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 چکیده
در ژنوتیپ  080شامل  (Pistaciaatlantica) بنهجمعیت  05 جمعیتیتنوع ژنتیکی درون و بین این مطالعه با هدف ارزیابی

 ،(ISSR)های تکراری ساده میانی توالی مولکولینشانگرهای  از ترتیببهآغازگر  03و  01 ،05 های زاگرس با استفاده ازجنگل
، ISSRدر نشانگر . شدانجام  (SCoT)چندشکلی نواحی هدف کدون شروع و  (IRAP)ها چندشکلی تکثیرشده بین رتروترانسپوزون

 SCoTو  IRAPاین برآوردها در نشانگرهای  ( چندشکل بودند.درصد 80نوار ) 011 که از این تعدادنوار تکثیر شد  081 در مجموع
تنوع ژنتیکی دست آمده، هر سه نشانگر بر اساس نتایج به ( بودند.درصد 88) 011و  031( و درصد 1/11) 031و  043ترتیب به

، درصد IRAP :15/1 =h ؛درصد 11/10 =های چندشکل، درصد لوکوسISSR :11/1 =h) نشان دادنددر سطح جمعیت را بالایی 
ضریب تمایز مقدار عددی (. درصد 11/14 =های چندشکل، درصد لوکوسSCoT :11/1 =h ؛درصد 01/04 =های چندشکللوکوس

محاسبه  11/1و  13/1، 18/1ترتیب برابر با به SCoTو  ISSR، IRAP نشانگرهای مورد استفاده یعنیاز  St(Φ(جمعیتی ژنتیکی بین
آن را تجزیه واریانس مولکولی نیز  و ؛هاستبین جمعیت تنوع ژنتیکیها از جمعیتبیشتر بودن سهم تنوع ژنتیکی دروننمایانگر که  شد

 مبتنی برجریان ژنی گسترده  تواند ناشی ازمیها تهای داخل جمعیها در مقابل پایهتمایز ژنتیکی بین جمعیت بودنضعیف. تأیید کرد
نشانگر سه مبتنی بر  UPGMAای تجزیه خوشه .باشد بنه در گستره جغرافیایی این مطالعههای بین ژنوتیپکمک باد به افشانیگرده

آزمون مانتل کرد. مجزا تفکیک های را در خوشه شده برای این مطالعهانتخاب P. atlanticaجمعیت  05، مورد استفاده مولکولی
 .نشان نداددار معنیرا جغرافیایی آنها  فاصلهها و ژنتیکی جمعیت فاصلههمبستگی بین 

 
 IRAP ،SCoTجریان ژنی، ژنتیک جمعیت، ، بنه :های کليدیواژه

 
 مقدمه
هدای  مهمتدرین نمایده  یکدی از  شددگی زیسدتگاه   تکه
هدای  گونده های طبیعدی  پذیری ژنتیکی در جمعیتآسیب

هدای عمدده در   از نگراندی  عنوان یکدی به و است درختی
پلاسدمی  هدای ژرم گداه شناسی حفاظدت از خخیدره  زیست
 Holt,  &(Debinski استهای جنگل شناخته شده گونه

mailto:n.shabanian@uok.ac.com
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شدن های جداشده از هم علاوه بر کوچکجمعیت .(2000
از همچنین افزایش فاصله آنها از همدیگر و  دلیلبهاندازه، 
بیولدوژیکی  پویایی های مرکزی و اصلی به لحاظ جمعیت

در  .(Shaffer, 1981) برندمی سرهدر وضعیت نامطلوبی ب
ماندن یک جمعیت طدی چندد نسدل، ایدن     صورت کوچک

ش ژنتیکی شدید ناشی از عوامل جمعیت دستخوش فرسای
هدای کوچدک،   در جمعیتافزون بر این، شود. مختلف می
 های خویشداوند در سداختار ژنتیکدی جمعیدت    سهم پایه

دلیل کاهش تنوع ژنتیکی ناشدی از راندش ژنتیکدی در    به
هدا،  یابد. همچنین در ایدن جمعیدت  گذر زمان افزایش می
کمبددود داندده گددرده( و   ناشددی ازفراوانددی خودگشددنی )
های دلیل افزایش در فراوانی پایهبه اینبریدینگ دووالدی،

 et al(Bihamta ,.خویشاوند، ممکن است افدزایش یابدد  

شدده، جریدان ژندی    های کوچک تکده . در جمعیت(2015
شددکی و  دنبال آن اثرات نامطلوب تکهبه یابد وکاهش می

اقعی پیددا  های یک گونه از هم نمود وجداشدگی جمعیت
اندد کده   کند. با وجود این، برخی مطالعدات نشدان داده  می
 دانده گدرده )و   مؤثرشدگی در برخی موارد پراکندگی تکه
های اصلی را افزایش دنبال آن جریان ژنی( بین جمعیتبه
همددین دلیددل بدده و  et al(Bihamta(2015 ,.دهددد مددی
 شدگی جنگل در غیداب گیری درباره پیامدهای تکهنتیجه

ها و اطلاعات معتبر از وضعیت جریدان ژندی در   نبود داده
 Kramer)یک گونه تا حدودی دشوار و غیرممکن است 

., 2008et al). 
های زاگرس در تنظیم و تعدیل اهمیت و نقش جنگل

های سطحی و جریانات جوی، هیدرولوژی آب آب و هوا،
زیرسطحی، حفاظت خاک، جلوگیری از فرسایش، توسعه 

کردن نیاز معیشتی اکوتوریسم و مهمتر از همه برآورده
بخشی از ساکنان این منطقه از کشور بر کسی پوشیده 

ها در اثر (. این جنگل 201et alValipour .4نیست )
های برداریتخریب زیستگاه، بهرههمانند عوامل زیادی 

استفاده غیرقانونی از  و رویه توسط ساکنان جنگلبی
های اخیر های کشاورزی در دههی فعالیتزمین جنگل برا

.  et al(Valipour., (2014ر حال تخریب هستند د

های مختلف های ژنتیکی گونهگاهمدیریت خخیره
های زاگرس ازجمله بنه، نیازمند آگاهی از میزان و جنگل

 پراکنش تنوع ژنتیکی و شناسایی مراکز تنوع این گونه
های ژنتیکی گاهخخیره عنوانبه منظور حفاظت از آنهابه

. مطالعه و بررسی تنوع  et al(Zolfaghari(2009 ,.است 
های یک گونه، درک ژنتیکی درون و میان جمعیت

فرایندهای پیشین دخیل در تنوع ژنتیکی آن را افزایش 
و اطلاعات  et alLapegae -(Dumolin,. (1997داده 

تار های اصلاح ساخریزی برنامهمهمی را در مورد پایه
دهد دست میجنگل و حفاظت از خخایر ژنتیکی آن به

)2015., et al Bihamta(. 
های جنس ایران یکی از مراکز مهم تنوع ژنتیکی گونه

iaPistac هدای بسدیار   . علاوه بر اکوتیدپ دآیشمار میبه
 شدوند، د محصدول پسدته کشدت مدی    زیادی که برای تولی

وسدیعی  این جنس در بخدش  وحشی های از گونهتعدادی 
 et Shanjani Salehi) شودهای ایران یافت میاز جنگل

., 2009al) . گوندده جددنس  00ازPistacia سدده گوندده ،
در بخدش وسدیعی از    P. atlanticaجملده   وحشی آن از

گونه . (Khatamsaz, 1988)دارد وجود های ایران جنگل
P. atlanticaکنندددده و ای دوپایددده و خدددزان، گونددده

بنه وجود است.  Anacardiaceaخانواده افشان از بادگرده
های هکتاری در جنگل 111/411/1با پوشش نزدیک به 

آفرینی در تثبیت خاک و جلدوگیری از  دلیل نقشبه ایران
، تولید رزیدن، میدوه و روغدن    خاک فرسایش آبی و بادی

هدا و همچندین بدرای معیشدت     برای پایداری این جنگدل 
 بدالایی برخدوردار اسدت   از اهمیت بسدیار  ساکنان محلی 

., 2009)et alShanjani Salehi ( . ،افددزون بددر ایددن
هدای مقاومدت بده    دلیل برخورداری از ژنهای بنه بهگونه
توانند منابع باارزش ژنتیکی های زنده و غیرزنده، میتنش

 Iranjo) برای ایجاد و یا اصلاح ارقام مختلف پسته باشند

2016 ,.et al). 
هدای جدنس   ارزیابی تنوع ژنتیکی در گونده در مطالعه 

Pistacia هدددای ریختددداری، فیزیولدددوژیکی و مشخصددده
 عنددوان نشددانگر اسددتفاده شددده اسددت   بدده بیوشددیمیایی
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(., 2013et alfeh Aliakbarkhany eyaT) . ،با وجود این
دلیدل تأثیرپدذیری از   تنهدایی بده  گیری از این صفات بهبهره

چنددان مدورد قبدول    شرایط محیطی و مرحله نمدوی گیداه   
هددای پیشددرفت .(Kercher & Sytsma, 2000)نیسددت 

نگداری  هدای انگشدت  چشمگیر در ابداع و معرفی سیسدتم 
طدی   (PCR)ای پلیمدراز  ژنتیکی مبتنی بر واکنش زنجیدره 

چند دهه اخیر، دامنه وسیع و متنوعی از ابزارهای مولکولی 
ح و و دانشمندان این زمینه برای اصلامحققان قوی فراروی 

هدای  بررسی تندوع ژنتیکدی قدرار داده اسدت. از تکنیدک     
 Hormaza؛ RAPD) تصادفیتکثیرشده  DNAچندشکلی 

-Perl &., 2001; Kafkas et al. 1994, Kafkas et al

Treves, 2001 ،)تکثیرشددده چندشدکلی طددول قطعدات    و
(AFLP 2009 ,.؛et alShanjani Salehi    بدرای اهدداف )

نشدانگرهای وابسدته بده     معرفدی یدافتن و  همانندد  مختلفی 
یددابی ژنتیکددی، جددنس، مطالعددات تنددوع ژنتیکددی، نقشدده 

نگاری ژنتیکی، تجزیه روابط فیلوژنتیکی و ارزیابی انگشت
های مختلف پلاسمی در گونههای ژرمگاهو شناسایی خخیره

طور گسترده اسدتفاده شدده   ازجمله بنه به Pistaciaجنس 
تندوع   (1994)ان و همکدار  ormoza H پدووهش در است. 

 .Pکولتیدوار   05ژنتیکی و الگوهدای روابدط فیلدوژنتیکی    

vara  با استفاده از نشاگرهایRAPD   .گزارش شده اسدت
از با استفاده  Pistaciaهای مختلف روابط فیلوژنتیکی گونه

 AFLPنشانگر مولکدولی مبتندی بدر آندزیم برشدی یعندی       
  ShanjaniSalehiای و کلروپلاستی توسط های هستهژنوم

 مطالعه شده است. نیز  (2009)و همکاران 
هددای حفدداظتی  ریددزی برنامدده پایدده گددام نخسددت 

دربداره  لازم اطلاعدات   های ژنتیکی بنه وجدود گاهخخیره
آن  هدای طبیعدی  جمعیدت ژنتیک حفاظتی و تنوع ژنتیکی 

بنابراین، هدف . در دسترس نیستاست که در حال حاضر 
 ژنتیکددی درون و بددینتنددوع ارزیددابی  ،ایددن مطالعدده از

هدای  بخدش در  )atlantica. P( بنده های مختلف جمعیت
 سده بدا اسدتفاده از    هدای زاگدرس  شمالی و میانی جنگل
بدددا . بدددود SCoTو  ISSR، IRAP نشدددانگر مولکدددولی

گیری از ترکیبی از انواع نشدانگرهای مختلدف دارای   بهره

صدورت  تدوان بده  می ،هدف تکثیر در ژنوممناطق مختلف 
های مختلف یک اعتمادتر و بهتر تنوع ژنتیکی جمعیتقابل

لازم برای حفاظدت  راهبردهای تدوین و بهگونه را آشکار 
 از این گونه کمک کرد.

 
 هامواد و روش

 مواد گياهي
از  شدده انتخاب درخت 080برای انجام این مطالعه از 

 0314در اردیبهشدت   های زاگرسجنگل بنهجمعیت  05
 جمعیت دو ها،جمعیتاین از آوری شد. جمعبرگی نمونه 
غربدی، هشدت   اسدتان آخربایجدان  جغرافیدایی  محدوده در 

جمعیت در محدوده جغرافیدایی اسدتان کردسدتان، چهدار     
جمعیت در محدوده جغرافیدایی اسدتان کرمانشداه و یدک     

 قدرار دارندد   اسدتان ایدلام  ایی یجغرافمحدوده در  جمعیت
هدای برگدی   نمونده در هر جمعیت (. 0و جدول  0)شکل 
متر از همدیگر  011ژنوتیپ با فاصله حداقل  01حداقل 

های مشدابه(  گیری از ژنوتیپاز تکرار نمونه پرهیز برای)
بررسدی،    هدای مدورد  پس از ثبت موقعیت مکدانی پایده  

در  -Cº41دمدای  در  DNAتا زمان استخراج  برداشت و
 آزمایشگاه نگهداری شدند.

 
 وتحليل نشانگرهاو تجزيه DNAاستخراج 
 0/1طور تقریبی ژنومی، به DNAمنظور استخراج به

 DNAگرم بافت برگ با استفاده از ازت مایع سابیده و 
  & Doyle (1987)ها بر اساس دستورالعمل نمونه

Doyle با کمی تغییرات استخراج شد. کمیت و کیفیتDNA 
 111ب در طول موج ها با استفاده از جذژنومی ژنوتیپ
( و همچنین ژل BioPhotometer ،Eppendorfنانومتر )
شده استخراج DNAهای درصد کنترل و نمونه 0آگاروز 

در دمای  (PCR)ای پلیمراز تا زمان انجام واکنش زنجیره
Cº11- های نگهداری شدند. غلظت نهایی نمونهDNA  با

 11-15با غلظت  EDTA-Trisاستفاده از بافر 
ای های زنجیرهنانوگرم/میکرولیتر برای انجام واکنش

 پلیمراز رقیق شد. 
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خول؛ وارهه: هHK: سورکيو؛ SK: نژو؛ NJزر؛ : بانهBZ: گرژال؛ GJ) های زاگرسجنگلدر  atlantica. Pجمعيت طبيعي  51موقعيت  -5شکل 

AR آرمرده؛ :AA احمدآباد؛ :HR هورامان؛ :DL دل؛ :PL پالنگان؛ :VJ ويژنان؛ :MD مياندار؛ :ML ملينه؛ :HD حيدريه؛ :QJقلاجي :.) 
 

 

های ها و جمعیتمنظور مطالعه تنوع ژنتیکی ژنوتیپبه
و  ISSR ،IRAPآنها، آغازگرهای سه نشانگر مولکولی 

SCoT منظور، ابتدا مورد استفاده قرار گرفتند. برای این
 ISSR ،05آغازگر  30تکرارپذیری و الگوی نواربندی 

مورد ارزیابی اولیه  SCoTآغازگر  15و  IRAPآغازگر 
در حجم  ای پلیمراز(. واکنش زنجیره1قرار گرفت )جدول 

 8/0میکرولیتر بافر واکنش ) 1میکرولیتر شامل  01نهایی 
واحد  0و  dNTPمیکرومولار  Mg2+ ،051مولار میلی
-41میکرولیتر(،  1میکرومول آغازگر ) 5پلیمراز(، تگ
میکرولیتر  4میکرولیتر( و  1نومی )ژ DNAنانوگرم  11

C- ,1000)سایکلر آب دیونیزه در دستگاه ترمال

BioRad)  ای در دمای دقیقه 5)با برنامه: مرحله آغازین
Cº14 چرخه  45، سپسCº14 ،Cº50-41  ( و 1)جدول
Cº01 ثانیه و در نهایت  11و  45، 45مدت ترتیب بهبه

انجام شد. دقیقه(  01مدت به Cº01مرحله بسط در 
نوع نشانگر ها با توجه به هریک از واکنش PCRمحصول 

درصد تفکیک و نوارهای تکثیر  0-1/0در ژل آگارز 
درصد  0/1شده با استفاده از محلول اتیدیوم بروماید 

آمیزی شدند. آشکارسازی نوارهای تکثیرشده با رنگ
 ,Gel Doc™ XR)داکیومنت ژل استفاده از سیستم

BioRad) افزار دستگاه م و بعد از نرمانجا(Image Lab 

Software v. 4.0) دهی آنها استفاده شد.برای نمره 
 



 080                                                                                           1 ، شماره11اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

های پراکنش جمعيت 5)در شکل  جمعيتهر  برداری شده ازنمونه P. atlanticaهای ژنوتيپتعداد  وبرداری نمونه هایجمعيت -5 جدول

 نشان داده شده است(های زاگرس در جنگلشده بردارینمونه

 تعداد پایه (N)عرض جغرافیایی  (E)طول جغرافیایی  ارتفاع )متر( نمایه جمعیت

 01 °31 08' 10” 10°45׳GJ 0001 ”51 گرژال

 BZ 0051 ''30 '38 °45 ''58 '15 °31 01 زربانه

 NJ 0811 ''01 '51 °45 ''40 '14 °31 01 نوو

 SK 0351 ''38 '41 °45 ''00 '54 °35 01 سورکیو

 AR 0011 ''31 '41 °45 ''50 '55 °35 01 آرمرده

 HK 0111 ''41 '11 °41 ''34 '51 °35 01 خولوارههه

 HR 0581 ''50 '00 °41 ''58 '04 °35 01 هورامان

 AA 0011 ''58 '01 °41 ''30 '01 °35 01 احمدآباد

 DL 0481 ''11 '18 °41 ''38 '18 °35 05 دل

 PL 0011 ''08 '31 °41 ''50 '13 °35 04 پالنگان

 VJ 151 ''33 '50 °45 ''10 '10 °34 01 ویونان

 MD 0101 ''55 '58 °45 ''00 '13 °34 01 میاندار

 HD 0051 ''54 '11 °41 ''31 '11 °34 01 حیدریه

 ML 0551 ''11 '01 °41 ''45 '11 °34 01 ملینه

 QJ 1011 ''04 '15 °41 ''15 '40 °33 01 قلاجی

 080 - - - 05 کل

 

 هاوتحليل دادهتجزيه
دهدی نوارهدای تکثیرشدده از    ژنتیکی، نمدره  هتجزیبرای 

 0صددورت بدده SCoTو  ISSR ،IRAPاتصددال آغازگرهددای 
از  ،در ایدن مرحلده   شدد. وجود( انجام )وجود( یا صفر )عدم

دهی به نوارهدای نامشدخو و غیرواضدح پرهیدز شدد.      نمره
پارامترهای ژنتیکی شامل تعداد کدل نوارهدای تکثیدر شدده     

(TB)،   تعداد نوارهای چندشدکل(PB)    و درصدد نوارهدای
هدای ژندی   ، درصدد مکدان  در سطح جمعیت (PP)چندشکل 
شدده در هدر   هدای مشداهده  تعداد آلدل  ،(%PPL)چندشکل 
= )h) (Nei, 1978) h(، شاخو تنوع ژنی نی )OA(لوکوس 

Σp2i– 0 ؛ که در آنpi   فراوانی یک قطعه خدا  ازISSR ،
IRAP  وSCoT    است( و شاخو اطلاعدات شدانون(I)  در

هدددر دو سدددطح جمعیدددت و گونددده بدددا اسدددتفاده از      
Peakall & Smouse,  GenAlEx 6.1)هددایبرنامدده

2006)،XLSTAT®  وPOPGENE   با فرض وجود تعدادل
 ها برآورد شدند.وینبرگ در هریک از جمعیت –هاردی 

بزرگی نسبی تمایز  محاسبه از طریقافزون بر این، 
و میزان  )HS) / HT) -= (HT STΦ هاجمعیتژنتیکی بین 
 4STΦ –= (1  mN/(STΦ)تابع  با استفاده از جریان ژنی

)8197 ,(Nei مطالعه شدبیشتر ها ساختار ژنتیکی جمعیت. 
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منظور تفکیک واریانس ژنتیکی کل به واریانس ژنتیکی به
با استفاده از  جمعیتیجمعیتی و واریانس ژنتیکی بیندرون
 (AMOVA) واریانس مولکولی هتجزی GenAlExافزار نرم
 درخت فیلوژنتیکی.  et al(Excoffier(1992 ,.شد  انجام
 تفاده ازبا اس ها بر اساس هریک از نشانگرها وجمعیت
، همچنینترسیم شد.  ژنتیکی نی هفاصلو  UPGMAروش 

فواصل ژنتیکی با  بین همبستگیبا استفاده از آزمون مانتل 
 ها مورد آزمون قرار گرفتجمعیتجغرافیایی فواصل 

)1967, Mantel(. 
 

 نتایج
 ISSR وتحليلتجزيه
شده انتخاب هپای 080منظور بررسی تنوع ژنتیکی بین به
آغازگر مورد  30از مجموع ، P. atlanticaجمعیت  05از 

از . شدستفاده ا ISSRآغازگر از نشانگر  05ارزیابی اولیه، 
نوار تکثیر شد که از این  081این تعداد آغازگر، در مجموع 

با (. 1( چندشکل بودند )جدول درصد 80نوار ) 011تعداد 
 آغازگرهای ازه نوارهای تکثیر شد هاندازبه آغازگر،  توجه

باز متفاوت بود. تعداد جفت 1811تا  011 از این نشانگر
 01از نوار  4/01این آغازگرها با میانگین از شده نوار تکثیر

)834(UBC   05تا )840(UBC  .همچنین  متفاوت بود
 درصد 00درصد چندشکلی آشکارشده از آغازگرها از 

(UBC 873)  درصد  011تا(UBC 812, UBC 825, 

UBC 834, UBC 840)  متفاوت بود. میانگین این آماره در
درصد بود  1/80های مورد مطالعه همه آغازگرها در ژنوتیپ

 (.1)جدول 
بین آغازگرها  (PIC)مقدار محتوای اطلاعات چندشکلی 

)بددددرای   31/1( و nISSR2)بددددرای آغددددازگر   13/1
 18/1بددا میددانگین  (UBC 853و  UBC 808آغازگرهدای 
 )h((. مقدددار تنددوع ژنتیکددی نددی 1)جدددول متفدداوت بددود 

 ؛به آغازگر متفاوت بدود  با توجهبرآوردشده از آغازگرها نیز 
 18UBC8 هادر آغازگرکه بیشترین مقدار این آماره طوریبه
و کمتددرین مقدددار آن در آغددازگر   38/1بددا  UBC 866و 

UBC841  (.1ثبت شد )جدول  10/1با 

داخل  در آشکارشده (PB)درصد نوارهای چندشکل 
تا  خولهوارهدر جمعیت درصد  31/48ها از جمعیت
به جمعیت، با  با توجه پالنگاندرصد در جمعیت  05/04

همچنین بیشترین مقدار درصد متفاوت بود.  11/10میانگین 
و تنوع ژنتیکی  41/1، (I)های تنوع ژنتیکی شانون شاخو
ثبت شد. در مقابل کمترین  نووبرای جمعیت  h( ،11/1(نی 

در جمعیت  01/1و  10/1ترتیب با ها بهمقدار این آماره
افزون بر این، (. 3برآورد شد )جدول  خولهواره
نیز انجام  (AMOVA)وتحلیل واریانس مولکولی تجزیه
جمعیتی برآوردشده از این تنوع درونمقدار . گردید
 03جمعیتی در مقایسه با تنوع ژنتیکی بینوتحلیل تجزیه

شاخو تمایز  (.4درصد بود )جدول  10درصد در مقابل 
 18/1برابر با  ISSRبر اساس نشانگر  ST(Φ(ها بین جمعیت
)تعداد مهاجران در هر  mNشاخو همچنین برآورد شد. 

هاست نسل( که نمایانگر فراوانی جریان ژنی بین جمعیت
 .(4)جدول  برآورد شد 43/0برابر با 
 ISSRژنتیکی  نگاریانگشتژنتیکی مبتنی بر  هفاصل
بر این اساس، است.  نشان داده شده 5در جدول ها جمعیت
 138/1از های مورد مطالعه جمعیتژنتیکی  هفاصل

 زربانههای )جمعیت 030/1( تا سورکیوو  نووهای )جمعیت
آزمون مانتل همبستگی بین  بر اساس( متفاوت است. دلو 
 ISSRژنتیکی مبتنی بر نشانگر  هفاصلجغرافیایی با  هفاصل
منظور به (.P> 15/1؛ -rISSR =008/1داری نبود )معنی

-خوشه ،جمعیت مورد مطالعه 05ترسیم روابط ژنتیکی بین 

ژنتیکی نی و الگوریتم  هفاصلاساس ها بربندی جمعیت
UPGMA های انجام شد. با استفاده از دادهISSRجمعیت ،-

گروه )بندی شدند گروه دسته هشتمطالعه در های مورد 
-جمعیت تنهایی؛ گروه دو شاملبه جمعیت گرژال شامل یک

های سورکیو، زر و نوو؛ گروه سه شامل جمعیتبانههای 
خول و هورامان؛ گروه چهار شامل آرمرده، هواره

دآباد و دل؛ خوشه پنج شامل جمعیت مهای احجمعیت
های ملینه و تنهایی؛ گروه شش شامل جمعیتبه پالنگان

های ویونان و میاندار و قلاجی؛ گروه هفت شامل جمعیت
 (.1شکل ) (تنهاییبه امل جمعیت حیدریهشوشه هشت خ
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 IRAPوتحليل تجزيه
آغازگر مورد ارزیابی اولیه از نشانگر  05از مجموع 

IRAP ،01      آغازگر برخدوردار از الگدوی ندواری قابدل
و تکرارپذیر برای بررسی تندوع ژنتیکدی بدین     دهینمره
 P. atlanticaجمعیدت   05شدده از  انتخداب پایده   080
 043شدند. این تعدداد آغدازگر، در مجمدوع    برده کار به

درصد(  10نوار ) 031نوار تکثیر کردند که از این تعداد 
نوارهای تکثیر شدده از  اندازه (. 1چندشکل بود )جدول 

به آغازگر متفاوت و با توجه آغازگرهای این نشانگر نیز 
باز متغیر بود. همچندین میدانگین   جفت 1111تا  011از 

 1و از  1/00شدده از ایدن آغازگرهدا    تعداد نوار تکثیدر 
(URP17R)  01تا (Hana)   (. ایدن  1متغیر بود )جددول

هدای  تیپآغازگرها درصد چندشکلی متفاوتی را از ژنو
بدا  که این عدد نیدز  طوریمورد مطالعه آشکار کردند. به

 011تدا   (Sukkula)درصد  81نوع آغازگر از  بهتوجه 
و  Hana ،5'LTR1 ،LTR6149درصددد )آغازگرهددای  

LTR6150   متفاوت و میانگین آن در همده آغازگرهدا )
  PICشدده (. مقددار بدرآورده  1درصد بدود )جددول    10

)آغازگر  01/1از  11/1انگین با می IRAPآغازگرهای 
Hana آغازگر  34/1( و(URP17R  ( متغیر بود )جددول
 )h((. بیشددترین مقدددار آمدداره تنددوع ژنتیکددی نددی    1

و کمتدرین   35/1بدا   Nikitaبرآوردشده برای آغدازگر  
ثبت شد )جددول   14/1با  Gagiمقدار آن برای آغازگر 

1.) 

 

 

 
 ISSR نگاری نشانگرانگشت مبتني بر UPGMA بر اساس الگوريتم P. atlantica جمعيت 51ای خوشه هتجزيدندروگرام حاصل از  -6شکل 
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 SCoTو  ISSR ،IRAP های سه نشانگر مولکولياز آغازگر برآوردشدهژنتيکي و اطلاعات نوکلئوتيدی  توالي -6 جدول

 AT (°C) FS (bp) TB PB PP (%) h PIC ´5 ´→3 توالی آغازگر

ISSR         

UBC 808 AG AGAGAGAGAGAGAGC 3/50 1511-511 01 01 83 18/1 31/1 

UBC 811 GAGAGAGAGAGAGAGAC 1/51 1811-051 05 01 81 31/1 11/1 

UBC 812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 0/51 1111-011 00 00 011 31/1 18/1 

UBC 818 CACACACACACACACAG 5/51 0111-151 04 01 85 38/1 31/1 

UBC 821 GTGTGTGTGTGTGTGTT 0/53 1411-151 00 1 81 11/1 14/1 

UBC 825 ACACACACACACACACT 1/51 1811-511 01 01 011 18/1 15/1 

UBC 834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 1/53 1111-151 01 01 011 18/1 11/1 

UBC 840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 1/48 1451-511 05 05 011 11/1 31/1 

UBC 841 GAGAGAGAGAGAGAGYC 4/54 1511-051 01 01 83 10/1 30/1 

UBC 853 TCTCTCTCTCTCTCTCRT 8/41 1811-311 00 01 11 31/1 31/1 

UBC 866 CTCCTCCTCCTCCTCCTC 0/51 1511-151 01 01 83 38/1 11/1 

UBC 868 GAAGAAGAAGAAGAAGAA 5/51 1311-151 04 00 01 31/1 15/1 

UBC 873 GACAGACAGACAGACA 0/53 1511-151 03 01 00 30/1 14/1 

nIssr2 CAACAACAACAACAA 5/51 1511-011 01 01 83 35/1 13/1 

nIssr3 AGGGAGAGGAGGAGGAGG 4/53 1811-151 01 01 83 33/1 11/1 

 11/4 10/4 0138 011 081 - - - کل

 18/1 30/1 5/81 8/01 4/01 - - - میانگین

IRAP         

Hana CACGATTCACCTTAATATCTGACA 0/45 1511-151 01 01 011 31/1 01/1 

Gagi TAACCGCTAGGGTCGTAACA 1/43 1111-151 05 03 80 14/1 11/1 

Gaga GGGAACCAACCGTCACA 1/41 0011-151 00 01 10 15/1 13/1 

3′LTR TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 0/41 1111-511 01 01 83 18/1 15/1 

5′LTR1 ACAACCTTTATACGGGATCTCCGTT 5/41 1111-151 00 00 011 31/1 15/1 

LTR6149 
CTCGCTCGCCCACACATCAACCGCGT

TTATT 
0/45 1111-111 01 01 011 30/1 11/1 

LTR6150 
ATGTACACACCTATGTATCTGTACCCGG

CTTGGTC 
1/58 1511-151 01 01 011 31/1 10/1 

5′LTR2 CTTAATACGGGATCTCCCTTACTA 4/41 1111-111 01 01 83 33/1 18/1 
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 AT (°C) FS (bp) TB PB PP (%) h PIC ´5 ´→3 توالی آغازگر

Sukkula GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGAC 0/41 1011-151 00 1 81 33/1 11/1 

Nikita CGCATTTGTTCAAGCCTAAACC 1/43 1111-311 04 01 81 35/1 31/1 

URP1F ATCCAAGGTCCGAGACAACC 1/41 1511-151 01 1 11 34/1 30/1 

URP17R AATGTGGGCAAGCTGGTGGT 1/45 1511-111 1 8 81 30/1 34/1 

 08/3 18/3 0110 031 043 - - - کل

 11/1 31/1 1/11 8/01 10/00 - - - میانگین

SCoT         

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 0/51 1811-151 03 01 11 33/1 05/1 

SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGA 1/51 1111-151 01 1 11 34/1 08/1 

SCoT-6 CAACAATGGCTACCACGC 0/51 1511-151 01 8 81 30/1 11/1 

SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGG 5/51 1411-151 00 01 10 18/1 10/1 

SCoT-8 CAACAATGGCTACCACGT 0/51 1311-111 01 1 11 11/1 11/1 

SCoT-10 CAACAATGGCTACCAGCC 1/51 1811-111 1 8 81 13/1 14/1 

SCoT-11 AAGCAATGGCTACCACCA 4/51 1111-111 8 0 88 10/1 11/1 

SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG 0/50 1111-111 01 01 011 11/1 30/1 

SCoT-14 ACGACATGGCGACCACGC 1/50 1411-111 01 01 011 34/1 01/1 

SCoT-15 ACGACATGGCGACCGCGA 1/51 1511-151 01 1 11 18/1 08/1 

SCoT-20 ACCATGGCTACCACCGCG 1/51 1411-151 01 01 83 35/1 10/1 

SCoT-22 AACCATGGCTACCACCAC 4/51 1511-051 01 8 10 31/1 11/1 

SCoT-25 ACCATGGCTACCACCGGG 5/50 1311-111 00 01 10 18/1 14/1 

 83/1 80/3 0050 011 031 - - - کل

 10/1 11/1 5/88 1/1 4/01 - - - میانگین

AT دمای بهینه اتصال؛ :BTتعداد نوار تکثیر شده؛ : FS تکثیر شده؛ قطعات: دامنه اندازه PB:  تعداد نوار چندشکل؛PP :  ؛ چندشدکلی درصددh:    ؛ تندوع ژنتیکدی ندی
PICمحتوای اطلاعات چندشکلی : 

 
آشکارشده در داخل  (PPL)درصد نوارهای چندشکل 

در جمعیدت   10/41درصدد، از   08ها با میانگین جمعیت
درصد در جمعیت احمدآباد متفاوت بود.  41/80ملینه تا 

های تندوع ژنتیکدی   افزون بر این، بیشترین مقدار شاخو

بدرای   41/1، (h)ندی   و تنوع ژنتیکدی  31/1، (I)شانون 
جمعیت دل برآورد شدد. در مقابدل کمتدرین مقددار ایدن      

بددرای جمعیددت  00/1و  01/1ترتیددب بددا هددا بددهآمدداره
همچنددین،   (.1خددول محاسددبه شددد )جدددول    هددواره
مبتندی بدر   (AMOVA)وتحلیل واریانس مولکولی تجزیه
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درصد از تنوع ژنتیکی کل  11این نشانگر نشان داد که 
 34ها و جمعیتاز تنوع ژنتیکی درون برآوردشده ناشی

تنوع ژنتیکی بین  دلیلدرصد باقیمانده این تنوع به

 mNو  STΦهای (. شاخو4ها بود )جدول جمعیت
ترتیب به IRAPشده مبتنی بر آغازگرهای نشانگر محاسبه
 (.4بود )جدول  01/0و  13/1برابر با 

 

 P. atlantica جمعيت 51در  SCoTو  ISSR ،IRAP نشانگرهای خلاصه تجزيه تنوع ژنتيکي -9جدول 

 جمعيت
PPL 

 
OA 

 
h 

 
I 

ISSR IRAP SCoT ISSR IRAP SCoT ISSR IRAP SCoT ISSR IRAP SCoT 

GJ 15/01  00/85  00/15   34/0  01/0  00/0   18/1  41/1  10/1   15/1  11/1  11/1  

BZ 14/13  11/05  11/85   04/0  31/0  31/0   01/1  31/1  13/1   33/1  10/1  31/1  

NJ 05/01  54/01  54/11   15/0  41/0  11/0   11/1  00/1  00/1   41/1  14/1  11/1  

SK 51/15  01/80  04/84   48/0  41/0  51/0   04/1  11/1  10/1   15/1  13/1  33/1  

AR 44/55  11/11  11/51   51/0  53/0  31/0   01/1  10/1  14/1   11/1  18/1  34/1  

HK 31/48  11/05  11/41   41/0  50/0  10/0   13/1  00/1  05/1   10/1  11/1  11/1  

HR 31/50  51/18  10/55   33/0  18/0  38/0   01/1  00/1  11/1   31/1  01/1  18/1  

AA 81/03  41/80  30/04   14/0  13/0  18/0   03/1  11/1  11/1   14/1  10/1  11/1  

DL 10/15  11/03  11/01   33/0  31/0  41/0   10/1  41/1  01/1   38/1  31/1  18/1  

PL 05/04  54/01  54/13   11/0  14/0  00/0   01/1  10/1  11/1   13/1  14/1  14/1  

VJ 01/10  15/01  18/15   08/0  01/0  01/0   30/1  11/1  01/1   15/1  13/1  31/1  

MD 00/50  11/14  11/58   41/0  31/0  44/0   01/1  11/1  10/1   45/1  10/1  11/1  

HD 05/51  31/01  84/14   51/0  41/0  54/0   11/1  13/1  00/1   11/1  11/1  01/1  

ML 14/53  10/18  10/43   03/0  01/0  14/0   01/1  10/1  11/1   38/1  10/1  10/1  

QJ 80/58  10/03  10/58   41/0  01/0  05/0   03/1  15/1  13/1   11/1  13/1  10/1  

11/10 ميانگين  01/04  11/14   35/0  31/0  31/0   11/1  15/1  11/1   11/1  11/1  11/1  
PPL؛ چندشکل های ژنیمکان : درصدOA تعداد آلل مشاهده شده؛ :h تنوع ژنتیکی نی؛ :Iشاخو اطلاعات شانون ؛ 

 

-ها بر اسداس داده ژنتیکی جمعیتفاصله  5در جدول 

نشان داده شده است. بر اسداس ایدن    IRAPهای ژنتیکی 
)بددرای  154/1هددا از ژنتیکددی جمعیددتفاصددله هددا داده

)بددرای  011/1هددای ملیندده و حیدریدده( تددا   جمعیددت
. بر اساس آزمون بودهای قلاجی و گرژال( متغیر جمعیت

فاصله جغرافیایی و فاصله داری بین مانتل همبستگی معنی

نداشدت  ود وجد  IRAPژنتیکی مبتنی بر هدر دو نشدانگر   
(rIRAP =008/1- 15/1؛ <Pدر خوشدددده .) بندددددی

ژنتیکددی نددی و الگددوریتم فاصددله اسدداس هددا بددرجمعیددت
UPGMA هدای  با استفاده از دادهIRAP هدای  ، جمعیدت

که طوریبه ؛بندی شدندمورد مطالعه در هشت گروه دسته
تنهدایی، در خوشده دو   گدرژال بده   در خوشه یک جمعیت
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نددار و حیدریده، در خوشده سده     های ویونان، میاجمعیت
دو جمعیدت   چهارهای ملینه و قلاجی، در خوشه جمعیت

هدا هدم در   خدول بدا هدم و بقیده جمعیدت     زر و هوارهبانه
 (.3های مجزایی تفکیک شدند )شکل خوشه

 

 

 
 IRAP نگاری نشانگرمبتني بر انگشت UPGMA بر اساس الگوريتم  .atlanticaP جمعيت 51ای خوشه هتجزي روگرام حاصل ازددن -9شکل 

 
 
 

 SCoT وتحليلتجزيه
آغازگر مورد ارزیابی اولیه  15ابتدا  SCoTدر نشانگر 

آغازگر نوارهای واضح و  03تعداد  قرار گرفت که از این
دهی تولید کردند و در بررسی تنوع ژنتیکی قابل نمره
این تعداد آغازگر، در مجموع  د.شهای هدف استفاده ژنوتیپ
 011نوار تکثیر کردند و از این تعداد نوار تکثیرشده  031
به  با توجه(. 1( چندشکل بودند )جدول درصد 88نوار )

نوارهای تکثیر شده از آغازگرهای این  هاندازآغازگر، دامنه 
باز متغیر بود. از جفت 1811تا  111نشانگر بین 

 SCoT)-(2 01تا  )SCoT-(11 8آغازگرهای این نشانگر 
تکثیر شد. همچنین آغازگرها با  4/01نوار با میانگین 

درصد، درصدهای متفاوتی از چندشکلی را  5/88میانگین 
SCoT- ,11)درصد  011تا  SCoT)-(22درصد  10از 

12-SCoT)  (. 1آشکار کردند )جدول 
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 SCoTو  ISSR ،IRAP بر اساس آغازگرهای P. atlanticaجمعيت  51 ژنوتيپ در 515 تجزيه واريانس مولکولي -4جدول 

 STΦ mN درصد اجزاء واریانس اجزاء واریانس میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادی منبع تغییرات

ISSR        

 43/0 18/1 10 41/1 11/13** 31/181 04 جمعیتیبین

 10/1 - 03 43/00 00/11 11/3801 011 جمعیتیدرون

IRAP        

 01/0 13/1 34 48/0 01/03** 38/104 04 جمعیتیبین

 14/1 – 11 4/04 05/01 13/1805 011 جمعیتیدرون

SCoT        

 05/0 11/1 43 81/0 14/11** 11/084 04 جمعیتیبین

 13/1 – 50 41/01 41/04 10/1540 011 جمعیتیدرون
 %0دار در سطح معنی :**

 
 hو  PICهدای  ، آمداره SCoTنوع آغازگر  بهبا توجه 

کده  طوریبرآوردشده از کارکرد آغازگرها متفاوت بود؛ به
، دامنده مقددار ایدن    11/1و  10/1ترتیب بدا میدانگین   به

( تدا  SCoT-2)برای آغازگر  05/1ترتیب از ها بهشاخو
)آغدددازگر  13/1( و SCoT-12)بدددرای آغدددازگر  30/1
10-SCoT 20 35/1( تا)-(SCoT    متفاوت بدود )جددول
آشکارشده در سدطح   (PB)(. درصد نوارهای چندشکل 1

در جمعیت  11/41درصد، از  11/41، با میانگین جمعیت
 بدا توجده   زردرصد در جمعیت بانه 11/85خول تا هواره
بیشدترین مقددار   کده  طدوری بده جمعیت متفداوت بدود.    به

و تندوع   34/1، (I)هدای تندوع ژنتیکدی شدانون     شاخو
برای جمعیت آرمرده و در مقابدل   14/1، (h)ژنتیکی نی 

 00/1و  01/1ترتیدب بدا   هدا بده  کمترین مقدار این آماره
(. علاوه بر ایدن،  3برای جمعیت حیدریه ثبت شد )جدول 

درصد  50 (AMOVA)تحلیل واریانس مولکولی وتجزیه
تنددوع درون  از تنددوع ژنتیکددی کددل آشکارشددده را بدده  

تندوع ژنتیکدی بدین     را بده بقیده  درصدد   43ها و جمعیت
(. همچنین بر اسداس ایدن   4ها نسبت داد )جدول جمعیت

 05/0و  11/1ترتیدب  به mNو  STΦ هاینشانگر شاخو
 (.4بود )جدول 

 
 

  



 

 SCoTو  ISSR ،IRAPبر اساس نشانگرهای  P. atlantica هایجمعيتنااريب ني ميان جفتبرآوردشده  فواصل ژنتيکي -1جدول 

 GJ BZ NJ SK AR HK HR AA DL PL VJ MD HD ML QJ جمعیت

GJ **** 118/1 114/1 108/1 183/1 011/1 010/1 003/1 001/1 014/1 108/1 101/1 103/1 101/1 101/1 

BZ 111/1 **** 114/1 180/1 113/1 011/1 010/1 011/1 030/1 011/1 011/1 111/1 118/1 101/1 011/1 

NJ 158/1 115/1 **** 138/1 118/1 111/1 180/1 113/1 181/1 108/1 118/1 118/1 158/1 111/1 118/1 

SK 110/1 100/1 111/1 **** 108/1 181/1 118/1 118/1 181/1 118/1 108/1 181/1 118/1 113/1 111/1 

AR 011/1 011/1 000/1 013/1 **** 018/1 004/1 001/1 003/1 111/1 181/1 183/1 101/1 101/1 111/1 

HK 001/1 118/1 115/1 185/1 001/1 **** 011/1 001/1 011/1 013/1 118/1 108/1 111/1 184/1 010/1 

HR 001/1 004/1 1918/1 1985/1 001/1 118/1 **** 118/1 011/1 110/1 118/1 108/1 001/1 013/1 015/1 

AA 118/1 185/1 180/1 101/1 001/1 010/1 111/1 **** 010/1 013/1 014/1 005/1 018/1 000/1 010/1 

DL 180/1 188/1 001/1 001/1 003/1 118/1 111/1 111/1 **** 108/1 118/1 184/1 118/1 010/1 010/1 

PL 180/1 118/1 110/1 113/1 111/1 110/1 111/1 110/1 113/1 **** 104/1 183/1 181/1 103/1 111/1 

VJ 185/1 184/1 118/1 111/1 100/1 184/1 181/1 181/1 183/1 180/1 **** 010/1 013/1 011/1 000/1 

MD 181/1 000/1 010/1 013/1 118/1 180/1 181/1 183/1 184/1 185/1 183/1 **** 180/1 118/1 185/1 

HD 000/1 001/1 001/1 015/1 011/1 118/1 183/1 181/1 180/1 115/1 110/1 101/1 **** 181/1 101/1 

ML 154/1 184/1 110/1 111/1 158/1 110/1 181/1 110/1 110/1 111/1 113/1 110/1 110/1 **** 118/1 

QJ 155/1 181/1 180/1 181/1 101/1 108/1 101/1 180/1 180/1 181/1 183/1 181/1 181/1 114/1 **** 

- - - - - - - - - - - - - - - - 

GJ **** 118/1 115/1 100/1 181/1 013/1 110/1 103/1 000/1 103/1 103/1 103/1 103/1 103/1 000/1 



 

 GJ BZ NJ SK AR HK HR AA DL PL VJ MD HD ML QJ جمعیت

BZ - **** 118/1 108/1 114/1 015/1 000/1 111/1 030/1 180/1 110/1 115/1 118/1 101/1 001/1 

NJ - - **** 115/1 108/1 000/1 001/1 185/1 110/1 180/1 184/1 181/1 185/1 181/1 183/1 

SK - - - **** 108/1 111/1 185/1 181/1 183/1 114/1 110/1 111/1 181/1 101/1 113/1 

AR - - - - **** 143/1 001/1 185/1 111/1 180/1 118/1 108/1 105/1 101/1 113/1 

HK - - - - - **** 181/1 103/1 013/1 011/1 011/1 118/1 183/1 183/1 010/1 

HR - - - - - - **** 105/1 010/1 014/1 013/1 015/1 018/1 181/1 014/1 

AA - - - - - - - **** 115/1 114/1 111/1 113/1 110/1 118/1 001/1 

DL - - - - - - - - **** 114/1 181/1 110/1 113/1 180/1 118/1 

PL - - - - - - - - - **** 111/1 111/1 114/1 110/1 113/1 

VJ - - - - - - - - - - **** 108/1 101/1 180/1 001/1 

MD - - - - - - - - - - - **** 003/1 001/1 018/1 

HD - - - - - - - - - - - - **** 101/1 104/1 

ML - - - - - - - - - - - - - **** 104/1 

QJ - - - - - - - - - - - - - - **** 
 آغازگرهایبر اساس ژنتیکی فواصل ISSR آغازگرهایبر اساس  ،محور قطری یدر بالا IRAP  و بر اساس نشانگرهای پایین محور قطری درSCoT  اندنشان داده شدهدر بخش پایین جدول. 
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نگاری ژنتیکی برآوردشده از انگشت هفاصل 5در جدول 
ها ارائه شده است. بر اساس این بین جمعیت SCoTژنتیکی 
های ها برای جمعیتژنتیکی جمعیت هفاصلها کمترین داده

های ( و بیشترین آن برای جمعیت135/1نوو و سورکیو )
(. همچنین 5( ثبت شد )جدول 018/1هورامان و حیدریه )

 هفاصلجغرافیایی و  هفاصلنتایج آزمون مانتل همبستگی بین 
دار نشان نداد را معنی SCoTژنتیکی مبتنی بر هر نشانگر 

(rSCoT =008/1- 15/1؛ <P.) 
 05منظور ترسیم روابط ژنتیکی ها بهبندی جمعیتخوشه

ژنتیکی نی و الگوریتم  هفاصلاساس جمعیت مورد مطالعه بر
UPGMA های مبتنی بر دادهSCoTهای مورد ، جمعیت

های گرژال، قلاجی، مطالعه را در شش گروه شامل جمعیت
های جداگانه، تنهایی در خوشهزر و نوو هریک بهبانه
های سورکیو، هورامان و احمدآباد در خوشه چهار، عیتجم

پالنگان، ویونان، حیدریه، ملینه  ،خول، دلهای هوارهجمعیت
تنهایی در و میاندار در خوشه پنج و جمعیت آرمرده به

 (.4خوشه شش تفکیک کرد )شکل 

 

 
  UPGMAبر اساس الگوریتم  P. atlanticaجمعیت  51ای خوشه هتجزیدندروگرام حاصل از  -4شکل 

 SCoTنگاری نشانگر مبتنی بر انگشت

 
 بحث

امروزه نشانگرهای مولکولی متعددی برای برآورد تنوع 
های گیاهی در دسترس های طبیعی گونهژنتیکی جمعیت

 که برای یافتن بهترین آنها برای دستیابیطوریبه ،هستند
آسانی مقایسه کرد را بهآنها توان هدف مدنظر میبه

2010) ,.et al(Biswase ترین این . انتخاب مناسب

هدف مطالعه، فرم زادآوری گونه مورد مطالعه و  به هاتکنیک
کارگیری این نشانگرها و هساختار ژنتیکی آن، سهولت ب

قابلیت آنها در آشکارسازی تنوع ژنتیکی بستگی دارد 
1996) ,.et al(Vogel عه از سه نشانگر . در این مطال
برای بررسی تنوع ژنتیکی  SCoTو  ISSR ،IRAPمولکولی 

های از جنگل P. atlantica جمعیت 05درون و بین 
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 زاگرس استفاده شد.
ها و سطح چندشکلی آشکارشده میان ژنوتیپ

 ISSR (11/10های مورد مطالعه توسط نشانگرهای جمعیت
درصدSCoT (11/14  )درصد( و  01/04) IRAPدرصد(، 
آغازگر  05شده، در میان آغازگرهای اولیه ارزیابیبالا بود. 

ISSR ،01  آغازگرIRAP  آغازگر  03وSCoT  در مجموع
 1/88)نوار  401 ،نوار تولید کردند که از این تعداد 415

بالای نسبتاً تنوع ژنتیکی  درصد( چندشکل بودند که بیانگر
طور مشابه در به پلاسم مورد مطالعه است.موجود در ژرم

 Pistacia (et (Iranjoهای ای از ژنوتیپپلاسم مجموعهژرم

., 2009et al ; Salehi Shanjani6201 ,.al  و دیگر
 Crataegeus pontica (Rahmani همانندهای چوبی گونه

., 2015)et al  وQuercus libani  ,.et al(Alikhani 

با استفاده از نشانگرهای مولکولی بارز تنوع ژنتیکی  (2014
 بالایی گزارش شده است. 

، ISSRبرآوردشده برای نشانگرهای  PICمیانگین مقدار 
IRAP  وSCoT بود 10/1و  11/1، 18/1ترتیب برابر با به 
های شاخو میانگین مقدار عددی آماره. (1)جدول 

 ISSRگرهای در آغازدر سطح جمعیت  (I)اطلاعات شانون 
(I =11/1 بیشتر از این مقدار در آغازگرهای )IRAP (I =
 (h)و شاخو تنوع ژنی نی SCoT (I =11/1 )( و 11/1

( بیشتر از این مقدار در h =15/1) IRAPدر آغازگرهای 
بود SCoT (h =11/1 )( و h =11/1) ISSRآغازگرهای 
(. همچنین مشخو شد که سهم بیشتر تنوع ژنتیکی 3)جدول 
های داخل ناشی از تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ ،آشکارشده
 50و  11، 03ترتیب جمعیتی( بود )بهها )تنوع درونجمعیت

در همخوانی با این (. SCoTو  ISSR ،IRAPدرصد برای 
در مطالعه تنوع ژنتیکی ( 1110همکاران ) و Iranjoها، یافته

غرب در  Pistaciaجنس های پلاسم گونهای از ژرممجموعه
درصد از تنوع ژنتیکی کل  50ایران مشاهده کردند که 
پلاسم، ناشی از تنوع ژنتیکی درون آشکارشده در این ژرم

 Salehiهمچنین در مطالعه دیگری که توسط  هاست.جمعیت

Shanjani ( 1111و همکاران ) بر روی ارزیابی تنوع
با  Pistaciaهای مختلف جنس اکوتیپ ژنتیکی درون و بین

، گزارش شده است که انجام شد AFLPاستفاده از آغازگر 
سهم بیشتر تنوع ژنتیکی ناشی از تنوع ژنتیکی درون 

 04در مقابل ها درون جمعیتدرصد  10هاست )جمعیت
های مشابهی در دیگر یافتهها(. درصد تنوع بین جمعیت

 Calamus thwaitesii (1/11های چوبی ازجمله گونه
درصد تنوع  8/01جمعیتی در مقابل بینتنوع ژنتیکی  درصد

 Sreekumar& مشاهده شد ) (جمعیتیژنتیکی درون

Renuka, 2006 .)گونه طور مشابه، دربه Crataegeus 

pontica  بر اساس نشانگرSCoT 18 تنوع ژنتیکی  درصد
 جمعیتیدرصد تنوع ژنتیکی درون 01جمعیتی در مقابل بین

 در گونه و(  et alRahmani ,.2015مشاهده شد )
macrostachys Geonoma  صفر درصد تنوع ژنتیکی

 جمعیتیدرصد تنوع ژنتیکی درون 011جمعیتی در مقابل بین
بودن واگرایی ضعیف (. 2007et alRoncal ,.گزارش شد )

بودن جریان دلیل حاکمند بهاتوها میژنتیکی میان جمعیت
ای تکاملی در هن یکی از مهمترین عاملاعنوژنی مطلوب، به

لحاظ به ها راافشان که جمعیتهای گیاهی بادگردهگونه
 .(Bohonak, 1999)کند، باشد هم نزدیک میبه ژنتیکی

که میزان تمایز ژنتیکی  شدهمچنین در این مطالعه مشخو 
 ISSR های مورد مطالعه بنه بر اساس سه نشانگرجمعیت
(18/1 ،)IRAP (13/1 و )SCoT (11/1)  است.ملایم 

و  IRAPmN  =01/0؛ ISSRmN  =43/0جریان ژنی )
SCoTmN  =05/0 با استفاده از آماره )STΦ  بیانگر تبادل

 (.4)جدول  ها با هم استها میان جمعیتمطلوب ژن
های این مطالعه در فاصله جغرافیایی میان جمعیت ینزدیک

یکی  دتوانمی ،افشانیکنار بادخیزبودن منطقه در فصل گرده
گیری این مقدار بالای جریان ژنی های مهم در شکلاز عامل
 بر اساس این برآوردها، . et al(Ding., (2008باشد 

از هم  بنههای از تداوم واگرایی جمعیتژنی مهاجرت 
رانش ژنتیکی اگرچه . (Wright, 1951)کند جلوگیری می

 لدلیبهجریان ژنی بودن ضعیفناشی از موانع جغرافیایی و 
اصلی  هایعاملگرده  هدانمحدودیت جابجایی بذر و 

دلیل به ، اماها هستندکننده تمایز ژنتیکی بین جمعیتتقویت
افشان بودن این گونه و بادخیز بودن گستره بادگرده



 013                                                                                           1 ، شماره11اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

جمعیت بنه  05جدایی جغرافیایی جغرافیایی مورد مطالعه، 
)P. atlantica(  نتوانسته است مانع جریان ژنی گسترده

نتایج نشان داد  شود.بمیان آنها ناشی از جابجایی دانه گرده 
، ISSRنگاری فاصله ژنتیکی مبتنی بر انگشتبین  هرابطکه 

IRAP  وSCoT دار معنی آنهاجغرافیایی  ها با فاصلهجمعیت
طق های برگرفته از مناجمعیتاغلب که طوریبه .نیست

طور به .اندبندی شدهکنار هم خوشه مختلف در
و همکاران  Iranjoو ( 1103و همکاران )  Thriveniمشابه
یکی همبستگی بین تنوع ژنتمشاهده کردند که نیز ( 1110)

دار معنیجغرافیایی آنها های مورد مطالعه و منشأ جمعیت
 و Salehi Shanjani بر اساس گزارش ،در مقابل .نبود

ترتیب به( 1100و همکاران ) rero De( و1101همکاران )
همبستگی بین  fricanaa Cordia و Fagus orientalisدر 
جغرافیایی  فاصله و مورد مطالعه هایژنتیکی جمعیت فاصله
 .بوددار معنیاما  ،ضعیفبا هم آنها 
گیری از انواع مختلف نشانگرهای دارای سازوکار بهره

توارث مختلف، تأثیرپذیر از عوامل تکاملی گوناگون و 
تواند دارای مناطق هدف مختلف برای تکثیر در ژنوم، می

اعتمادتر و بهتر از تنوع ژنتیکی تر، قابلتصویری جامع
Fortini )کند های مختلف در این قبیل مطالعات نمایان گونه

2009 .,et al) .های برآورد دقیق از تنوع ژنتیکی گونه
ها کوچک و کمیاب های دارای جمعیتویوه گونهگیاهی به

 تهایضرورهای پرتنش یکی از در حال تکامل در محیط
هاست پلاسم این گونهبرای حفاظت از ژرمثر ؤمریزی برنامه

2015) ,.et al(Bihamta  . این مطالعه که در آن از سه
نشانگر مولکولی مختلف استفاده شد، تنوع ژنتیکی بالایی را 

ها و تنوع ژنتیکی متوسطی را های داخل جمعیتبین ژنوتیپ
ها نشان داد. جمعیتدر درون های مختلف بین ژنوتیپ

های نسبتاً بنابراین، شناسایی و حفاظت از این چنین جمعیت
های در جنگل P. atlanticaیکی( لحاظ ژنتواگرای )به

زاگرس در رویکردهای حفاظتی این گونه از اهمیت بسیار 
ها و حفظ برخوردار است. تداوم بقای جمعیت بالایی

های این تکاملی ژنوتیپظرفیت گیری پیوستگی در شکل
آیند شمار میبه های حفاظتی آنصلی برنامهاگونه از اهداف 

Sun, 1999) &(Wong  .ریزی برای اقدام برنامه بر علاوه
گیری از بهرهحفاظت در محل، برای و در زمان مناسب ثر ؤم

ایجاد )حفاظت خارج از محل  کارآمد برای رویکردهای
 .ضروریست( در این گونه پلاسمهای ژرمکتابخانه
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Abstract 
     This study was conducted to investigate intra- and inter-population genetic diversity of 15 

populations of Pistacia atlantica from Zagros forests, represented by 181 genotypes, using 15, 

12 and 13 primers based on three molecular marker including inter simple sequence repeats 

(ISSR), inter retrotransposal amplified polymorphism (IRAP) and start codon targeted (SCoT) 

markers, respectively. ISSR, IRAP and SCoT primers produced a total of 186, 143 and 136 

bands, of which 162 (87.0%), 130 (90.9%) and 120 (88.0%) showed polymorphisom, 

respectively. Results showed that all marker systems revealed relatively high genetic variation 

at population level (hISSR = 0.22, PPLISSR = 61.92%; hIRAP = 0.25, PPLIRAP = 74.19%; hSCoT = 

0.20, PPLSCoT = 64.09%). According to ISSR, IRAP and SCoT based genetic differentiation 

coefficient (ΦST; 0.28, 0.23, and 0.22, respectively), a higher level of genetic variation was 

recorded within populations than that of among populations, that could be due to wind-based 

extensive gene flow among the populations. UPGMA cluster analysis based on three used 

molecular systems, devided the studied populations into distinct clusters. According to Mantel 

test, no significant correlation was recorded between genetic and geographic distances of the 

populations. 
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