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چکیده 
Rhus coriaria(سماق L.( و دارد پراکنش ویژه ایران هرانه و آسیاي شرقی باست که در مناطق مدیتهاي جنگلیهدرختچازجمله

ژنتیکیتنوعمطالعهمنظوربهریزماهوارهدر این پژوهش، از نشانگرهاي بین . باشدمیداراي کاربردهاي مختلف دارویی و صنعتی
شد.استفادهشرقی)ربی وغاي آذربایجانهن(استاکشورغربشمالطبیعی واقع درپنج رویشگاهي شده ازآوري سماق جمعهاژنوتیپ

اري نگانگشتISSRآغازگر 18ازاستفادهباآنهاژنومیDNAبعدو انتخابتصادفیصورت بهنمونه15جمعیتهرمنظور ازبدین
ینبژنتیکیتنوعسهمکهطوريبه، داردوجودسماقمطالعهموردي هاژنوتیپمیانمطلوبی درژنتیکیتنوعکهدادنشاننتایج.شد

-آغبرازيهاجمعیت) بین18/14(ژنتیکیفاصله. کمترینبود)2/20(جمعیتیداخلژنتیکیتنوعسهمازبیشتر%)8/79(جمعیتی
بر .شدمشاهده ارسبارن-نیرو ارومیه- کچلهيها) بین جمعیت08/31(ژنتیکیفاصلهبیشترینوارسباران-نیرو) .(آ.شورانده

ي هاجمعیتوهگرویکدرارسباران-نیروهوراند-آغبرازجمعیتدو،ي مورد مطالعههادي ژنوتیپبنهگرونتایج حاصل از اساس 
، با ISSRدي افراد با استفاده از نشانگر بنهنتایج این مطالعه نشان داد که گرو.گرفتندقراراي مجزاییههدیگر در گرويهارویشگاه

پلاسم سماق نه تنها در ارزیابی تنوع ژنتیکی ژرمثري ؤمرتصوبهتوانند میISSRگرهاي نشانتوزیع جغرافیایی آنها مطابقت دارد. 
د.نروکاربها یا افراد شناخته شده و یا ناشناخته سماق ههارتباط ژنتیکی میان نمونشناساییبلکه در 

ISSRمولکولینشانگرسماق، تنوع ژنتیکی، تجزیه واریانس مولکولی، اي کلیدي:ههواژ

مقدمه
گونه موجود در 250یکی از )Rhus coriaria(سماق 

Rawashdehباشد (میAnacardiaceaeخانواده  et al.,

وکركازمرکب، پوشیدهيهابرگسماق داراي). 2009
پهنهجهانسماق درجغرافیاییاست. پراکندگیداردندانه

دربرراافغانستانایران و، مدیترانهتاقناريجزایرازوسیعی
البرزوزاگرسمناطق کوهستانیدرایراندروگرفته

Ahmadian Atariروید (می et al., نه تنها). این گیاه2008
جلوگیري از فرسایش خاکی برايعنوان گیاه پوششی به

عنوان بهبلکه در طب سنتی نیز از آن،شودمیکشت و کار
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مشکلات ده دردهاي شکمی، اسهال، خونریزي و دهنتسکین
Rawashdeh(شودپوستی استفاده می et al., ). از 2009

عنوان بهترکیه و سایر کشورهاي عربیایران، سماق در 
ري تنوع زیستی گیاندازهشود.چاشنی غذا نیز استفاده می

،استهامهم براي ارزیابی اکوسیستميفاکتور
داراي پایداري تریی با تنوع زیستی بالاهااکوسیستم

ویزانمدقیقژیکی و تولید بیشتري هستند. ارزیابیاکولو
خطرمعرضدرونادرهايگونهدرژنتیکیتنوعپراکنش

ازژنتیکیمنابعازو استفادهحفاظتراهبردتدوینمنظوربه
,Hamrick & Godt(باشدمیبرخوردارايویژهاهمیت

اطلاعات مفیدي در مورد 1نشانگرهاي مولکولی). 1996
فراهمهاو توزیع اختلاف ژنتیکی درون و بین جمعیتیزانم

Belletti(کنندمی et al., يعنوان ابزاربهتوانندمی) و2008
هاضروري در توصیف و کمی کردن تنوع ژنتیکی جمعیت

,Avise(قرار گیرنداستفاده مورد  از میان ).1994
ي ها(نواحی بین توالیISSR2نشانگر نشانگرهاي مولکولی، 

دربارهبه دانش قبلیRAPD3تکراري ساده) شبیه نشانگر 
و اردنیاز ندیي طراحی آغازگرهاي خاصهاشژنوم و رو

اري افراد نگتانگشبرايآغازگرهاي منفرد تعدادياز در آن
این تکنیک سریع بودن،ازجمله مزایاي .شوداستفاده می

Zietkiewiczباشد (میتکرارپذیري بالا و هزینه پایین آن

et al., 1994; Reddy et al., ISSR). نشانگر 2002

آمیز در مطالعات تنوع ژنتیکی و گسترده و موفقیتصورت به
اي گیاهی ههبیولوژي تکاملی در محدوده وسیعی از گون

Reddy(دارویی و غیره استفاده شده است،زراعی et al.,

ي داراکه است اي مهم دارویی ههگونجمله ازسماق .)2002
زمانی ايههدر دورتدریج بهوبودهپراکنش محدودي

در زمینه استفاده از است.از سطح آن کاسته شدهمختلف
این گونه در نشانگرهاي مولکولی در بررسی تنوع ژنتیکی 

این در حالی است که.داردوجود محدوديهايگزارش
ماننداي جنگلی ههبی ژنتیکی سایر گوناارزیاز هاییگزارش

Koohi Dehkordiتون (زی et al., درمنه و)2006
1 . Molecular Markers
2 . Inter Simple Sequence Repeat
3 . Random Amplified Polymorphic DNA

)Rawashdeh, وسیله نشانگرهاي مولکولی وجود به)2011
)، از 2016و همکاران (Shabanianاي در مطالعه.دارد

براي ارزیابی تمایز و تنوع ژنتیکی بین و ISSRنشانگر 
Quercusجمعیت بلوط ایرانی (درون هشت blanti(
پ با شرایط رویشگاهی متفاوت از ژنوتی104متشکل از 

نشان داد نانآنتایج تحقیق کردند.ي ایلام استفاده هالجنگ
درون بهمربوطموجود از کل تنوع ژنتیکی درصد 79که 

هادرصد باقیمانده ناشی از تنوع بین جمعیت21و هاجمعیت
Ghouthي ایران (هادر بررسی تنوع کلکسیون عناب.بود et

al., ي شده از هشت استان آوراي جمعههامل نمون) ش2014
مشخص RAPDو ISSRکشور با استفاده از نشانگرهاي 

که این گیاه در سه استان مازندران، اصفهان و خراسانشد
و استان خراسان جنوبی تقریبا کل داراي تنوع بالایی است

عنوان یک هسته مرکزي تنوع بهتنوع موجود در ایران را
مطالعات کافی در زمینه هايگزارشنبودبهبا توجهدارد.

عنوان یکی از بهسماقسطح تنوع ژنتیکی گونهژنومی و 
اي مهم دارویی، جنگلی و چند منظوره بومی ههگون

، این پژوهش با هدف ارزیابی تنوع ژنتیکی غرب کشورشمال
هاي مختلف سماق بین و درون جمعیتی در جمعیت

شور با استفاده از غرب کشده از شمالآوريجمع
ه است.شدانجام ISSRنشانگرهاي 

هاشمواد و رو
مواد گیاهی

غرب شمالاز جمعیت طبیعی سماق پنجاین تحقیق در 
هوراند در شرقی (آغبرازاز آذربایجانمنطقه 2کشور شامل 

غربی (دره خاناز آذربایجانمنطقه 3ارسباران) و در و نیر
مورد ارومیه) در یه و کچلهارومدر دره نیژ،ارومیهدر 

هوراند در موقعیت طول -ناحیه آغبراز.بررسی قرار گرفتند
50در 38°59'و عرض جغرافیایی47°23'جغرافیایی

یت عدر موقارسباران-کیلومتري شهرستان اهر و ناحیه نیر
در 39°02'و عرض جغرافیایی46°50'طول جغرافیایی

ن واقع شده است. نواحی دره کیلومتري شهرستان خدافری60
کیلومتري شهرستان ارومیه با طول 30خان و دره نیژ در 
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و ناحیه 37°16'و عرض جغرافیایی45°80'جغرافیایی 
یت عترتیب با موقبهکیلومتري شهرستان ارومیه80کچله در 

قرار تاس37°12'و عرض جغرافیایی 44°52'طول
اي ههاي جوان درختچههشاخاي برگی از سرههاند. نمونیافته

ز ا1394سالسماق با ظاهر سالم در اواخر خرداد ماه 
پایه در هر منطقه انجام 15بررسی و با انتخاب موردمناطق 

انین برداري طبق الگوي خاص و با رعایت قونمونهشد.
متر) 15درخت (5در حدودله برداري و آماري با فاصنمونه

و تعیین تنوع ژنتیکی DNAاج استخربرايانجام شد. سپس 
ي شده از آوري جمعها، برگISSRي مولکولی هابا نشانگر

نیوم و در داخل تانک ازت مایع یآلومفویلهر پایه در داخل 
تا مرحله و شدقرار داده شده و به آزمایشگاه منتقل

نگهداري شدند.- C80 °در دماي DNAاستخراج 

ارينگژنومی و انگشتDNAاستخراج 
اي برگی با استفاده از ازت مایع در ظروف چینی ههنمون

ي پودر هابرگژنومی از DNAسپس استخراج خرد شدند،
DNA)DBIOZOLشده با استفاده از کیت استخراج 

genomic DNA extracyion Regent کمیت وشد) انجام .
وسیله الکتروفورز افقی با استفاده از ژل بهDNAکیفیت 
.تعیین شددرصد1آگارز 

آغازگر 18از افراد )Genotypingتعیین ژنوتیپ (براي
ISSR واکنش .استفاده شد) 1(جدولPCR براي

میکرولیتري شامل 23آغازگرهاي مورد بررسی در حجم 
بافر میکرولیتر 2، (یک میکرولیتر)ژنومیDNAنانوگرم 20

10Xب دو بار تقطیر، آ)DDW( ،9/0 کلرید میکرولیتر
با dNTPsمیکرولیتر5/0،مولارمیلی25با غلظت یممنیز

Taqمیکرولیتر آنزیم 28/0، مولارمیلی10غلظت  DNA

polymerase و یک میکرولیتر از هریک از یک واحد
چرخه حرارتی بود.میکرومولار100با غلظت آغازگرها 

PCRشاملترتیب بهC°94چرخه در35دقیقه، 4مدت به
C°94دماي اتصال آغازگر به رشته الگو ثانیه،30مدت به

C°72ثانیه، 45مدت بهبه ترکیب آغازگر)با توجه(متغیر 
. بوددقیقه10مدت بهC°72بسط نهایی دردقیقه،2مدت به

8/1بر روي ژل آگارز PCRاي ههپس از تکثیر، فراورد
پس از پایان ه وشدتفکیک ولت 80در ولتاژ و درصد

برداري از ژل انجام شد.عکسالکتروفورز

اههوتحلیل دادتجزیه
(عدم وجود رت صفرصوبهي موجودامتیازدهی نوارها

افزار (وجود نوار) انجام شد. با استفاده از نرمنوار) و یک
PopGen Version 1.32)Yeh et al., تعداد و )1999

)، شاخص Hدرصد نشانگرهاي چندشکل، تنوع ژنتیکی نی (
)، Ht)، تنوع ژنتیکی کل (Dنی ()، فاصله ژنتیکیIشانون (

)Hst(ها) و تنوع داخل جمعیتGst(هاتنوع بین جمعیت
:PICمیزان اطلاعات چندشکلی (در ضمن .شدمحاسبه 

Polymorphism Information Contentبراي هر آغازگر (
هاي اي داخل رویشگاهههنمونديبنهگرو. آمددستبهنیز 

اي بر اساس با استفاده از تجزیه خوشهمورد مطالعه
و ضریب ) Minimum evolutionحداقل تکامل (آلگوریتم

MEGAافزاردر نرمP-distanceفاصله 5)Tamura et

al., . شدانجام بار بوت استرپ 1000و ) 2011

نتایج 
مورد استفاده ISSRآغازگر 18تمام در این پژوهش،

-امتیازدهی تکثیر کردند. نمونهبرايالگوي نواردهی مناسبی 

در نشان داده شده است.1اي از الگوي نواردهی در شکل 
کمترین UBC823میان آغازگرهاي مورد بررسی، آغازگر 

بیشترین تعداد نوار UBC810عدد) و آغازگر 3تعداد نوار (
). متوسط تعداد نوار تولید 2عدد) را تکثیر کرد (جدول 15(

عدد بود. در مجموع تعداد ISSR ،9شده توسط آغازگرهاي 
نوار در افراد جمعیت امتیازدهی شد، که از این تعداد، 132
کمترین میزان %) داراي چندشکلی بودند.94نوار (124

UBC809براي آغازگر )PICاطلاعات چندشکلی (

آن براي آغازگر مقدارو بالاترین درصد)92/13(
UBC841)08/32 میزان متوسط.شددرصد) محاسبهPIC

16/30تحقیق این مورد استفاده در ISSRي براي آغازگرها
).2(جدول بوددرصد 
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تحقیق این در مورد استفادهISSRي هاتوالی آغازگر-1جدول 
3به5توالی آغازگر از کد آغازگرشماره3به5توالی آغازگر از کد آغازگرشماره

1UBC809(AG)8G10UBC842(GA)8CTG

2UBC810(GA)8T11UBC854(TC)8RG

3UBC811(GA)8C12UBC856(AC)8YA

4UBC816(GA)8T13UBC857(AC)8YG

5UBC823(TC)8C14UBC864(ATG)6

6UBC826(AC)8C15UBC866(CTC)6

7UBC834(GA)8YT16UBC867(GGC)8

8UBC835(AG)8YC17UBC890VHV (GT)7

9UBC841(GA)8CTC18UBC801(AT)8T

)1kb: نشانگر وزن مولکولی M(نمونه سماق20در UBC857آغازگر نواردهی الگوي -1شکل 

اي ژنی چند شکل در پنج جمعیت سماق ههدرصد جایگا
که بیشترین آن به جمعیت طوريبه)،3متفاوت بود (جدول 

ارسباران و کمترین آن به جمعیت کچله در استان -نیر
و 18/68ترتیب (بهغربی اختصاص داشت آذربایجان

درصد). متوسط بیشینه شاخص تنوع ژنتیکی نی 39/39

3/69درصد و متوسط بیشینه شاخص تنوع شانون 99/49
هاي نی و شانون بیشترین . با توجه به شاخصشدمحاسبه 

-ارسباران و کچله-ي نیرهاتنوع ژنتیکی مربوط به جمعیت
).3باشد (جدول ارومیه می
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در این تحقیقISSRهايآغازگرهریک از بهمربوطPICچندشکل و مقدار شده وتکثیر نوارتعداد -2جدول 

(%)PICمقدار ي چند شکلهاتعداد باندي تولید شدههاتعداد باندآغازگر
UBC8116677/28
UBC8233258/19
UBC8265524/29
UBC835101073/26
UBC8428818/22
UBC8544429/14
UBC8566555/16
UBC8347791/24
UBC841121208/32
UBC8096692/13
UBC810151345/22
UBC8579829/24
UBC867121094/19
UBC8664472/19
UBC8646513/27
UBC8017702/24
UBC8904428/27
UBC8168857/30
132124مجموع
3/78/616/30متوسط

سماقهاي مختلفاي ژنی و شاخص اطلاعات شانون در جمعیتههدرصد جایگا-3جدول 

اي ژنیههجایگاجمعیت
چندشکل (%)

) (%)Iشاخص شانون () (%)Hتنوع ژنی نی (
متوسطبیشینهکمینهمتوسطبیشینهکمینه

61/605/6509/368/143/695/55هوراند-آغبراز
18/686508/2581/1431/6938انارسبار-نیر

55/54692/4987/1981/1424/695/29ارومیه-خان دره سی

21/46795/497/1663/1526/6971/24ارومیه-نیژ دره سی
39/3981/145016/15631/6916/22ارومیه-کچله

94/9399/493/69کل
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ج جمعیت مورد بر اساس ضریب تشابه ژنتیکی نی، پن
مطالعه داراي شباهت ژنتیکی نسبتا بالایی بودند (بین 

). کمترین فاصله 4درصد) (جدول 78/86تا 28/73

هوراند - آغبرازارسباران و جمعیت - ژنتیکی بین جمعیت نیر
-کچلهيهادرصد) و بیشترین فاصله بین جمعیت18/14(

. درصد)08/31مشاهده شد (ارسباران- نیرو ارومیه

آمدهدستبهضرایب تشابه نی (مقادیر بالاي قطر) و فاصله ژنتیکی نی (مقادیر زیر قطر) بین پنج رویشگاه مورد مطالعه -4جدول 
ISSRدهی آغازگرهاي نواراز الگوي 

کچلهنیژ دره سیخان دره سیارسباران-نیرهوراند-آغبرازجمعیت

78/8633/8086/7792/78-هوراند-آغبراز
73/8065/7728/73-18/14ارسباران-نیر

47/8187/80-9/2141/21ارومیه-خان دره سی
47/81-02/2529/2549/20ارومیه-نیژ دره سی

-68/2308/3123/2149/20ارومیه-کچله

هاي سماق با استفاده از الگوریتم ندي جمعیتبگروه
UPGMAهوراند و نیر-زنشان داد که دو جمعیت آغبرا-

گیرند در یک گروه قرار می27/5ارسباران با فاصله ژنتیکی 

). با 2باشد (شکل که بیانگر قرابت ژنتیکی بیشتر آنها می
، جمعیت نیژ دره سی و کچله در یک گروه 2توجه به شکل 

اي قرار گرفتند.و جمعیت خان دره سی در گروه جداگانه

UPGMAبا استفاده از الگوریتم ماق مورد مطالعه با روش مبتنی بر فاصله ژنتیکی نیجمعیت س5دي بنهگرو-2شکل 

افراد مورد مطالعه ،ي مختلفهادي افراد جمعیتبنهگرودر 
داراي دو . گروه اول)3قرار گرفتند (شکل گروه اصلی سهدر

- ارومیه و نیژ دره سی- کچلهايههاز نمونزیرگروه بوده و
از افرادفقط داراي مگروه دوده است.ارومیه تشکیل ش

با دو و گروه سوم باشدمیارومیه- خان دره سیجمعیت
-ارسباران و آغبراز- جمعیت نیراي ههنمونزیرگروه داراي

) PCA(اي اصلیهمؤلفهبهدر تجزیه.)3(شکل استهوراند 
کل را) از تغییرات8/36کمی (درصداول در کلمؤلفه 2

از پراکنش خوب نشانگرها در حکایت د که کننمیتوجیه
میانگین ضریب تنوع ژنی پژوهش، این در . داردسراسر ژنوم 

و میانگین آمد دستبهدرصد 3/33براي سماق،)Htکل (
) و بین Hsیب تنوع ژنی داخل جمعیتی (اضرهریک ازسهم

درصد و 2/20ترتیب به،) در تنوع ژنی کلGstجمعیتی (
مقدار انحراف معیار ).5(جدول شدد درصد برآور80/79
دلیل اختلاف بهاحتمالاهاتنوع ژنی داخل جمعیتي بالا

فراوانی آللی بیشتر در داخل جمعیت باشد. 
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لگوریتم حداقل تکاملبر اساس ااي با استفاده از تجزیه خوشهجمعیت مورد بررسی 5دي افراد بنهگرو-3شکل 
)Minimum evolutionب فاصله ) و ضریP-distance
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مختلف سماقيهاجمعیتدر )Gst(هاتنوع ژنی بین جمعیت) و Hs)، تنوع ژنتیکی داخل جمعیت (Htبرآورد تنوع ژنتیکی کل (-5جدول 
)Rhus coriaria L.(استفاده از نشانگرباایرانیISSR

)Gst(هاتنوع ژنی بین جمعیت)Hs(هاتنوع ژنی داخل جمعیت)Htتنوع ژنی کل (

333/02020/07980/0مقدار پارامتر

-1332/01576/0انحراف معیار

بحث
هاي و پراکنش تنوع ژنتیکی در گونهمیزان ارزیابی دقیق 

منظور حفاظت و استفاده از منابع بهنادر و در معرض خطر
-Gonzalezاي برخوردار است (طبیعی از اهمیت ویژه

Astorga & Castillo-Campos, 2004; Fritsh &

Rieseberg, ). با توجه به رابطه مثبت بین میزان تنوع 1996
ژنتیکی و مقدار وقوع تغییرات تکاملی، رابطه مشابهی بین 
کارایی بهبود ژنتیکی یک جامعه و تنوع ژنتیکی براي صفت 

بنابراین حفظ و نگهداري ذخایر ، مورد نظر وجود دارد
,Rout & Chrungooژنتیکی ضروریست ( 2007;

Bernath, 2002; Abdi & Maddah-Arefi, در ). 2002
ي طبیعی سماق هاتنوع بین و درون جمعیتاین مطالعه 

با استفاده از غرب کشور ي شده از شمالآورجمع
چند شکلی ومورد بررسی قرار گرفتISSRهاينشانگر

در الگوي نواري نشانگرهاي ) 94/93اي (هظقابل ملاح
ISSRاین آمده دردستبهی لدرصد چندشک.مدآدستبه

توسط ) 15/90مطالعه، با میزان چندشکلی گزارش شده (
Hungنشانگر 21براي ) 2008همکاران (وISSR بر روي

Buxus sinica Var parvifoliشش جمعیت شمشاد 

مشابهت دارد.
) توان تمایز PIC(محتواي اطلاعات چندشکلیشاخص

در یک مکان ژنی و هالداد آلرا از طریق تعآغازگرهر 
بینهر چقدر اختلافالبته کند. میتعیینهالفراوانی آل
PICدر یک مکان ژنی کمتر باشد عدد هالفراوانی آل

بزرگتر خواهد بود. مقادیر محتواي اطلاعات چندشکلی 
)PICاست و هرچه عدد بزرگتر باشد غیر) از صفر تا یک مت

کلی براي آن جایگاه در جمعیت بیانگر فراوانی بیشتر چندش

Fabriki Ourangمورد بررسی است ( et al., ). این 2009
دن آوردستبهدر انتخاب نوع نشانگر براي شاخص

چندشکلی کافی، نوع رابطه خویشاوندي و نوع مواد گیاهی 
مورد مطالعه اهمیت زیادي دارد. از آنجایی که آغازگر 

UBC841 ،PICعه نشان دادبیشتري را در این مطال
)08/32=PIC( بنابراین براي بررسی چندشکلی ،

ي سماق مورد مطالعه از توانایی بالاتري نسبت به هاجمعیت
. استسایر آغازگرها برخوردار 

یتنوع ژنتیکی نسبتا مطلوبنشان داد کهنتایج این بررسی
99/49(وجود داردسماقي مورد مطالعههاجمعیتدر بین 

بر اساس شاخص 3/69ص نی و درصد بر اساس شاخ
) حداکثر تنوع 1978(Neiبا توجه به شاخصشانون). 

درصد50برابرژنتیکی قابل محاسبه براي نشانگرهاي غالب 
آمده در این تحقیق، حدود دستبهمقدار بنابراین،باشدمی
درصد) از 50درصد از 99/49درصد (با لحاظ 99/99

تنوع بوده و بیانگرحداکثر تنوع ژنتیکی قابل محاسبه
غرب کشورپلاسم سماق شمالژرمدر بالاژنتیکی بسیار 

است. مطالعات بسیار محدودي با هدف بررسی تنوع ژنتیکی 
،تحقیقیدر اي آن انجام شده است.ههجنس سماق و گون

Huang) شاخص شانون را با استفاده از ) 2008و همکاران
درصد 4/43هاي شمشاد براي جمعیتRAPDنشانگر 
هاي مختلف در مطالعات دیگري نیز جمعیت.کردندگزارش 
Populus cathayanaهاي از گونه Rehd)Lu et al.,

Hao(Cupressus chengiana) و 2006 et al., ) با 2006
ارزیابی شدند و شاخص شانونISSRاستفاده از نشانگر 

.محاسبه شد4/47و 1/33ترتیب به
- نیريهاجمعیتدرن تنوع ژنی بیشتریدر این پژوهش،
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و بیشترین تشابه ژنتیکی بین ارومیه-ارسباران و کچله
.شدمشاهده هوراند-آغبرازو ارسباران-نیري هاجمعیت

، این دو جمعیت در یک بالادلیل همین تشابه ژنتیکی به
وشدهذکريهاجمعیتژنتیکی بینتشابهگروه قرار گرفتند. 

بودننزدیکازناشیتواندمیگروه یکدرآنهاگرفتنقرار
وژنتیکیيهاقرابتیکسان،مبدأ جغرافیاییپیدایش،زمان

ویکدیگرازهاجمعیتاشتقاقي احتمالی،هاخویشاوندي
,Hartl & Clarckاجداد مشترك باشد (داشتن 1994 .(

-نیروارومیه- کچلهجمعیتبینژنتیکیفاصلهبیشترین 
جغرافیایی فاصلهنظرازرویشگاهدواین، شددیدهارسباران

در حقیقت.دارندیکدیگراز)کیلومتر500(زیادينسبتاً
کاهش رااههرویشگااینبینژنجریانموانع اکولوژیکی

کمتر جمعیتدوبینژنیتبادلهرچهعبارتیبه،دهدمی
اي جداگانهتکاملیمسیرزمانمروربهجمعیتدوآنباشد،

اینتجمعو باشدهدوریکدیگرازوکردخواهندطیرا
بوجود گونه جدیديتکامل،طیدرجمعیتیبینيهاتفاوت

,Hartl & Clarck(آیدمی نتایج این تحقیق نشان ).1994
ي هاتنوع ژنتیکی موجود در جمعیتقسمت اعظمداد که 

غرب کشور، مرتبط با تنوع ژنتیکی بین سماق شمال
پنجبینژنتیکیبنابراین تفاوت،باشدمیي سماقهاجمعیت
هاجمعیتداخلژنتیکیاز تفاوتبیشترمطالعهموردجمعیت

یکازاشتقاقازناشیتواندمیموضوع اینعلتباشد.می
ومتفاوتی اقلیمشرایطدرادامه حیاتبعدومتفاوتنیاي

فوقعاملدو یا سه هریاوهابین جمعیتژنجریان کم
Hamrick(باشد et al., تنوع بینمقدارچند). هر1979

جمعیتی برآوردداخلتنوعازبیشترمطالعهایندرجمعیتی
در سالهايجنگلیمنابعتخریبتشدیدبهتوجهبااماشد،
ژنتیکی به اینحفاظتلحاظازبیشتريتوجهبایداخیر

تنوع ژنتیکیاززمانمروربهتاداشتمبذولهاجمعیت
طبیعیيهاجمعیتژنتیکیکلتنوعازآنتبعبهوآنهااخلد

از دستنشود. زیراکاستهغرب کشورشمالناحیهدرسماق
وانایی گونهتکاهشبهمنجرتواندمیژنتیکیتنوعدادن

طول زماندرهاتغییر جمعیتومحیطیتغییراتبهنسبت
,Ellstrand & Elamشود ( 1993; Reed & Frankham,

و هاپژوهش بین توزیع جغرافیایی ژنوتیپاین در ).2003
اي مطابقت وجود دارد و بندي حاصل از تجزیه خوشهگروه

تواند بیانگر مقدار کم تنوع ژنتیکی داخل جمعیتی میاین امر
ي یک جمعیت در یک هاباشد که منجر به قرارگیري ژنوتیپ

منطقه شده است.
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Abstract
Sumac (Rhus coriaria L.) as a forest shrub has been dispersed in Mediterranean and Eastern

Asia specially Iran and has several medicinal and industrial applications. In this research, inter-
microsatellites markers were used to study genetic diversity of sumac genotypes collected from
five natural habitats located in North West of Iran (West and East Azerbaijan provinces).
Fifteen samples were select randomly from each population and genomic DNA was
fingerprinted by 18 ISSR markers. Results revealed existence of suitable genetic variation
among the studied sumac genotypes and portion of inter population (79.8%) variation were
higher than intra population (20.2%) variation. Minimum value of genetic distance (14.18) was
observed between Aghberaz-Horand (East Azerbaijan province) and Nir-Arasbaran (East
Azerbaijan province) populations and the maximum one (31.08) was observed between
Kachelleh-Urmia (West Azerbaijan) and Nir-Arasbaran populations. According to classification
of genotypes based on molecular data, Aghberaz-Horand and Nir-Arasbaran populations located
in the same group and populations from other habits located in distinguished groups.
Classification of genotypes via ISSR markers was in agreement with their geographical
distributions. ISSR markers could be effectively applicable in genetic evaluation of sumac
germplasm and also in identification of genetic relatedness among known and unknown sumac
samples.

Key words: Genetic diversity, ISSR molecular markers, molecular analysis of variance,
Sumac.


