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 های زاگرس شمالی  جنگل (Quercus brantii)های بلوط ایرانی  بررسی تنوع در جمعیت

 IRAPو ISSR شناختی و مولکولی  ریختنشانگرهای اساس بر
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 (5/1/9313اریخ پذیرش: ؛ ت23/1/9312)تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

در  (Quercus brantii)ژنوتين  از ننج جمعينت بنرودار      925 جمعيتنی  ، تننو  ژنتيکنی درون و بنين   تحقين  اینن  در 

و  (ISSR)مينانی   ۀهنای تکنراری سناد    برگ، تنوالی  شناختی های زاگرس شمالی با استفاده از نشانگرهای ریخت جنگل

ی هنا  ای مبتنی بنر داده خوشج بررسی شده است. براساس تجزیۀ (IRAP)ها  ونچندشکلی تکثيرشده بين رتروترانسپوز

اصنلی رنرار گرفتنند. از     شدند و در شنش خوشنۀ  داری از هم متمایز  طور معنیهای مورد بررسی بج ریختاری، جمعيت

شده ی تکثيرل بودند. تعداد کل نوارها( چندشکدرصد 19نوار ) 224نوار ایجاد شد کج  ISSR 233آغازگر  93 مجمو 

 زینادی تننو  ژنتيکنی    ،در سطح گونج ( چندشکل بودند.درصد 19)نوار  929نوار بود کج  921برابر با  IRAPبا آغازگر 

ISSR]: 24/0 =h های چندشنکل  ، درصد لوکوس (PPL) = 99/13  ؛ درصندIRAP :29/0 =h ،PPL) = 22/11  درصند[ 

شنده از هنر دو   برآورد (ΦSt)جمعيتنی   تمنایز ژنتيکنی بنين    . مقدار ضریببرآورد شد IRAPو  ISSRتوسط دو نشانگر 

تنو  ژنتيکی کنل، بنج تننو  ژنتيکنی      بخش عمدۀبود کج بيانگر تقسيم  99/0و  23/0 ترتيببج IRAPو ISSRنشانگر 

رسند پنایين بنودن     ها بوده است و این موضو ، توسط تجزیج واریانس مولکولی نيز تایيد شد. بج نظر منی  جمعيت درون

ها بج دلينل جرینان ژننی     های داخل جمعيت ها و در مقابل بالا بودن تمایز ژنتيکی بين پایج ژنتيکی بين جمعيت تمایز

مولکنولی، ننج    ای مبتننی بنر هنر دو نشنانگر     تجزیج خوشنج  ها باشد. افشانی بج کمک باد در بلوط گسترده ناشی از گرده

براسناس آزمنون   بنندی کنرد.    گنروه  UPGMAرام های مشخص دنندروگ  را در خوشج تحقي این  Q. brantiiجمعيت 

 دار نبود. ا معنیهها و فواصل جغرافيایی آن ژنتيکی جمعيت فواصلمانتل، همبستگی بين 

 .نشانگر مولکولی ،جریان ژنی،  (ISSR)های تکراری ساده ميانی ، توالی، تنو  ژنتيکیبلوط های کلیدی: واژه
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 و هدف مقدمه

 گوننۀ  500تنا   350با داشتن  .Quercus Lجنس 

ارتصنادی و   اجتمناعی،  لحنا  ترین و بنج یکی از فراوان

در ی هنای گيناه   تنرین جننس   مهمیکی از  ،اکولوژیکی

  ;Fortini et al.,2009)نيمکننره شننمالی اسننت   

Lopez-Aljorna et al., 2007) جننس در طنول   . این

ینا   سال 200 طور معمولبج) خود  طولانی حيات دورۀ

 د.شنو  محنيط سنازگار منی   گون ناهمبيشتر( با شرایط 

در آن بننرای زنننده ماننندن  تنننو  ژنتيکننی  ،بنننابراین

دارد  بسيار اهمينت های متفاوت زمانی و مکانی  محيط

(Muller-Starck and Ziehe., 1991). 

هننایی از جملننج دليننل داشننتن وی گننیزاگننرس بننج

هنای بلنوط و بننج و    چندان متنراکم جنگنل  پوشش نج

 ،رود و سنيمره زایننده  کنارون،  وجود رودهایی همچون

)نميرانيننان و همکنناران،  دارای اهميننت زیننادی اسننت

روینج   یهنای بن   بنرداری  تخریب زیستگاه، بهنره  (.9339

غيررنانونی از زمنين    توسط سناکنان جنگنل، اسنتفادۀ   

 هنای اخينر   های کشاورزی در دهج جنگل برای فعاليت

(Ghazanfari et al., 2004)     و نبنود مندیریت جنامع

 هنای زاگنرس آرنار    در جنگنل  هنا  ی بلنوط منابع ژنتيک

جنای  هنا بنج   بر حيات و پوینایی اینن جنگنل   نامطلوبی 

 (.Quercus brantii Lindl)بلوط ایرانی  .گذاشتج است

های زاگرس است کنج   های جنگل ترین گونج یکی از مهم

ارتصادی  -شناسی و اجتماعی نگلاهميت اکولوژیکی، ج

. نيسنت  دنیشن انکار نشنينان  وین ه بنرای زاگنرس   جب آن

 سنبب تغييرپذیری و تنو  ژنتيکی این گوننج  گی گسترد

در شننرایط ادافيکننی و ارليمننی بسننيار  کننجشننده اسننت 

مختلفنی  و بنج شنرایط اکولنوژیکی     کنند  متنوعی رشند 

از آن  اکولنوژیکی  طبيعی ۀدامن کجطوریبج ،سازگار شود

گسنترش   استان فنارس تا  غربیجنوب استان آذربایجان

کج در یک اکوسيسنتم طبيعنی    یطیدر شرا. است یافتج

غالنب آن   طور گسترده بنا گوننۀ   ادر بتواند بجن یک گونۀ

ینا بندون    گيری با، لاری داشتج باشد، دورگجاکوسيستم ت

اینتروگرسنننيون از طریننن  ایجننناد منننرداب ژنتيکنننی  

موجنب کناهش تننو      غلنب ا ،های ینک گوننج   جمعيت

 ;Rhymer and Simberloff, 1996)شنود   ژنتيکی می

Allendorf et al., 2001)واسنطۀ  همين دلينل، بنج   . بج

 هنای   ای گسنترده بنا گوننج    گوننج  های بين گيری دورگج

Q. infectoria  وQ. libani   یکپننارچگی و انسننجام

هنای اینن گوننج در زاگنرس      ژنتيکی برخی از جمعيت

برخی  دچار تهدید و اختلال شده است. برای مثال، در

 دلينننل چننننين منننناط  زاگنننرس شنننمالی، بنننج   

شنناختی اغلننب   هننایی، از لحنا  ریخننت  گينری  دورگنج 

 Q. libaniو  Q. brantiiهننایی حدواسننط بننين  پایننج

 شود.مشاهده می

 ،هننا منندیریت پاینندار ذخننایر ژنتيکننی ایننن جنگننل

يکنی و  نيازمند آگناهی از مينزان و پنراکنش تننو  ژنت    

-ها بنج منظور حفاظت از آنشناسایی مراکز این تنو  بج

لفقناری و  ا)ذو ژنتيکنی اسنت   هنای  گناه  عنوان ذخينره 

آشکارسازی الگوهنای مکنانی تننو      .(9339همکاران، 

 ۀجنبن  ،هنای ینک گوننج    ژنتيکی درون و ميان جمعيت

 درختننان جنگلننی اسننت  یژنتيکنن بررسننی مهمننی از

(White et al., 2007).  و بررسی تنو  ژنتيکی  تحقي

درک  هننای یننک گونننج،   درون و ميننان جمعيننت در 

ل در تنننو  ژنتيکننی آن را دخينن فرایننندهای پيشننين

و  (Dumolin-Lapegae et al., 1997) داده افنزایش 

هنای اصنلاح    ریزی برنامنج  پایجمورد اطلاعات مهمی در 

دست ساختار جنگل و حفاظت از ذخایر ژنتيکی آن بج

 .(White et al., 2007; Grivet et al., 2008) دهد می

در نند کنج تننو  ژنتيکنی     ا مطالعات متعددی نشنان داده 

افشنان(،   دگرگنرده -دليل سيستم تلاری آنها )بادها بج بلوط

هنای آنهنا نهفتنج باشند،      بيشتر از آنکج در بنين جمعينت  

 هاسننت جمعيننتهننای درون مربننوط بننج تنننو  بننين پایننج

(Coart et al., 2003; Kelleher et al., 2005; 

Lopez-Aljorna et al., 2007; Birchenko, 2008). 

هنای ینک گوننج بنج      بنين جمعينت  جریان ژنی  فراوانی

جنندایی  حنندرویشننگاهی آن گونننج، اننندازه و   ۀگسننتر

گرده و بذر  ۀجایی دانججابفراوانی و مسافت ها،  جمعيت

 ;White et al., 2007) ها بستگی دارد بين این جمعيت

Grivet et al., 2008). 
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از  ،های مختلف بلنوط تنو  ژنتيکی گونج در بررسی

 ;Bacilieri et al., 1996) شنناختی  نشانگرهای ریخت

Bruschi et al., 2003; Shiran et al., 2011; 

Valero et al., 2012)    و مولکنولی مبتننی بنر ،DNA 

 هنننننای تکنننننراری سننننناده  تنننننوالی همچنننننون

(SSR) (Lopez-Aljorna et al., 2007)،  هنای   تنوالی

 ,.Lopez-Aljorna et al) (ISSR) تکراری ساده ميانی

 (AFLP) یافتجرطعات تکثير یطول یچندشکل ،(2007

(Andrade et al., 2007; Shiran et al., 2011)  و

  (RAPD) تکثيریافتنننج تصنننادفی DNAچندشنننکلی 

(Lee et al., 1997; Yakovlev and Kleinschmid, 2002) 

بنا هندح حفاظنت و     بنج تنازگی  شنده اسنت.    استفاده

يلوینج و  بلنوط اسنتان کهگ  هنای   جنگنل  مدیریت بهتر

 و  ژنتيکننی جوامننع مختلننف ارتفنناعی  بویراحمنند، تننن

Q. brantii هایبننا اسننتفاده از نشننانگر SSR  بررسننی

جوامنع طبقنات    ،نتایج این تحقي اساس برشده است، 

ارتفاعی ميانی نسبت بج جوامع طبقات ارتفناعی بنالاتر   

دارننند. تنننو  ژنتيکننی بيشننتری  ،تننر از خننود و پننایين

 ارتفاعات درختان ۀجامع ژنتيکی در ۀفاصل براین، افزون

دیگر طبقات ارتفناعی   هایجمعيتنسبت بج بند  پایين

بنا   (.9339لفقناری و همکناران،   ا)ذو وده استب بيشتر

هننای  ، ریزمنناهوارهAFLP هایاز نشننانگر گيننری بهننره

تننو    ،شنناختی بنرگ   و ریخت (cpSSR)کلروپلاستی 

  برگرفتنج از هشنت جمعينت طبيعنی     ۀپای 45ژنتيکی 

Q. brantii بررسننی ( شنندShiran et al., 2011.) 

براسنناس مشخصننات   ،شنندهبررسننیهننای جمعيننت

 cpSSR و AFLPشناسنی بنرگ و نشنانگرهای     ریخت

بخنش   ،بنراین عنلاوه  .داری متمایز شندند طور معنیبج

هنا  جمعينت شنده در درون تنو  ژنتيکی مشاهده ۀعمد

تننو    بررسنی در  .(Shiran et al., 2011) نهفتنج بنود  

در  Q. serrateبلنوط  ختلنف  هنای م  پروونانسژنتيکی 

هنای مورفومترینک بنذر،     گيری از مشخصج بهرهبا اسپانيا 

 بررسنی  ۀهنای شنمالی منطقن    پروونانسکج  مشخص شد

طنور  بنج هنای جننوبی آن    در مقایسنج بنا پرووننانس    شده

دارنند.   یو رطورتر تر تر، طویل بذرهای سنگينداری  معنی

، بنننذرهنننای مورفومترینننک   ای داده خوشنننج ۀتجزیننن

گنروه در  عنوان همبجرا  تحقي این های شمالی  ونانسپرو

 دو ۀدر خوشن را های جنوبی  و پروونانس یکاصلی  ۀخوش

 . (Valero et al., 2012)است ررار دادهدر کنار هم 

 ،هنای زاگنرس   های بلوط جنگنل  همانند سایر گونج

ژنتيننک حفنناظتی و تنننو   ۀدربننار منناهنننوز اطلاعننات 

 نارص اسنت ها  جنگل این های طبيعی جمعيتژنتيکی 

اینن گوننج را   هنای حفناظتی    برنامجریزی  پایجکج خود 

 دلينل،  اینبجدهد.  تأرير ررار می تحت نامطلوبیطور  بج

های  تنو  ژنتيکی درون و بين جمعيت تحقي ،در این 

مننناطقی از در  (Q. brantii)مختلننف بلننوط ایرانننی  

 یهانشنانگر های مریوان و بانج با اسنتفاده از   شهرستان

و  ISSR نشنانگر مولکنولی   دوشنناختی بنرگ و    ریخت

IRAP توانند بنرای    منی  تحقي . نتایج این ارزیابی شد

هنای حفناظتی اینن گوننج در آیننده و گنزینش        برنامج

هنای   در برنامنج  ارینهالکن های مطلنوب بنرای    ژنوتي 

هنای ژننی    در باننک  ذخينره ینا بنرای    ،جنگنل ی احيا

 سودمند باشد.

 

 ها مواد و روش

 گیاهیمواد 

 ۀپاین  925مجمنو  از  در اینن تحقين    انجنام برای 

 جمعينننت بلنننوط ایراننننی    ننننجاز  شننندهانتخننناب

(Quercus brantii) هنننای مختلنننف بلنننوط  تنننوده

 9319در اردیبهشننت  هننای مریننوان و بانننج شهرسننتان

 چهنار  هنا،  جمعينت این از آوری شد.  جمعبرگی  ۀنمون

جغرافينایی شهرسنتان مرینوان و     ۀدر محدود جمعيت

ایی شهرسنتان باننج   ين جغراف ۀدر محندود  جمعيت جپن

 جمعيننت(. در هننر 9و جنندول  9)شننکل  وارننع بودننند

متننر از  900پایننج بننا فواصننل حنندارل  90 کننمدسننت

گينری از   منظور جلوگيری از تکنرار نموننج  )بج همدیگر

گردشی انتخناب   صورت جنگلبج همسان( های ژنوتي 

هنای  ننج نمو بنرداری انجنام گرفنت.    و از آنها نمونجشد 

دمای در  DNAشده تا زمان استخراج آوریبرگی جمع

در آزمایشگاه نگهنداری شندند.   گراد درجۀ سانتی -40
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بنا اسنتفاده از    شنده بررسنی هنای   مورعيت مکانی پایج

در مهنر مناه   شند.   یاب جهنانی ربنت   سيستم مورعيت

شناسی پس از های ریختمنظور بررسیبج ،همان سال

 20 کمدستصورت تصادفی بج ،تورف کامل رشد برگ

هنا  گيری شناخص اندازه برایانتخاب و از هر پایج برگ 

 .بج آزمایشگاه منتقل شد

 

 شناختی وتحلیل ریختتجزیه

مشخصننۀ ریختنناری بننرگ  92بننرای ایننن منظننور 

صننورت بننج  Bruschi et al., (2003)براسنناس روش

( 2گيری )جدول کمک ابزار کوليس اندازهچشمی و بج

رح آزمایشی کاملاً تصادفی بنا سنج تکنرار    و در رالب ط

 تجزیج شد.

 

 های زاگرس شمالی جنگلدر  Q. brantiiمورعيت نج جمعيت طبيعی  -9شکل 
 

 جمعيتشده از هر برداری های نمونج و تعداد پایج آنهابرخی مشخصات ارليمی و ادافيکی برداری،  مناط  نمونج -9جدول 

 (N)عرض جغرافيایی (E)ییطول جغرافيا ارتفا  )متر( کد جمعيت
شيب 

 (درصد)

کربن آلی خاک 

 (درصد)
 تعداد پایج

 25º35 30-20 3/4 99׳90º49 ”29׳CA 9490-9350 ”43 کال

 º35 50-40 9/2 99 34׳ º49 ”39 99׳ GL 9900-9330 ”41 گمارلنگ

 º35 50-40 5/2 90 39׳ º49 ”39 93׳ DW 9900-9400 ”33 دویسج

 º35 95-90 5/3 91 40׳ º49 ”23 95׳ GM 9900-9500 ”45 راميشلج

 º35 90-50 4/2 90 50׳ º45 ”32 43׳ KD 9430-9390 ”49 سوره کنده

 º35 50-40 9/3 92 59׳ º45 ”34 94׳ BL 9500-9390 ”41 بلکج

 º35 50-40 3/3 92 59׳ º49 ”34 00׳ HA 9350-9900 ”41 خول واره هج

 º35 45-35 5/0 99 59׳ º45 ”39 49׳ TJ 9590-9490 ”43 تاژان

 º35 90-90 2/2 93 53׳ º45 ”35 43׳ SL 9430-9350 ”41 سالوک

 925       کل
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 نمونج های  پایج برگشده در گيری اندازه شناختی ریخت های مشخصج -2جدول 

 گيری آنها و واحد اندازه شدهبررسی Q. brantiiهای  جمعيتدر 

BL ( رگ و محل اتصال پهنکبين نوک ب فاصلۀمتر؛  سانتیطول پهنک- )دمبرگ 
PL ( دمبرگ و محل اتصال دمبرگ -بين محل اتصال پهنک فاصلۀمتر؛  سانتیطول دمبرگ-)شاخج فرعی 
LW متر( )سانتی انتهایی پهنای دندانۀ 
AL متر( )سانتی انتهایی طول دندانۀ 

WW متر( )سانتی ترین دندانج پهنای پهن 
SD فاصلج بين کف بيشترین فرورفتگی بين دو دندانج تا نوک دندانج سمت راست مجاور(؛ متر سانتی) حداکثر عم  سينوس 
MD ترین نفطج در پهنک برگ( افقی بين نوک برگ و پهن فاصلۀمتر؛  سانتی) ترین دندانجرگبرگ اصلی تا نوک بزرگ فاصلۀ 
BW متر( )سانتی ترین نقطج آن پهنای پهنک در پهن 
BH (طج در پهنک برگترین نق پهنبين نوک برگ و  فاصلۀمتر؛  سانتیهنای برگ تا نوک )ارتفا  نقطج حداکثر پ 
LR تعداد دندانج در سمت راست برگ 
LN تعداد دندانج در سمت چ  برگ 

LL/PL*100  900× نسبت طول کلی برگ )پهنک + دمبرگ( بج طول دمبرگ 

 

 شدهنشانگرهای استفادهو  DNAاستخراج 

گرم بافت برگ  09/0ستفاده از با ا DNAاستخراج 

با کمنی   Doyle and Doyle (1987)ل و بر پایۀ پروتک

 DNAهنای   . کيفيت و کميت نمونجگرفتانجام  تغيير

 290جذب بر روی طول موج  شده با استفادۀاستخراج

، شنده ( کنترلBioPhotometer ،Eppendorfنانومتر )

ی ا واکننش زنجينره   زمان اجرایتا  DNAهای  و نمونج

گننراد درجننۀ سننانتی -20در دمننای  (PCR)پليمننراز 

هنای   نگهداری شدند. غلظت نهایی هنر ینک از نموننج   

DNA   بننا اسننتفاده از بننافرTE   20بننر روی غلظننت 

ررينن  شنند.   PCRنننانوگرم/ميکروليتر بننرای تکثيننر  

از دو نشنانگر مولکنولی    تنو  ژنتيکی، بررسیمنظور  بج

ISSR و IRAP  آغننازگر 39از  .اسننتفاده شنند ISSR 

کنج دارای   IRAPآغازگر  90آغازگر و  93 ،شدهبررسی

تحليل وبرای تجزیج ،دهی بودندالگوی نواری رابل نمره

  واکننش (. 5)جندول   بج کار گرفتج شدندتنو  ژنتيکی 

PCR 5ميکروليتنننر شنننامل  90ر حجنننم نهنننایی د 

Mgمنولار   ميلنی  3/9ميکروليتر بافر واکنش )
2+ ،950 

 2(، پليمنننراز گواحننند تننن 9، و dNTPميکرومنننولار 

 20-40)ژنومی  DNAميکروليتر  2آغازگر،  ليترميکرو

ميکروليتننر آب دیننونيزه در دسننتگاه     9و نننانوگرم( 

. نجننام گرفننت ا (C-1000, BioRad) سننایکلر ترمننال

تفکيننک و  درصنند 9ز در ژل آگننار PCR تمحصننولا

بننا اسننتفاده از محلننول اتينندیوم شننده نوارهننای تکثير

آشکارسنازی  . ندآمينزی شند   گرنن  درصد 9/0بروماید 

  با استفاده از سيستم دهی نوارهاحاصل و نمره نوارهای

انجننام  (Gel Doc™ XR, BioRad) يومنننتداک ژل

 گرفت.

 ها تحلیل دادهوتجزیه

مينانگين   ۀصنفات ریختناری، مقایسن    ۀتجزین برای 

 (FLSD)دار فيشر  براساس آزمون حدارل تفاوت معنی

 .SAS 9.1  (SAS Institute Inc افزار با استفاده از نرم

Cary, NC.)  ای با اسنتفاده   خوشج ۀتجزی .گرفتانجام

 ۀفاصننننل اسنننناسبر و (Ward, 1963) وارداز روش 

(PCA)هنای اصنلی    مؤلفنج تجزینج بنج    و ارليدسی
بنا   9

 R (Package Rsafd; R Coreافنزار   اسنتفاده از ننرم  

Team, 2013) از آغازگرهای  حاصل نوارهایشد.  اجرا

ISSR  وIRAP وجننود ( یننا عنندم9وجننود ) صننورتبننج

هنای   بنا اسنتفاده از برنامنج   و  نددهنی شند  نمره)صفر( 
GenAlEx 6.1 (Peakall and Smouse, 

2006)،XLSTAT
وجننود بننا فننرض  POPGENEو  ®

 
1
Principal Component Analysis (PCA) 
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 ،شنده ررسنی بدر جمعينت   وینبنرگ  –تعادل هناردی  

ی تعنداد کنل نوارهنا   شد. برآورد  ژنتيکی هایمشخصج

و  (PB)داد نوارهنای چندشنکل   ، تع(TAB)شده تکثير

سنطح گوننج و   دو در  (PP)درصد نوارهای چندشنکل  

 های ژننی مکاندرصد   همچنين .محاسبج شد  جمعيت

شنده در  هنای مشناهده   تعداد آلل، (%PPL) چندشکل

  تننننو  ژننننی ننننی شننناخص ، (AO) هنننر لوکنننوس 

(h) h) (Nei, 1978)  =Σp
2

i– 9(  کج در آنpi  فراوانی

، و شناخص  اسنت  ISSRو  IRAP ج خنا  از عیک رط

جمعينت و گوننج   دو سنطح  هر در   (I)اطلاعات شانون 

بنا   شنده بررسنی ساختار ژنتيکی جوامنع   .دمحاسبج ش

 هنا  جمعينت برآورد بزرگی نسبی تمنایز ژنتيکنی بنين    

(ΦST = (HT- HS) / HT)    بنا   و مينزان جرینان ژننی

  (Nm = (1 – ΦST)/4ΦST)اسنننتفاده از تنننابع  

(Nei, 1978 ) وارینننانس  . تجزینننۀبررسنننی شننند

منظننور تفکيننک واریننانس بننج  (AMOVA)مولکننولی

جمعيتننی و  ژنتيکننی کننل بننج واریننانس ژنتيکننی درون

افنزار  بنا اسنتفاده از ننرم    جمعيتی واریانس ژنتيکی بين

GenAlEx  گرفنت  انجنام (Excoffier et al., 1992) .

 ۀو فاصنل  UPGMAاساس روش درخت فيلوژنتيکی بر

، وجنود  همچنينترسيم شد.  (Nei, 1978)ژنتيکی نی 

بنا  جغرافيایی فواصل ژنتيکی با فواصل  بين همبستگی

 .(Mantel, 1967) شد بررسیآزمون مانتل  استفاده از

 

 نتایج
 های ریختاریداده ةتجزی

و  تناژان هنای   جمعيت، FLSDنتایج آزمون  بر پایۀ
هنای   بيشنترین طنول پهننک و جمعينت     خنول  واره هج

اینن صنفت را نشنان     حند کمترین  گمارلنگو  دویسج
بيشترین طنول دمبنرگ در جمعينت     ،همچنيندادند. 
 مشنناهده شنند کننالو کمتننرین آن در جمعيننت  بلکننج

اسنناس هننا بننربننرای تفکيننک جمعيننت  .(3)جنندول 
هنای اصنلی   لفنج ؤهای ریختاری از تجزیج بج م مشخصج

 4/39اول  ۀاساس این تجزیج، سج مولفن استفاده شد. بر
معينت را تبينين کردنند.    کل تنو  موجود در ج درصد

کنج   نشنان داد از تننو  کنل را    درصد 3/49اول  ۀلفؤم
حنداکثر پهننای بنرگ تنا      ضرایب صفات ارتفا  نقطنۀ 

ننج در سنمت راسنت و    تعداد دندا نوک، طول پهنک و
دوم  ۀمولفن  تنر بودنند.  بنزرگ  مؤلفنج چ  برگ در این 

تننو  موجنود در جمعينت بنود و      درصند  9/24بيانگر 
ترین صفات طول دمبرگ، پهنای پهن ،مؤلفجاین برای 

تنرین  رگبنرگ اصنلی تنا ننوک بنزرگ      ۀدندانج و فاصل

 5/95سننوم  ۀمقنندار بيشننتری داشننتند. مولفنن ،دندانننج
 تبيين کرد کج ضرایب پهنای دنداننۀ  تغييرات را درصد

تنر بودنند   انتهایی و طول دندانج انتهنایی در آن بنزرگ  
هنننای  ای داده خوشنننج ۀتجزیننن بننننابر (.4)جننندول 

 ۀاسنناس الگننوریتم وارد و فاصننل  بر شننناختی یخننتر

 گنروه شنش   در شنده  بررسنی های  جمعيت ،ارليدسی
 ،. در گنننروه اول(2)شنننکل  بنننندی شننندند  دسنننتج
رنرار گرفتنند.   )مرینوان(  های کال و راميشنلج   جمعيت
بنج  )باننج(  خنول، بلکنج و سنالوک    واره های هج جمعيت

و  تمنننایز یافتنننند در گنننروه دومعننننوان همگنننروه 

ویسننج و )بانننج(، د ، تنناژان سننوره هننای کنننده جمعيننت
ترتينب در  تنهنایی بنج  هنر ینک بنج    )مریوان( گمارلنگ
 (.9)شکل  از هم متمایز شدهای سوم تا ششم  خوشج

 های ژنتیکینتایج حاصل از داده

و  ISSRآغننازگر  90و  39ترتيننب از مجمننو  بننج 

IRAP آغنازگر   93شده در این پ وهش، بررسیISSR 
دهنی و  با الگوی نواری رابل نمنره  IRAPآغازگر  90و 

کنار رفتنند. بنا    تکرارپذیر برای برآورد تنو  ژنتيکی بنج 
 925استفاده از نشانگرهای یادشده، تنو  ژنتيکی بين 

بررسی شند.   Q.brantiiجمعيت  1شده از پایۀ انتخاب

آغنازگر و   92مورد تحقي ،  ISSRآغازگر  93در ميان 
 . چندشکل بودندآغازگر  IRAP ،9آغازگر  90از 

و  ISSRاننندازۀ نوارهننای تکثيرشنندۀ آغازگرهننای  
IRAP  باز متفناوت بنود. تعنداد     جفت 3000تا  900از

 (UBC 821) 90از  ISSRشده آغازگرهنای  نوار تکثير

نوار و آغازگرهای  1/92با ميانگين  (UBC 807) 20تا 
IRAP  99از (5′LTR2)  91تننا (Gaga)  بننا ميننانگين

ت بننود. مجمننو  تعننداد نوارهننای   نننوار متفنناو  1/92
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و  233برابنننر بنننا  ISSRتکثيریافتنننج از آغازگرهنننای 
ننوار بنود کنج از اینن      921برابر بنا   IRAPآغازگرهای 
 19نننوار )929درصنند( و  19) 224ترتيننب تعننداد بننج

 h(. بيشترین مقندار  5درصد( چندشکل بودند )جدول 
و کمترین مقندار آن در   43/0با  UBC853در آغازگر 

 (.5ربت شد )جدول  91/0با  UBC841گر آغاز

 Quercus brantii های جمعيتشده در برگ گيری شناختی اندازه خصوصيات ریخت -3جدول 
 (استمعيار  انحراح ±ها نمایانگر ميانگين  )داده

 BL PL LW AL WW SD جمعيت

CA 50/0±35/3 ab 03/0±99/9 a 99/0±34/0 bc 92/0±21/0 bc 03/0±00/9 a 03/0±29/0 b 

GL 51/9±93/9 ab 39/0±13/0 b 99/0±45/0 b 01/0±34/0 b 99/0±95/9 a 23/0±33/0 b 

DW 99/0±30/9 b 35/0±20/9 ab 90/0±49/0 b 04/0±39/0 bc 24/0±39/0 ab 04/0±29/0 b 

GM 25/9±10/9 ab 40/0±40/9 ab 04/0±30/0 c 02/0±22/0 c 21/0±13/0 ab 09/0±30/0 b 

KD 29/9±99/3 ab 39/0±53/9 a 22/0±40/0 b 30/0±43/0 b 03/0±10/0 ab 21/0±59/0 a 

BL 90/0±20/1 ab 54/0±95/9 a 92/0±39/0 bc 95/0±39/0 b 32/0±99/9 a 30/0±45/0 ab 

HA 31/0±00/90 a 99/0±49/9 ab 01/0±33/0 bc 04/0±32/0 bc 01/0±29/9 a 04/0±23/0 b 

TJ 93/0±43/90 a 99/0±95/9 b 01/0±24/0 c 04/0±91/0 c 20/0±95/9 a 29/0±52/0 a 

SL 09/0±90/1 a 29/0±23/9 b 34/0±90/0 a 35/0±91/0 a 03/0±90/9 a 05/0±21/0 b 

 MD BW BH LR LN LL/PL*100 جمعيت

CA 30/0±95/9 b 25/0±30/3 c 11/0±50/5 b 30/0±99/90 b 92/0±90/90 b 93/91±93/929 cd 

GL 93/0±90/9 b 15/9±90/3 c 23/9±90/4 c 03/3±90/3 c 04/3±90/3 c 4/351±39/9994 a 

DW 29/0±90/9 b 42/0±90/3 c 44/0±00/5 b 93/2±33/90 c 33/2±44/90 b 9/309±4/953 c 

GM 93/0±35/9 b 39/0±90/3 c 93/0±90/5 b 5/9±01/99 ab 54/9±14/90 b 5/950±3/932 cd 

KD 29/0±99/9 b 29/0±93/3 c 22/9±90/5 b 99/0±92/99 ab 32/0±33/99 ab 9/323±23/903 c 

BL 29/0±39/9 b 99/0±03/4 b 02/9±35/9 a 29/9±22/99 ab 92/9±35/99 ab 9/919±03/909 c 

HA 24/0±00/2 ab 50/0±05/4 b 40/0±93/9 a 40/9±22/99 ab 95/9±00/99 ab 2/900±9/349 bc 

TJ 90/0±49/2 a 13/9±49/5 a 50/0±93/9 a 90/9±94/92 a 39/9±51/92 a 2/934±5/9050 a 

SL 22/0±49/2 a 35/0±95/5 a 39/0±93/9 a 92/9±13/90 ab 04/9±55/90 b 9/99±3/129 b 
 

 شناسی برگریخت ۀوی ه برای دوازده مشخصی بردارها -4جدول 

 3 مؤلفج 2 مؤلفج 9 مؤلفج 

 -09/0 -29/0 35/0 طول پهنک

 20/0 32/0 21/0 طول دمبرگ

 54/0 -30/0 -99/0 انتهایی پهنای دندانۀ

 93/0 -22/0 -03/0 انتهایی طول دندانۀ

 -33/0 -43/0 -09/0 ترین دندانج پهنای پهن

 -22/0 -05/0 95/0 حداکثر عم  سينوس

 01/0 -39/0 21/0 ترین دندانجرگبرگ اصلی تا نوک بزرگ فاصلۀ

 -009/0 -34/0 32/0 ترین نقطج آن پهنای پهنک در پهن

 9/0 -99/0 40/0 ارتفا  نقطج حداکثر پهنای برگ تا نوک

 -03/0 03/0 40/0 تعداد دندانج در سمت راست برگ

 -03/0 92/0 40/0 انج در سمت چ  برگتعداد دند

 -29/0 -43/0 -29/0 نسبت طول کلی برگ

 955/0 249/0 493/0 درصد تبيين

 4/39 1/90 3/49 درصد تجمعی
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 شناختی اساس صفات ریختبر Quercus brantiiژنوتي   925متشکل از ای نج جمعيت  تجزیج خوشج -2شکل 

 

 شده در این بررسیآغازگر استفاده 23دست آمده از و اطلاعات ژنتيکی بج توالی -5جدول 

 AT (ºC) FSR (bp) TAB PB PP (%) h ´5 ´→3توالی  آغازگر

ISSR        

UBC 807 AGAGAGAGAGAGAGAGT 5/41  2900-200  20 91 15 29/0 

UBC 808 AG AGAGAGAGAGAGAGC 9/50  2300-500  93 93 900 32/0 

UBC 809 AGAGAGAGAGAGAGAGG 0/41  9300-900  94 93 3/12  2/0 

UBC 811 GAGAGAGAGAGAGAGAC 0/41  2400-950  93 92 3/12  23/0 

UBC 812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 0/41  2300-900  92 92 900 3/0 

UBC 818 CACACACACACACACAG 9/50  9100-950  95 95 900 4/0 

UBC 821 GTGTGTGTGTGTGTGTT 2/52  2900-250  90 90 900 33/0 

UBC 825 ACACACACACACACACT 9/50  2300-250  92 92 900 24/0 

UBC 834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 9/54  2200-900  99 99 900 25/0 

UBC 840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 0/41  2450-900  94 94 900 29/0 

UBC 841 GAGAGAGAGAGAGAGYC 9/55  2500-200  99 99 900 91/0 

UBC 853 TCTCTCTCTCTCTCTCRT 5/41  2300-400  92 92 900 43/0 

UBC 861 ACCACCACCACCACCACC 0/59  9900-900  93 93 900 35/0 

UBC 866 CTCCTCCTCCTCCTCCTC 9/59  2500-950  99 1 3/39  30/0 

UBC 868 GAAGAAGAAGAAGAAGAA 5/41  2300-900  95 95 900 35/0 

UBC 873 GACAGACAGACAGACA 9/54  2000-930  92 90 3/33  39/0 

nIssr1 CAGCAGCAGCAGCAG 5/41  2900-250  93 99 9/34  29/0 

nIssr3 AGGGAGAGGAGGAGGAGG 9/55  2300-930  92 92 900 32/0 

1/92    ميانگين  5/93  9/19  3/0 

IRAP        

Hana CACGATTCACCTTAATATCTGACA 9/49  2500-930  95 95 900 3/0 

Gagi TAACCGCTAGGGTCGTAACA 1/43  2300-500  93 93 900 29/0 

Gaga GGGAACCAACCGTCACA 0/40  9900-900  91 93 93/14  35/0 

5′LTR1 ACAACCTTTATACGGGATCTCCGTT 1/43  2300-940  92 92 900 39/0 

5′LTR2 CTTAATACGGGATCTCCCTTACTA 0/40  2300-900  99 90 1/10  42/0 

LTR6149 CTCGCTCGCCCACACATCAACCGCGTTTATT 0/40  9100-950  92 92 900 21/0 

LTR6150 ATGTACACACCTATGTATCTGTACCCGGCTTGGTC 0/90  2900-950  99 90 1/10  21/0 

3′LTR TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 0/40  2900-250  92 92 900 29/0 

Sukkula GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGAC 9/49  2900-900  92 92 900 34/0 

Nikita CGCATTTGTTCAAGCCTAAACC 2/49  2500-900  92 92 900 33/0 

1/92    ميانگين  9/92  95/19  32/0 

AT؛ : دمای بهينۀ اتصالTAB  تعداد نوار تکثيرشده؛ :FSR؛ ازۀ نوارهای تکثيرشده: دامنۀ اندPB تعداد نوار چندشکل؛ :PP  درصد چندشکلی؛  :h :تنو  ژنتيکی نی 
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اساس نشنانگرهای  شاخص شانون بر تنو  ژنی نی و

ISSR  طننور جداگانننج محاسننبج و  در هننر جمعيننت بننج

 23/0و  93/0ترتينب برابنر بنا    ها بجمتوسط هریک از آن

ی تننو   هنا اساس این شاخص(. بر9)جدول  برآورد شد

بيشنترین و  ( I=34/0و h=22/0ژنتيکی، جمعيت تاژان )

( کمترین تنو  ژنتيکنی  I=22/0و h=9/0جمعيت بلکج )

متوسط تنو   IRAPاساس نشانگرهای را نشان دادند. بر

شنده  بررسیهای ژنی نی و شاخص شانون برای جمعيت

در تاژان(  29/0در بلکج تا  93/0) 29/0ترتيب برابر با بج

ورد شند.  در تناژان( بنرآ   49/0در بلکج تا  29/0) 33/0و 

اساس این دو شاخص بيشترین تنو  ژنتيکی در تاژان بر

و در بلکج کمترین مقدار را بج خود اختصا  داد کنج بنا   

 مطابقت داشت. ISSRنتایج حاصل از نشانگر 

 (AMOVA)اسنناس تجزیننج واریننانس مولکننولی بننر

د کنج  مشخص شن  ISSRهای حاصل از آغازگرهای داده

از تنننو  ژنتيکننی کننل مربننوط بننج درون     درصنند 99

تنو  ژنتيکی بين  ،ماندهباری درصد 23و بود ها جمعيت

 براساس تجزینۀ ، همچنين. دادها را تشکيل میجمعيت

ترتينب  بج IRAPهای آغازگرهای  واریانس مولکولی داده

از تنو  ژنتيکی کنل بنج درون و    درصد 99و  درصد 33

شناخص تمنایز بنين      یافنت.  هنا اختصنا   بين جمعيت

 IRAPو  ISSRبر مبنای آغازگرهنای   (ΦST)ها جمعيت

تعنداد مهناجران در   برآورد شد.  99/0و  23/0 بج ترتيب

، کج نمایانگر فراواننی جرینان ژننی بنين     (Nm)هر نسل 

ازای بنج  03/2و  59/9ترتيب برابنر بنا   هاست بججمعيت

 .(9)جدول  محاسبج شد IRAPو  ISSRنشانگرهای 

 Quercus brantiiهای  جمعيت IRAPو  ISSRتنو  ژنتيکی  خلاصۀ تجزیۀ -9جدول 

 جمعيت
PPL (%) 

 
AO 

 
h 

 
I 

ISSR IRAP ISSR IRAP ISSR IRAP ISSR IRAP 

CA 32/93 99/32  32/9 33/9 93/0 91/0  29/0 30/0 

GL 33/94 21/93  53/9 41/9  29/0 23/0  32/0 32/0 

DW 32/93 54/90  92/9 92/9  95/0 93/0  23/0 29/0 

GM 52/99 94/99  42/9 41/9  99/0 22/0  29/0 34/0 

KD 95/59 11/93  24/9 42/9  93/0 29/0  29/0 32/0 

BL 39/41 34/43  01/9 01/9  94/0 93/0  22/0 29/0 

HA 94/50 99/41  31/9 53/9  93/0 29/0  22/0 33/0 

TJ 23/92 92/95  52/9 99/9  22/0 29/0  34/0 49/0 

SL 39/94 19/95  33/9 53/9  93/0 24/0  23/0 39/0 

 33/0 23/0  29/0 93/0  43/9 34/9  43/93 49/92 ج م

 49/0 39/0  29/0 24/0  13/9 13/9 1 22/11 99/13 گم

PPL؛  چندشکل های ژنیمکان: درصدAOشده؛ : تعداد آلل مشاهدهh تنو  ژنتيکی نی؛ :Iگ: ميانگين در سطح گونج؛ مميانگين در سطح جمعيت ج: م ؛شاخص اطلاعات شانون ؛ 
 

  IRAPو  ISSR اساس آغازگرهایبر واریانس مولکولی تجزیۀ -9ل جدو

 Qurcus brantiiجمعيت  نجبرداری شده از  نمونج پایۀ 925 در

 ΦST Nm درصد اجزاء واریانس اجزاء واریانس ميانگين مربعات مجمو  مربعات درجج آزادی منبع تغييرات

ISSR        

 59/9 23/0 23 11/9 39/939** 33/9014 3 جمعيتی بين

 24/0 - 99 55/29 55/29 99/3030 999 جمعيتی درون

IRAP        

 03/2 99/0 99 53/3 24/99** 199/521 3 جمعيتی بين

 20/0 – 33 4/99 40/99 995/2093 999 جمعيتی درون
 درصد 9دار در سطح معنی **
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هنای  داده مبتننی بنر  ژنتيکنی   ۀفاصنل  3جدول در 

. آمنده اسنت  هنا   جمعينت ن بي IRAP و ISSR ژنتيکی

 035/0ژنتيکننی از  ۀفاصننل، ISSRهننای  دادهاسنناس بر

 934/0( تنا  گمارلننگ و  راميشنلج هنای   )بين جمعينت 

( متفناوت  سنالوک و  خنول  واره هنج هنای   )بين جمعيت

فاصنلج   ۀدامنن  ،IRAPاساس نشانگر است. همچنين بر

هنای   )بين جمعينت  029/0ها از  جمعيتژنتيکی جفت

هنای   )بنين جمعينت   943/0( تنا  کنال و  خنول  واره هج

متفاوت بود. نتایج آزمنون مانتنل   ( دویسجو  سوره کنده

 ۀداری بننين فاصننل نشننان داد کننج همبسننتگی معنننی 

ژنتيکی مبتننی   ۀردیفی جفتی با فاصلجغرافيایی و هم

  وجنننود نننندارد IRAPو  ISSRبنننر هنننر دو نشنننانگر 

(99/0- =rISSR92/0 ؛- =rIRAP 05/0؛ <P). 

منظنور ترسنيم روابنط    هنا بنج  تبندی جمعين خوشج

اسناس فاصنلۀ   شنده بنر  ژنتيکی بين نج جمعيت بررسنی 

انجننام گرفننت. بننا  UPGMAژنتيکننی نننی و الگننوریتم 

شنده در  های بررسی، جمعيتISSRهای استفاده از داده

بننندی شنندند. در گننروه یننک،    چهننار گننروه دسننتج  

های تناژان، گمارلننگ، راميشنلج و سنالوک، در      جمعيت

سوره و بلکج، در گنروه سنج،   های کندهعيتگروه دو، جم

خنول رنرار گرفتنند، جمعينت     های کال و هوارهجمعيت

 (.3دویسج بج تنهایی در خوشج چهار ررار گرفت )شکل 

 Quercus brantiiهای  جمعيتنااریب نی ميان جفت فواصل ژنتيکی -3جدول 

 TJ SL GL GM KD BL DW CA HA جمعيت

TJ **** 093/0 095/0 099/0 031/0 903/0 019/0 093/0 999/0 

SL 091/0 **** 093/0 093/0 014/0 905/0 999/0 011/0 934/0 

GL 091/0 093/0 **** 035/0 094/0 091/0 093/0 095/0 019/0 

GM 099/0 099/0 031/0 **** 099/0 091/0 034/0 099/0 019/0 

KD 040/0 903/0 011/0 099/0 **** 053/0 902/0 095/0 014/0 

BL 031/0 939/0 011/0 039/0 031/0 **** 092/0 032/0 903/0 

DW 991/0 999/0 099/0 093/0 943/0 010/0 **** 094/0 924/0 

CA 054/0 034/0 099/0 091/0 053/0 099/0 034/0 **** 094/0 

HA 055/0 030/0 091/0 090/0 091/0 093/0 090/0 029/0 **** 
 فواصل ژنتيکی نی بر اساس نشانگرISSR  در بالا و بر اساس نشانگرIRAP  اند. پایين محور رطری نشان داده شدهدر 

 

 

  ISSR های نشانگردادهاساس بر Quercus brantiiجمعيت ای نج خوشج ۀتجزی -3شکل 

 UPGMAژنتيکی و الگوریتم  مبنای فاصلۀبر
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بننا  IRAPهننای اسنناس دادهای بننرتجزیننۀ خوشننج

و فاصنلج ژنتيکنی ننی     UPGMAاستفاده از الگنوریتم  

شده را بج پنج خوشج تفکيک کرد. های بررسیجمعيت

سنوره و در   های تناژان و کننده   در خوشۀ اول، جمعيت

خنول همگنروه    واره های کال و هج خوشۀ دوم، جمعيت

هنای بلکنج و سنالوک بنج تنهنایی در       شدند. جمعينت 

تنند؛ خوشنۀ پننجم    های سوم و چهارم ررار گرفخوشج

های گمارلنگ، راميشنلج و دویسنج را در خنود     جمعيت

 (.4)شکل جای داد 

 

  IRAPهای نشانگر با استفاده از داده Quercus brantiiای نج جمعيت تجزیۀ خوشج -4شکل 

 UPGMAژنتيکی و الگوریتم  برمبنای فاصلۀ

 

 بحث

، عنلاوه بنر اسنتفاده از دو نشنانگر     تحقين  در این 

هننای  ، تنننو  در مشخصننجDNAی مبتنننی بننر مولکننول

شنده  برداری های نمونج های جمعيت پایجریختاری برگ 

هنای ریختناری در    نيز ارزیابی شد. استفاده از مشخصج

هنای چنوبی را    های گونج ژنتيکی جمعيت بررسی تنو 

  انننندگنننزارش کنننرده برخنننی محققنننان، پيشنننتر  

(Shiran et al., 2011).    نتننایج تجزیننۀ واریننانس

اینن صنفات نشنان داد کنج بنين منناط         متغيرۀچند

وجننود دارد. زیننادی تنننو  ریختنناری  شننده،بررسننی

هنای  اساس مشخصجها برهمچنين برای تمایز جمعيت

 ،هنای اصنلی  ریختاری با استفاده از تجزینج بنج مؤلفنج   

گرفت. این تجزینج نشنان داد کنج سنج      صورت بررسی

از کننل تنننو   درصنند  4/39مولفننۀ اول در مجمننو   

هننا را تبيننين کردننند،  تنناری موجننود در جمعيننتریخ

 9/24، مؤلفنۀ دوم  درصند  3/49کج مؤلفۀ اول طوری بج

از تنو  کنل را نشنان    درصد 5/95مؤلفۀ سوم و  درصد

ترین ضرایب صفات در مؤلفنۀ اول شنامل   دادند. بزرگ

ارتفا  نقطج حداکثر پهنای برگ تا نوک، طول پهننک  

برگ، در مؤلفنۀ  و تعداد دندانج در سمت راست و چ  

تنرین  صنفات طنول دمبنرگ، پهننای پهنن     دوم شامل 

ترین دندانج دندانج و فاصلۀ رگبرگ اصلی تا نوک بزرگ

ضرایب پهنای دندانۀ انتهنایی و  و در مولفۀ سوم شامل 

زیناد  این تننو   (. 4انتهایی بودند )جدول  طول دندانۀ

هنای بلنوط ایراننی     شده در جمعينت ریختاری مشاهده

ی ممکنن اسنت ناشنی از انتروگرسنيون     زاگرس شنمال 

و  Q. infectoriaهای بلنوط یعننی    ها از دیگر گونج ژن

Q. libani   بج ژنوم بلوط ایرانی باشد. البتج ربول ینا رد

ر گيری مبتنی بر اینتروگرسنيون( د  این فرضيج )دورگج

در مطالعات . استبيشتر  هایبررسیاین گونج نيازمند 

بنرگ،   های پهن ایر گونجمختلف انجام گرفتج بر روی س

هایی همچون طول و پهننای بنرگ بيشنترین     مشخصج
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اننند )زرافشننار و   را در ایجنناد واریننانس داشننتج  تننأرير

؛ 9339؛ کفنننناش و همکنننناران، 9333همکنننناران، 

اسننناس تجزینننۀ بر(. 9339زاده و همکننناران،  یوسننف 

الگوریتم وارد و بنابر  شناختی های ریخت ای داده خوشج

در شنش   شنده هنای بررسنی   عيت، جمفاصلۀ ارليدسی

 بنا وجنود مشناهدۀ   (. 9بندی شدند )شکل   گروه دستج

، شنده هنای بررسنی   یختاری بنين جمعينت  ر زیادتنو  

هنا از   های این تنو  برای تمایز کامل جمعينت  شاخص

 هم ناکافی بودند.

کلاسننيک و  رویکننردی ،ارزیننابی صننفات ریختنناری

 هنای گيناهی   تنو  جمعيتی گوننج  سنتی برای بررسی

های  شخصجم. در ارزیابی (White et al., 2007)  است

برگرفتننج از هشننت  پایننۀ 45شننناختی بننرگ  ریخننت

هننای  در جنگننل Quercus brantiiجمعيننت طبيعننی 

دار و بنالای   استان چهارمحال و بختياری، تننو  معننی  

هنای   اسناس مشخصنج  بنر  بررسنی های منورد   جمعيت

 شنننناختی بنننرگ گنننزارش شنننده اسنننت    ریخنننت

(Shiran et al., 2011) .هنای   گيری از مشخصج با بهره

 هنای مختلنف    ریختاری بذر، تنو  جمعيتی پرووننانس 

Q. ilex دار بننين  و تنننو  معنننی بررسننی در اسننپانيا

 هنننننا گنننننزارش شنننننده اسنننننت    پرووننننننانس

(Valero et al., 2012) . 

 شدهبررسیهای  تنو  ژنتيکی درون و بين جمعيت

 IRAPو  ISSR گينری از نشنانگرهای مولکنولی    بهرهبا 

ميننانگين درصنند  ،ررسننی شنند. در سننطح جمعيننت ب

 نشنانگر  اسناس برشده برآورد چندشکل های ژنی مکان

ISSR و ميانگين تننو  ژنتيکنی    درصد 49/92 برابر با

بنود. در سنطح گوننج اینن مقنادیر       93/0 برابنر بنا   نی

براسناس نشنانگر   د. بو 24/0و  درصد 99/13 ترتيب بج

IRAP  يننانگين درصنند م در سننطح جمعيننت و گونننۀ

و  درصنند 43/93ترتيننب هننای چندشننکل بننج لوکننوس

 بنج ترتينب   زو ميانگين تنو  ژنتيکی ني درصد 22/11

 ، بننننابراین. بنننرآورد شننند  29/0و  29/0 برابنننر بنننا 

را در بيشنتری  تنو  ژنتيکنی   Q. brantiiهای  جمعيت

  در مقایسنننج بنننا سنننطح جمعينننت  سنننطح گوننننج  

 Quercus suber طنور مشنابج در  بنج . انند حفظ کنرده 
2007) et al., (Löpez-Aljorna ،Q. acutissima 

(Zhang et al., 2013) ،Q. semiserrata 

(Pakkad et al., 2008 )های چوبی همچون و دیگر گونج 

Hagenia abyssinica (Feyissa et al., 2007) ،

Dendrocalamus giganteus (Tian et al., 2012) ،

Prunus armeniaca (Li et al., 2013)  تنو  ژنتيکی

مورد تنو  . در گزارش شده استدر سطح گونج  زیادی

 شنده جمعينت بررسنی   ننج  بنين ژنتيکی نی و شنانون  

اسناس اینن دو   بنر وجنود داشنت.    زینادی هنای   تفاوت

ترتيب بيشترین و های تاژان و بلکج بججمعيتشاخص 

 (.9جدول ) کمترین تنو  را نشان دادند

داری بين پنراکنش   معنی ۀنتایج نشان داد کج رابط

های  اساس دادها برآنهها و واگرایی  جغرافيایی جمعيت

 ؛وجنننود نننندارد  IRAPو  ISSR شنننناختی، ریخنننت

ینک خوشنج    درهای ینک منطقنج    کج جمعيت طوری بج

 ،در برخنننی منننواردو در مقابنننل انننند نگرفتنننجرنننرار 

های برگرفتج از مناط  مختلنف در کننار هنم     جمعيت

  Thriveni et al., (2013) .اننندبننندی شننده گننروه

دار  نيز عندم همبسنتگی معننی    Luo et al., (2011)و 

و منشنأ   شنده بررسنی هنای   يکی جمعيتبين تنو  ژنت

 امنا از طنرح دیگنر،    جغرافيایی آنها را گزارش کردنند. 

Feyissa et al. (2007)،Salehi Shanjani et al. (2010)  

 بننننننج ترتيننننننب   Derero et al. (2011) و

  Hagenia abyssinica، Fagus orientalisدر 

ژنتيکنی   فواصنل همبستگی بين  Cordia Africana و

بنين  بنا فواصنل جغرافينایی     شده بررسی ایه جمعيت

 دانند. میدار  معنیاما  ،ضعيفرا آنها 

حينات و   ۀپراکنش جغرافيایی، سيستم تلارنی، گسنتر  

 ۀکنند و تعيين ذاراصلی تأريرگ عوامل از ،های انسانی دخالت

  اننند شننده شننناختجهننای گينناهی  تنننو  ژنتيکننی گونننج 

(Hamrick and Godt, 1996; White et al., 2007). 
راکنش گسنترده بنج   پن دارای  هنای  طنور کلنی گوننج   بج

های دارای  برخورداری از تنو  ژنتيکی بيشتری از گونج

 ترننننند  رویشننننگاهی محنننندود متمایننننل ۀگسننننتر

http://link.springer.com/search?facet-author=%22Aimara+L%C3%B6pez-Aljorna%22
http://link.springer.com/search?facet-author=%22Yuan-Yan+Zhang%22
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(Hamrick and Godt, 1996)  رویشنگاه .Q. brantii 
جنوب استان آذربایجنان غربنی تنا اسنتان     از  در ایران

اینن  کج نتنایج  طورهمان ،. بنابراینگسترش دارد فارس

تننو  ژنتيکنی   رود نينز نشنان داد انتظنار منی     تحقي 

 مهنم . دومنين عامنل   شنود در این گونج حفنظ   زیادی

ننو    ،هنای گيناهی   تننو  ژنتيکنی گوننج    ۀکنندتعيين

 بلنوط هنای  گوننج . سنت ا آنهنا سيستم تلاری حاکم بر 

 افشنننان هسنننتند  عمومننناً خودناسنننازگار و بنننادگرده

(Knapp et al., 2001; Chung et al., 2002)  تکثينر .

هنای طبيعنی از طرین  بنذر و      این گوننج در جمعينت  

شنرطی کنج رویشنگاه آن از    بتج بنج زایی است، ال جست

های انسانی مصون بمانند. اینن ننو      دخالت و آشفتگی

گيننری ررابننت ميننان   شننکل سننببسيسننتم زادآوری 

شنود کنج خنود بنج      های وارع در آن جمعينت منی   ایجپ

 زیناد ها و حفظ تنو  ژنتيکی  ایجپ یاتقویت احتمال بق

سننومين عامننل  منظننرشننود. از  مننیمنجننر هننا  بلننوط

 آنجنا کنج   اررگنذار بنر تننو  ژنتيکنی، از     ۀکننند  تعيين

Q. brantii های آن ممکنن    عمری طولانی دارد و پایج

تواند در  می عاملاین  رو،ازاینها عمر کنند،  است سال

ار باشنند ایننن گونننج اررگننذ زینناد حفننظ تنننو  ژنتيکننی

(Hamrick and Godt, 1996)هنای   . همچنين دخالت

اررگنذار بنر    مهنم  یکی دیگر از عوامنل  عنوانانسانی بج

نند پاینداری و   توا ، منی هنای گيناهی   تنو  ژنتيکی گونج

ها را از طری  تغيير فرایندهای ژنتيکی  پویایی جمعيت

 ترتينب و بندین  کنند دستخوش تغييراتی  یکیژو اکولو

را نسنبت بنج هنم    گونج های یک  عيتجمتنو  ژنتيکی 

 .(Farwig et al., 2008) دهدتغيير 

 ، در اینن تحقين   های بلوط در مقایسج با سایر گونج

جمعيتنی بلنوط   ژنتيکنی  د کج ميزان تمایز مشخص ش

 (IRAP) 99/0و  (ISSR) 23/0ایرانی با برآورد وجنود  

دهندۀ تمایز کج نشان متوسط استها  در ميان جمعيت

اسناس هنر دو آغنازگر    ها برکی بين جمعيتملایم ژنتي

 ؛ Nm, ISSR  =59/9) بننرآورد جریننان ژنننی  اسننت. 

Nm, IRAP  =03/2) با استفاده از آمارۀ ΦST سبج امح

 رسنننند خودناسننننازگاری  نظننننر مننننی بننننجد. شنننن

(Chung et al., 2002) ، شندگی داننۀ گنرده در     پخنش

 ;Dow and Ashley, 1998) وسيلۀ باد فواصل طولانی بج

Frankel et al., 1995 )    و بنذر توسنط انسنان در کنم  

هنای بلنوط نقنش     بودن تمایز ژنتيکی مينان جمعينت  

تقوینت یکننواختی ژنتيکنی و     سنبب مهمی داشنتج و  

هنای   ن جمعينت های آللی در مينا  شدن فراوانی یکسان

 ,.Alfonso-Corrado et al) اسنت   مجاورهم بلوط شنده 

2004; Coelho et al., 2006; Shiran et al., 2011;) .

کنم  بنا   تحقين  برآوردشده در اینن   (Nm)جریان ژنی 

ها همخوانی دارد. در  بودن تمایز ژنتيکی ميان جمعيت

ارزیننابی تنننو  ژنتيکننی دو بلننوط   در مننورد تحقيقننی

فراوانننی  RAPDمکزیکننی بننا اسننتفاده از نشننانگرهای 

گنزارش شنده اسنت     99/3و  15/9جریان ژننی بنين   

(Alfonso-Corrado et al., 2004) مقدار .Nm  بيشتر

ها و تأريرپنذیری آنهنا    از واگرایی ژنتيکی جمعيت یکاز 

از عوامل فرسایندۀ تنو  ژنتيکی همچون رانش ژنتيکنی  

. (Wright, 1951; Slaktin, 1994) کنند  جلوگيری می

ترین عوامل اررگذار بر تنو   سازوکار تلاری یکی از مهم

 آینند  شننمار مننی  هننای گينناهی بننج   ژنتيکننی گونننج 

(Hamrick and Godt, 1996)هنای   کج گونج طوری ، بج

طنور طبيعنی از تننو      ها بج باددگرگشن همچون بلوط

 کمننیجمعيتننی  و تمننایز ژنتيکننی بننين زیننادژنتيکننی 

 . بيشنننتر (Rossetto et al., 1995)برخوردارنننند 

 نسننبت بننج   جمعيتننی بننودن تنننو  ژنتيکننی درون  

 شنننده در اینننن  جمعيتنننی مشننناهده  تننننو  بنننين 

 Q. mongolicaدر  Zhang et al. (2007) را تحقين  

 و در  González-Rodríguez et al. (2005)و

Quercus sp.  اندکردهنيز مشاهده. 

هنای ریختناری    تنو  ژنتيکنی، تفناوت   هایدر بررسی

های داخل آنهنا   ها و ژنوتي  رادر بج متمایز کردن جمعيت

. (Kadkhodaei et al., 2011) در سنطح ژننوم نيسنتند   

آمده دست ، همبستگی ماتریس تشابج بجتحقي ین در ا

از نشانگرهای ریختاری و ژنوتيپی ضعيف بنود. چننين   

ای مبنننی بننر ضننعيف بننودن همبسننتگی بننين   یافتننج

هننای ریختنناری و مولکننولی در مطالعننۀ ژنتيننک    داده
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 توسنننط  .Prunus spهنننایی از  جمعينننت ژنوتيننن 

Lacis et al. (2009) وKhadivi-khub et al. (2013)  

شده بر این باورند کنج  محققان یاد .مشاهده شده است

بندی  بج گروههای ریختاری ضرورتاً  تفاوت در مشخصج

بندی  های داخل آنها همانند گروه یا ژنوتي  ها جمعيت

شود. در اینن   نمیمنجر های مولکولی  مبتنی بر تکنيک

هنای   نشان داده شند کنج تفناوت در مشخصنج     تحقي 

ماننند   در سنطح ژنتيکنی    هنا  ریختاری بنرگ جمعينت  

، کج در ارزیابی چندشنکلی  IRAPو  ISSRنشانگرهای 

ها را  دهند، جمعيت مناط  وسيعی از ژنوم را پوشش می

دليل اینکنج   صفات ریختاری بجدر مورد تفکيک نکردند. 

هنای محندودی از ژننوم کنتنرل      هر یک توسنط بخنش  

شندت متنأرر از    و از طرح دیگنر بنروز آنهنا بنج     شود می

هنای آنهنا از    رات محيطی است، انتظنار اینکنج داده  تغيي

های نشانگرهای مولکولی برخنوردار   با داده زیادمطابقتی 

 ;Williams et al., 1990) نباشننند، طبيعننی اسننت

Kumar, 1999)   از طننرح دیگننر اگرچننج در مننناط .

ده و غيررمزشننونده( همننواره مختلننف ژنننوم )رمزشننون

گرهای افتنند، و نشننان بننيش اتفننا  مننی وجهننش کننم

هننای  ضننرورتاً در نننواحی بيننان ژن DNAچندشننکلی 

رو، ازاینن شنوند،   رمزکنندۀ صفات ریختاری وارنع نمنی  

تغييرات در سطح ژنوم هميشج در تغيينرات ریختناری   

 شود. منعکس نمی

ترکيبی از انوا  مختلف نشنانگرهای دارای   ۀاستفاد

منل  اانتقال تنوار  مختلنف و تأريرپنذیر از عو    سازوکار

و  اعتمنادتر،  ، رابنل تنر  ، تصنویر جنامع  وناگونگتکاملی 

 دهننند  دسنننت منننیبنننجبهتنننری از تننننو  ژنتيکنننی 

(Fortini et al., 2009; Carvalho et al., 2009). 

سنناختار ژنتيکنننی   ،تحقينن  براسنناس نتننایج اینننن   

تنوان بندین صنورت     را منی  Q. brantiiهنای   جمعيت

در سننطح  زینناد اًتوصننيف کننرد: تنننو  ژنتيکننی نسننبت

 بننينمتوسننط ژنتيکننی  ج و تمننایز جمعيننت و گوننن 

هنای   جنگل رهای اخي دهج در این،وجود ها. با  جمعيت

 شندید  هنای تخریبنی   فعالينت  رر ازمتأزاگرس شمالی 

کنج بنج    ،ساکنان محلنی بنوده اسنت    های دخالتناشی از 

کنناهش شنندید مسنناحت جنگننل از یننک طننرح و عنندم 

هننای اکولننوژیکی و  اسننتقرار زادآوری بننج دليننل آشننفتگی

شده است. بنابراین، حفاظنت  منجر  از طرح دیگر ژنتيکی

تنرین اولوینت حفاظنت از ذخنایر      عنوان مهنم بج محل در

شود. مراربنت از جمعينت ینا     ژنتيکی این گونج توصيج می

محنل بنج انسننجام   در هنای هندح در حفاظننت    جمعينت 

های این  نمو نهال زنی بذرها، یندهای دگرگشنی، جوانجفرا

ه و در نتيجج حفاظت از تننو   های همرا گونج و دیگر گونج

اسناس نتنایج اینن    شنود. بر  منجنر منی  ژنتيکی این گونج 

بيشنترین تننو     تاژان و پس از آن کنال جمعيت  ،تحقي 

د نن توان منی  هنا . بننابراین، اینن جمعينت   ژنتيکی را دارنند 

اینن  اکولوژی و تکامنل   آل برای بررسی ایده هاییجمعيت

در ای شنود.   وین ه  توجج هابج حفاظت آن بایدد و نگونج باش

تعداد در پای درختان بلوط همواره  ،ای های عرصج بررسی

امننا  ،شننود بننذر در فصننل بننذردهی مشنناهده مننی زیننادی

منناط    هنا در   متأسفانج هيچ نهالی در اطراح همين پاینج 

بنذر   زننی  رسد جوانج نظر میشود. بج طبيعی مشاهده نمی

 اصنی دليل نيازهنای اختص های زاگرس شمالی بج در بلوط

، عنلاوه  بنج رطوبت و دمای مورد نياز بسيار پایين است.  بج

هنای   های ناشنی از دخالنت   ورود دام بج جنگل و آشفتگی

ن جنوا  هنای انسانی نيز یکی از دلایل عدم اسنتقرار نهنال  

  زده در جنگنل اسنت.  حاصل از تعداد محدود بنذر جواننج  

رر و ی منؤ روشن  بایند بر حفاظت در محنل،  افزون ،بنابراین

منظنور  بنج  این گونجزنی بذرهای  جوانج برای تماتيکسيس

 پلاسم )حفاظنت خنارج از محنل(    های ژرم ایجاد کتابخانج

 این گونج توسعج یابد. در
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نویسندگان مقالج از سرکار خنانم موننا نصنری بنج     
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Abstract 

In this study, the intra- and inter-population genetic diversities of 125 genotypes representing 

nine populations of Quercus brantii from North-Zagros forests were studied using leaf 

morphological characteristics, inter simple sequence repeats (ISSR) and inter retrotransposal 

amplified polymorphism (IRAP) markers. Cluster analysis based on morphological 

characteristics differentiated significantly the nine Q. brantii populations into six main 

groups.  Eighteen ISSR and 10 IRAP primers amplified a total of 233 and 129 fragments of 

which 224 and 126 fragments were polymorphic, respectively. Both ISSR and IRAP marker 

systems revealed high genetic diversity at species level (ISSR: h= 0.24, PPL = 98.71%; IRAP: 

h= 0.21, PPL = 99.22%). Estimated coefficient of genetic differentiation (ΦST) based on ISSR 

and IRAP primers were 0.23 and 0.16, respectively indicating most of the total genetic 

variation distributed within populations than between populations for both marker systems 

that confirmed with molecular analysis of variance (AMOVA). The low level of genetic 

diversity between populations and high genetic differentiation among individuals within 

populations were probably due to extensive gene flow resulted from wind pollination of oaks. 

Cluster analysis for both molecular marker systems grouped these nine populations into 

distinct clusters within UPGMA dendrograms. There was no significant correlation between 

genetic distances of populations and geographic distribution distances with mantel test.  

Keywords: Gene flow, Genetic diversity, Inter-simple sequence repeats (ISSR), Molecular 

marker, Oak. 

 

 
*
Corresponding author                         Tel: +98 87 33620551                       Email: n.shabanian@uok.ac.ir 


