شکل 

 .وج در رشته کوه زاگرسصورتی رنگ مربوط به جمعیت های کرمانشاه و یاسدایره  .(Zink et al., 2006)و   (Hung et al., 2012)عات براساس مطال (اروپا

Fig. 1. Distribution of Eurasian Nuthatches ND2 haplotypes (Zink et al., 2006; Hung et al., 2012). Color of circle for 

lineages and haplotypes: Asian lineage (Green), Caucasian lineage (Red), and European lineage (Yellow). According to 

Hung et al. (2012) and Zink et al. (2006). Sample localities in Iran, including: Zagros forests (Kermanshah and Yasouj) 

(Pinkish circles). 

 

افزار نمودار پراکنش ناهمخوان با استفاده از نرم چند شکلی و

DNAsp 5.10  تخمین زده شد(Librado & Rozas, 2009) .

شاخص تنوع برای تعیین تعداد  Arlequin 3.5افزارنرمهمچنین از 

ژنتیکی )تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی(، استفاده شد. تحلیل 

( با استفاده از این نرم افزار و با دو AMOVAواریانس مولکولی )

 & Excoffier)تکرار صورت گرفت  10000بندی نوع گروه

Schneider, 1999). های تحت در روش اول همه جمعیت

بندی روش دوم گروه بررسی به یک گروه مشابه تقسیم شدند و در

های تبارشناسی و تبارهای شناسایی شده انجام براساس تحلیل

بندی در گروه مشابه طبقه یک کلاد هایطوریکه جمعیتهگرفت ب

 ها(،)تغییرات ژنتیکی در میان گروه CTFای هه. سپس آمارشدند

STF ها( و )تغییرات ژنتیکی در میان جمعیتSCF  تغییرات ژنتیکی(

 Khalilipour et) های یک گروه( تعیین شدنددر میان جمعیت

al., 2014). برای تعیین بهترین مدل جانشینی نوکلئوتیدی از نرم-

. (Darriba et al., 2012) استفاده شدJModelTest 2.1.3 افزار

برای  Phyml 3.1افزار ا توجه به مدل انتخاب شده از نرمسپس ب

 ,Guindon & Gascuel) نماییترسیم درخت حداکثر درست

برای ترسیم درخت بیزین  MrBayes 3.2.2 افزارو از نرم (2003

ای هلتحلی. (Ronquist & Huelsenbeck, 2003)استفاده شد 

میلیون تکرار و فراوانی  10با  مارکووزنجیره  ۀاساس چرخبیزین بر

نمایی های بیزین و حداکثر درستانجام شد. درخت 100 ۀنمون

 ,S. canadensis, S. caroleninsis  هایبرون گروه ۀبوسیل

Sitta. pygmaea   وS. e. arctica دار شدند )نام ریشه

 ,DQ219774.1ترتیب ن بهاختصاری ثبت شده در بانک ژ

DQ219776.1, EF108553.1 DQ219778.1.)  در نهایت

افزار معیار درخت بیزین رسم شده در نرمایستایی و انحراف 

Tracer 1.4 قرار گرفت ) تحت بررسیDrummond & 

Rambaut, 2007.) ها و ترسیم برای بررسی ارتباط بین هاپلوتایپ

 افزارنرم نطق اتصال میانه وهاپلوتایپی با استفاده از م ۀشبک

Network 4.6.1.3 انجام گرفت (Bandelt et al., 1999).  

 

 نتایج
نشان  ND2جفت باز ژن  1041ها با استفاده از توالی تحلیل داده   

جایگاه  96و  مخبر()غیر جایگاه حفاظت شده 945داد که 

 جایگاه حاوی اطلاعات پارسیمونی 63چندشکلی بوده که شامل 

 Iss (007/0دار )مق .جایگاه تک متغیر بوده است 33و  )مخبر(
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تر و اشباع جایگزینی کوچک تحلیلدر  Iss.c( 761/0نسبت به )

دست آمد. همچنین نمودار نرخ جانشینی نوع اول و دوم دار بهمعنی

در مقابل واگرایی ژنتیکی حاکی از اشباع جایگزینی بسیار اندک 

تحت توالی  146از  (2است )شکل  تحت بررسیهای در توالی

هاپلوتایپ  56تعداد که دست آمد هب هاپلوتایپ 90تعداد  بررسی

مربوط به  تحت بررسیتوالی  10همچنین از  .منحصر به فرد بودند

 چهارتعداد  ،)کرمانشاه و یاسوج(دو جمعیت از رشته کوه زاگرس 

این دو جمعیت که یک هاپلوتایپ در بین  شدهاپلوتایپ شناسایی 

)تنوع  نتیکیترین تنوع ژترین و کممشترک بودند. بیش

مشاهده تبارهای آسیا و زاگرس در بین  نوکلئوتیدی و هاپلوتایپی(

ن اساس دهد. براینتایج آزمون تطابق را نشان می  3 شکل شد.

های مشاهده شده نسبت مورد انتظار در نمودار فراوانی هاپلوتایپ

جمعیتهای تبار قفقاز، اروپا و آسیا یک حالت تک مدی را نشان 

. در حالی که جمعیت زاگرس فاقد این (Dو B ،C دادند ) شکل

 (.Aشماره شکل؟؟حالت تک مدی بوده است ) شکل

ه و اطلاعات آکایک (BIC)آزمون معیارهای اطلاعات بیزین    

(AIC( نشان داد که مدل )091/0 TRN+G (G= به عنوان بهترین 

. های مورد نظر شناسایی شدمدل تکاملی نوکلئوتیدی برای توالی

نمایی بر های تبارشناسی بیزین و حداکثر درستلوژی درختتوپو

های زاگرس مبنای مدل تکاملی انتخاب شده نشان داد که جمعیت

معیت از ج 98/98و  99/0به ترتیب با احتمال پسین و بوت استرپ 

ی نتایج تحلیل شبکۀ هاپلوتایپ (.4قفقاز جدا شده است )شکل 

نج ا پبیت هایی زاگرس تنها اساس اتصال میانه نشان داد که جمعبر

 های قفقاز اختلاف دارد این در حالی است کهجهش از جمعیت

دا ججهش از یکدیگر  28سه هاپلوگروپ آسیا، قفقاز و اورپا با 

 (. 5اند )شکل شده

( AMOVAواریانس مولکولی ) نتایج حاصل از تجزیۀ 2جدول    

درصد از  98/93دهد. این نتایج حاکی از آن است که را نشان می

های کمرکولی جنگلی کل تغییرات ساختار ژنتیکی در بین جمعیت

درصد  02/6های این گونه که درون جمعیتحالیوجود دارد در

تغییرات ساختار ژنتیکی را شامل شده است. همچنین اگر سه کلاد 

بندی شوند، تغییرات های مجزا طبقهقفقاز، اروپا و آسیا در گروه

، تغییرات در 73/95های مختلف بین این گروه ساختار ژنتیکی در

 70/2و تغییرات درون جمعیتی  57/3داخل جمعیتهای هر گروه 

و آمارۀ  001/0در سطح خطای  CTFو  STFهای درصد است. آماره

SCF  میزان فاصلۀ  3دار شدند. جدول معنی 05/0در سطح خطای

دهد. می زیرگونۀ کمرکولی جنگلی را نشان 5ژنتیکی در بین 

 .S.eبا  S.e asiaticaهای بیشترین فاصلۀ ژنتیکی در بین زیرگونه

europaea که کمترین فاصلۀ ژنتیکی در بین حالیمشاهد شد. در

 S.e. persicaو  S.e .amurensisبا  S.e. asiatica دو زیر گونه

بارکدینگ در  تحلیل، 6دست آمد. شکل هب S.e. caucasianبا 

دهد. نتایج لف کمرکولی جنگی را نشان میهای مختبین زیرگونه

های مختلف این آزمون وجود یک گپ واگرایی در بین زیرگونه

درصدی  04/0تا  03/0دهد. براین اساس یک آستانۀ را نشان می

 بعنوان گپ واگرایی ژنتیکی در مقایسه با افراد درون جمعیتی است. 

 

 گیریبحث و نتیجه
های گیمیتوکندری ویژ ND2کامل ژن  یابیاین مطالعه با توالی   

آور کمرکولی جنگلی را تحت بررسی جمعیت جوجه 13ژنتیکی، 

قرار داد و در مجموع چهار هاپلوتایپ منحصر به فرد در 

 هاپلوتایپ مطالعات قبلی 52های جنگلی زاگرس به زیستگاه

(Hung et al., 2012)  اضافه شد. تنوع ژنتیکی )تنوع هاپلوتایپی

تر از سایر های زاگرس به مراتب پایینجمعیتو نوکلوتیدی( 

ی هاتبارهای تحت بررسی بود. پایین بودن تنوع ژنتیکی جمعیت

 هایتواند به دلیل تکه شدگی شدید زیستگاهمی زاگرس احتمالا 

ه ز بجنگلی در این منطقه باشد لیکن برای قطعیت این موضوع نیا

ی رکرهای ژنتیکماهای بیشتر به همراه استفاده از تعداد نمونه

-مونهی( است. همچنین تعداد اندک نای و میتوکندرمتفاوت )هسته

های گسترش ناگهانی جمعیت براساس تحلیلها از این منطقه 

نمودارهای پراکنش ناهمخوان وجود یک حالت تک مدی در بین 

ال احتم توانتبارهای آسیا، قفقاز و اروپا نشان دادند براین اساس می

اط گهانی جمعیتی در بین تبارهای مذکور را استنبیک گسترش نا

 نمود. 

 (2012) و همکاران   Hung در پژوهش صورت گرفته توسط   

ای و وجود سه تبار اروپا، آسیا و قفقاز را براساس نتایج توالی هسته

جهش را براساس  32تا  29میتوکندریایی اثبات نمودند و وجود 

ر مذکور نشان دادند. تحلیل در بین سه تبا ND2توالی کامل ژن 

نشان داد که  ND2تبارشناسی مطالعۀ حاضر براساس توالی ژن 

استرپ  و بوت (99/0های زاگرس با احتمال پسین )جمعیت

  قفقاز جدا شده است که در نتیجه هایدرصد( از جمعیت 98/98)
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 .های نوع اول و دوم در مقابل واگرایی ژنتیکیپلات جانشینی -2شکل

Fig. 2. Plotting the observed transitions and transversions against the genetic divergence. 

 
= میانگین تعداد kها، مونه= تعداد نn تنوع نوکلئوتیدی، =Pi= تنوع هاپلوتایپی،  Hd)و شاخص تنوع ژنتیکی  تحت بررسیتبارهای  ژنتیکی هایویژگی -1جدول 

 .(نوکلئوتیدهای مختلف

Table 1. The genetic characteristics of lineage and genetic diversity index (Hd- haplotype diversity, Pi- nucleotide 

diversity, n: number of samples, K- The average number of different nucleotides). 

 
 n H Hd pi k تبار

 72/1 0016/0 75/0 37 102 آسیا

 27/1 0012/0 70/0 3 11 قفقاز

 6/0 0005/0 53/0 4 10 زاگرس

 02/2 0019/0 87/0 11 23 اروپا

  

 

 
قی تعداد نوکلئوتیدهای مختلف در بین محور اف .تبار آسیا :D تبار اروپا و :C، تبار قفقاز :B، تبار زاگرس :ND2 .Aنمودارهای پراکنش ناهمخوان براساس توالی کامل ژن  -3شکل 

 .دهد مختلف نشان می نوکلئوتید نسبی تعداد محور عمودی فراوانی افراد و

Fig. 3. Graphs of mismatch distribution based complete sequence ND2. A: Zagros lineage, B: Caucasian lineage, C: European 

lineage and D: Asian lineage. Horizontal axis is number of different nucleotides between individuals, and the vertical axis indicates 

the relative frequency of different nucleotide numbers. 

A B 

C D 
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انگر نمای الاباد اعد .کسان(ینمایی )توپولوژی وش بیزین و حداکثر درستبا استفاده از دو ر های زاگرسدر زیستگاه درخت تبارشناسی کمرکولی جنگلی -4شکل 

 نمایی.ت استرپ حاصل از روش حداکثر درستمربوط به شاخص بو پاییناحتمال پسین حاصل از درخت بیزین و اعداد 

Fig. 4. Phylogenetic tree of Eurasian Nuthatches in habitat Zagros through two methods bayesian and maximum 

likelihood, with the values of top branches corresponding to posterior probabilities and the lower branches representing 

Bootstrap support. 

 

 تبار آسیا

 تبار قفقاز

 تبار اروپا

 تبار زاگرس

161/161 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
nb

r.
5.

2.
15

5 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
97

.5
.2

.2
.2

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

br
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
4-

05
 ]

 

                             7 / 12

http://dx.doi.org/10.29252/nbr.5.2.155
https://dorl.net/dor/20.1001.1.24236330.1397.5.2.2.2
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2725-en.html


                                         Nazarizadeh et al. Evolution of subspecies of Eurasian nuthatches یجنگل یکمرکول ۀرگونیتکامل زو همکاران.  زادهنظری

 

 
-به هاهدازه و رنگ دایر. انND2براساس روش اتصال میانه و ژن های آسیایی و دیگر کمرکولی( (S. europaea مرکولی جنگلیکبه  مربوطشبکه هاپلوتایپی  -5شکل 

 ها نمایانگر تعداد جهش هستند.اعداد بر روی خطوط اتصال بین هاپلوتایپ .مکان هاپلوتایپ بوده استها و تعداد هاپلوتایپ سترتیب براسا

Fig. 5. Haplotype network (Median Joining network) of the Eurasian Nuthatch and other Eurasian Nuthatches, based on 

complete ND2 sequence. Size and color of circles represent the number and position of haplotypes respectively. The numbers 

above the connecting branches reflect the number of mutational steps joining the haplotypes.   
 

ندی ب( گرو2ها بعنوان یک گروه جمعیت ۀ( در نظر گرفتن هم1 های کمرکولی جنگلی( در بین جمعیتAMOVAواریانس مولکولی ) تجزیۀ -2جدول 

 .های تبارشناسیتحلیلها براساس کلادهای مشخص شده در جمعیت

Table 2. Analysis of molecular variance (AMOVA) for four lineages of the Eurasian Nuthatch 1) considering all 

populations as a unified group and 2) grouping of populations based on identified lineages by phylogenetic analysis. 

 
 F ۀآمار درصد واریانس مجموع مربعات .d.f منابع تغییر

 98/93 19/985 12 های مختلفبین جمعیت (1)
FST= 0/94** 

 02/6 37/66 109 هادرون جمعیت

   50/1051 121 کل

 **FCT=0/96 73/95 40/942 3 های مختلفن گروهبی (2)

 *FSC=0/23 57/3 78/42 10 های داخل یک گروهبین جمعیت

 **FST=0/96 70/2 30/66 109 بین افراد درون یک جمعیت

   50/1051 121 کل

 

نده و چپ نشانده اعداد بالا های ژنتیکی وتفاوت دهندۀن)اعداد پایین و راست نشا .اوراسیازیرگونه کمرکولی جنگلی در  پنجفاصله ژنتیکی در بین  – 3جدول

 .(هستندانحراف معیار 

Table 3. Genetic distance among five subspecies of S. europaea in Eurasia (the below and right numbers represent the 

genetic differences and the upper and left numbers represent the standard deviation). 

زیرگونه
 

تعداد
 eu
ro

p
a
ea

 

p
ersica

 ca
u

ca
sia

n
 

a
sia

tica
 a

m
u

ren
sis

 

europaea 17  006/0 006/0 006/0 006/0 
persica 10 029/0  006/0 005/0 006/0 

caucasian 11 029/0 006/0  002/0 005/0 
asiatica 45 039/0 032/0 031/0  000/0 

amurensis 48 038/0 032/0 030/0 001/0  

 

 تبار آسیا

 ازتبار قفق

 تبار زاگرس

 تبار اروپا
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 .K2Pبارکدینگ گپ براساس مدل جانشینی  تحلیل -6شکل 

Fig. 6. The Barcoding gap analysis based on K2P substitution model. 
 

های زاگرس را بعنوان تبار مجزایی از تبار قفقاز توان جمعیتمی

 در محسوب نمود. با این وجود شبکۀ هاپلوتایپی، وجود پنج جهش

های زاگرس و قفقاز را نشان میدهد که این میزان بین جمعیت

و  های جدایی تبارهای آسیا، اروپاجهش در مقایسه با تعداد جهش

ار بسی جهش در بین سه تبار اصلی مشاهده شد( 32تا  29قفقاز )

( AMOVA)نتایج تحلیل واریانس مولکولی  کمتر بوده است.

در بین رات ژنتیکی درصد از کل تغیی 98/93 که نشان داد

ترین هکه عمدوجود دارد کمرکولی جنگلی  مختلف هایجمعیت

 . بههای هر کلاد جداگانه استاین تغییرات مربوط به جمعیت

ت های هر کلاد دارای کمترین درصد تغییراعبارت دیگر، جمعیت

 ینرهای کلاد دیگر بیشتجمعیت با ولیدر ساختار ژنتیکی هستند 

دیر چنانچه مقا سوی دیگراز . دهندنشان می ار تغییرات ژنتیکی

 05/0تا  0بین  AMOVA تحلیلحاصل از  های تثبیتشاخص

 است.های مختلف تفاوت ژنتیکی اندک بین جمعیتبیانگر  ،باشد

متوسط و  تفاوتدهنده نشان 25/0تا  05/0، مقادیر بین بر این اساس

 است هازیاد بین جمعیتتفاوت ژنتیکی  نشانگر 25/0بیش از 

)2008., et alAntao ( مقادیر .STF حاکی از حاضر  ۀدر مطالع

های مختلف بین جمعیت درمعنادار یک تفاوت ژنتیکی بروز 

 است. کمرکولی جنگلی

ژنتیکی بعنوان یک روش رایج برای اعتبارسنجی  ۀورد فاصلآبر    

 ,.Torstrom et al ) های توالی ژنتیکی استزیرگونه براساس داده

2014; Zink, 2004)یکی ژنت ۀ. بدین ترتیب چنانچه مقدار فاصل

توان هر کدام از آنها را بعنوان یک بین دو زیرگونه زیاد باشد می

تیکی کم ژن ۀمجزا ارتقا داد این درحالی است که وجود فاصل ۀگون

یکپارچه  ۀنزول آنها به یک گون ۀدهنددر بین دو زیر گونه نشان

 مروری ۀدر یک مطالع .(Burbrink  et al., 2000)بوده است 

Torstrom ژنتیکی ۀبا استفاده از فاصل (2014) و همکاران 

ی هابررسی اعتبار سنجی زیر گونه به های میتوکندریاییداده

 60 بیش از این اساس آنها دریافتند که . برخزندگان پرداختند

های مجزا بایستی بعنوان گونه تحت بررسیهای زیرگونهدرصد 

 ۀهای خزندگان به یک گوندرصد زیرگونه 40شناخته شوند و 

های شناسی زیرگونهآرایه رسد کهبه نظر میمعرفی شوند. یکپارچه 

 ,Zink) هم مانند خزندگان احتیاج به بازنگری اساسی داردپرندگان 

 ND2حاضر با استفاده از توالی کامل ژن  ۀنتایج مطالع. (2004

کمرکولی جنگلی  ۀزیرگون پنج ژنتیکی ۀفاصل میانگین نشان داد که

 .S.eزاگرسی ) هایژنتیکی زیرگونه ۀکه فاصلحالیدر ،است 03/0

persica )زیرگونه  با( قفقازیS.e. caucasian )006/0  محاسبه

ی قابل توجه بین این دو عدم تفکیک ژنتیک ۀدهندشد که نشان

 .S.e) شرق آسیا ۀدر زیرگونمقدار همچنین این  زیرگونه است.

amurensis )شرق و مرکز آسیازیرگونه  با (S.e. asiatica )

بر این اساس بایستی اعتبار سنجی  لذا .دست آمدهب 001/0

های بیشتری با استفاده از ژنمورد تردید بوده و  های مذکورزیرگونه
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از سوی دیگر نتایج آزمون  .قرار بگیرد مجدد رسیتحت بر

 واگرایی درصدی را برای چهارتا  سه ۀبارکدینگ گپ یک آستان

ای و یک واگرایی یک درصد برای افراد درون افراد بین زیرگونه

این درحالی است که واگرایی ژنتیکی  .(6)شکل  جمعیتی نشان داد

معیت قرار گرفت. لذا ج درونافراد  ۀهای مذکور در آستانزیرگونه

شاید بتوان کمرکولی جنگلی زاگرس را بعنوان جمعیت جدا 

برای اعتبار سنجی مستدل ای از زیرگونه قفقازی دانست. لیکن شده

های میتوکندریایی های مذکور بایستی از تعداد بیشتری ژنزیرگونه

 ای استفاده شود.و هسته

تاریخ  ۀدهندنشانها به ندرت ه تمامی زیرگونهاز آنجایی ک   

ها همه زیرگونهکه لذا متخصصان معتقدند  ،تکاملی مستقلی هستند

های برنامهمجزا جهت  مدیریتیتوانند به عنوان واحدهای نمی

 ,.Zink, 2004; Zink et al) حفاظت در نظر گرفته شوند

شخص کردن هر کلاد بعنوان یک واحد با مطوریکه هب .(2000

 های حفاظتی ایفا کندحی برنامهنقش اساسی در طرا ، تکاملی

(Hung et al., 2012) . های حفاظتی برنامهبه عبارت دیگر چنانچه

تاریخ تکاملی  ،به طور مجزا انجام گیردبرای هر واحد تکاملی 

نسبت به های هر واحد در جهت افزایش سازگاری گونه جمعیت

 .Hung et al). بر این اساس شودحفظ میتغییرات محیطی 

آسیا،  ۀدست سهدهای تکاملی کمرکولی جنگلی را به واح 2012)

و هر واحد تکاملی را بعنوان  هبندی نمودطبقه اروپا و قفقاز

معرفی  شناختیزیستهای تکاملی نژادی و حتی گونههای گونه

در  S.e. persica ۀزیرگونحاضر نشان داد که  ۀنتایج مطالع .دندنمو

 ۀکه با زیرگون قفقاز است در تباری مجزا از تبارهای زاگرس جنگل

S.e.caucasian  .بر لذا دارای واگرایی ژنتیکی بسیار کمی است

های کمرکولی جنگلی در جمعیت توانمی ،پژوهش حاضر اساس

 ۀاز زیرگون ایهرا بعنوان جمعیت جدا شد های زاگرسزیستگاه

 . ی استنباط نمودقفقاز کمرکولی جنگلی

 

 سپاسگزاری

طی  زیست کهان فداکار سازمان حفاظت محیطباناز تمامی محیط  

-می دند، سپاسگزاریبرداری از هیچ کمکی دریغ نکرمراحل نمونه

برای فراهم نمودن  Chih-Ming Hungشود. همچنین از دکتر 

  شود.ها تشکر میبرخی داده
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