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چکیده
اطلاعات درباره الگوهاي طبیعی تنوع ژنتیکی از .هستندهاي زاگرسدهنده جنگلدرختی تشکیلهايترین گونهاصلیها بلوط

براي ارزیابی تمایز و تنوع ژنتیکی بین مطالعهدر این برخوردار است. هادي بالایی براي مدیریت و حفاظت پایدار جنگلاهمیت کاربر
ژنومی استخراج DNAهاي ایلام،ژنوتیپ با شرایط رویشگاهی متفاوت از جنگل104متشکل ازو درون هشت جمعیت بلوط ایرانی 

، ISSRآغازگر نشانگر مولکولی 22از شدند.دهی و نمرهدرصد مشاهده 2/1روي ژل بر لف با آغازگرهاي مختیافتهتکثیرقطعات و 
هاي حاصل و دادهتجزیه و تحلیل شده دند. ماتریس تشابه دایس و جاکارد کرآغازگر نوارهاي تکرارپذیر و قابل امتیازدهی تکثیر 15

تکثیرشده هايآللتعداد . ندشدکثیرتدرصد چندشکلی 100با نوار189از آغازگرهاي مورد استفاده تجزیه واریانس مولکولی شدند. 
باز جفت1800تا 100بین اندازه قطعات تکثیریافته همچنین دامنه . متفاوت بودآلل 6/12با میانگین 20تا 7ز از این آغازگرها ا

درصد 21وهابه تنوع درون جمعیتوط مربدرصد 79از تنوع مولکولی آشکارشده واریانس مولکولی نشان داد که تجزیهبود.
هاي بلوط ایرانی در وجود تنوع ژنتیکی بالا در درون جمعیتبیانگراین تحقیق هايیافته.بودهاتنوع بین جمعیتباقیمانده ناشی از

هاي ایلام است.رویشگاه

اي.وارهریزماهژنتیک جمعیت، نشانگر بینبلوط ایرانی، شاخص تنوع ژنی، هاي کلیدي:واژه

مقدمه
هاي مدیریت هاي اصلی برنامهیکی از اولویت

هاي اخیر حفاظت از تنوع در دهههاي طبیعی اکوسیستم
عنوان یکی از این بههاژنتیکی است. مدیریت پایدار جنگل

آگاهی از سطح تنوع ژنتیکی و هاي طبیعی مستلزم اکوسیستم
White)ست هاتنوع براي حفاظت از آناین شناسایی مراکز 

et al., مانند یک گونه هايجمعیت. در شرایطی که (2007
براي جوامع محلی ،هاي زاگرسبلوط ایرانی در جنگل

یا براي اکوسیستم اهمیت اکولوژیکی و اهمیت اقتصادي 
برخوردا استاهمیت بیشتري از این ضرورت ،باشندداشته

(Redkina et al., اطر خاز لحاظ اکولوژیکی، به.(2008
هاي بلوط زاگرس، پوشش گیاهی نه چندان متراکم جنگل
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رود و ها در وجود رودهایی همچون زایندهاهمیت این جنگل
Namiranian)سیمره بر کسی پوشیده نیست et al., 2007).

، کههاجنگلاین بر حاکم انسانی و اقلیمیکنونی فشارهاي 
رابطه بار ها را دنگرانیاند، تشکیل شدهبلوط از غالباً

هاي عنوان مولفهبهها،ژنتیکی بلوطهايگاهذخیرهپایداري 
هاي طبیعی افزایش داده اصلی و ارزشمند این اکوسیستم

نشینان زاگرس (براي جنگلبرداريبهرهبراي مثال است.
منظور و همچنین به، محصولات غیرچوبیهیزمتأمین 

هاي یتبراي فعالشدهتخریباستفاده از زمین جنگل
نامطلوب تغییرات دستخوشها را این جنگلکشاورزي)

اندوختهبر گوناگوناین فشارهاي کرده است.يشدید
دلیل عدم وجود که خود بهزاگرساکوسیستمیتیکژن

پذیر شده استحساس و آسیب،پایدارزادآوري جنسی 
(Ghazanfari et al., گیري به شکلدر آینده ،(2004

White)شدخواهد منجر ي گیرچشمتغییرات  et al.,

ها از یک شدن بذر بلوطپراکندهظرفیت ضعیف بودن .(2007
زادآوري جنسی آنها از وطرف و عدم استقرار مطلوب

Shakeri)هاي زاگرسدر جنگلطرف دیگر et al., 2009)

تنوع ژنتیکی وابسته به مکان درباعث شده است تا
ناشی از طور عمده ها بهاین جنگلهاي بلوط جمعیت

به کمک باد آنها در فواصل طولانیهشدن دانه گردپخش
Streiff)باشد et al., 1999).

هاي مختلفی جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی درون روش
هاي سنتی بر روشدر گیاهی وجود دارد. هايجمعیت

شود شناختی تمرکز میهاي ریختاستفاده از مشخصه
(Furat & Uzun, صفات همواره در این رزیابی ا. (2010

بندي هاي اصلاحی جهت برآورد تنوع و گروهبرنامه
تنوع همطالعاگرچه .ها مورد استفاده بوده استژنوتیپ

هاي در برخی گونهی مورفولوژیکجمعیتی بر اساس صفات 
Celikel)درختی گزارش شده است  et al., 2008; Valero

et al., گیري از این صفات بهرهقابل هاي ، اما یافته(2012
دلیل تأثیرپذیري زیاد از شرایط محیطی و تنهایی بهبه

اعتماد گیاه چندان قابليمرحله نموبهوابستگی بروز آن
,Kercher & Sytsma)ندنیست هاي اخیر پیشرفت. (2000

تکنیک شناسی سلولی منجر به ابداع در ژنتیک و زیست
چندشکل DNAجملهاز (PCR)اي پلیمراز واکنش زنجیره

هاي تکراري ساده توالیو(RAPD)تکثیریافته تصادفی 
براي تعیین تفاوت افراد در سطح مولکولی (ISSR)بینابینی

توارث بالا و عدم داشتندلیل بهنشانگرهااین . استشده
از ی مورفولوژیکتأثیرپذیري از محیط نسبت به نشانگرهاي 

Duran)برخوردارندمزایاي متعددي et al., . در (2009
ISSRاز نشانگر DNAمبتنی بر مختلفمیان نشانگرهاي 

Alikhani)ژنتیک جمعیت مطالعات در  et al., 2014;

Rahmani et al., 2015a, b) و همچنین مطالعات
Abdel-Mawgood)هااکولوژیکی، تکاملی و فیلوژنی گونه

et al., ن نشانگر از مزایاي ایاستفاده شده است. زیاد (2007
توان به آشکارسازي سطوح بالاي چندشکلی، بالا بودن می

تکرارپذیري، سهولت کاربري، و عدم نیاز به اطلاعات قبلی 
Alikhani)براي طراحی آغازگر اشاره کرد  et al., 2014;

Rahmani et al., 2015a) .
شدهبردارينمونهژنوتیپ125دربا ارزیابی تنوع ژنتیکی

با زاگرس شمالیدر بلوط ایرانی هايتودهاز جمعیت نهاز 
افته ی، چندشکلی تکثیرISSRهاي مولکولی استفاده از نشانگر

و چندشکلی رمزینه شروع (IRAP)رتروترانسپوزونی بین
(SCoT)) تنوع ژنتیکی ) 2015توسط علیخانی و همکاران

بر آشکار شد. یادشدههايجمعیتی بالایی در جمعیتدرون
آغازگر ISSR ،10آغازگر 18از این محققین اساس گزارش

IRAP آغازگر نشانگر 10وSCoTو 129، 233ترتیب به
و درصد)6/97(126، درصد)1/96(224نوار با 118
نوار چندشکل تکثیر شد. همچنین بر درصد)7/95(113

از تنوع ژنتیکی یادشده دست آمده مطالعه بههاياساس یافته
درصد مربوط به تنوع 77و 83، 77ترتیب بهکل آشکار شده

ها بود که خود بیانگر وجود جریان ژنی ژنتیکی درون جمعیت
Alikhani)بودمطالعه موردي هابین جمعیتمطلوب  et al.,

150نگاري ژنتیکی و انگشتتمایزبا هدف بررسی . (2014
هاي مازودار تودهشده از انتخابجمعیت10از ژنوتیپ
آغازگر ISSR ،10آغازگر 18از زاگرس شمالیهاي جنگل
IRAP آغازگر 10وSCoT 466در مجموعکه استفاده شد
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. ندتکثیر شددرصد) 14/96(چندشکل نوار448با نوار 
مقدار هتروزیگوسیتی نشان داد کهیادشده هاي مطالعه یافته

ها با محتواي اطلاعات آللمؤثرشده و تعداد مشاهده
دارد.هاي مورد مطالعه همبستگیجمعیت(PIC)چندشکلی

ش به این نتیجه رسیدند که بدون وجود هیچ رمحققین این گزا
فواصل ژنتیکی و فواصل مشخصی بین ژنتیکیهگونه رابط

، تنوع ژنتیکی بالایی بین برداريهاي نمونهجغرافیایی جمعیت
Rahmani)شتدرختان مورد مطالعه وجود دا et al.,

2015a) .یادشده سطح بالایی از تنوع و العهمطدر
جمعیتی با استفاده از سه نوع نشانگر مورد تغییرپذیري درون

استفاده گزارش شد. نویسندگان مذکور بر این باورند که این 
دلیل سیستم بههاي بلوط احتمالاًدر گونهسطح بالاي تنوع

براي تواند که میتلاقی خاص حاکم بر آنها بالاست
با .باشدحفاظت و اصلاح ساختار جنگل سودمند هايبرنامه

هايجمعیتساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی ههدف مطالع
Crataegus ponticaاز نشانگرهاي زاگرسهاي در جنگل ،

و مشخص شد که استفادهSCoTو ISSR ،IRAPمولکولی 
دلیل برخورداري از شاخص نشانگر بهISSRکارایی نشانگر 

تر، بالاتر از دو نشانگر دیگر بود. سه و قدرت تشخیص بیش
و 126، 254ترتیب بهنشانگر مورد استفاده در این مطالعه

درصد چندشکلی 83و 90، 93دهی را با نمرهنوار قابل199
هاي این تکثیر کردند. دندروگرام ترسیم شده مبتنی بر داده

ژنوتیپ مورد مطالعه را در سه خوشه قرار داد. 164مطالعه 

هاي این مطالعه، همبستگی بین چنین بر اساس یافتههم
اد شده یدست آمده از نشانگرهاي بههايماتریس ضرایب داده

Rahmani)دار بود معنی et al., 2015b) . بنابراین و با توجه
در ارزیابی DNAبه کارایی نشانگرهاي مولکولی مبتنی بر 

تحقیق اینهدف ازهاي چوبی، تمایز و تنوع ژنتیکی گونه
مختلف بلوط هاي درون و بین جمعیتتنوع ژنتیکی بررسی
ISSRبا استفاده از نشانگر جنگل زاگرس ایلام بخش ایرانی 

براي حفاظت ژنتیکی پایه لازم اطلاعات منظور دستیابی بهبه
بلوط این منطقه از زاگرس بود.و مدیریت بهتر جنگل هاي 

هامواد و روش
ISSRتجزیه و تحلیلو DNAمواد گیاهی، استخراج 

در فروردین ماه هاي مولکولی، منظور انجام بررسیبه
منطقه جنگلی ایلام با شرایط رویشگاهی 8از 1392سال

با (Q. brantii)بلوط ایرانی پایه 13هر منطقه و از متفاوت 
104در مجموع (متر از همدیگر200حداقل فاصله

؛ 1(جدول وري شدندآهاي برگ جوان جمع، نمونهژنوتیپ)
هاي آوري، نمونه. پس از ثبت مشخصات محل جمع)1شکل 
طور جداگانه در فویل آلومینیوم قرار گرفته و در بهبرگی

ها پس از انتقال به نیتروژن مایع نگهداري شد. نمونه
درجه -80در فریزر DNAآزمایشگاه تا زمان استخراج 

گراد نگهداري شدند.سانتی

در این مطالعهQ. brantiiبرداري شده هاي نمونهقعیت جغرافیایی و اندازه نمونه در جمعیتمو-1جدول 
(N)عرض جغرافیایی  (E)طول جغرافیایی ارتفاع از سطح دریا (متر) تعداد نمونه جمعیت شماره

′38˚33 ′26˚46 1497-1223 13 شلم 1
′37˚33 ′30˚46 1547-1334 13 ارغوان 2
′35˚33 ′24˚46 1454-1348 13 کوثر 3
′36˚33 ′25˚46 1435-1282 13 چغاسبز 4
′40˚33 ′23˚46 1485-1282 13 بانگنجاب 5
′39˚33 ′27˚46 1527-1232 13 قوچعلی 6
′34˚33 ′17˚46 1194-975 13 نخجیر 7
′40˚33 ′18˚46 1132-1037 13 ششدار 8
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موقعیت جغرافیایی مناطق مورد مطالعه-1شکل

بر Q. brantiiجوان ژنومی از برگDNAتخراجاس
تغییرات کمیبا ) Doyle and Doyle)1990اساس روش 

ها با استفاده از ژنومی نمونهDNAکیفیت و کمیت انجام شد.
درصد 8/0روش اسپکتروفتومتري و الکتروفورز ژل آگارز 

15مورد ارزیابی اولیه، ISSRآغازگر 22از میان شد. کنترل
دهی انتخاب شدند نمرهگر برخوردار از نوارهاي قابلآغاز

در حجم نهایی (PCR)پلیمراز ايواکنش زنجیره). 2(جدول 
میکرولیتر کیت (سیناکلون؛ 5میکرولیتر (شامل 10
C8251PR ،(1 ،میکرولیتر 2میکرولیتر آغازگرDNA ژنومی
بر لر سایکوبا استفاده از دستگاه ترممیکرولیتر آب دیونیزه) 2و 

اي در دمايدقیقه4آغازین همرحل: شدانجام اساس برنامه زیر 
Cº94 شاملهچرخ40، سپسCº94ثانیه،30مدت به
Cº57 -50و ) 2(جدول ثانیه 45مدت بهCº72120مدت به

7براي مدت Cº72بسط نهایی در دمايهمرحلثانیه و سرانجام
تفکیک و درصد 2/1در ژل آگارز PCRدقیقه. محصولات 

درصد 2/0با محلول DNAآمیزي نوارهايپس از رنگ
نوارهاي از داکیومنت اتیدیوم بروماید، با استفاده از دستگاه ژل

کیلوبازيیککش ژنی. از خطبرداري شدعکستکثیریافته 
استفاده شد.هاي تکثیریافته آللهتعیین و تخمین اندازبراي 

تجزیه و تحلیل مولکولی
(وجود نوار) و صفر (عدم 1صورت بهنوارهاامتیازدهی
دهی به نوارها یا همان ماتریس نمره. انجام گرفتوجود نوار) 

& GenAlEx(Peakallافزارهاي ژنتیکی با استفاده از نرمداده

Smouse, منظور برآورد پارامترهاي ژنتیکی شامل به(2006
، هتروزیگوسیتی مورد (%PPB)درصد نوارهاي چندشکل 

,Nei)یا شاخص تنوع ژنی نی(HE)انتظار  ، شاخص (1978
,Lewontin)(I)اطلاعات شانون  هبا استفاده از رابط(1972
HO= –Ʃpilog2pi)piیک قطعه خاص از فراوانیISSR (است

علاوه بر این، تجزیه و تحلیل شد.(Φpt)و ضریب تمایز ژنتیکی
انگرها، مقادیر هاي تکثیر شده در هر مکان از نشللآبر اساس

محاسبه شدو شاخص نشانگر نیز محتواي اطلاعات چندشکل، 
ها با استفاده از مدل بین جمعیت(D)ژنتیکیهفاصل. )2(جدول 

,Nei)ارائه شده توسط نی محاسبه شد. سپس در هر (1978
ها از تنوع ژنتیکی کلگونه سهم تنوع ژنتیکی بین جمعیت

HSp)صورت به – HPo)/ HSpماتریس تهیهبعد از به شد. محاس
ها با استفاده هاي یک و صفر، ماتریس عدم تشابه جمعیترتبه

DARwinافزار از نرم و استفاده از ضرایب مختلف عدم 5.0
,Mantel)آزمون مانتل از تشابه محاسبه گردید.  براي (1967

آوردن بهترین الگوریتم ترسیم درخت ژنتیکی و دستبه
. تجزیه شداستفاده XLSTATافزار از نرمماتریس عدم تشابه،

انجام و GenAlExافزارنرمواریانس مولکولی با استفاده از 
درصد نوارهاي اختصاصی و متمایزکننده جمعیت هاي مختلف 

منظور آشکارسازي روابط بهاز همدیگر محاسبه و گزارش شد.
,Nei)ژنتیکی نیهها، براساس فاصلژنتیکی بین جمعیت

اي انجام تجزیه خوشهUPGMAو با استفاده از روش(1978 M
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,Nei)همبستگی بین ماتریس فواصل ژنتیکی.گرفت و (1978
ها با استفاده از جمعیتفواصل جغرافیایی (کیلومتر) بین جفت

براي بررسی میزان شباهت بین شد.محاسبهآزمون مانتل 
هاي ادهبندي آنها، با استفاده از دهاي مختلف و گروهژنوتیپ

، دندروگرام NJحاصل از ماتریس عدم تشابه دایس و الگوریتم 
.شدترسیمMEGAهاي مختلف در برنامه ژنوتیپ

ایجنت
104در ISSRآغازگر 15از آزمایشات تکثیر ژنومی

با دهینمرهنوار قابل189در مجموعبلوط ایرانیژنوتیپ 
رد کلیه آغازگرهاي موتکثیر شد. درصد چندشکلی 100

درصد) نشان 100(استفاده در این تحقیق چندشکلی کامل

مورد استفاده تعداد نوار تکثیرشده از آغازگرهايدادند. 
ISSR 7نوار بسته به آغازگر از 6/12با میانگین

(UBC840) 20تا(ISSR165)دامنه اندازه  .متفاوت بود
جفت باز بود. 1800جفت باز تا 100قطعات تولید شده از 

یشترین و کمترین مقدار محتواي اطلاعات چندشکلی ب
(PIC) ترتیب دربه172/0با میانگین نیزISSR08

).2(جدول ) ثبت شد 136/0(ISSR15) و 229/0(
) و کمترین مقدار شاخص نشانگر 780/3همچنین بیشترین (

ترتیب در به) از آغازگرهاي مورد استفاده351/1(
میانگین مشاهده شد. UBC840و ISSR165آغازگرهاي 
).2(جدول محاسبه شد14/2این شاخص 

مورد استفاده و اطلاعات چندشکلی برآورد شده از آنهاISSRآغازگرهاي-2جدول 

ToCSBPBSRPICMI´5´→3توالی آغازگر

ISSR 08GAGAGAGAGAGAGAGAT5099800-100229/0061/2
ISSR 15ACACACACACACACACTG5417171600-100136/0312/2
ISSR 17CACACACACACACACAG5215151800-150143/0145/2

ISSR 125ACACACACACACACACCA5417171800-100155/0635/2
ISSR 155TGTGTGTGTGTGTGTGGG5612121500-150164/0968/1
ISSR 165AGAGAGAGAGAGAGAGCC5620201500-200189/0780/3
UBC 807AGAGAGAGAGAGAGAGT5012121000-150189/0268/2
UBC 809AGAGAGAGAGAGAGAGG5211111500-150182/0002/2
UBC 835AGAGAGAGAGAGAGACYC5512121200-150153/0836/1
UBC 836AGAGAGAGAGAGAGACYA5314141400-150164/0296/2
UBC 840GAGAGAGAGAGAGAGAYT5377800-100193/0351/1
UBC 841GAGAGAGAGAGAGAGYC5510101000-150167/0670/1
UBC 842GAGAGAGAGAGAGAGAYG5511111500-150171/0881/1
UBC 892TAGATCTGATATCTGAATTCC5712121500-150213/0556/2
UBC 895AGAGTTGGTAGCTCTTGATC5610101000-100145/0450/1

593/2211/32-189189-کل
172/0147/2-6/126/12--میانگین

ToC دماي اتصال آغازگر؛ :SBدهی؛ نمره: تعداد نوار قابلPB تعداد نوار چندشکل؛ :SRهاي تکثیرشده؛ : دامنه اندازه آللPIC محتواي اطلاعات چندشکلی؛ :MI.شاخص نشانگر :
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دشکل با میانگین ، درصد نوارهاي چندر سطح جمعیت
درصد 56/55) تا چغاسبز(15/39درصد از 8/49
.)3جدولبسته به جمعیت متفاوت بود () بانگنجاب و شلم(

مقدار هتروزیگوسیتی مورد که همچنین نتایج نشان داد
در جمعیت 121/0نیز بسته به جمعیت از (HE)انتظار 
متفاوت بود. میانگینکوثردر جمعیت 166/0تا چغاسبز

شاخص بود.147/0این شاخص در سطح جمعیت 
مؤثر، تعداد آلل مشاهده شده و تعداد آلل شانوناطلاعات 

هاي مختلف مورد مطالعه متفاوت بود. نیز در میان جمعیت
هاي مورد مطالعه ها در سطح جمعیتمیانگین این شاخص

ین ه اب).3بود (جدول 23/1و 01/1، 227/0ترتیب به
ارامترهاي ژنتیکی مورد مطالعه بر مبناي براساس پترتیب 

بلوط ههاي مورد مطالعاز میان جمعیتISSRآغازگرهاي 
PL%) =56/55ایرانی، دو جمعیت بانگنجاب و شلم 

) از بیشترین تنوع ژنتیکی برخوردار I =248/0درصد؛ 
بودند.

Q. brantiiهاي مختلف در جمعیتهاي ژنتیکی محاسبه شده شاخص-3جدول

±(انحراف معیارHE(درصد)PLجمعیت

مؤثرتعداد آلل تعداد آلل مشاهده شدهمیانگین)±(انحراف معیارIمیانگین)

264/1±132/1025/0±248/0072/0±160/0019/0±56/55013/0بانگنجاب
275/1±111/1025/0±254/0072/0±166/0020/0±50/54014/0کوثر

198/1±794/0023/0±187/0071/0±121/0018/0±15/39013/0چغاسبز
225/1±958/0023/0±216/0072/0±139/0019/0±09/47013/0ارغوان

225/1±090/1022/0±229/0072/0±144/0018/0±96/53012/0قوچعلی
262/1±132/1024/0±248/0072/0±161/0019/0±56/55013/0شلم

241/1±915/0025/0±220/0072/0±144/0020/0±97/44014/0ششدار
221/1±974/0022/0±217/0072/0±139/0018/0±62/47013/0نخجیر
239/1±013/108/0±227/0026/0±147/0007/0±80/49005/0میانگین
PL؛ هاي ژنی چندشکل: درصد مکانHE:مورد انتظار؛ هتروزیگوسیتیIشاخص اطلاعات شانون :

دست آمده از به(Φpt)همچنین ضریب تمایز ژنتیکی 
ه). تجزی4بود (جدول 23/0ها بین جمعیتISSRنشانگر 

درصد از 21نشان داد که (AMOVA)واریانس مولکولی 
ناشی از تنوع هاي این مطالعهتنوع ژنتیکی کل در جمعیت

درصد) به تنوع 79ها و مابقی آن (جمعیتژنتیکی بین
شود (جدول هاي این گونه مربوط مین جمعیتژنتیکی درو

4.(

ISSRبا استفاده از آغازگرهاي نشانگر Q. brantiiهاي جمعیتدرAMOVAتجزیه -4جدول 

dfSSMSVCPV%Φptمنبع تغییرات

7356/560051/80796/42123/0جمعیتیبین
96846/1699707/17707/1779جمعیتیدرون

103202/2260502/22100کل
dfآزادي؛ ه: درجSS مجموع مربعات؛ :MS میانگین مربعات؛ :VC اجزاء واریانس؛ :PV% درصد اجزاء واریانس؛ :Φpt :هاتمایز ژنتیکی بین جمعیت



...مختلفهايجمعیتدر تمایز ژنتیکی72

ها براساس جمعیتژنتیکی بین جفتهفاصل5جدول 
دهد. مقادیر برآورد شده این آماره را نشان میISSRنشانگر 

) شلم و ششدارهاي (بین جمعیتعنوان کمترین به030/0از 
) کوثرو شلمهاي (بین جمعیتعنوان بیشترین به059/0تا 

. براساس آزمون مانتل همبستگی بین )5(جدول متفاوت بود
ها جغرافیایی آنهها با فاصلجمعیتژنتیکی جفتهفاصل

دار نبود.) معنی-ISSR)r =137/0هايبراساس داده

ISSRبا استفاده از نشانگرهاي Q. brantiiهاي فواصل ژنتیکی نااریب نی میان جفت جمعیت-5دول ج

نخجیرششدارشلمقوچعلیارغوانچغاسبزکوثرژنتیکیهفاصل
035/0039/0040/0054/0049/0043/0039/0بانگنجاب

048/0052/0051/0059/0052/0044/0کوثر
032/0058/0050/0054/0042/0چغاسبز
042/0047/0050/0041/0ارغوان
045/0039/0043/0قوچعلی

030/0037/0شلم
034/0ششدار

همجواريبر اساس ضریب تشابه دایس و الگوریتم 
بندي در پنج گروه دستهاین مطالعههاي بلوط ایرانی ژنوتیپ

چغاسبز وارغوانهايجمعیتهايژنوتیپ.)2(شکل شدند
گروه در گروه اول قرار گرفتند.جمعیت کوثر و یک نمونه از

جمعیت هاي ژنوتیپجمعیت کوثر و هاي سایر ژنوتیپدوم 
جمعیت هاي ژنوتیپگروه سوم در . را شامل شدبانگنجاب 

در . قرار گرفتندقوچعلی و یک نمونه از جمعیت ششدار 
و درششدار شلم وهايتجمعیهاي ژنوتیپگروه چهارم 
از ژنوتیپیک ،جمعیت نخجیرهاي ژنوتیپگروه پنجم 

گروه شدندهماز جمعیت شلم ژنوتیپجمعیت ارغوان و یک 
.)2(شکل 

براساس روش هاي مورد مطالعه جمعیتاي خوشههتجزی
UPGMAماتریس فواصل ژنتیکی نی با استفاده از و(Nei,

انجام ها نتیکی بین جمعیتترسیم روابط ژمنظوربه(1978
این نشانگرهاي دادهايخوشهه. بر همین اساس، تجزیگرفت
کرد. بنديخوشه گروهپنجرا در مورد مطالعهجمعیتهشت 

تنهایی قرار گرفت.بهنخجیرجمعیت یکدر خوشه
دو،هگروه در خوشعنوان همبهو شلمکوثرهايجمعیت
چغاسبز هاي شه سه، جمعیتتنهایی در خوارغوان بهجمعیت

پنجم جمعیت خوشهو در در خوشه چهار،و ششدار
).3(شکل گرفتند قراربانگنجاب و قوچعلی 
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ISSRبراساس فواصل ژنتیکی نی برآورد شده از نشانگر Q. libaniهاي روابط ژنتیکی جمعیتUPGMAدندروگرام -3شکل 

اطلاعات حاصل از بیشتر تجزیه و تحلیلمنظور به
دهی نمرهنوارهاياز دست آمدهبههاي داده،ISSRنشانگر
. نتایج شدتجزیه به مختصات اصلی بررسی از طریقشده 

دوموهاي اولکه مولفهدادنشان تجزیه و تحلیلین آماري ا
. درصد اطلاعات را در بر داشتند77/29و06/46ترتیب به

جمعیت نخجیر نسبت به دهد نشان می4همانطور که شکل 
داشتها فاصله کمتري با مرکز محور مختصات سایر جمعیت

تنوع آللی و شاخص تنوع ژنتیکی بالاي این ازکه نشان 
ست.هات در مقایسه با سایر جمعیتجمعی

ISSRجایگاه 15آلل تکثیر شده در 189بر اساس اطلاعات این مطالعه مختلف هايتجزیه به مختصات اصلی جمعیت-4شکل 

بحث
در این مطالعه تعداد نوار تکثیرشده از آغازگرها بسته به 

).2نوار؛ جدول 20تا 7آغازگر متفاوت بود (
18تکثیر حداکثر ISSRآغازگر 15از Q. infectoriaدر 

نوار (آغازگر 7) و حداقل UBC868نوار (آغازگر 
nISSR3 نوار گزارش شده است 2/11) با میانگین

(Rahmani et al. 2015a) همچنین در بررسی ساختار .
14ژنوتیپ برگرفته از 164جمعیت و تنوع ژنتیکی در 

Crataegusجمعیت  ponticaآغازگر 18ده از با استفا

ISSR نوار تکثیر شده است 17و حداکثر 10، حداقل
(Rahmani et al., 2015b).

درصد 100نوار با ISSR189آغازگر 15از مجموع 
با Q. brantii). در3(جدول چندشکلی تکثیر شدند

درصدISSR،1/96نشانگرآغازگر از 15گیري ازبهره
جمعیت 10مربوط به هپای125نوارهاي تکثیرشده در 

Alikhani)مختلف چندشکل بود  et al., در سطح .(2014
ي جمعیت نیز درصد نوارهاي چندشکل حاصل از آغازگرها

8/73تا 3/49متفاوت بود (از مورد استفاده در این مطالعه
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هايتنوع ژنتیکی جمعیتبررسیدرصد). چنین تفاوتی در 
Quercus affinis وQ. laurinaاده از نشانگربا استف

RAPDهاي و جمعیتQ. infectoria با استفاده از
نیز مشاهده شده است ISSRآغازگرهاي نشانگر

(González-Rodríguez et al., 2005; Rahmani et al.,

2015a).
در (HE)میانگین تنوع ژنی نیدر این مطالعه 

برآورد 147/0در سطح جمعیتQ. brantiiهاي ژنوتیپ
.Qهايگونهاین شاخص در بررسیور مشابهطبهشد.

brantiiوQ. infectoriaiترتیب توسطبهAlikhani و
2015a (18/0و همکاران (Rahmani) و2014همکاران (

اطلاعات میانگین شاخصهمچنین شد. برآورد21/0و 
مورد استفاده در این ISSRآغازگرهاي براساس (I)شانون 
) 2007و همکاران (Feyissaمطالعه. در بود227/0تحقیق 

هگوناز یکجمعیت12تنوع ژنتیکی درون و بین از بررسی 
شاخص اطلاعات Hagenia abyssinicaبه نامگرمسیري

تا 21/0و تنوع ژنتیکی نی50/0تا 30/0(I)شانون 
مورد استفاده در آغازگرهايترتیب ینه اب. برآورد شد35/0

نظر بهنشان دادند کهبالایی را این مطالعه تنوع ژنتیکی
دلیل سیستم تلاقی احتمالاً بههابلوطدر رسد این وضعیت می

هايها و اینتروگرسیون میان گونهکم میان تودههآنها، فاصل
,.Löpez-Aljornaet al)طبیعی است یک توده  2007).

توانرا مییک گونهساختار ژنتیکی جوامع گیاهی
کنش فرایندها و سازوکارهاي تکاملی از همانعکاسی از بر

جمله جهش، رانش ژنتیکی، سیستم تلاقی، جریان ژنی و 
White)دانستانتخاب  et al., 2007; Schaal et al.,

از ها مانند بلوطگشن هاي دگرگونهطور معمول، به. (1998
جمعیتی پایینی جمعیتی بالا و تنوع بینتنوع ژنتیکی درون

Zawko)برخوردارند  et al., هتجزیبراساس.(2001
حاصل از هاي ژنتیکیواریانس مولکولی ماتریس داده

ISSR،79 مربوط ترتیب بهاز تنوع ژنتیکی کل درصد21و
بود مورد مطالعه ي هاجمعیتو بین درون به تنوع ژنتیکی

تنوع بودن مبنی بر بیشتر نتایج مشابهی ).4(جدول 
AMOVAهتجزیازجمعیتی جمعیتی از تنوع بیندرون

انواع مختلف نشانگرهاي مولکولی در جنس مبتنی بر 
Quercusدست آمده استبه(González-Rodríguez et

al., ) درa2015و همکاران (Rahmaniبراي مثال،. (2005
Quercusژنتیکیتمایزهالعمط infectoria با استفاده از

درصد از تنوع 76گزارش کردند که ISSRآغازگرهاي 
هاي آشکارشده مربوط به تنوع ژنتیکی پایهژنتیکی کل

تنوع ژنتیکی ناشی ازدرصد باقیمانده 24ها و داخل جمعیت
تمایز ژنتیکیمقدارهاي مورد مطالعه بود.بین جمعیت

بود (جدول 23/0این مطالعه هايآمده میان جمعیتدستبه
بیشتر از مقدار تا حدودياین مقداررسد نظر میبه؛ )4

تواندافشان است که میهاي دگرگردهمعمول براي گونه
شدگی زیستگاه و ناشی از تکهرانش ژنتیکیدلیلبه

هاي اخیر هاي بیش از حد ساکنان محلی در سالبرداريبهره
ژنتیکی بین هفاصلدست آمده بههايبر اساس دادهباشد.
059/0تا 030/0از مورد مطالعه هاي جمعیتجفت

جغرافیایی هبا فاصله فاصلاین متفاوت بود. همبستگی بین 
هدار نبود. عدم وجود رابطآزمون مانتل معنیآنها براساس
ها و منشأ جغرافیایی آنها جمعیتژنتیکیفاصلهمشخص بین 

.Quercus suber،Qهاي چوبی ماننددر دیگر گونهبا هم

petraea وPopulus sp.ترتیب توسط بهLöpez-Aljorna

) و 1994و همکاران (Bacilieri)، 2007و همکاران (
Jianming) شد.مشاهده و گزارشنیز )2006و همکاران
منظور بهآنتنوع الگويساختار ژنتیکی وازاطلاع
و کارآمد مؤثرحفاظتی هر گونه فعالیتریزي پایهتعریف و

لازم و هاي طبیعیاکوسیستمهاي ژنتیکی گونههايگاهذخیره
Shah)است ضروري  et al., و . چنین اقدامات(2008

یک گونه و هايجمعیتاوم بقاياطمینان از تد،هافعالیت
دنبال داردبهراهاتکاملی آنتوان و ظرفیتحفظ 

(Hamrick & Godt, هاي این مطالعه بر اساس یافته. (1996
بلوط ایرانی هايساختار ژنتیکی جمعیتدر ارتباط با 

تنوع هکه بخش عمدگفتتوان میانتخاب شده براي این کار 
بر این، تنوع افزونجود دارد.ها وژنتیکی در درون جمعیت

ژنتیکی در سطح جمعیت پایین و در سطح گونه بالاست.
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Abstract
Woody vegetative coverage of Zagros forests is mainly composed by oaks. Information on

natural patterns of genetic variation is of fundamental practical importance for sustainable forest
conservation and management. In the present study, to assess the genetic differentiation and
population diversity of eight Quercus brantii populations with 104 genotypes from Ilam forests,
genomic DNA was extracted and then amplified fragments from different primers were
visualized and scored on 1.2% agarose gel. Of 22 screened ISSR primers, 15 primers produced
repeatable and scorable bands. Dice and Jaccard similarity matrix were analysed. Then the data
were molecularly analyzed using molecular analysis software, GenAlEx. The selected primers
amplified 189 bands, from which all were polymorphic. The number of amplified fragments
varied from 7 to 20 with an average of 12.6 bands per primer, and with size range of 100 to
1800 bp. Analysis of molecular variance (AMOVA) showed that major proportion of total
genetic variation (79%) was attributed to within populations, and the remaining 21% was
resulted from among population variation. High level of genetic variation was observed within
Q. brantii natural populations from Ilam forests.

Keywords: gene diversity index, inter-microsattelite marker, Persian oak, population genetics.


