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 چكيده
لحـاظ اكولـوژيكي و   اي به  هاي ايران بوده و اهميت ويژه يكي از درختان مهم جنگل) Fagus orientalis Lipsky(گونه راش 

اغلـب بـه صـورت گروهـي مـشاهده          ) هاي چنگالي   مثل تنه (هاي راش، درختاني با مورفولوژي خاص تنه          در توده . اقتصادي دارد 
هدف از انجام اين پژوهش     . باشد  هاي طبيعي و ساختار فاميلي مي       ويژه بذر در توده     شوند كه علت آن انتشار محدود گرده و به          مي

فـرم   و خـوش ) چنگـالي ( درخـت بـدفرم   68در كـل  . ه بين گوناگوني مورفولوژيكي تنه و تنوع ژنتيكي اسـت    بررسي وجود رابط  
.  لوكـوس آنزيمـي مطالعـه گرديـد        16از يك توده راش در جنگلهاي خزري ايران با استفاده از الكتروفـورز ژل نـشاسته                 ) ميانرو(

اوت مهمي از نظر ميانگين تعداد آلل در لوكـوس، تعـداد آلـل بـا                فرم تف   مقايسه عاملهاي تنوع ژنتيكي بين درختان بدفرم و خوش        
بـا ايـن وجـود، در گـروه         .  انتظار را نشان نـداد      در لوكوس، تعداد مؤثر آلل، انديكس شانون، هتروزيگوزيتي مورد        % 95≥فراواني  

رفت، ميـزان     گونه كه انتظار مي    همان. درختان بدفرم آلل خصوصي مشاهده گرديد كه براي فرايندهاي سازگاري آينده اهميت دارد            
فرم درختان راش نشان      نبودن تمايز ژنتيكي آشكار بين گروهاي بدفرم و خوش        . دگرلقاحي براي تمام درختان بررسي شده بالا بود       

مشاهده آلـل خـصوصي در      . دهد كه كاربرد نتايج ماركرهاي آنزيمي در تمايز ويژگيهاي سازگاري بايستي با احتياط دنبال شود                مي
 .  نمايد گروه درختان بدفرم ما را به ادامه تحقيق بر روي اين موضوع با ساير ماركرها ترغيب مي

 

 .هاي خزري، چنگالي شدن، راش،  ماركرهاي آنزيمي تنوع ژنتيكي، جنگل: هاي كليدي واژه

 

 مقدمه
 اطـلاق  محوري به درخت، يك در "چنگال" اصطلاح

ه تقسيم شده و اين     انداز ر هم محو چند يا دو به كه شود مي
چنگالها روي  . كنند  هاي حاده ايجاد      چند محور با هم زاويه    

ها در زمانهاي مختلفـي از زنـدگي يـك            تنه يا روي شاخه   

ايجاد چنگال بر روي تنـه      . توانند تشكيل شوند    درخت مي 
 درخت شده و طول تنـه       شدن  فرم  بدنقصي است كه باعث     

 ).Drénou, 2000(دهد  ميرا كاهش 
هاي راش، درختاني با مورفولـوژي        كه در توده   اييآنج از

اغلب به صورت گروهـي     ) هاي چنگالي   مثل تنه (خاص تنه   
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تـوارثي   شـدن    فرم  رسد ويژگي بد   شوند بنظر مي    مشاهده مي 
پذيري   شناخت پديده چنگالي شدن در راش و وراثت       . باشد
شـته و   ي مصنوعي  و طبيعي  اهميت دا       ها    توده  در هر دو   آن

از آن  ي طبيعي   ها    در توده چنگالي شدن   نتيكي بودن   مطالعه ژ 
تواند بر روي مـديريت  و عمليـات           مي  كه مهم است جهت  

  .ثير بگذاردأي طبيعي تها  پرورشي توده
 ي مهم ـ برانگيـز و     بحـث  بـسيار چنگالي شدن از مباحث     

پيـدايش پديـده    . نيازمند مطالعه كاوشـگرانه اسـت      كهاست  
تـوان بـه      سياري است كه مـي    چنگالي شدن متأثر از عوامل ب     

ويژگيهاي خود گونه، مديريت ناصحيح و تغييرات ناگهـاني         
هاي شديد، سرماهاي     در محيط پيرامون درخت مثل خشكي     

 ,.Nicolini et al(حاد يا طوفان و حمله حشرات نسبت داد 

شـدن تنـه راش       فـرم   اند كـه بـد     مطالعات نشان داده  ). 2001
يدگي جوانه به يـژه در دوره       د ارتباط مستقيمي با توان آسيب    

ــالي دارد  ــه از  ). Miller, 1953(نه ــكوفايي جوان ــان ش زم
هاي فنوتيپي است كـه رابطـه زيـادي بـا سـازگاري               ويژگي

 & Billington(پذيري بـالايي دارد   درخت داشته و توارث

Pelham, 1991؛ Howe et al., 2000 ؛ Wuehlisch et al., 

دين آزمـون اسـتاني در   نتايج چن ـ). Kramer, 2005 ؛ 1995
راش اروپا نشان داده اسـت كـه زمـان شـكوفايي جوانـه و               

مـاني،    بنابراين خطر آسيب سرمازدگي ديررس بهاره بر زنده       
به طوري كـه بنظـر      . رشد و از همه مهمتر فرم تنه تأثير دارد        

ها عامل حفاظتي خوبي در       رسد تأخير در باز شدن جوانه      مي
 Jazbec(بهاره ديررس باشـد  زدگي  برابر آسيب ناشي از يخ

et al., 2007(. 
كاربرد ماركرهاي مولكولي نقش مهمي در بررسـي تنـوع       

هـا اشـكال مختلـف        آلـوزيم . ژنتيكي موجـودات زنـده دارد     
هاي مختلف يك لوكوس بـه        آنزيمي هستند كه به وسيله آلل     

عنـوان نـشانگرهاي ژنتيكـي قابـل اسـتفاده           رمز درآمده و بـه    

ناگوني آلوزيمي كه ناشي از تغييرات در       بررسي گو . باشند  مي
هـاي   باشـد از روش  ن مـي ئي رمزكننده پـروت DNAهاي   توالي

 ,Tanksely(شناسـي جوامـع گياهيـست     متداول در زيـست 

كاربرد الكتروفورز ژل ). Wendel & Weeden, 1989؛ 1983
ــشاسته  ــستوشيميايي  )Smithies, 1955(ن ــازي هي ، ظاهرس

و مطالعـات  ) Hunter & Markert, 1957(ها روي ژل  آنزيم
ــيك  ) 1966 (Hubby و Lewontin، )Harris) 1966كلاســ

تحول عظيمي در شـناخت فراينـدهاي تكامـل ايجـاد نمـود             
)Wang & Szmidt, 2001 .(    امروزه هنـوز هـم نـشانگرهاي

 براي پاسخ به سؤالات ها بهترين ابزاريكي ازايزوزيمي اغلب 
شـوند     شناخته مي  موجود در ژنتيك حفاظت درختان جنگلي     

)Young et al., 2000.(  ها با اشاره به رابطـه   برخي پژوهش
 و شـرايط    برخـي آنزيمهـا   هـاي آللـي       وانيابين گوناگوني فر  

كننـد   ها تأكيد مـي  محيطي، به نقش احتمالي سازگاري آن آلل   
)Thièbaut et al., 1982 ؛Comps et al., 1990, 1991 ؛

Gömöry et al., 1992 ؛Belleti & Lanteri, 1996 .(   اولـين
 ژنتيكــي پراكــسيدازها و گلوتامــات تنــوعمطالعــه در مــورد 

  و همكاران  Thiébautآمينازها به وسيله      ترانس-اكسالواستات
 بر روي يك گروه از جوامع راش در فرانـسه انجـام             )1982(

نتـايج فـوق كـه حـاكي از وجـود رابطـه بـين فراوانـي          . شد
 آزمـايش   بـا  رطوبت هوا بـود      هاي پراكسيداز و دما و      آلوزيم

) Thiébaut) 1984 و   Felberديگري با جوامع بيشتر توسـط       
با مطالعه جوامع   ) 1989 و   Müller-Starck) 1985 .يد شد يتأ

ديــده و ظــاهراً ســالم راش در آلمــان نــشان داد كــه  آســيب
 بيـشتر از درختـان      ،هتروزيگوزسيتي درختان بردبار به تـنش     

  .حساس است
 آنزيمها در فيزيولوژي و سازگاري گياه و با توجه به نقش

نيز وجود شواهد بسيار كه حاكي از متفاوت بودن پاسـخهاي           
هـدف از   . آلوزيمي گياهان مقاوم و حـساس بـه تنـشهاست         
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 10انجام اين تحقيق اين است كه بـا بررسـي تنـوع ژنتيكـي               
فـرم جمعيـت خيـرود در         فـرم و خـوش      آنزيم در درختان بد   

سطح دريا، امكان استفاده از نـشانگرهاي        متر از    1200ارتفاع  
 .ايزوزيمي ژني در تمايز فرم درخت مطالعه گردد

 
 مواد و روشها

 درخـت   38 درخـت راش شـامل       68از  نمونه گيـاهي    
 درخـت   30 و   )تنـه بـدون انـشعاب و ميـانرو         (فرم  خوش

 از  )  متر اول تنه دو يا چنـد شـاخه و چنگـالي            10 (فرم  بد
كنـار    دريـا در جنگـل خيـرود       سطح   ز متري ا  1200ارتفاع  
بافـت جوانـه    استخراج آنزيم از    . آوري گرديد    جمع نوشهر

ي هر درخت انجـام شـد و        ها  خواب و بافت پوستي شاخه    
همگناها به وسيله دسـتگاه الكتروفـورز افقـي ژل نـشاسته            

 ).1381صالحي شانجاني (تفكيك گرديدند % 12
 10هاي راش بـا اسـتفاده از            گوناگوني ژنتيكي جمعيت  

به اين ترتيـب     لوكوس ژني      16سيستم آنزيمي رمز كننده     
هـا و     تـك ايزوآنـزيم      آزمون ژني وراثت تك    :مطالعه شدند 

) 1982( و همكاران    Thiébautها از روش      تفسير زيموگرام 
بـراي  ) (1989( و همكاران    Merzceau)  براي پراكسيداز (

مناديون ردوكتاز، ايزوسـيترات دهيـدروژناز، فـسفوگلوكز        
، ) و فـــسفوگلوكوموتاز مـــالات دهيـــدروژناز،ومـــرازايز

Müller-Starck و Starke) 1993) ( شــــيكيمات بــــراي
ــدروژناز،  ــدروژناز، -6دهي ــسفوگلوكونات دهي ــين  ف لوس
ــزيم گلوتامــات وآمينوپپتيــداز ــرانس - آن  اكــسالواستات ت

ها بـه وسـيله نـام اختـصاري           لوكوس. انجام گرديد ) آميناز
ــزيم ــام  آن ــده و   ن ــذاري ش ــت  گ ــرعت حرك ــاس س براس

 و دومـين لـوكس      Aعنوان لوكـوس      به ناحيهترين    كاتدي(
صالحي شـانجاني،    (گذاري شدند   حرف)  و غيره  Bقبل آن   

 .  )1386 و 1384، 1382

 هاي آماري  روش
و گـذاري   هـاي ديپلوئيـد شـماره    براي هر فـرد، ژنوتيـپ    

گروه هاي آللي در ميان  فراواني.  شدمحاسبههاي آللي  فراواني
كـاي   مربـع  با اسـتفاده از آزمـون        فرم  فرم و بد    رختان خوش د

ميـانگين  ). Raymond & Rousset, 1995(بررسـي گرديـد   
، تعداد آللها با فراواني مـساوي       )Na (ها در لوكوس    تعداد آلل 

، %)5بـا فراوانـي كمتـر از       (1، آللهاي خصوصي  %5يا بيش از    
نون و  ، انـديكس شـا    تعداد مؤثر آلل  ،  ها  لوكوسمورفيسم    پلي

و كل  ) Ho(، مشاهده شده    )He( مورد انتظار    هتروزيگوسيتي
)He ( افـزار   با نـرمGeneAlex) Peakal & Smouse, 2006 (

 Wright ارائـه شـده توسـط        Fمقادير آماري   . محاسبه گرديد 
بــا اســتفاده از مقــدار هتروزيگــوزيتي، ســه  )1951 و 1931(

، شاخص ثبوت درون گروهـي    : Fitگروهي    سطح لقاح درون  
Fis :       شاخص ثبـوت كـل جمعيـت وFst :   كـاهش شـاخص

را نـشان    فـرم   هاي درختان بـدفرم و خـوش        ثبوت بين گروه  
 ,Barrett & Shore؛ Brown & Weir, 1983(دهــد  مــي

مقادير فوق براي بررسي هر گونه انحراف از مقـادير          . )1990
وينبرگ در جمعيت و تمـايز ژنتيكـي بـين درختـان            -هاردي    

 Assignment آزمـون  .رونـد   كـار مـي     بـه  فرم  بدفرم و خوش  
)Paetkau et al., 1995 ( كه در آن با استفاده از توزيع آللهاي

فـرم    م و خـوش   رمشاهده شده براي تمايز بين درختـان بـدف        
هاي    اطلاعات حاصل از داده    .شود محاسبه گرديد    استفاده مي 

افـزار    اي بـا نـرم      آلوزيمي درختـان بـه روش تجزيـه خوشـه         
NTSYS-pc ) Rohlf, 2004 ( ــابق ) Li ) 1979 و  Nei مط

فاصـله بـين افـراد از        ژنتيكي   مطالعه تشابه براي   . تحليل شد 
هـا از   و بـراي تعيـين ادغـام گـروه    Jacard) (ضريب جاكارد 

UPGMAگرديدستفاده ا .  

                                                 
1- Private alleles 
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 ههاي مشاهده شد آلل تعداد  و(EC)هاي آنزيمي، شماره آنزيمي   سيستم اطلاعات كلي در مورد-1جدول 

ساختمان  بندي آنزيم گروه
 چهارم

تعداد آلل 
 مشاهده شده

هاي  لوكوس
  سيستم آنزيمي      طبقه آنزيمي ECشماره  مورفيك پلي

 منومر متابوليسم ثانوي
 منومر

2 
2 

PX-A 
 

PX-B 
 1 پراكسيداز اكسيدوردوكتازها 1. 11. 1. 7

 منومر متابوليسم ثانوي
 منومر

2 
2 

LAP-A 
 

LAP-B 
 2 لوسين آمينوپپتيداز هيدرولازها 3. 4. 11. 1

 ديمر متابوليسم اولي
 ديمر

2 
1 

GOT-A 
 

GOT-B 
گلوتامات اكسالواستات ترانس  ترانسفرازها 2. 6. 1. 1

 3 آميناز

 4 مناديون ردوكتاز اكسيدوردوكتازها MNR-A 2 .99 .6 .1 2 تترامر متابوليسم ثانوي
 5 ايزوسيترات دهيدرژناز يدوردوكتازهااكس IDH-A 42 .1 .1 .1 1 ديمر متابوليسم اولي

 متابوليسم اولي
 ديمر
 ديمر
 منومر

2 
2 
2 

MDH-A 
 

MDH-B 
 

MDH-C 
 6 مالات دهيدوژناز اكسيدوردوكتازها 1. 1. 1. 37

 ديمر متابوليسم اولي
 ديمر

2 
2 

PGI-A 
 

PGI-B 
 7 فسفوگلوكوز ايزومراز ايزومرازها 5. 3. 1. 9

 8 فسفوگلوكوز موتاز ترانسفرازها PGM-A 1 .5 .7 .2 2 منومر متابوليسم اولي
 9 شيكيمات دهيدروژناز اكسيدوردوكتازها SKDH-A 25 .1 .1 .1 3 منومر متابوليسم ثانوي
 10 فسفو گلوكونات دهيدروژناز اكسيدوردوكتازها 6PGDH-A 44 .1 .1 .1 3 ديمر متابوليسم اولي

 

 مفر فرم و بد  فراواني آللي درختان خوش-2جدول 

فرم خوش فرم بد   لوكوس آلل 
316/0  317/0  A Px-A 
684/0  683/0  B  
763/0  767/0  A Px-B 
237/0  233/0  B  
934/0  900/0  B Lap-A 
066/0  100/0  C  
618/0  683/0  B Lap-B 
382/0  317/0  C  
658/0  733/0  B Got-A 
342/0  267/0  C  
00/1  00/1  B Got-B 
158/0  217/0  A Mnr-A 
842/0  783/0  B  

 

00/1  00/1  B Idh-A 
526/0  533/0  C Mdh-A 
474/0  467/0  E  
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 فرم فرم و بد  فراواني آللي درختان خوش-2جدول ادامه 
فرم خوش  لوكوس آلل بدفرم 
00/0  050/0  A Mdh-B 
00/1  950/0  C  
013/0  017/0  A Mdh-C 
987/0  983/0  B  
947/0  917/0  B Pgi-A 
053/0  083/0  C  
026/0  033/0  A Pgi-B 
974/0  967/0  B  
013/0  033/0  A Pgm-A 
987/0  967/0  B  
842/0  833/0  B Skdh-A 
053/0  067/0  C  
105/0  100/0  D  
539/0  483/0  B 6Pgd-A 
447/0  500/0  C  
013/0  017/0  D  

 

از ساختار %) 95با سطح اطمينان بالاي (اف دارها نشان انحر ستاره( عاملهاي تنوع و تمايز ژنتيكي براساس لوكوسها -3جدول 
 ). دهنده نقصهاي هتروزيگوزيتي مهم است وينبرگ است، اعداد تيره نشان-ژنوتيپي مورد انتظار از قانون هاردي

Nm Fst Fit Fis Ho He Ht  

500/281009  00/0  264/0-  *264/0-  546/0  432/0  432/0  Px-A 

750/14605  00/0  502/0  *502/0  179/0  360/0  360/0  Px-B 

707/64  004/0  090/0-  095/0-  166/0  151/0  152/0  Lap-A 

679/53  005/0  027/0-  032/0-  467/0  452/0  454/0  Lap-B 

955/36  007/0  171/0  *166/0  351/0  421/0  423/0  Got-A 

- - - - 00/0  00/0  00/0  Got-B 

815/43  006/0  271/0  *267/0  222/0  303/0  304/0  Mnr-A 

- - - - 00/0  00/0  00/0  Idh-A 

250/5058  00/0  303/0-  *303/0-  649/0  498/0  498/0  Mdh-A 

500/9  026/0  026/0-  053/0-  050/0  048/0  049/0  Mdh-B 

937/119*2  00/0  015/0-  015/0-  030/0  029/0  029/0  Mdh-C 

969/66  004/0  073/0-  077/0-  136/0  126/0  127/0  Pgi-A 

313/587  00/0  031/0-  031/0-  060/0  058/0  058/0  Pgi-B 

530/55  004/0  024/0-  028/0-  046/0  045/0  045/0  Pgm-A 

745/941  00/0  219/0  *219/0  222/0  284/0  284/0  Skdh-A 

345/86  003/0  020/0  017/0  504/0  512/0  514/0  6Pgd-A 

503/59  004/0  024/0  020/0  ميانگين    
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 فرم راش  فرم و بد كي در درختان خوش مقايسه ويژگيهاي ژنتي-4جدول 
فرم بد فرم خوش  جمعيت                  

2 ± 13/0  94/1  ± 14/0  ميانگين تعداد آلل در لوكوس 
75/1  ± 14/0  69/1  ± 15/0 در لوكوس% 5 ≥ميانگين تعداد آلل با فراواني  
4/1  ± 09/0  39/1  ± 01/0 تعداد موثر آلل 
38/0  ± 07/0  35/0  ± 07/0 كس شانوناندي 
06/0  ± 06/0  تعدادآلل خصوصي 0 
24/0  ± 05/0  22/0  ± 05/0  هتروزيگوزيتي 

 

 نتايج
 هاي آنزيمي مورفيسم سيستم پلي

 لوكـوس در    16 سيستم آنزيمي رمـز كننـده        10 تعداد  
 تـا امكـان اسـتفاده از        اين پژوهش بكار گرفته شده اسـت      

فرم    بد فرم از   عنوان ماركري براي درختان خوش     ها به  آنزيم
 نشان   بر روي ژل    باندها مشاهده ).1جدول  (بررسي گردد   

 لوكوس ژني رمـز     3به وسيله   ) PX( پراكسيداز   دهد كه   مي
 ناحيـه فعاليـت روي ژل ظـاهر         3 به طـوري كـه       ،شود  مي
شود كه دو ناحيه داراي فعاليت كافي و پايدار هستند و             مي

بيان ناحيـه   . شوند  مي بررسي   PX-B و   PX-Aتحت عنوان   
 است كه در اين مطالعه لحاظ        رويشي سوم وابسته به فصل   

هاي توليد شده بـه وسـيله هـر دو لوكـوس              آنزيم. نگرديد
 در  105 و   100 آلـل بـا تحـرك نـسبي        دو. باشند  منومر مي 

PX-A ــسبي    2 و ــرك ن ــا تح ــل ب  PX-B در 52 و 39 آل
 لوكـوس   2لوسين آمينوپپتيـداز بـه وسـيله        . مشاهده شدند 

در هــر دو . شــود رمــز مــي) LAP-B و LAP-A(آنزيمــي 
 در 97  و100 شــكل آللــي بــا تحــرك نــسبي دولوكــوس
 در لوكــوس 98  و100 و تحــرك نـسبي LAP-Aلوكـوس  
LAP-B  ساختار آنزيمـي توليـد شـده بـه         .  مشاهده گرديد

هـاي    ايزوآنـزيم . باشـد   وسيله هر دو لوكوس مونـومر مـي       
اكــسالواستات تــرانس آمينــاز بــه دو لوكــوس -گلوتامــات

)GOT-A   و GOT-B (و 100 آلل با تحرك نسبي     دو شامل  
 GOT-B  در لوكـوس     يك آلـل   و   GOT-A در لوكوس    95

هاي حاصل  آنزيم. شوند نسبت داده مي) مورفيسم عدم پلي (
مناديون ردوكتاز به وسـيله     . از هر دو لوكوس ديمر هستند     

  و 100 آلل داراي تحرك نسبي      2 با   MNR-Aيك لوكوس   
 .آنزيمـي آن تترامـري اسـت       سـاختار     و شـود    رمز مـي   74

 لوكوس   دو هاي ايزوسيترات دهيدروژناز به وسيله      ايزوزيم
ــز مــي ــي رم ــه ژن ــه شــود ك ) IDH-A( اول فعاليــت ناحي
ــورف و ــه د منومـ ــت روي ژلناحيـ  (IDH-B) وم فعاليـ

مـالات  . پـذيري كمـي داشـت و قابـل بررسـي نبـود              رنگ
، 1MDH-A( لوكــوس آنزيمــي 3دهيــدروژناز بــه وســيله 

MDH-B   و MDH-C ( 2 لوكوس    هر سه    در. شود  رمز مي 
 MDH-A بيان فنوتيپي لوكوس  . شكل آللي مشاهده گرديد   

 است و هر دو آنزيم توليد شـده         MDH-Bبسيار مشابه به    
در حـالي كـه     . باشـند   ها ديمري مـي     به وسيله اين لوكوس   

در .  منــومري اســتMDH-Cآنــزيم حاصــل از لوكــوس 
. وجـود دارد   شـكل آللـي      4 در حقيقت    MDH-Cلوكوس  

                                                 
١-  MDH-Aدر تمام جوامع غربي و مركزي راش اروپايي عنوان اولين لوكوس   به

ت ع بسياري از محققان از ارزيابي آن ممانكه طوري به. كاملاً منومورفيك است
مورفيك  در صورتي كه اين لوكوس در راش شرقي جوامع بالكان پلي. اند نموده
 ).Vyšny, 1997(شود  مي
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ولي از آنجايي كه سرعت مهاجرت آلـل اول و دوم و نيـز              
آلل سوم و چهارم بسيار شبيه هم است فقط دو آلل تفسير            

، بيشترين فراواني آللي متعلق     MDH-Cدر لوكوس   . گرديد
دو لوكـوس بـه آنـزيم فـسفوگلوكز          .باشـد    مـي  Bبه آلـل    

  شكل2شود كه   نسبت داده مي(PGI-B, PGI-A)ايزومراز 
.  مـشاهده گرديـد  PGI-B, PGI-Aهـاي   آللي در لوكـوس 

. بـود آنزيم توليد شـده بـه وسـيله هـر دو لوكـوس ديمـر         
 آلل كه   2 با   (PGM-A)فسفوگلوكو موتاز در يك لوكوس      

ساختار . شود  است رمز مي100  و112داراي تحرك نسبي   
ــومري اســت ــزيم من ــدروژناز در يــك . آن شــيكيمات دهي

، 100 كه داراي تحرك نسبي       آلل 3، با   SKDH-Aلوكوس،  
. آنزيم ساختمان منومري دارد   . شود   است رمز مي   72 و   86
 لوكـوس رمـز     3 فسفوگلوكونات دهيدروژناز به وسيله      -6

 آلـل كـه داراي تحـرك نـسبي          3 با   6PGD-Aشود كه     مي
سـاختمان  .  هستند مورد مطالعه قرار گرفت     80 و   90،  100

هــاي   وسيــك از لوكــ در هــيچ. باشــد آنــزيم ديمــري مــي
در %) 95در سـطح    (هاي مطالعه شده اختلاف مهمي        آنزيم

فـرم    فـرم و بـد       در بـين درختـان خـوش       هاي آللي   فراواني
 ).2جدول (مشاهده نگرديد 

 كنار نوشهر خيرودراش جمعيت  در هاي ژنتيكي ويژگي
 هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مـورد انتظـار         3جدول  

 نـشان   هـا   كـوس لو وينرگ را در سـطح       -از معادله هاردي  
 لوكــوس بــه طــور 16 در  كــل هتروزيگوســيتي.دهــد مــي

ــا PGM-Aدر لوكــوس % 5/4 از چــشمگيري در % 4/51 ت
 دهد اگرچـه   نتايج نشان مي  . متغير است  6PGD-Aلوكوس  

ها بـراي تـشكيل هتروزيگوسـيتي         لوكوسهر يك از    سهم  
يي كـه ميـزان     هـا   لوكـوس  كل تعـداد     متفاوت بود ولي در   

هتروزيگوســيتي  بيــشتر از ده شــدههتروزيگوســيتي مــشاه
هاي  در لوكوسكه  طوريه ب. باشد بيشتر استمورد انتظار   

PX-B   ،GOT-A   ،MNR-A، SKDH-A     6 وPGD-A 
 .دوش ميهتروزيگوسيتي مشاهده نقص 

در جمعيـت خيـرود   دهد كـه    نشان ميFقادير آماري  م
تعــادل بــوده و يــا نقــص جزئــي در هتروزيگــوت دارنــد 

 Fit و Fisقـــدار مثبـــت جزئـــي عمومـــاً م. )3 جـــدول(
وينبـرگ بـه    -دهندة انحراف جزئي از معادله هـاردي     نشان

به علاوه نتـايج نـشان      . ها است   طرف افزايش هموزيگوت  
دهنـدة نقـص جزئـي      نـشان Fisدادند كـه اگرچـه مقـادير     

 1هايي كـه زيـادي      ها است ولي تعداد لوكوس      هتروزيگوت
تر از  بيـش دهند   نشان مي ) Fisبا مقادير منفي    (هتروزيگوت  
با مقادير مثبت   ( هتروزيگوت   2 با نقص  ييها  تعداد لوكوس 

Fis (مقدار .است  Fst     تك    بيان كنندة چگونگي شركت تك
لوكـوس  از آن ميـان  باشـد،   ها در تمايز ژنتيكي مي     لوكوس

MDH-B    مقـادير كـم     . باشـد   مـي  متمايزترين لوكوسFst 
 .مورفيسم است دهندة درجة پايين پلي نشان

 در  لوكــوس را16جريــان ژن همچنــين  3جــدول 
مقادير محاسـبه شـده بـراي    . دهد  نشان مي جمعيت خيرود 

كـه از    طوريه   ب ،ها متغير است    جريان ژن در ميان لوكوس    
-PX در لوكـوس     5/281009 تا   MDH-B در لوكوس    5/9

A    ميـانگين جريـان ژن در      .  متغيـر اسـت    5/59 با ميانگين
رين ژن از طريـق     دهد كه كمت    لوكوسهاي مختلف نشان مي   

 PX-Aاز طريق لوكوس     و بيشترين ژن     MDH-Bلوكوس  
ــان دارد ــاليز تــك .جري ــون   آن ــيله آزم ــا بوس تــك ژنوتيپه

Assignment          هـا    ، نشان داد كه ميزان جريان ژن بـين پايـه
فـرم و     هـاي بـد     باشد، به طوري كه تمايز بين پايـه         زياد مي 
 ).  1شكل (باشد  پذير نمي فرم امكان خوش

 
                                                 

1- Excess 
2- Deficit 
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 فرم فرم و خوش بددرختان بين   ژنتيكي تمايزتنوع و

بـين   در   4 در جـدول      و ژنتيكـي   مقادير تنـوع آللـي    نتايج  
نشان   منطقه خيرود   راش فرم درختان   فرم و بد    گروههاي خوش 

 لوكوس ژني مـشاهده     16 شكل آللي در     32در كل    دهد كه   مي
%) 5/87(فـرم     مورفيسم آنها در درختـان بـد         درصد پلي  شد كه 

اگرچه ميانگين تعـداد آلـل در       . فرم بود   رختان خوش بيش از د  
ثر، مـؤ ، تعـداد آلـل      %5لوكوس، تعداد آللها با فراواني بـيش از         

فرم اندكي بـيش از       انديكس شانون، هتروزيگوزيتي درختان بد    
دار   معنـي % 1فرم بود ولي اهميت آن در سـطح           درختان خوش 

وانـي   آلل خصوصي با فرا    ، در يك لوكوس   تنها). 2شكل  (نبود  
 ه بـود  MDH-Bمشاهده شد كه مربوط به لوكوس       % 5كمتر از   

 .فرم وجود داشت  در درختان بد فقطو

 فـرم   فـرم و خـوش      بددرختان  براي تشريح طرح تمايز     
مختلــف براســاس  درختــان ژنتيكــي بــين شــباهتراش، 

و محاسـبه   گوناگوني تك تك لوكوسها و نيز كل لوكوسها         
يــك از  هــيچ. گرديــددنــدروگرامهاي مربوطــه رســم   

دندروگرامهاي حاصل از تك تك لوكوسها و كل لوكوسها         
فـرم   فرم و خـوش   بددرختان  نتوانست تمايز خاصي را بين      

در اينجـــا از ميـــان ). 4 و3هـــاي  شـــكل(نـــشان دهـــد 
دندروگرامهاي حاصل از تك تك آنزيمها فقط دندروگرام         
ــزيم پراكــسيداز   حاصــل از شــباهت ژنتيكــي براســاس آن

گونه كه   همان). 3شكل  (ه درج گرديده است     عنوان نمون  به
هاي بسياري در  گردد، خوشه   مشاهده مي  4 و 3در شكلهاي   

هر دو دندروگرام تشكيل شده است كه در هيچ يك تمايز           
 فرم مشاهده نگرديد فرم و خوش خاصي بين درختان بد
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Coefficient
0.48 0.61 0.74 0.87 1.00

          

 -1-1 
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 -1-31 
 -1-32 
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 -1-36 
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 -2-23 
 -1-3 
 -1-9 
 -1-22 
 -1-28 
 -1-30 
 -2-16 
 -2-22 
 -2-25 
 -2-27 
 -1-23 

 
   

حاصل از مقادير فراواني آللي ) 1با پيشوند (فرم   درخت خوش38و ) 2با پيشوند ( درخت بدفرم 30 دندروگرام -3شكل 
 لوكوسهاي آنزيم پراكسيداز 

 



...درخت راش توسطبررسي تمايز فرم تنه   

 

148

Coefficient
0.64 0.73 0.82 0.91 1.00

          

 -1-1 
 -1-31 
 -1-35 
 -2-9 
 -2-28 
 -2-10 
 -2-13 
 -1-20 
 -1-27 
 -2-24 
 -1-8 
 -2-7 
 -2-21 
 -1-14 
 -2-4 
 -1-15 
 -2-5 
 -1-21 
 -1-13 
 -2-3 
 -1-9 
 -2-22 
 -1-23 
 -1-22 
 -1-2 
 -2-15 
 -1-16 
 -1-26 
 -2-11 
 -1-3 
 -2-16 
 -1-28 
 -2-25 
 -1-10 
 -2-23 
 -1-6 
 -2-19 
 -1-12 
 -2-2 
 -1-38 
 -1-17 
 -1-36 
 -1-11 
 -2-1 
 -1-29 
 -2-26 
 -1-34 
 -1-30 
 -2-27 
 -1-7 
 -2-20 
 -1-37 
 -1-24 
 -1-32 
 -2-29 
 -1-4 
 -2-17 
 -2-8 
 -1-18 
 -1-19 
 -2-12 
 -2-14 
 -1-33 
 -2-30 
 -1-5 
 -2-18 
 -1-25 
 -2-6 

 
 

حاصل از مقادير فراواني ) 1با پيشوند (فرم   درخت خوش38و ) 2با پيشوند (ت بدفرم  درخ30 دندروگرام -4شكل 
  هاي مورد مطالعه آللي كل لوكوس
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 بحث
جدا شدگي  " مدل    بوسيله ساختار ژنتيكي جوامع راش   

ارائه ) 1946 و   Wright) 1943 توسط    كه "به وسيله فاصله  
؛ Gregorius et al., 1986(شود   داده ميشده است توضيح

Guguen et al., 1988 ؛Comps et al., 1990, 1991 .(
براســاس ايــن مــدل، احتمــال لقــاح بــين دو فــرد ارتبــاط 

بنـابراين بيـشترين    .  آنها دارد   معكوسي با فاصله جغرافيايي   
احتمال توليدمثل در جوامع راش ناشي از لقاح بـين افـراد            
خويشاوند است كـه باعـث افـزايش ميـزان خويـشاوندي            

نقص هتروزيگوت مـشاهده شـده در بـسياري از          . شود  مي
ــن فرضــيه را تأ  ــتي اي ــع راش درس ــييجوام ــد م ــد  ي نماي

)Merzeau et al., 1994.(عنوان يـك گونـه     گونه راش به
تـوان انتـشار بـالاي گـرده بـه نقـاط            رغم   افشان به   بادگرده

دوردست ولي انتشار محلي بذر داراي گونـاگوني ژنتيكـي          
ده و گوناگوني ژنتيكي آنها بيـشتر  كمتري در بين جوامع بو    

هايي از افراد خويشاوند است كـه در فاصـله            در بين گروه  
چند متري از هم قرار دارند، يعني در آنها سـاختار فـاميلي        

 & Hamrick؛ Hamrick et al., 1993(شـود   مشاهده مـي 

Nason, 1996, 2000 .( 
وجود ساختار فاميلي راش توسط ماركرهاي مولكـولي        

به طوري كه مطالعه توزيع فضايي      . بل جستجو است  نيز قا 
هاي طبيعي راش توسط ماركرهـاي        گوناگوني ژنتيكي توده  

آلوزيمي و ميكروساتلايتي حاكي از وجود ساختار فـاميلي         
 ,Wang(هاي مختلف درختان يك توده است  در بين گروه

2004 ،Vornam et al., 2004؛ Asuka et al., 2005 .( از
هـاي راش، درختـاني بـا مورفولـوژي        تـوده كـه در     آنجايي

اغلب به صورت گروهي    ) هاي چنگالي   مثل تنه (خاص تنه   
تواند بـه صـورت      شوند پس مطالعات فوق مي      مشاهده مي 

ولـي  . غيرمستقيم تأييدي بر توارثي بودن فرم درخت باشد       

ــشاهدات      ــد م ــوده و نيازمن ــافي نب ــشاهداتي ك ــين م چن
تحقيق تنوع و تمـايز     بدين منظور در اين     . مستندتري است 

فـرم و      لوكـوس آنزيمـي در درختـان خـوش         16آلوزيمي  
فرم مطالعه گرديده و نتايج هيچ تفاوتي از نظر عاملهـاي             بد

 . ژنتيكي را نشان نداد
اند كه راش به دماهاي خيلي پـايين          مطالعات نشان داده  

 ,Pukacki(حساس اسـت  ) حتي در مرحله بلوغ(زمستانه 

ر مرحلــه نهــالي بيــشتر نمايــان ايــن حــساسيت د). 1990
هـاي راش بـه سـرمازدگي     بـه طـوري كـه  نهـال      . شود  مي

هايي كه در اوايـل       نهال. باشند  تر مي   ديررس بسيار حساس  
شـوند بيـشتر در معـرض آسـيب           بهار زودتر شـكوفا مـي     

گيرند، اين مسئله باعث كاهش ارتفـاع         سرمازدگي قرار مي  
ظمي در فـرم  و نـامن ) Hristov & Botev, 1981(درختـان  

كـه زمـان    ازآنجـايي . شـود  مي) Myczkowski, 1955(تنه 
شكوفايي جوانه يكي از ويژگيهاي فنوتيپي است كه رابطـه   

پـذيري بـالايي    زيادي با سازگاري درخت داشته و تـوارث    
 ,.Billington & Pelham, 1991 ،Wuehlisch et al(دارد 

 ؛ Saxe et al., 2001 ؛Howe et al., 2000 ؛1995
Chmura & Roźkowski, 2002؛ Ningre & Colin, 

بايـد بـا    فرم از لحـاظ ژنتيكـي مـي    ، پس درختان بد  )2007
براي اثبات فرضـيه    . فرم تفاوت داشته باشند     درختان خوش 

مطروح شده در ايـن پـژوهش از ماركرهـاي ايزوآنزيمـي            
ها با اشاره بـه رابطـه بـين         برخي پژوهش استفاده شد، زيرا    

 و شــرايط برخــي آنزيمهــاهــاي آللــي  يوانــاگونــاگوني فر
هـا تأكيـد      محيطي، بـه نقـش احتمـالي سـازگاري آن آلـل           

 ,Comps et al., 1990؛ Thièbaut et al., 1982(كننـد   مي

 ,Belleti & Lanter؛ Gömöry et al., 1992a؛ 1991

بـر    نيز)1989 و 1985 (Müller-Starck   مطالعه ). 1996
 در آلمان    اروپا  سالم راش  ديده و ظاهراً    جوامع آسيب  روي
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نشان داد كه هتروزيگوزسيتي درختان بردبار به تنش بيشتر         
رغم اين نتايج مطالعـه تنـوع و      به .از درختان حساس است   

فرم و     لوكوس آنزيمي در درختان خوش     16تمايز آلوزيمي   
داري را از نظـر    فرم در پژوهش حاضر هيچ تفاوت معني        بد

. عاملهاي ژنتيكي بين دو گروه درختان نشان نـداده اسـت          
بـا  ) Dounavi) 2000هايي بـود كـه        اين نتايج موافق يافته   

فــرم و   لوكــوس ژنــي آنزيمــي در درختــان بــد9بررســي 
 تـوده راش اروپـا در آلمـان نتوانـست هـيچ             3فـرم     خوش

 پيـدا  شدن با الگوهاي ايزوآنزيمي فرم شواهدي از ارتباط بد 
تواند ناشي از خنثـي بـودن گونـاگوني           اين مسئله مي  . كند

 .آلوزيمي باشد
بـودن و يـا سـازگاركننده       ) اثر  بي(بحث بر روي خنثي     

برانگيـزي    بودن گوناگوني آلوزيمي از مباحث بسيار بحـث       
شـده   است كه نظريـات ضـد و نقيـضي در مـورد آن داده              

ــه طــوري كــه . اســت  اظهــار) 1969 و Kimura) 1968ب
هـاي دگرلقـاح      مورفيسم آنزيمي كـه در گونـه        دارد پلي  مي

اثر بودن بيـشتر      اثر يا تقريباً بي     شود ناشي از بي     مشاهده مي 
كه بـسياري از دانـشمندان اعتقـاد          درحالي. موتاسيونهاست

دارند گوناگوني ژنتيكي مشاهده شـده قابليـت سـازگاري          
 هاي متفـاوت ويژگيهـاي بيوشـيميايي مختلفـي          دارد و آلل  
در تأييد نظريه اول شواهد ). Latter, 1975(دهند  نشان مي

دهند كه اختلافات مهم در سطوح تنـوع،          بسياري نشان مي  
هـاي راش وجـود       تمايز و تكثر ژنتيكي ميان جمعيتي گونه      

 ,.Comps et al ؛Müller-Srarck & Ziehe, 1991(ندارد 

 Gömöry et ؛Hazler et al., 1997 ؛Larsen, 1996 ؛1993

al., 1999؛ Salehi Shanjani et al., 2002 .(  در پژوهـشي
كه بر روي جمعيتهاي مختلف راش شرقي در ايران انجـام           
ــاگوني هــيچ يــك از   شــد هــيچ الگــو و تمــايزي در گون

 Salehi Shanjani et)(لوكوسهاي آنزيمي مشاهده نگرديد 

al., 2002 .شوند كـه   با اين وجود مواردي نيز مشاهده مي
 تأكيـد   ي ايزوآنزيمـي  هـا    آلـل  يتمالي سـازگار  احبر نقش   

كه با استفاده از چندين لوكوس ايزوزيمي  طوري به. كنند  مي
مورف نشان داده شده است كه اختلاف درون و ميـان             پلي

كند كـه از      جمعيتي در مناطق جنوبي اروپا افزايش پيدا مي       
آن ميان به وجود رابطه ميان گوناگوني فراواني آللي آنـزيم           

جغرافيايي يا    يداز  به تغييرات محيطي متأثر از عرض       پراكس
 Barrière(ارتفاع از سطح دريا اشاره بيشتري شده اسـت  

et al., 1985 ؛  Comps et al., 1990, 1991؛ Paule et 

al., 1995 .(  در اين پژوهش الگوي گوناگوني لوكوسـهاي
فـرم و     داري بـين درختـان بـد       مورد مطالعه تفـاوت معنـي     

 . شان نداده استفرم ن خوش
بــا توجــه بــه اثبــات وجــود ســاختار فــاميلي در بــين 

هاي مختلف درختـان يـك تـوده توسـط ماركرهـاي              گروه
 ؛DNA) Wang, 2004 ،Vornam et al., 2004مولكـولي  

Asuka et al., 2005(      نتايج ايـن پـژوهش هماهنـگ بـا ،
دهــد كــه  نــشان مــي)  Dounavi, 2000(پــژوهش قبلــي 

نزيمي ابزار مناسبي براي مطالعـه ژنتيكـي        هاي ژني آ      ماركر
بنـابراين  . بودن  ويژگيهاي سـازگاري در درختـان نيـستند         

گردد براي مطالعه تمايز ويژگي فرم درخـت از           پيشنهاد مي 
 .ماركرهاي ديگر سازگاري استفاده گردد

 
 سپاسگزاري

پژوهش حاضر بخشي از نتايج طرح تحقيقاتي مصوب        
تع كشور با عنـوان بررسـي   مؤسسه تحقيقات جنگلها و مرا   

وسـيله   بـدين . باشد  ويژگيهاي ژنتيكي فرم درخت راش مي     
از كليه كساني كه ما را به نحـوي در انجـام ايـن پـژوهش             

 .  گردد ياري نمودند سپاسگزاري مي
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Abstract 

Oriental beech (Fagus orientalis Lipsky) is one of the major components of the Iranian 
forests and it is of both ecological and economical importance. In beech stands (Fagus sylvatica 
Lipsky) it is observed, that beech trees with specific trunk morphology, such as forked stems, 
often occur in groups, can be assumed due to a limited pollen and especially seed dispersal and 
distinct family structures. Aim of this work was the investigation of a possible relation between 
the variability of the trunk morphology and  genetic variation of the species. A total of 68 forked 
and monopodial trees in a beech stands in Hyrcanian Forests of Iran were analyzed using 16 
enzymatic gene loci. Comparison for genetic diversity measures between the forked and 
monopodial trees revealed no significant differences for mean number of alleles per locus, mean 
number of frequent alleles per locus, effective number of alleles, neither for Shanon index nor 
expected heterozygosity. However, it was found private allele in the forked trees group, which 
is very important for adaptation processes in future. The outcrossing rate estimated using 
isoenzyme gene markers was relatively high for all of the investigated individuals, as expected. 
The results of this analysis did not show any clear genetic differentiation between the forked 
and monopodial groups of beech trees that means there was no indication about enzymatic 
genotypes, which strongly promote the formation of forked stems; this shows that application of 
isoenzyme gene markers in differentiation of adaptive treats should be considered with caution. 
However observation of private allele in forked trees group persuades us to continue this subject 
using other markers. 
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