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  (Tyto alba Scopoli, 1769) انباري جغد ةگون همتافتبندي فيلوژنتيكي  رده
  شناختي ارزيابي آرايه :(16S rRNA) با استفاده از ژن ميتوكندريايي

  
  شجمشيد دروي و نيلوفر علايي كاخكي ،* آباديان منصور علي
  ايران ،مشهد، هددانشگاه فردوسي مش ،دانشكده علوم ،شناسي گروه زيست

  
  هچكيد
اين . دهد را نشان ميقابل توجهي  ريختيگستر است و تغييرات  اي جهان گونه (Tyto alba) يجغد انبار ةگون همتافت

در سرتاسـر   متعـددي هـاي   زيرگونـه داراي  يشده است كه گونـه جغـد انبـار    سببو جغرافيايي  ختييزياد رتغييرات 
تعيـين تـوالي    ،در اين مطالعه. اين گونه انجام نشده استد در موراي  هنوز مطالعات گسترده ،اينوجود با  .باشد نجها

از سراسـر جهـان    يجغـد انبـار  از نمونـه   40 بـراي  نوكلئوتيد 569 طول هب (16S rRNA) دينه     ُغير ك  اييژن ميتوكندري
باشند ي آن در دنياي قديم متمايز شده ها گونهدنياي جديد از زير يي جغد انبارها گونهاين احتمال كه زير. انجام شد

 Maximum) ترين محتمل ،      (Maximum Parsimony)     ميانب رترينهاي  درختاطلاعات حاصل از تحليل  .بررسي شد

Likelihood)  بيزينو (Baysian) ناممجزاي دنياي قديم با  تباروجود دو  دهنده نشان T. alba    بـا نـام  و دنيـاي جديـد  
T. furcata ه ب ـبا توجـه بـه نتـايج    . استدرصد  8/3 ،و دنياي جديد ي قديمي دنياهاتبارميزان تنوع ژنتيكي بين . است
تبـادل   فاقـد ي دنياي جديد و قـديم از نظـر ژنتيكـي جـدا بـوده و      ها گونهاين احتمال وجود دارد كه زير ،دست آمده

 .ي متعدد استها گونهبا زير ةگون همتافتجدا در اين جغرافيايي مبتني بر حضور دو گونه  باشند كهژنتيكي 

  DNA ،rRNA 16S مولكولي رمزنگار ،ميتوكندري DNAي، جغد انبار ،)تبارزايي( ژنيفيلو :كليدي هاي واژه

  
  مقدمه

 Strigidaeو  Tytonidaeجغدها شـامل دو خـانواده   
ــتن ــانواده  ، دهسـ ــه خـ ــنس Tytonidaeكـ   داراي دو جـ
1828) (Billberg Tyto ) و) گونـــه 25بـــا Fhodiles 

(Geoffroy Saint-Hilaire, 1830) ) است) گونهدو با. 
داراي صــورت ديســكي  Tyto جــنس هايتمــامي جغــد

بلنـد                                   ً  چشماني كوچك و سياه و پاهاي نسـبتا  ، شكل قلبي

ذكـر اسـت كـه طـول انگشـتان داخلـي و        شايان. هستند
بـا طـول انگشـت وسـطي      Tyto جنس خارجي جغدهاي

جغـد  گونـه   .(König et al., 2008) يكسـان اسـت   آنها
، Tyto alba (Scolopi, 1769) بــا نــام علمــي يانبــار

ي هـا  گونـه سـاير   ميـان را در  بيشترين ميـزان پراكنـدگي  
ــنس ــتدر ) Dickinson )2003 .دارد Tyto جــ  فهرســ

گونه و براي گونه  Tyto ،17پرندگان جهان براي جنس 
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T. alba ،32    ه زيرگونه در سرتاسر جهـان تعريـف كـرد
ــت ــارانش  Wink .اســـ ــوالي ژن ) 2004(و همكـــ تـــ

 CYTB (mitochondrial cytochromeيايي ميتوكنـدر 

b)   اي و نشـانگر هسـته (intron LDHb-DNA)   را بـراي
گونـه از   80و  Tytonidae خـانواده  يگونه از اعضا 16

دند و در كربررسي مطالعه و  Strigidaeخانواده  ياعضا
هاي ايـن دو   نهايت علاوه بر نشان دادن ارتباط بين گونه

ــات مول   ــاي اطلاع ــر مبن ــنس ب ــه ج ــر گون ــولي دو زي   ك
T. f. delicatula  وT. f. sumbaensis  را به مرتبه گونه

با بررسي ژن ) 2008(همكارانش  و Wink. ارتقاء دادند
 RAG-1 اي و ژن هســــــــته CYTBميتوكنــــــــدريايي 

(Recombination Activating Gene 1)  بـــراي
 T. f. bargeiزيرگونـه   ،هايي از گونه جغد انبـاري  نمونه

آنهـا واگرايـي مولكـولي    . به گونه ارتقاء دادنـد را به مرت
هـاي دنيـاي جديـد و قـديم      اي را بين نمونه قابل ملاحظه

بالايي را براي ايـن   استرپ بوتدادند ولي شاخص  نشان
بــا ) 2008( همكــارانشو  König. جـدايي ارائــه ندادنـد  

در دومـين  ) 2008( و همكـاران  Winkاستناد به مطالعـه  
 T. f. insularisزيرگونـه   ،نهاي جهـا چاپ كتاب جغد

بـراي  آنهـا  . مجـزا معرفـي كردنـد    اي به عنـوان گونـه   را
 T. alba ،15و بــراي گونــه  گونــه  Tyto ،25 جــنس

زيرگونه در سرتاسر جهـان تعريـف كردنـد كـه از ايـن      
زيرگونـه بـه دنيـاي قـديم و پـنج زيرگونـه بـه         10تعداد 

 Nijmanو  Aliabadian .اســتمتعلــق دنيــاي جديــد  
ــوالي ژن  ) 2012( ــين تــ ــتفاده از تعيــ ــا اســ  COX1 بــ

(Mitochondrial cytochrome c oxidase subunit 
در نقـاط متفـاوت    يانبـار د ي جغها گونهدر بين زير، (1

ي دنيـاي  هـا  گونهرا در بين زير مولكولي ييجهان واگرا
  .قديم و جديد نشان دادند

يكـي از   ،16s rRNA (16S Ribosomal RNA) ژن

ايـن  . است اييي و غير كدينه ميتوكندريي ساختارها ژن
رمزنگـار مولكـولي   مناسـب بـراي    نشـانگر  به عنـوان  ژن

(DNA barcoding)  پيشـنهاد شـده اسـت    در دوزيستان
(Vences et al., 2000).    البته به عنـوان نشـانگر مكمـل 

در هـاي جـانوري    سـاير گـروه   لكـولي وبراي رمزنگـار م 
بـه   COX1و  CYTB اييي ميتوكنـدري هـا  ژنكنار سـاير  

 .(Aliabadian and Nijman, 2012) رفته استكار 

ــن  ــهدر اي ــدري غيرك  ،مطالع ــوالي ژن ميتوكن ــه                       ُ    ت   دين
16S rRNA  ي ي جغد انبارها گونهاز زير نمونه 40براي

مبنـي  ) 2008( و همكـاران  Winkهـاي   يافته. شدبررسي 
بر جدايي گونه جغد انباري دنياي جديد از دنياي قـديم  

به عنوان دو گونه مجزا مورد آزمون قـرار   و بررسي آنها
ــت و  ــي  گرف ــزان واگراي ــولي مي ــه مولك ــين گون اي و  ب

جديـد تعيـين   دنياي قـديم و   تباربراي دو اي  گونه درون
  .گرديد

  
  ها مواد و روش

  گيري نمونه
متعلق بـه  ر و خون      اي، پ  بافت ماهيچهنمونه  40تعداد 

جـانوري  از پـنج ناحيـه جغرافيـايي    متفاوت  زيرگونه 11
شـمالي و   يآمريكـا  ،استراليا ،هندوچين، آفريقا، اوراسيا

. جنوبي براي انجام كارهاي مولكولي تهيه شدآمريكاي 
زيرگونــه متعلــق بــه ناحيــه جغرافيــايي      7از مجمــوع 
  ،T. a. alba، T. a. ernesti هــاي نمونــه ،پالئارتيــك

T. a. affinis  وT. a. stertens   و از دو زيرگونه متعلـق
و از پنج زيرگونـه   T. a. erlangeriنمونه ، هندوچينبه 

ــه   ــوبي نمونـ ــمالي و جنـ ــا شـ ــه آمريكـ ــق بـ ــاي متعلـ   هـ
T. f. paratincula، T. f. tuidara و T. f. hellmayeri 

واقـع  متعلق به جزيره كوراسـائو   T. bargei يها گونهو 
متعلـق بـه اسـتراليا     T. delicatula ودر خلـيج مكزيـك   



  
  

 3 شناختي ارزيابي آرايه:(16S rRNA)با استفاده از ژن ميتوكندريايي (Tyto alba Scopoli, 1769)جغد انباري گونة همتافتبندي فيلوژنتيكي رده

 

  
 

ي بافت ماهيچه درون الكل خـالص  ها نمونه. شدبررسي 
. دندش ـبراي تثبيت طولاني مـدت نگهـداري    درصد 96
بــرون بــه عنــوان  Ninox novaeseelandiae هگونــ زيــر

 .در درخت فيلوژنتيك مورد استفاده قـرار گرفـت  گروه 
 شناسـي يونـان   اي از موزه جـانور  هاي بافت ماهيچه نمونه

(Natural History Museum of Greece, NHMC) ،
 Zoological Museum)موزه جانورشناسـي آمسـتردام  

of Amsterdam, ZMA)  موزه جانورشناسـي لوئيزيانـا ، 
(Museum of Natural Science Louisiana State 

University, LSUMNSL)   ــي ــوزه جانورشناسـ و مـ
 Museum of Ferdowsi) دانشــگاه فردوســي مشــهد

University of Mashhad, MFUM)  ــد ــه گردي تهي
  ).1ول جد(

  شدهاي بررسي ه نمونهفهرست  -1جدول 
 مشخصات جغرافيايي اي شماره موزه برداريمنطقه نمونه آرايه رديف

1 T. alba alba هلند ZMA 58963  52° 30΄عرض شمال  
  5° 45طول شرقي 

2 
T. alba alba هلند ZMA 58964 

  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

3 T. alba alba هلند ZMA 58962 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

4 T. alba alba هلند ZMA 58963 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

5 T. alba alba هلند ZMA 58964 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

6 T. alba alba هلند ZMA 58965 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

7 T. alba alba هلند ZMA 58843 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

8 T. alba alba هلند ZMA 58844 
  52° 30΄عرض شمال 
  5° 45طول شرقي 

9 T. alba affinis آفريقا ZMA 19883 
  7° 11΄عرض شمال 
  21° 5΄طول شرقي 

10 T. alba stertens اندونزي ZMA334 
  5° 0عرض جنوبي 

  120° 0΄طول شرقي 

11 T. alba stertens نزياندو ZMA335 
  5° 0΄عرض جنوبي 

  120° 0΄طول شرقي 

12 T. alba erlangri ايران MFUM 800001 
  32° 0΄عرض شمالي 

 53° 0΄طول شرقي 

13 T. alba erlangri ايران MFUM 800002 
  32° 0΄عرض شمالي 

 53° 0΄طول شرقي 

14 T. alba erlangri ايران MFUM 800003 
  32° 0΄عرض شمالي 

 53° 0΄طول شرقي 
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 مشخصات جغرافيايي اي شماره موزه برداريمنطقه نمونه آرايه رديف

15 T. alba ernesti يونان NHMC 80.4.108.9 
  39° 0΄عرض شمالي 

  22° 0΄طول شرقي 

16 T. alba ernesti يونان NHMC 80.4.108.8 
  39° 0΄عرض شمالي 

  22° 0΄طول شرقي 

17 T. alba ernesti يونان NHMC 80.4.108.7 
  39° 0΄عرض شمالي 

  22° 0΄طول شرقي 

18 T. alba ernesti يونان NHMC 80.4.108.6 
  39° 0΄عرض شمالي 

  22° 0΄طول شرقي 

19 T. bargie كوراسائو ZMA55939 
  12° 12΄عرض شمالي 

  69° 0΄طول غربي 

20 T. bargie كوراسائو ZMA55941 
  12° 12΄عرض شمالي 

  69° 0΄طول غربي 

21 T. bargie كوراسائو ZMA55942 
  12° 12΄عرض شمالي 

  69° 0΄طول غربي 

22 T. bargie كوراسائو ZMA55943 
  12° 12΄عرض شمالي 

  69° 0΄طول غربي 

23 T. bargie كوراسائو ZMA 58966 
  12° 12΄عرض شمالي 

  69° 0΄طول غربي 

24 T. furcata hellmayri بونر ZMA55945 
  38° 37΄عرض شمالي 

 79° 48΄طول غربي 

25 T. furcaata hellmayri بونر ZMA58257 
  38° 37΄عرض شمالي 

 79° 48΄ول غربي ط

26 T. furcaata hellmayri بونر ZMA58259 
  38° 37΄عرض شمالي 

 79° 48΄طول غربي 

27 T. furcata paratincola انايزوئيل  LSUMZ.16306 
  31° 10΄عرض شمالي 

  91° 52΄طول غربي 

28 T. furcata paratincola انايزوئيل LSUMZ.44989 
  31° 10΄عرض شمالي 

  91° 52΄طول غربي 

29 T. furcata paratincola انايزوئيل LSUMZ.20610 
  31° 10΄عرض شمالي 

  91° 52΄طول غربي 

30 T. furcata paratincola انايزوئيل LSUMZ.20485 
  31° 10΄عرض شمالي 

  91° 52΄طول غربي 

31 T. furcata paratincola فلوريدا LSUMZ.49512 
  27° 49΄عرض شمالي 

  81° 43΄طول غربي 

32 T. furcata paratincola فلوريدا LSUMZ.49511 
  27° 49΄عرض شمالي 

 81° 43΄طول غربي 

33 T. furcata paratincola فلوريدا LSUMZ.49510 
  27° 49΄عرض شمالي 

 81° 43΄طول غربي 



  
  

 5 شناختي ارزيابي آرايه:(16S rRNA)با استفاده از ژن ميتوكندريايي (Tyto alba Scopoli, 1769)جغد انباري گونة همتافتبندي فيلوژنتيكي رده

 

  
 

 مشخصات جغرافيايي اي شماره موزه برداريمنطقه نمونه آرايه رديف

34 T. furcata paratincola فلوريدا LSUMZ.49509 
  27° 49΄عرض شمالي 

 81° 43΄طول غربي 

35 T. furcata paratincola تگزاس LSUMZ.21734 
  31° 6΄عرض شمالي 

 97° 38΄طول غربي 

36 T. furcata paratincola كلرادو  LSUMZ.29566 
  105° 38΄عرض شمالي 

 38° 59΄طول غربي 

37 T. delicatula استراليا ZMA 21.978 
  27° 0΄عرض جنوبي 

 133° 0΄طول شرقي 

38 T. delicatula استراليا ZMA 21.979 
  27°0΄عرض جنوبي 

 133° 0΄طول شرقي 

39 T. furcata tuidara آرژانتين ZMA 22.100 
  35° 0΄عرض جنوبي 

 64° 0΄طول غربي 

40 T. furcata tuidara آرژانتين ZMA 22.101 
  35° 0΄عرض جنوبي 

 64° 0΄طول غربي 

  
  DNAاستخراج و تعيين توالي 

DNA اسـتخراج ا در بافر ه نمونهبا قرار دادن  يژنوم 
 mg/ml10و  درصد 2 (SDS) سولفاتدو دسيل سديم (

و با اسـتفاده از  درجه سانتيگراد  55 در دماي K پروتئيناز
 اسـتخراج شـدند   (salt method)نمكي استاندارد  روش

(Bruford et al., 1992) .ــه ــدري قطع   اييژن ميتوكن
16S rRNA جهاني هايبا استفاده از پرايمر:  

16SA- L (5-CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT-3) 

  و
16SB-H (5-CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG T-3)  

  .(Vences et al., 2000)شد تكثير 
طبق  16Sبراي ژن  PCRسازي محلول  شرايط آماده

 در ايـن . شـد  فـراهم ) 2000( و همكاران Vences روش
 :براي تكثير منطقه مورد نظر از رژيم حرارتي ،اين روش

 دور 33، ثانيـه  90بـه مـدت   راد درجـه سـانتيگ   94دماي 
ــامل ــاي  ش ــانتيگراد  94دم ــه س ــه  45 درج ــه (ثاني مرحل

ثانيــه  45درجــه سـانتيگراد   55دمـاي   ،)شــدن واسرشـت 
بـه  درجـه سـانتيگراد    72و دمـاي   )مرحله اتصال پرايمر(

بـــراي و  )طويـــل شـــدنمرحلـــه (ثانيـــه در  90مـــدت 

 Qia-quickاز كيـت   PCRسـازي محصـولات    خـالص 

PCR Purification (Qiagen)  گرديداستفاده.  
كننده تـوالي   تعييناه گي تكثير شده توسط دستها ژن
 روش( با پروتكل 3700مدل   ABI PRISMA خودكار

  .شركت سازنده تعيين توالي گرديدند )نويس پيش
نقشه ساختاري ثانويـه ژن  با ارجاع به  16Sتوالي ژن 

(Gutell and Fox, 1988) زار افــ و بــا اســتفاده از نــرم
Sequence Navigator (1,0,1) تــــراز شــــد هــــم  

(Kjer, 1995)  نوكلئوتيـد   569 و در انتها توالي به طـول
نوكلئوتيـد   310كه در آن  استفاده شد براي هر تاكسون
نوكلئوتيد بـراي ناحيـه    258و  (Loop) براي ناحيه حلقه

  .تشخيص داده شد (Stem) ساقه
  ها داده تحليل

هـا بـا اسـتفاده از     داده K2P يمقايسه فاصـله مولكـول  
و  Mega 5.1 (Tamura et al., 2011)افــزار  نــرم
هاي مولكـولي   با محاسبه درخت ،هاي فيلوژنتيك تحليل

،       (Maximum Parsimony, MP)          ميـــــانب رترين
بيـزين  و  (Maximum Likelihood, ML) ترين محتمل
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(Baysian)  16براي توالي ژنS  هـاي   تحليـل . انجام شـد
MP و ML افـزار  نـرم  هـا بـا اسـتفاده از    تمامي داده براي 

PAUP v.4.0b10 (Swofford, 2002)   گرفـت انجـام .
با استفاده از معيار آزمـون  هايش  شاخصو تكاملي  مدل

 Akaike Information) نسـبي سلسـله مراتبـي محتمـل    

Criterion, AIC)  ــين و در ــرمتعي ــزار  ن  Modeltestاف
(Posada and Crandall, 1998) ــرا گ ــداجـ  رديـ

(Schmitz et al., 2005).  هـاي تخمينـي در رسـم     مـدل
ــاخه  MLدرخــت  ــايي ش ــا جابج ــر TBRاي  ب ــاس  ب اس

و اضافه شدن درختي بـه صـورت    Heuristicجستجوي 
بـراي   .تكرار اضـافي و تصـادفي انجـام شـد     10اي با  پله

و  500 اسـترپ  بوتشاخص  ها ميزان صحت گره آزمون
  .شداستفاده  MLو MP هاي تحليلبراي به ترتيب  2000

زنجيـره مـاركوف   بـا اسـتفاده از روش    بيزين تحليل
ــا  (Markov Monte Carlo Chain) مونــت كــارلو ب

 Huelsenbeck) انجـام شـد   MrBayes 3.1.1افـزار   نرم

and Ronquist, 2001) .   انـد   مطالعـات قبلـي نشـان داده
ثير أتوانند تحت ت و نواحي متفاوت يك ژن مي ها ژنكه 
اين خود بهتـرين  و كاملي مختلف قرار گيرند هاي ت مدل

. بندي شـده اسـت   هاي گروه تحليلدليل براي استفاده از 
ژن : P1(طراحـي شـد    16Sبراي ژن  P2و  P1 بخش دو

16S ؛ بنـدي  بدون هيچ گونه تقسيمP2 : 16ژنS    كـه بـه
هـا   ايـن بخـش  ). بخش ساقه و لوپ تقسيم شده است دو

تكاملي و بيوشيميايي  هاي محدوديتر، با توجه به ساختا
هـاي مناسـب    مـدل . انـد  ژن مورد نظر در نظر گرفته شده

ــر بخــش توســط    ــراي ه ــاملي ب ــا AICتك ــتفاده  ب  ازاس
Modeltest   انتخـاب شـدند (Schmtiz et al., 2005). 

بنـدي مناسـب كـه مجموعـه      گـروه  راهبرد انتخاببراي 
 امـل عرا با حداقل اشتباه تصادفي توضيح دهد از  ها داده
 .(Brandley et al., 2005) شداستفاده  (Bays) سبي

ــلع ــيس ام ــاوت  ب ــاس تف ــر اس ــانگين   ب ــاريتم مي لگ
گـروه  بـين دو  در فـرض اوليـه    هارمونيك احتمال پـيش 

تخمــين زده شــد  دوو ضــرب عــدد حاصــله در  انتخــابي
(Brandley et al., 2005).  ــانگين هارمونيــك در مي

 عوامـل . تاسمحاسبه قابل  sumpبيزين و دستور  تحليل
ــار   بـــيس ــتفاده از معيـ ــا اسـ ــابي  2ln ≤10بـ ــد ارزيـ شـ

Huelsenbeck and Imennov, 2002)؛Lovette, 

2003; Brandley et al., 2005).   زنجيـره  در فرآينـد
زمان بـراي  زنجيره به طور هم دو ،ماركوف مونت كارلو

انتخـاب درخـت در   فرض قبلـي   با پيش تكرار ده ميليون
. اجـرا گرديـد   )درخـت  000/100ه نتيج(نسل  1000هر 
با انتخاب يك درخت به طور تصادفي شروع  تحليلاين 
درخت اول بـراي حفـظ سـطح اطمينـان      5000. شود مي

و مقـــدار احتمـــال اوليـــه بـــراي ســـاير  ناديـــده گرفتـــه
تنهـــا . شـــود مانـــده محاســـبه مـــي هـــاي بـــاقي درخـــت
 70بـيش از   اسـترپ  بـوت هايي كه با شـاخص   توپولوژي
ــد ــيش از  MPو  MLدر  درص ــد 95و ب در روش  درص

 Hillis et) شـوند  بيزين حمايت شده و معتبر شناخته مي

al., 1993).  
  

 نتايج
 ،نمونه 41به كار رفته براي  16Sنوكلئوتيد ژن  569از 

بـه   Ninox novaeseelandiae بـا احتسـاب تـوالي نمونـه    
تـك   متغيـر  297، مولكـولي  تحليـل عنوان برون گروه در 

متغيـر   متغيـر  48از . چند ريخت بودنـد  متغير 74ريخت و 
متغيـر  دو  تمـامي آن  (Singleton variable sites) يگانـه 
ي هـا  گونهدست آمده براي ه هاي ب يپتعداد هاپلوت. بودند
Tyto     ميـانگين  . عـدد بـود   11با احتسـاب گـروه خـارجي

 (Kimura-2-Parameter) اي فاصله ژنتيكـي درون گونـه  
بـراي   Mega 5.1 (Tamura et al., 2007) افـزار  بـا نـرم  
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 T. furcata 5/0گونــه ، درصــد T. bargei 09/0گونــه 
ــد ــه درصــ ــد  T. alba 79/1، گونــ ــه ودرصــ   گونــ

T. delicatula 5/0   كمتـرين ميـزان   . درصد محاسـبه شـد
ــه  ــي درون گونـ ــي ژنتيكـ ــه  واگرايـ ــه گونـ ــق بـ   اي متعلـ

T. bargei       و بيشترين ميـزان واگرايـي ژنتيكـي متعلـق بـه
ــه  ــين  . اســت T. albaگون ــهفاصــله ژنتيكــي ب ــا گون   يه

T. alba  وT. furcata 76/3 ــين ، درصــد ــهب ــا گون   يه
T. alba  وT. bargei 52/3 ــد ــين ، درص ــهب ــا گون   يه

T. delicatula و T. alba 32/4  يهـا  گونـه بـين  ، درصـد  
T. bargei و T. Furcata 2/0 يهــا گونــهبــين ، درصــد  
T. bargei و T. delicatula 2/4 ي هـا  گونه درصد و بين

T. delicatula وT. furcata 22/4   گيـري   درصـد انـدازه
بيشــترين ميــزان واگرايــي ژنتيكــي بــين ). 2جــدول (شــد 
و  T. delicatulaو  T. albaي هـا  گونهاي مربوط به  گونه

  و T. furcataي هــا گونــهكمتــرين ميــزان آن مربــوط بــه 
T. Bargei 3جدول ( است.(  

 

 Tytoي جنس ها گونهبراي  (Kimura-2-Parameter) اي اي و درون گونه ي بين گونهن فاصله ژنتيكيميانگ -2جدول 

T. delicatula  T. alba T. furcata T. bargei    
      0009/0  T. bargei 
    005/0  0026/0  T. furcata 
  0179/0  0376/0  0352/0  T. alba 
0056/0  0432/0  0422/0  042/0  T. delicatula 

 
 در جهان Tytoجنس از گونه  4ژنتيكي مربوط به اطلاعات  -3جدول 

T. delicatula  T. furcata T. alba T. bargei   
  هاي نوكلئوتيدي تعداد توالي  5  18  15  2

  تعداد نوكلئوتيدها  569  569  569  569
  ها يپتعداد هاپلوت  2  4  5  2
  ميانگين تفاوت نوكلئوتيدي  4/0  850/4  524/1  3

  تنوع نوكلئوتيدي  00075/0  00940/0  00389/0  00558/0
  هاي جدا كنندهمتغيرتعداد   1  26  8  3
  يهاپلوتيپتنوع   4/0  399/0  476/0  1

  اي ميانگين فاصله ژنتيكي درون گونه  0009/0  0179/0  005/0  0056/0
  

  (Baysian) بيزين تحليل
مربـــوط بـــه  يكـــي ،يدرخـــت دو تبـــار اصـــل نيـــا
  و (T. furcata و كوراســـــائو يشـــــمال يكـــــايآمر

(T. bargei و  قـــايو آفر ايمربـــوط بـــه آســـ يگـــريو د
ــا ــا شـــاخص  (T. alba) اروپـ ــوترا بـ ــترپ بـ  100 اسـ
 ايگونــه مربــوط بــه اســترال. كنــد ياز هــم جــدا مــ درصــد

(T. delicatula) يمتعلـــق بـــه انـــدونز    رگونـــه يو ز  

(T. a. stertens)  ــوت ــاخص بـ ــا شـ ــترپ  بـ  100اسـ
بـه طـور مجـزا     يخـواهر  يهـا  بـه عنـوان تاكسـون    درصد

ــار  ــد  T. furcataدر تب ــرار گرفتن ــه. ق ــا نمون ــق  يه متعل
ــه ــه گون ــه دن T. bargei ب ــوط ب ــار مرب ــدر تب ــجد ياي  دي

(T. furcata) يهـــــا رگونـــــهيز ريدر كنـــــار ســـــا  
T. furcata ،T. f. hellmayeri  وT. f. pratincola 

  ).1شكل (اند  تهفقرار گر
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 ,Maximum Parsimony) درخت           ميانب رترين تحليل
MP) 

عدد بـوده   26 ،هاي بهينه داراي اطلاعات متغير تعداد
آن  متغيــرهشــت  ،آن داراي دو واريانــت متغيــر 18كــه 

درخــت توســط              ميــانب رترين. اســتداراي ســه واريانــت 
دسـت آمـد و در نهايـت همـراه بـا      ه ب ـ PAUPافـزار   نرم

در اين . رسم گرديد استرپ بوتييدي شاخص أآزمون ت
شــاخص جديــد بــا دنيــاي قــديم و  تبــار دو نيــزدرخــت 

 .شـدند جـدا  ديگـر  از هم  درصد 100يبالا استرپ بوت
گونه متعلـق بـه   و  (T. a. stertens) اييزيرگونه اندونزي

ــتراليا ــاخص   (T. delicatula) اس ــا ش ــوتب ــترپ ب  اس
  تبــارهــاي خــواهري در  بــه عنــوان تاكســون درصــد100

T. furcata در ايـن درخـت هـم گونـه    . گيرنـد  قرار مي  
T. bargei  ــارتدر ــي   furcata ب ــه و واگراي ــرار گرفت ق

 تبـار ي ايـن  هـا  گونهژنتيكي اندكي را نسبت به ساير زير
  ).1شكل (دهد  نشان مي
 Maximum)تـــرين درخـــت  محتمـــل تحليـــل

Likelihood, ML)  
. انجام شـد  PAUPافزار  نرم با استفاده از ML تحليل

كـه در   شـد هـا بررسـي    مدل تكاملي براي توالي 56ابتدا 
 AIC (Akaike Information اسـاس معيـار   نهايـت بـر  

Criterion)  مـــدلTVM+I+G نســـبت . انتخـــاب شـــد
و نسـبت   5817/0هـا برابـر    متغيرمتغير به كل هاي نا متغير
برابر بـا  ) گاما توزيع شكلشاخص (هاي فاقد تغيير  متغير

ــت 6663/0 ــين   . اس ــد آدن ــانس نوكلئوتي  ،3098/0فرك
ــوانين  ــيتوزين ، 2130/0گ ــين و ت 2682/0س  2089/0يم

 500 اسـترپ  بـوت با شـاخص   MLدرخت  .محاسبه شد
. رسـم گرديـد   TVM+I+Gمرتبه تكرار بر اساس مـدل  

دسـت  ه بـا نتـايج ب ـ   MLدست آمده از درخـت  ه نتايج ب
مشـابه دو  . شـت همخواني كامـل دا  MPآمده از درخت 
در ايـن درخـت   . اصلي وجود دارد تباردرخت قبلي دو 

 T. furcataدنيـاي قـديم و   متعلـق بـه    T. alba تبـار دو 

 درصـد  90 استرپ بوتمتعلق به دنياي جديد با شاخص 
اي متعلـق بـه انـدونزي بـا     ه ـ نمونـه . انـد  از هم جـدا شـده  

اي متعلق ه نمونههمراه با  درصد 99 استرپ بوتشاخص 
 تبـار اند كه اين  اي قرار گرفته جداگانه تباربه استراليا در 

ــا  ــاربـ  ــ T. furcata تبـ ــده اسـ ــراه شـ ــه. تهمـ   گونـ
T. bargei  تبـار در T. furcata  يهـا  گونـه در كنـار زير  

T. f. hellmayri  وT. f. pratincola    قرار گرفتـه اسـت
  ).1شكل (
  

  بحث
هاي ترسيم شده در اين مطالعـه مؤيـد    تمامي درخت

جغـد انبـاري پراكنـده     اي گونـه وجود دو تبار اصلي بين 
 ها رختددر تمامي . شده در دنياي قديم و جديد هستند

 90بـالاي   اسـترپ  بـوت اين دو تبـار اصـلي بـا شـاخص     
  ).1شكل (شوند  درصد از يكديگر جدا مي

DNA   ــا ــدري باره ــراميتوكن ــازب  يب ــه و ب  ينيمطالع
ــط ف ــلوژنتيرواب ــروه كي ــا در گ ــانور  يه ــاوت ج ي متف
هـاي ميتوكنـدريايي بـه مراتـب      ژن. اسـت  شـده استفاده 
در نتيجـه  . ديابن ـ اي تكامـل مـي   هاي هسـته  تر از ژن سريع

هـاي موجـود در    توانايي بيشتري براي نشان دادن تفاوت
 هـا  ژنايـن  از       ًمعمولا . هاي نزديك را دارند بين تاكسون

هـايي كـه بـراي     براي نشان دادن واگرايـي بـين جمعيـت   
، انــد كوتــاهي از يكــديگر جــدا شــده                 ً    دوره زمــاني نســبتا 

  .شود استفاده مي
 ،متفــاوت هــاي ميــزان واگرايــي ژنتيكــي بــين گونــه
ــي ژنتيكــي درون   ــب از واگراي ــه مرات ــهب ــتر  اي گون بيش

ــت ــع. اس  ــ ،در واق ــايج ب ــي و  ه نت ــده از بررس دســت آم
ــه  ــه mtDNAمقايسـ ــانگر   در گونـ ــاوت، بيـ ــاي متفـ هـ

شناسـان   شـناختي اسـت كـه توسـط آرايـه      فواصل آرايـه 
 ,.Hebert et al) شـود  بـه عنـوان گونـه شناسـايي مـي     

2004).  
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، (MP)درخت            ميانب رترينمربوط به  تحليلسه  استرپ بوتبه همراه مقادير شاخص  (MP)درخت            ميانب رترين تحليلصل از درخت حا -1شكل 
 (Baysian)و بيزين  (ML)ترين درخت  محتمل
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Hebert  از ژن ميتوكنـدريايي  ) 2004(و همكارانش
COX1  جفت نوكلئوتيد بـه عنـوان نشـانگر     648با طول

هــاي جــانوري اســتفاده  يي گونــهمولكــولي بــراي شناســا
 667تاكســون از  260را بــراي  COX1آنهــا ژن . كردنــد

ــمالي    ــا ش ــدگان آمريك ــه پرن ــد گون ــي كردن و  را بررس
ــين و درون   ــهمتوســط واگرايــي ژنتيكــي ب ــه  اي گون را ب

آنهـا ميـزان   . درصد محاسبه كردند 43/0و  93/7ترتيب 
ابـر  بر COX1 10را در ژن  اي گونهواگرايي ژنتيكي بين 

. معرفـي كردنـد   اي گونهبيشتر از واگرايي ژنتيكي درون 
دلالت بر  COX1در واقع فقدان واگرايي ژنتيكي در ژن 

هايي  بخششده هاي بررسي  اين مطلب دارد كه جمعيت
  .داز يك گونه واحد هستن

امروزه استفاده از نشانگرهاي مولكولي از جملـه ژن  
COX1  ي مـــد بـــراي شناســـايآبــه عنـــوان روشـــي كار

شـود بـه خصـوص در     هـاي جـانوري اسـتفاده مـي     گونـه 
به تنهايي كارآمد  شناسي ريختمواقعي كه خصوصيات 

  .نيستند
-Kimura) ميانگين فاصله مولكـولي  ،در اين مطالعه

2-Parameter, K2P)  درصد در بين دو تبار 7/3بيش از
T. alba  وT. furcata با توجه به مطالعـات   .وجود دارد
Hebert اين ميزان تغييـرات در حـد   ) 2004(ان و همكار

و بــا توجــه بــه ايــن ميــزان  اســت اي گونــهتغييــرات بــين 
گونه مجـزا در نظـر    دوتوان آنها را به عنوان  تغييرات مي

 ــ. گرفــت ــايج ب ــا نت دســت آمــده توســط  ه ايــن نتيجــه ب
Aliabadian  وNijman )2012 (  با استفاده از تـوالي ژن

COX1  وWink  ــاران ــ) 2008(و همكـ ــتفاده از بـ ا اسـ
  .همخواني دارد RAG-1 و CYTBهاي  ژن

König ــاران ــوالي ژن  ) 2008( و همك ــي ت ــا بررس ب
ــدري ــته  CYTB اييميتوكنــ ــزان  RAG-1و ژن هســ ميــ

. ارائـه دادنـد   T. bargei واگرايي ژنتيكي بالايي را براي

  اي گونـه ميزان تغييـرات ژنتيكـي بـين     ،در مطالعه حاضر
T. bargei  وT. furcata 7/0   كـه   دش ـدرصـد محاسـبه

و  كنـد  ييد نمـي أرا در اين دو تاكسون ت اي گونهجدايي 
و  MP ،ML هاي تحليلي حاصل از ها درختدر تمامي 
Baysian هاي متعلق بـه گونـه    نمونهT. bargei   در تبـار

T. furcata   هـاي  و مـابين زيرگونـه T. f. hellmayri و  
T. f. pratincola ــه اســت ــرار گرفت و  Aliabadian. ق

Nijman )2012 (   بـا اسـتفاده از ژنCOX1   نيــز بـه هــيچ
 T. furcataاز  T. bargei   گونـه يي مبني بر جدا شاهدي

را  T. bargeiكـه   محتمـل اسـت  در نتيجه  ،نددست نيافت
در نظـر   T. furcataاز گونـه   اي گونهزيربتوان به عنوان 

البته بايد در نظـر داشـت كـه مطالعـات تكميلـي       .گرفت
ــر ريخــت  ــنجي نظي رفتارشناســي و ، شناســي ريخــت، س

هـاي   انجام گيرد تـا مكمـل داده   بايست نيز ميوري آزاد
  .بعدي باشد
König هاي جهان در كتاب جغد )2008( و همكاران

T. delicatula  جـدا معرفـي كردنـد    اي گونهرا به عنوان .
اين تاكسـون در   16Sدست آمده توسط ژن ه در درخت ب

 .T. a)مربــوط بــه انــدونزي تبــار جداگانــه بــا زيرگونــه 

stertens) گيرد و ميزان تغييرات ژنتيكي محاسـبه   قرار مي
 T. delicatula 2/4 و T. furcataشــده در بــين دو تبــار 

ه نتـايج ب ـ . اسـت  اي گونـه  است كه فراتـر از تغييـرات بـين   
و همكـاران   Königنتـايج   16Sدست آمده از بررسي ژن 

اي مربوط به استراليا به ه را مبني بر ارتقاء جمعيت) 2008(
  .كند ييد ميأمرتبه گونه را ت

شـده،  ي بررسـي  ها درختدر تمامي  ،در اين مطالعه
ــا  (T. a. stertens) هــاي مربــوط بــه انــدونزي نمونــه ب

ــاخص  ــوتشـ ــترپ بـ ــار   100و  99 اسـ ــد در تبـ درصـ
ــه ــه  جداگان ــا نمون ــه اســتراليا  اي همــراه ب ــوط ب   هــاي مرب

(T. delicatula) ميزان واگرايي ژنتيكـي  . دگيرن قرار مي
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و تبــار مربــوط بــه  T. albaمحاســبه شــده در بــين تبــار 
درصد است كه اين ميزان تغييرات فراتـر   47/4اندونزي 

بـا توجـه بـه نتـايج     . اسـت  اي گونـه از حد تغييـرات بـين   
واگرايــي  Baysianو  MP ،ML هـاي  تحليـل حاصـل از  

اي ه ـ شـامل نمونـه   T. albaژنتيكي موجود بـين دو تبـار   
هاي انـدونزي   متعلق به دنياي قديم و تبار مربوط به نمونه

(T. a. stertens)    اين احتمال وجود دارد كه بتـوان ايـن
  .زيرگونه را به مرتبه گونه ارتقاء داد

 

  قدردانيتشكر و 
 مجموعـه مـديريت   Donna L. Dittmann از خـانم 

دانشـگاه  ، زيانايئولمنابع ژنتيكي موزه علوم طبيعي ايالت 
ــ ــاي (Baton Rouge)اتن روژ بــ  Christos، آقــ

Barboutis دانشـگاه يونـان    ،از موزه تاريخ طبيعي يونان
سرپرست بخش پرندگان مـوزه   Tineke Prinesخانم  و

هـاي بافـت و    آمستردام جهت در اختيار گذاشـتن نمونـه  
از . شــود پوســت پرنــدگان مــورد مطالعــه قــدرداني مــي 

ــهد  ــي مش ــگاه فردوس ــت پژوه ،دانش ــت  معاون ــي جه ش
حمايت مالي پروژه دانشـجويي نيلـوفر علايـي كـاخكي     

)1021/p(,    ــروه ــد گــ ــي ارشــ ــجوي كارشناســ دانشــ
  .شود مي قدردانيشناسي دانشگاه  زيست
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Abstract 
The Barn owl, Tyto alba (Scopoli, 1769), occurs worldwide and shows a considerable amount 
of morphological and geographical variations, leading to the recognition of many subspecies 
throughout the world. Yet, no comprehensive study has not been done on this species. Data 
from mitochondrial gene (16S Ribosomal RNA (16S)) with 569 bp length were analyzed for 
41 individuals around the world. Maximum likelihood (ML), maximum parsimony (MP) and 
Bayesian analysis showed two distinct clades including alba clad (old world) and furcata clad 
(new world). The amount of genetic variation within each of these clades ranged from 0.5-1.7 
but variation between clades was 3.7. This data may suggest that Barn owls of the Old World 
may be a separate species from those of the New World.  
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