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دارويي، در معرض خطر بودن و ارزش بالاي درخت غان در صنايع مختلف،  ممتاز با وجود دارا بودن خواص
تنوع، تمايز و تنگناي در اين تحقيق بنابراين . اطلاعاتي از تنوع و ساختار ژنتيكي اين درخت در ايران وجود ندارد

نتايج نشان دادند كه . نشانگر ريزماهواره بررسي شد 13از  با استفاده در ايرانپنج رويشگاه طبيعي اين گونه ژنتيكي 
هتروزيگوسيتي و جريان  ثر،وآلل م تعداد آلل، تعداد هايغان بر اساس شاخص هايتوده در موجود تنوع ژنتيكي

بود  L7.3 نشانگربراي  FST تثبيتبالاترين ميزان شاخص . هم تفاوت دارند با ريزماهواره مختلف نشانگرهايژني در 
با . دكرپيشنهاد  هاي اين گونهبندي جمعيتبخش در شناسايي و گروهتوان آن را به عنوان نشانگر آگاهيكه مي

دهنده تنوع درصد تعيين شد كه نشان 34هاي غان مولكولي تنوع ژنتيكي بين جمعيت واريانس توجه به نتايج تجزيه
 مؤثر، شاخص آلل شكل، تعداد آلل، تعدادچند هايمربوط به درصد آلل قاديربيشترين م. هاستبالاي داخل جمعيت

همچنين بر اساس نتايج . مشاهده شد در جمعيت سنگده اختصاصي و هتروزيگوسيتي مورد انتظار هايشانون، آلل
باشند كه هاي شهرستانك و مارميشو دچار تنگناي ژنتيكي شده رسد جمعيتهاي تنگناي ژنتيكي به نظر ميآزمون

  . در اين دو جمعيت توجه اساسي شود "هاي حفاظت بيولوژيتكنيك"شود به اجراي توصيه مي

 

 هاي كليدي واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
93

.9
.4

.1
2.

7 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
6-

13
 ]

 

                             1 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1393.9.4.12.7
https://mg.genetics.ir/article-1-1333-fa.html


  علي اعلمي و همكاران    ...با  (Betula pendula Roth)هاي غان تنوع ژنتيكي توده
 

 502  1393زمستان/4شماره/نهمدوره/ ژنتيك نوين

 

 

   مقدمه
- پايه، دگرگياهي است تك(Betula pendula Roth) درخت غان 

  كه اندازه تقريبي ژنوم آن) x2=n2=28(افشان و ديپلوئيد گرده
Mb 400 باشد مي)Atkinson 1992( .اين گونه داراي خواص 
) ضد سرطان قوي و موثر در درمان ايدز و هپاتيت(دارويي  ممتاز
تواند در حفاظت خاك و مقابله با و مي  (Zyryanova 2010)بوده

بهمن در ارتفاعات استفاده شده و قابليت كاشت در مناطق 
ها، بومي رغم نادر بودن رويشگاهعلي. سردسير كشور را نيز دارد

بودن، در معرض تهديد بودن، ارزش بالاي چوب آن در صنايع 
د مختلف و حفظ سيماي طبيعي كشور توسط اين گونه ارزشمن

جنگلي، اطلاعاتي از تنوع و ساختار ژنتيكي اين درخت وجود 
ندارد كه اين امر ممكن است به دليل گسترش اين گونه در مناطق 

العبور، آب و هواي نامساعد و پراكنش محدود آن در ايران صعب
هاي عدم شناخت محل دقيق رويشگاهكه به علت باشد به طوري

هاي مختلف آن آوري تودهجاده و دوري راه، جمع نبودغان، 
از اهداف زيربنايي سازمان جنگلها، مراتع و . باشددشوار مي
دستيابي به بهترين روش توسعه جنگل در ارتفاعات "آبخيزداري 
است كه يقينا  "هاي شمال متصل به مراتع كوهستانيبالاي جنگل

مدتي مستلزم شناخت كافي از  هاي درازموفقيت چنين برنامه
به طور كلي از نظر . ع ژنتيكي ژرم پلاسم موجود استساختار تنو

، نيازمند دريافت هاي جنگلي به صورت پايدارمديريتي حفظ توده
اطلاعات مستمر در زمينه ميزان تنوع ژنتيكي بين و درون 

تعيين جمعيت برتر  ).Thormann et al. 1994(ها است جمعيت
منظور از ( source-sinkدر توسعه جنگل با عنايت به انتقال 

source باشد كه به عنوان اهدا كننده به هاي برتر ميجمعيت
حفاظتي  هايدر برنامه sinkهاي در معرض خطر يا جمعيت

، اطلاع از فرسايش و خلوص ژنتيكي و ارزيابي )شوداستفاده مي
اي تخصصي مانند قرق و بازسازي از هاستعداد آنها براي كاربري

 مديريت. باشدحقيقات جنگلداري ميديگر ضروريات جديد در ت
 خصوص در اطلاعات جامع داشتن ژنتيكي مستلزم منابع موثر
و  رويشگاه محيط جغرافيايي، پراكنش جمعيت، ساختار و اندازه
همچنين در جمعيتي كه  .باشدآنها مي داخل و بين ژنتيكي تنوع

 جدا و كوچك مانده باشد، احتمال بوجود آمدن تنگناي ژنتيكي
 Lowe et)ود كه بررسي و شناسايي آنها حائز اهميت است رمي

al. 2005) .تواند باعث كاهش اندازه پديده تنگناي ژنتيكي مي
شود ها جمعيت موثر و در نتيجه كاهش تنوع ژنتيكي جمعيت

)Freeland 2005 .(  
 شرايط سن، به عدم وابستگي دليل به مولكولي نشانگرهاي

 شناسايي جهت قدرتمند ابزاري گياه، محيطي و فيزيولوژيكي

 تعيين و توارثي ريذخا بنديطبقه تنوع، بررسي دارويي، هايگونه

-نشانگر ميان از. (Omidi and Farzin 2012)باشند آنها مي نقشه

آللي، طبيعت چند  دليل به هاريزماهواره هاي مولكولي مختلف،
 ترجيح AFLPها و ايزوآنزيم به نسبت بارزي هم و بالا چندشكلي

به بر اين اساس از اين نشانگر  (Zane et al. 2002).شوند داده مي
عنوان ابزاري كارا در تحقيقات جنگلداري و منابع طبيعي استفاده 

پژوهشگران بسياري در مناطق مختلف در همين رابطه . شودمي
 ريزماهوارهدنيا تنوع درختان جنگلي را با استفاده از نشانگرهاي 

جمعيت اروپايي  12تعيين ميزان تنوع ژنتيكي در : دانبررسي كرده
براي درك علت وجود  (Fraxinus excelsior)از درخت ون 

هتروزيگوسيتي شده و هتروزيگوسيتي مشاهدهدار بين تفاوت معني
جمعيت  13، ساختار ژنتيكي (Morand et al. 2002) مورد انتظار

اي ق مديترانهدر مناط  (Pinus sylvestris)جنگلياز درخت كاج
(Robledo Arnuncio et al. 2005)نسل بين در ژنتيكي ، تمايز -

 Salehi)خزري هايراش در جنگل هاي مختلف درخت

Shanjani and Vendramin 2007)  تنوع ژنتيكي درون و بين ،
 Sorbus)جمعيتي در شش جمعيت از درخت كمياب بارانك 

torminalis) هاي اروپادر جنگل(Rasmussen and Kollmann 

 ايراني چهار جمعيت از گونه بلوط در ژنتيكي تنوع ،(2008

(Quercus branti) هاي غرب ايران در جنگل(Zolfaghari et al. 

 Dalbergia)، تنوع ژنتيكي درخت در معرض خطر شيشم (2009

monticola) هاي تخريب شده در ماداگاسكار در جنگل
(Andrianoelina et al. 2009) جمعيت از  16ار ژنتيكي و ساخت

هاي چي چيبو در جنگل (Betula maximowicziana) درخت غان
   .(Tsuda et al. 2010)در ژاپن 

بر اين اساس، با توجه به اهميت و ارزش بالاي گونه غان در 
گونه اطلاعاتي از تنوع ژنتيكي اين گونه، در اين ايران و نبود هيچ

هاي ن گونه در رويشگاهتحقيق در نظر است ساختار ژنتيكي اي
مهم آن ارزيابي و مورد مقايسه قرار گيرد تا بر اساس نتايج بدست 
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آمده، راهكارهاي كاربردي براي بهبود حفاظت اين گونه ارزشمند 
 .ارائه شود

  
   هامواد و روش

 46در اوايل بهار از پنج رويشگاه اصلي غان در ايران، در مجموع 
گيري انجام شد ها نمونهاز برگ درخت به طور تصادفي انتخاب و

ها تا رسيدن به آزمايشگاه دانشكده كشاورزي برگ). 1جدول(
 .دانشگاه گيلان در يخ خشك نگهداري شدند

   DNAسازي روش استخراجبهينه
درصد مورد  70آوري شده با اتانول هاي جمعدر ابتدا برگ 

. دشستشو قرار گرفته و سپس با نيتروژن مايع كاملا خرد شدن
ميكروليتر  700گرم از برگ پودر شده به همراه ميلي 100مقدار 

 EDTA ،2/0مولار ميلي 20مولار تريس، ميلي 100(بافر استخراج 
مولار كلريد سديم و  4/1حجمي مركاپتواتانول و  - درصد حجمي

داخل هاون ريخته  PVP - 40گرم ميلي 10و ) CTABدو درصد 
ليتري منتقل  ميلي 5/1به تيوپ سپس . شودو به خوبي مخلوط مي

گراد قرار درجه سانتي 65دقيقه در دماي  60شده و به مدت 
به (ايزوپروپانول : ميكروليتر محلول كلروفرم 700سپس . گيرد مي

به هر تيوپ اضافه و به خوبي مخلوط شده و ) 1:  24نسبت 
محلول رويي جدا و به تيوپ جديد . شودسپس سانتريفيوژ مي

اضافه پنج مولار به آن   NaClنصف حجم محلول. شودمنتقل مي
سپس دو برابر حجم تيوپ اتانول . شودو به خوبي مخلوط مي

اضافه و محلول حاصل به آرامي ) گراددرجه سانتي - 20(مطلق 
گذاشته  20دقيقه در دماي منفي  10شود و به مدت تكان داده مي

يي آن خالي ها سانتريفيوژ شده و مايع روسپس تيوپ. شودمي
 ميكروليتر سهمولار و  دودرصد، استات سديم  70اتانول . شودمي

Proteinase K  درجه  37دقيقه در دماي  30اضافه و به مدت
ها سانتريفيوژ شده و محلول  تيوپ. شودگراد گذاشته ميسانتي

مولار شستشو  دودرصد و استات سديم  70رويي جدا و با اتانول 
سانتريفيوژ و پس از حذف محلول رويي در ها  تيوپ. شوندمي

بافر ( TE ميكروليتر  100. دماي اتاق قرار گرفته تا خشك شوند
گراد به درجه سانتي 4اضافه شده و در دماي ) EDTA -تريس

، DNAسازي جهت خالص. شودمدت يك شب نگهداري مي
سپس به . شودميكروليتر رسانده مي 300به  TEحجم محلول با 

و كلروفرم  TEميكروليتر فنول اشباع شده در  150هر تيوپ 
اضافه شده و پس از تكان مختصر سانتريفيوژ شده و لايه بالايي 

 دويك دهم حجم آن استات سديم . شودبه تيوپ جديد منتقل مي
 - 20مولار و دو برابر حجم آن اتانول مطلق ريخته و يك شب در 

در ادامه . شوديگراد گذاشته و سپس سانتريفيوژ مدرجه سانتي
DNA  درصد شستشو و پس از تبخير  70استخراج شده با اتانول

تمامي سانتريفيوژها به مدت . (شودحل مي TEدر  DNAاتانول، 
  ). شوددور در دقيقه انجام مي 13000 دقيقه و با سرعت 15

   PCR هايواكنش
 اي معرفي شده توسطدر اين تحقيق از آغازگرهاي ريزماهواره

Kulju  et al. (2003)   واكنش ). 2جدول(استفاده شدPCR  در
 200الگو،  DNAنانوگرم  100ميكروليتر شامل 25حجم نهايي 

ميلي  دوميكرومولار از هر آغازگر،  dNTPs ،4/0مولار ميكرو
  Taqو يك واحد آنزيم) يك برابر( PCRمولار كلريد منيزيم، بافر 

 25ب دو بار تقطير به كه در نهايت حجم نهايي با استفاده از آ
 Touchdownبرنامه حرارتي به صورت . ميكروليتر رسانده شد

 95به طوري كه مرحله اول شامل سه دقيقه در دماي . طراحي شد
الگو، مرحله  DNAگراد براي واسرشته شدن اوليه درجه سانتي
درجه  94ثانيه در  30كه هر كدام شامل چرخه 10دوم شامل

گراد براي اتصال آغازگرها درجه سانتي 65در  ثانيه 30گراد، سانتي
. گراد براي بسط آغازگرها بوددرجه سانتي 72و يك دقيقه در

ثانيه دماي  30، كه هر كدام شامل چرخه 26مرحله سوم شامل 
و ) 2جدول(ثانيه دماي اتصال مناسب براي هر آغازگر  30، 94

هايي نيز يا بسط ن 4مرحله . گراد بوددرجه سانتي 72يك دقيقه 
پس از اتمام . گراد بوددرجه سانتي 72دقيقه در دماي  5شامل 

جهت تفكيك قطعات تكثير شده از الكتروفورز ژل  PCRواكنش 
آميد هشت درصد بدون اوره و يا ژل آگارز سه درصد اكريلپلي

  . سازي با استفاده از اتيديوم برومايد انجام شداستفاده و آشكار
   تجزيه آماري

 GenAlEx 6.4 (Peakall and Smouseافزار س راهنماي نرمبر اسا

و با ...) و  3، 2، 1(دهي باندها به صورت عددي نمره (2006
توجه به ديپلوئيد بودن اين گونه در دو ستون براي هر نشانگر 

-برآورد تنوع ژنتيكي با استفاده از شاخص. ريزماهواره انجام شد

  تعداد: صورت گرفت GenAlEx 6.4افزار هاي مهم به كمك نرم
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  هاي نمونه گيري شده در اين تحقيق جمعيت نام و مشخصات -1جدول

 عرض جغرافيايي طول جغرافيايي )متر(ارتفاع از سطح دريا  گيري شدهتعداد درختان   نمونه استان نام جمعيت

 36°38′ 55°1′ 10 2344 گلستان كوهمرزسياه

 35°59′ 53°13′ 16 2579 مازندران سنگده

 36°65′ 51°48′ 3 2 مازندران نوشهر

 35°44′ 51°23′ 12 2404 البرز شهرستانك

 37°34′ 44°35′ 5 1741 )مرز ايران و تركيه( آذربايجان غربي  مارميشو

 
 استفاده شده در اين تحقيق ريزماهوارهنام و مشخصات نشانگرهاي  -2جدول 

  توالي تكرار  )گراددرجه سانتي(  دماي اتصال )5׳-3׳(توالي آغازگر نام نشانگر

L1.10 
ACGCTTTCTTGATGTCAGCC 
TCACCAAGTTCCTGGTGGAT  ۶٠  (GA)4AA(GA)10  

L2.2  
AGACCATGCCTGGGCCTT 

CGCAACAAAACACGATGAGA  ۵٨  (TC)8(TTTC)2  

L2.7  CCGCCGGTAACACTAAACC 
GAGGGAAGAAAATTCAACGG  ۵٧  (TC)8(TA)8(TG)11TT(TG)3  

L3.1 
CTCCTTAGCTGGCACGGAC 

CCCTTCTTCATAAAACCCTCAA  ۵٩  (CT)3CC(CT)2CC(CT)13AT(CT)5  

L3.4  AACCCTCGTTTGGCTACTGA 
GAACAGTTACTAGTCAAACTGAAAACC  ۵٨  (GTAT)3(GT)5  

L4.4  TTGAGATAGACGATAGAGGTAAAGCA 
AGGCATTTCTCCAATTTTCTT  ۶٠  (AG)17  

L5.4 
AAGGGCACCTGCAGATTAGA 
AAAATTGCAACAAAACGTGC  ۵٨  (TC)26  

L5.5  GAGGAAGTCTCAGCTGACGTG  
TCCTTTTCAGTTTTCTGATTTCTG  ۵٧  C12CTCC(CT)7TT(CT)5  

L7.1  GTTTTGGGTTTCCACTTCCA 
ACTGGTAATACCTTTACCAAGCC  ۵٩  (CT)12CCTT(CT)4  

L7.3  GGGGATCCAGTAAGCGGTAT 
CACACGAGAGATAGAGTAACGGAA  ۵٩  (GT)18(GA)14  

L7.4 
TGAAACGAACGGAAGAGTTG  
ATACGCCAGACTTTCATCCG  ۵٧  (GA)7  

L7.8  GGCCAACAGATATAAAACGACG 
TTTTAAATGCCCACCTTCCC  ۶٠  (CT)11GC(AATG)2  

L022 
AACGGACAAATTCACGGGTA 
GGAGTTCATGGATTGGAGGA  ۵٨  (CT)18  

 
 ∑ - = I، شاخص شانون  He) -1/(1  =Ne مؤثر  آلل تعداد آلل،

pi ln pi، شده هتروزيگوسيتي مشاهده )/ N زيگوتتعداد هترو 
 ∑ -٢انتظار  هتروزيگوسيتي مورد ،= HO  )هاي موجود در جمعيت

pi1He = (Hartl and Clark 1997)١[ / ۴ ژني ، جريان- ) FST/١([ 

 =Nm (Frankham et al. 2002)آميزي ، شاخص درون= (He-

Ho) / He FIS  تثبيتو شاخص FST = VAP / (VAP+VWP) 
(Peakall et al. 1995) ز آغازگرها استفاده شديك ا هر براي .

ها مانند جمعيت يك از هر ژنتيكي براي پارامترهاي همچنين
 آلل تعداد هر نشانگر، در آلل تعداد شكل،چند هايآلل درصد

 تعادل از سپس انحراف. شد نيز محاسبه شاخص شانون ثر ووم
 از يك هر در مختلف هاينشانگربراي  واينبرگ- هاردي
 از تجزيه. (Hartl and Clark 1997)ها بدست آمد جمعيت
-معني ژنتيكي ساختار يافتن براي  (AMOVA)مولكولي واريانس

 .(Peakall et al. 1995)شد  ها نيز استفادهجمعيت بين دار
 نيز FSTو  Nei (1978) اساس فرمول بر ژنتيكي ماتريس فاصله

. شد افزار محاسبههاي مختلف به كمك همين نرمجمعيت بين
 Nei (1972)ها بر اساس فاصله ني فاصله بين جمعيتدندروگرام 

 Bottleneck (Cornuetافزار تنگناي ژنتيكي به كمك نرم. رسم شد
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and Luikart 1996) اي، مدل آللي نابا سه مدل جهش ريزماهواره 
مدل جهش گام به گام  ،(Infinite Allele Model: IAM)محدود 

(Stepwise Mutation Model: SMM) اي مرحله دو و مدل
(Two-phased model of mutation: TPM) (Piry et al. 1999) و 

ويلكاكسون هاي آماري علامت، اختلاف استاندارد و آزمون
رانش ژنتيكي  -افزار انحراف از تعادل جهشاين نرم. محاسبه شد

(Drift-mutation equilibrium) هاي دچار را كه در جمعيت
بود يا كمبود  افتد، بر اساس زيادمي تنگناي ژنتيكي شده اتفاق

 PCR در ضمن، در طي آزمايشات . آزمايدهتروزيگوسيتي مي

ها و عدم مشاهده به دليل عدم تكثير در اكثر ژنوتيپL3.1 نشانگر
 .ها استفاده نشدباند، در آناليز

  
    نتايج و بحث

اصلي در  با كيفيت بالا از درختان يكي از موانع DNAاستخراج 
 .Gupta et al)باشدژنتيك مولكولي اين گياهان مي قاتتحقي

 رويشگاه و بودن به دليل سنگلاخيدرخت غان در ايران . (2011
هايي خشن و گاهي همراه با داراي برگ اكولوژيك فشار شرايط

علاوه بر اين داراي حجم زيادي از . باشدديدگي بافتي ميآسيب
با  DNAلذا استخراج . فنل اكسيداز استتركيبات فنلي و پلي

- كيفيت بالا در اين گياه دشوار و نيازمند به مراحل متعدد خالص

به همين دليل به عنوان گياهي سرسخت . سازي دارد
(Recalcitrant)  در استخراجDNA شود محسوب مي(Howland 

et al. 1991) .هاي متعددي براي بهينهستورالعملبر اين اساس د-

ده شد كه در نهايت روش مورد استفا DNAسازي استخراج 
 Porebski et al. (1997)استفاده در اين تحقيق از تكميل روش 

با  DNAالعمل كارا براي حصول به بدست آمد كه به عنوان دستور
 بر. هاي مشابه قابل توصيه استكيفيت در درخت غان و گونه

هاي مورد مطالعه در جمعيت آلل 54اساس نتايج حاصل در كل 
ميانگين تعداد آلل در جايگاه ).1و شكل 3جدول ( شد مشاهده

محاسبه شد كه در اين ميان  5/4هاي ريزماهواره در اين مطالعه 
 بيشترين L3.4و  L2.2، L2.7هاي نشانگر و كمترينL5.4  نشانگر
متوسط تعداد آلل موثر در جايگاه. بودند دارا را آلل تعداد ميزان

اين ميان در  محاسبه شد كه 16/3 هاي ريزماهواره در اين مطالعه
ميانگين . بودند دارا موثر را آلل تعداد ميزان بيشترين L3.4نشانگر 

 25/1 مطالعهدر اين هاي ريزماهواره در جايگاهشاخص شانون 
 L2.7نشانگر در  64/1تا  L5.5در نشانگر  92/0كه از  محاسبه شد

درخت غان  رسدمي نظر بر اساس نتايج اين تحقيق، به. تغيير كرد
 مطالعه هاينشانگرديگر  به بالاتري نسبت جهش L3.4نشانگر  در

 ريزماهواره نشانگر در يك آلل تعداد چه دارد، زيرا هر شده
 Bowcock)باشدمي جايگاه بيشتر در آن يابد بيانگر جهش افزايش

et al. 1991)  .هاي درختي جمعيت اي درنشانگرهاي ريزماهواره
-ميانتظار بالايي  موردتعداد آلل و هتروزيگوسيتي  معمولا داراي

انتظار به  هتروزيگوسيتي موردبراي مثال تعداد آلل و . باشند
و  (Streiff et al. 1998) 84/0و  17اي ترتيب در بلوط چوب پنبه

. (Bruschi et al. 2003)محاسبه شد  73/0و  2/8در بلوط سسيل 
انتظار در درختان غان  متوسط تعداد آلل و هتروزيگوسيتي مورد

 Kulju)محاسبه شد  603/0و  4/6هاي فنلاند به ترتيب در جنگل

et al. 2003)  كه اين مقادير با نتايج بررسي حاضر تا حدود زيادي
البته لازم به ذكر است عوامل مختلفي از قبيل .  هماهنگي دارند

-و اندازه جمعيت  (Hamrick et al. 1992)نوع سيستم لقاح 

(Wright 1931)  از آنجا كه . دخيل هستنددر ميزان تنوع ژنتيكي
- افشان است، انتظار ميگرده درخت غان داراي سيستم لقاح دگر

البته در بعضي مناطق، . باشد ود تنوع ژنتيكي در اين گونه بالار
و  رانش ژنتيكيايران سبب هاي كوچك بودن جمعيت در جنگل

ژنتيكي بيشترين مقدار  ساختاردر بررسي  .تنوع شده است كاهش
ضريب . محاسبه شد  L7.3مكانبراي  (FIS)آميزي ضريب درون

 L022و L2.2 ،L7.4 ،L7.8هاي نشانگر منفي در(FIS) آميزي درون
ها براي نشانگرهاي ها در جمعيتهموزيگوتنشان از كمبود 

 بالاترين در غان  L7.3 نشانگراينكه  به توجه با. مذكور است

 به حفظ بيشتري توجه بايد را دارد، FIS)(يزي آمضريب درون

دسته  آن توسعه در سعي داشت، يعني نشانگر اين اساس بر تنوع
هتروزيگوسيتي  دارايL7.3  نشانگردر  كه دكر هايياز ژنوتيپ

 نشانگراين  نظر از كه گونه هايي از اينجمعيت و بوده بالاتري
 نشانگرجا كه از آن .شوند حفاظت بيشتري هستند، تنوع داراي

L7.3  ميزانFST بيان كرد لذا ديگر نشانگرها به نسبت را بالاتري 

دهد و همچنين  نشان ها راجمعيت بين هايتفاوتتواند مي بهتر
 مطالعات  براي  بخشآگاهي  نشانگر  عنوان به توان از آن مي

 .دكربندي در اين گونه پيشنهاد شناسايي و گروه
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  هاي مطالعه شدهدر ژنوتيپ ريزماهوارههاي نشانگرامترهاي مهم تنوع ژنتيكي با استفاده از محاسبه پار -3جدول

مؤثر  آلل آلل تعداد نام  نشانگر
(effective) 

 شاخص

 شانون

هتروزيگوسيتي
 انتظار مورد

 هتروزيگوسيتي
 شده مشاهده

آميزي ضريب  درون ژني جريان
FIS 

شاخص تثبيت 
FST 

L1.10 4 5/3  31/1  72/0  54/0  7/0  08/0  25/0  

L2.2 6 01/4  58/1  75/0  89/0  78/0  5/0  -  2/0  

L2.7 6 5/4  64/1  78/0  39/0  25/0  22/0  4/0  

L3.4 6 9/4  68/1  8/0  28/0  26/0  43/0  4/0  

L4.4 5 1/3  37/1  68/0  07/0  96/0  9/0  2/0  

L5.4 3 53/2  96/0  57/0  37/0  06/1  18/0  19/0  

L5.5 4 89/1  92/0  47/0  1/0  67/0  66/0  27/0  

L7.1 4 86/2  19/1  65/0  24/0  05/1  6/0  19/0  

L7.3 4 72/2  13/1  6/0  02/0  35/0  95/0  4/0  

L7.4 4 91/2  2/1  66/0  52/0  6/0  2/0  -  27/0  

L7.8 4 37/2  96/0  58/0  63/0  99/2  3/0  -  07/0  

L022 4 61/2  09/1  62/0  54/0  48/0  2/0  -  34/0  

5/4 ميانگين  16/3  25/1  66/0  39/0  85/0  23/0  28/0  

 

 
- مرزجمعيت سياه )14تا  5 ؛جمعيت سنگده 4تا  1 ؛نشانگر اندازه L5.4 .(Mاي هاي غان با استفاده از جفت آغازگر ريزماهوارهدر ژنوتيپ DNAتكثير  الگوي -1شكل

  .جمعيت نوشهر 22تا  20جمعيت مارميشو و  )19تا  15 ؛كوه
 
بالاتر، FST علت داشتن مقدار  به نشانگر اين كه رسدمي نظر هب

 هاي محلي را بيشترسازش و انتخاب طبيعي فشارهاي تواندمي

محلي  و سازش FST دهد، ضمن اينكه بين شاخص نشان
 Merila and Crokrak).همبستگي مثبت گزارش شده است 

هاست تجمعيني از مهمترين فرآيندها در ژنتيك جريان ژ (2001
اين تحقيق ميانگين جريان ژني در . موثر است و بر تكامل آنها

بررسي  .بدست آمد كه تحت تاثير عوامل مختلفي است 85/0
جغرافيايي ن ژني با عواملي از قبيل موانع اثرهاي متقابل بين جريا

پيشنهاد شدن زيستگاه براي تحقيقات آينده  تكهپراكنش و تكه
طبيعي غان هاي ان ژني در رويشگاهنع پخش جريمواتا  شودمي

  .مشخص شود
هاي مختلف، هاي تنوع در بين جمعيتدر مقايسه شاخص

ثر، وم آلل شكل، تعداد آلل، تعدادچند هايدرصد آلل كمترين

 اختصاصي و هتروزيگوسيتي مورد انتظار در جمعيت هايآلل
 هايمربوط به درصد آلل بيشترين مقادير .مشاهده شد نوشهر
شانون، ميانگين  مؤثر، شاخص آلل شكل، تعداد آلل، تعدادچند

در  اختصاصي و هتروزيگوسيتي مورد انتظار هايتعداد آلل
از آنجا كه جمعيت ). 4جدول(مشاهده شد  جمعيت سنگده

-مي در ايران نيز غان رويشگاه ترينكه در ضمن وسيع ،سنگده

ير را به بيشترين مقاد ژنتيكي تنوع مختلف پارامترهاي باشد در
تنوع د اين جمعيت از كرر توان اظهامي خود اختصاص داده است،

 تواندمي جمعيت ژنتيكي بالايي برخوردار بوده و به عنوان بهترين
البته شايان ذكر است كه . به كار گرفته شود source-sinkانتقال  در

افراد . اجتناب شود (Founder) بايد از تاثير افراد بنيانگذار
 هاي جديد منتقل شده به جمعيت ديگرر همان ژنوتيپبنيانگذا

  جمعيت  تنوع ژنتيكي از  اندكي  بخش دارنده در بر  كه  باشندمي

 bp100 

 bp300 

 bp200 
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  هاي مورد مطالعهدر جمعيت ژنتيكي تنوع پارامترهاي مرتبط با -4جدول

  مارميشو  شهرستانك  نوشهر  سنگده  كوهمرزسياه  ژنتيكي تنوع پارامترهاي
  100  100  83 100100 شكلچند هايدرصد آلل

  0/2  9/1  6/1 82/2 06/2 نشانگر هر در مؤثر آلل تعداد ميانگين
  41/2  16/3  83/1 75/3 91/2  نشانگر هر در آلل تعداد ميانگين

  76/0  74/0  52/0 1/1 78/0  شانون شاخص
  0  08/0  0 25/0 08/0 هاي اختصاصيميانگين تعداد آلل

 49/0 41/0 37/0 62/0 46/0  هتروزيگوسيتي مورد انتظار

  
ها رايج كه اين شيوه نادرست در توسعه جنگل كاري هستند اصلي

است كه نتيجه آن كاهش تنوع زيستي و به خطر افتادن پايداري 
توجه اين كه شاخص شانون نكته قابل. ها استبلندمدت جنگل

شهرستانك و ، مارميشو، كوهمرزسياههاي سنگده، در جمعيت
تر شدن ه ترتيب كاهش يافت كه اين موضوع با كوچكنوشهر ب

توان به در همين ارتباط مي. ها رابطه داردمساحت آن جمعيت
هاي مورد اختصاصي براي جمعيت هاينتايج مربوط به تعداد آلل

كه آنها نيز تحت تاثير محدوديت ) 4جدول(د كربررسي اشاره 
اختصاصي  هايللآ. اندمكاني رويشگاه و كاهش تنوع قرار گرفته

 به طور اختصاصي وجود يك جمعيت در كه هستند هاييآلل

-مي هاآلل اين فراواني. شوندنمي يافت ديگر جمعيت در و دارند

نشانگرهاي  در جهش از بالايي نسبتا ميزان تواند به دليل
در  (Matus and Hayes 2002).اي بوجود آمده باشدريزماهواره

و  واينبرگ -اي انحراف از تعادل هاردي دار نشانگر 9اين تحقيق، 
 تعادل از اين انحراف بدون L022و  L1.10 ،L2.7 نشانگر سه 

جمعيت سنگده در بيشتر نشانگرها داراي عدم تعادل و . بودند
 -جمعيت نوشهر تنها در يك جايگاه داراي عدم تعادل هاردي

 تعادل از نيز انحراف حاضر در مطالعه). 5 جدول(واينبرگ بود 
 به ممكن است كه شد مشاهده ريزماهواره اكثر نشانگرهاي در

هاي اكولوژيكي، مكانيزم از ناشي هموزيگوسيتي علت افزايش
تاثير انتخاب طبيعي و احتمالا محدود بودن تعداد درختان نمونه 

 ريزماهواره ه با توجه به تنوع نشانگرچبرداري شده باشد، گر
. )Freeland 2005(نه تغيير كند تواند اندازه نمومورد مطالعه مي

در يك نمونه مطالعاتي روي دوازده جمعيت اروپايي از درخت 
 ريزماهوارهبا استفاده از پنج نشانگر  (Fraxinus excelsior)ون 

واينبرگ در ده جمعيت از دوازده  - انحراف از تعادل هاردي

جمعيت مورد مطالعه مشاهده شد كه براي چنين گونه درختي 
رسد و علت انحراف هم به دليل معمول به نظر مييربسيار غ

 .(Morand et al. 2002)كمبود هتروزيگوسيتي مشاهده شده بود 
 ژنتيكي تفاوت، (AMOVA)مولكولي  واريانس بر اساس تجزيه

 درصد و تفاوت 34 غان در اين مطالعه حدود هايجمعيت بين
دلالت كه  درصد مشاهده شد 66ها حدود ژنتيكي درون جمعيت

با استفاده از . باشدبر تنوع بالاي اين گونه در داخل هر گروه مي
هاي غان در اسپانيا تنوع بين جمعيتي در جمعيت RAPDنشانگر 
مشاهده شد كه نسبت به تحقيق حاضر تنوع  درصد 64حدود 

   ).(Martin et al. 2008دهند بالاتري را نشان مي
غان با هاي مختلف در مطالعه تفاوت ساختار ژنتيكي جمعيت

براي FST تثبيت شاخص  استفاده از نشانگرهاي مولكولي مقدار
هاي براي جنگل ،(Martin et al. 2008) 6/0هاي اسپانيا جنگل
بدست  28/0و براي اين تحقيق  (Tsuda et al. 2004) 16/0ژاپن 

 Freeland(آمد كه نشان دهنده تفاوت ژنتيكي و تمايز بارز است 

هاي بين جمعيت 106/0از ) FST(ر شاخص تثبيت مقدا). 2005
هاي نوشهر و بين جمعيت 307/0و سنگده تا  كوهمرزسياه

با توجه به فاصله جغرافيايي زياد منطقه  .شهرستانك متغير بود
ها و فاصله ژنتيكي زياد اين جمعيت با مارميشو با ساير رويشگاه

يت مارميشو شود كه جمعپيشنهاد مي )2شكل( هاي ديگرجمعيت
 . حفاظتي جداگانه در نظر گرفته شوند عنوان واحده ب

كوه، سنگده و مرزسياههمچنين نكته قابل توجه اينكه سه جمعيت 
مارميشو و شهرستانك جز هاي شمال و نوشهر در بخش جنگل

-بخش جنگل هاي خارج از محدوده شمالي كشور محسوب مي

اين تفاوت را نمايش  به خوبي) 2شكل(بندي شود كه نتايج گروه
 .داده است
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  هاي مورد مطالعهجمعيت در ريزماهوارههاي براي مكان واينبرگ -هاردي تعادل از انحراف  - 5 جدول

  مارميشو  شهرستانك نوشهر سنگده كوهمرزسياه نشانگرها
10/1 L         
2/2L D D    D  D  
7/2L           
4/3 L   D  D    D  
4/4 L D  D    D  D  
4/5L D  D    D    
5/5L D  D    D    
1/7 L  D  D       
3/7L D  D    D  D  
4/7 L  D  D    D    
8/7L D  D       

022 L            
D( واينبرگ -انحراف از تعادل هاردي  
  

  
 UPGMAبدست آمده از روش  مطالعه مورد پنج جمعيت مختلف ميان ژنتيكي فاصله دندروگرام  -2شكل

  
 ريزماهوارههاي هاي مورد مطالعه بر اساس مكانبين جمعيت) قطر ماتريس پايين (Nei و فاصله ژنتيكي ) قطر ماتريسبالاي ) (FST(مقادير شاخص تثبيت  – 6جدول 

  استفاده شده
  مارميشو  شهرستانك نوشهر سنگده كوهمرزسياه  جمعيت

  202/0  21/0 305/0 106/0   كوهمرزسياه
303/0  سنگده   2/0 13/0  16/0  

  15/0 307/0  59/0 903/0  نوشهر
  207/0   81/0 305/0 496/0  شهرستانك
   816/0 205/0 608/0 57/0  مارميشو

  
 كوهمرزسياهنتايج آزمون تنگناي ژنتيكي نشان داد كه در جمعيت 

بود هتروزيگوسيتي هاي آماري، زيادكدام از آزمونتقريبا هيچ
هاي در جمعيت سنگده هم آزمون. داري را نشان ندادندمعني

مدل ( SMM، در ويلكاكسونمت، اختلاف استاندارد و آماري علا
داري را از خود بود هتروزيگوسيتي معنيزياد) جهش گام به گام

در جمعيت نوشهر به دليل كمتر بودن تعداد نمونه و . نشان ندادند

در جمعيت . شكل، آزمون تنگناي ژنتيكي انجام نشدباند چند
-ف استاندارد، زيادهاي آماري علامت و اختلاشهرستانك آزمون

در جمعيت مارميشو . داري را نشان دادندبود هتروزيگوسيتي معني
آزمون آماري ) مرز ايران و تركيه(واقع در استان آذربايجان غربي 

داري را از خود نشان داد بود هتروزيگوسيتي معنيعلامت، زياد
  ).7جدول(
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 E، )ايمدل دو مرحله( TPM، )مدل جهش گام به گام( SMM، )مدل آللي نا محدود( IAM: ريزماهوارههاي ها  بر اساس مكانژنتيكي در جمعيت تنگناي  -7 جدول

  ). بود هتروزيگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شدهبا زياد نشانگربه ترتيب تعداد  Oو
  مارميشو  شهرستانك  سنگده كوهمرزسياه مدل هاآزمون

  علامت

E  

IAM 1/7 1/7  3/6  7/4  
SMM  1/6 2/7  8/6  8/5  
TPM  4/6  8/6  6/6  4/5  

  
O  
  
  

IAM 6 10  3  9  
SMM  6 7  3  9  
TPM  6 9  3  9  

P-value 

IAM  35 /0  07/0  04/0  01/0  
SMM  57/0  5/0  02/0  05/0  
TPM  49/0  17/0  03/0  03/0  

  اختلاف استاندارد
 

P-value  
  

IAM 38/0  01/0  01/0  01/0  
SMM  03/0  03/0  0   47/0  
TPM   14/0   07/0   07/0  36/0  

  ويلكاكسون
  

P-value  
  

IAM 57/0  04/0  59/0  1/0  
SMM  83/0 23/0  99/0  16/0  
TPM  66/0  04/0  98/0  13/0  

  
-، نتايج اندازهريزماهوارهالبته لازم به ذكر است براي نشانگرهاي  

مدل دو ( TPMگيري تنگناي ژنتيكي با استفاده از مدل جهش 
در دو . (Dirienzo et al. 1994)تر است گرايانهواقع) ايمرحله

بود هتروزيگوسيتي مشاهده جمعيت شهرستانك و مارميشو زياد
- دهنده تنگناي ژنتيكي باشد كه توصيه ميتواند نشانشد كه مي

در اين دو جمعيت  "هاي حفاظت بيولوژيتكنيك"شود به اجراي 
اهش تنوع شده كه اين پديده غالبا باعث ك. توجه اساسي شود

  ).Freeland 2005(بستگي به شدت و دوره اثر آن دارد 
  سپاسگزاري

شركت وسيله نويسندگان از اداره كل منابع طبيعي گلستان، بدين
مازندران و دانشگاه اروميه كه نهايت همكاري  سهامي چوب فريم
العبور غان هاي صعبهاي برگ از رويشگاهرا در اخذ نمونه

    .نمايدگزاري مياند، سپاسداشته
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