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هاي زاگرس  در جنگل (Quercus libani)ول  هاي وي جمعیتو فنوتیپی بررسی تنوع ژنتیکی 

 اییو بیوشیمی   شناختی هاي ریخت و مشخصه SCoTشمالی با استفاده از نشانگر مولکولی 

  
  4و هدیه بدخشان 3، لیلا علیخانی2شفیع رحمانی ، محمد1نقی شعبانیان*

  ارشد بیوتکنولوژي گیاهی، آزمایشگاه بیولوژي جنگل،  کارشناس2، دانشگاه کردستان ،دانشیار، گروه جنگلداري1
  ،نشگاه کردستانشناسی و اکولوژي جنگل، دا ارشد جنگل آموختۀ کارشناسی  دانش3، گروه جنگلداري، دانشگاه کردستان

  استادیار، گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشگاه کردستان4
   04/05/1394تاریخ پذیرش:  ؛29/10/1392تاریخ دریافت: 

  1چکیده

 و اجتماعی - تنوع ژنتیکی نقش مهمی در حفظ کارکردهاي اکولوژیکی و اقتصادي سابقه و هدف:
هاي تکاملی آن از  اي طبیعی تغییرپذیري و پایهآگاهی از الگوه .کند هاي گیاهی ایفا می گونهبقاي 

هاي  بر اساس تئوري مدیریت پایدار و حفاظت جنگل برخوردار است. دراهمیت کاربردي بالایی 
برخوردار هاي  ژنتیک جمعیت، از دست رفتن تنوع ژنتیکی یکی از تهدیدات جدي فراروي حیات گونه

مولکولی نشانگرهاي گیري از  بهرهآید.  شمار می همناطق جغرافیایی باریک ب وهاي کوچک  جمعیت از
هاي در معرض تهدید و آشکارسازي  بستر مناسبی را براي مطالعه الگوهاي تنوع ژنتیکی در گونه

هاي حفاظت و احیاي  اجراي پروژهمنظور  ها به هاي اکولوژیکی و دموگرافیک مدیریت این گونه جنبه
چندشکلی مناطق  )،ISSR( ا، نشانگرهاي توالی تکراري سادهدر میان این نشانگره کند. آن فراهم می

 )SCoT( چندشکلی نواحی هدف کدون شروعو ) IRAP(رتروترانسپوزونی   یافته بین تکثیر
و مقرون به صرفه هستند که با  ، سریع)PCR(اي پلیمراز  بر واکنش زنجیره هایی مبتنی روش

 109در این مطالعه تنوع ژنوتیپی و فنوتیپی کنند.  کثیر میهاي ژنی را در ژنوم ت تکرارپذیري بالا جایگاه

                                                             
  n.shabanian@uok.ac.ir: مکاتبه مسئول*
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هاي زاگرس شمالی با  در جنگل (Quercus libani)ول  برداري شده از نه جمعیت وي پایۀ نمونه
هاي  و مشخصه) SCoT(استفاده از نشانگر مولکولی چندشکلی نواحی هدف کدون شروع 

  شناختی و بیوشیمیایی برگ گزارش شده است. ریخت
هاي مختلف بلوط  توده (Q. libani)ول  براي انجام این مطالعه، از نه جمعیت وي ها: مواد و روش

ژنوتیپ) با فواصل  109پایه (در مجموع  10هاي مریوان و بانه، و در هر جمعیت از حداقل  شهرستان
درجه  -20در دماي  DNAآوري و تا زمان استخراج  برگی جمع  متر از همدیگر نمونه 100حداقل 

هاي  شناختی و بیوشیمیایی از هر یک از همین پایه هاي ریخت براي بررسی نگهداري شد.گراد  سانتی
 4ها و آزمایشات در  گیري برگ جدا و تا انجام اندازه 50صورت تصادفی حداقل  برداري شده به نمونه

مشخصۀ شناختی، از هشت  منظور مطالعۀ تنوع ریخت به گراد نگهداري شدند. درجه سانتی
استفاده و  Quercusهاي جنس  هاي تنوع ژنتیکی گونه کننده مورفولوژیکی انتخاب شده از توصیف

نشاسته و قندهاي کل، پتاسیم،  ،درصد پروتئین ،هاي بیوشیمیایی نیتروژن کل گیري مشخصه براي اندازه
اي  ی شعلهسنج جذب اتمی و روش رنگ اسپکتروفتومتري،روش کجلدال،  کلسیم منیزیم، و آهن از

دستورالعمل دویل و دویل با کمی  و بر پایۀ CTABژنومی با استفاده از  DNAاستخراج  استفاده شد.
، ماتریس SCoTآغازگر  10دهی نوارهاي تکثیر شده از  پس از ثبت و نمرهتغییرات انجام گرفت. 

دایس (با فاصلۀ  گیري از ضریب تشابه با بهره POPGENEافزار  صفر و یک حاصل با استفاده از نرم
 UPGMAاي بر پایۀ روش  و دندروگرام روابط ژنتیکی از طریق تجزیۀ خوشه تجزیهژنتیکی نی) 

هاي تنوع ژنتیکی آشکار شده در سطح نشانگر و  آماره GenAlExبرنامۀ  5/6ترسیم شد. از نسخۀ 
وارهاي ، درصد ن(I)، شاخص تنوع شانون (h)همچون تنوع ژنتیکی نی همچنین در سطح جمعیت 

هاي مورد مطالعه از طریق  برآورد شدند. ساختار ژنتیکی جمعیتاصل ژنتیکی وچندشکل و مقادیر ف
جریان ژنی، ضریب براي برآورد تنوع درون و بین جمعیتی،  )AMOVA( تجزیه واریانس مولکولی

  بیشتر مورد بررسی قرار گرفت. )GST( تمایز جمعیتی
خوشۀ اصلی  پنجهاي مورد مطالعه را در  جمعیت فنوتیپی،هاي  اي مجموع داده تجزیۀ خوشه ها: یافته
هاي مورد مطالعه تکثیر کردند  را در ژنوتیپ نوار SCoT 101آغازگر  10در مجموع،  بندي کرد. گروه

 (I)و شاخص تنوع شانون  (h) تنوع ژنتیکی نیچندشکل بودند.  درصد) 90نوار ( 92که از این تعداد 
و  191/0در سطح گونه و  258/0و  284/0ترتیب  معیت بالا بودند (بهدر هر دو سطح گونه و ج
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ول زاگرس  هاي وي نشان داد که جمعیت فنوتیپی و ژنتیکیدر سطح جمعیت). تنوع بالاي  279/0
 ةبخش عمد نشان داد که) 29/0برآورد شده ( GSTاند. مقدار  شمالی تنوع بالایی را در خود حفظ کرده

ژنی بین  مطلوب)، که جریان درصد 87(ست ها درون جمعیت به تنوعمربوط ه تنوع ژنتیکی آشکار شد
  . آن را تأیید کرد) نیز Nm)  =33/2ها   جمعیت

جمعیتی به میزان  اي و تمایز ژنتیکی نسبتاً پایین بین گونه تنوع ژنتیکی نسبتاً بالاي درون گیري: نتیجه
این گونه در مناطق مورد مطالعه است. بر  شپراکنو پیوستگی  دانۀ گردهشدگی  زیادي ناشی از پخش

حاصل از مختصات جغرافیایی و ماتریس تشابه  ۀهاي فاصل اساس آزمون مانتل همبستگی ماتریس
هاي سیستم تلاقی، رانش ژنتیکی و جریان  ، که ویژگیدار نبود معنی SCoTحاصل از نشانگرهاي 

  هم دخیل در این وضعیت دانست.توان عوامل م را می  در جوامع بلوطمعمول ژنی  ةگسترد
  

 نواحی هدف کدون شروعچندشکلی شناختی، تنوع مولکولی،  نشانگر ریخت هاي کلیدي: واژه
)SCoT ،(بلوط  
  

  مقدمه
ترین  لحاظ اقتصادي، اجتماعی و اکولوژیکی یکی از مهم ، که به(.Quercus L)جنس بلوط   

و در گسترة وسیعی از مناطق معتدلۀ  هاي گیاهان چوبی است، از پراکنش وسیعی برخوردار جنس
). این 11و  10شود ( نیمکرة شمالی از جمله آمریکاي شمالی، اروپا، آسیا و مناطق مدیترانه یافت می

). بخشی از 27لحاظ فنوتیپی بسیار متنوعند در خود جاي داده است ( گونه را که به 400جنس بالغ بر 
هاي  در صفات ریختی همچون شکل و اندازة برگ و مشخصه بالااي  گونه این تنوع ناشی از تنوع بین

ها  ). بلوط13و  10( ستها مورفومتریک بذر است، که خود بیانگر متنوع بودن زیستگاه این گونه
سوخت و  ،هاي زاگرس، با تأمین چوب موردنیاز مصارف ساختمانی هاي جنگل عنوان مهمترین گونه به

). 8دارند (محلی نقش مهمی نشینان  معیشت زاگرساز پشتیبانی در  ،برخی محصولات غیرچوبی
انکارناپذیري  کارکردهايهاي بلوط غرب از  لحاظ اکولوژیکی نیز جنگل بر اهمیت اقتصادي، به علاوه

  هاي زمینی برخوردارند. افزایش تنوع زیستی گونهطور  همینهمچون حفاظت از آب و خاك و حفظ و 
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هاي جنگلی بوده است، زیرا جوامع  خریب و تغییر اکوسیستمانسان از هزاران سال پیش در حال ت  
عنوان منابعی ارزان براي تأمین غذا، سوخت و چوب  هاي جنگلی به انسانی همواره به گونه

). 32و تأمین زیستگاه قطع کرده است ( هاي کشاورزي، چراي دام اي فعالیتها را بر ، و آن نگریسته می
که  طوري وضوح در اکوسیستم جنگلی زاگرس مشاهده کرد؛ به ن بهتوا ین تخریب و تغییري را میچن

) و 21( داشتهچندان دور  هاي نه ها شباهت بسیار کمی با سیماي آن در سال سیماي امروزي این جنگل
بیش به همین اندازه دستخوش  و لحاظ کارکردهاي اکولوژیکی نیز کم رسد این اکوسیستم به نظر می به

مانند آنچه که در  هاي درختان جنگلی به ه است. تغییر در اندازة جوامع و تودهتغییرات نامطلوبی شد
کنندة تنوع  خصوص در دو دهۀ اخیر اتفاق افتاده است، فرایندهاي ژنتیکی تعیین هزاگرس شمالی ب

 1دهد ( ژنتیکی داخل و بین جوامع از جمله سیستم تلاقی، جریان ژنی و انتخاب را تحت تأثیر قرار می
  ).32و 

ها اولین مرحلۀ مهم در ارزیابی پویایی ژنتیکی  گیري سطح تنوع ژنتیکی درون و میان جمعیت اندازه  
بردن به تنوع ژنتیکی  ). در دسترس بودن نشانگرهاي مولکولی جهت مطالعه و پی29یک گونه است (

سال اخیر ها را ممکن کرده است. در چند  هاي ژنی، ارزیابی تنوع ژنتیکی در سطح ژن در لوکوس
) ابداع و در ارزیابی SCoT( )6( نشانگرهاي جدیدي همچون چندشکلی نواحی هدف کدون شروع

). در 17و  3هاي مختلف گیاهی مورد استفاده قرار گرفته است ( پتانسیل سازگاري و پویایی ژنی گونه
آغازگرهایی که  با استفاده از تک )PCR( اي پلیمراز نشانگر از طریق واکنش زنجیره ،SCoTچندشکلی 

اند، تکثیر  طراحی شده) ATG( طرفین رمز شروع ةشد  هاي نوکلئوتیدي حفاظت براي اتصال به ردیف
که در آن از آغازگرهاي تکی پیشرو یا پسرو  لحاظ این بر تکرارپذیري بالا، این نشانگر به شود. علاوه می

هر نشانگر بخش متفاوتی از ژنوم  SCoTشبیه است. در نشانگر  ISSRبه نشانگرهاي  ،شود استفاده می
دهد (کارایی بالا) و افزون بر این براي طراحی آغازگر نیازي به اطلاع از  را در سطح ژن هدف قرار می

  ).6ردیف نوکلئوتیدي ژنوم نیست (
هاي مختلف  تنوع ژنتیکی هشت جمعیت از جمعیت AFLPگیري از نشانگر مولکولی  با بهره اخیراً  

زاگرس میانی (استان چهارمحل و بختیاري) با هدف شناسایی مراکز تنوع  (Q. brantii)بلوط ایرانی 
هاي مختلف بلوط  گونه بررسی شده است. نویسندگان این گزارش معتقدند که جمعیت ژنتیکی این

ها و یا حتی  اند و وجود احتمالی زیرگونه ایرانی این استان تنوع ژنتیکی بالایی را در خود حفظ کرده
یکی از دلایل وجود چنین تنوع بالاي ژنتیکی در  این گونه راهاي  هاي دیگري در توده گونه
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ژنوتیپ از  52تنوع ژنتیکی  ۀمطالع دربا هدفی مشابه،  ).15دانند ( مطالعه می موردهاي  رویشگاه
استان کهگیلویه و در  (Q. brantii)هاي واقع در طبقات مختلف ارتفاعی بلوط ایرانی  جمعیت
هاي طبقات  جمعیتگزارش شده است که ، )SSR( اي ریزماهوارههاي  مد با استفاده از نشانگربویراح

تر و بدین ترتیب  متنوع لحاظ ژنتیکی به  بند بند نسبت به جوامع طبقات ارتفاعی بالابند و پایین ارتفاعی میان
دهد که  ارش نشان میهاي نویسندگان این گز بر این، یافته ترند. علاوه براي حفاظت ژنتیکی باارزش

در گزارشی دیگر از ارزیابی ). 33ها دارند ( با دیگر ژنوتیپ زیاديژنتیکی  ۀبند فاصل هاي پایین ژنوتیپ
اي هیبرید) با استفاده از صفات  (گونه Q. subpyrenaica هاي مختلف تنوع ژنتیکی جمعیت

شناختی  هاي هیبرید از تنوع ریخت شناختی و اکوفیزیولوژیکی، نویسندگان بر این باورند که پایه ریخت
). در بررسی تنوع ژنتیکی 10هاي والدینی خود برخوردارند ( و اکوفیزیولوژیکی بالاتري نسبت به پایه

هاي ریختی و بیوشیمیایی بذر، گزارش شده  مشخصه بر اساس Q. serrateهاي مختلف  پروونانس
طور  هاي جنوبی به مقایسه با پروونانس مورد مطالعه در ۀهاي شمالی منطق است که بذر پروونانس

هاي  که پروونانس یاد شده آمده استگزارش  درتر، و قطورترند. همچنین  تر، طویل داري سنگین معنی
داري با هم  جمعیتی معنی هاي بیوشیمیایی بذر نیز از تنوع بین لحاظ مشخصه مورد مطالعه به

و بیوشیمیایی انجام گرفته در این مطالعه،  هاي مورفومتریک اي داده خوشه ۀبرخوردارند. تجزی
هاي جنوبی را در خوشه اصلی دوم تفکیک  اصلی اول و پروونانس ۀهاي شمالی را در خوش پروونانس

   ).26کرده است (
با استفاده از نشانگرهاي  (Q. libani)ول  هاي طبیعی وي در رابطه با بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت  

براي  مطالعهاي گزارش نشده است. این  ا بیوشیمیایی تاکنون هیچ مطالعهشناختی و ی مولکولی، ریخت
هاي زاگرس  جنگلاین گونۀ مهم از هایی  جمعیتی جمعیت و بین - بررسی تنوع درون بهاولین بار 

شناختی و بیوشیمیایی برگ  ریخت هاي مشخصهو  SCoTشمالی با استفاده از نشانگر مولکولی نوین 
  است. پرداخته

  
  ها و روشمواد 

هاي مختلف  از توده براي انجام این مطالعه،: شناختی و بیوشیمیایی مواد گیاهی، مطالعات ریخت
کیلومتر فاصله از هم  10با حداقل  (Q. libani) ول هاي مریوان و بانه، نه جمعیت وي بلوط شهرستان
با فواصل حداقل ژنوتیپ)  109پایه (در مجموع  10. از هر جمعیت حداقل )1(شکل  انتخاب شدند
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گردشی  صورت جنگل هاي مشابه) به گیري از ژنوتیپ منظور اجتناب از نمونه متر از همدیگر (به 100
شدند.  آوري جمع هاي برگی ها نمونه این پایه از 1391 )، و در اردیبهشت سال1(جدول  گزینش

 گراد درجه سانتی -40ي و انجام مطالعات مولکولی در دما DNAتا زمان استخراج  هاي یاد شده نمونه
برداري شده که موقعیت مکانی  هاي نمونه از هر یک از همین پایه 1391نگهداري شدند. در مهر ماه 

هاي  برگ براي بررسی 50صورت تصادفی حداقل  یاب جهانی ثبت شده بود، به ها با سیستم موقعیت آن
 گراد درجه سانتی 4 آزمایشات درها و  گیري شناختی و بیوشیمیایی جدا و تا انجام اندازه ریخت

  نگهداري شدند.

  
 .هاي زاگرس شمالی مطالعه در جنگل مورد Q. libaniموقعیت نه جمعیت طبیعی  ۀنقش -1شکل 

Figure 1. Map showing the collection sites of nine natural populations of Q. libani in the north Zagros 
forests. 

  
شناختی، هشت مشخصۀ مورفولوژیکی انتخاب شده از  ۀ تنوع ریختمنظور مطالع به 

). 2گیري شد (جدول  ) انتخاب و اندازهQuercus )4هاي جنس  هاي تنوع ژنتیکی گونه کننده توصیف
درجه  80آوري شده از هر پایه در دماي  هاي جمع هاي بیوشیمیایی ابتدا برگ گیري مشخصه براي اندازه

ها نمونۀ ترکیبی براي آن پایه در  ساعت خشک و پس از آسیاب کردن، از آن 48مدت  به گراد سانتی
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)، و 2گیري نیتروژن کل و درصد پروتئین بر پایۀ روش کجلدال ( چهار تکرار تهیه شد. اندازه
از روش  ) انجام شدند.1976گیري نشاسته و قندهاي کل بر اساس روش یوشیدا و همکاران ( اندازه
گیري جداگانۀ پتاسیم،  ) براي اندازهAA-7000G, SHIMADZU ) (9مدلبر جذب اتمی ( مبتنی

  گیري آهن استفاده شد. ) براي اندازه9( (BWB)اي  سنجی شعله کلسیم و منیزیم، و از روش رنگ
  

 .ها برداري شده از آن هاي نمونه و تعداد پایه Q. libaniهاي  جمعیت -1جدول 
Table 1. Locations and sample size of studied natural populations of Q. libani. 

 جمعیت
Population 

 برداري موقعیت نمونه
Sampling location 

ارتفاع 
 (متر)

Altitude 

طول 
 (E)جغرافیایی 

Longitude 

عرض 
 (N)جغرافیایی 

Latitude 

 تعداد پایه
Sample 

size 
GL 46 1380  شهرستان مریوان، روستاي گمارلنگº1735 ”49׳  º  10 ”31׳34
DW 46 1400  شهرستان مریوان، دویسهº1835 ”33׳  º  12 ”31׳36
GM  46 1500  شهرستان مریوان، قامیشله  º 35 ”45׳15  º  15 ”28׳40
KD 45 1360  سوره شهرستان بانه، کنده  º 35 ”46׳48  º  13 ”32׳50
BL 45 1370  شهرستان بانه، بلکه  º 35 ”49׳64  º  14 ”34׳51
HA 46 1600  خول واره شهرستان بانه، هه  º 35 ”49׳00  º  12 ”34׳56
AR  45 1800  شهرستان بانه، آرمرده  º 35 ”47׳44  º  10 ”33׳55
TJ 45 1410  شهرستان بانه، تاژان  º 35 ”48׳46  º  13 ”36׳56
SL 45 1350  شهرستان بانه، سالوك  º 35 ”49׳48  º  10 ”35׳58

 109  (Total)کل  
 

و بر  CTABژنومی با استفاده از  DNAاستخراج : مولکولی ۀو تجزی DNAاستخراج 
هاي  . کمیت و کیفیت نمونه)7( ) با کمی تغییرات انجام گرفت1987دستورالعمل دویل و دویل (ۀپای

DNA نانومتردر دستگاه بیوفتومتر 260جذب بر روي طول موج  استخراج شده از طریق 
)BioPhotometer, Eppendorf(  با در نظر گرفتن درصد 8/0و ژل آگارز) شفافیت نوار)  و قطر

درجه  -40در دماي ) PCR(اي پلیمراز  تا زمان انجام واکنش زنجیره DNAهاي  تأیید شد. نمونه
  نگهداري شدند. گراد سانتی

هاي  براي ارزیابی تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیت )5(جدول  SCoTآغازگر  10در این مطالعه از   
میکرولیتر  5میکرولیتر که شامل  10با حجم نهایی  )PCR( زاي پلیمرا هدف استفاده شد. واکنش زنجیره
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 20-40ژنومی با غلظت  DNAمیکرولیتر  2میکرومول آغازگر،  5بافر واکنش (مسترکیت؛ سیناژن)، 
 در C-1000(Bio-RAD)سایکلر  میکرولیتر آب دیونیزه بود، با استفاده از سیستم ترمال 2و  نانوگرم

درجه  94 ۀچرخ 45، گراد درجه سانتی 94اي در دماي  دقیقه 5 ۀچرخزیر انجام گرفت: یک   ۀبرنام
 90و  45، 45مدت  ترتیب به بهگراد  درجه سانتی 72) و 5(جدول گراد  درجه سانتی 50- 56، گراد سانتی

منظور جلوگیري از تبخیر  دقیقه. به 10مدت  بهگراد  درجه سانتی 72بسط نهایی  ۀثانیه، و در پایان مرحل
میکرولیتر روغن معدنی نیز به میکروتیوب واکنش  4واکنش،  ياکنش، پس از افزودن اجزامایعات و

و  درصد 1با استفاده از الکتروفورز در ژل آگارز  PCRاضافه شد. نوارهاي تکثیر شده در محصول 
  .(Gel Doc™ XR, Bio-Rad) آشکارسازي شدند درصد 1/0آمیزي با اتیدیوم بروماید  رنگ

گیري شده با  و بیوشیمیایی اندازه مورفولوژیکیهاي  و همگنی واریانس داده بودن نرمال: ها دادهتجزیه و تحلیل 
هاي فنوتیپی  مشخصهها به لحاظ  شد. تفاوت بین جمعیت کنترلاسمیرنوف  - استفاده از آزمون کلمینگروف

ها و  میانگین ۀمقایسواریانس و  ۀهاي آماري تجزی شاخص ۀشناختی و بیوشیمیایی برگ از طریق محاسب ریخت
. از (.SAS Institute Inc. Cary, NC)ارزیابی شد  SASافزار  نرم 1/9 ۀضرایب تغییرات با استفاده از نسخ

  ها استفاده شد. بندي جمعیت اي و گروه خوشه ۀاقلیدسی براي تجزی ۀ) بر مبناي فاصل28روش وارد (
طور واضح و شفاف آشکار شده  ی که بهدر ثبت نوارهاي تکثیر شده از آغازگرها، فقط نوارهای  

) هر نوار نمایانگر فنوتیپ یک SCoT )6در نشانگرهاي غالب همچون دهی شدند.  بودند، نمره
 1صورت  هر نمونه به SCoTالگوهاي چندشکل نواربندي پروفایل ). 30لوکوس دوآللی است (

هاي ژنی  کش با خطاي  اندازه ۀ(حضور نوار) و صفر (عدم حضور نوار) و بر اساس مقایس
سپس ماتریس صفر و  و (Image Lab Software v. 4.0; Bio-Rad) نددهی شد استاندارد نمره

گیري از ضریب تشابه دایس (با  با بهره POPGENEافزار  نرم 31/1 ۀیک حاصل با استفاده از نسخ
روش  ۀبر پایاي  خوشه ۀنتیکی نی) محاسبه شد. دندروگرام روابط ژنتیکی از طریق تجزیژفاصلۀ 

UPGMA ۀبرنام 5/6 ۀترسیم شد. از نسخ GenAlEx )18هاي تنوع ژنتیکی آشکار شده  ) آماره
محاسبه  (%PL)و درصد چندشکلی  (PB)، تعداد نوار چندشکل (TB)تعداد نوار تکثیرشده  شامل

ه شده هاي مشاهد با برآورد پارامترهاي تعداد آلل نیز تنوع ژنتیکی در سطح جمعیتهمچنین . ندشد
(Na) درصد نوارهاي چندشکل ،(PPB%)ثر ؤهاي م ، تعداد آلل(Ne) تنوع ژنی نی ،(h) شاخص ،

هاي  . ساختار ژنتیکی جمعیتشد ارزیابی (Np)هاي چندشکل  و تعداد لوکوس (I)اطلاعات شانون 
مورد بررسی قرار بیشتر   (GST)مورد مطالعه از طریق برآورد جریان ژنی و ضریب تمایز جمعیتی
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ها محاسبه و از آن براي  ) براي تمامی جفت جمعیت1978. فواصل نااریب ژنتیکی نی (نی، گرفت
بردن به وجود یا عدم وجود  براي پی .(UPGMA)ترسیم درخت فیلوژنتیکی استفاده گردید 

  ).14همبستگی ماتریس فواصل ژنتیکی با ماتریس فواصل جغرافیایی از آزمون مانتل استفاده شد (
  

  نتایج
 ۀمشخص 15اي  نتایج تجزیه و تحلیل مقایسه: شناختی و بیوشیمیایی هاي ریخت نوع مشخصهت

این لحاظ  به Q. libaniهاي  جمعیت داد کهنشان  3و  2هاي  و بیوشیمیایی در جدول مورفولوژیکی
شناختی، صفت  هاي ریخت جمعیتی بالایی دارند. در میان مشخصه و درون جمعیتی ها تنوع بین مشخصه

متر بیشترین تفاوت  سوره) میلی (کنده 60/15(گمارلنگ) و حداکثر  00/5با حداقل  (PL)ل دمبرگ طو
خول)  واره (هه 59/69 ۀبا دامن (Ca)). همچنین صفت کلسیم 2ها نشان داد (جدول  را در میان جمعیت

یی از تنوع گرم بر گرم وزن خشک برگ در مقایسه با سایر صفات بیوشیمیا (گمارلنگ) میلی 59/214تا 
و  مورفولوژیکیهاي  در بیشتر مشخصه ).2ها برخوردار بود (جدول  بیشتري در میان جمعیت

بیشترین  مورفولوژیکیدر میان صفات  جمعیتی) بالا بود. بیوشیمیایی ضریب تغییرات (تنوع درون
ه ) مشاهدخول واره در هه درصد 70/23( (SD) حداکثر عمق سینوسدر صفت (CV)ضریب تغییرات 

خول؛ واره هه( (Fe)آهن  تدر صف). در صفات بیوشیمیایی بیشترین ضریب تغییرات 2شد (جدول 
  ).3) ثبت شد (جدول درصد 64/20

تجزیه به  ،ثرؤها و کاستن از تعداد پارامترهاي م با هدف تعیین عوامل اصلی دخیل در تمایز ژنوتیپ  
از تنوع  درصد 2/52و مولفۀ اصلی اول عامل هاي اصلی انجام گرفت. این تجزیه نشان داد که د لفهؤم
صفت اصلی طول  2). مولفۀ اصلی اول که برگرفته از 4ها بودند (جدول  وجود آمده در جمعیت هب

واریانس بود. همچنین مقدار  درصد 50/32دمبرگ و تعداد دندانه در سمت راست برگ است، عامل 
  ا نشان داد. واریانس کل ر درصد 6/19منیزیم در مولفۀ اصلی دوم 

هاي مورد مطالعه در پنج شاخه  جمعیت فنوتیپی،هاي  بر داده اي مبتنی بر اساس تجزیۀ خوشه  
تاژان   سوره، و گمارلنگ قرار گرفتند. جمعیت هاي سالوك، کنده بندي شدند. در گروه اول جمعیت گروه

ي آرمرده و قامیشله، و ها جمعیتاین دندروگرام در خوشۀ سوم  به تنهایی در خوشۀ دوم قرار گرفت.
خول به  واره هاي دویسه و بلکه همگروه شدند. در خوشۀ پنجم جمعیت هه در خوشۀ چهارم جمعیت

  ).2(شکل  ها متمایز شد از بقیۀ جمعیتتنهایی 
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 .Q. libaniهاي  گیري شده در میان جمعیت هاي کمی اندازه آماره -2جدول 
Table 2. Descriptive statistics among nine Q. libani populations. 

 GL DW GM  KD BL HA AR  TJ SL (*Trait) *صفت

BL69.3 94-90 **ك - / ب-
99.7 71-99 75.3-

99.7 
89-

154.3 
84.7-
105-7 

85.3-
109.3 

88.3-
134.3 

83-
101.7 

 92.0b 74.0b 85.0b 88.0b 121.0a 92.7b 100.8ab 103.3ab 93.00b  (mean)میانگین 
CV (%) 1.26 2.58 2.74 2.12 2.51 1.8 2.76 2.70 2.50 

PL13.7 10-7 11-8.7 6-4  ك - / ب-
18.7 

7.3-
10.7 8-23.3 10.7-

14 
8.7-
21.7 7-8 

 5.0c 11.0ab 8.6b 15.6a 9.2b 15.3a 12.5ab 13.6a 7.56b (Mean)میانگین 
CV (%) 13.64 6.17 7.15 5.7 7.61 9.69 7.8 11.06 7.1 

LW2.7 2-2 7-2 4-3.3 5-5  ك - / ب-
11.7 2-3.7 2.7-3 2.7-3.7 3.7-

5.7 
 5.0ab 3.7b 4.0b 2.0c 6.6a 3.0bc 2.9bc 3.3bc 4.70b (Mean)میانگین 

CV (%) 0.0 10.1 19.84 0.0 19.03 16.6 10.9 11.23 16.06 
AL4.3-2 8.3-2 3.3-2.7 4-3 9.3-3.3 6.7-2 4.7-2 4-3 6-5  ك - / ب 

 5.6ab 3.3b 3.2b 3.4b 6.4a 3.3b 3.0b 3.9b 3.20b (Mean)میانگین 
CV (%) 8.56 13.23 19.03 25.3 16.18 12.5 13.7 24.3 25.4 

SD3-2.3 7-3 3.3-2.7 8-2.7 9.3-2.3 4-2.7 2.5 4.4-2 4-3  ك - / ب 
 3.6b 3.0b 3.3b 3.4b 6.0a 4.0b 3.1b 5.3ab 2.60b (Mean)میانگین 

CV (%) 10.12 19.39 19.03 13.15 15.94 23.7 14.4 15.06 17.02 
MD12.7 12.19 17-12.3 13-12  ك - / ب-

18.7 
14-
26.3 12-22 15.3-

16 
18.7-
24 12-15 

 12.3bc 13.8b 15.6b 15.3b 20.1a 15.9b 15.7b 21.6a 13.5bc (Mean)میانگین 
CV (%) 4.41 6.19 7.47 5.8 6.63 7.7 3.05 4.03 6.62 

BW23.7 ك - / ب-
24.3 

25.7-
34.7 26.40 23.7-

37.7 
28-
60.7 

25.7-
44.3 

27.7-
30 

37.3-
43.7 

27.3-
31.3 

 24.1bc 28.6b 31.5b 29.5b 45.6a 31.8b 29.0b 39.9b 29.3b (Mean)میانگین 
CV (%) 1.85 4.26 5.09 4.5 4.77 5.41 2.84 2.68 3.66 

*BL؛  : طول پهنک (میلی(مترPLمیلی) ؛  : طول دمبرگ(مترLWمیلی) ر)؛ مت : پهناي دندانه انتهاییAL طول دندانه انتهایی :
: BWمتر)؛  : فاصله رگبرگ اصلی تا نوك بزرگترین دندانه (میلیMDمتر)؛  : حداکثر عمق سینوس (میلیSDمتر)؛  (میلی

  متر) ترین نقطه آن (میلی پهناي پهنک در پهن
  کمینه. –بیشینه **
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 .Q. libaniجمعیت شده میان نه   گیري هاي بیوشیمیایی اندازه مشخصه -3جدول 
Table 3. Biochemical properties among nine Q. libani populations. 

 GL DW GM  KD BL HA AR  TJ SL  (*Trait) *صفت
TN6.0-5.0 8.0-4.0 6.0-3.0 6.0-5.0 1.0-0.4 8.0-3.0 8.0-3.0 8.0-2.0 6.0-6.0 **ك- /ب 

 6.0a 5.8a 4.3a 5.1a 6.7a 5.0a 5.1a 5.4a 5.7a (Mean)میانگین 
CV (%) 0.0 17.24 14.98 16.75 15.46 8.10 20.00 15.41 10.19 

TC69.3  ك- / ب-
74.5 

56.4-
72.4 

60.6-
76.2 

64.8-
95.2 

65.4-
81.9 

60.1-
79.2 

68.1-
77.4 

54.7-
87.1 

61.7-
64.1 

 72.1a 63.3b 66.3ab 72.7a 72.3a 69.9ab 74.0a 72.7a 63.1b میانگین
CV (%) 1.77 2.33 2.54 2.99 2.24 2.49 2.32 2.92 1.32 

Pr38.0  ك- / ب-
38.0 

13.0-
50.0 

18.0-
38.0 

19.0-
50.0 

25.0-
65.0 

31.0-
38.0 

19.0-
37.0 

25.0-
50.0 

31.0-
38.0 

 38.0a 35.1ab 27.4b 32.1b 38.1a 35.0ab 31.6b 33.1b 35.7ab (Mean)میانگین 
CV (%) 0.0 6.81 6.00 6.66 6.18 3.40 7.94 6.16 4.88 

K188.7  ك- / ب-
199.2 

161.5-
212.0 

149.0-
198.3 

127.8-
192.0 

151.7-
240.7 

21.9-
755.2 

120.2-
185.7 

37.5-
192.0 

127.9-
243 

 193.9b 195.5b 166.3bc 174.4bc 204.1ab 234.4a 158.0c 115.6d 186.8b (Mean)میانگین 
CV (%) 0.89 1.45 1.74 1.82 2.02 4.42 2.80 3.97 3.08 

Mg7.0  ك- / ب-
35.2 

26.2-
31.4 

13.4-
34.8 

25.8-
40.2 

24.1-
50.0 

4.1-
35.2 

18.5-
38.4 

15.7-
40.7 

21.2-
33.3 

 24.3b 28.3ab 20.8b 29.4a 31.8a 21.1b 26.1ab 27.6ab 29.2a (Mean)میانگین 
CV (%) 12.13 3.07 8.88 5.16 6.42 9.75 9.15 6.72 6.81 

Ca133.2  ك- / ب-
233.3 

28.8-
182.3 

36.5-
133.8 

97.1-
490.4 

43.9-
270.9 

17.8-
123.0 

45.3-
209.4 

63.8-
645.8 

82.4-
316.6 

 214.5a 123.7c 77.4d 180.7b 138.9c 69.5d 116.0c 178.3b 171.0b (Mean)میانگین 
CV (%) 3.5 4.1 5.0 4.3 4.22 5.86 6.01 5.13 4.84 

Fe11.1 ك- / ب-
20.7 6.5-10.4 4.7-

13.9 
9.9-
29.1 

7.7-
29.7 

1.3-
11.6 

11.8-
15.6 

5.8-
16.4 

11.1-
16.8 

 15.3a 8.3c 7.8c 14.3a 14.1a 6.0cd 13.5ab 10.5b 13.9ab (Mean) میانگین
CV (%) 10.9 9.2 15.4 12.1 13.0 20.6 7.8 11.6 9.2 

*TN نیتروژن کل (درصد)؛ :TCگرم بر گرم وزن خشک)؛  : قندهاي محلول کل (میلیPr پروتئین کل (درصد)؛ :K پتاسیم :
  گرم بر گرم). : آهن (میلیFeگرم بر گرم؛  : کلسیم میلیCaگرم بر گرم)؛  : منیزیم (میلیMgگرم بر گرم)؛  میلی(

  کمینه. –بیشینه **
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 .هاي مورد مطالعه هاي اصلی ژنوتیپ لفهؤدست آمده از تجزیه به م اصلی به ۀدو مولف ةویژمقادیر  -4جدول 
Table 4. Eigenvalues of the 2 principal component axes from PCA analysis of the genotypes studied. 
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PCاصلی؛  ۀ: مولفCUدرصد تجمعی :. 
  

  
 .و بیوشیمیایی برگ مورفولوژیکینشانگرهاي  اساسبر Q. libaniهاي  ) جمعیت1963دندروگرام وارد ( -2شکل 

Figure 2. Ward Dendrogram (1963) for Q. libani populations based on morphological and 
biochemical data. 

 
قطعات تکثیریافتۀ مشخصی را براي هر یک از  SCoTآنالیز نشانگرهاي : نشانگرهاي مولکولی ۀتجزی

 92نوار تکثیر کردند که از این تعداد  101آغازگر مورد استفاده نشان داد. این نشانگرها در مجموع  10
نوار بسته به آغازگر متفاوت  1/10د نوار تکثیر شده با میانگین ). تعدا5نوار چندشکل بودند (جدول 

 SCoT27و  SCoT14 ،SCoT22که کمینۀ تعداد نوارهاي تکثیر شده در آغازگرهاي   طوري بود، به
نوار مشاهده شد. میانگین درصد  12با  SCoT9در آغازگر  کارکرداین  ۀنوار و بیشین 8هر یک با 

درصد برآورد شد. از میان آغازگرها بیشترین تعداد نوار  85/90ها  ژنوتیپچندشکلی آغازگرها در ژنوم 
نوار تکثیر شده)  11نوار از  SCoT35 )11و  SCoT5 ،SCoT6 ،SCoT30چندشکل در آغازگرهاي 
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نوار تکثیر شده)  8نوار از  SCoT27 )6ثبت شد. در مقابل، کمترین تعداد نوار چندشکل از آغازگر 
. همچنین اندازة نوارهاي تکثیر شده در میان آغازگرهاي مورد استفاده متفاوت )5شد (جدول  مشاهده
  ).5باز؛ جدول  جفت 2400تا  300بود (از 

  

، تعداد نوار (TB)تعداد کل نوار تکثیر شده [آغازگرها  و پارامترهاي تنوع ژنی (AT)، دماي اتصال توالی - 5 جدول
 .(FSR)]دازه نوارهاي تکثیر شده ان ۀو دامن (PL)، درصد چندشکلی (PB)چندشکل 

Table 5. Primer sequences, annealing temperature (AT) and genetic diversity parameters {the total 
number of amplified bands (TB), number of polymorphic bands (PB), percentage of polymorphism 
(PL) and size range of amplified bands (FSR)}. 

 آغازگر
Primer  

 (3′′5)توالی 
Sequence  

AT 
(ºC) TB PB PL 

(%) FSR (bp) 

SCoT5  GCTACCACGAATGCAACA  53.3 11 11 100 600-2200 
SCoT6  GCTACCACGCATGCAACA  52.0 11 11 100 500-2400 
SCoT9  GCTACCAGCAATGCAACA  50.7 12 10 83.33 1100-2200 

SCoT12  ACGGCGACCAATGACGAC  56.3 11 8 72.72 450-2400 
SCoT14  GCGACCACGCATGACGAC  53.8 8 7 87.5 300-1800 
SCoT22  GCTACCACCACATGAACC  53.9 8 8 100 300-1600 
SCoT25  GCTACCACCGGGATGACC  53.9 10 9 90 800-2000 
SCoT27  GCTACCACCGTGATGACC  59.4 8 6 75 300-2100 
SCoT30  GCTACCACCGGCGATGCC  52.0 11 11 100 650-1850 
SCoT35  GCTACCACCGGCCCATGC  56.3 11 11 100 500-2050 

 -  -  101 92 -  -   (Total) کل
 -  10.1 9.2 90.85 -  -  (Mean) میانگین

 

  .SCoTاین مطالعه بر اساس نشانگرهاي  Q. libaniهاي  پارامترهاي تنوع ژنتیکی جمعیت -6جدول 
Table 6. Genetic diversity parameters of the Q. libani populations analyzed in this study. 

 Na PPB (%) Ne h I Np  (Population) جمعیت
GL 1.405 72.72 1.246 0.142 0.212 40.59 
DW 1.623 87.00 1.327 0.194 0.295 62.38 
GM  1.546 80.90 1.369 0.211 0.311 54.46 
KD 1.425 72.72 1.243 0.146 0.221 42.57 
BL 1.604 82.00 1.366 0.213 0.318 60.40 
HA 1.554 75.42 1.310 0.180 0.272 55.45 
AR  1.485 71.81 1.304 0.177 0.264 48.51 
TJ 1.623 80.05 1.442 0.250 0.366 62.38 
SL 1.505 71.81 1.286 0.166 0.251 50.50 

 میانگین در سطح جمعیت
(Mean at pop. level) 

1.328 69.44 1.321 0.191 0.279 53.03 
 میانگین در سطح گونه
(Mean at sp. level) 

1.910 90.85 1.476 0.284 0.431  - 

Na ،تعداد آلل مشاهده شده :PPB ،درصد نوارهاي چندشکل :Neثر، ؤ: تعداد آلل مh ،تنوع ژنی نی :I شاخص اطلاعات :
  .هاي چندشکل : تعداد لوکوسNpشانون و 
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، تعداد آلل (PPB)، درصد نوارهاي چندشکل (Na)جزئیات تعداد آلل مشاهده شده  6در جدول  
 (Np)هاي چندشکل  و تعداد لوکوس (I)، شاخص اطلاعات شانون (h)، تنوع ژنی نی (Ne)ثر ؤم

طور که در  هاي مورد مطالعه نشان داده شده است. همان برآورد شده از نشانگرهاي مختلف در جمعیت
) و کمترین آن در جمعیت h  =250/0این جدول آمده است، بیشترین تنوع ژنتیکی در جمعیت تاژان (

نوع ژنی هاي ت بر آماره مبتنی (AMOVA)) وجود دارد. تجزیۀ واریانس مولکولی h  =166/0سالوك (
برآورد کرد. همچنین براساس نتایج  29/0) را GSTها ( نی و شانون، ضریب تمایز ژنتیکی بین جمعیت

). 7ها وجود دارد (جدول  درصد از تنوع ژنتیکی کل در درون جمعیت 87دست آمده از این تجزیه،  به
 ).Nm  =33/2ها بیشتر تأیید شد (                         ً                   این یافته با جریان نسبتا  بالاي ژنی بین جمعیت

 

 .Q. libaniهاي  جمعیت تنوع ژنتیکی درون و بین (AMOVA)واریانس مولکولی  ۀتجزی -7جدول 
Table 7. Analysis of molecular variance (AMOVA) of intra/inter Q. libani populations. 

  منبع تغییرات
 (Source of variation)  df SS  MS  

 واریانس ياجزا
(Variance 

components)  
 (درصد)نسبت واریانس 

(Variance ratio (%))  P GST Nm 

 ها جمعیت بین
(Among populations) 8 643.601 75.95** 3.92 27 0.01 0.29 2.33 

 ها جمعیت  درون
(Within populations) 100 1051.51 10.51 10.52 73  -  -  - 

 -  -  -  Total( 108 1514.752  - 14.44 100( کل

dfآزادي؛  ۀ: درجSS مجموع مربعات؛ :MS میانگین مربعات؛ :GSTها؛  : ضریبتمایز ژنتیکی بین جمعیتNmجریان ژنی :. 
  

هاي پایین  هاي بالاي محور قطري) و فواصل ژنتیکی (داده ) (داده1978ناریب ژنتیکی نی ( مقادیر تشابه -8جدول 
 Q. libaniهاي  محور قطري) میان جمعیت

Table 8. Nei’s (1978) unbiased genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below 
diagonal) among Q. libani populations. 

 جمعیت
(Population) 

TJ AR  BL SL HA DW GL GM  KD میانگین 
(Mean) 

TJ  ----  0.876  0.897  0.856  0.862  0.908  0.820  0.843  0.788  0.899  
AR  0.133   ----  0.897  0.868  0.876  0.887  0.852  0.868  0.866    
BL 0.129  0.109   ----  0.916  0.916  0.919  0.887  0.920  0.855    
SL 0.155  0.141  0.088   ----  0.943  0.918  0.912  0.899  0.847    
HA 0.149  0.132  0.087  0.059   ----  0.964  0.961  0.944  0.866    
DW 0.097  0.119  0.085  0.086  0.037   ----  0.944  0.934  0.837    
GL 0.199  0.160  0.120  0.092  0.040  0.057   ----  0.944  0.856    
GM  0.170  0.142  0.083  0.106  0.058  0.068  0.057   ----  0.923    
KD 0.238  0.144  0.157  0.167  0.144  0.177  0.155  0.080   ----    

                    0.107 (Mean)میانگین 
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بر نشانگرهاي  ) مبتنی1978بر اساس فاصلۀ ژنتیکی نی ( Q. libaniهاي  جمعیت UPGMAدندروگرام  -3شکل 
SCoT. 

Figure 3. UPGMA dendrogram for Q. libani populations based on Nei’s (1978) genetic distance from 
SCoT markers. 

 
دهی شده محاسبه شد  نشانگر نمره 101ها براساس  ) میان جمعیت1978فواصل نااریب ژنتیکی نی ( 
خول و دویسه) تا  واره هاي هه (بین جمعیت 037/0). مقادیر برآورد شدة فواصل ژنتیکی از 8دول (ج

اي  ). بر همین اساس، تجزیۀ خوشه8سوره و تاژان) متفاوت بود (جدول  هاي کنده (بین جمعیت 238/0
(UPGMA) هاي  بر داده مبتنیSCoT ا انجام ه منظور آشکارسازي بیشتر روابط ژنتیکی بین جمعیت به

). 3بندي شدند (شکل  گرفت. با استفاده از این روش، نه جمعیت این مطالعه در پنج گروه اصلی خوشه
ها برخوردار بود، به  لحاظ ژنتیکی از فاصلۀ ژنتیکی بالایی با بقیۀ جمعیت در گروه اول جمعیت تاژان که به

هاي دوم و سوم از بقیه  ر خوشههاي آرمرده و بلکه هر یک به تنهایی د تنهایی قرار گرفت. جمعیت
ها جدا شدند. گروه چهارم این دندروگرام به دو زیرگروه تفکیک شد که در زیرگروه اول آن  جمعیت
خول، دویسه، گمارلنگ، و قامیشله  واره هاي هه سالوك به تنهایی و در زیرگروه دوم جمعیت  جمعیت

جدا شد و به تنهایی در گروه پنجم قرار گرفت. ها  سوره نیز از بقیه جمعیت همگروه شدند. جمعیت کنده
ها  دست آمده تا حدودي با دوري و نزدیکی جغرافیایی آن ها در دندروگرام به دوري و نزدیکی جمعیت

ها و  داري را بین فواصل ژنتیکی جمعیت همخوانی داشت. با وجود این، آزمون مانتل همبستگی معنی
  ).r= 111/0- ،P> 05/0ها نشان نداد ( فواصل جغرافیایی آن
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  بحث
ول واقع در  شده از نه جمعیت طبیعی وي  برداري ژنوتیپ نمونه 109در این مطالعه تنوع ژنتیکی   

 SCoTبر نشانگر  مبتنی DNAنگاري  گیري از انگشت هاي زاگرس شمالی با بهره مناطق مختلف جنگل
فنوتیپی هاي  ساس ویژگیشناختی و بیوشمیایی برگ بررسی شد. برا هاي ریخت و مجموع مشخصه

دست آمده در  ، بالا بودن تفاوت بین حداکثر و حداقل مقادیر به)و بیوشیمیایی شناختی ریخت(
ترتیب نشان از تنوع ژنتیکی  هاي مورد مطالعه و همچنین بالا بودن مقادیر ضریب تغییرات به جمعیت
ص در صفات طول دمبرگ گیري شده بخصو ها به لحاظ صفات اندازه درون جمعیتبین و بالاي 
(PL)  و کلسیم(Ca) بروز صفاتی همچون درصد نیتروژن کل  ،. در مقابل بر اساس این نتایجدارد
(TN)  و پروتئین کل(Pr) هاي مختلف از ثبات  که مقادیر ضریب تغییرات پایینی داشتند، در جمعیت

  ژنتیکی برخوردار بود. 
نتخاب شده براي اتصال به مناطق مختلف هدف در نتایج این مطالعه نشان داد که آغازگرهاي ا  

طور  برداري شده را تکثیر کردند. به هاي نمونه ژنومی پایه DNAآمیزي  طور موفقیت ها، به ژنوم ژنوتیپ
نوار چندشکل تکثیر شد، که  2/9نوار با میانگین  1/10آغازگر مورد استفاده  10میانگین از هر یک از 

سرشت و همکاران  ن تعداد نوار تکثیر شده از هر آغازگر در گزارش پاكاین تعداد بیشتر از میانگی
و کمتر از  SCoTبا استفاده از نشانگرهاي  Cicer arietinum) در بررسی تنوع ژنتیکی 2013(

  ).22است ( Q. brantiiدر  AFLPمیانگین نوار تکثیر شده از نشانگرهاي 
مولکولی مورد استفاده در این مطالعه هر سه به ، بیوشمیایی و مورفولوژیکیهاي نشانگري  سیستم  

شناختی و  هاي مورد مطالعه را از هم متمایز کردند. بر اساس نشانگرهاي ریخت خوبی جمعیت
). والرو و همکاران 2بندي شدند (شکل  شاخه گروه 5هاي مورد مطالعه در  بیوشیمیایی جمعیت

گیري از  در اسپانیا با بهره Q. ilex هاي مختلف تنوع جمعیتی پروونانس ۀ) در مطالع2012(
را به لحاظ تمامی صفات  ها هاي مورفومتریک و ترکیبات شیمیایی بذر تنوع بین پروونانس مشخصه

ها و  . ارزیابی تنوع ژنتیکی نه تنها براي شناسایی پایه)26( دار گزارش کردند گیري شده معنی اندازه
ریزي  توان براي پایه هاي این مطالعات را می بلکه یافتهها سودمند است،  مدیریت ذخایر ژنتیکی گونه

هاي نشانگري مختلفی همچون  ). از سیستم29کار گرفت ( هاي مدیریتی حفاظت ژنی به استراتژي
 ISSRمانند  DNAبر  ) و نشانگرهاي مبتنی26)، بیوشیمیایی (26و  22( مورفولوژیکینشانگرهاي 

)12 ،(AFLP )22 و ،(SSR )12استفاده شده است؛ به  بلوطهاي  تنوع ژنتیکی گونه ۀالع) براي مط
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درون و  این نشانگرها از قابلیت بالایی در آشکارسازي تنوع ژنتیکی ،نویسندگان این مطالعات ةعقید
نگاري ژنتیکی و  براي انگشت SCoTنشانگرهاي  کارآمدي   ً قبلا  ها برخوردارند.  جمعیتی بلوط بین

نه  SCoTنگاري  انگشتدر این مطالعه نیز ). 17و  6ه شده است (ارزیابی تنوع ژنتیکی نشان داد
در  ) آشکار کردند.درصد 44/69جمعیت این مطالعه تنوع ژنتیکی بالایی را در سطح جمعیت (

شناختی همراه با  هاي ریخت گیري از ترکیب ارزیابی هاي گیاهی، بهره مطالعات تنوع ژنتیکی گونه
). در این مطالعه، 25دهد ( دست می اعتمادتري از تنوع ژنتیکی بهنشانگرهاي مولکولی نتایج قابل 

 85/90( تنوع ژنتیکی بالایی را در سطح گونه آشکار کردها  ژنوتیپ SCoT نگاري انگشتارزیابی 
ها کمتر از این تنوع در سطح  هاي این مطالعه نشان داد که تنوع ژنتیکی درون جمعیت . یافتهدرصد)

ها وجود دارد. این وضعیت را  ن، هنوز تنوع ژنتیکی بالایی در درون جمعیتگونه است؛ با وجود ای
انسانی  ةهاي گسترد جوامع و اثرات رانش ژنتیکی ناشی از دخالت ةمتفاوت بودن انداز خاطر بهتوان  می

  ).1ها دانست ( در گزینش ژنوتیپ
کاملی آن در ت ۀهاي پیشین کنش هاي یک گونه انعکاسی از برهم ساختار ژنتیکی جمعیت  

مصنوعی است  گزینشدرازمدت، جهش، نوترکیبی، رانش ژنتیکی، سیستم تلاقی، جریان ژنی و 
)، مقدار 29/0این مطالعه ( SCoTبرآورد شده از پروفایل  GST). با توجه به مقدار 23 و 20(

ه از )، با استفاددرصد 87ها وجود دارد ( در درون جمعیت Q. libani زیادي از تنوع ژنتیکی در
). 19گزارش شده است ( Pinus nigra 233/0 هاي میان جمعیت GSTمقدار  ISSRآغازگرهاي 

گونه و  هاي دگرگشن، ناشی از دگرگشنی این به مانند دیگر گونهاین مطالعه  GSTمقدار پایین 
  .است  ي آنها هاي اکثر ژنوتیپ خودناسازگاري

هاي  ). یافته23ست (ا ها دار بین جمعیت تیکی معنیعدم تمایز ژن ةدهند  نشان 1بیشتر از  Nmمقادیر   
نشان داد که تنوع ژنتیکی  Q. libaniهاي  میان جمعیت) Nm  =33/2(این مطالعه با جریان ژنی ملایم 

دانۀ شدگی  پخش ةپذیر نیست. نحو ها نسبت به رانش ژنتیکی آسیب در درون جمعیت هشد  بالاي حفظ
بودن تمایز ژنتیکی  ها هستند، ممکن است در پایین ن ژنی میان جمعیتجریا ةکنند و بذر، که تعیین گرده

) و با توجه به 5شوند ( افشانی می ها به کمک باد گرده ها گل ها نقش داشته باشند. در بلوط بین جمعیت
هاي  در مسافت دانۀ گردهگونه، همواره پخش شدن  هاي این آوري نمونه بادخیز بودن مناطق جمع

گونه در مناطق مورد  این ۀرود. افزون بر این، پراکنش پیوست افشانی انتظار می گرده طولانی در فصل
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دلیل  شدگی بذر به کند. با وجود این، جریان ژنی از طریق پخش مطالعه خود جریان ژنی را تسهیل می
  افتد. ندرت اتفاق می گونه توسط احشام به و عدم جابجایی ژنوم این آنسنگین بودن 

هاي گیاهی هدف اصلی بایستی بر حفظ بیشترین  حفاظت از ذخایر ژنتیکی گونه ۀامدر هر برن   
هاي بلوط زاگرس  هدف متمرکز شود. مهمترین تهدید فراروي جمعیت ۀمقدار ممکن تنوع ژنتیکی گون

آوري بذر در فصل بذردهی، ورود دام به  هاي انسانی است. جمع فعالیت Q. libaniشمالی از جمله 
 ةهاي طبیعی و انداز زیستگاه ،زدایی و جنگل هاي کوچک ال آن عدم استقرار نهالبه دنب داخل جنگل و

منظور حفاظت از ذخایر ژنتیکی  کاهش داده است. بهطور مشهود  بهها را  هاي این گونه جمعیت
ترین رویکرد توصیه  ثرترین و اقتصاديؤعنوان م به در محل، اقدامات حفاظت Q. libaniارزشمند 

هاي این مطالعه،  دلیل برخورداري از بیشترین تنوع ژنتیکی در مقایسه با دیگر جمعیت . بهشود می
در اولویت بالاي حفاظت از ذخایر ژنتیکی  "تاژان"  بایستی جمعیتهاي این مطالعه  براساس یافته

کردي عنوان روی بر این، از رویکرد حفاظت خارج از محل نیز بایستی به گونه قرار گیرد. علاوه این
هاي  آوري و تبادل بذر بین جمعیت مکمل براي حفاظت در محل بهره گرفت. این رویکرد، جمع

هاي نادر را از طریق  پلاسم دنبال آن افزایش تنوع ژنتیکی در هر منطقه و حفاظت از ژرم مختلف و به
  کند. زادآوري طبیعی ممکن می
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Abstract 2 
Background and objectives: Genetic diversity plays an important role in the 
maintenance of ecological and socio-economic functions and survival of plant 
species. Information on the natural patterns of genetic variability and their 
evolutionary bases are of essential practical keys for sustainable forest management 
and conservation. According to population genetic theories, waste of genetic 
diversity is a great threat to endangered species with narrow geographic 
distribution or growing in small populations. Molecular tools can be noteworthy 
means to study the natural genetic diversity patterns in threatened species and to 
reveal demographic and ecological aspects in species management in order to plan 
long-term conservation or restoration projects. Among them, the inter-simple 
sequence repeat (ISSR), Inter-retrotransposon amplified polymorphism (IRAP), 
and start codon targeted (SCoT) marker are quick and cost-effective techniques 
based on polymerase chain reaction (PCR) that with a high repeatability amplify 
the target sequences of multiple loci in the genome. In this study, the genotypic and 
phenotypic diversity of 109 individuals from nine populations of Lebanon oak 
(Quercus libani) of north-Zagros forests has been reported using start codon 
targeted (SCoT) molecular marker, and leaf morphological and biochemical 
characteristics.  
Materials and Methods: This study was carried out with 109 individuals from 
nine populations of Lebanon oak (Q. libani) distributed throughout the oak forests 
of Marivan and Baneh. In order to decrease the likelihood of genotypic similarity, 
leaf samples were collected from the trees with at least 100 m distance within 
populations. The samples were then stored at -20oC (for DNA extraction) or at 4oC 
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(for morpholical and biochemical examinations). Morphological tests were 
performed using eight descriptive developed for Quercus genus. Biochemical 
analysis of total nitrogen, starch, total carbohydrate, potassium, calcium, 
magnesium and ferrous were conducted based on Kejeldal, spectrophotometry, 
atomic absorption and flame photometry methods. Genomic DNA was extracted 
from leaf material following the method described by Doyle and Doyle with a 
minor modification. After visualizing and scoring the amplified bands from 10 
primers, the 1 and 0 matrices were analyzed using PopGene software and the 
dendrogram was constructed through the unweighted pair group method with 
arithmetic means (UPGMA) using the Dice similarity index. Marker and 
population genetic parameters such as Nei’s genetic diversity (h), Shannon 
diversity index (I), the percentage of polymorphic bands (PPB), and measures of 
genetic distance were estimated. The genetic structure of the studied populations 
was further investigated by analysis of molecular variation (AMOVA) to estimate 
variation among and within populations based on marker patterns, gene flow, and 
genetic differentiation index. 
Results: Cluster analysis of all phenotypic data grouped the studied populations 
into five main clusters. Totally, ten SCoT primers produced 101 amplification 
products, of which 92 fragments (90%) were polymorphic. Nei’s gene diversity (h) 
and Shannon’s diversity index (I) were relatively high at the both species (h 
=0.284, I = 0.258) and population (h= 0.191, I= 0.279) levels. High phenotypic and 
genetic diversity demonstrated that Lebanon oak populations in north Zagros 
forests maintained a high level of variation. The estimated GST (0.29) showed that 
the most revealed genetic diversity resided within populations (87%), which was 
identified with the moderate gene flow level (Nm = 2.33). 
Conclusion: The relatively high intra-population genetic diversity and low inter-
population genetic differentiation was largely attributed to long distance dispersal 
of pollen, and continuous distribution of populations. Mantel test indicated no 
significant correlation between genetic and geographic distances among 
populations. Breeding systems characteristics, genetic drift and extensive gene 
flow are probably important factors for explaining this differentiation. 
 
Keywords: Morphological marker, Cluster analysis, Molecular diversity, Start 
codon targeted (SCoT), Oak 
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