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 چکیده

 ذخایر از عظيمي بخش رفتن بين از و (.Populus caspica Bornm)رویشگاه سفيدپلت  شدن تکهتکه باعث هيرکاني، هایتخریب جنگل     
منظور بهگزارش شده است.  خطر انقراضمعرض در ليست درختان در و پراکنش دارد  خزر جنوبي نواحيدر  است. این گونه شده آنها ژنتيکي

های مختلف آن در سراسر نوار جنوبي خزر از آستارا تا جنگل ویشگاهانتخاب درختان متنوع و حفاظت این ذخائر ژني در کلکسيون، ابتدا ر
 حال،بااین ها استخراج شد.درخت متعلق به این رویشگاه 729برگ  DNA شد. آنگاه رویشگاه شناسایي 21تعداد  در نهایتگلستان مطالعه و 

در  هاشد. این آغازگر محاسبه ریزماهواره نشانگر 10 از استفاده با درخت 710 برای ژنتيکي پارامترهای ،هایکنواختي کلون حذف از پس
و هتروزیگوسيتي  362/1تا  182/1. مقادیر هتروزیگوسيتي مورد انتظار در هر مکان ژني از دادندآلل را نشان  81 فرد سفيدپلت 710

برآورد  13/2و  17/7 برابرترتيب بهنکابن تو مقادیر غنای آللي در لووه و کمترین متغير بود. بيشترین  689/1تا  169/1مشاهده شده از 
درصد افراد در یك جمعيت سفيدپلت مهاجر بودند.  8/1واینبرگ بود. فقط –آميزی عامل احتمالي انحراف از تعادل هاردیشد. ضریب درون

ر داری بين فاصله ژنتيکي و فاصله جغرافيایي دآزمون مانتل نشان داد که همبستگي معني .بود کم آن شدت و نامتقارن ژن جریان طورکليبه
ارتفاع یك مانع جدی برای وقوع جریان ژن در سراسر دامنه شرقي و غربي گسترش سفيدپلت محسوب حال بااین .سفيدپلت وجود ندارد

ه های متنوع سفيدپلت تکثير و در کلکسيون مربوطلکولي، پایهوطالعه مبر اساس نتایج م و منظور حفظ ذخائر توارثيبه پایانشود. در مي
 کاشته شدند. 

 
  توارثي، ریزماهواره. چوب، حفاظت، ذخائر توليد های کلیدی:واژه
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 مقدمه
کننده عنوان درختان انحصاری خزاندرختان سفيدپلت به    

متر ارتفاع در منطقه هيرکاني مستقر  71تا  22دوپایه دارای 
تا بيش از  2پراکنش این گونه از منهای هستند. حد ارتفاعي 

ه پسند هستند کدرختاني رطوبت متر از سطح دریاست. 1311
شوند متر دیده ميميلي 611در مناطق با بارندگي بيش از 

(Fallah et al., 2011; Nazari and Fallah, 2016) به دليل .
زدایي، توسعه شهرها و فعاليت متمرکز انسان مانند جنگل

ها، توسعه کشاورزی، حتي ا، احداث سدها، بزرگراهروستاه
دپلت سفي های طبيعيجایگاه های غيربومي،کاری با گونهجنگل

طور عمده تخریب شده است. علاوه بر تخریب رویشگاه، به
سفيدپلت به دليل کاهش شدید تنوع ژنتيکي امکان تکثير جنسي 

يدپلت سف . این مسائل باعث شده است کهنداردنيز را توسط بذر 
 Jalili and) عنوان یك گونه در معرض خطر معرفي شودبه

Jamzad, 1999) آگاهي از تنوع ژنتيکي و ساختار جمعيتي به .
 Jiang) کندهای در معرض خطر کمك ميمدیریت ذخائر گونه

et al., 2015) ها را در مواجهه با انتخاب طبيعي و قابليت گونه
یا غيرطبيعي و سازگاری آنها را با تغييرات محيطي مشخص 

 . (Szczecińska et al., 2016)نماید مي
 قرن مني طي آنها گسترش و صنوبر بومي غير هایگونه ورود

 ژنتيکي هایسرمایه از غفلت در کشور موجب گذشته
 يبوم غير هایگونه دیگر سوی از. است شده بومي صنوبرهای

 ردرا  موفقيت و استقرار امکان اورامریکن و دلتوئيدس مانند
 است حالي در این .ندارند هاتنش و نامساعد شرایط و ارتفاعات

 با یسازگار دليل به بالا، رشد قابليت وجود سفيدپلت با که
 را محيطي تغييرات بود خواهد قادر کشور شمال محيطي شرایط
 مقاومت خود از زیستي غير و زیستي عوامل مقابل در و تحمل

 ,.Asadi et al, 2005دهد ) نشان رشد در مداومت و

Alimohammadi et al, 2012) طبق روال معمول در .
ف از مناطق مختلهای مختلف صنوبر های تحقيقاتي، پایهعرصه
های در قطعات آزمایشي و با صرف هزینهآوری شده و جمع

 12– 11ند تا پس از طي شونگهداری مي فراوان کاشته شده و
اغلب اوقات به  ترین آنها اقدام گردد.سال به انتخاب مناسب
ها تعدادی از آن ت،های مجاور در طبيعدليل قرابت ژنتيکي پایه

آوری شده و فرایند انتخاب کلن با صرف دو یا چند بار جمع
مطالعات آميز با انجام موفقيتشود. اما های زیاد انجام ميهزینه

 و ارقام مشابه از نظر صفات ژنتيکي حذفتوان با مي لکولي،وم
هم به تنوع بالاتر دست یافت و هم  های متفاوت،انتخاب پایه

 بالایي برآورد نمود موفقيت نهال را در آینده در سطحاحتمال 
(Asadi et al, 2005). 

 نوع،ت دامنه تعيين از پس تواندمي ژنتيکي تنوع مطالعات
 معرض در هایگونه مؤثر حفاظت و جابجایي انتقال، امکان
 درختان، ژنتيکي تنوع الگوهای .نماید بندیاولویت را خطر

 مرحله در بنابراین .است رویشي صفات الگوهای مشابه
 وليها ارزیابي انجام پربازده، راهبرد یك درختان، این سازیبومي

 روند تنوع بررسي جغرافيایي دامنه کردن محدود برای ژنتيکي
 بردارینمونه راهبرد ژنتيکي، تنوع ارزیابي از پس .است ایگونه

 اگر منطقي هاپایه از ایمحدوده و داشت خواهد بيشتری کارآیي
این استفاده از این موضوع در  .شد خواهد آوریجمعباشد 

 دليل به مجاور درختان اغلب که دارد اهميت جهت آن تحقيق از
 نيیکسا ژنومي ساختار دارای جوش(غيرجنسي )ریشه تکثير

 ثباع ژنتيکي هایارزیابي برای آنها از بردارینمونه و هستند
 در راینبناب. بود خواهد تنوع عدم بيانگر و یکسان نتایج حصول
 وجود هاتوده بين معقولي فاصله باید هاکلن آوریجمع مرحله
 را ما مورفولوژیکي بارز هایتفاوت آنکه مگر باشد، داشته
 مدیریت .نماید هم مجاور هایپایه انتخاب به ناگزیر
 زاگرس مختلف جنگلهای هایگونه ژنتيکي هایگاهذخيره

 و ژنتيکي تنوع و پراکنش ميزان از آگاهي نيازمند بنه، ازجمله
 عنوانبه آنها از حفاظت منظورگونه به این تنوع مراکز شناسایي

بر  .(Zolfaghari et al, 2009ژنتيکي است ) هایگاهذخيره
با استفاده از  (2118و همکاران ) Ghobadi-Shah همين اساس

ع آميزی تنولکولي ریزماهواره به شکل موفقيتونشانگرهای م
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 ژنتيکي درختان بنه را ارزیابي کردند.
 Imbert  وLefevre (2117 )برای را ژنتيکي نشانگرهای 

 پيشاهنگ گونه یك عنوانبه P. nigra گونه ژن جریان بررسي
 مطالعه فرانسه در Drome رودخانه طول در ایرودخانه حاشيه
 راکنشپ و باد توسط گرده پراکنش سازوکار به توجه با .کردند

 رایب حداقلي فاصله یك که کردند فرض ،آب و باد توسط بذر
 هب فاصله آن از و دارد وجود هاکلن بين ایگونه درون ترکيب

 و Villar .نيست ميسر بذر انتقال یا و طبيعي تلقيح امکان بعد
 توارثي ذخایر از نيمي تدریجي شدن فراموش( 1992)  همکاران

 ریكبا ژنتيکي پایه آمدن وجود به موجب را فرانسه صنوبرهای
 گزارش درختان سلامتي حفظ در بالا خطرپذیری در نتيجه و

 . کردند
 نتيکي از همژ لحاظبه که هایيجمعيت يهای اصلاحدر برنامه
 طریق از گونه، سازگارترین انتخاب معمولا اند،تفکيك شده

ر . دشودمي انجام وحشي هایجمعيت از مقاوم منابع انتخاب
 هک دندار وجود مناسبي هایپایه و ارقام سفيدپلت گونهدرون 
 رتریب سفيدپلت برای ویژهبه گذشته تحقيقات در آنها از برخي
 et Asadi) لازم استشان دادند و حفظ و گسترش آنها ن را خود

, 2016al) . تنوع ژنتيکي و احداثم أتواین امر ضرورت بررسي 
 متنوع هایپس از انتخاب پایهرو ازاینکند. کلکسيون را توجيه مي

حفظ  منظور تضميناحداث کلکسيون بهنسبت به  ،در این تحقيق
 آميزیبرون وپلاسم برای نسل آینده و افزایش اساس ژنتيکي ژرم

 شود. آنها در یك محيط ثابت اقدام مي
 

 هامواد و روش
  هاخصوصیات رویشگاه و نمونه

 دشدن شناسایي در شمال کشور سفيدپلت رویشگاه 21 ابتدا
 .آوری شدجمع از آنهافرد  710های برگ از نمونه(. 1جدول )

 هایپایه ( بين (Zhu et al., 2016متری 21 تقریبي فاصله
 از فاعارتو  جغرافيایي عرضو  طول. شد گرفته نظر در انتخابي

های برگ نمونه .شد ثبت GPS از استفاده با منطقه هر دریا سطح

درجه  0بلافاصله درون سيليکاژل بلو قرار داده شدند و به دمای 
قلمه تهيه  11تا  2از هر یك از درختان  گراد انتقال یافتند.سانتي

شد و به نهالستان ایستگاه تحقيقات جنگل و مرتع چمستان 
اصل ح های مجزاژنوتيپمنتقل و کاشته شدند تا پس از انتخاب 

به عرصه نها آهای توليد شده لکولي، نهالوهای مررسياز ب
 کلکسيون منتقل شود.

DNA  دستورالعملژنومي از بافت برگ درختان بر اساس 
(Dumolin et al, 1995 استخراج شد. کميت و کيفيت )DNA  با

اسپکتروفتومتر و ژل آگارز تعيين شد. نشانگرهای  نانودراپ دستگاه
برای غربال تنوع ژنتيکي بر اساس سطح  ریزماهواره ژنومي

 Smulders et al., 2001; Tuskan) آنها در صنوبرها چندشکلي

et al., 2004; Wu et al., 2008) .پس از مرحله  انتخاب شدند
آغازگر  10، تعداد ریزماهوارهمکان ژني  22آزمایش اوليه با 

(Primerبر اساس توليد الگوی تکثير و باندهای ش )طح فاف و س
، 71، 28های شماره ORPM) مکان ژني مورد نظر چندشکلي

، 16و  9، 3های شماره Pe، 163و  109، 191، 210، 712
WPMS انتخاب شدند.( 12و  12، 11، 2های شماره 

ميکروليتر شامل  11ای پليمراز با حجم نهایي واکنش زنجيره
ژنومي،  DNAنانوگرم  61(، x PCR reaction buffer 1بافر )

مولار از داکسي ميلي 2/1(، MgCl2مولار کلرید منيزیم )ميلي 7
ميکرومولار از هر  13/1(، dNTPsها )فسفاتنوکلئوتيد تری

پليمراز  DNAواحد از آنزیم تك  2/2یك از آغازگرها و 
(VivaTaq polymerase (Novazym)انجام شد. چرخه ) 

 زیر انجام شد. دستورالعمل ها با دمایي واکنش
درجه  92دقيقه در دمای  12سازی اوليه به مدت واسرشت

سازی در چرخه حرارتي شامل واسرشت 72گراد، سپس سانتي
 08ثانيه، اتصال در دمای  02گراد به مدت درجه سانتي 92

 32گراد به مدت یك و نيم دقيقه و بسط در دمای درجه سانتي
چرخه  72و پس از گراد به مدت یك دقيقه درجه سانتي

درجه  32ها در دمای دقيقه نمونه 11سرانجام به مدت 
 بسط نهایي شدند.و گراد نگهداری سانتي
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 علامت اختصاری آن و نام جمعیت برداری سفیدپلت،مشخصات منطقه نمونه -1جدول 

 جغرافیاییطول  عرض جغرافیایی علامت اختصاری تعداد نمونه جمعیت منطقه
ارتفاع از سطح 

 دریا )به متر(

 غرب

 RE 272/73 119/09 69 16 شهررضوان

 RS 178/73 611/09 222 18 رشت

 -AS 702/73 967/09 9 22 آستانه اشرفيه

 LH 212/73 178/21 26 18 لاهيجان

 -LN 136/73 132/21 19 21 لنگرود

 -RO 128/73 298/21 27 18 رودسر

 -CH 932/76 233/21 21 12 چابکسر

 RM 890/76 663/21 13 21 رامسر

 -TO 819/76 833/21 11 12 تنکابن

       

 مرکز

 NO 262/76 162/22 0 21 نور

 AM 786/76 709/22 206 13 آمل

 JO 232/76 936/22 2 16 جویبار

 SA 211/76 161/27 128 16 ساری

 NE 628/76 722/27 86 21 نکا

 BE 687/76 269/27 82 13 بهشهر

       

 شرق

 KO 036/76 129/20 216 12 کردکوی

 RA 111/73 100/22 237 21 راميان

 MI 229/73 796/22 217 21 مينودشت

 GA 227/73 060/22 262 21 گاليکش

 LO 728/73 667/22 013 16 لوه

 

ABI 3130 Genetic Analyzer محصول واکنش در 

(Applied Biosystems) با اندازه داخلي استاندارد ،
500®-GeneScan LIZ .استفاده  دهي باسپس نمره ارزیابي شد

 انجام شد. GeneMapper v. 4.0 (Applied Biosystems)از
های تنوع ژنتيکي، هتروزیگوسيتي منظور تخمين آمارهبه

زی آمي( و ضرایب درونHe)( و مورد انتظار Hoمشاهده شده )
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(FIS)  برای هر جمعيت با استفاده از INEst v. 2.0

(Chybicki, 2016) .های چندریختيمحتوای داده محاسبه شد 
(PIC) افزار با نرمv.3.57Microsatellite tools for Excel  

تعداد  (،Aها )برای محاسبه متوسط تعداد آلل دست آمد.به
 تجزیه و (Apهای اختصاصي )( و تعداد آللAeهای مؤثر )آلل

 GENEALEX 6.501از  (AMOVAمولکولي ) واریانس
 تنگنافرضيه اثر  .(Peakall and Smouse, 2012) استفاده شد

(Bottleneck با رویکرد نسبت )M (ratio approach-M )نيز 
زار افبا استفاده از نرم (Arارزیابي شد. غنای آللي ) INEstدر 

FSTAT ، 2.9.3نسخه ((QGIS Development Team, 2012 
 BAYESASSو  CIRCUITSCAPE افزارنرم از محاسبه شد.

 وانعن به فيزیکي فاصله و ارتفاع اهميت ميزان سنجش برای
 . دش استفاده مطالعه مورد هایجمعيت بين ژن جریان بالقوه موانع

 های منتخبپایهاز لکولي، وپس از حصول نتایج مطالعه م
قلمه تهيه شد و در نهالستان ایستگاه تحقيقات جنگل و مرتع 

های توليد شده در قالب طرح آزمایشي نهال نگهداری وچمستان 
این دو گونه کاشته شدند. تکراردار در محل کلکسيون دائمي 

های هرز در عمليات نگهداری شامل آبياری و وجين علف
ایستگاه تحقيقات  رشد انجام شد.های لازم در طول فصل زمان

در عرض  هکتار 781با مساحت  جنگل و مرتع چمستان نور
 22دقيقه شمالي و طول جغرافيایي  29درجه و  76جغرافيایي 

قرار  متر از سطح دریا 31دقيقه شرقي با ارتفاع  10درجه و 
گراد، درجه سانتي 12/8متوسط درجه حرارت سالانه  .دارد

حداکثر  ،-8.2متر، حداقل مطلق ميلي 180متوسط بارندگي 

 38گراد و متوسط رطوبت نسبي درجه سانتي 76مطلق نيز 
 .درصد است

 
 نتایج
آلل  81 سفيدپلت فرد 710در  ریزماهوارهمکان ژني  10آناليز 

برای آلل  2تعداد آلل در هر مکان ژني بين  نشان داد.را 
 11تا  ORMP190 و ORMP028، ORMP030پرایمرهای 

مقادیر  (.2متغير بود )جدول  WPMS05در پرایمر آلل 
 182/1ژني از  در هر مکان( Heهتروزیگوسيتي مورد انتظار )

رای ب 362/1تا  ORMP167و ORMP030 پرایمرهای برای
( از Hoو هتروزیگوسيتي مشاهده شده ) WPMS05پرایمر 

در پرایمر  689/1تا  OPMP167در پرایمر  169/1
WPMS05 هانداز در این بررسي بيشترین .متغير بود PIC، 

 ،WPMS05، ORMP312، Pe9 ژني هایجایگاه به متعلق
WPMS10، ORMP149 و WPMS15 3226/1 با ترتيببه، 

 کمترین و 2137/1 و 2009/1 ،2201/1 ،2236/1 ،6327/1
 و ORMP167 ژني های جایگاه به متعلق هم اندازه

ORMP030 بود. تجزیه 1816/1 و 1823/1 با ترتيببه 
 اختلاف که دهدمي نشان ( 7مولکولي )جدول  واریانس

 دارد وجود هاجمعيت بين درصدی 1 آماری سطح در داریمعني
 تنوع به مربوط تنوع از درصد 88 اطلاعات، این براساس که

 بين تنوع به مربوط آن درصد 12 و جمعيت درون
  .هاستجمعيت

 



 

 
 ریزماهواره ژنی جایگاه هر ازایبه سفیدپلت هایجامعه در آمدهدستبه ژنتیکی تنوع هایشاخص -2جدول 
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 میانگین

N 2 2 6 2 2 7 3 3 3 2 3 11 9 8 310/2  

A 92/1  21/1  32/0  11/7  61/1  31/1  92/7  32/0  32/2  12/2  22/7  12/2  81/7  22/7  17/7  

Null 122/1  113/1  173/1  178/1  128/1  120/1  126/1  137/1  123/1  100/1  126/1  101/1  112/1  171/1  176/1  

H0 208/1  131/1  670/1  026/1  132/1  169/1  033/1  012/1  229/1  139/1  067/1  689/1  212/1  731/1  721/1  

He 298/1  182/1  312/1  218/1  121/1  182/1  283/1  281/1  712/1  216/1  626/1  362/1  216/1  268/1  023/1  

PIC 227/1  1816/1  6327/1  0660/1  1122/1  1823/1  2009/1  2236/1  2899/1  2112/1  2201/1  3226/1  0392/1  2137/1  7928/1  
 
N- های مشاهده شده، تعداد آللA- های هر مکان ژني، تعداد متوسط آللNull- های فراواني آللNull ،Ho-  ،هتروزیگوسيتي مشاهده شدهHe- هتروزیگوسيتي مورد انتظار ،PIC- چندریختي 

 
 

 سفیدپلت هایجمعیت مولکولی واریانس تجزیه -3جدول 

داریسطح معني درصد واریانس ميانگين مربعات مجموع مربعات درجه آزادی منابع تغييرات  

هابين جمعيت  19 020/120  221/6  12 11/1  

هادرون جمعيت  290 713/621  117/2  88  

331/302 717 جمع کل   111  

 
 



 

 جمعیت هر برای شده برآورد ژنتیکی تنوع معیارهای -4 جدول

 تعداد کل افراد کد جمعيت
 تعداد ژنوتيپ

 (Gواحد )
 کلنيتنوع 
(R) 

 متوسط تعداد
 (Aها )آلل

 هایتعداد آلل
 (Aeمؤثر )

 غنای آللي
(AR) 

 هایتعداد آلل
 (Apاختصاصي )

 هایتعداد آلل
 (Nullنول )

 هتروزیگوسيتي
 (Hoمشاهده شده )

 هتروزیگوسيتي
 (Heمورد انتظار )

 شاخص درون
 (ISF) آميزی

 Mنسبت 
(M-Ratio) 

شهررضوان  RE 16 17 81/1  607/2  312/1  733/2  1 162/1  711/1  721/1  b1/1732 226/1  
RS 18 17 31/1 رشت  310/2  822/1  023/2  1 108/1  706/1  791/1  b1/1621 *111/1  
AS 22 22 1 310/7 آستانه  119/2  892/2  1 106/1  782/1  018/1  b1/1210 212/1  

LH 18 12 82/1 لاهيجان  210/7  101/2  316/2  1 119/1  010/1  010/1  a1/1673 *106/1  
LN 21 13 80/1 لنگرود  107/7  923/1  638/2  1 177/1  017/1  012/1  b1/1731 111/1  
RO 18 12 82/1 رودسر  386/2  806/1  279/2  1 112/1  739/1  733/1  b1/1226 *103/1  
CH 12 8 21/1 چابکسر  286/2  087/1  217/2  1 117/1  231/1  238/1  b1/1067 122/1  
RM 21 10 68/1 رامسر  823/2  877/1  083/2  1 119/1  787/1  702/1  b1/1136 *123/1  
TO 12 11 60/1 تنکابن  286/2  667/1  130/2  1 102/1  711/1  719/1  b1/1626 209/1  

NO 21 13 80/1 نور  823/7  832/1  911/2  1 176/1  702/1  780/1  a1/1211 182/1  
AM 13 17 32/1 آمل  723/7  939/1  922/2  1 119/1  739/1  010/1  b1/1226 193/1  

JO 16 10 97/1 جویبار  723/7  822/1  802/2  1 172/1  723/1  731/1  a1/1212 *171/1  
SA 16 12 97/1 ساری  310/2  872/1  066/2  1 129/1  723/1  761/1  a1/1009 *172/1  
NE 21 21 1 0 126/2 نکا  993/2  1 172/1  768/1  011/1  a1/1328 132/1  

BE 13 16 90/1 بهشهر  131/7  190/2  393/2  1 162/1  700/1  029/1  b1/1618 *103/1  
KO 12 12 1 210/7 کردکوی  811/1  312/2  1 162/1  711/1  782/1  a1/1022 278/1  
RA 21 21 1 131/7 راميان  611/1  721/2  1 121/1  260/1  717/1  b1/1827 *172/1  

MI 21 21 1 029/7 مينودشت  978/1  689/2  1 127/1  701/1  011/1  b1/1290 111/1  
GA 21 21 1 723/7 گاليکش  927/1  661/2  1 121/1  703/1  016/1  a1/1199 120/1  

LO 16 16 1 231/7 لوه  222/2  128/7  1 101/1  012/1  026/1  b1/1783 *120/1  
172/7     ميانگين  889/1  600/2   176/1  708/1  781/1  1/129  
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  رد ترتيببه نول هایآلل فراواني کمترین و بيشتتتترین
گرهتتای   . بود WPMS12 (2/1% ) ( و7/3%) Pe9 آغتتاز

يانگين  لل  فراواني م يه  برای نول آ يت  کل   مورد های جمع
  فراواني دليل به(. 0 جدول) بود درصتد  6/7 برابر بررستي 

 كی از منشعب فراوان هایپاجوش وجود و غيرجنسي تکثير
  تنوع تخمين افزایش منظوربه و آن اطراف محيط در درخت
 نظر در درختان بين مناسب فاصله ها،جمعيت کل در ژنتيکي
شابه  هایپایه گيرینمونه از تا شد  گرفته   باجتنا( کلن) م
شم  به منجر راهبرد این .شود  شي چ  کوچك هایگروه از پو

ش  در بزرگتر کلون هایگروه حال،بااین .شود مي کلونال   تربي
در ( R=2/1) کلونال تنوع کمترین. شدند  مشاهده  هاجمعيت

سر )  شت  آن در که شد  دیده (CHجمعيت چابک   ژنوتيپ ه
مقادیر  بالاترین مشاهده شد و   نفر 12 بين در فرد به منحصر 

سایي   ( (R=1و  AS ،NE ،KO ،RA MI ، GAدر  .شد  شنا
های مختلف سفيدپلت را نشان   تنوع ژنتيکي جمعيت 1شکل  

 دهد.مي
شد    0ه برای هر جمعيت در جدول تنوع ژنتيکي برآورد 

برای چابکستتتر تا    238/1( از Heآمده استتتت. تنوع ژن ) 
که هتروزیگوستتتيتي     026/1 حالي  در لوه متغير بود، در 

در  010/1در رامستتر تا  260/1( بين Hoمشتتاهده شتتده )
لاهيجان در نوستتان بود. متوستتط تعداد آلل در هر جمعيت  

(A ،)172/7  0تنکابن تا  در چابکستتر و 280/2بود که از 
شترین مقادیر غنای آللي )  ( در لووه ARدر نکا متغير بود. بي

نای آللي در       17/7برابر  قدار غ که کمترین م حالي  بود، در 
 6های اختصتتاصتتي در برآورد شتتد. آلل 13/2تنکابن برابر 

جمعيت آستانه اشرفيه، لنگرود، رامسر، نور، ساری و راميان     
معيت رامستتر، لنگرود، ج ratio-M ،9دیده شتتد. بر استتاس 

رودسر، رامسر، جویبار، ساری، بهشهر، راميان و لووه کاهش 
قابل توجهي در اندازه جمعيت مؤثر نشتتتان دادند که بيانگر        

 (.0)جدول  تنگنای ژنتيکي است

ظار )     کاني هتروزیگوستتتيتي مورد انت های م و  (Heالگو
های های ميان جمعيتتفاوت  1( در شتتتکل  Arغنای آللي ) 

شرقي هيرکاني      ستقر در نواحي غربي، مرکزی و  سفيدپلت م
تا   12/1( از ISFآميزی )دهد. ضتتتریب درون  را نشتتتان مي

يار   11/1 يت لنگرود،   3در  DICو بر استتتتاس مع جمع
آميزی چابکستتر، نور، جویبار، ستتلری، نکا و بهشتتهر درون 

هاردی          عادل  مالي انحراف از ت مل احت  واینبرگ بود –عا
 . (0)جدول 
سر  بين ژنتيکي تمایز رینکمت  و( 118/1) لنگرود و رام

شترین  سر  بين بي ست  بوده( 220/1) آمل و چابک نتایج  .ا
شکل     سبت مهاجرت در  سهم         1ن ست.  شده ا شان داده  ن

سط مهاجرت کم   ست   -118/1متو بود که مطرح کننده این ا
ستند. در     8/1که فقط  صد افراد در یك جمعيت مهاجر ه در

مهاجرت در ستتطوح بالاتری دیده  ها نستتبتبرخي جمعيت
(، 101/1(، چابکستتر )162/1شتتد مانند جمعيت رامستتر ) 

  نامتقارن ژن جریان طورکلي(. به171/1گاليکش و راميان )
  هيرکاني جنگل شرقي  و غربي هایجمعيت بين آن شدت  و

داری نشتان داد که همبستتگي معني   Mantelآزمون  .بود کم
و  =r-0.0468فيایي )جغرا فاصتتتله  و بين فاصتتتله ژنتيکي  

0.6670P=آناليزدر حالي که با  سفيدپلت وجود ندارد.  ( در  
PACESCIRCUT، وقوع برای مانعي دریا سطح  از ارتفاع 
  دامنه ستتراستتر در( r = 0.1579, P = 0.0430) ژن جریان
 .شودمي محسوب گونه این گسترش غربي و شرقي

 
 احداث کلکسیون سفیدپلت

جمعيت  20پایه درخت منتخب سفيدپلت در  20از تعداد     
شد و نهال  صل از آنها در قالب یك  مجزا قلمه تهيه  های حا

طرح آزمایشي تکراردار در ایستگاه تحقيقات جنگل و مرتع   
 . چمستان کاشته شد



 33      1 ، شماره22اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  تحقیقات ژنتیك و نشریه علمی

 
 سفیدپلت  هایبین جمعیت BAYESASSافزار توسط نرم( مسیر جریان ژنی محاسبه شده a) -1شکل 

 دهنده سطح پایین مهاجرت است. هرهای نازکتر نشاندر حالی که خط ،دهدها را نشان میتر بالاترین مسیر جریان ژنی بین جمعیتعرضی ضخیم هایخط
 ( نتایج حاصل ازbشکل ). هستند اهداف( زرد نقطه) GA و( سبز نقطه) RA ،(قرمز نقطه) RM. است هدف جمعیت یك دهندهنشان رنگ

CIRCUITSCAPE ژن ریانج احتمالی الگوی دهندهسفید نشان هایلکه. داد نشان سیاه و سفید رنگ در را رسانایی کمترین و بیشترین ترتیباست و به 
 هستند. مطالعه مورد هایجمعیت قرمز نقاط و

 
 بحث 

های در پناهگاه بومي هایگونه حفظ و ژنتيکي تنوع تعيين    
 ;IUCN, 2019) است برخوردار بالایي اولویت اقليمي از

Talebi et al., 2013-Sagheb). یتردر این تحقيق سطح پایين 
( در مقایسه با He= 78/1از تنوع ژنتيکي برای سفيدپلت )

در اروپا  P. albaهای طبيعي گونه مشابه آن یعني جمعيت
(Dering et al., 2015He=0.622; شناسایي شد. جمعيت )های 

 و تصادفي ژنتيکي رانش دليل به پراکنده و شده جدا کوچك،
 Eckert etبرند )مي نجر ژنتيکي تنوع کاهش آميزی ازدرون

al., 2008; Ellstrand and Elam, 1993همه زیاد، احتمال (. به 
 دارای هک سفيدپلت فعلي طبيعي جمعيت بر همزمان طوربه اینها

 شتربيگذارند. هستند، اثر مي شمال در پراکنده بسيار توزیع
 ساحل صنعتي و پرجمعيت مناطق در مطالعه های موردجمعيت
 .شوندمي ژنتيکي اتصال مانع که اندشده واقع خزر دریای
دید های شهای گسترده بشر در قرون گذشته آشفتگيفعاليت

های جای گونهویژه برنج بهبهرا ناشي از جایگزیني زراعت 
 (.Leroy et al., 2011جنگلي موجب شده است )

 يشترب احتمالاً که گونه این در شده گزارش ژنتيکي پسروی
معيت ج کاهش و فعاليت انسان از ناشي شدن قطعهقطعه دليل به

 دشومي مشاهده نيز هاهتروزیگوت کمبود در این درختان است،
ایجاد شده  والدین آميزیدرون دليل به هاتوده از برخي در که

 نمایان تنگناها را اثر مطالعه، های موردجمعيت از برخي .است
 و دنهدمي سوق تنوع رفتن بين از سمت به را جمعيت که کردند
وع تن کاهش آیا اینکه. ندنک کمك انقراض به است ممکن حتي

 و آب قایعو به بيشتر یا دارد ارتباط انساني فشار سفيدپلت با
ط یخبندان مرتب دوره آخرین بهاست  مربوط ترباستاني هوایي

لبه غ است کهقابل توجه  کاملا مشخص نيست. البته و شودمي
 تواند یکي از عواملتکثير غيرجنسي در زادآوری یك گونه مي

 ,.Dering et alاساسي در کاهش تنوع ژنتيکي محسوب شود )

های صنوبر کرمانشاه، توده بر مولکولي مطالعات در (.2017
Alimohammadi ( 2112و همکاران) غيرجنسي توليدمثل 

 عرفيم ژنتيکي تنوع رفتن دست از عامل را( قلمه توسط تکثير)
ها بود، اما گاهي تلاش ما در توزیع مناسب نمونه اگرچه کردند.

شد. یت ؤرهای مشابه متر هم کلن 111های نزدیك در مسافت
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 شد ( گزارشR= 21/1) چابکسر در کلونال تنوع کمترین
 مشاهده فرد 12 برای فرد به منحصر ژنوتيپ هشت تنها آن در که

 ميزان های رامسر و تنکابن، باجمعيت و جمعيت این در. شد
 جوش و پاجوش(،غيرجنسي )ریشه مثل توليد از توجهي قابل

 ليطورکبه .شد مشاهده ژنتيکي و آللي تنوع از کمتری مقادیر
 الاترب سطح در را آللي و ژنتيکي تنوع شرقي هيرکاني قسمت

 بر سانان کمتر تأثير به توانمي را نتيجه این .داشته است نگه
 ا بهی محدوده شرقي و مرکزی بخش در سفيدپلت واقع جمعيت
اقليمي و ادافيکي نسبت داد. نتایج مشابه در مورد گونه  عوامل

لرک در منطقه قفقاز گزارش شده که در آن شيب تنوع ژنتيکي 
 ,.Maharramova et alاز پایين به بالا بيشتر شده است )

 کند،مي رکا ژنتيکي تنوع نفع به طورکليبه که ژن جریان (.2018
 .است متضادی الگوهای دارای دامنه شرقي و غربي قسمت در

 يغرب بخش تنها جمعيت رامسر در رسد،مي نظر بهبنابراین 
 جمعيت یك که است اطراف مناطق از مهاجران گيرنده مهمترین

 . باشدمي منطقه در منفرد
ان اساساً دارای جریصنوبرها به دليل دوپایه و آنموفيل بودن 

 .((Dering et al., 2015; Zhu et al., 2016 ژن بالا هستند
ها بيش از مسافت امکان وقتي مجزا شدن توده حال،بااین
 افشاني شود، این جریان ژن تضعيف خواهد شد. محدودیتگرده

 بذر دليلبهو  ژن جریان کاهش دليل به است ممکن ژن جریان
 مهمتری نقش حتي که است شده داده نشان اخيراً که هم باشد
 Chybicki and) کندمي ایفا گرده دليلبه ژن جریان نسبت به

Oleksa, 2018بقایای بين که مسافتي تنها نه رو(. ازاین 
 بلکه ،آمده ها بوجودزیستگاه شدن تکهتکه دليل به سفيدپلت

مهاجرت کرده  بذرهای احيای برای مناسب هایزیستگاه فقدان
Asadi et al, 2016)(، در زیاد جدایي عامل است ممکن 

 مزارع هب مناطق تبدیل ها،کوه) محيط ناهمگني .باشد سفيدپلت
 نشان پژوهش این نتایج و کندمي مختل را ژن جریان( زراعي

 هایجمعيت بين حتي سفيدپلت گونه در ژن جریان کهداد 
 الگوهای با را آن توانميبنابراین . خوردمي هم به نزدیك

 ييرتغ انسان فعاليت توسط که مناطقي و هاکوه مانند محيطي
 ربراب در موانعي عنوانبه مناطقي چنين. کرد مرتبط کنندمي

 ژنتيکي رانش اثر از توانندمي که کنندمي عمل ژن جریان
 عامل یك را ارتفاع ،Circuitspace نتایج .کنند جلوگيری

 نبالاتری که مناطقي .کرد شناسایي ژن جریان در کننده محدود
 شمالي هایدامنه در را نواری دارند، را ژني جریان قابليت

 تشکيل خزر دریای ساحل امتداد در مرکزی البرز هایکوه
 جمعيت بين مرکزی قسمت در راهرو ترینباریك. دهندمي

 ویژههب هاکوه و ساحل بين فاصله وقتي .دارد وجود نور و تنکابن
 گسترش شهرنشيني شود،مي کم هيرکاني مرکزی مناطق در
 ودوج شرقي و غربي هایخوشه بين مرز آنجا در دقيقاً. یابدمي

های در معرض تهدید با تنوع ژنتيکي کم مانند گونه. دارد
اند، های در معرض خطر واقع شدهسفيدپلت که در زیستگاه

 دهند. ازپذیری بيشتری به تغييرات اقليم نشان مياحتمالا آسيب
ل های مخرب انسان دليوسيله فعاليتهها بدست رفتن زیستگاه

مضاعفي در تهدید عمده به منابع ژنتيکي سفيدپلت است که 
ن طبيعي جریان ژتواند بر ظرفيت مهاجرت و توزیع الگوهای مي

عنوان مهمترین منطقه های هيرکاني بهجنگلاثر منفي بگذارد. 
های بومي در گونه از Leroy and Arpe, 2007)پناهگاهي )

 Saghebtalebi etکند )معرض خطر مانند سفيدپلت حمایت مي

al., 2013 .)کنيم که علاوه بر احداث ما توصيه ميرو ازاین
ن در درو این گونههای کلکسيون سفيدپلت، حفاظت جمعيت

 اولویت حفظ منابع ژنتيکي سفيدپلتبا رویشگاه خودشان باید 
  های مخرب انسان باشد.و فعاليت در مقابل تغييرات اقليمي

 
 سپاسگزاری

با )این تحقيق با حمایت صندوق حمایت از پژوهشگران کشور 
انجام شده است. به این وسيله ( 93112263شماره ثبت پروژه 

 داریم.سپاسگزاری خود را اعلام مي
  



 35      1 ، شماره22اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  تحقیقات ژنتیك و نشریه علمی

 استفاده مورد منابع
-Alimohammadi, A., Asadi, F., and Aghdaei, R. T. 2012. 

Genetic diversity in Populus nigra Plantations from 

west of Iran. Annals of Forest Research. 56(1): 165-

178. 

-Asadi, F., Naderi-Shahab, N. A., and Mirzaie-Nodoushan, 

H. 2005. Identity and genetic diversity of Populus 

species clones using microsatellite marker. Iranian 

Journal of Pajouhesh & Sazandegi, 66: 49-55.(In 

Persian). 

-Asadi, F., Mirzaie-Nodoushan, H., and Mokhtari, J. 2016. 

Comparison of growth behavior of Populus caspica and 

their progenies. Journal of Forest and Wood Products. 

No 69(4): 713-723. 
-Chybicki, I. (2016). INEST 2.0 [Computer Software]. 

-Chybicki, I.J., Oleksa, A. 2018. Seed and pollen gene 

dispersal in Taxus baccata, a dioecious conifer in the 

face of strong population fragmentation. Ann. Bot. 122, 

409–421. 

-Castiglione S, Cicatelli A, Lupi R, Patrignani, G., Fossati, 

T., Brundu, G., Sabatti, M., van Loo, M., and Lexer, C. 

2010 Genetic structure and introgression in riparian 

populations of Populus alba L. Plant Biosyst 144:656–

668.  

-Dering, M., Chybicki, I.J., Rączka, G. 2015. Clonality as 

a driver of spatial genetic structure in populations of 

clonal tree species. J. Plant Res. 128, 731–745. 

-Dering, M., Latalowa, M., Boratynska, K., Kosinski, P., 

Boratynski, A. 2017. Could clonality contribute to the 

northern survival of grey alder [Alnus incana (L.) 

Moench] during the Last Glacial Maximum? Acta Soc. 

Bot. Pol. 86 (1). 

-Dumolin, S., Demesure, B., Petit, R.J. 1995. Inheritance of 

chloroplast and mitochondrial genomes in pedunculate 

oak investigated with an efficient PCR method. Theor. 

Appl. Genet. 91, 1253–1256. 

-Eckert, C.G., Samis, K.E., Lougheed, S.C. 2008. Genetic 

variation across species’ geographical ranges: the 

central–marginal hypothesis and beyond. Mol. Ecol. 17, 

1170–1188. 

-Ellstrand, N.C., Elam, D.R. 1993. Population genetic 

consequences of small population size: implications for 

plant conservation. Annu. Rev. Ecol. Syst. 24, 217–242. 

-Fallah, H., Tabari, M., Azadfar, D., Jalali, S. 2011. 

Distribution and ecological features endangered species 

Populus caspica Bornm. in the Hyrcanian forests. 

Natural Ecosystems of Iran, 2 (1): 41-53. (In Persian). 

-Imbert, E. and Lefevre, F. 2003. Dispersal and gene flow 

of Populus nigra (Salicaceae) along a dynamic system. 

Journal of Ecology, 91: 447-456 
-IUCN. 2019. Antelope Specialist Group of 2016. 

Connochaetes taurinus. The IUCN Red List of 

Threatened Species 2016: e. T5229A50185086. Gland, 

Switzerland. 

-Jiang, D., Wu, G., Mao, K., Feng, J. 2015. Structure of 

genetic diversity in marginal populations of black 

poplar (Populus nigra L.). Biochem. Syst. Ecol. 61, 

297–302. 

-Leroy, S.A., Arpe, K. 2007. Glacial refugia for summer-

green trees in Europe and south-west Asia as proposed 

by ECHAM3 time-slice atmospheric model 

simulations. Jour. Biogeogr. 34, 2115–2128. 

-Leroy, S.A.G., Lahijani, H.A.K., Djamali, M., 

Naqinezhad, A., Moghadam, M.V., Arpe, K., Shah-

Hosseini, M., Hosseindoust, M., Miller, C.S., Tavakoli, 

V. 2011. Late Little Ice Age palaeoenvironmental 

records from the Anzali and Amirkola Lagoons (south 

Caspian Sea): Vegetation and sea level changes. 

Palaeogeogr. Palaeoclimatol. Palaeoecol. 302, 415–

434. 

-Maharramova, E., Huseynova, I., Kolbaia, S., 

Gruenstaeudl, M., Borsch, T., Muller, L.A. 2018. 

Phylogeography and population genetics of the riparian 

relict tree Pterocarya fraxinifolia (Juglandaceae) in the 

South Caucasus. Syst. Biodivers. 16, 14–27. 

-Nazari, M., Fallah, H. 2016. Identifying indicator plants 

and their importance for expressing Populus caspica 

habitats in Hyrcanian forests. Natural Ecosystems of 

Iran. 6, (4): 45-56 (In Persian). 

-Peakall, R., Smouse, P.E. 2012. GenAlEx 6.5: genetic 

analysis in Excel. Population genetic software for 

teaching and researchdan update. Bioinformatics 28, 

2537e2539. 

-QGIS Development Team. 2012. QGIS Geographic 

Information System. Open Source Geospatial Found. 

Proj. 

-Saghebtalebi, K.., Sajedi, T., Pourhashemi, M. 2013. 

Forests of Iran: A Treasure from the Past, a Hope for 

the Future. Springer Science & Business Media. 

Vancouver, BC, Canada. 

-Smulders, M.J.M., Van Der Schoot, J., Arens, P., Vosman, 

B. 2001. Trinucleotide repeat microsatellite markers for 

black poplar (Populus nigra L.). Mol. Ecol. Notes 1, 

188–190. 

-Szczecińska, M., Sramko, G., Wo\losz, K., Sawicki, J. 

2016. Genetic diversity and population structure of the 

rare and endangered plant species Pulsatilla patens (L.) 



 ارزیابي ژنتيکي سفيدپلت و ...  76

Mill in East Central Europe. PLoS One 11 (3). 
-Shah-Ghobadi, H., Shabanian, N., Khadivi, A., and 

Rahmani, M. S. 2018. Analysis of genetic diversity of 

Pistacia atlantica Desf. populations from Zagros forests 

using ISSR, IRAP and SCoT molecular markers. 

Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant 

Breeding and Genetic Research, 26 (1): 176-195.(In 

Persian). 

-Tuskan, G.A., Gunter, L.E., Yang, Z.K., Yin, T., Sewell, 

M.M., DiFazio, S.P. 2004. Characterization of 

microsatellites revealed by genomic sequencing of 

Populus trichocarpa. Can. J. For. Res. 34, 85–93. 

-Villar, M; F, Lefevre., S, Augustin., P, Bonduelle., A, 

Delplanque., H, Duval., P, Faivre-Rampant., MC, 

Goue., A, Legionnet., M, Menard., X, Nesme., G, 

Pilate., J, Pinon., A, Valadon., E, Teissier-du-Cros., ET, 

Du-Cros. 1995. Genetic improvement of poplar in 

France: a perspective. Etat et perspectives de la 

populiculture. Colloque organise 29 et 30 mars 1995, 

Ecole superieure du Bois, Nantes, France. Comptes 

Rendus de l'Academie-d'Agriculture de France. 81 (3 ): 

137-152;  

-Wu, Y., Wang, J., Liu, J. 2008. Development and 

characterization of microsatellite markers in Populus 

euphratica (Populaceae). Mol. Ecol. Resour. 8, 1142–

1144. 

-Zhu, X.H., Cheng, S.P., Liao, T., Kang, X.Y. 2016. 

Genetic diversity in fragmented populations of Populus 

talassica inferred from microsatellites: Implications for 

conservation. Genet Mol Res 15, 27899. 

- Zolfaghari, R., Akbarinia, M., Mardi, M. and Ghanati, F. 

2009. Genetic diversity in Persian oak (Quercus branti 

Lindl) from Kohkiluye and Boyerahmad using SSR. 

Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant 

Breeding and Genetic Research, 16:172-181.(In 

Persian). 

 

 



37 Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant Breeding and Genetic Research, Vol. 29, No.1, 2021  

Genetic evaluation of Populus caspica Bornm. In Iran and construction of a collection for 

its conservation  
 

F. Asadi1*, S. Alipour2, Z. Badehian3, H. Yosef-Zadeh4  and K. Espahbodi5 
  
1*- Corresponding author, Assoc. Prof., Natural Resources Department, Mazandaran Agricultural and Natural Resources Research and  

     Education Center, AREEO, Sari, I.R. Iran., Email: farhadasadi14@yahoo.com 
2- PhD graduated, Natural Resources College, University of Lorestan, KhoramAbad, I.R. Iran 
3- Assist. Prof., Natural Resources College, University of Lorestan, KhoramAbad, I.R. Iran 

4- Assist. Prof., Natural Resources College, Tarbiat Modares University, Noor, I.R. Iran 

5- Assoc. Prof., Natural Resources Department, Mazandaran Agricultural and Natural Resources Research and Education Center,  

    AREEO, Sari, I.R. Iran 

 

Received: 04.11.2020  Accepted: 23.01.2021 

 

Abstract 

     The destruction of Hyrcanian forests has led to the fragmentation of the Caspian poplar (Populus 

caspica Bornm.) habitat and the destruction of a large part of its genetic resources. This species is 

distributed in the southern regions of the Caspian Sea, although it has been reported in the list of 

endangered trees. To select various trees and conserve their gene pools via the collection, their diverse 

habitats throughout the southern Caspian strip from Astara to Golestan forest were studied, and 

subsequently, 20 habitats were identified. DNA extraction from the leaves of 359 trees belonging to 

these habitats was then extracted. After homogeneity removal, genetic parameters were estimated for 

314 trees using 14 microsatellite markers. These primers showed 80 alleles in 314 trees of P. caspica. 

Expected heterozygosity values in each locus ranged from 0.085 to 0.765, while the observed 

heterozygosity ranged from 0.069 to 0.689. The highest and lowest amount of allelic richness with 

values of 3.03 and 2.17 were estimated in Loveh and Tonekabon, respectively. The inbreeding 

coefficient was a possible factor in the Hardy-Weinberg equilibrium deviation. Only 0.8% of trees in 

a population were immigrants. In general, gene flow was asymmetric and its severity was low. Mantel 

test showed that there was no significant correlation between genetic distance and geographical 

distance. However, altitude was a serious barrier to gene flow across the eastern and western slopes 

of the Caspian poplar distribution. Finally, to preserve its genetic resources, based on the results of 

molecular, some stocks of this species were clonaly propagated and planted in a relevant collection. 
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