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هاي کمرکولی جنگلیبررسی تنوع ژنتیکی جمعیت
)1785Sitta europaea Linnaeus,(نشانگر ایران با استفاده ازدرmtDNA
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چکیده
بدین . هاي البزر و زاگرس استهاي کمرکولی در زیستگاههدف از این مطالعه بررسی تنوع، تغییرات و ساختار ژنتیکی جمعیت

هاي گیري و نمونهزنده) و یاسوجاهکرمانش(و زاگرس ) ستان و گیلانگل(هاي البزر فرد از چهار جمعیت در جنگل19منظور تعداد 
هاي تحلیل. مورد بررسی قرار گرفت) جفت باز2ND)1041سپس تغییرات ژنتیکی با استفاده از توالی کامل ژن. خون برداشت گردید

TRNتبارشناسی با استفاده از مدل  +Iها با تایپچنین روابط بین هاپلوهم. نمایی انجام گرفتو رسم درخت بیزین و حداکثر درست
از 100هاي البزر از زاگرس با احتمال پسین یک و بوت استرپ نتایج نشان داد که جمعیت. استفاده منطق اتصال میانه نمایش داده شد

هاپلوتایپ در 4هاپلوتایپ در البرز و 8(هاپلوتایپ منحصر به فرد 12یابی شده، نمونه توالی19چنین از هم. اندیکدیگر جدا شده
حاصل از آنالیز FCTنتایج آماره . هاي جمعیت زاگرس جدا شدندجهش از هاپلوتایپ32هاي البزر با حاصل شد که هاپلوتایپ) سزاگر

دار در تغییرات معنیFSTهاي البزر و زاگرس و آماره دار ساختار ژنتیکی در بین جمعیتتغییرات معنی(AMOVA)واریانس مولکولی 
در نهایت . دست آمدسازي بههاي خنثیهاي البزر و زاگرس توسط آزمونوقوع گسترش ناگهانی جمعیت. دادها را نشانبین کل جمعیت

هاي محلی توسط این دو زیرگونه است که هاي البزر و زاگرس حاکی از وجود سازشژنتیکی در بین جمعیتوجود سه درصد فاصله
.زیستی در نظر گرفته شوندحفاظت از تنوعهايعنوان واحدهاي تکاملی مجزا در طرحتوانند بهمی

میتوکندریایینشانگرزاگرس،والبرزهايجمعیتژنتیکی،تنوعجنگلی،کمرکولی:کلمات کلیدي
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مقدمه
گونه از خانواده27شامل Sittaهاي جنس کمرکولی

) (Passeriformesشکلانو راسته گنجشک)(Sittidaeکولیانکمر
با (Sitta europaea)که در این میان کمرکولی جنگی .هستند

)Polytypic(هاي چندسنخیترین گونهمتمایزازیکیزیرگونه18

؛2014و همکاران، Clements(شود در این جنس محسوب می
Red'kinوKonovalova ،2006 .(هاي این گونه مقیم زیستگاه

شرق (آسیا تا اروپا وسیعی از برگ بوده و در دامنهجنگلی پهن
؛ Král ،2010(پراکنش دارد ) سیبري تا غرب اورپا

Pravosudov،1993 .( جنگلیکمرکولی (S. europaea) نسبت
شدگی زیستگاه و ساختار پوشش گیاهی بسیار حساس به تکه

کندمیعملتخصصیطوربهاست و در انتخاب زیستگاه
)González-Varo؛ 2008همکاران، وFahrig ،2002 ؛Opdam و

این خصوصیات به همراه پراکنش به نسبت ). 1984،همکاران
شاخص تغییرات محیطعنوان یک گونهوسیع، این پرنده را به

). 2008و همکاران، González-Varo(کرده است معرفیزیستی
شناختی هاي بومتواند وضیعت سیستماي میلذا چنین گونه

ات مناسبی از آسیب جمعیتی پیچیده را منعکس سازد و اطلاع
و همکاران، Baguette(شدگی زیستگاه فراهم سازد به تکهنسبت
و همکاران، Bianconi؛ 2010و همکاران، Mortelliti؛ 2012
دلیل آن که بهچنینهم).1995همکاران،وMatthysen؛2003

گیرد، هاي درختی را دربرمیاین گونه نیازهاي مکانی سایر گونه
چتر براي پرندگان جنگلی معرفی عنوان یک گونههاند بتومی

که با حفاظت از این گونه سایر پرندگان درختی در طوريشود به
و همکاران، van Langevelde(چتر حفاظتی آن قرار گیرند

سال گذشته 35متاسفانه در ). Simberloff ،1998؛ 2000
چه و چنانهاي کشور از بین رفته است یک سوم جنگلتقریباً

هاي کشور با همین سرعت ادامه یابد روند تخریب جنگل
هاي لجنگسال آینده42الی 32توان تصور نمود که در می

با توجه به ). 1384مهاجرمروي، (کنونی نابود خواهند شد 
هاي جنگلی شدگی زیستگاهها و تکهنابودي رو به رشد جنگل

هاي منزوي یتخطر انقراض ناشی از مخاطرات ژنتیکی جمع
.اي رو به رشد استطور فزایندهبه

منظور بهسرعتبهیراخياههدهدریتجمعیکژنتمطالعات
یافتهیشافزایتکاملیندهايو درك فرآیتجمعیاییپویبررس
هر گونه يو اجراینتدوسو اسایهپامطالعاتین دسته ازا.است

وHrbek(استدهشهاگونهازحفاظتيبرایریتیمدحطر
).Avise ،1996؛2002و همکاران، Frankham؛2005همکاران،

یقرا از طریتجمعیاگونه و یکيبقایتقابلیکیتنوع ژنت
.کندیمفراهمیطیمحییراتبا تغيسازگارییتوانایجادا

يگونه ضروریکمدت یطولانيبقايبرایکیتنوع ژنتینبنابرا
یکنل. )1990،و همکارانMcNeely؛Mills ،2012(است

. استیتجمعاز مهم یژگیوینایدکنندهتهدمتعدديعوامل
یتکاهش اندازه جمعیدرختيهاپرندهمشکلاتینترمهمازیکی

ی، قطع درختاناراضيکاربرییرتغشامل بشرهايیتبر اثر فعال
وStrubbe(استیستگاهزیبو تخررویهچراي بیکهنسال،

Matthysen،2009 ؛Fahrig،2002(،تخریب وباکهيطورهب
ییراتتغیلدلبههاموجود در آنيهاجمعیتیستگاهزگیشدتکه

درونیشفرسایرتحت تاثیشناختیتو جمعیکیژنتیتصادف
یجهافراد و در نتیب برازشترتبه اینو یرندگیقرار میزيآم
وZuckerberg(یابدیمکاهشدتشبههاآنیتجمعيبقا

یکیتنوع ژنتیبررسشدهذکرعواملتوجهبالذا.)2014همکاران،
.استیرو اجتناب ناپذيضروريگونه امرینحفاظت از ايبرا

مطالعات درسزاییبهنقشمولکولینشانگرهايتوسعه
). de Queiroz،2001وAshton(کندژنتیک جمعیت ایفا می

DNAمیتوکندریایی)mtDNA(در مولکولینشانگریکعنوانهب
)Phylogenetic(رابطه تکامل نژاديترسیموهاتشخیص گونه

تقریباً(ازاي هر سلول جمله تعداد زیاد نسخه بهداراي مزایایی از
ژنومی، DNAتر از کوچک، اندازه)ترنسخه و بیش1000

، عدم وجود نوترکیبی در )پذیري مادريوراثت(هاپلوئید بودن 
و همکاران، Colombo(ا و وجود نواحی حفاظت شده است هآن

هایی گروهتشخیصبرايمناسبینشانگرmtDNAروایناز).2002
چنین هم. اندسال از هم جدا بوده10000تا 100است که براي 

اي، هستهDNAدر مقایسه با mtDNAسرعت بالاي تکامل 
ستفاده گردد باعث شده است که از آن براي مطالعات تکاملی ا

)Hiendleder ،از سوي دیگر برخی از ). 1998و همکاران
شکلان نشان داده است کهگنجشکمطالعات ژنتیکی در راسته

2NDژنتیکی بالاتري نسبت به چندمیتوکندریایی داراي تنوع
و Hung(بوده است ) هااینترونیا Multilocus(هالوکوسی

در شناسایی ND2حتی عملکرد ژن ). 2012همکاران، 
گزارش شده است COIمراتب بهتر از ژن شکلان بهگنجشک

)Nouri وAliabadian،2014 .(
شناسی در مورد کمرکولی جنگلی اولین مطالعه ریخت
.S)البرزي ایران نشان داد که زیرگونه e. rubiginosa) با پرهاي

.S.e)زاگرسی تر از زیرگونهتر، بال و نوکی بزرگتیره persica)

که مطالعات رغم اینعلی. )Vaurie،1950(جدا شده است 
هاي جنگلی ژنتیک جمعیت کمرکولیاي در زمینهگسترده



1395زمستان، 4، شماره هشتمسال پژوهشی محیط زیست جانوري    فصلنامه علمی 

71

و Zink؛2012و همکاران، Hung(جهان صورت گرفته 
هاي ولی فقدان اطلاعات ژنتیکی در جمعیت) 2006همکاران، 
لذا در این مطالعه . شودکانونی در ایران مشاهده میاین گونه

.S.eگونهژنتیکی بین دو زیرهاي برخی ویژگی rubiginosa در
.S.eهاي البرز و جنگل persicaهاي زاگرس با در جنگل

.مطالعه شده است)2ND)bp1041استفاده از توالی کامل ژن

هامواد و روش
فرد با مجوز 19برداري از تعداد نمونه: آوري نمونهجمع

گیلان، کرمانشاه و تان،هاي گلسبراي استان6049/94شماره
با پخش ). 3، جدول 1شکل (احمد انجام شد و بویرکهگیلویه

سوي آواز کمرکلی جنگلی در هر قلمرو، فرد صاحب آن قلمرو به
گیري زنده)Mist net(تور نامرئیوسیلهصدا جذب و سپس به

)micro blood collection tube(با استفاده از لوله مویین. شدند

تر از یک درصد وزن بدن کم(میکرولیتر 150تا 80دار مقبه
Brachial(بالزیراز سیاهرگ) پرنده Vein(دروشدهگیريخون

به ) EDTA)Ethylene Diamine Tetraacetic Acidبافر
گیري، پس از خون).Owen ،2011(آزمایشگاه منتقل شد

.ها بلافاصله در محل صید رهاسازي شدندنمونه

هاي هدایر(هاي البرز آوري نمونه در جنگلمناطق جمع: 1شکل 
)هاي صورتی رنگدایره(و زاگرس ) آبی رنگ

از DNA: یابیو توالیPCR، چرخهDNAاستخراج 
بافت و خون کیاژنکیتدستورالعملاستفاده ازباخونهاينمونه

)Tissue Kit&DNeasy Blood(از در ابتدا. استخراج گردید
;TATCGGGCCCATACCCCGAAAATL5215رفتآغازگر

;H1064و آغازگر برگشت CTTTGAAGGCCTTCGGTTTA

)Drovetski ،؛ 2004و همکارانHackett ،1996 ( براي تکثیر

هاي تکثیر جایگاه. جفت باز استفاده شد1041اي به طول قطعه
50مراز در حجم اي پلیاز واکنش زنجیرهاستفادهباژنی

و شرایطی شامل یک (TopTaq Master Mix Kit)ولیتر میکر
مولارمیکرو200مراز، پلیکواحدآنزیم تDNA،25/1میکرولیتر

dNTP ،2میکرولیتریکMgCl ،4/0مخلوط آغازگر میکرومولار
تا تقطیرو آب دو بارX10میکرولیتر بافر 5/2پیکومولار، پنج

دمایی براي چرخه. گرفتانجاممیکرولیتر50رسیدن به حجم
دقیقه در دماي 10عبارت بود از 2NDتکثیر توالی کامل ژن 

ثانیه در 30چرخه، شامل 35گراد و در ادامه درجه سانتی95
72درجه و یک دقیقه در 58ثانیه در دماي 30درجه و 94

درجه در پنج دقیقه 72گراد و بسط نهایی با درجه سانتی
)Drovetski ،موردناحیهتکثیرتاییدمنظوربه).2004و همکاران

درصد با 2بر روي ژل آگاروز PCRنظر، الکتروفورز محصولات
در نهایت محصول . صورت گرفتمایدواتیدیوم برآمیزي رنگ

PCR دستگاهبا استفاده از/Bioneer3730Applied

Biosystems3730یابی گردیدنداتوماتیک سانگر توالیروشبهو.
هاي دریافت شده در ابتدا توالی: هاتجزیه وتحلیل داده

بررسی و خطاهاي موجود اصلاح 6/2نسخهSeqScapeتوسط
افزارنرمازاستفادهباسپس.(Applied Biosystems)گردید

BioEditو الگوریتم 5/2/7نسخهClustalwردیف ها همتوالی
یین فاصلهبراي تع). 1994و همکاران، Thompson(شدند

میزانتعیینومختلفبازهايفراوانیها،جمعیتژنتیکی بین
3/5نسخه MEGAافزارهاي نوع اول و دوم توسط نرمجانشینی

). 2011و همکاران، Tamura(تکرار انجام گردید 10000و با 
هاي چندشکلی با استفاده از ها، جایگاهتعیین تعداد هاپلوتایپ

). Rozas ،2009وLibrado(برآورد شد 10/5DNAspافزارنرم
براي تعیین شاخص 5/3نسخه Arlequinافزارنرمچنین از هم

ها و در جمعیت) تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدي(تنوع ژنتیکی 
. مورد استفاده گرفت)Neutrality tests(سازيهاي خنثیآزمون

افزار و مبا استفاده از این نر)AMOVA(تحلیل واریانس مولکولی
Excoffier(بندي صورت گرفت تکرار به دو نوع گروه10000با 

هاي زاگرس و در روش اول همه جمعیت). Schneider ،1999و
هاي البرز البرز در یک گروه قرار گرفتند و در روش دوم جمعیت

هاي سپس آماره. شدندگرفتهمستقل درنظرو زاگرس به دو گروه
FCT)هامیان گروهتغییرات ژنتیکی در( ،FST) تغییرات ژنتیکی

هاي در میان جمعیتژنتیکیتغییرات(FSCو )هاجمعیتمیاندر
؛2014همکاران،وKhalilipour(شدندتعیین)گروهیک

Poulakakis ،2008و همکاران.(
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افزارنرمازنوکلئوتیديجانشینیمدلبهترینتعیینبراي
JModelTestاستفاده شد 5/1/2نسخه)DarribaوPosada ،

Phylmافزار سپس با توجه به مدل انتخاب شده از نرم). 2014
نماییدرستحداکثردرختترسیمبراي1/3نسخه

)MaximumLikelihood()GuindonوGascuel،2003( و از
براي ترسیم درخت بیزین 2/2/3نسخه MrBayesافزارنرم

هاي تحلیل). Ronquist ،2001وHuelsenbeck(شد استفاده 
Markov chain Monte(مارکووزنجیره بیزین براساس چرخه

Carlo(میلیون تکرار و فراوانی نمونه10با)Sample frequency(

نمایی هاي بیزین و حداکثر درستدرخت.انجام شد100
,Outgroups(Sitta canadensis(هايگروهبرونوسیلههب S.

caroleninsis, S. pygmaea وS. e. arcticaنام (دار شدند ریشه
،DQ219774.1ترتیب اختصاري ثبت شده در بانک ژن به

DQ219776.1،DQ219778.1،EF108553.1.(نهایتدر
) Majority- rule(وسیله قانون اکثریتشده بهترسیمهايدرخت

هاهاپلوتایپبینارتباطبررسیبراي.شدند)Consensus(پارچهیک
افزارهاپلوتایپی از منطق اتصال میانه و نرمو ترسیم شبکه

Networkشداستفاده1/4/6نسخه)Bandelt ،1999و همکاران.(

نتایج
جفت باز ژن 1041استفاده از توالی ها با تحلیل داده

ND2 جایگاه 42شده و جایگاه حفاظت999نشان داد که
جایگاه 33بوده که شامل )Polymorphic site(چندشکلی

9و )Parsimony informative site(حاوي اطلاعات پارسیمونی
فراوانی . بوده است)Singleton variable site(جایگاه تک متغیر

سیتوزین.گردیدبرآورد1از نوکلئوتیدها مطابق جدولهر کدام 
- ترین و کمترتیب بیشبه) درصد10(و گوانین ) درصد7/36(

میزان جانشینی نوع . ترین فراوانی نوکلئوتیدها تشکیل دادند
با یکدیگر و جانشینی بازهاي A-Gجانشینی بازهاي پورین (اول 

جانشینی ( وم و جانشینی نوع د) با یگدیگرC-Tپیریمیدن 

ارائه شده 2در جدول ) بازهاي پورین و پیریمیدن با یکدیگر
. است

در کمرکولی جنگلی2NDفراوانی نوکلئوتیدهاي ژن:1جدول 
نوکلئوتید)برحسب درصد( فراوانی نوکلئوتید 

تیمین2/21
سیتوزین7/36
ادنین1/32
گوانین0/10

وتیدي کمرکولی جنگلیبرآورد الگوي جانشینی نوکلئ:2جدول
ATCGنوکلئوتید

A-29/051/042/14
T44/0-27/2344/0
C44/046/13-44/0
G08/4629/051/0-

نرخ جانشینی نوع اول و سایر اعداد دهندهاعداد پرنگ نشان
.نرخ جانشینی نوع دوم هستنددهندهنشان

بینهاپلوتایپیکشده،مشاهدههاپلوتایپ14از
و یک هاپلوتایپ بین ) گلستان و گیلان(هاي البرز جمعیت
بنابراین، . مشترك بود) کرمانشاه و یاسوج(هاي زاگرس جمعیت

ترین تنوع بیش. فرد مشاهده شدهاپلوتایپ منحصر به 12
هاي گلستان و گیلان و هاپلوتایپی و نوکلئوتیدي در جمعیت

. ر کرمانشاه و یاسوج مشاهده گردیدترتیب دترین مقدار بهکم
گسترشهايیلتحلدلیل تعداد کم نمونه در هر جمعیتبه

هاي البرز براساس تمامی جمعیت)Range expansion(جمعیت
. صورت گرفت) کرمانشاه و یاسوج(و زاگرس ) گلستان و گیلان(

Fu'sهاي البرز و زاگرس براساس آمارهکه در این میان جمعیت

Fsداري را نشان دادندار منفی و معنیمقد .

Hd، تنوع هاپلوتایپی Piتنوع نوکلئوتیدي(هاي تنوع ژنتیکی آوري شده از هر جمعیت، شاخصهاي جمعها و تعداد نمونهویژگی:3جدول 

'Fuو Tajima's D(هاي گونههاي تحلیل گسترش جمعیتو آزمون)انحراف معیارSDبه  Fs(
Fu' Fs Tajima's D Pi (SD) Hd (SD) h N زیرگونه مختصات جغرافیایی بردارينمونه

0019/0  ( 0005/0 ) 1( 17/0 ) 4 4 rubiginosa 55°51'/ 37°25' - 42/6گلستان *
p< 05/0

79/1 - *
p< 05/0 0015/0 ( 0003/0 ) 1( 12/0 ) 5 5 rubiginosa 50° 8'/ 37° 3' گیلان

0008/0 ( 0003/0 ) 7/0 ( 22/0 ) 3 5 persica 51°30'/ 30°46' - 96/1یاسوج *
p< 05/0

- 56/1
10/0  > p > 05/0 0004/0 ( 0003/0 ) 4/0 ( 24/0 ) 2 5 persica 46°12'/ 35°10' کرمانشاه
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)Bayesian=BICبیزیناطلاعاتمعیارهايآزمون

)criterioninformationآکایکهاطلاعاتو)Akaike

criterioninformation=AIC(ه مدل نشان داد ک)692/0+TRN

I (p=هاي عنوان بهترین مدل تکاملی نوکلئوتیدي براي توالیبه
هاي تبارشناسی بیزین توپولوژي درخت. مورد نظر شناسایی شد

نشان بر مبناي مدل تکاملی انتخاب شدهنماییو حداکثر درست

هاي زاگرس با احتمال هاي البرز از جمعیتداد که جمعیت
از 100برابر یک و بوت استرپ ) probabilityposterior(پسین

چنین، نتایج تحلیل شبکههم). 2شکل (یکدیگر جدا شدند 
هاي البرز از زاگرس را تایید نموده و هاپلوتایپی جدایی نمونه

- جهش از یکدیگر جدا می32دو هاپلوگروپ بانشان داد که این
).3شکل(شوند 

)توپولوژي یکسان(کثر درست نمایی ی جنگلی با استفاده از دو روش بیزین و حدادرخت تبارشناسی کمرکول: 2شکل 
نماییاعداد سمت چپ نمایانگر احتمال پسین حاصل از درخت بیزین و اعداد سمت راست مربوط به شاخص بوت استرپ حاصل از روش حداکثر درست

اتصال میانهشبکه هاپلوتایپی کمرکولی جنگلی با استفاده از منطق : 3شکل 
ها بوده استاعداد نمایگر تعداد جهش رخ داده در بین هاپلوتایپ

نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی را نشان 4جدول 
ها یک این نتایج حاکی از آن است که اگر همه جمعیت. دهدمی

درصد واریانس تغییرات ساختار 08/95گروه درنظر گرفته شود، 
درصد واریانس توجیحی 92/4ها و به بین گروهژنتیکی مربوط

هاي البرز و چنین اگر جمعیتهم. ها استمربوط به دورن گروه
بندي شوند، تغییرات ساختار زاگرس در گروه مجزا طبقه

داخلدر، تغییرات63/96بین این دو گروه مختلف ژنتیکی در

33/3و تغییرات درون جمعیتی 04/0هاي هر گروه جمعیت
بندي در سطح در دو نوع گروه)FCTو F)FSTآماره. رصد استد

که مربوط به FSCجز آماره به( داري شدند معنی001/0خطاي 
ترین بیش). هاي هر گروه استژنتیکی در بین جمعیتفاصله

هاي البرز با زاگرس ژنتیکی در بین جمعیتمیانگین فاصله
ترین فاصله در بین مکه کحالیمحاسبه شد، در006/0±033/0

).5جدول (هاي کرمانشاه با یاسوج مشاهده گردید جمعیت
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هاي کمرکولی جنگلیدر بین جمعیت)AMOVA(تجزیه واریانس مولکولی :4جدول 
Fآماره درصد واریانسمجموع مربعات.d.fمنابع تغییر

370/15908/95ي مختلفهاتیجمعبین 
=1562/892/4FSTهاتیجمعدرون  95/0

1832/168کل
=149/15863/96FCTي مختلفهاگروهبین  96/0

=221/104/0FSCهاگروهي داخل یک هاتیجمعبین  01/0
=1562/833/3FSTبین افراد درون یک جمعیت 96/0

1832/168کل

جمعیت  کمرکولی جنگلی در زاگرس و البرز4فاصله ژنتیکی در بین :5جدول
گیلان گلستان کرمانشاه یاسوج جمعیت

006/0 006/0 000/0 یاسوج
006/0 006/0 001/0 کرمانشاه
001/0 033/0 033/0 گلستان

002/0 033/0 033/0 گیلان

بحث 
میتوکندري و بر ND2یابی کامل ژن این مطالعه با توالی

ن داد که کمرکلی نشا) جایگاه42(هاي تغییرپذیر اساس جایگاه
جنگلی هاي نیمرخ شمالی البرز نسبت به کمرکلیجنگلجنگلی
هاي بلوط زاگرس داراي تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدي جنگل
چنین، تنوع هاپلوتایپی بالا همراه با تنوع هم. تري استبیش

تواند دلیلی هاي البرز و زاگرس میپایین در جمعیتنوکلئوتیدي
تحلیل شبکه ). Avise ،2000(معیت باشد بر گسترش سریع ج

اي هاي البرز نیز با ساختار ستارههاپلوتایپی مربوط به جمعیت
حتی این . نمایدشکل خود وجود چنین شرایطی را تأیید می

هاي زاگرس هم اي شکل تا حد زیادي در جمعیتساختار ستاره
اي ازتواند نتیجهمشاهده چنین ساختاري می. شودمشاهده می

و همکاران، Khalilipour(ها باشد گسترش ناگهانی جمعیت
هاي شاخصچنین استفاده ازهم). 2012و همکاران،Yu؛ 2014

گیري در سازي یک روش مطمئن براي تصمیمآزمون خنثی
ها معرفی شده مورد بروز یا عدم بروز گسترش ناگهانی جمعیت

، به )2007و همکاران، Milá؛ 2009و همکاران، Wang(است 
Tajima's Dو یا Fu’s Fsهاي این ترتیب که اگر مقادیر شاخص

وقوع یک گسترش ناگهانی در توان بهدار شوند، میمنفی و معنی
بر این اساس، . )Tajima،1989؛Fu،1997(جمعیت تعبیر شود 

Tajima's Dو Fu’s Fsنتایج این مطالعه نشان داد که شاخص 

دار بوده و لذا زاگرس منفی و معنیهاي البرز و براي جمعیت

هاي جمعیتدریک گسترش ناگهانیوقوعاحتمال زیادتوان بامی
این درحالی است که مقادیر شاخص . البرز را استنباط نمود

Tajima's D از آن. دست آمدبه) دارولی نه معنی(هم منفی
تري در ها توان بیشنسبت به سایر آزمونFsکه آزمون ایی ج
و Soriano-Ramírez(عیین گسترش ناگهانی جمعیت دارد ت

، در نتیجه )Rozas ،2002و Onsins-Ramos؛2008همکاران، 
هاي زاگرس و البرز را توان وقوع گسترش ناگهانی در جمعیتمی

به ND2با استفاده از ژن ) 2006(و همکاران Zink. تفسیر نمود
آور کمرکولی جمعیت جوجه22سازي در بررسی آزمون خنثی

مطالعه نشان داد که نتایج این،جنگلی در اوراسیا پرداختند
هاي آسیا براي جمعیتTajima's Dو Fu’s Fsمقادیر شاخص
ین مقادیر براي جمعیت اروپا که احالیدار شدند درمنفی و معنی

هاي کمرکولی جنگلی که جمعیتجاییلذا از آن. دار نبودمعنی
توان وقوع میاست،آسیاییهايجمعیتکنشپرامحدودهدرایران

.حاضر دانستچنین گسترش جمعیتی را همسویی با مطالعه
هاي کمرکولی)Quina)1995 و Harrpسوي دیگراز

شناختی به سه دسته جنگلی اوراسیا را براساس صفات ریخت
europaea، )زیر تنه نخودي و زیر گلو سفید(caesiaشامل 

. تقسیم کردند) زیر تنه و گلو زرد(sinensisو ) سفیدزیر تنه (
هاي جنگلی البزر و زاگرس بندي، کمرکولیبر مبناي این طبقه

حاضر براساس با این وجود مطالعه. جاي گرفتندcaesiaدر گروه
هاي تبارشناسی بیزین و حداکثر نشان داد که درخت2NDژن

لبزر و زاگرس را هاي کمرکولی جنگلی در انمایی جمعیتدرست
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از ) 1/100(ترتیب با احتمال پسین و بوت استرپ بالایی به
جهش 32چنین شبکه هاپلوتایپی با هم. یکدیگر جدا کردند

کند و آنالیز واریانس دو جمعیت را تایید میاینجدایی
مولکولی تغییرات واریانس ساختار ژنتیکی بین این دو جمعیت 

رات ژنتیکی تخمین زد که در درصد از کل تغیی63/96را تا 
داري از نظر ساختار ژنتیکی طور معنیبهFCTنتیجه آماره 

توان به این ترتیب می. هاي البزر از زاگرس را جدا نمودجمعیت
هاي نیمرخ شمالی البرز از جنگلتفکیک کمرکلی جنگلی

و Hung. هاي بلوط زاگرس را تایید نمودکمرکلی جنگلی جنگل
هاي اینترونقطعاتو2NDژنتوالیازاستفادهبا)2012(همکاران

فرد از کمرکولی جنگلی در ارواسیا 136اي به بررسی هسته
ها در سه نتایج آن مطالعه نشان داد که تمامی نمونه. پرداختند

ژنتیکی دو درصد از یکدیگر متمایز شدند و در گروه با فاصله
Phylogenetic(نژاديتکاملهايگونهعنوانبهراگروه3ایننتیجه

species(ژنتیکی در پژوهش حاضر نشان فاصله. معرفی نمود
طور متوسط با سه درصد اختلاف هاي البرز بهداد که جمعیت

هاي زاگرس توالی نوکلئوتیدي در حال واگرایی از جمعیت
توان کمرکولی جنگلی ایران را به دو بدین ترتیب می. هستند

هاي نیمرخ شمالی البرز و نژادي در جنگلتکامل گروه گونه
. بندي نمودهاي بلوط زاگرس طبقهجنگل
واحدهاي دهندهکه نشانها در صورتیکلی زیرگونهطورهب

هاي حفاظت نقش موثري توانند در استراتژيتکاملی باشند می
را ایفا کنند چرا که شاخصی از سازش محلی گونه با زیستگاه به 

ها، در واقع این نوع از سازگاري). Zink ،2004(آیندحساب می 
هاي گسترش در زیستگاههنگاممدت گونه درباعث بقاي طولانی

در مجموع نتایج این مطالعه نشان داد که . مختلف است
کانونی داراي دو واحد عنوان یک گونههکمرکولی جنگلی ب

ستی هاي زاگرس و البزر است که بایتکاملی مجزا در جنگل
طور جداگانه در جهت افزایش واگرایی سازشی این گونه در هب

. دنهاي پهن برگ ایران تحت مدیریت قرار بگیرجنگل
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