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) .Pterocarya fraxinifolia Lam(هاي لرگ تنوع ژنتيكي و ميزان آسيب پذيري جمعيت

 ISSR رويشي زاگرس با استفاده از نشانگر در منطقه

  مسلم اكبري نياو  *حامد يوسف زاده ،فاطمه مستاجران
  گروه جنگلداري ،دانشكده منابع طبيعي ،دانشگاه تربيت مدرسنور، ، ايران

 27/6/96 :تاريخ پذيرش  15/9/94 :تاريخ دريافت

  چكيده

هاي لرستان و هاي كوچكي از آن در غرب ايران، در استانلرگ درختي است با قدمت كهن در شمال ايران، كه اخيراً جمعيت
هاي هيركاني و هاي غرب از جمعيتو تمايز جمعيت منظور بررسي ميزان تنوع جمعيتياين تحقيق ب .ايلام نيز گزارش شده است

هر دو  ي دردرختپايه  8-10حدود  از بدين منظور. هاي آماري ژنتيكي انجام پذيرفتان آسيب پذيري آنها  براساس شاخصميز
 ISSRاستخراج و تنوع ژنتيكي بر اساس نشانگر  DNAرويشگاه در شمال ايران نمونه برگ تهيه،  چهارهمراه رويشگاه غرب ب

%) 88(ها بيانگر درصد بالايي از تنوع مربوط به درون جمعيت ،ليز واريانس مولكولينتايج حاصل از آنا. مورد ارزيابي قرار گرفت
و  157/0طالعه هاي مورد مميانگين شاخص شانون براي جمعيت. است %)12( هابين جمعيت مربوط ي از تنوعپاييندرصد و 

 ،الگوريتم نزديكترين همسايه از حاصل دندروگرام. متغيير است 119/0تا  064/0تي درون جمعيتي از ميانگين هتروزيگوسي
 اصلي اول گروه دوم و اول گروه زير در) ايلام و لرستان( غربي هاي كرد كه جمعيت بندي طبقه اصلي گروه دو به را هاجمعيت

نسبتا بررسي تمايز ژنتيكي نيز نشان داد كه جمعيت لرستان با يك فاصله . گرفتند قرار ايران شمال از سوادكوه جمعيت همراهب
  . ها متمايز استزياد از ساير جمعيت

  تمايز ژنتيكي، تنوع جمعيتي، نشانگرهاي ژنتيكي، خوشه بندي :هاي كليديواژه

  h.yousefzadeh@modares.ac.ir: ، پست الكترونيكي01226253101: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
پوستي و  متر 130و 35تا  و قطر ارتفاعختي به لرگ در

اين گونه سريع الرشد همانند ). 7(باشد عميقا شياردار مي
در و  دهي بالايي برخوردار استبلوط از قدرت جست
هاي رت پراكنده يا در گروهصو حال حاضر در تركيه به

هاي در جنوب قفقاز، جنگل ،)37و11،10،17،30(كوچك 
-، آذربايجان و آناتولي در اطراف رودخانهدر ايرانهيركاني 

صورت به البته لرگ). 40( رويش دارد هاها و مسيل
هاي گونه). 47(شود هاي اروپا كشت ميگسترده در باغ

توسكاي ييلاقي،  همراه آن بويژه در جنگل هيركاني
-يمتوسكاي قشلاقي، پلت، ممرز، سفيدپلت، ون و گردو 

  ).1( باشد

هاي كوچكي از لرگ اخيراً جمعيت جالب توجه است كه
با مساحتي معادل (هاي لرستان استان غرب ايران، در در
اما ). 37و9،3(گزارش شده است نيز و ايلام ) هكتار 5/1

كاشت بودن دو تاكنون دلايل علمي مبني بر طبيعي يا دست
. هاي لرستان و ايلام بيان نشده استتوده لرگ استان

Akhani  وSalimian )9 (هاي لرگ استان خالص بودن پايه
كاشت بودن اين توده ندانسته و اين لرستان را نتيجه دست

جوش موضوع را با احتمال زياد به انتشار از طريق ريشه
همچنين با توجه به اينكه لرگ ارزش توليد . دانندمرتبط مي

- اي ندارد، انتقال اين گونه از جمعيتچوب قابل ملاحظه

) هاي خزريبه عنوان مثال جمعيت(ه هايي خارج از منطق
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در . دانندبه روستايي دور افتاده در لرستان را منطقي نمي
هر . واقع هيچ جايي از ايران اين گونه كشت نشده است

هاي فعلي لرگ در زاگرس چند اين دو محقق معتقدند پايه
تواند به عنوان يك جمعيت باقي مانده در نظر مركزي مي

ماني در شرايط اقليمي مناسب ر به زندهگرفته شود، كه قاد
باشد، اما توسط تكثير رويشي از طريق ريشه جوش مي

-قضاوت نهايي را منوط به مطالعات بيشتر در منطقه مي

اين در حالي است كه مردم محلي بر اين باورند، . دانند
آباد لرستان توسط فردي انگليسي هاي لرگ منطقه شولپايه

  .ه به آن منطقه وارد شده استزبان در ادوار گذشت

هاي موجود اين گونه در سطح نظر به اينكه رويشگاه
هاي زاگرس به شكل فعلي نادر و كمياب است، جنگل

ها به عنوان ذخاير ژنتيكي كشور شايسته است اين رويشگاه
حفاظت اصولي ). 3(تحت حمايت و حفاظت قرار گيرند 

با موفقيت همراه  و توسعه، زماني ءهاي احياو حتي برنامه
هاي خواهد بود كه از پشتوانه شناخت كافي از جمعيت

موجود و مخاطرات آنها، نيازهاي اكولوژيك و تنوع ژنتيكي 
از آنجا كه بقاء طولاني مدت چنين . ها برخوردار باشدگونه

نوع ژنتيكي هايي وابسته به حفظ و نگهداري تجمعيت
تغييرات محيطي منظور سازگاري با درون و بين جمعيتي ب

، بنابراين استفاده از ابزارهايي كه بتواند )14و16،20(است 
با دقت مناسبي ميزان و سطح تنوع ژنتيكي را برآورد نمايد 
- اولين گام در راستاي حفاظت اصولي از اين جمعيت

  .هاست

هاي مختلف يك گونه جهت بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت
مي گيرد ي متعددي مورد استفاده قرار نشانگرها

نشانگر بين  ،يكي از اين نشانگرها كه )25و28،4(
 برايتاكنون اين نشانگر . است) ISSR(اي ريزماهواره

هاي گياهي مورد بسياري از گونه بررسي تنوع ژنتيكي
براي مثال  .)32و19،29،5(استفاده قرار گرفته است 

منظور بررسي تنوع ژنتيكي ب )6( قندهاري و همكاران
معيتي سه جمعيت طبيعي شمشاد در شمال درون و بين ج

نتايج نشان . استفاده نمودند ISSRنشانگر  10كشور از 
ها در بين جمعيت) 1/34(%دهنده تنوع ژنتيكي مطلوبي 

همچنين سهم تنوع ژنتيكي درون جمعيتي در . باشدمي
تنوع ژنتيكي كل بيشتر از تنوع ژنتيكي بين جمعيتي برآورد 

 و همكاران Christopoulos ،يگراي ددر مطالعه .گرديد
به بررسي تنوع ژنتيكي  ISSRنشانگر  7با استفاده از  )15(

هاي بومي يونان منتخب از جمعيت) Juglans regia(گردو 
ضريب . در مقايسه با ارقام كشت شده بين المللي پرداختند

نشان دهنده ) 48/0با ميانگين ( 93/0تا  13/0تشابه از 
همچنين نتايج آناليز واريانس . باشدع ميدرجه بالايي از تنو

 مولكولي بيانگر تنوع ژنتيكي بالايي در ميان جمعيت
- نسبت به تنوع در ميان مناطق مي%) 89(گردوي يوناني 

   .باشد

اي مبني بر مطالعه تنوع تاكنون هيچ مطالعهدر اين راستا 
ژنتيكي لرگ با اين نشانگر و نيز ساير نشانگرهاي مولكولي 

بنابراين تحقيق حاضر در نظر دارد تا با . ش نشده استگزار
هاي لرگ غرب ايران و بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت

جنگل (طبيعي آن در شمال ايران  هايمقايسه آن با جمعيت
-جمعيتميزان تنوع درون جمعيتي و تمايز  -1) هيركاني

 ؛ وهاي هيركاني مشخص نمايدهاي غرب را از جمعيت
اساس ي جمعيت هاي غرب را برذيرميزان آسيب پ - 2

  .هاي آماري ژنتيكي مورد بررسي قرار دهدشاخص

  هامواد و روش 

براي انجام اين تحقيق دو رويشگاه اين  :نمونه برداري
لرستان، روستاي (گونه واقع در منطقه رويشي زاگرس 

انتخاب و در هر يك از ) شهرستان بدره ،آباد و ايلامشول
 .برداري شدپايه بالغ نمونه 10تا  8مناطق ذكر شده، 

هاي غربي از همچنين جهت مقايسه ميزان تمايز جمعيت
رضوانشهر، پارك ( رويشگاه چهار ،هاي شمال ايرانلرگ

در جنگل هيركاني نيز ) جنگلي نور، سوادكوه و كردكوي
   .)1شكل ( برداري قرار گرفتمورد نمونه
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  جغرافيايي مناطق مورد مطالعه در اين تحقيق موقعيت -1شكل

  

منظور استخراج ب : ISSRو تكثير نواحي  DNAاستخراج 
اصلاح  ها از روشاز بافت برگ نمونه ژنومي DNAكل 
جهت  .استفاده شد )Thompson )36و  Murray  شده

پرايمر بين  4تكثير نواحي مورد نظر با استفاده از 
منظور انجام واكنش اد لازم بمو) 1جدول (اي ريزماهواره

PCR  در شرايط كاملا استريل و زير هود با يكديگر
 6ميكروليتر شامل  18اين مواد براي حجم . مخلوط شدند

ميكروليتر  4ميكروليتر پرايمر،  1ميكروليتر مسترميكس، 
DNA  باشدميكروليتر آب دوبار تقطير مي 7استخراجي و .

گراد درجه سانتي 94 دقيقه در دماي 5شامل  PCRواكنش 
درجه  94چرخه با دماي  30منظور واسرشت اوليه، ب

 72ثانيه و  45گراد درجه سانتي 54ثانيه،  30گراد سانتي
دقيقه در  5دقيقه و در نهايت به مدت  2گراد درجه سانتي

منظور مشاهده الگوي ب. استگراد درجه سانتي 72دماي 
پس . ارگذاري شدمحصول بر روي ژل اكريل آميد ب ،نواري

آميزي ژل به روش نيترات نقره انجام از الكتروفورز رنگ
  . )13( پذيرفت

 نوارهاي نتايج، تحليل و تجزيه منظورب :تجزيه و تحليل
 وجود عدم و وجود براساس آمده دست به شكل چند

پارامترهاي  .شدند داده صفر نشان يك و با به ترتيب نوارها
، تنوع چند شكليجايگاه از قبيل درصد مختلف ژنتيكي 

ژنتيكي كل، تنوع داخل هر جمعيت، سهم تنوع داخل و 
با نرم افزار ) Nei )38شاخص تشابه  و برون جمعيتي

GenAlEx همچنين جهت نمايش تصويري . محاسبه شد
  فاصله ژنتيكي بين جمعيت ها از روش

Principal Coordinates Analysis (PCoA) استفاده شد .
 32 از نرم افزار )mN(جريان ژني ورد آمنظور برب

POPGENE  هاي درختي به روشخوشه بندي پايهو 
با نرم افزار  ) Neighbour joining(نزديكترين همسايه 

MEGA 6 انجام شد.   

  نتايج
آلل  456پرايمر  4در اين مطالعه با استفاده از : تنوع ژنتيكي

 آللاين تعداد . مشاهده شد 100- 700مشخص در محدوده 
درصد . باشدجمعيت مي 6نمونه متعلق به  40بوط به مر

، تنوع )Ne(، تعداد الل موثر )Pp( مورفيكپليجايگاه 
در ) I(و شاخص شانون ) Nei )hژنتيكي براساس شاخص 

ميانگين شاخص شانون . نشان داده شده است 2جدول
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باشد كه محدوده مي 157/0هاي مورد مطالعه براي جمعيت
را شامل ) سوادكوه( 008/0تا ) ويجمعيت كردك( 198/0
 064/0تي درون جمعيتي از تروزيگوسيميانگين ه. شودمي
جمعيت كردكوي بيشترين  .باشدمتغيير مي 119/0تا 

همچنين . ها داراستتي را در ميان جمعيتهتروزيگوسي
 064/0جمعيت سوادكوه با ميانگين هتروزيگوسيتي 

  . كمترين هتروزيگوسيتي را دارد

  

  مورد استفاده در اين تحقيق ISSRتوالي پرايمرهاي  -1جدول 
  هاپرايمرنام   )5'→3'( اوليگونوكلئوتيدي پرايمرهاجهت توالي  منبع

King   وFerris)31( GAGAGAGAGAGAGAGAYC  8YC)GA(  
King   وFerris)31( ACACACACACACACACYA  8YA)AC(  
King   وFerris)31( GAGAGAGAGAGAGAGAT (AG)8AT 

Schrader  وGraves)41( ACACACACACACACACG (AC)8 G 
  

  هاي لرگتنوع ژنتيكي بين جمعيت -2جدول
هايتعداد الل مقادير كد جمعيت

 )Na( متفاوت

هايتعدادالل
 )Ne( موثر

شاخص شانون 
(I) 

تي سيهتروزيگو
 )He(انتظار مورد

درصدجايگاه پلي 
  )P%(مورفيك 

 جمعيت ايلام
 

 جمعيت لرستان

ينميانگ
SM 

702/0
045/0  

101/1
008/0  

125/0  
009/0  

073/0  
005/0  

09/35%  

855/0150/1 ميانگين  168/0  102/0  76/42%  
 SM 046/0011/0010/0  007/0   

752/0140/1155/0 ميانگين جمعيت رضوانشهر  095/0  50/37%  
 SM045/0011/0010/0  007/0   
018/1 ميانگين جمعيت كردكوي  169/1  198/0  119/0  88/50%  
 SM047/0010/0010/0  006/0   

018/1151/1183/0 ميانگين جمعيت پارك جنگلي نور  108/0  88/50%  
 SM047/0010/0009/0  006/0   

675/0 ميانگين جمعيت سوادكوه  087/1  112/0  064/0  77/33%  
 SM044/0  008/0008/0  005/0   

837/0133/1157/0 ميانگين كل  094/0  81/41%  
 SM019/0  004/0004/0  002/0  13/3%  

- SM :انحراف معيار از ميانگين  
  

نتايج حاصل از آناليز واريانس مولكولي : تمايز ژنتيكي
به نحوي . هاستبيانگر درصد بالايي از تنوع درون جمعيت

تنوع بين جمعيتي % 12،  تنوع درون جمعيتي و %88كه 
تنوع پاييني بين  ،تايجهمچنين ن. )3جدول( شودمشاهده مي

سه منطقه هيركاني، استان لرستان و استان ايلام نشان 
 27/3گيري شده برابر با اندازهي ژن انيجرمقدار  .دهدمي
 ميان در ژنتيكي روابط دادن نشان منظورب. باشدمي

نزديكترين  الگوريتم از حاصل دندروگرام از هاجمعيت
 كه شد فادهاست Nei ژنتيكي شباهت براساس همسايه
گروه اول . كرد بندي طبقه اصلي گروه دو به را هاجمعيت
زير  سهزير گروه و گروه دوم نيز خود به  چهارخود به 

 و لرستان( غربي هاي جمعيت ).2شكل( گروه تقسيم شد
 جمعيت همراهب اول گروه دوم و اول گروه زير در) ايلام

  .گرفتند قرار ايران شمال از سوادكوه
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هاي غرب جمعيت Nei خص شباهت ژنتيكيبر اساس شا
ايران كمترين فاصله ژنتيكي را با جمعيت سوادكوه از 

بين  نيزبيشترين فاصله ژنتيكي . شمال ايران نشان دادند
   ).4جدول(لرستان و گيلان مشاهده شد  هايجمعيت

  

 نتايج آناليز واريانس مولكولي، درصد تنوع درون و برون جمعيتي  -3جدول

مجموع درجه آزادي  ييراتمنبع تغ
 مربعات

ميانگين
 مربعات

درصد  واريانس
 فراواني

 =< P(rand مقدار آماره
data) 

2 183/148 بين مناطق  091/74  235/0  %1PhiRT 006/0  370/0 
3 573/208 هابين جمعيت  524/69  961/4  %12  PhiPR 117/0  010/0  

34 619/1269  هادرون جمعيت  342/37  342/37  %88  PhiPT 122/0  010/0  

39 375/1626 كل   537/42%100        

  
، شماره i، بيانگر جمعيت؛ Ni :N(هاي درختي مورد مطالعه به تفكيك هر جمعيت براساس روش نزديكترين همسايه خوشه بندي پايه -2شكل

  )درخت
  

  Nei هاي مطالعه شده بر اساس شاخص فاصله ژنتيكي جمعيت -4جدول
  سوادكوه  پارك جنگلي   لرستان ويكردك ايلام رضوانشهر 

980/0 *****    جمعيت رضوانشهر  979/0974/0977/0  983/0  
983/0983/0983/0 *****  020/0  جمعيت ايلام  990/0  

979/0981/0 *****  021/0017/0  جمعيت كردكوي  984/0  
026/0  جمعيت لرستان  017/0  021/0     *****  976/0  983/0  
024/0017/0  نگلي نورجمعيت پارك ج  019/0025/0   *****  984/0  
017/0011/0016/0018/0016/0  جمعيت سوادكوه     ***** 

  باشداعداد بالاي قطر ماتريس مربوط به شباهت ژنتيكي و اعداد زير قطر مربوط به فاصله ژنتيكي مي -
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هاي جهت آشكار سازي بهتر ميزان تنوع و تمايز جمعيت
هاي اصلي عه از يكديگر از تجزيه به مولفهمورد مطال

)PCA (نشان داده شد  3همانطور كه در شكل .استفاده شد
جمعيت لرستان با يك فاصله نسبتا زياد از ساير جمعيت ها 

هاي درختي جمعيت فاصله پايههمچنين . متمايز است
كردكوي از يكديگر حاكي از تنوع بالاي درون جمعيتي اين 

  .رويشگاه است

 

  
 هاي اصليپراكنش پايه هاي درختي جمعيت هاي مورد مطالعه بر اساس آناليز تجزيه به مولفه -3شكل

  

  بحث
حفاظت و مديريت ذخاير ژنتيكي يكي از اهداف اصلي 

در واقع حفظ ژرم . كلان هر كشوري محسوب مي شود
تامين مواد تضمين پلاسم گياهي امري ضروري براي 

توزيع  ،ارزيابي سطح بنابراين است غذايي هر جامعه بشري
ي مؤثر راهبرد تنوع و تمايز ژنتيكي براي مديريت و توسعه

   ).45(هاي در معرض خطر حياتي است حفاظت گونه

ها در چند دهه تخريب گسترده و تكه تكه شدن رويشگاه
مي از گذشته در كشور سبب شده است كه بخش اعظ

ي از ذخاير دارنده بخش مهممنابع طبيعي كشور كه در بر
. دژنتيكي گياهي بوده است، دچار تخريب و نابودي گرد

خطر ) 26(نگاهي كوتاه به كتاب اطلاعات قرمز ايران 
هاي گياهي نزديك شدن به خط قرمز انقراض برخي گونه

لذا حفاظت اصولي از چنين غناي . دهدرا هشدار مي
. هاي ذيربط قرار گيردگياهي، بايد در رأس برنامه دستگاه

هاي احيا و توسعه، زماني اما حفاظت اصولي و حتي برنامه

با موفقيت همراه خواهد بود كه از پشتوانه شناخت كافي از 
هاي موجود و مخاطرات آنها، نيازهاي اكولوژيك و جمعيت

  .ها برخوردار باشدتنوع ژنتيكي گونه

هاي درختي با قدمت تاريخي در لرگ يكي از گونه
است كه اخيرا دو لكه كوچك از آن جنگلهاي شمال ايران 

اگرچه  ).9و3(در ناحيه رويشي زاگرس گزارش شده است 
كاشت برخي معتقدند كه اين دو جمعيت در زاگرس دست

  Salimianو  Akhani هستند وليكن در تحقيقي توسط 
. استطبيعي  داراي منشاء لرستان شد كه جمعيت بيان) 9(

طول زمان سبب شده رسد تغييرات اقليمي در به نظر مي
در طول مسير مهاجرت از قفقاز  باشد تنها اين دو جمعيت

هاي بينابيني در باقي مانده باشند و جمعيت) تركيه(به اروپا 
هاي بينابيني و حذف جمعيت. طول زمان حذف شده باشند

سبب  ،كاهش جريان ژني و اندازه كوچك جمعيت موثر
- گونه مي هاي يككاهش تنوع ژنتيكي در سطح جمعيت

تبادل ژنتيكي دو جمعيت غربي به دليل  ).24و34(گردد 
ساليان  ،هاي شمالي و نيز از يكديگرفاصله زياد از جمعيت
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 شود اين دوقطع شده است و اين سبب ميزيادي است كه 
جمعيت به سمت خالص شدن پيش روند و اين مسئله 

نسبت به بسيار بالاي اين دو جمعيت را  آسيب پذيري
البته در  .زيستي گوشزد مي نمايداي زيستي و غير هتنش

دو دهه گذشته در ارتباط با اثر تكه تكه شدن زيستگاه به 
هاي كوچكتر بر تنوع ژنتيكي گزارشات متناقضي وجود تكه
سزاي تكه بسياري از مطالعات بيانگر تاثير به. )49( دارد

تكه شدن رويشگاه بر تنوع ژنتيكي و همچنين كاهش تنوع 
با ). 8و24،34،18(باشند هاي كوچكتر ميتيكي جمعيتژن

اين وجود، هم راستا با نتايج به دست آمده از تحقيق 
حاضر، بسياري از گزارشات اخير حاكي از عدم ارتباط 

و اندازه ) He(تي مورد انتظار سيدار بين هتروزيگومعني
  ).   33و23،39،21،44(جمعيت است 

تنوع بالاي درون جمعيتي  نتايج آناليز واريانس مولكولي
دهد را نشان مي) 12(%نسبت به تنوع بين جمعيتي ) 88(%

كه مطابق با تحقيقات انجام شده بر روي گونه هم خانواده 
و  Jiدر اين راستا ). 27و35،15،46(باشد مي) گردو(لرگ 

تنوع بالاي درون جمعيتي را به سيستم  )27(همكاران 
همچنين بيان داشتند گونه . اندتوليد مثل گردو مرتبط دانسته

هاي تك جنس بوده و درختان تك پايه گردو داراي گل
ه هاي باد گرددر گونه گردو باد گرده افشان بوده و. دارد

حتي به  پراكنش گرده ،هانسبت به حشره گرده افشان افشان
دگر . گيردتر صورت ميآسان وسيله بادهاي كوچك

ها در برخي از پايه(ردو هاي گباروري در برخي از پايه
سبب افزايش جريان ژني و ) شودخود باروري ديده مي
  .گرددافزايش نوتركيبي مي

البته در تحقيق حاضر، تنوع بالاي درون جمعيتي در 
- پايين براي منطقه سوادكوه را ميتنوع جمعيت كردكوي و 

هاي درختي در فاصله زياد پايه(برداري توان به نوع نمونه
گرادايان ارتفاعي براي جمعيت كردكوي و طول يك 

 .مرتبط دانست )ها در جمعيت سوادكوهنزديك بودن پايه
تنوع بالايي در ميان  رفتآنچه انتظار ميبر خلاف 

در . هاي كوچك ايلام و لرستان مشاهده شدجمعيت
مطالعات اخير چندين دليل براي حفظ تنوع ژنتيكي در 

ها مورد بحث قرار گرفته است كه از اين بين خرد زيستگاه
ناكافي بودن زمان ) 1: (توان به موارد زير اشاره كردمي

منظور كاهش شروع تكه تكه شدن زيستگاه ب سپري شده از
مانند رانش (قابل توجه تنوع ژنتيكي به وسيله فرآيندهايي 

كه منجر به فرسايش ژنتيكي در ) ژنتيكي و درون آميزي
آشكار شدن ) 2. (شودمنزوي و كوچك ميهاي جمعيت

اثر انزواي جمعيت و تكه تكه شدن زيستگاه ممكن است 
زيرا دوره نسبتا طولاني زندگي . ها به طول بينجامدسال

ها به تغيير شرايط شود كه پاسخ آندرختان سبب مي
  ). 18(تر باشد زيستگاه، آرام

براي  شده گزارش ژنتيكي شباهت مقادير بر اساس
 – 85/0(جنس هم و )8/0 – 9/0(گونه هاي همعيتجم
 بررسي مورد هايجمعيت كه نمود بيان توانمي) 42) (35/0

 گونههم هايجمعيت در محدوده ژنتيكي شباهت نظر از

دو منطقه هيركاني و شرايط رويشگاهي در  .گيرندمي قرار
 لرگ در مثال براي. يكديگر بسيار متمايز استزاگرس از 

از سطح دريا با بارندگي و متر  1730در ارتفاع لرستان 
اههاي لرگ در درجه حرارت كاملا متفاوت از رويشگ

كند و قابل انتظار است كه اين تمايز شمال ايران زيست مي
البته نتايج آناليز . محيطي سبب ايجاد تمايز ژنتيكي نيز گردد

PCoA ها ي جمعيت لرستان را از ساير جمعيتتمايز بالا
 بين ژنتيكي تمايز ميزانبه طور كلي، . نمايدمي تاييد

 متوسط ژنتيكي تمايز از نشان ايران لرگ هايجمعيت
)13/0Gst =( به بيان محققين. است هااين جمعيت در ميان 

 يدهندهباشد نشان 0- 05/0بين محدوده ي  Gstميزان  اگر
باشد نمايانگر  05/0- 15/0تمايز ژنتيكي كم و اگر بين 

 15/0- 25/0تيكي متوسط و در نهايت اگر بين تمايز ژن
تمايز ژنتيكي بسيار بالاست  يدهندهباشد نشان

   ).12و22،48(
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از ديگر نتايج بارز اين تحقيق وجود تنوع درون جمعيتي 
ويژه جمعيت بسيار كوچك ايلام هبالا در جمعيت غرب ب

هاي رود كه جمعيتانتظار مي .است) درخت 23حدود (
درون آميزي و جريان ژني محدود، تنوع  به دليلكوچك 

اما در مواقعي به دليل . تري نيز داشته باشندژنتيكي پايين
هاي كوچك، هاي نادر در جمعيتافزايش فراواني آلل

مقدار هتروزيگوسيتي نيز افزايش يافته و در نهايت رابطه 
به همين دليل . )43( و اندازه جمعيت ضعيف گردد Heبين 

 Heن مواقعي اكتفا كردن تنها به آماره است كه در چني
هاي ساير مولفه بايد كافي نبوده و) تيسيهتروزيگو(

، ها، اندازه جمعيت موثرجمعيت از جمله تراكم پايه
را نيز مورد توجه قرار  غيرهچگونگي تكثير در رويشگاه و 

هاي كوچك و منزوي در بالا بودن تنوع در جمعيت .داد
زاده حسين. ن نيز گزارش شده استهاي ايرارابطه با توس

هاي بالا بودن تنوع ژنتيكي توس) 2(كلاگر و همكاران 
هاي اين گونه و شرايط ايران را با وجود تخريب رويشگاه

  .  سخت رويشگاهي آن تعجب آور دانستند

  نتيجه گيري نهايي

هاي بيش از يك پنجم گونه  IUCNبراساس گزارش 
منابع طبيعي كشور . تندگياهي جهان در خطر انقراض هس

ما نيز كه در بر دارنده بخش مهمي از ذخاير ژنتيكي گياهي 
بوده است از اين قضيه مستثني نبوده و در دو دهه گذشته 

بخش اعظمي از اين منابع دچار تخريب و نابودي گرديده 
حاكي از  Pterocaryaقدمت سه ميليون ساله جنس . است

ن برگ ناحيه معتدله هاي پهنقش مهم اين جنس در جنگل
درخت لرگ در گذشته به ويژه تا حدود . باشدشمالي مي

سال پيش از فراواني قابل توجهي برخوردار بوده  700
بي نظمي خصوصا (است و در طول زمان عوامل طبيعي 

و انساني سبب كاهش فراواني آن ) هاي ميانياقليمي سده
  .شده است

رفت دو جمعيت در اين تحقيق برخلاف آنچه انتظار مي
ايلام و لرستان با وجود اندازه كوچك، تنوع درون جمعيتي 

دلايل متعددي  تواندبالايي را نشان دادند كه اين امر مي
توان به سيستم توليد از جمله اين دلايل مي. داشته باشد

همچنين زمان كوتاه سپري شده . مثل اين درخت اشاره كرد
بودن دوره زندگي از تكه تكه شدن زيستگاه و طولاني 

ها به تغييرات درختان جنگلي كه سبب پاسخ آرام آن
شود ممكن است دلايل اين تنوع بالاي درون محيطي مي

در هر حال وجود چنين تنوع . باشد تودهجمعيتي اين دو 
. بالايي در اين دو جمعيت كوچك بسيار حائز اهميت است

 هاي موجود اين گونه دربه خصوص كه وجود رويشگاه
 بودههاي زاگرس به شكل فعلي نادر و كمياب سطح جنگل

ها به عنوان ذخاير ژنتيكي و شايسته است اين رويشگاه
  .كشور تحت حمايت و حفاظت قرار گيرند

  منابع
بررسي . 1383، .ي ،گرجي بحري ،.خ ،ثاقب طالبي ،.ع ،ابراهيمي. 1

لنامه فص. مازندران »واز«نياز رويشگاهي لرگ در جنگل تحقيقاتي 
  .481-508: 12. پژوهشي تحقيقات جنگل و صنوبر ايران - علمي

تنوع و . 1394، .، يوسف زاده، ح.، فلاح، ف.حسين زاده كلاگر، ا. 2
ايران، با ) Betula pendula(تمايز ژنتيكي جمعيت هاي توس 

و  CD ،DT(سه  ناحيه  یDNAاستفاده از چند شكلي 
K1K2 (در دست . اسي ايرانمجله زيست شن. ژنوم كلروپلاستي
  .چاپ

بررسي  .1387، .ك ،خادمي ،.خ ،ثاقب طالبي ،.ي.س ،سهرابي. 3
لرگ در استان  شناسي تودهخصوصيات رويشگاهي و جنگل

 .پژوهشي تحقيقات جنگل و صنوبر ايران -فصلنامه علمي، لرستان
16: 353-343.  

 يزتما مطالعه. 1386، .، جواني و ندرامين، ج.صالحي شانجاني، پ. 4

 Fagus orientalis) راش جمعيتهاي نسلهاي بين در ژنتيكي

lipsky) 60: 20. مجله زيست شناسي ايران .خزري جنگلهاي -
50.  

هاي بررسي تنوع ژنتيكي توده. 1390، .، چقاميرزا، ك.فاضلي، ف. 5
. ISSRنخود زراعي بومي ايران با استفاده از نشانگر ملكولي 

  .97-104: 6. ژنتك نوين
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بررسي تنوع . 1392، .، پيام نور، و.ا. خواه، ا، احمدي.هاري، وقند. 6
. ISSRهاي شمشاد در شمال ايران با نشانگرهاي ژنتيكي جمعيت

 گياهان اصلاح و ژنتيك تحقيقات پژوهشي-علمي فصلنامة دو
.1-12: 21. ايران جنگلي و مرتعي

ارات انتش. هاي ايراندرختان و درختچه. 1389، .الف.مظفريان، و. 7
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Genetic diversity and vulnerability of Pterocarya fraxinifolia 
 Lam. in Zagros forest using ISSR 
Mostajeran F., Yousefzadeh H. and Akbarinia M. 

Dept. of Forestry, Faculty of Natural Resources, Tarbiat Modares University (TMU), Noor Mazandaran, 
I.R. of Iran. 

Abstract 

Pterocarya fraxinifolia is an ancient tree in north of Iran that have been recently 
reported two small stand of this species in west of Iran, Lorestan and Ilam province. In 
this study, population diversity and genetic differentiation of west populations and their 
vulnerability were assessed using ISSR markers. Eight to ten trees were selected from 
two west population as well as four populations of north of Iran, DNA extracted and 
genetic diversity was evaluated. AMOVA result indicated that the value of intra and 
inter population diversity is 88% and 12%, respectively.  Shannon index is 0.157 and 
mean of heterozygosity is variable 0.064 to 0.119. Based on neighbor joining algorithm, 
the under study populations were split to two main groups that the west populations 
(Ilam and Lorestan) aa well as Savadkouh were comprised the main group 1. Also, 
PCoA analysis showed clearly differentiation of Lorestan population from other under 
study populations. 
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