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 Introduction: Identifying the species richness and diversity is one of the basic steps to 

protect of the biodiversity. The proper identification of predator birds based on the 

morphological characteristics of the species is difficult, so species differentiation using 

molecular data has become an efficient technic for taxonomists. 

Materials & Methods: In this study, the nucleotide sequencing of the (COI) gene was 

studied for 36 samples of the Bird of prey of Mazandaran province. DNA extraction was 

done using blood and feather of collected samples. 660 pairs of nucleotides from the 

sequence of the mentioned gene were amplified using the polymerase chain reaction and 

sequenced. 

Result: The results of phylogenetic tree shows the separation of four families of 

Falconidae, Accipitridae, Tytonidae and other Strigidae of Mazandaran province with a 

total of 27 clads in 14 different Genus of Bird of prey. The average of Interspecies genetic 

divergence was estimated about 5.8 for Falconidae and 11.8 and 15.4 for Accipitridae and 

Tytonidae respectively. The Interspecies genetic distance was estimated between 1.5 to 

12.3 for Falconidae, 3.9 to 16.3 for Accipitridae and 14.3 to 20.8 for Tytonidae. 

Conclusion:  In this way, it can be possible to determine the range of species identification 

in the Bird of prey according to the mentioned range, and each of these clads can be 

described as an evolutionary unit which has a special genetic integrity and are qualified 

for protection. 
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ای یکی از مراحل اساسی برای حفاظت از تنوع زیستی است. شناسایی صحیح پرندگان شکاری براساس شناسایی غنا و تنوع گونه :مقدمه 

های مولکولی به تکنیکی کارآمد برای متخصصان علم ها به کمک دادههمین اساس تفکیک گونه ه و برها  دشوار بودهای ظاهری گونهویژگی

 بندی تبدیل شده است.رده

نمونه از پرندگان شکاری استان مازندران مورد مطالعه قرار گرفت.  36( برای COI)ژن در این مطالعه توالی نوکلئوتیدی  :هامواد و روش

جفت نوکلئوتید از توالی ژن  660 .های جمع آوری شده از  خون و پر پرندگان شکاری استان مازندران انجام شدهنموناز  DNAاستخراج 

  یابی گردید.توالیمراز تکثیر و ای پلیمذکور با استفاده از واکنش زنجیره

و سایر  Tytonidae)، جغد انبار )(Accipitridae)ها (، عقابFalconidaeها )شاهین نتایج درخت تبارشناسی جدایی چهار خانواده :نتایج

میانگین واگرایی جنس مختلف پرندگان شکاری شناسایی نمود.  14گونه در  27در مجموع استان مازندران را ( Strigidaeجغدهای )

 بینژنتیکی  فاصله شد. محاسبه 4/15و  8/11ترتیب شکلان و جغدشکلان بهعقاب و دو راسته 5/8شکلان شاهین در راسته ایگونه ژنتیکی بین

 قرار گرفت. 8/20تا  3/14 محدوده شکلان درجغد در و 3/16تا  9/3 شکلان بینعقاب در ،3/12تا  1/5شکلان بین ای در راسته شاهینگونه

خوبی تعیین حدوده مذکور بهمورد مطالعه را براساس م ها در پرندگان شکاریشناسایی گونه توان محدودهترتیب میبدین :گیری و بحثنتیجه

  پارچگی ژنتیکی ویژه و شایسته حفاظت است.عنوان یک واحد تکاملی معرفی نمود که دارای یکهر کدام از این کلادها را به نمود و
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 مقدمه
شکلان پرندگان شکاری در ایران شامل سه راسته عقاب       

(Accipitriformesشاهین ،)( شکلانFalconiformesو جغد ) شکلان

(Strigiformesمی)شوند می را شامل گونه 60حدود  مجموع در که باشند

دلیل تنوع زیستگاهی (. استان مازندران به1395)کابلی و همکاران، 

های کشاورزی، جنگلی، شامل دریا، سواحل، مناطق دشتی، زمین

ر مهاجرت سو و قرار گرفتن در مسیکوهستانی، مرتعی و ترکیبی از یک

های ترین زیستگاهعنوان یکی از مهمپرندگان مهاجر از سوی دیگر به

شود، در استان مازندران شکاری محسوب می پرندگان ازجمله پرندگان

 شکلان، شش گونه از راسته شاهینگونه از راسته عقاب 28تاکنون 

شکلان گزارش شده است )کابلی و شکلان و شش گونه از راسته جغد

ای یکی از مراحل اساسی شناسایی غنا و تنوع گونه (.1391ن، همکارا

ای برای حفاظت از تنوع زیستی است. تشخیص پرندگان شکاری و پایه

آمیزی بدن واسطه مشکلاتی از قبیل شباهت ظاهری بالا، تغییر رنگبه

های قبل سال آمیزی پر و بال در طیطی فصول مختلف، تغییر رنگ در

از این قبیل، دشوار و نیازمند کسب تجربه فراوان  از بلوغ و مواردی

است. از سوی دیگر وجود دو ریختی جنسی در رنگ پر و بال بین نر 

های مختلف و نیز امکان وجود هیبریداسیون و ماده، وجود زیرگونه

(. 1393)بختیاری،  افزایدها مینیز بر این دشواری های نزدیکگونه بین

ق و صحیح پرندگان شکاری براساس بر این اساس شناسایی دقی

ها دشوار بوده و های مورفولوژیک گونههای ظاهری و تفاوتویژگی

روش شناسایی بر اساس مورفولوژی های نوینی است. نیازمند روش

پذیری فنوتیپی و های زیادی، ازجمله انعطافدارای محدودیت

کار هها بتغییرپذیری ژنوتیپی در صفات است که برای تشخیص گونه

های جدید و به این جهت متخصصان به استفاده از روشرود. می

شود. اند که به شناسایی دقیق و قطعی منتهی میدقیقی روی آورده

مولکولی و استفاده از شناساگرهای مولکولی مناسب -های سلولیداده

های اخیر یشرفت زیادی کرده است. ها در سالبرای تفکیک گونه

روشی کارآمد مولکولی به هایها به کمک دادهزیرگونهها و گونه تفکیک

 روش حاضر درحالبندی تبدیل شده است. برای متخصصان علم رده

 650bpد حدو در که میتوکندری COI توالی ژن بر مبتنی استاندارد

 موجودات شناسایی برای ابزارهای سودمند عنوان یکی از به باشد،می

روشی که  (1397)قایدی و همکاران،  رودمی کاربه هاگونه مرز تعیین و

 نوین هاییدیدگاه ارائهها و شناسایی گونه  سریع و کم هزینه جهت

 DNA(.Stoeckle، 2003)است در ارتباط با تاریخ تکامل حیات 

Barcoding ، سیستماتیکی و تاکسونومیکی در رابطه با منشأ، اطلاعات

(. Blaxter ،2004)گذارد ار میاختی ها دربندی گونهانشعاب و رده زمان

 پزشکی،زیست اکولوژی، ازجمله علوم از بسیاری در روش این

 شناسیزیست و بیوجغرافی تکاملی، شناسیزیست اپیدمیولوژی،

کاربرد های آفت( حفاظت، صنعت زیستی و کشاورزی )تشخیص گونه

ای از دیگر کاربرده (.Frezal ،2003و  Leblois ؛Stoeckle ،2008) دارد

های در گونهاز  تظاحفشناسایی و  رایکمک ب توان بهاین روش می

های بسیاری از گونه شناسایی نادرستجلوگیری از ، خطر انقراض

های شناسایی گونهیستگاه و ای یک زتجاری، تعیین ترکیب گونه

و همکاران، Dawnay ؛ 2003و همکاران،  Herbertکرد ) خواهری اشاره

این روش یکی از بهترین (. 2008مکاران، و ه Valentini ؛2007

بندی پرندگان معرفی شده است های مورد استفاده در ردهروش

(Aliabadian  ،2009و همکاران.) یتوکندریم دازیاکس توکرومیس ژن 

(COI ) در ناحیه ژن میتوکندری به  جفت نوکلئوتید 800تا  600با

 مطرح شده استای برای تعیین تنوع زیستی در جهان عنوان وسیله

(Rubinoff ،2006)،  پروتئین  کنندهکد های ژناین ژن نسبت به سایر

( از 2004و همکاران )Hebert . دهدرا نشان میتری بیشهای تفاوت

عنوان مارکر جفت نوکلئوتید به 648به طول  COIژن میتوکندریایی 

های جانوری استفاده کردند. مطالعات مولکولی برای شناسایی گونه

نشان داده  گانبی مهرهدار و گروه مهره ینچند انجام شده درخصوص

 صیها را تشخدرصد از گونه 95از  شیب COI یکه بارکدهااست 

 (.2006و همکاران،  Hajibabaei ؛ 2005و همکاران،  Wardدهند )یم

 یکایگونه پرندگان آمر 643وی ر بر (2007)و همکاران  Kerrمطالعه 

 .هستند یبارکد اختصاص یدارا هایگونه ٪94نشان داد که  یشمال
فواید متعددی در تحلیل روابط فیلوژنتیک  COIژن میتوکندریایی 

  (Bertolazzi توان به جداسازی و آنالیز آساندارد که از آن جمله می

، امکان طراحی پرایمرهای قوی، سرعت تکاملی (2009و همکاران، 

اشاره  سوم نوکلئوتیدی جایگاه در نوکلئوتیدی جانشینیبالا و فراوانی 

اختلاف چندین درصدی  ژن دارای نوکلئوتیدی مربوط به این توالی کرد.

، (2003و همکاران،   (Hebert های کاملاً نزدیک استحتی درون گونه

هسته است  برابر ژنوم 20تا  10تغییر و تبدیل ژنوم میتوکندری  سرعت

های با تفاوت بین تاکسونتوان برای نشان دادن لذا از این ژنوم می

در  (2004و همکاران،  (Hebert خوبی سود بردخویشاوندی نزدیک به

روابط فیلوژنتیکی  بازسازی رایب COI میتوکندریایی ژن از نیز پژوهش این

جاکه کلید شناسایی آن زشد. ا مازندران استفاده شکاری استان پرندگان

و حتی  ل بوده استپرندگان شکاری براساس شکل ظاهری بسیار مشک

در بسیاری از مطالعات شناسایی این پرندگان براساس نتایج حاصل از 

، (Smithهای ژنتیکی متفاوت بوده استهای ریخت شناسی با دادهداده

های مولکولی ، در این مطالعه تلاش گردید تا با استفاده از داده(2011

روابط فیلوژنتیکی پرندگان شکاری استان مازندران بررسی شده و با 

شناسائی قطعی پرندگان شکاری علمی جهت  مناسب راهکار بارکد تهیه

کمک مدیران تواند بهنتایج حاصل از این روش می چنینهم شود. فراهم

ها را در شناسایی قطعی زیستی کشور آمده و آناظت از تنوعحف

 ها یاری دهد. مجرمین و نوع جرم آن
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 هامواد و روش

 هزار46استان مازندران با مساحت  محدوده مورد مطالعه:       

ی کیلومترمربع در شمال کشور ایران و در حاشیه جنوبی دریا 200و

طبیعی استان مازندران و وضعیت موقعیت  .خزر واقع شده است

( 1)شکلستانی البرز های ساحلی و کوهعمده جلگه نشانگر دو ناحیه

یواری مرتفع و دصورت های البرز بهکوه است. امتداد و جهت رشته

ای دریای مازندران را محصور های کنارهطولانی، نوار ساحلی و جلگه

 یایی،طبیعت استان مازندران تحت تأثیر عرض جغراف کرده است.

، وزش ارتفاعات البرز، ارتفاع از سطح دریا، دوری و نزدیکی به دریا

های هوای شمالی و غربی و جایی تودهای، جابهبادهای محلی و ناحیه

حتی پوشش متراکم جنگلی قرار دارد. به همین جهت و با وجود 

تدل مع کاملاً )و برخلاف تصور عموم که آب و هوای آن را وسعت اندک

و  ای برخوردار استنند(، این ناحیه از تنوع آب و هوایی ویژهدامی

ن یستگاهی را در سطح استازمجموع این عوامل شرایط بسیار متنوع 

 گونه 490بیش از پدید آورده است که سبب شده تا در این استان 

اران، های مختلف مهره داران اعم از پرندگان، پستاندجانوری از رده

 گیرد.ها تاکنون مورد شناسایی قرار و ماهیخزندگان، دوزیستان 
 

 
وضعیت توپوگرافیکی استان مازندران )دامنه تغییرات : 1شکل 

ها )سبز پر رنگ( تا جلگههای مرتفع )صورتی کمارتفاعی از کوه

 رنگ( نشان داده شده است(
 

در استان مازندران تا : گیریهای مورد مطالعه و نمونهگونه       

 شکلان، شش گونه از راسته شاهینگونه از راسته عقاب 28کنون 

شکلان گزارش شده است )کابلی و شکلان و شش گونه از راسته جغد

نمونه خون و پر از پرندگان  36در این مطالعه تعداد  (.1391همکاران، 

تهیه شد. در این مطالعه هیچ  )برحسب میزان دسترسی( شکاری استان

 هایهای موجود در اسارت و یا نمونها از نمونهای صید نشد و تنهنمونه

آوری شده در جمع پرهای نمونه ی استان استفاده شد.هادر موزه موجود

های حاوی سیلیکاژل قرار داده شد و به آزمایشگاه منتقل شدند. ویال

سی خون از سیاهرگ زیر بال ها، یک سیچنین برای برخی نمونههم

یک درصد،  EDTA ن خونگیری و پنج میکرولیتربا استفاده از لوله مویی

 گیری اضافه شد. برای جلوگیری از انعقاد خون به ظرف نمونه

  DNAاستخراج 

در ابتدا قسمت کوچکی از قسمت : از قاعده پر DNAاستخراج        

سی قرار داده شده و سی 2/0( در میکروتیوپ Calamusقاعده پر )

ولار به تیوب اضافه شد. تیوب م NAOH 2/0میکرولیتر  20مقدار 

گراد قرار درجه سانتی 75محتوی این مواد در دستگاه آون با دمای 

ها لیز شوند. پس از آن دقیقه( تا نمونه 20تا  15مدت داده شد )به

برای آماسیدگی سلولی و آزاد شدن محتویات سلولی )ازجمله ژنوم 

مولار به  Tris-CHl 04/0میکرولیتر محلول  180سلول( مقدار 

 میکروتیوپ اضافه شد.

های از نمونه DNAجهت استخراج : از خون DNAاستخراج        

 GeNet Bio (Genomic Isolationخون از پروتکل پیشنهادی کیت 

DNA Kit from Tissue100شماره کاتالوگ ) K3000   ساخت کشور

 کره جنوبی استفاده شد.

کمیت و کیفیت  تعیین س ازپ: PCR مرازای پلیزنجیره واکنش       

DNA  استخراج شده توسط دستگاه نانودراپ، تکثیر ژنCOI  ازDNA 

 پرایمر جفت یک از با استفاده مرازپلی ایزنجیره واکنش طی شده استخراج
BirdF1 (5´- TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC -3´)  

 BirdR1 (5´- ACGTGGGAGATAATTCCAEETCCTG -3و )

(Hebert 2003 ،همکاران و) واکنش شد. انجام PCR ترموسایکلر  دستگاه در

، 1آمریکا( مطابق جدول  ساخت ،Applied Biosystems 2720 مدل)

 (:1392زیر انجام گرفت )امینی، 

 میکرولیتر یک شامل آن اجزای و میکرولیتر 25 با برابر واکنش حجم

DNA، واحدآنزیم یک Taq ،میکرولیتر  5/0 پلیمرازdNTPs  10 میلی 

یک میکرولیتر  مولار،میلی 50با غلظت   2MgCl  میکرولیتر مولار، یک

 لیترمیکرو 18و  10Xمیکرولیتر بافر  5/2پیکومولار،  5از هر آغازگر 

رسی و بر نظر مورد تکثیر ناحیه تایید منظوربود. به تقطیر دوبار آب

ژل  درالکتروفورز  از روش مراز،ای پلیکیفیت محصول واکنش زنجیره

 وجود عدم و تکثیر از اطمینان از پس استفاده شد. درصد 2 گارزآ

 دستگاه از استفاده با PCR محصول از میکرولیتر 20 مقدار آلودگی،

ABI 3730  شد. یابیتوالی خودکار روشبه 

منظور تکمیل اطلاعات با به دریافت اطلاعات از بانک ژن:       

ده  COIهای ژن توالیی های بانک اطلاعات ژنتیکاستفاده از سایت

های مورد مطالعه استخراج شد و سپس در آنالیزها به گونه  از راسته

 یابی شده مورد استفاده قرار گرفتهای توالیهمراه نمونه

(http://www.boldsystems.org  وhttp://www.ncbi.nlm.nih.gov).  
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 PCRچرخه حرارتی دستگاه  :1جدول 

های دریافت شده کروماتوگرام توالیها: تجزیه و تحلیل داده       

موجود اصلاح  و خطاهای بررسی  2.6SeqScape افزاردر ابتدا توسط نرم

از اطلاعات موجود مطالعه  مورد یهانمونه یتوال یابیمنظور ارزبه گردید.

 یاتیح یهابارکد داده یستمس یلاز قب یکیژنت یطلاعاتا هاییگاهپادر 

(The Barcode of Life Data System (BOLD)) یمل مرکز و 

 National Center for Biotechnology) فناورییستز اطلاعات

Information (NCBI)) افزارسپس با استفاده از نرم .یداستفاده گرد 

7.2.5BioEdit   و الگوریتمClustalw ردیف و مقایسه شدند هم هاالیتو

(Thompson  ،1994و همکاران)5.3 افزار. از نرم MEGA (Tamura  و

ها و بین ژنتیکی بین و درون گونه برای برآورد فاصله (2011همکاران، 

استفاده  (K2P)ها براساس مدل جایگزینی نوکلئوتیدی کیمورا جنس

تعیین بهترین  برای (Barcoding Gap) گپ آنالیز بارکدینگ و سپس شد

استفاده شد  JModelTest 2.1.5 افزارمدل جانشینی نوکلئوتیدی از نرم

(Darriba  وPosada ،2014)افزار. با توجه به مدل انتخاب شده، از نرم 

3.1Phylm  نماییدرست حداکثر درخت ترسیم برای (Maximum 

Likelihood) (Guindon  وGascuel ،2003) افزارو از نرمMrBayes 

 و Huelsenbeck) گردید استفاده بیزین درخت ترسیم.برای 3.2.2

Ronquist، 2011). مارکو زنجیره چرخه براساس بیزین هایتحلیل 

(Markov chain Monte Carlo)  میلیون تکرار و فراوانی نمونه 50با 

(Sample frequency) 1000 .شده  ترسیم هایدرخت نهایت در انجام شد

 شدند. (Consensus) یکپارچه (Majority-rule) قانون اکثریت وسیلهبه

 

 نتایج 
 مازندران: استان شده توالی تعیین شکاری پرندگان شناسایی       

نمونه از پرندگان  36در  ژن از توالی جفت نوکلئوتید 660لعه در این مطا

مراز تکثیر ای پلیاز واکنش زنجیره مازندران با استفاده شکاری استان

هایی همسایه برای نمونه تریننزدیک مولکولی درخت گردید. یابیتوالی و

 دانبوده شبیه مرجع، گونه یک از بیش به ژنتیکی های دادهپایگاه در که

 از استفاده با نداشتند، مرجعی نمونه اطلاعات پایگاه در که مواردی یا و

با  هاآن کردن مرتب و ژن بانک در موجود شکاری پرندگان سایر توالی

ترتیب بدین شد. رسم MEGA افزارنرم در مازندران یشکار پرندگان یتوال

 14بوط به گونه مر 27مازندران، تعداد  استان شده از تهیه نمونه 36در 

گونه  27درخت تبارشناسی (. 2)جدول  جنس مختلف، شناسایی شد

 ترسیم شد ژن هایبانک از گونه استخراج شده 10 همراهشده به شناسایی

 ها،های شاهینخانواده تمایز مولکولی بر و نتایج حاصل از ترسیم درخت

ها اده(. این خانو2 ها، جغد انبار و سایر جغدها تاکید داشت )شکلعقاب

شکلان (، شاهینAccipitriformesشکلان )در سه راسته عقاب

(Falconiformesو جغد )( شکلانStrigiformes.قابل تفکیک بودند )  

: مازندران استان شکاری پرندگان تبارشناسی وضعیت بررسی       
 نمونه 36از  شده ییشناسا گونه 27 یدرخت تبارشناسمطالعه،  این در

 10های استخراج شده  توالی باهمراه  استان مازندرانده از دست آمهب

، ترسیم شد و تحلیل BOLDو  NCBI یاطلاعات پایگاهدو از  یگرد گونه

ی حداکثر هاروشنهایی برای هر فرد انجام شد. نتایج حاصل از تحلیل 

تحلیل بیزین  دادند، اما یکسانی را نشان نمایی و بیزین، توپولوژیدرست

نمایی با احتمال بالایی جدایی بین روش حداکثر درستنسبت به

 را نشان داد. نتایج درخت تبارشناسی جدایی چهار خانواده هاگونه

ی طورکلهشاهینیان، عقابیان، جغدیان انبار و جغدیان را نشان داد. ب

گیرند مختلف قرار می کلاد 27 در مازندران بررسی استان های موردگونه

ترین کلاد یکی از متنوع 15با  Accipteridae خانواده که در این میان

اعضای پرندگان شکاری استان مازندران است که افراد این کلاد با 

ها جدا ( از سایر کلاد100و  1احتمال پسین و بوت استرپ بالایی )

عنوان یک کلاد خویشاوندی با احتمال پسین هشدند. عقاب استپی ب

ی معمولی صد از دو کلاد سارگپهدر 1/91و بوت استرپ  92/0

(Buteo lagopus( و سارگپه پرپا )Buteo buteo .قابل تفکیک است )

چنین توپولوژی درخت تبارشناسی نشان داد که کرکس مصری هم

(Neophron percnopterus )فرد، از سایر به عنوان یک کلاد منحصربه 

 اساس درختتکامل یافته است. بر Accipitridaeکلادهای خانواده 

 مختلف جنس 5 های متعلق به، گونهStrigida خانوادهی، در تبارشناس

گر متمایز یاز یکد کاملاً( Asio و Strix ،otus ،Bubo ،Athene)شامل 

عنوان به( Tyto albaانبار )چنین جغد و قابل تشخیص هستند. هم

 از سایر پرندگان شکاری استان Tytonidaeخانواده  تنها نماینده

 های دلیجه، گونهFalconidae مازندران جدا شده است. در خانواده

(، لیل tinnunculus Falco(، دلیجه )(Falco naumanniکوچک 

(Falco subbeto( و شاهین پاسرخ )Falco vespertinus به خوبی از )

 (. 2یکدیگر تفکیک است )شکل 
 

 
مرحله اول )واسرشت 

 سازی اولیه(

 مرحله چهارم مرحله سوم مرحله دوم

 بسط اتصال واسرشت سازی بسط اتصال واسرشت سازی بسط نهایی

 1 35 5 1 چرخه )دفعه(

 7 5/1 5/1 1 5/1 5/1 1 2 زمان )دقیقه(

 72 75 53 94 75 51 94 94 ا )درجه(دم
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 ترین همسایه( و درخت مولکولی نزدیکNCBIو  BOLDهای اطلاعات ژنتیکی )اههای مورد مطالعه براساس پایگ: شناسایی گونه2جدول 

ای پرندگان ژنتیکی بین گونه فاصله: ایگونهبین فاصله ژنتیکی       

افزار نرمکمک و به Kimura2 فاصله مازندران با استفاده از شکاری استان

MEGA دهد که جغدهای مورد مطالعه محاسبه شد. نتایج نشان می

شکلان شاهین ای را در بین اعضای راستهترین فاصله بین گونهبیش

ای در راسته چنین فاصله ژنتیکی بین گونهشکلان دارد. همو عقاب

 (.  3شکلان است )شکل عقاب تر از راستهمراتب کمشکلان بهشاهین

 

 خانواده جنس گونه اسم انگلیسی اسم فارسی ردیف

 Long eared owl alba Tyto Tytonidae جغد انبار 1

 Tawny Owl aluco Strix جغد جنگلی 2

Strigidae 
 

 European Scops Owl scops Otus مرغ حق 3

 Eurasian eagle owl bubo Bubo وفشاه ب 4

 Little owl noctua Athene جغد کوچک 5

 long-eared owl otus Asio جغد شاخدار 6

 Egiptian vulture percnopterus Neophron کرکس مصری 7

Accipitridae 

 Red Kite  milvus Milvus حنایی کورکور 8
 Black Kite migrans سیاه کورکور 9 

 hen harrier cyaneus Circus سنقر خاکستری 10
 western marsh harrier aeruginosus سنقر تالابی 11 

 white-tailed eagle albicilla Haliaeetus عقاب دریای دم سفید 12

 Booted Eagle  pennatus عقاب پرپا 13

Aquila 
 

 Greater Spotted Eagle  clanga عقاب خالدار بزرگ 14
 Eastern imperial eagl heliaca عقاب شاهی 15

 Golden Eagle chrysaetos عقاب طلایی 16
 Steppe Eagle nipalensis عقاب استپی 17

 Sparrowhawk nisus Accipiter قرقی 18
 Northern goshawk gentilis طرلان 19 

 legged buzzard-rough lagopus ی پرپاسارگپه 20
Buteo 

 Common Buzzard buteo سارگپه 21

 Red-footed Falcon vespertinus شاهین پاسرخ 22

Falco 

 Falconidae 

 Common kestrel tinnunculus دلیجه 23

 Saker Falcon   cherrug بالابان 24

 Eurasian hobby  subbuteo لیل 25

 Peregrine falcon peregrinus بحری 26

 lesser kestrel naumanni دلیجه کوچک 27
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 پرندگان شکاری استان مازندران گونه 37: درخت تبارشناسی 2شکل 

 نمایی استها مربوط به بوت استرپ آنالیز حداکثر درستن و اعداد پایین شاخهها مربوط به احتمال پسین حاصل از آنالیز بیزیاعداد بالای شاخه
 

 
 Strigiformesو  Falconiformes ،Accipitriformesای در ژنتیکی بین گونهمیانگین فاصله  :3شکل 
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 ، نتایج آزمون بارکدینگ گپ را به تفکیک سه خانواده4شکل        

Falconidae ،Acciperidae  وStigidae ترتیب در دهد. بهنشان می

یک  Acciperidaeدو گپ، در خانواده  COIژن  Falconidaeخانواده 

دو گپ واگرایی ژنتیکی شناسایی شد.  Stigidae گپ و در خانواده

صفر  Falconidaeای برای خانواده گونهفاصله ژنتیکی درون حدآستانه

صدم 3/1تا  68م و بین جنس صد 52ای چهار تا صدم، بین گونه 16تا 

ای آستانه ژنتیکی درون گونه  Acciperidaeبرآورد شد. در خانواده 

صدم بود.   74/1تا  54ای و بین جنس صفر تا سه صدم و بین گونه

صدم و  13/1تا  49صدم،  44ترتیب صفر تا ، بهStigidaeدر خانواده 

جنس گونه و بینبینای، گونهعنوان آستانه ژنتیکی درونهب 6/2تا  4/1

ای اعضای گونهژنتیکی بین ، میزان فاصله3جدول تخمین زده شد. 

دهد. بر این اساس بالابان و بحری را نشان می Falconiformesراسته 

که د در حالینبین اعضای این راسته دار ژنتیکی را در ترین فاصلهکم

 دادند. در راستهژنتیکی را نشان  ترین میزان فاصلهدلیجه و بحری بیش

ترین فاصله ژنتیکی بین سارگپه معمولی و کم (،4 )جدول شکلانعقاب

ترین قرقی بیش و مصری که کرکسدرحالی سارگپه پرپا مشاهده گردید

عنوان هانبار ب ژنتیکی را در اعضای این راسته نشان دادند. جغد فاصله

 ترین فاصلهیشدر راسته جغدشکلان، ب (Tytonidae)خانواده مجزا  یک

که جغد های این راسته دارد. درحالیژنتیکی را در بین سایر گونه

های مورد ژنتیکی را در بین گونه ترین فاصلهجنگلی و شاه بوف کم

 (.5این راسته نشان دادند )جدول  مطالعه

 

 
 تجزیه و تحلیل آزمون بارکدینگ گپ :4شکل 

 

 شکلان در استان مازندرانهای راسته شاهیندر بین گونه COIی ژن اگونه: فاصله ژنتیکی بین3جدول 
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F. naumanni 1/6 

F. subbuteo 9/7  9/8 

F. vespertinus 8/9 1/8 6/9 

F. cherrug 1/10 3/8 8/9 2/10 

F. peregrinus 3/12 6/11 5/11 6/11 1/5 
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 شکلان در استان مازندرانهای راسته عقابدر بین گونه COIای ژن گونه: فاصله ژنتیکی بین4جدول 

 

 شکلان در استان مازندرانهای راسته جغددر بین گونه COIای ژن گونه:  فاصله ژنتیکی بین5جدول 

 
Asio otus 
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Strix aluco 1/15 

Bubo bubo 9/14 3/14 

Tyto alba 8/20 1/21 5/19 

Otus scops 5/15 8/15 5/15 5/20 

Athene noctua 7/16 9/17 7/16 9/18 4/17 

  حثب

نمونه از پرندگان  36در  COIژن  توالی نوکلئوتیدی این مطالعه در       

شکاری استان مازندران مورد مطالعه و بررسی قرار گرفت و مشخص 

 تیره 4از  گونه 27دست آمده، متعلق به ههای بگردید که نمونه

Falconidae، Accipitridae ،Tytonidae  وStrigidae  .به این است

عنوان یک واحد تکاملی توان بهترتیب هر کدام از این کلادها را می

پارچگی ژنتیکی است. لذا برای حفظ این معرفی نمود که دارای یک

های ژنتیکی در مقابله با تغییرات پارچگی و افزایش سازگارییک

طرح مدیریتی  صورت جداگانه درهزیستی لازم است تا هر کلاد بطمحی

 ).  2000و همکاران،  Zink ؛Carcraf ،1983)جداگانه قرار گیرد 

 98گونه شناسایی شده، شباهت توالی نوکلئوتیدی  27تمامی        

های ثبت شده در بانک جهانی درصدی در مقایسه با توالی 100تا 

نشان دادند.  فناوریزیست مرکز ملی اطلاعاتو  های حیاتیبارکد داده

( که با تمرکز بر پرندگان شکاری 2011و همکاران ) Park در مطالعه

های پرنده کره جنوبی انجام گرفت، نشان داده شد که و سایر گونه

درصدی با  100تا  99های شناسایی شده دارای شباهت تمامی گونه

شباهت  ای کهانهای دیتوالی و دندار بارکدینگ انجهانی دی هایبانک
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Buteo buteo 

Buteo lagopus 5/1 
percnopteru Neophron 6/14 4/15 

Haliaeetus albicilla 4/9 1/10 4/15 

Milvus migrans 1/10 8/10 1/10 9/10 

Milvus milvus 9/10 0/12 2/12 1/10 5/1 

Accipiter gentilis 1/10 7/11 5/11 9/8 8/9 0/10 

Aquila pennatus 7/11 4/13 5/13 0/12 4/13 8/12 0/18 

Circus cyaneus 2/12 9/12 3/12 9/11 9/12 8/11 5/11 1/13 
Circus aeruginosus 1/15 4/13 7/14 9/10 4/11 7/10 9/11 4/14 5/7 
Accipiter nisus 1/12 5/15 3/16 2/12 1/14 0/14 7/11 3/17 0/13 7/12 

Aquila heliaca 7/11 9/13 3/14 1/14 3/17 9/14 9/12 5/16 0/14 6/13 1/13 

Aquila nipalensis 9/12 9/11 2/13 9/11 0/15 0/15 9/11 4/15 2/14 5/11 7/12 1/4 

Aquila chrysatus 5/14 7/14 4/12 0/12 7/15 0/15 2/14 9/17 5/14 4/13 8/12 0/8 0/7 

Aquila clanga 4/12 4/12 4/14 9/11 9/14 9/14 0/12 2/13 2/13 6/12 7/14 9/7 2/7 3/8 
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های ثبت شده دارد، قادر به شناسایی دقیق درصدی با توالی 90تا  82

 گونه نخواهد بود.

نمایی، روابط براساس درخت تبارشناسی بیزین و حداکثر درست       

دست آمده هنمونه ب 36ژنتیکی مورد بازسازی قرار گرفت که در نهایت 

جنس مختلف  14و  گونه 27 پرندگان شکاری استان مازندران دراز 

قرار گرفت. براین اساس، دو خانواده جغد انبار و جغدها در ابتدا به 

اهری با احتمال پسین و بوت استرپ بالایی )احتمال صورت کلاد خو

چنین با احتمال پسین ( از یکدیگر و هم100و بوت استرپ  1پسین 

از خانواده شاهین تفکیک شدند و در نهایت  100و بوت استرپ  1

های ها از سایر خانوادهترین گونهعنوان قدیمیهها بخانواده عقاب

و همکاران  Prumر حالی است که پرندگان شکاری جدا شدند. این د

ای( لوکوس هسته 259هزار توالی ) 390، با بررسی بیش از (2015)

ها یکی از گونه پرنده نشان دادند که خانواده عقاب 198نوکلوتیدی 

میلیون  65آید که در حدود حساب میپرندگان به ترین راستهقدیمی

واهری جغدها و چنین وجود دو کلاد خسال قبل تکامل یافتند. هم

میلیون سال قبل در مطالعه مذکور  60جغد انبار با زمان تکاملی حدود 

ترتیب بازسازی روابط تبارشناسی حاصل از نتایج اثبات گردید، بدین

 سویی دارد. مطالعه حاضر با نتایج قبلی هم

عنوان یک روش رایج برای اعتبارسنجی هژنتیکی ب برآورد فاصله       

 ؛ 2004و همکاران،  Zink) است ژنتیکی های توالیداده اساسها برگونه

Burbrink  وCastoe ، 2009؛ Torstrom  ،بدین (، 2014و همکاران

توان باشد می ژنتیکی بین دو زیرگونه زیاد چه مقدار فاصلهترتیب چنان

ارتقا داد،  (Full species) مجزا عنوان یک گونههها را بهر کدام از آن

الی است که وجود فاصله ژنتیکی کم در بین دو زیر گونه این درح

بوده ( Single species) پارچهیک ها به یک گونهنزول آن دهندهنشان

 (. 2010و همکاران،  Makowsky؛ 2000و همکاران،  Burbrinkاست )

Torstrom  ( در یک مطالعه مروری و با استفاده از 2014)و همکاران

 اعتبارسنجی بررسی به میتوکندریایی هایداده ژنتیکی فاصله

ها دریافتند که بیش های خزندگان پرداختند. براین اساس آنزیرگونه

های مجزا عنوان گونهههای مورد بررسی بایستی بدرصد زیرگونه 60از 

پارچه گونه یک های خزندگان به یکدرصد زیرگونه 40شوند و  شناخته

های پرندگان هم شناسی زیرگونهرایهرسد که آنظر میمعرفی شوند. به

؛ Zink ،2004)مانند خزندگان احتیاج به بازنگری اساسی دارد 

Torstrom  ،در پژوهش حاضر میانگین واگرایی  (.2014و همکاران

دست آمد درصد به 5/8شکلان شاهین ای در راستهژنتیکی بین گونه

 8/11غدشکلان عقاب شکلان و ج که این میزان در دو راستهدرحالی

دست آمد.  بالا بودن این میزان نرخ واگرایی در جغدشکلان هب 4/15و 

های این راسته تواند حاکی از وقوع فرآیندهای تکاملی در بین گونهمی

های طولانی عبارت دیگر وقوع فرآیندهای تکاملی در زمانباشد. به

 .ها خواهد شد باعث افزایش میزان واگرایی در بین گونه

دهد، که نتایج و دستاوردهای این پژوهش نشان میطورانهم       

، COIتبارشناسی پرندگان شکاری استان مازندران بر اساس ژن  درخت

ای مجزا از خوبی در کلادهای خوشهپرندگان شکاری این استان را به

های توجه به تفاوت چنین باهم بندی کرده است.طبقه و یکدیگر تفکیک

خوبی فاصله مولکولی موجود هب COIتوالی ژن  ای،ژنتیکی بین گونه

دهد و با استفاده از معیار واگرایی یا فاصله در هر گونه را نشان می

ای که حداقل ده برابر مقدار واگرایی ژنتیکی درون ژنتیکی بین گونه

توان کمیتی را برای تمایز بین گونه های مختلف ارائه ای است میگونه

و  Hebertمطالعات پیشین مطابقت دارد ) که این مورد نیز با نمود

ای در راسته گونه . در این راستا فاصله ژنتیکی بین(2003همکاران، 

و  3/16تا  9/3شکلان بین، عقاب3/12تا  1/5شکلان بین شاهین

توان ترتیب میقرار گرفت، بدین 8/20تا  3/14 محدوده شکلان درجغد

کاری مورد مطالعه را براساس شناسایی گونه در پرندگان ش محدوده

و  Kerr؛ 2014و همکاران،  Torstrom) مذکور تعریف نمود محدوده

توان برای چنین از این معیار فاصله ژنتیکی میهم( و 2010همکاران، 

ها از یکدیگر در این سه راسته و در مواقع لازم برای تشخیص گونه

  تشخیص وقوع جرم و تشخیص گونه مربوطه سود برد.   
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