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با  (Aythya fuligula Linnaeus, 8571)کاکل اردک سیاهساختار و تنوع ژنتیکی 
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 چکیده

سانان است. هدف از انجام پژوهش حاضر فراوان و با پراکندگی بالا در جهان، بین مرغابی یهاکاکل یکی از گونهاردک سیاه    

برای ( بود. Cytochrome bب )با استفاده از ژن سیتوکروم  منطقه خلیج گرگانکاکل در بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی اردک سیاه

ای هتجزیه تحلیلبرداری انجام شد. اند، نمونهگرگان گرفته شده بوده کاکل که از منطقه خلیجقطعه اردک سیاه 01اجرای این پژوهش از 

طورکلی، به گرفت. صورت Network و MEGA، MrBayes، Arlequin، DNAsp افزارهایبا استفاده از نرم هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی

، تنوع 6944/1هاپلوتایپ مختلف شناسایی شد. تنوع هاپلوتایپی  4 ،کاکلاردک سیاه bجفت بازیِ ژن سیتوکروم  960قطعه  9با بررسی 

ه نشان از ( ک>10/1p) بود 095/0برداری برابر یا میزان جریان ژنی بین مناطق نمونه Nmمحاسبه شد. مقدار  11190/1نوکلئوتیدی 

-های اروپایی و آسیایی آن است. شاخص راجزرگونه و جمعیتهای ایندیگر فاصله بسیار کم بین جمعیتبیانالا و بهجریان ژنی ب

 چنین نمودار توزیع عدم تطابق ، همشدمحاسبه  -151/0و  500/1و  100/1 ترتیببه Fu Fsهارپندینگ، شاخص تاجیما و 

اند تاریخچه جمعیتی نامعین وشبیه به مدل گسترش ناگهانی بوده است. با توجه به نتایج ها نشان دنمایی رسم شده، که همه آنصورت تکبه

شده، احتمال مهاجرت این های بررسیاندک ژنتیکی بین جمعیت طور تفاوتآمده از شبکه هاپلوتایپی و درخت تبارشناختی و همیندستبه

نوان یک عد. با در نظر گرفتن نتایج پژوهش حاضر، باید منطقه خلیج گرگان بهپرنده از هردو منطقه اروپا و شرق آسیا به ایران وجود دار

 منطقه مهم و کلیدی شناخته شده و اقدامات مدیریتی و حفاظتی لازم در منطقه صورت گیرد. 
 

 ، ژنوم میتوکندریbکاکل، تنوع ژنتیکی، ژن سیتوکروم اردک سیاه کلمات کلیدی:
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 مقدمه
باشند ها میزیرتیره اردک هایگروه از کیی غواص هایاردک       

شوند. از این گروه پنج های مختلفی دیده میکه در زیستگاه

)فیروز،  صورت مهاجر و بومی وجود دارندجنس در ایران به

های اردک انواع از یکی (Aythya  fuligula) کاکلسیاه اردک (.0931

بی سواحل غواص است که در شمال ایران و در قسمت شرقی و غر

 گونه درگذشتهشوند. اینصورت پراکنده یافت میدریای خزر به

آوری شده و حتی جوجهتری از ایران یافت میهای بیشدر قسمت

(. اما در حال BirdLife International ،5102است ) نیز داشته

هایی از خلیج دلیل تخریب زیستگاه فقط در قسمتحاضر به

لاب انزلی و سواحل اطراف لنگرود دیده گرگان، تالاب گمیشان، تا

دلایل گونه بههای اینشوند. در جهان نیز آینده جمعیتمی

، Grishanov) ها، تغییر کاربری اراضیتالاب زهکشی مثل، مختلفی

آوری، استفاده تفرجی (، افزایش کشاورزی در مناطق جوجه5112

 مناطق اینهای گونه و افزایش آشفتگیاز منابع آبی زیستگاه این

(Kear ،5112افزایش سر ،) دلیل آلات بهصداهای ماشین و

طور شکار تجاری و ( و همینMarsden ،5111) گسترش شهری

 ؛Barati ،5112و  Balmaki) تفریحی در مناطق مختلف جهان

Bregnballe  ،؛ 5112و همکارانSorrenti  ،و 5112و همکاران )

شده مورد تهدید واقعهای این پرنده، طور برداشت تخمهمین

 (.Gudmundsson ،0383) است

ترین مسیرهای مهاجرت در این گونه دارای یکی از بزرگ       

( و پراکندگی آن 5113و همکاران،  Keller) ها استبین اردک

(، 0335و همکاران،  Del Hoyo) در غرب، شمال و مرکز اروپا

 آسیای مرکزی هایی ازشمال آفریقا، شرق آسیا، خاورمیانه قسمت

 ( و 0ترین پراکنش )شکلکاکل دارای بیشاست. اردک سیاه

میلیون فرد( در بین  3/5تا  2/5) ترین جمعیتچنین بزرگهم

. براساس (BirdLife International ،5102) است غواص هایاردک

عمده  چهار زیرجمعیت گذاری شده،های حلقهبازیابی نمونه

 کهشده است کاکل مشخص هاردک سیا گذران برایزمستان

 شرق آسیا )هندوستان(دریای کاسپین،  اروپا، زیرجمعیت شامل

 .(Baumanis ، 0331و Blums) است )ژاپن( شرقی آسیاو جنوب

شواهد ژنتیکی زیادی در رابطه با انشعابات ژنتیکی در بین         

های اوراسیایی این گونه وجود ندارد و فقط اطلاعات جمعیت

گذران شده در مناطق زمستان های انجامگذاریز حلقهمحدودی ا

(. 5112و همکاران،  Hofer) آمده استدستاروپا از این پرنده به

آور و های جوجهالبته واضح است که جدایی زیادی بین جمعیت

و  Hofer) گذران اوراسیایی و هندی این گونه وجود داردزمستان

های حساس به یکی از گونه علاوه این گونهه(. ب5112همکاران، 

( Shortridge ،5112و  Melville) است پرندگان آنفولانزای ویروس

های مهاجرت آن، برای جلوگیری از احتمال و ردیابی مسیر

و همکاران،  Tubelyte) گسترش این ویروس بسیار مهم است

درستی و کاربرد نظریه اختلاط بردن بهچنین برای پی(. هم5100

و  Liuگذرانی )گذران در مناطق زمستانزمستانهای جمعیت

 ( نیز از ردیابی مسیر مهاجرت پرندگان استفاده5105همکاران، 

 های ژنتیکی و اصلاحبرنامه شده است. مشخص شده که پیشرفت

ا هنژادی و حفاظتی بستگی به سطح تغییرات ژنتیکی در جمعیت

وحشی و حفاظت دارد، بنابراین مطالعه تنوع در نژادهای بومی و 

باشد گران میها وظیفه اولیه متخصصین ژنتیک و اصلاحاز آن

(Mohammadabadi  ،چراکه یک گونه بدون 5101و همکاران .)

تنوع ژنتیکی کافی قادر به سازگاری با تغییرات محیطی و مبارزه 

(. حفاظت 5100و همکاران،  Askariها نیست )ها و رقیببا انگل

میقی از منابع ژنتیکی نژادهای خاص باشد، باید براساس دانش ع

لذا تلاش برای شناسایی و تعیین خصوصیات ژنتیکی نژادهای 

؛ 5102و همکاران،  Moazeni)بومی و محلی بسیار اهمیت دارد 

Shojaei  ،5101و همکاران.) 

های آنالیزهای ژنتیکی کاربرد خوبی برای حدس راه        

گذرانی پرندگان دارند زمستان آوری وارتباطی بین مناطق جوجه

اما همه نشانگرهای مولکولی برای استفاده جهت بررسی مهاجرت 

(. انتخاب یک 5101و همکاران،  Jahn) پرندگان مناسب نیستند

 زمینه نشانگر مناسب برای این کار نیاز به داشتن آگاهی در

های پرندگان دارد رفتارشناسی مهاجرت و جریان ژن در جمعیت

(Zwartjes ،5110؛ Arguedas  وParker ،5111 موضوع مهم .)

ای هدر انتخاب نشانگر مناسب، توانایی آن در تشخیص تفاوت

 های مهاجر و توان ردیابی پرندگان مهاجر استجغرافیایی گونه

(Haig  ،0331و همکاران.) 

ترین نشانگرهای میتوکندری یکی از مهم از ژنوم استفاده       

 ای بررسی ژنتیک جمعیت جانوران استاستفاده بر مورد

(Nabholz این ابزار بیش5117 ،و همکاران .)تعیین تر با هدف 

 ( استفاده 0378و همکاران،  Avise) جانوران ژنتیکی ساختار

شناسایی  موارد مثل، سایر شود، اما کاربردهای فراوانی درمی

 Hurst) نیز دارد زیستی جغرافیای تغییرات و تاریخی تقسیمات

های میتوکندری یکی از ژن bژن سیتوکروم  (.Jiggins ،5112و 

 ای و مطالعاتگونهاست که برای بازسازی ارتباط فیلوژنی بین

ها مناسب و کارآمد است ژنتیک جمعیت برای زیرتیره اردک

(Johnson  وSorenson ،0337ازاین .)عنوان یک نشانگر رو به

یت کی و ژنتیک جمعاعتماد برای مطالعات فیلوژنتیقابل
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(. با توجه Meyer ،0332و  Zardoyaگیرد )استفاده قرار می مورد

و آسان، و تجزیه   bکه استفاده از نشانگر ژن سیتوکروم به این

( لذا، Sorenson ،0337و  Johnsonتحلیل نتایج نیز ساده است )

برای بررسی ساختار ژنتیکی  bسیتوکروم  در این پژوهش از ژن

کاکل در بین ین بررسی جایگاه فیلوژنی اردک سیاهچنو هم

 ها غواص استفاده شد. اردک

 

 
 (Kear ،5007)کاکل پراکنش جهانی اردک سیاه: 8شکل 

 

 هامواد و روش
 در خلیجترین بزرگ گرگانخلیج : منطقه موردبررسی       

ثر پیشروی و گسترش شرقی ا جنوب دریای کاسپین است که بر

ن شرقی دریای کاسپیجزیره میانکاله در جنوبهرشته ساحلی شب

کیلومترمربع  121شده است. وسعت خلیج گرگان حدود  تشکیل

کیلومتر و  81است. طول خلیج در جهت غربی به شرقی حدود 

کیلومتر است، ولی کاملاً برخلاف  01تا  09عرض آن نیز بین 

ه شدجزیره میانکاله، از غرب به شرق به عرض خلیج افزودهشبه

شرقی و  25-21تا  52-29است. مختصات جغرافیایی خلیج از 

عمق است، شمالی است. خلیج گرگان کم 21-92تا  12-92از 

که با در نظر گرفتن بالاآمدگی آب، حداکثر عمق آن به طوریبه

رسد و از غرب به شرق تا حوالی ضلع جنوبی آشوراده متر می 1

ج گرگان تحت تأثیر دریای به عمق آب افزوده است. اکولوژی خلی

جزیره میانکاله قرارگرفته است که در خزر، رودهای مجاور و شبه

دار و ماهیان غضروفی و رشد و تکثیر آبزیان، ماهیان استخوان

)کیابی و  جذب پرندگان مهاجر زمستانی نقش مهمی دارد

 (. 0987همکاران، 

 شکلی استای دوکاکل گونهاردک سیاه مطالعه: گونه مورد       

و  Felixمتر( )سانتی 15تا  97که پرنده نر بالغ از پرنده ماده )

Hı́sek ،5111تر است، از مشخصات بارز جنس نر اردک ( بزرگ

س سر است که تنها اردک با کاکل سیاه پیک کاکل آویخته در 

ها باشد. در هنگام پرواز قسمت زیرین بدن و بالو آویخته می

 نر سیاه با برق سبزرنگ و منقاری پرنده ، سر و روی تنهسفیدرنگ

 آبی است، که گاهی در قاعده آن لکه سفیدی مشاهده -سبز

باشد. رنگ میهای زردآبی بوده و دارای چشم-شود. پاها سبزمی

ای ای تیره و تعدادی پر قهوهبه رنگ قهوه پرنده ماده معمولاً

 اکیخروشن روی سروتنه  که موجب نزدیکی رنگ پرنده به حالت 

شود. در بعضی از افراد خصوصاً در فصل تابستان رنگ رنگ می

رنگ  ایتر افراد قهوهپرهای زیردم مایل به سفید، اما در بیش

تنان، پوستان، نرم(. این پرنده از سختKear، 5112است. )

نماید. در مهرگان تغذیه میحشرات و لاورهایشان و سایر بی

  رودشمار میهطعمه آن ب ترینزمستان صدف گورخری اصلی

(e LeeuwD  وVisser ،0333.) 

لاشه  01: از های آزمایشگاهیبرداری و روشنمونه       

اطراف خلیج  در شده از شکارچیان که کاکل توقیفاردک سیاه

برداری شده، قسمتی از بافت سینه شده بودند، نمونه گرگان صید

رار داده و به آزمایشگاه درجه ق 32پرنده جدا و داخل الکل اتیلیک 

نین چگیری در اواخر فصل پاییز انجام گرفت. هممنتقل شد. نمونه

موجود در بانک ژن با شماره  bهای ژن سیتوکروم تنها توالی

 855123KJو  151232NC اروپا، به متعلق 272251EU هایدسترسی

متعلق به شرق آسیا استخراج و برای انجام آنالیز استفاده شدند. 

با استفاده از کیت استخراج بایونیر  هانمونه DNAبعد از استخراج 

، با استفاده از دستگاه ترموسایکلر پروتکل استانداردو براساس 

 ایزنجیره واکنش آمریکا( ساخت ،Biosystems Applied 5851)مدل

 تکثیر شد زیر آغازگرهای از استفاده با و سیکل 11 در مرازپلی

(Kocher ،0373 و همکاران): 

(L01332-25(: 

′9-CTCCCAGCCCCATCCAACATCTCAGCATGATGAAACTTCG 

(H02122-25(: 

95-CTAAGAAGGGTGGAGTCTTCAGTTTTTGGTTTACAAGAC 

شرح در دستگاه ترموسایکلر به (PCR) ای پلیمراززنجیره واکنش

 گرفت:زیر انجام 

مدت گراد بهدرجه سانتی 32سازی اولیه در دمای واسرشت       

مدت گراد بهدرجه سانتی 32سازی در دمای دقیقه، واسرشت 2

مدت گراد و بهدرجه سانتی 21ثانیه، اتصال آغازگر در دمای  12

 21مدت گراد بهدرجه سانتی 85ثانیه، مرحله بسط در دمای  21

گراد درجه سانتی 85ثانیه و در پایان، مرحله بسط نهایی در دمای 

میکرولیتر و محتوای  52برابر با دقیقه. حجم واکنش  8مدت به
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ای اندی Taq، یک واحد آنزیم DNAنانوگرم  011آن شامل 

مول، میلی 5MgCl21 میکرولیتر dNTPs، 0 مولمیلی 2مراز، پلی

 07و  01Xمیکرولیتر بافر  2/5پیکومولار از هر آغازگر،  2

منظور تائید تکثیر ناحیه میکرولیتر آب دوبار تقطیر بود. به

میکرولیتر از نمونه  2، مقدار PCRهای نظر، طی واکنشمورد

درصد  5مخلوط و روی ژل آگارز  Dyeمیکرولیتر  5تکثیرشده با 

 3قرار گرفت. پس از اطمینان از تکثیر و عدم وجود آلودگی، 

کره  Bioneer ( برای تعیین توالی به شرکت0)جدول  نمونه

ین لازم برای تعی ها فاقد کیفیت)یکی از نمونه جنوبی ارسال شد

طور به ABI 9891ها با استفاده از دستگاه توالی بود(. این نمونه

 .یابی شدخودکار توالی

فزار ااز نرم هاآن سازیمرتب و هاتوالی نوکلئوتیدی اصلاح برای       

Seqscape توسط یافتهتوسعه و )تولید 9 نسخه Life Technologies 

and Applied Biosystemsتعیین تنوع برای  تفاده شد.( اس

ن چنین مشخص نمودژنتیکی )هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی( و هم

 و Librado) 0/2نسخه  DnaSPافزار نرم ازهای چندشکلی جایگاه

Rozas ،5113 )اساس معیار برسپس  .استفاده شدBIC0 وAIC5 

(Nei  وKumar ،5111) ،نی-مدل تامورا (Tamura  وNei ،0339 )

ها تکاملی برای نمونهبهترین مدل عنوان به ،Gآماره علاوه به

رسم درخت تبارشناختی با استفاده از روش حداکثر تعیین شد و 

و همکاران،  Tamura) 2نسخه  MEGAافزار نرم در 9نماییدرست

چنین درخت تبارشناختی با روش انجام گردید. هم (5100

نسخه  Mrbayesافزار ( در نرمBayesian) رویکرد استنباط بیزی

5/9 (Ronquist ،رسم گردید. 5105 و همکاران ) 

استفاده  1اتصال میانهبرای ترسیم شبکه هاپلوتایپی  از روش        

( 0333و همکاران،  Bandelt) .Networkافزار نرم 2/1نسخه و در 

صورت هب و آنالیز واریانس مولکولی، . واگرایی ژنتیکیاستفاده شد

از  آمدهدستهای بهبرداری شده و توالیونهجفتی بین منطقه نم

گسترش و پراکنش تاریخی تکرار،  بار 01111( با NCBI) ژن بانک

، D-test of Tajima( )Tajimaجمعیتی با دو روش آزمون تاجیما )

 Arlequinافزار ( با نرمFu Fs( )Fu ،0338( و آزمون فو )0373

 به شد. ( محاس5101و همکاران،  Excoffier) 2/9نسخه 

 

 

 
 

                                                           
Bayesian Information Criterion 1 

Akaike 2 Information Criterion 

aximumM 3 likelihood 

 یابی شدههای توالیمشخصات نمونه :8جدول 
 جنس نام اختصاری ردیف

0 51F نر 

5 50F نر 

9 55F نر 

1 59F ماده 

2 52F ماده 

2 52F ماده 

8 58F نر 

7 57F نر 

3 53F ماده 

 

 نتایج
ژنوم  bجفت باز از ژن سیتوکروم  320در این مطالعه        

بی یایک منطقه مطالعه شده پس از توالی در نمونه 3 میتوکندری از

 تا KU238831 دسترسی شماره با ژن بانک در و شد تحلیل

KU238715 320طورکلی، با بررسی قطعه به ثبت رسیدند. به 

هاپلوتایپ  1 و شدهحفاظت جایگاه 323 جایگاه متغیر، 5 جفت بازی

ترین شده، بیشهای بررسیمختلف شناسایی گردید. در بین نمونه

 C ( و هاپلوتایپ22%) Aفراوانی هاپلوتایپی، مربوط به هاپلوتایپ 

 ترین فراوانی را داشتند. ( کم%00صورت منفرد )به Dو 

( برای Pi( و تنوع نوکلئوتیدی )Hdمیزان تنوع هاپلوتایپی )       

 11132/1±1117/1 و 2311/1±018/1 ترتیببه هاتوالی تمامی

نشان داد که  آمدهدستهای بهیل نمونه. نتایج تحلآمد دستبه

مقدار  احتمالاً در این جمعیت دارای تنوع ژنتیکی پایینی است.

Fst جمعیت ایران، شرق آسیا و اروپای مرکزی  9 شده بینمحاسبه

( بین جمعیت Nmچنین جریان ژنی )بود. هم 0شرح جدول به

بوده که  237/0برداری شده در ایران و شرق آسیا برابر با نمونه

 عبارتدهنده تفاوت ژنتیکی کم و بهنسبتاً بالایی است و نشان عدد

ها است. فاصله ژنتیکی بین دیگر، جریان ژنی زیاد بین جمعیت

 آورده شده است. 5نی محاسبه و در جدول -تامورا مدل با افراد تمام
 

 Fstمقدار تفاوت ژنتیکی بر اساس  :8جدول 

 اروپا آسیا ایران 
   - ایران

  - 539/1 آسیا

 - *11/0 -210/1 اروپا
 دلیل کمبود نمونهخطا به*

Joining-Median 4 
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( non-differentiation exact p values) هاجمعیت تفاوت آزمون   

 محاسبه شد که البته از =2527/1p±117/1ها بین تمامی نمونه

 طرفیبی هایآزمون (.p≥12/1) نبود دارمعنی آماری لحاظ

(neutrality tests)  ترتیب برابر توالی به 3تاجیما و شاخص فو برای

 دار نبودندکدام ازلحاظ آماری معنیکه هیچ بوده -575/0 و 802/1

(10/1p≥.) هارپندینگ-راجرز شاخص میزان (500/1r: ) 

(12/1≤pو نمودار آن تک ) آمده که نشان دست( به5نمایی )شکل

مونه جم ندلیل کوچک بودن حهکه البته ب از گسترش گونه است

 .نیاز به مطالعات تکمیلی دارد

 
بین تمام  bژن سیتوکروم اساس تحلیل هارپندینگ )شاخص عدم تطابق( بر-نمودار مربوط به شاخص راجرز :5شکل 

 های و افراد مربوط به ژن بانکنمونه

ایران که با های غواص مربوط به اردک زاییتبار درخت در       

ژن بانک و مطالعه حاضر ترسیم های موجود در نمونه زاستفاده ا

های غواص ایران به دو اردک شود کهشده است مشخص می

، کاکلهای، سیاهشده که یکی شامل اردک شاخه اصلی تقسیم

( است و Aythyiniسرسیاه، بلوطی، سرحنایی و اردک تاجدار )

و اسکوتر سیاه  طلاییدراز، اردک چشمشاخه دیگر از اردک دم

(Merginiتشکیل )اند.شده  

 
 

 
 168های غواص موجود در ایران با استفاده از قطعه نمایی بین اردکاساس روش حداکثر درستترسیم درخت تبارشناختی بر :3شکل 

عنوان گونه خارجی ( بهG.leucogeranus)و درنای سیبری  (Grus grus) )از درنای اوراسیاییژنوم میتوکندری  bژن سیتوکروم جفت بازی 

 شده است(دهاستفا



  ...( با استفاده ازAythya fuligula Linnaeus, 1734کاکل )اردک سیاهساختار و تنوع ژنتیکی                         همکارانشعاعی و 

75 
 

افزار که در نرم Bayesianشده با روش  رسم درخت فیلوژنی        

Mr.bayes های آسیایی و شده، نمونههای آزمایششامل نمونه

عنوان گونه خارجی اروپایی ژن بانک و اردک تاجدار و بلوطی به

های با نمونه F58, F52F ,57فیلوژنی افراد درختاست. در این 

 اندهای دیگر قرارگرفتهها در کلادیر نمونههم و سا آسیایی با

 (.1)شکل 

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

 شده است(عنوان گونه خارجی استفادهدار و بلوطی به)از اردک تاج کاکلاردک سیاهژنوم میتوکندریایی  bژن سیتوکروم جفت بازی  168قطعه 

 

آمده از منطقه خلیج گرگان دستهای بهبا استفاده از توالی       

فزار اهای موجود در ژن بانک شبکه هاپلوتایپی توسط نرمو نمونه

Network که  0(. در این شکل هاپلوتایپ 2 رسم گردید )شکل

بوده و احتمالاً  ترین فراوانیفرد است، دارای بیش 2شامل 

ترین توالی است. تنها نمونه اروپایی موجود در ژن بانک قدیمی

همراه پنج فرد از منطقه خلیج گرگان در این گره )رنگ سبز( به

 57Fو  52Fهای همراه نمونهاند. دو نمونه آسیایی نیز بهقرارگرفته

 شوند. در یک گره دیده می

 

 

 
)رنگ زرد مربوط به  Networkافزار در نرم median-joiningکاکل رسم شده با استفاده از الگوریتم هشبکه هاپلوتایپی اردک سیا :7شکل 

 های شرق آسیا و رنگ سبز برای نمونه اروپایی است(های ایران، رنگ آبی برای نمونهنمونه
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های موجود در بانک ژن یدشده در ایران و نمونههای ص)مثلث بالا( بین نمونه )مثلث پایین( و انحراف استاندارد فاصله ژنتیکی :5جدول 

NCBI (80000نی، با بوت استرپ -اساس مدل تامورابر) 

 50F 58F 55F 53F 57F 56F 55F 51F 51F KJ555061 NC 054717 EU717654 

.51F - 111/1 111/1 111/1 111/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 

.50F 111/1 - 111/1 111/1 111/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 

.55F 111/1 111/1 - 111/1 111/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 

.59F 111/1 111/1 111/1 - 111/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 

.52F 111/1 111/1 111/1 111/1 - 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 

.52F 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 - 110/1 111/1 110/1 111/1 111/1 110/1 

.58F 115/1 115/1 115/1 115/1 115/1 110/1 - 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 

.57F 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 110/1 - 110/1 111/1 111/1 110/1 

.53F 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 115/1 110/1 115/1 - 110/1 110/1 110/1 

a855123KJ 110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 110/1 111/1 115/1 - 111/1 110/1 

a151232NC  110/1 110/1 110/1 110/1 110/1 111/1 110/1 111/1 115/1 111/1 - 110/1 

b272251EU 111/1 111/1 111/1 111/1 111/1 110/1 115/1 110/1 110/1 110/1 110/1 - 
a ،نمونه آسیا b نمونه اروپا 

 

 بحث

 ویژهها و بهتوکندری برای ردیابی تاریخچه جمعیتیژن م       

(. Avise ،0331) و جریان ژن بسیار مناسب است مهاجرت تخمین

ژنوم میتوکندری برای تحلیل  bدر پژوهش حاضر، ژن سیتوکروم 

بی چنین ردیاکاکل، هماردک سیاهن ژنتیکی جمعیت خلیج گرگا

شبکه در استفاده قرار گرفت.  ها موردمسیر مهاجرت آن

با نمونه اروپایی موجود در بانک  فردرسم شده پنج  هاپلوتایپی

های آسیایی موجود در بانک در یک گره ژن، و دو فرد با نمونه

 اند. در درخت تبارشناختی رسم شده بین افراد صیدگرفته قرار

های مربوط به شرق های بانک ژن، توالیدر ایران و نمونهشده 

د. با انمتعلق به ایران در یک کلاد قرارگرفته آسیا با سه توالی

کاکل از منطقه توجه به این نتایج، احتمال مهاجرت اردک سیاه

یاز تر این موضوع نشرق آسیا به ایران وجود دارد، البته بیان دقیق

هنده داین موضوع نشان ،. در صورت اثباتتر داردبه مطالعات بیش

های مختلف، از که در ایران طیف وسیعی از جمعیت ،این است

ا هو در ایران جمعیت کرده گذرانیمناطق مختلف، عبور یا زمستان

ین ا کنند. درنتیجههای دیگر را پیدا میفرصت اختلاط با جمعیت

معیت خود به محل غیراز جاختلاط، بعضی از افراد با جمعیتی به

گردند و این موضوع باعث افزایش تنوع ژنتیکی می آوری بازجوجه

اثرات درون از طریق ورود ذخایر ژنی جدید به جمعیت و کاهش 

ین . فاصله کم ژنتیکی ب(5105و همکاران،  Liu)شودآمیزی می

                                                           
mismatch distribution 1 

نیز مهاجرت احتمالی این  های مشترکوجود هاپلوتایپو ها نمونه

 HEج اساس نتایکند. برق آسیا به ایران را تأیید میپرندگان از شر

 ،باشد 99/1تر از کم Fst( وقتی میزان 5112و همکاران )

ها است، که این دهنده جریان ژنی بالا در بین جمعیتنشان

شود، ( نیز تأیید میNmاساس نتایج نرخ جریان ژنی )موضوع بر

ها هتوجه به نمون ژن با پژوهش حاضر نیز نشان داد که جریان نتایج

شده بین سه جمعیت ایران، شرق آسیا و اروپا بالا است. با بررسی

ا هها جدا شدن آنتوجه به فاصله بسیار کم ژنی بین این جمعیت

ها در سطح های آندر سطح زیرگونه اتفاق نیفتاده و تفاوت

 شود.ها مختلف مشاهده میجمعیت

ناگهانی  های تاجیما و فو نیز وجود گسترششاخص       

دار جمعیت درگذشته را نشان دادند، اما از لحاظ آماری معنی

اساس شاخص راجرز و هارپندینگ بر 0نبودند، توزیع عدم تطابق

دهنده گسترش ناگهانی جمعیت صورت تک نمایی بود که نشانبه

 ( و نتیجه Harpending ،0335و  Rogersدرگذشته است )

کند. برای دست یید میدست آمده از دو شاخص دیگر را تابه

 ها دیگر این گونه تر باید از جمعیتیافتن به نتیجه دقیق

شده و بررسی گردد. هرچند که شاخص فو و برداری انجامنمونه

تری نسبت به توزیع عدم تطابق، برای های قویتاجیما شاخص

 Ramos-Onsins) باشندها میبردن به شرایط گذشته جمعیتپی

 (. Rozas ،5115و 
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 هایهای مختلف اردکگونه تبارشناختی مربوط به درخت در       

و همکاران  Gonzalezغواص موجود در ایران نتایجی مشابه نتایج 

و  Aythyiniآمده است که دو شاخه کاملاً مجزا )دست( به5113)

Merginiشده است. در این درخت اردک سرسیاه ( تشکیل

ع فته که این موضوکاکل قرارگرترین گونه به اردک سیاهنزدیک

 ( مشابه است.5113و همکاران ) Gonzalezنیز با نتایج 

 جمعیتزیر کاکلاز اردک سیاهمورد بررسی  نمونه 3 اساسبر       

عنوان نماینده زیرجمعیت دریای به موجود در خلیج گرگان

زیرجمعیت اصلی این گونه معرفی  1عنوان یکی از کاسپین که به

هاپلوتایپ در منطقه  1 (،Baumanis ،0331وBlums شده است )

 ههای مورد مطالعنمونهاین شناسایی شد که براساس این نتایج، 

رق شزیر جمعیت جغرافیایی اصلی دیگر این گونه یعنی از دو 

ار ، تفاوت ژنتیکی بسیواگرایی زیادی نداردآسیا و اروپای مرکزی 

 جغرافیایی جمعیتر این سه زیکم و جریانی ژنی بالایی بین 

 برقرار است. 

نیز این موضوع را  Fstاساس های تفاوت ژنتیکی بربررسی       

ستگاه که ایطقه مورد مطالعه کند. بنابراین باید برای منتأیید می

این گونه و به نوعی محل قوای  گذرانی و تجدیدمهمی در زمستان

 ،زمان سه زیرجمعیت جغرافیایی اصلی این گونه استحضور هم

های مدیریتی منسجمی طراحی و اجرا کرد تا حیات آینده رحط

 این گونه با مشکل مواجه نشود.

آمده از نتایج این پژوهش  دستهرچند که تنوع ژنتیکی به       

نسبتاً پایین است و تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی رقم بالایی را 

 ایهتر نیاز به بررسیگیری مطمئندهد، اما برای نتیجهنشان نمی

گونه در ایران و نقاط تری از افراد اینتر روی تعداد بیشبیش

 مختلف جهان است. 

گذشته نزدیک در  این گونه در IUCNبا توجه به گزارش        

کرده، اما در حال حاضر گزارشی مبنی بر آوری میایران جوجه

باید شرایطی را فراهم  ،آوری آن در ایران در دست نیستجوجه

ها و کنترل شکار( تا دوباره ر از تالابتآورد )مثل مراقبت بیش

 . بودآوری این گونه در کشور شاهد جوجه
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