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Útdráttur 
Skógarþrestir skiptast í tvær undirtegundir Turdus iliacus iliacus og T. i. coburni. T. i. 
coburni er undirtegund sem verpir á Íslandi og stöku sinnum í Færeyjum. Íslenska 
undirtegundin hefur vetursetu á Írlandi, Skotlandi, Bretlandi, norður Frakklandi og á 
Íberíuskaga og er töluvert stærri, dekkri og hefur gulbrúnni grunnlit í andliti, á brjósti og 
undirstélþökum samanborið við T. i. iliacus sem er útbreidd á meginlandi Evrópu og allt 
austur að 165°A, nánar tiltekið Chukotka Autonomous Okrug í Rússlandi. Ég safnaði 
sýnum af fuglum sem veiddir voru í Skógræktinni í Fossvogi, einangraði DNA og bar það 
saman við áður birtar erlendar DNA raðir. Með strikamerkingu (e. barcoding) fann ég 
vísbendingar fyrir því að það sé lítil sem engin aðgreining í hvatbera DNA með því að 
athuga hluta af  COI (cytochrome c oxidase subunit I) geninu sem bendir til þess að sú 
aðgreining sem við sjáum í svipfari fuglanna sé fremur nýleg í þrónunarfræðilegum 
skilningi. Þessi aðgreining gæti hafa verið drifin áfram af náttúrulegu vali eða hröðum 
tilviljunakenndum breytingum sem gætu hafa átt sér stað í litlum landnámsstofni 
skógarþrasta á Íslandi. Því er með vissu hægt að segja að þessi gögn styðji ekki kenningu 
um langan aðskilnað íslenskra skógarþrasta frá öðrum skógarþröstum á meginlandi 
Evrasíu. 

 

 

Abstract 
The Redwing is a bird in the thrush family Turdidae. It has two subspecies Turdus iliacus 
iliacus and T. i. coburni. T. i. coburni breeds in Iceland and the Faroe Islands and winters 
in Ireland, Scotland, northern France and in Iberia. It is darker overall, larger and has 
buffier underparts compared to T.i iliacus which breeds in Eurasia. Data collection took 
place in Skógrækt Fossvogar, Reykjavík Iceland. I looked at sequence variation of the  
mtDNA COI (cytochrome c oxidase subunit I) used for an international barcode survey,  
and compared them with previously published sequences of T. i. iliacus. My data reveals 
that the isolated Icelandic stock in Iceland lacks the support in mtDNA gene trees for avian 
subspecies. However, phenotypic variation can evolve rapidly so the separation of the 
subspecies has most likely happened recently and even after the last cold period of the last 
ice age. In conclusion, there is no support in my data for old separation of the two redwing 
subspecies, the Icelandic redwing and the redwing on the mainland Europe. 
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Inngangur 
Far dýra 
Far dýra hefur verið þekkt svo lengi sem menn muna. Far getur stafað af tvennum 
umhverfisþáttum. Þeir eru dags- eða árstíðabundin form. Þar má nefna far sjávardýra í 
þörungablóma á háum og lágum breiddargráðum og far fugla til varpstöðva sem eru rík af 
fæðu og öðrum gæðum sem auka hæfni yfir æxlunartímann en henta illa sem búsvæði utan 
þess tímabils. Þessar daglegu breytingar og hinar fjórar árstíðir, hver með sína einkennandi 
þætti,  eru mynduð af snúningi jarðar um öxul sinn og árstíðarbundinni breytingu á stöðu 
sólar. Þessir þættir breyta umhverfinu og hafa leitt til þróunar og aðlögunar lífvera sem 
hefur gert þeim kleyft að koma erfðaefni sínu áfram til næstu kynslóðar (Berthold, 2001). 
Algengt viðbragð við slíkum árstíðarbundnum breytingum er far.  

Rannsóknir á fari dýra 

Sameindalíffræði og rannsóknir á DNA röðum dýra hafa varpað nýju ljósi á áhrif 
loftslagsbreytinga á vistfræði, útbreiðslu og far dýrategunda. Hægt er að fá hugmynd um 
dreifingu tegunda fyrri tíma með samsætum frumefna (t.d. kolefnis og súrefnis) úr 
frumdýrum svo sem geislungum (Radiolaria), tegundum frjókorna og annarra líffræðilegra 
agna sem teknar eru úr botnlagi sjávar eða með ísborunum (Williams D, 1998). Rannsóknir 
á frjókornum og beinagrindum sýna að fyrir um 20 þúsund árum síðan hafa tegundir úr 
tempraða beltinu, sem í dag ná yfir norður og mið Evrópu, lifað af í skjóli við 
Miðjarðarhaf. Þegar loftslag hlýnaði þá breyttust aðstæður og tegundir fóru að færa sig 
norðar um heiminn. Þetta landnám varð fljótt samfara auknum hita á jörðinni á nokkrum 
öldum. Rannsóknir Huntley & Birks (1983) á frjókornum og rannsóknir Coope (1994) á 
bjöllum benda til þess að þetta landnám hafi verið mjög ört útfrá svæðum við 
Miðjarðarhafið. Sumar trjátegundir hafi dreifst á hraða sem nemur að meðaltali um 
kílómeter á ári en aðrar um mörg hundruð metra á ári (Hewitt, 2001).  

Far fugla 
Skipta má fuglum í tvo  hópa eftir því hvort þeir halda sig til á einu svæði árið um kring 
eða hvort þeir færa sig reglubundið yfir á annað svæði hluta úr ári. Fyrri hópurinn er 
kallaður staðfuglar en sá síðarnefndi farfuglar. Ekki er gerður greinarmunur á því hvort 
farfuglar fari langt eða stutt og því getur skilgreiningin verið loðin hvað varðar tegundir 
sem færa sig stuttar vegalengdir eftir árstíðum, t.d. frá hálendi niður að strönd.  

Allir fuglar eru virkir (þ.e. lækka ekki líkamshita sinn til að hægja á efnaskiptum) allt árið 
óháð því hvort þeir séu staðfuglar eða farfuglar. Þó er ein tegund náttfara frá Norður-
Ameríku, Phalaenoptilus nuttallii, undantekning á þessu. Tegundin leggst í dvala einusinni 
á ári. Þá fer blóðhitinn úr 40°C niður í 10°C (Berthold, 2001).  

Algengasta far fugla er far þvert á breiddagráður sem gera aðstæður tíma bundið betri á 
öðrum stöðum. Þeir sem stunda far eiga erfiðara með að vera yfir í samkeppni á suðrænni 
slóðum og hafa þróað með sér hæfileika til að komast tímabundið á fjarlægari slóðir. 
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Fuglarnir færa sig að Norðurhveli til varpstöðva að vori. Í sumum tilvikum er þó nægur 
matur fyrir þá nær miðbaug á sumrin og því spyr maður sig hvers vegna eru þeir að ferðast 
þessa vegalengd? Það geta verið margþættar ástæður fyrir því. Í mörgum tilvikum er meira 
afrán og meiri samkeppni á vetrarstöðvum þeirra og því betra að færa sig á afskekktari 
staði til að verpa eggjum og ala upp unga (Newton, 2003).  

Skógarþröstur 
Fuglar af þrastaætt (Turdidae) lifa flest allir á norðurhveli jarðar og eru farfuglar. Þar má 
nefna skógarþröst (T. Iliacus), svartþröst (T. merula, gráþröst (T. pilaris), apalþröst 
(Zoothera sibirica) og blábrysting (Luscinia svecica). Þessir fuglar fara norður á bóginn til 
þess að eignast afkvæmi og komast í árstíðarbundið fæðuframboð. Þeir sækja flestir í 
barrskógabeltið, þar sem bæði meira skjól og fæðu er að finna en á túndrum og í lágu 
graslendi norðan við beltið. Á sumrin hefur þetta svæði upp á mikið magn af berjum og 
skordýrum að bjóða. Skógarþröstur verpur um alla norður Evrópu, Síberíu og nánast til 
Kyrrahafsstrandarinnar. Engin stofn býr við Kyrrahafið yfir veturinn heldur fara þeir allir 
vestur í átt að belti sem nær frá Atlantshafinu, þar á meðal vestur Evrópu, við 
Miðjarðarhafið, austur til Svarta- og Kaspíahafsins. Undantekning þessarar flugleiðar er 
skógarþrösturinn sem lifir á Íslandi sem hefur verið flokkaður sem sér deilitegund Turdus 
iliacus coburni til aðgreiningar frá T. i. iliacus sem lifir á meginlandi Evrasíu. Á sumrin 
heldur sá stofn sig aðallega í Bretlandi að vetri og norðurhluta Frakklands og á 
Íberíuskaga. Íslenski skógarþrösturinn er töluvert dekkri að lit, hefur gulbrúnan grunnlit í 
andliti, á brjósti og undirstélþökum og er einnig stærri og þyngri en sá sem lifir á 
meginlandinu. Skógarþröstur og steindepill (Oenanthe oenaanthe) eru einu gamalgrónu 
meðlimir þrastaættarinnar á Íslandi. Bæði gráþröstur og svartþröstur urpu hérlendis af og 
til á 20. öldinni en frá því í byrjum 21. aldarinnar má segja að svartþrösturinn hafi numið 
land á Íslandi. Gráþröstur hefur orpið stöku sinnum frá því 1950 en ekki náð reglulegri 
fótfestu. Á Grænlandi hafa gráþrestir sést frá 1937. Flokkur gráþrasta sem ferðaðist suður 
frá Noregi til Bretlands lenti í vindhviðu og rak af leið til Grænlands. Þeir héldu sig þar og 
lifðu veturinn af með því að borða birkifræ og aðrar frætegundir. Í stað þess að ferðast 
aftur til Evrópu þá héldu fuglarnir sig þar og eru enn þar í hópum (Mead, 2007). (Hef ekki 
heyrt þetta – óvemjulegt að grá.restir stoppi á ákveðnum stað, eru mjög flökkugjarnir.) 

Munur hefur greinst á vetrarstöðum milli skógarþrasta frá austurhluta Íslands (18°30W) 
sem fara til Skotlands og Írlands og þeirra sem eru á vesturhlutanum sem fara frekar til 
Íberíuskaga (Milwright, 2002). Það verður þó að taka fram að sýni úr austur og vestur 
hópnum eru ekki sambærileg þar sem stærri hluti sýna úr vesturhlutanum var tekinn að 
hausti. Annað sem benda má á er að í rannsókninni er ekki greint frá því hvort átak við 
athuganir/veiðar í Evrópu og merkingar á Íslandi hafi verið jafnt yfir athugunartímabilið og 
því gætu gögnin verið töluvert skekkt. Fuglar sem merktir voru á Íslandi fundust í 
suðvestur hluta Frakklands 4-8 dögum seinna sem gefur til kynna að fuglarnir taki beint 
flug án stopps eða um 2400 km leið. Fuglar sem fundust utan þessarar heðbundnu leiðar 
fundust í suður Noregi, Hollandi, Belgíu, um 750 km suðaustur af Írlandi (mögulega á leið 
til Spánar, Portúgals eða Frakklands) og einn fannst á sjó við Grand Banks við 
Nýfundnaland og því greinilega viltur af leið. Sex árum eftir merkingarnar var tilkynnt um 
einn fugl í Eistlandi en þar hefur annað hvort verið lesið ranglega af merkinu eða fuglinn 
verið farinn langt útaf þekktri farleið (Milwright, 2002). 
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Mynd 1 Flugleið þriggja spörfuglategunda, blábrystings Luscinia svecica, skógarþrastar Turdus iliacus 
og  gráþrastar Turdus pilaris. Mynd fengin með leyfi útgefanda (Mead, 2007). 

DNA strikamerking (barcoding) 
DNA skrikamerking (e. barcoding) sameindalýsing einhverrar ákveðinnar tegundar þegar 
notast er við staðlað DNA svæði. Þessi aðferð er gagnleg við greiningu ólíkra tegunda, þar 
sem flestar tegundir hafa ólíkar raðir (Frezal & Leblois, 2008). Fyrir dýrategundir hefur 
648-bp hluti af hvatbera geni, cytochrome oxidasa I (COI), orðið staðlaður erfðavísir fyrir 
„barcoding“ aðferðina þar sem hann er mjög góður til þess að greina milli tegunda og sýnir 
oft lítinn mun innan tegunda (Arild Johnsen, 2010). 

 

Deilitegundir fugla og aðgreining stofna 
Flokkun fugla í deilitegundir er mjög mikilvæg fyrir verndun fuglastofna. Með því að 
skoða breytileika hvatbera DNA (mtDNA) innan og milli deilitegunda þá er hægt að sjá 
hvort deilitegundin sé í kynblöndun við aðra stofna, sé á einhverju millistigi með lítið flæði 
erfðaefnis á milli stofna eða sé við það að einangra sig frá upprunarlegum stofni (Zink, 
2004). Ef deilitegund hefur verið að einangrast frá upprunarlegum stofni í 2Nef kynslóðir 
að meðaltali, þar sem Nef  er erfðafræðileg stærð kvenkynshluta stofnsins, þá ætti mtDNA 
genatré að sýna að allar genaraðir frá sömu deilitegund hefðu sameiginlega forfeðraröð 
sem ekki ætti að finnast í einstakling annarar deilitegundar, þ.e. deilitegundin myndar 
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einstofna hóp í ættartré byggða á erfðavísinum (e. reciprocal monophyly) (Avise & 
Wollenberg, 1997). Þessi flokkun getur þó valdið vandamálum í verndun, þar má nefna 
dæmi um sóthremmi (Polioptila californica californica)  sem er lítill spörfugl sem er 
staðbundinn við strendur Kaliforníu. Hann lifir á búsvæði sem er í hættu vegna 
framkvæmda mannsins. Hans mtDNA sýndi ekki fram á nægilegan breytileika í mtDNA til 
að teljast sérstök deilitegund og er hann því ekki talinn nógu lýsandi fyrir líffræðilegan 
fjölbreytileika og verndun (Zink, Barrowclough, Atwood, & Blackwell-Rago, 2000). 
Svipgerðarbreytileiki þarf ekki að vera tengdur mtDNA. Breytileiki í svipfari getur tekið 
mikið skemmri tíma til að koma fram eða um 100 kynslóðir líkt og hjá gráspör (Passer 
domesticus) (Johnston & Selander, 1971). Á meðangetur það tekið tugi þúsundir ára fyrir 
mtDNA að sýna marktækan breytileika og aðgreiningu milli hópa (Zink, 2004).  
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Aðferðir 
Veiði  
Sýnataka átti sér stað í Skógræktarstöðinni í Fossvogi. Veiddir voru 131 skógarþröstur. 
Aðrir fuglar sem fengust í net voru svartþrestir, músarrindill (Troglodytes troglodytes) og 
glókollur (Regulus regulus). Fuglar voru veiddir í þrjú net. Möskvastærð netanna var 
20x20mm og voru netin á bilinu 6-10 metrar að lengd og þau voru sett á þrjá mismunandi 
staði í Skógræktinni þar sem líklegt væri að fuglar færu í þau. 

Meðhöndlun fugla 
Við meðhöndlun fugla tók ég eina armflugsfjöður úr hvorum væng og setti þær í umslag 
merkt númeri álmerkis frá Náttúrufræðistofnun Íslands sem fór á viðkomandi fugl og 
dagsetningu. Þá tók ég líka helstu mælingar á fuglinum til frekari rannsókna. Þær mælingar 
voru vænglengd, stéllengd, gogglengd, lengd hauskúpu, lengd tarsus beins, þyngd fuglsins 
og loks var tekin mynd af höfði, bringu, væng og undirstélþökum. Mælingarnar voru 
einnig notaðar við kyngreiningu (Ragnarsdóttir, 2012) og athugana á þyngdaraukningu 
(Pétursdóttir, 2012). 

Meðhöndlun fjaðra og einangrun DNA 
Tveimur fjöðrum var safnað af hvorum væng og þær settar í umslag fyrir hvern fugl. 
Fjaðurstafur, neðan við fanir af einni fjöður, var klipptur tvisvar og bitarnir settir í 1.5 ml 
eppendorf glas sem merkt var með einkennisstaf og númeri fugls. Í hvert glas setti ég 
blöndu af Chelex og próteinasa K sem var samanlegt 250 µL. Glösin voru svo sett í Veriti 
96 well thermal cycler frá Applied Biosystem (AB) við 60°C og 500 snúninga á mínútu 
(rpm) í u.þ.b. einn sólahring. Sýnin voru hituð í Eppendorf Thermomixer compact í 10 
mínútur við 95°C og 35 rpm til þess að stöðva virkni próteinasans. Loks voru sýnin 
spunnin í skilvindu í 2 mínútur við 12 þúsund rpm og geymd í ísskáp. 

Alls voru 107 sýni einöngruð.   

Fjölmögnun á erfðaefni (Polymerase Chain 
Reaction (PCR)) 

Þessi tækni var þróuð af Kary Mullis árið 1984. Þetta er tækni sem notuð er til þess að 
fjölmagna einn eða fáa DNA búta. Ég byrja á því að gera mastermix í eppendorf glas. Fyrir 
einn einstakling er heildar blanda af mastermixi 9 µL á móti 1µL af DNA (Tafla 1.). 
Lausnin er sett í PCR glas fyrir hvernig einstakling og plastfilma sett vandlega yfir og 
glasinu komið fyrir í 2720 Thermal cycler frá AB. Ég byrjaði á að notast við forritið 
COIpasser R/F þar sem það gekk 35 hringi. Vegna lítillar mögnunarbreytti ég forritinu í 40 
hringi. Það gaf betri niðurstöður. Annað forrit Bird-COIR1 var einnig notað (Tafla 2). 
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87 sýni voru mögnuð með PCR. Of mikið var í mastermix lausn þann 20. Janúar enda 
komu engin bönd þann daginn. Líklega má rekja það til mannlegra mistaka. 

 

Tafla 1. PCR uppskrift. Notast var bæði við COIpasser R og F þreifara  og BirdCOR1 og BirdCOR2. 

1 einstakt sýni   
   
  Magn 
dd H2O 4,48 µl 
d NTP 0,75 µl 
Tween 20 (1%) 1 µl 
Taq Buffer 1 µl 
BSA (10mg/ml) 1 µl 
Primer F 0,34 µl 
Primer R 0,34 µl 
Taq Polymerase 0,09 µl 
                           
                      ∑ 9 µl 
   
DNA 1 µl 

 

Tafla 2. Uppsetning á tíma, hita og endurtekninga í forriti PCR vélar. 

1x 94°C 1:00 min 

 

5x 

94°C 1:00 min 

45°C 1:30 min 

72°C 1:30 min 

 

32x 

94°C 1:00 min 

51°C 1:30 min 

72°C 1:30 min 

1x 72°C 5:00 min 
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Eftir að sýnin voru tekin úr 2720 Thermal Cycler frá AB voru sýnin geymd í kæli fram að 
rafdrætti.  

Rafdráttur 
Sýnin voru rafdregin 1,5% agarósa geli þ.e.1,5g af agar dufti blandað í 100mL TAE buffer 
og með 2µl ethidium brómíð sem binst við DNA. Gelið var u.þ.b. 3 mm af þykkt . 
Rafdregið var í um 10 -15 min á 90V. Rafdregin voru 1µl af bromophenol blue lit á móti 
5µl af PCR lausninni. 

Eftir rafdrátt var tekin mynd af gelinu undir útfjólubláu ljósi, sem lýsir upp ethidium 
brómíðíð og því DNA-ið sem bundið er við það. Skerpunni var breytt lítillega í photoshop 
forritinu til þess að gera myndina skýrari. Myndin var prentuð út og gelinu hent í sérstaka 
gel tunnu. Þau sýni sem greindust með skýrt band af uþb 700 basa stærð voru tekin í 
frekari greiningu. 

Ég rafdró alls 87 sýni en einungis 37 sýndu bönd.  

 

ExoSap, raðgreiningarhvarf og felling á DNA. 
ExoSAP-ITTM undirbýr PCR lausnina fyrir komandi notkun, svo sem raðgreiningu. Þegar 
PCR fjölmögnunni er lokið þá geta ónotuð einþátta DNA (dNTP) og þreifarar (e. primers) 
truflað raðgreiningarhvarfið. ExoSAP-IT nýtir tvö vatnsrofandi ensím (exonucleasa I og 
shrimp alkalín phosphatasa) til þess að fjarlægja þessi óþarfa dNTP og þreifara. 

ExoSap lausn var blandað 0,75 µl af eymuðu vatni (ddH2O), 0,50 µl af shrimp antarctic 
phosphatasa (Sap), 0,70 µl  af Sap-Buffer og 0,05 µl af Exonukleasa sem gerir 2µl í 
heildina og var þeirri lausn blandað við 5 µl af hverri PCR lausn. Ensímin í exosap 
lausninni brjóta niður einþátta DNA og búa PCR-afurðirnar fyrir raðgreiningarhvarfið. 
Forritið í Cycler gekk á 38°C í 30 mín og svo á 80°C í 15 min. Eftir það hélst hitinn í 4°C. 

Alls voru 36 sýni sett í exosap hvarf og voru þau síðan raðgreind, alls voru 25 einstaklingar 
raðgreindir og 5 einstaklingar tvisvar sinnum. Sex einstaklingar voru ranglega merktir fyrir 
raðgreiningu svo ekki ert hægt að segja númer hvað þeir einstaklingar voru.  

Fyrir hvert sýni var gert  mastermix sem innihélt 4,9 µl af ddH2O, 1,74µL af böffer, 
0,75µL af big dye (Applied Biosystems), 1,6 µL af Primer (1/10) og 1µL af Exosapped 
DNA. Passa verður að hafa big dye ekki lengi út úr kælinum þar sem það þarf að vera í 
myrkri vegna þess hversu ljósnæmt það er. Big inniheldur það sem þarf til þess að klára 
raðgreiningarhvarfið,  reaction mix, pGEM®-3Zf(+) sem innheldur dNTP og pólymerasa 
og BigDye Terminator v1.1/3.1 Sequencing Buffer (5X). Forritið í raðgreiningartækinu 
fyrir raðgreiningarhvarfið má sjá í töflu 3 
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Tafla 3. Forrit fyrir raðgreiningu. 

 Hiti Tími 

1x 96°C 00:00:10 

 

29x 

96°C 00:00:10 

50°C 00:00:05 

60°C 00:02:00 

1x 4°C 00:07:00 

 4°C Endalaust 

 

  

Eftir raðgreiningarhvarfið var DNA-ið fellt niður, dNTP, ensím og litur þvegið burt og 
DNAið leyst upp í 10 ul formamíði (HiDi). Uppskrift og aðferð fyrir fellingu DNA má sjá 
á töflu 4. 

 

 

Tafla 4. Felling á DNA. 

Magn Efni og meðhöndlun 
50 µL 
 

NaOc (0,3M) 

125 µL 
 
 
 
 
200 µL 
 
 
 
 
10 µL 

100% ethanol (-20°) 
Blandað með pípettu 
Spunnið 4000rpm - 30 min - 4°C 
Spunnið öfugt við 300rpm - 2 min - 4°C 
 
70% ethanol (-20°C) 
Spunnið 4000rpm - 5 min - 4°C 
Spunnið öfugt við 300rpm - 2 min - 4°C 
Loftþurkað í myrkri í um 15 min. 
 
HiDi formamide vortex og spunnið 

   
 

 



18 

Loks var sýnunum komið fyrir í raðgreini (Hitachi 3500XL frá Applied Biosystem), þar 
sem einstaka DNA bútar úr raðgreiningarhvarfinu voru stærðarákvarðaðir og gögn skráð á 
tölvutæku formi. 

Tölvuvinnsla var aðallega unnin með hjálp Codon Code Aligner. Þrjátíu daga prufu útgáfa 
af forritinu var notuð svo að ég þurfti að vinna við BioEdit í tölvum Háskóla Íslands eftir 
að sá tími var liðinn. 

Raðgreining 5 sýna var endurtekin með því að raðgreina úr gagnstæðri átt (gert með því að 
nota hinn þreifarann, F) til þess að fá betri DNA raðir. Litabóla myndaðist á tveimur 
stöðum í byrjun hverrar raðar og truflaði ákvörðun DNA raðanna og eins hafði fyrsta 
raðgreiningin ekki tekist vel.
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Niðurstöður 
Flest allar raðir komu illa út úr raðgreiningu. Aðeins tvær raðir R1864127 og R1864129 af 
36 röðum komu mjög vel út og voru sambærilegar við birtar raðir.   

Tafla 5 Breytileg sæti í COI mtDNA röð. Gerðir úr íslenskum skógarþröstum eru 
stjörnumerktar aðrar eru fengnar úr genabanka. Númer vísa í sæti í COI röðinni miðað 
við upphaf B og C raðanna.   A er sú röð sem er með flesta einstaklinga. F, G og H eru 
langar raðir (u. þ. b. 700bp) en hafa minni gæði. R  stendur fyrir að bæði gúanín og 
adenín greindust í sama sæti. 

Land Gerð 12 137 218 383 491 Tíðni 

RU, SE, NO A  N A A A T 8 

IS B * A A A A T 2 

RU C C A A A T 1 

RU D N G A A T 1 

RU E N A A A C 1 

IS F * N N G T T 1 

IS G * N A R A T 1 

IS H * N A R T T 1 

 

Gerð A finnst í 8 einstaklingum frá Rússlandi, Svíþjóð og Noregi (Kerr, 2009). Gerð B er 
sú röð sem kom best út úr mínum gögnum, þær náðu yfir stærra svæði en hinar raðirnar. 
Gerð C er úr einstaklingi frá Rússlandi sem hefur eina stökkbreytingu frá B, aðrar erlendar 
genaraðir hafa ekki jafn langan bút og því sést þetta svæði ekki. Þeir einstaklingar sem 
voru í hópum D og E, sem eru með eina stökkbreytingu miðað við gerð A, eru frá 
Rússlandi. Raðir F, G og H eru raðir sem komu ekkert sérstaklega vel út en voru svipaðar á 
sumum stöðum. Þær höfðu breytingar á fleiri stöðum sem ég setti ekki inn en ég mun koma 
inn á það í umræðukafla.   

Á töflu 5 sést að gerðir F, G og H eru frábrugðnar öðrum röðum. Ég setti þær inn vegna 
þess að þær sýndu ákveðna fylgni hvað villur varðar. Það getur verið að það sé að magnast 
eitthvað fleira upp og þá að raðgreinast en bara mtDNA skógarþrastarins, t.d. bútur úr 
kjarna DNA. Þessar breytingar þyrfti að staðfesta með endurtekinni raðgreiningu, og þá 
jafnvel með því að raðgreina úr andstæðri átt.  
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Mynd 2. Hér sést breytileiki milli raða. Fyrstu 11 raðirnar eru erlendar (Kerr, 2009) og tvær síðustu 
raðirnar eru úr þessari rannsókn. 
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6 Umræða  
Rannsókn þessi gekk út á að finna breytileika milli íslenska og evró-asíska 
skógarþrastastofnsins. Samkvæmt mínum rannsóknum virðist COI vísirinn (e. marker) í 
hvatbera DNA ekki  nægjanlega breytilegur til að greina aðgreingingu deilitegundanna, 
frekari rannsóknir ættu að skoða aðra erfðavísa því þeir gætu leitt í ljós erfðafræðilegan 
mun milli stofna. Líkt og kemur fram í inngangi sýnir COI vísir hæfilegan breytileika milli 
tegunda en ekki innan tegunda. Ástæða þess að ég notaði þennan vísi er að það voru þegar 
til erlend gögn um hann frá Evrasíu. Mín rannsókn sýnir því að á þessum COI vísi virðist 
vera lítill sem enginn breytileiki milli stofna þrátt fyrir þennan mikla útlitsmun sem talað er 
um í inngangs kafanum um útlit skógarþrasta. Þetta eru þó ekki endanlegar niðurstöður á 
þróunarfræðilegum aðskilnaði stofna hjá þessari tegund og því er nauðsynlegt að skoða 
þetta frekar m.t.t. annarra vísa. Það væri þá bæði með COI vísi og öðrum vísum svo sem 
stjórnsvæði í hvatbera DNA þar sem breytileikinn er meiri, eins þyrfti að skoða fleiri 
einstaklinga. Við vitum að það finnast sömu gerðir í báðum deilitegundum en 
hvatberagerðirnar gætu hafa farið milli stofna vegna kynblöndunar.  

Mínar niðurstöður styðja að þessi stofnar hafi aðgreinst fyrir stuttu síðan (styttra en 20.000 
ár) þar sem lítil eða engin aðgreining finnst milli einstaklinga frá hinum tveimur 
deilitegundum. Breytileikinn í hvatbera DNA er einnig mjög lítill sem bendir til lítils 
erfðafræðilegs stofns. Mögulega hafa þrestir verið dreifðir um stórt svæði fyrir upphaf 
síðustu ísaldar en þegar kuldaskeiðið reið yfir þá hafi stofninn dregist verulega saman en 
lifað af á suðrænni slóðum og síðar náð að breyðast út eftir kuldaskeiðið. Slíkur ferill hjá 
stofnum er nefndur flöskuháls (e. population bottleneck). Talið er að lífríki Evrópu hafi að 
mestu orðið til eftir síðasta hápunkt ísaldar eða fyrir um 18000-22000 árum (Beebee, 
2004). Lítil erfðafræðileg aðgreining í hvatbera DNA segir til um að sú aðgreining sem við 
sjáum í svipfari fuglanna sé líklega nýleg. Sú aðgreining gæti hafa verið drifin áfram af 
náttúrulegu vali eða t.d. af hröðum tilviljunakenndum breytingum sem gætu hafa átt sér 
stað í litlum landnámsstofni skógarþrasta á Íslandi. Þessi gögn sýna að það sé enginn 
stuðningur fyrir gamalli aðgreiningu íslenskra skógarþrasta frá öðrum skógarþröstum á 
meiginlandinu.
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