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  چکیده

از  یشرییی بررداری   بهرر  دور های  گذشتهاز که  است جنگلی ایرانهای  ترین گونه زشبااراز ( P. atlantica subsp. mutica)بنه  گونۀ

ایرن  هرای   رویشگا توسعه و ترمیم احیا،  برای اهمیت زیادی ،مختلف بنههای  جمعیتشناخت تنوع ژنتیکی  .گرفته استآن صورت 

در  ،RAPDآغرازگر   13برا اسرتداد  از    ژنوتیر   59جمعیت بنره شرام     10 ،تنوع ژنتیکی بررسی منظور به، تحقیقدر این  .داردگونه 

 ی اطلاعات چنیشرکلی امحتو بودنی. چنیشک ها  آل درصی  100که  یش ولییتبرای هر آغازگر آل   46/7با میانگین  آل  97مجموع 

بررای   35/4ترا   Oligo203برای آغرازگر   39/0شاخص نشانگر از و  Oligo18 آغازگربرای  21/0 تا Oligo342برای آغازگر  11/0 از

 را نشران داد ( 251/0) شرانون شاخص و  (73/57) چنیشک های  آل  میزانبیشترین  جمعیت آبیانانمتداوت بود.  Oligo342آغازگر 

هرای   آلر  کمتررین میرزان    درحرالی کره  ؛ مشاهی  شری  نیز در جمعیت بانه (172/0) هتروژنی ۀشی تصحیح شاخصمیزان  و بیشترین

 خرار  از زاگرر    جمعیرت  در( 081/0) شراخص شرانون   و (074/0)هتروژنری   ۀشی تصحیحص شاخدرصی(،  40/13) چنیشک 

 حرالی کره   دردرصی( تعلق داشت،  78)ها  جمعیتمولکولی نشان داد که سطح بیشتری از تنوع به درون  تجزیۀ واریانس .مشاهی  شی

ارتبرا   نبود کام  از هم تدکیک کنی و  طور بهرا  ها ژنوتی نتوانست ای  خوشه تجزیۀ .شیمشاهی  ها  جمعیتدرصی تنوع در بین  22

 ارزشرمنی،  گونرۀ  این بودن خطر معرض در با وجود آمی ، دست به نتایج به توجه با بین تنوع مولکولی و تنوع جغرافیایی را نشان داد.

   .دارد وجود گونه این های رویشگا  ترمیم و توسعه احیا، برای کافی ژنتیکی تنوع

 .RAPD-PCRمولکولی، تنوع ژنتیکی، نشانگر  تجزیۀ واریانس، ای خوشه تجزیۀنه، ب: کلیدی ناگاژو
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 مقدمه
 سررما ۀ خررانواد عضرروی از( Pistaciaپسررته )جررنس 

(Anacardiaceae) پسرتۀ  سه گونه  [.1] است گونه 11 با

 (P. khinjukخنجوک )پستۀ (، P. veraزراعی یا خنیان )

سه  شام بنه . ارنیدر ایران وجود د( P. atlanticaبنه ) و

(، کوردیکا P. atlantica subsp. muticaموتیکا ) گونۀزیر

(P. atlantica subsp. kurdica( و کابولیکرررا )P. 

atlantica subsp. cabulica) بنرره  گونررۀ [.3، 2] اسررت

 3ترا   5/2 حریود برومی ایرران   های  گونهیکی از عنوان  به

  [.4]پوشانی  میکشور را سطح میلیون هکتار از 

( P. atlantica subsp. mutica) موتیکرا  گونرۀ زیربنۀ 

 و پایرره دو، ای درختچرره(، x2=n2=28)دیپلوئیرری ای  گونره 

بره دییر  مختلدری از لحرا      این گونه  .است کننی  خزان

تولیرری سررقز، میررو  و  از جملرره ،دارد اهمیررت اقتصررادی

دارویری و  های  استداد محصویت فرعی )روغن و ...( و 

برگ آن در و شاخ میو  و کاربردو نیز ، آن خوراکی متعید

دلیر    بره محیطی نیز  زیست  الح از ؛تغذیه و تولیی علوفه

هروای   و آبتلطیرف  ، حداظت منابع آب و خاکتأثیر در 

و سازگاری حیات وحش  های پناهگا تأثیر آن در ، منطقه

از اهمیرت  زیاد این گونه با شرایط مختلرف اکولروژیکی   

ارزش  برا  گونۀاین های  رویشگا خاصی برخوردار است. 

توسرعۀ  دام،  سوزی، چرای مدرر    آتشاز جمله ی دییلبه

، عوام  ژنتیکری و  سقزگیری نادرست، اراضی کشاورزی

انسرانی مرورد   های  فعالیتسایر همرا   بهمحیطی مختلف 

گیاهی  تنوع زیستی اعم ازتخریب و تجاوز قرار گرفته و 

نیرز در معررض   را ا ه و جانوری موجود در این رویشگا 

ژنتیرک جمعیرت   هرای   داد  [.6، 5] قرار داد  استتهییی 

ارزشری بررای مرییریت و حداظرت      بااطلاعات توانی  می

بنابراین با شناخت تنروع ژنتیکری    ،[7] فراهم کنیها  گونه

زمینرۀ  گرام مهمری در   تروان   میمختلف بنه های  جمعیت

داشرت.  ارزش بر با گونۀاین های  رویشگا توسعه و ترمیم 

از لحا  تکنیکی دارای سرعت  RAPD مولکولی نشانگر

پرکراربردترین روش در  و نیرز   [8] سرت و سهولت اجرا

 پسرته های  گونهتنوع ژنتیکی و روابط بین ارقام و مطالعۀ 

 [.18-9] است

ارزیرابی   در( 2013)و همکراران  اکبرخانی  طایده علی

 خراسران برا اسرتداد  از   ی منطقرۀ  هرا  پسرته تنوع ژنتیکری  

تنروع ژنتیکری    ،RAPDصدات موفولروژیکی و نشرانگر   

 کردنری مشراهی   ی مورد بررسی ها ژنوتی در بین زیادی 

( تنرروع ژنتیکرری را در 2012نصرررتی و همکرراران ). [9]

منطقررۀ در دو   P. atlanticaمررادۀ نررر و هررای  جمعیررت

مختلف در آذربایجان شرقی )ارسباران و جزیر ( ارزیابی 

کره تنروع ژنتیکری در جمعیرت      کردنی. نترایج نشران داد  

ترر جزیرر     تر ارسباران نسبت به جمعیت کوچرک  بزرگ

 (2010) و همکراران زاد  تقری  در بررسی .[10] بیشتر بود

ایرانی با استداد  پسته  ارقامارزیابی تنوع ژنتیکی  در مورد

شری    هرای تکییرر   آلر   درصی RAPD ، 69هاینشانگر از

الگوی  (2010) و همکارانسییی  [.11] بودنیچنیشک  

 P. atlantica.وحشری ) پسرتۀ  پروتئینری سره جمعیرت    

Desf    کره   ( را برای تعیین تنروع ژنتیکری بررسری کردنری

آمرری  قررادر برره جیاسررازی کامرر   دسررت بررهدنرریروگرام 

ولی تا حیودی توانست سره   ،از یکییگر نشیها  جمعیت

و رضرایی   حاجی[. 6] جمعیت را از یکییگر تدکیک کنی

ا ارزیرابی تنروع ژنتیکری تعریادی از     ( بر 2009همکاران )

نشران   ،RAPDنشرانگر   براسا استان کرمان پستۀ ارقام 

ی مشررابه کرره از نقررا  متدرراوت هررا ژنوتیرر دادنرری کرره 

 یکسان قررار گرفتنری  های  گرو شی  بودنی در آوری  جمع

( برررای تعیررین تنرروع 2006همکرراران ) و کدکررا  [.12]

، AFLPوحشری، نشرانگرهای   پسرتۀ   پلاسرم  ژرمژنتیکی 



 ... نشانگرهای از استفاده ( باP. atlantica subsp. muticaهای درختان بنه ) بررسی ساختار تنوع ژنتیکی جمعیت 
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ISSR  وRAPD  آمری    دست بهبردنی. دنیروگرام کار  بهرا

مطالعرۀ  در  [.13] را در دو گرو  اصلی قرار داد ها ژنوتی 

سررطح  RAPD( بررا اسررتداد  از نشررانگر 2005) کدکررا 

 p. atlantica وحشرریپسررتۀ برراییی از چنیشررکلی در 

Desf. برا   (2005) همکارانو  [. میرزایی14] آمی دست به

پسرتۀ  هرای   گونره ، RAPDاز نشرانگر مولکرولی    استداد 

   [.15] کردنیبنیی  طبقهگرو  چهار را در وحشی 

ژنتیکری و  میرزان تدرر     بررسی ،هیف این تحقیق

غررب کشرور در   های  جمعیتللی درون و بین آتنوع 

شی  از مناطق دیگرر   آوری جمعی ها ژنوتی مقایسه با 

 است. کشور

 ها روشمواد و 

 مواد گیاهی

بنره  جمیت  10از تاز  برگیهای  نمونه پژوهش در این

ایررلام، کرمانشررا ، هررای  اسررتان از ژنوتیرر  59 شررام 

 کردستان، لرسرتان، اصردهان و سیسرتان و بلوچسرتان    

شری  پرس    جمعهای  نمونه. (1)جیول  شیآوری  جمع

جیاگانه در کاغذ آلومینیروم   طور بهاز ثبت مشخصات 

ترا زمران    وشری    منجمری نیتروژن مرایع   درپیچیی  و 

 گررراد سررانتی درجررۀ -80در فریررزر  DNAاسررتخرا  

 نگهیاری شینی.

شدهدراینتحقیقاستفادهیبنههاژنوتیپ جغرافیاییمنشأ.1جدول

عرضجغرافیاییطولجغرافیاییتعدادنمونهکدرویشگاهنامرویشگاهردیف

 I 6 ´42   °46 ´63   °33 ایلام 1
 A 11 ´23   °47 ´65   °32 آبدانان 2
  Ban 4 ´20  °46  ´52  °36 بانه 3
 Bay 9 ´15  °46 ´58  °34 باینگان 4
 P 9 ´35  °46 ´04  °35 پاوه 5
 J 3 ´49  °46 ´81  °34 جوانرود 6

 Q 5 ´52   °46 ´10   °34 قلاجه 7
 K 8 ´91   °45 ´08   °34 کوشک 8
 M 2 ´17   °46 ´31   °35 مریوان 9
 Sis 1 ´85   °60 ´45   °29 س )تفت(خارج از زاگر 10
 Isf 1 ´67   °51 ´65   °32 خارج از زاگرس )جندق( 

 

 ژنومی DNA استخراج

روش  بره برگری  هرای   نمونره از  ژنرومی DNA اسرتخرا   

CTAB  ( 1987) براسررا  دسررتورالعم  دویرر  و دویرر

 DNAکمیت کیدیت و  .گرفتانجام با انیکی تغییر [ 19]

ژل  برا  DNA الکتروفورزهای  روش  از با استدادها  نمونه

و نیررز اسررپکتروفتومتری در طررول  درصرری  8/0آگررارز 

ترا  ها  نمونه DNAبررسی و  نانومتر 280و  260های  مو 

 نانوگرم در میکرولیتر رقیق شی. 100 ودحی

 پلیمرازای  زنجیرهمراحل واکنش 

میکرولیتر شرام    20پلیمراز در حجم ای  زنجیر واکنش  

 2، نررانوگرم( 100)غلظررت  ژنررومی DNA رمیکرولیترر 1

 20میکرولیترر کلریری منیرزیم     X10، 5/1برافر   میکرولیتر

 2/1، مرویر  میلری  dNTPs 1میکرولیترر   4/0، مرویر  میلی

میکرولیترر   3/0، پیکومرول(  10)غلظت  میکرولیتر آغازگر

 6/13و در نهایرررت  واحررری( 5پلیمرررراز ) Taqآنرررزیم 

حرارتری  چرخۀ  .گرفتام آب دو بار تقطیر انجمیکرولیتر 
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 درجرۀ  94 در دمرای  اولیره  سازیدقیقه واسرشته 4 شام 

صررورت ترراو داون اولیرره بررهچرخررۀ  10، گررراد سررانتی

(Touchdown ) ،به این صورت که دمای صورت گرفت

برایتر از   گراد سانتی درجۀ 5الگو رشتۀ اتصال آغازگر به 

ازای هرر   بره دمای اتصال واقعری در نظرر گرفتره شری و     

درجه از دمای اتصرال کراهش یافرت ترا بره       5/0رخه، چ

ثانیره   30چرخره شرام     25دمای اتصال واقعی برسری و  

دمررای ، گررراد سررانتی درجررۀ 94در سررازی  واسرشررته

بررای  ثانیره )  45مریت   بره شی  برای هرر آغرازگر    توصیه

گرراد  سرانتی  درجرۀ  72دقیقره در   2اتصال آغازگرهرا( و  

 درجۀ 72ی در دمای و بسط نهایگرفت بسط انجام برای 

قطعرات   .صرورت پرذیرفت  دقیقره   7میت  گراد به سانتی

DNA   5/1تکییرشی  با استداد  از الکتروفورز ژل آگرارز 

آمیزی ژل رنگبرای  تدکیک و TAE, 1X درصی در بافر

 از محلول اتیییوم برمایی استداد  شی.

 ها دادهوتحلیل  تجزیه
ی حاصر  از  بانریها  تحلیر  نترایج،    و  تجزیه منظور به

عنروان   بهبا استداد  از هر آغازگر ها  نمونه DNAتکییر 

 نبرود بانی( و صدر ) وجود)اولیه با اعیاد یک های  داد 

 یاطلاعرات چنیشرکل   یاحترو شینی. مدهی  نمر بانی( 

(PICب )فرمرول   ا استداد  ازPIC = 1- ∑    محاسربه

رای نشرانگر  ام بر jآل  بیانگر فراوانی  Pijکه در آن شی 

iهمچنررین میررزان شرراخص نشررانگر  ،ام اسررت (MI )

 .[20] محاسربه شری   MI = PIC×N×βفرمول  براسا 

 برای شکلی چنی اطلاعات میانگین میزان PIC در اینجا

 β آغرازگر و  هرر  بررای  بانیها تعیادک  Nآغازگر،  هر

هرای   ماتریس. است نسبت چنیشکلی برای هر آغازگر

( UPGMAاتصال میانگین )های  روشبا همرا   فاصله

 DARwinافزار  ( با استداد  از نرمNJ) و اتصال مجاور

 XLSTAT افررزار نرررممحاسرربه و بررا اسررتداد  از   5.0

های حاص  از ماتریس  با استداد  از داد مقایسه شینی. 

ای بررا  خوشرره تجزیررۀ، NJدایررس و الگرروریتم فاصررلۀ 

 با روش تجریه بره انجام گرفت.  MEGA 3.1 افزار نرم

 GenAlEx افرزار  نررم مختصات اصلی برا اسرتداد  از   

بعریی   سره ها در نمودارهرای   بنیی جمعیت گرو  6.41

 .شرریبررسری   Minitab 16افرزار  نررم شری  بررا   ترسریم 

با اسرتداد    نیزها  جمعیتی درون فاصلۀ ژنتیک محاسبۀ

با استداد   سپس انجام گرفت. MEGA 3.1 افزار نرماز 

 ی بررینفاصررلۀ ژنتیکرر GenAlEx 6.41 افررزار نرررم از

شرراخص چنیشررک ، هررای  آلرر ، میررزان هررا جمعیررت

 هتروژنری  ۀشری  تصرحیح شراخص  اطلاعات شانون و 

انجرام  نیرز  مولکرولی   تجزیرۀ واریرانس  و شی محاسبه 

 .گرفت

 و بحثنتایج 

و چندشکلی  اطلاعات محتوای ،چندشکلی محاسبۀ

 شاخص نشانگر

 آغرازگر چنیشرکلی   13، کاررفتهبه RAPDآغازگر  20از 

از ایرن تعریاد    مناسبی نشان دادنری و امتیرازدهی شرینی.   

محریود   در چنیشک  بانی )آل (  97در مجموع گر، آغاز

کره   یطرور  بره ، تکییرر شری   جدت براز  2500تا  120بین 

هرای  متغیرر برود و میرانگین آلر      16تا  2ها از تعیاد آل 

آغرازگر   .آمری  دسرت  بهبرای هر آغازگر  46/7تولییشی ، 

Oligo348 آل  بیشترین و آغرازگر   16 باOligo33   2برا 

تولیریی توسرط هرر    های  آل را در میان آل  کمترین آل  

و همکاران زاد  تقیدر بررسی  .(2)جیول  تنیآغازگر داش

ایرانری  پسرتۀ  ( در مورد ارزیابی تنوع ژنتیکی ارقام 2010)

هرای   آلر  درصری   RAPD  ،69با استداد  از نشرانگرهای 

 ی چنیشرک  هرا  نی و تعیاد آلر  تکییرشی  چنیشک  بود
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 دسرت  بهآل  برای هر آغازگر  8/8میانگین با  19تا  4بین 

جدرت براز    2500تا  250قطعات تکییری بین انیازۀ آمی. 

 (2009و همکراران ) رضرایی   حاجی مطالعۀدر [. 11]بود 

اسرتان  پسرتۀ  با ارزیابی تنروع ژنتیکری تعریادی از ارقرام     

انرریاز  قطعررات نیررز  ،RAPDنشررانگر  براسررا کرمرران 

. [12] جدرت براز برود    2520تا  100محیودۀ تکییری در 

در هررایی  آلرر ( 2005)کدکررا  همچنررین در بررسرری  

جدررت برراز بررا نشررانگرهای    2500تررا  150محرریودۀ 

 17ترا   5ها برین   و تعیاد آل  تولیی شی RAPDچنیشک  

. [14]آمری   دست بهآل  برای هر آغازگر  5/10و میانگین 

( در 2013و همکراران ) اکبرخرانی   لری عطایدۀ  در بررسی

خراسان برا نشرانگر   منطقۀ ی ها پستهارزیابی تنوع ژنتیکی 

RAPD  درصری گرزارش شری    83/92درصی چنیشکلی 

که بره نترایج ایرن تحقیرق نزدیرک اسرت. میرانگین         [9]

محاسربه شری کره     46/7تولییشی  در این تحقیق های  آل 

میرانگین  ( برا  2006و همکاران ) کدکا با نتایج بررسی 

مطالعررۀ و RAPD [13 ]آلرر  برررای هررر آغررازگر   35/7

هرای   جمعیرت ( در بررسری  2003و همکراران )  بارازانی

آلر  بررای هرر آغرازگر      75/7تررکمن برا میرانگین    پستۀ 

RAPD اطلاعرات  محتروای میرزان   .[18] همخوانی دارد 

هرر  بررای   (MIو شراخص نشرانگر )   (PIC) چنیشکلی

 2در جریول  آن نترایج   کره شی محاسبه ، جیاگانه گرآغاز

 آغازگردر  PIC (44/0)میزان . بیشترین استشی  د  ورآ

Oligo342 کمترررین میررزان  وPIC (11/0 )آغررازگر در  

Oligo18   و میرانگین   شیمشاهی PIC(21/0 ) دسرت  بره 

آغرررازگر بررررای MI (35/4 ) میرررزان نیبیشرررتر. آمررری

Oligo345 ،کمترررین میررزان MI (39/0 ) برررای آغررازگر

Oligo203 و میانگین MI (55/1 ) مطالعۀ در  .شیبرآورد

ارزیابی تنروع ژنتیکری   بارۀ ( در2010و همکاران )زاد  تقی

، میرزان   RAPDایرانی با استداد  از نشانگرهایپستۀ ارقام 

PIC  برود. میرزان    39/0با میانگین  45/0تا  28/0بینMI 

برا   .[11]برود   32/2میرانگین  و دارای متغیر  26/5تا  1از 

کلری   ی( معیرار MIکره شراخص نشرانگری )   اینه به توج

، اسرت  برای تعیین کارایی نشانگر در تخمین چنیشرکلی 

 MIمیررزان بیشررترین بررا داشررتن   Oligo345گر نشرران

و قریرت تشرخیص بهترر ایرن     زیراد  کارایی  دهنیۀ نشان

تروان   بنرابراین مری  ؛ است یفاصلۀ ژنتیکدر تعیین  گرنشان

تمرام  یص تنوع ژنتیکری  تشخرا در  گرنشاناستداد  از این 

 .های پسته در اولویت قرار داد گونه

هاای االالۀ ژنتیکای و یارای      بۀ مااتری  محاس

 همبستگی کوانتیک

های فاصله شام  دایرس  در این پژوهش همۀ ماتریس

(Dice( جاکررارد ،)Jaccard ،)( اوشرریاییOchiai)  و

هررای اتصررال میررانگین    ( بررا روشSokal) سرروکال

(UPGMA اتصررال مجرراور ) (NJ  بررا اسررتداد  از )

براسا  ضررایب  محاسبه و  DARwin 5.0 افزار  نرم

زار افر  با استداد  از نرمکوفنتیک حاص  از آزمون مانت  

XLSTAT  .بررا توجرره برره نتررایج     مقایسرره شررینی

مراتریس دایرس و الگروریتم    (، 3)جیول  آمی  دست به

NJ در گرزارش  شتری نشران داد و ضریب کوفنتیک بی

 تداد  شی.اس آنهانتایج از 
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یاطلاعاتچندشکلیوشاخصنشانگرآنهااهمراهمحتومشخصاتآغازگرهایمورداستفادهبه.2جدول

توالیآغازگرآغازگرنام
دمای

اتصال
(°C)

تعداد

 هاآلل

تعداد

هایآلل

 چندشکل

درصد

 چندشکلی
PIC MI 

قطعاتۀانداز

 ی)جفتباز(ریتکث

Oligo18 5ˈ-GG GCC GTT TA-3ˈ 32 5 5 100 11/0 55/0 1100-350  

Oligo29 5ˈ-CC GGC CTT AC-3ˈ 34 7 7 100 18/0 26/1 1300-480  

Oligo33 5ˈ-CC GGC TGG AA-3ˈ 34 2 2 100 22/0 44/0 650-450  

Oligo203 5ˈ-CA CGG CGA GT-3ˈ 34 3 3 100 13/0 39/0 900-480  

Oligo211 5ˈ-GA AGC GCG AT-3ˈ 32 10 10 100 21/0 1/2 1350-120  

Oligo213 5ˈ-CA GCG AAC TA-3ˈ 30 4 4 100 28/0 12/1 1100-550  

Oligo214 5ˈ-CA TGT GCT TG-3ˈ 30 9 9 100 22/0 98/1 1400-450  

Oligo342 5ˈ-GA GAT CCC TC-3ˈ 32 3 3 100 44/0 32/1 850-500  

Oligo343 5ˈ-TG TTA GGC TC-3ˈ 30 5 5 100 12/0 6/0 1300-350  

Oligo345 5ˈ-GC GTG ACC CG-3ˈ 36 15 15 100 29/0 35/4 2200-150  

Oligo347 5ˈ-TT GCT TGG CG-3ˈ 32 9 9 100 18/0 62/1 2000-270  

Oligo348 5ˈ-CA CGG CTG CG-3ˈ 36 16 16 100 17/0 72/2 1600-180  

Oligo349 5ˈ-GG AGC CCC CT-3ˈ 36 9 9 100 19/0 71/1 2500-320  

 - 55/1 21/0 100 46/7 46/7 - - میانگین
 

کوفنتیکهمبستگیضرایب.3جدول

الگوریتمترسیمدندروگرام   

NJ UPGMA   
*** 940/0 

 دایس 734/0 ***
ماتریس  محاسبۀتابع 

 فاصله

*** 904/0 
 جاکارد 872/0 ***

*** 933/0 
 اوشیایی 803/0 ***

*** 901/0 
 سوکال 897/0 ***

*** 994/0 =rDice-Jaccard   

001/0دار در سطح = معنی***  

 ها ژنوتیپ بین یااللۀ ژنتیک محاسبۀ

 مراتریس  از اسرتداد   برا  هرا  ژنوتی  بین یفاصلۀ ژنتیک

 میرانگین  اسرا   ایرن  برر  که شی محاسبه دایس فاصلۀ

فاصررلۀ  کمترررین و بررود 726/0 برابررر یفاصررلۀ ژنتیکرر

 و( پرراو  از ژنوتیرر  دو بررین) 1/0میررزان  بررا یژنتیکرر

 از تعریادی  برای 1 میزان با نیز یفاصلۀ ژنتیک بیشترین

 .آمی دست به ها ژنوتی 

 ایخوشه تجزیۀ

حاص  از مراتریس  های  داد با استداد  از ای  خوشه تجزیۀ

  MEGA 3.1 افرزار  نررم با ، NJدایس و الگوریتم فاصلۀ 

، (1)شررک   آمرری  دسررت بررهدنرریروگرام . نجررام گرفررتا

کره در  کررد   یمتقسر  اصرلی گرو  هشت را در  ها ژنوتی 

 پرراو ، بانرره، از آبرریانان، باینگرران، ژنوتیرر  43گرررو  اول 

سیسرتان و  و  ایرلام ، جوانرود، مریوان، قلاجره، کوشرک  
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، مریروان  ،از پراو   ژنوتی چهار دوم در گرو  ؛ بلوچستان

 ،باینگاناز  ژنوتی پنج سوم در گرو  ؛ اناصدهو  کوشک

، یرلام ااز  ژنوتیر  سره  چهرارم  در گرو  ؛ کوشکو  ایلام

 هرر هدرتم  و ششرم  ، پرنجم  هرای  در گرو ؛ کوشکو  بانه

 ژنوتیر   یکهشتم و در گرو   ؛از پاو  ژنوتی کیام یک 

نبود نتایج حاص  از این دنیروگرام، . قرار گرفت ایلاماز 

و تنوع جغرافیرایی  مورد مطالعه مولکولی ارتبا  بین تنوع 

هررای  ژنوتیرر کرره   یطررور برره، دهرری مرریرا نشرران 

یرا  هرا   گررو  ی  در یک اسرتان یرا شرهر در    ش آوری جمع

 دهنریۀ  نشران کره  انری   گرفتهای قرار جیاگانههای  زیرگرو 

. از طررف دیگرر   سرت ها ژنوتی این زیاد تداوت ژنتیکی 

انی از یی که در یک گرو  قرار گرفتهها ژنوتی بسیاری از 

که ایرن مرورد دلیر  تشرابه     انی  متداوتمناطق جغرافیایی 

مطالعرۀ  در ولری  ؛ سرت ها ژنوتیر   ایرن گسرتردۀ  ژنتیکی 

( هرچنی دنریروگرام قرادر بره    2010و همکاران )سییی 

ترا حریودی    ،از یکییگر نشیها  جمعیتجیاسازی کام  

 .  [6] سه جمعیت را از یکییگر تدکیک کرد

 هاتجزیه به مختصات اللی جمعیت

میران  رابطرۀ  تنروع و  ترر   دقیرق بررسی بهتر و  منظور به

یرره برره مختصررات اصررلی هررا، بررا روش تجزجمعیررت

بنریی  ، گرو GenALEx 6.41 افزار نرمبا گرفته  انجام

شری  برا    ترسریم بعریی   سره در یک نمودار ها  جمعیت

ها  . پراکنش جمعیتشیبررسی  Minitab 16 افزار نرم

( در 2در سه بعی تجزیه به مختصرات اصرلی )شرک     

 01/75کره  کرد تغییرات را توجیه  درصی 100مجموع 

 درصی توسرط بعری   74/15عی اول، بُ درصی آن توسط

. شرریدرصرری توسررط بعرری سرروم توجیرره  25/9و  دوم

ایلام، باینگان و پاو  های  جمعیتبراسا  این نمودار 

کوشرک و  هرای   جمعیرت و همچنین انی  نزدیکخیلی 

نیرز  هرا   جمعیت. دورترین انی نزدیکمریوان نیز خیلی 

 .هستنیجوانرود و خار  از زاگر  های  جمعیت

 ها االلۀ ژنتیکی درون و بین جمعیت محاسبۀ
 هرا، و بین جمعیرت تنوع ژنتیکی درون  آگاهی از برای

هرا براسرا  مراتریس     درون جمعیرت ژنتیکی  اص وف

 MEGA  3.1افرزار  عیم تشابه دایس با استداد  از نرم

با استداد   هاو نیز ماتریس فاصله و تشابه بین جمعیت

اخص از طریررق شرر  GenAlEx  6.41افررزار از نرررم

ژنتیکری درون   ۀفاصرل ، محاسبه شی. Neiشیۀ  تصحیح

کره   داشرت  850/0ترا   363/0ای از هرا دامنره  جمعیت

( 363/0) هرراجمعیررتژنتیکرری درون  ۀکمترررین فاصررل

 ژنتیکری  ۀو بیشرترین فاصرل   جمعیت آبیانانمربو  به 

بیشترین فاصلۀ . بود جمعیت ایلام( مربو  به 850/0)

یرت جروانرود و   ، میران دو جمع  Neiژنتیکی شاخص

( و کمترین فاصله نیرز میران   180/0خار  از زاگر  )

(، ایرلام و باینگران   000/0های ایلام و پراو  )  جمعیت

( محاسرربه شرری؛ 002/0( و پرراو  و باینگرران )001/0)

هرا بیشرترین شرباهت     عبرارت دیگرر ایرن جمعیرت     به

(. محاسبۀ فاصلۀ 4ژنتیکی را با یکییگر دارنی )جیول 

ها نتایج تجزیه به مختصات اصلی  تژنتیکی بین جمعی

 ( را تأییی کرد. 2)شک  
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بنههایجمعیت)پایینقطر(وهمسانیژنتیکی)بالایقطر(بینژنتیکیصلۀفا،هاجمعیتیدرونفاصلۀژنتیکمقادیر.4جدول



جمعیت

درون

هاجمعیت

هابینجمعیت

خارجاززاگرسمریوانکوشکقلاجهجوانرودپاوهباینگانبانهآبدانانایلام

 973/0 988/0 996/0 944/0 895/0 001/1 999/0 994/0 900/0 *** 850/0 ایلام
 871/0 918/0 909/0 946/0 915/0 888/0 908/0 934/0 *** 105/0 363/0 نآبدانا
 968/0 993/0 993/0 962/0 918/0 988/0 993/0 *** 068/0 006/0 719/0 بانه

 968/0 986/0 997/0 945/0 894/0 998/0 *** 007/0 097/0 001/0 713/0 باینگان
 973/0 987/0 994/0 932/0 890/0 *** 002/0 012/0 118/0 000/0 819/0 پاوه

 835/0 884/0 879/0 940/0 *** 117/0 112/0 086/0 089/0 110/0 370/0 جوانرود
 888/0 950/0 941/0 *** 061/0 070/0 056/0 039/0 055/0 057/0 401/0 قلاجه
 980/0 993/0 *** 060/0 129/0 006/0 003/0 007/0 096/0 004/0 772/0 کوشک
 976/0 *** 008/0 052/0 124/0 013/0 014/0 007/0 086/0 012/0 846/0 مریوان

 *** 024/0 020/0 118/0 180/0 028/0 033/0 033/0 138/0 028/0 765/0 خارج از زاگرس

 

 

 تنوع ژنتیکیهای  شاخص محاسبۀ
  6.41افررزار نرررمدر هررا  داد بررا اسررتداد  از آنررالیز   

GenAlEx ، شرراخص چنیشررک ، هررای  آلرر میررزان

شرانون   شراخص اطلاعرات   هتروژنری و  ۀشی تصحیح

 آمری  دسرت  بره  آنهرا و میانگین کر    جمعیتبرای هر 

هرای   آلر  درصی  بیشترین آبینان جمعیت .(5)جیول 

را  (251/0) و شرراخص شررانون  (73/57) چنیشررک 

هتروژنری   ۀشری  تصرحیح شراخص  بیشترین  نشان داد.

. کمتررین  نیز در جمعیت بانره مشراهی  شری   ( 172/0)

شررراخص (، 40/13) نیشرررک چهرررای  آلررر میرررزان 

 شرراخص شررانون و (074/0)هتروژنرری  ۀشرری تصررحیح

 .ودب خار  از زاگر  جمعیت مربو  به( نیز 081/0)

بنههایجمعیتهایتنوعژنتیکیبرایشاخصمحاسبۀ.5جدول

جمعیت
تعداد

نمونه

هایمکاندرصد

چندشکل

شاخصتصحیح

شدههتروژنی

شاخصاطلاعات

شانون

05/35 6 ایلام  098/0 ± 015/0  145/0 ± 022/0  
73/57 11 آبدانان  167/0 ± 018/0  251/0 ± 026/0  
33/44 4 بانه  172/0 ± 022/0  228/0 ± 028/0  

05/35 9 باینگان  092/0 ± 015/0  140/0 ± 022/0  
33/44 9 پاوه  088/0 ± 014/0  143/0 ± 020/0  

84/27 3 جوانرود  116/0 ± 020/0  147/0 ± 025/0  
14/38 5 قلاجه  129/0 ± 019/0  181/0 ± 025/0  
14/38 8 کوشک  101/0 ± 016/0  153/0 ± 022/0  
68/22 2 مریوان  125/0 ± 024/0  137/0 ± 026/0  

40/13 2 خارج از زاگرس  074/0 ± 019/0  081/0 ± 021/0  

67/35 59 میانگین  116/0 ± 006/0  161/0 ± 008/0  
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 مولکولی تجزیۀ واریان 

بررا  هکرر( AMOVA) مولکررولی تجزیررۀ واریررانسدر 

صورت گرفت،  GenALEx 6.41 افزار نرماستداد  از 

واریرانس محاسربه و   که اجزای این امکان وجود دارد 

نترایج   شرود.  بررآورد در تنوع ک   آنهاسهم هر یک از 

 کره  دهی( نشان می6)جیول  مولکولی تجزیۀ واریانس

 برین  درصری  1 آمراری  سرطح  در داری معنری  اختلاف

 78 ،اطلاعرات  ایرن  ا براس که دارد ها وجود جمعیت

و هرا   جمعیتدرصی از تنوع ک  مربو  به تنوع درون 

کره  هاسرت   جمعیتدرصی آن مربو  به تنوع بین  22

درصری   77( برا  2012و همکاران )نصرتی  های یافتهبا 

درصرری تنرروع بررین   23و هررا  جمعیررتتنرروع درون 

   .[10] تطابق داردها  جمعیت

 بنههایجمعیتمولکولیتجزیۀواریانس.6جدول

 

 

 

 

 گیری نتیجه
هرای برا    در جمعیرت نشان داد کره  این پژوهش نتایج 

هررای زیررادتر تنرروع ژنتیکرری بیشررتر از  تعرریاد ژنوتیرر 

 . ایرن اسرت  هرای کمترر   های با تعیاد ژنوتی  جمعیت

 جمعیت بر تنوع ژنتیکیانیازۀ اثر دهنیۀ  نشانموضوع 

ای، خوشره  تجزیرۀ  دنیروگرام حاصر  از  [.10] است

براسررا  منرراطق  هررا بنرریی ژنوتیرر  گرررو قررادر برره 

شی  کرارایی   گرفتهکار  بهو آغازگرهای  ایی نبودجغرافی

 . نشان دادنیدر شناسایی این تنوع متوسطی 

آگاهی از الگروی پرراکنش تنروع    اینکه به  با توجه

ریررزی  ای برررای پایرره هررای پایرره ژنتیکرری یکرری از گررام

های گیاهی  اقیامات حداظتی مؤثر ذخایر ژنتیکی گونه

ها رون جمعیتبیشترین تنوع ژنتیکی دنظر به و است 

 ،ی مرورد مطالعره  هامیان جمعیتزیاد و تمایز ژنتیکی 

هم شام  حداظرت در   ،این گونهحداظت برای راهبرد 

. شررود مرری محرر  و هررم حداظررت در خررار  از محرر 

حداظت در مح  برای حدظ ذخایر ژنتیکی این گونره  

ارزش  گونرۀ برا  های این رویشگا  زیراشود،  توصیه می

سروزی، چررای مدرر  دام،     ترش دییلی از جملره آ   به

اراضی کشاورزی، سقزگیری نادرست، عوامر   توسعۀ 

هرای   فعالیرت سایر همرا   بهژنتیکی و محیطی مختلف 

 .انسانی مرورد تخریرب و تجراوز قررار گرفتره اسرت      

مررییریت منررابع هررای  طرر  بنرابراین، تهیرره و اجرررای  

جنگلی در مناطق گسرترش ایرن گونره، خررو  دام و     

برذرهای  تهیرۀ  ایرن گونره و   هرای    رویشگاقر  کام  

آن در سالم و تولیی نهال این گونه و توزیرع و کشرت   

داظت از ایرن  برای ح کشورهای  جنگ  مناطق مختلف

خرار  از محر  و   در حداظرت   .شرود  میتوصیه گونه 

برای این گونه با استداد  از برذر   پلاسم ژرمبانک تهیۀ 

در  هرا آنو نهال برگرفته از مناطق مختلف و نگهریاری  

های بعری نیرز    برداری در نس  بهر های بذر برای  بانک

 .است راهکاری برای حدظ تنوع ژنتیکی این گونه

 آزادیدرجۀمنابعتغییرات
مجموع

 مربعات

میانگین

 مربعات

درصد

 واریانس

آماره
PhiPT

درصداحتمال

 داریمعنی

 01/0 217/0** %22 426/21 833/192 9 ها جمعیتن بی
   %78 288/8 116/406 49 ها جمعیتدرون 

   %100  949/598 58 کلجمع 
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