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  (Prunus scoparia)  وحشي بادام جمعيت سه ژنتيكي ساختار بررسي
  2مسعود شيدايي و 1ريحانه راستي ،*1زهرا نورمحمدي

 گروه زيست شناسيتهران، دانشگاه آزاد اسلامي، واحد علوم و تحقيقات، دانشكده علوم پايه، ايران،  1

  دانشگاه شهيد بهشتي، دانشكده علوم زيستي تهران،ايران،  2

  22/7/96 :تاريخ پذيرش  21/3/95 :ريخ دريافتتا

  چكيده

گونه، زير گونه و يا اكوتيپ پرونوس در ايران  30مي شود و بيش از  محسوبايران به عنوان سومين توليد كننده بادام در جهان 
گونه هاي بادام وحشي، در ميان . در اين ميان گونه هاي بادام وحشي، گونه اسكوپاريا پرونوس در ايران وجود دارد. وجود دارد

اين گونه ذخيره ژني با خصوصيات با ارزش براي . گونه اسكوپاريا به عنوان پايه براي ارقام بادام در غرب كشور استفاده مي شود
تحقيق حاضر به تنوع ژنتيكي سه جمعيت پرونوس اسكوپاريا با استفاده از . زاد آوري و اصلاح ارقام با دام فراهم مي كند

. پرداخته شود جمعيتهابه بررسي واگرايي ژنتيك در مقابله تبادل ژني اين  شدهدر اين تحقيق سعي . مي پردازد ISSRي نشانگرها
بالاترين تنوع . درخت بادام وحشي مورد مطالعه را نشان دهند 38پلي مورفيسم ميان  درصد 50نشانگر هاي مولكولي توانستند 

در تجزيه خوشه ايي، درختان . بود) يزد(م مربوط به درختان جمعيت ديهوك ژنتيكي، انديس شانون و درصد پلي مورفيس
) سمنان(تبادل ژنتيكي بين دو جمعيت رشم معلم  حالي كهدر . جمعيت ديهوك با فاصله از درختان دو جمعيت ديگر قرار گرفت

آزمون . ي مورد مطالعه نشان دادعيتهاجمواريانس مولكولي تفاوت ژنتيكي معني داري بين آناليز  .مشاهده گرديد) فارس(و فسا 
 جمعيتهااين امر ممكن است به علت تبادل ژني بين . مانتل ارتباط معني داري بين فاصله ژنتيكي و فاصله جغرافيايي نشان نداد

  .ساختارژنتيكي نيز نشان داده شده استآناليز  بادام وحشي مورد مطالعه باشد كه با درختچه شبكه ايي و

  ، پرونوس اسكوپارياISSRتمايز ژنتيكي،: يديكل واژه هاي

   z-nouri@srbiau.ac.ir  :يپست الكترونيك،   02144865939: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
 ،)Rosaceae( رزاسه از خانواده )Prunus( پرونوس جنس
 با  گونه 200 جداد اروپايي آسيايي است كه شاملا داراي

اين گياه به صورت بومي در .دهستناهميت اقتصادي 
 ،سوريه، ايران تركيه،. جنوب غرب آسيا رشد مي كند

 هستنداين گياه  زيستگاه ازبكستان و افغانستان ،تاجيكستان
 . )20 و 17، 3 ،2(

هيبريد در ايران شناسايي  7وحشي و  گونه 21تا كنون 
هاي بادام نمايانگر  گونهي وحشي جمعيتها. )14( شده است

كه به  آنهاستطيف وسيعي از خصوصيات مورفولوژيك 
. )17( اند صورت طبيعي در مناطق مختلف ايران رشد كرده

به عنوان بيشتر در مناطق بياباني  وحشي بادامهاي  گونه
 همچنين .كند به كنترل فرسايش خاك كمك ميپايه درخت 

ابر حشرات و سخت و چوبي در بر به دليل وجود پوسته
  .)20( مقاوم هستند قارچها

توليد و  درپلاسم گسترده  ژرمبا بادام هاي وحشي  گونه
پرورش ارقام اصلاح شده و كمك به ايجاد صفات مناسب 

در اواخر فصل، خودباروري و  تأخيرمانند شكوفه دهي با 
 حائز اهميت هستندمقاومت به تنش خشكي و شوري 

)23(.   
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ي  ها گونهيكي از  )scoparia( ابادام وحشي اسكوپاري
در كنترل فرسايش خاك و بازسازي كه بومي ايران است 

و افزايش بازده محصولات نقش مهمي بازي  جنگلها
اين گونه اغلب به عنوان پايه براي توليد تجاري و . كند مي

 پنج هزاربيش از . )16( رود مصارف خوراكي به كار مي
ي فارس، استانهازيركشت ي بادامهااز  2006سال  تاهكتار 

 . )6( نده اپايه قرار گرفتاين كرمان، بوشهر و هرمزگان روي 

افشاني متقابل  بادام داراي ويژگي خودناسازگاري وگرده
اين جنس كه اين باعث افزايش هتروزيگوسيتي  است
مولكولي  گونه ها مطالعاتبراي شناسايي  بنابراين. شود مي

ز اهميت شاياني در كنار مطالعات ريخت شناسي ا
مبتني نشانگرهاي مولكولي در اين ميان  .وردار استخبر
به ابزاري مناسب و كاربردي  جنس پرونوس در  DNAبر

ساختار ژنوم و بررسي تنوع ژنتيكي  ،تكامل مطالعه منظور
 .)7( شناخته شده است

خصوصيات  به مقايسه )22(العابديني و همكاران  زين
در اين . نوس پرداختندوحشي پرو گونه چهارژنتيكي 
ريزماهواره ايي توسط نشانگرهاي  ي بادامگونه هامطالعه 

قرار بررسي  موردو پروتئيني  هسته ايي و كلروپلاستي
ريزماهواره ايي نشانگرها، نشانگر اين  مياندر . گرفتند

مورفيسم را نشان  بيشترين فراواني و بالاترين پلي هسته ايي
 .دادند

 19 ،صفت مورفولوژيك 23ررسي سرخه و همكاران با ب
 AFLP )amplified fragment length آغازگر

polymorphism(، 80 آغازگر RAPD )random 

amplified polymorphic DNA( آغازگرجفت   32و 
 3رقم زراعي و  29 ميانروابط فيلوژنيك  ريزماهواره ايي

نشان اين تحقيق نتايج . نمودندرا بررسي  بادام وحشي گونه
بين ي مولكولي در تمايز تكنيكهابودن  مؤثر دهدهن

 . )17( بودي بادام ژنوتيپها

برخي بر روي  )10(نيكومنش و همكاران در تحقيقي كه 
ن انجام دادند، آبا هاي مرتبط  ي بادام ايران و گونهژنوتيپها

 55روابط بين  RAPDتوانستند با استفاده از نشانگر 
  .را مشخص نمايند نمرتبط با آ گونه 7ژنوتيپ بادام و 

هاي بادام  تنوع ژنتيكي برخي از گونهدر تحقيق ديگري 
با استفاده از وحشي و گونه هاي مرتبط با پرونوس 

. قرار گرفته استبررسي مورد  ريزماهواره ايي نشانگرهاي
ترين  مناسب از اين تحقيق، با توجه به نتايج به دست آمده

، هستندي بادام اژنوتيپهجداسازي  قادر بهكه يي لوكوسها
  . )14( ندمشخص شد

تنوع به بررسي ، )8(ن قلي و همكارا اي مهدي ر مطالعهد
هاي با نشانگر ايران ژنتيكي شش جمعيت از بادام وحشي 

ارتباط بين  در اين تحقيق. پرداختند ريزماهواره ايي
جغرافيايي اين  تفاوتهاي مورفولوژيكي، ژنتيكي و فاصله

نتايج به دست آمده از . گرفتندر قرا بررسيجمعيتها مورد 
ي بين جمعيتها واين مطالعه، بيانگر تنوع ژنتيكي درون 

بر سازگاري  بادام وحشي بوده است كه اين تنوع دال
 .است آنها مناطق جغرافيايي ختان باژنتيكي در

سعي بر آن است كه به سه سوال زير حاضر  در مطالعه
رون و بين دميزان تنوع ژنتيكي  - 1 :پاسخ داده شود

  ؟چگونه استبادام وحشي اسكوپاريا  جمعيت سهجمعيتي 
بين تفاوت ژنتيكي و فاصله جغرافيايي  يارتباطآيا  - 2

آيا جريان ژني  -3و  ؟وجود دارد ي بادام وحشيجمعيتها
   ؟ميان سه جمعيت مورد مطالعه وجود دارد

  روشهامواد و 
 ااسكوپاريدرخت بادام وحشي  در اين تحقيق سي و هشت

. جغرافيايي ايران مورد بررسي قرار گرفتند سه منطقه از
 10، معلمان- رشم(ي سمنان استانهادرختان از ي برگها

 10، فسا(و فارس ) درخت 18، ديهوك(، يزد )درخت
و در آوري  جمع ،به طور تصادفي انتخاب) درخت

  . شدندسيليكاژل ذخيره 

DNA با استفاده از روش هاي برگ  نمونهCTAB )l Cety

trimethylammonium bromide (طبق  با كمي تغيير
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به  DNAكميت و كيفيت  .استخراج شدند )5(پروتكل 
ترتيب توسط دستگاه اسپكتروفتومتر و بارگذاري بر روي 

   .سنجيده شد درصد 8/0ژل آگارز 

 ISSR )inter simpleپرايمر نشانگر  10در اين تحقيق از 

sequence repeat ( ش كلمبيا معرفي يبريتكه توسط دانشگاه
 ,5GT(AGC): اين پرايمرهاشامل. شده است استفاده شد

(CA)7GT, (AGC)5GG, UBC 810, (CA)7AT, 
(GA)9C, UBC 807, UBC 811, (GA)9A, (GT)7CA 

  .هستند

، 1Xميكرو ليتر شامل بافر 25در حجم  ISSR-PCRواكنش 
ميلي  2/0( dNTP، مخلوط )ميلي مول 5/1(كلريد منيزيم 

واحد  3ميكرو مول،  2/0نشانگر ها با غلظت نهايي ، )مول
ژنومي  DNAنانوگرم از  20پلي مراز و  Taq DNAآنزيم 

از شركت بايورون آلمان  PCRتمامي مواد . انجام گرفت
، Techne(در دستگاه ترموسيكلر  واكنش تكثير. شدتهيه 
درجه سانتي  95دقيقه در دماي  5 :با برنامه دمايي) آلمان
ثانيه  30سه مرحله شامل در سيكل  35و به دنبال آن گراد 

درجه  50دقيقه در دماي  1درجه سانتي گراد،  95در دماي 
درجه سانتي گراد  72دقيقه در دماي  1سانتي گراد و 
در نهايت به منظور توسعه كامل زنجيره . صورت گرفت

درجه  72دقيقه در دماي  PCR 7مخلوط هاي تكثير يافته ، 
به منظور نمايان سازي و . د گرمادهي شدندسانتي گرا

 2تفكيك باندها، محصول واكنش تكثير بر روي ژل آگارز 
الكتروفورز و سپس با استفاده از رنگ فلئورسنت  درصد

اندازه باندها بر روي ژل با  و رنگ آميزي شدندژل رد 
. جفت بازي تخمين زده شدند 100استفاده از سايز ماركر 

رار پذيري نشانگرهاي مورد مطالعه، هر به منظور بررسي تك
واكنش سه بار تكرار و بر روي ژل آگارز الكتروفورز 

به صورت دو حالته به دست آمده   ISSRهايباند .شدند
، بدين صورت كه حضور باندها با كد يك شدندكدگذاري 

  .شودو عدم حضور باندها با كد صفر مشخص مي

. مشخص شدندپارامترهاي تنوع ژنتيكي در هر جمعيت 
 آللي ، تنوع آللي شامل درصد چند شكلي اين پارامترها

 ن، تعدادشاخص اطلاعات شانو،  ناي تنوع ژنتيكي ،)19(
  . )19و 4( و درصد پلي مورفيسم مي باشد مؤثري آللها

 NJبا استفاده از خوشه بندي  جمعيتهاگروه بندي 
)Neighbor joining (افزار ستفاده از نرمبا اDarwin د از بع

رسته بندي  همچنين .بوت استرپ كردن انجام گرفت
انجام  DARwinافزار  توسط نرم هاي اصلي مؤلفهبراساس 
  .گرفت

 زمونآ از جمعيتهاي ژنتيكي بين تفاوتهابه منظور بررسي 
 principle coordination( واريانس مولكوليآناليز 

analysis( توسط نرم افزار  نايژنتيكي  و انديس فاصله
GenAlex )12( آناليز  همچنين. انجام گرفت Gst و

 .محاسبه گرديد Nm گيري ميزان جريان ژني يا  اندازه

ي بادام مورد مطالعه با كمك درختها STRUCTUREآناليز 
 Kدر اين روش ابتدا . بررسي شد STRUCTUREافزار  نرم

ها  شود كه هر كدام از آن خوشه خوشه در نظر گرفته مي 
ي هر لوكوس از يكديگر متمايز آللها نسفركا به وسيله

خوشه ، با روش جمعيتهاژنتيكي  پيوستگي .)13( شوند مي
صورت   GenoDiveتوسط نرم افزار  K-Meansبندي 
  .گرفت

 نتايج

تمامي نشانگرهاي مورد مطالعه : ناليز تنوع ژنتيكيآ
ي موتيفها. توانستند باندهاي تكرار پذير را ايجاد نمايند

 با نوكلئوتيدهاي لنگري در لئوتيديتكراري دي نوك
ي اطلاع رسان آللها مورد مطالعه توانستند ISSRي لوكوسها

ي تكراري سه موتيفهابا  لوكوسها نسبت به يبيشتر
  . دهندنشان  نوكلئوتيدي

ي متفاوت در سه جمعيت بادام وحشي بين آللها تعداد
 مؤثرآلل  بيشترين مقدار بود به طوري كه 48/1تا  33/1

فسا و برابر -ديهوك و فارس- ط به دو جمعيت يزدمربو
مقدار انديس و كمترين بيشترين . )1جدول ( بود 404/1

مربوط به جمعيت استان  292/0و  332/0به ترتيب شانون 
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دست  براساس نتايج به. تخمين زده شداستان سمنان و يزد 
آمده مشخص شد، بيشترين تنوع ژنتيكي يا هتروزيگوسيتي  

و  استان يزدمربوط به جمعيت  )228/0(مورد انتظار
از  .بود متعلق به استان سمنان )203/0( كمترين مقدار آن

مورفيسم  ي مورد مطالعه بيشترين درصد پليجمعيتهابين 
ين ميزان كمتر و )درصد 55(/17 مربوط به جمعيت يزد

 )درصد 47( 13 استان سمنان نمونه هاي پلي مورفيسم در
  .مشاهده شد

  .در استانهاي فارس، يزد و سمنان بادام وحشي اسكوپاريا ارامترهاي تنوع ژنتيكي محاسبه شده در سه جمعيتپ -1 جدول

 جمعيت   درصد پلي مورفيسم هتروزيگوسيتي مورد انتظار انديس شانون تعداد آلل مؤثر تعداد آلل متفاوت

 )فارس(فسا ميانگين 48 217/0 309/0 404/1 333/1

  خطا استاندارد  025/0 035/0 047/0 078/0

 )يزد(ديهوك ميانگين 55 228/0 332/0 404/1 483/1

  خطا استاندارد  023/0 033/0 042/0 067/0

 )سمنان(معلم-رشم  ميانگين 47 203/0 292/0 369/1 356/1

  خطا استاندارد  024/0 034/0 044/0 073/0

 جمع  ميانگين 50 216/0 311/0 392/1 391/1

  خطا استاندارد 51/2 014/0 020/0 026/0 042/0
  

ي جمعيتهاي منحصر به فرد در برخي درختان آللها حضور
به علت رخداد بازآرايي ژنتيكي  احتمالاًمورد مطالعه 

ي مورد مطالعه تواليهاهمچون حذف و اضافه شدگي در 
  . باشد

 نتايج حاصل : ي بادام وحشيجمعيتهادرون و بين آناليز 
ي مورد مطالعه جمعيتهابين   مولكولي واريانسآناليز  از

به  . دادنشان  جمعيتهاي نسبت به درون كمترتنوع 
 60و  جمعيتهااز كل تنوع ژنتيكي بين  درصد 40كه  طوري
تفاوت ژنتيكي بين و اين ست جمعيتهاآن درون  درصد

را  )=001/0P(اختلاف معني داري ي مورد مطالعه جمعيتها
  . نشان داد

گيري جريان  اندازه و يزان تنوع ژنتيكيمبه منظور بررسي 
 ي مورد مطالعهجمعيتهابين  Nmو  Gstپارامترهاي  ژني

بيشترين تمايز ژني بين  ).2جدول (محاسبه گرديد 
توان  در واقع مي. بود  Gst  94/0 باي فارس و يزد جمعيتها

ين تمايز ژني بين جمعيت بيشتراين طور بيان كرد كه 
بيشترين ميزان درحالي كه  .ستفارس و يزد ايجاد شده ا

  .ي يزد و سمنان استجمعيتهاجريان ژني مربوط به 
نشان دهنده تمايز ژنتيكي مناسب بين  Gst>0.5سطح  .بين جمعيتهاي بادام استان يزد، سمنان، فارس (Nm)و جريان ژني  Gstميزان  -2جدول 

  .جمعيتهاست

معلم-جمعيت رشم جمعيت ديهوك جمعيت فسا   

فسا -رسجمعيت فا  --- 

ديهوك-جمعيت يزد  
Gst= 95/0  

Nm= 49/1  
--- 

 

معلم- رشم- جمعيت سمنان   
Gst= 24/0  

Nm= 54/1  

Gst= 18/0  

Nm= 18/2  
--- 

 

مورد  جمعيتهايكي ديگر از پارامترهايي كه در روابط بين 
 فاصله .است نايژنتيكي  ، فاصلهقرار گرفته استبررسي 

بيشترين  هنشان دهندبه صورت جفت جفت  نايژنتيكي 
بود  )213/0( ديهوكو  فساي جمعيتها بينژنتيكي  فاصله
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ي جمعيتهاژنتيكي مربوط به  كمترين فاصله در حالي كه 
كننده جريان  تأييداين نتايج  .بود )135/0(يزد و سمنان 

  .ژني بالا بين اين دو جمعيت است

ژنتيكي  فاصلهماتريس  بر پايه NJاي به روش  آناليز خوشه
نتايج نشانگر تفكيك  .آورده شده است 1 كلشدر  دايس

  هر خوشه شامل جمعيت. مجزاست در سه خوشه جمعيتها
ي وحشي در يكي از استان هاي يزد، سمنان و بادامها

 بادام شماره درخت ها، در بين تمامي خوشه. فارس است

از جمعيت يزد در كلاستر مربوط به استان يزد قرار  29
رار گرفته است كه اين نشانگر سمنان ق نگرفته و در شاخه

از لحاظ ژنتيكي به جمعيت سمنان  29 نزديكي شماره
از جمعيت يزد نيز با  13 شماره درخت همچنين. است

آناليز  در اين. كمي فاصله از گروه خود قرار گرفته است
 مربوط به جمعيت فارس از دو خوشه خوشه درختان بادام

هنده تفاوت است كه نشان دديگر دورتر قرار گرفته 
  .ي مورد مطالعه استجمعيتهاژنتيكي اين جمعيت از مابقي 
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، درختان شماره 3شماره كلاستر (معلمان- ، سمنان)29- 11، درختان شماره 2شماره كلاستر (ديهوك-در سه جمعيت يزد NJ اي آناليز خوشه -1 شكل

  .استتعداد بوت استرپها نشان دهنده ها  شاخه ي بر رو اعداد). 10-1، درختان شماره 1شمارهكلاستر (فسا-و فارس) 30-38

، )2 شكل( PCoA10رسته بندي آناليز  با استفاده از
ي ژنتيكي ميان افراد هر جمعيت به طور تفاوتها

 جدايي سه جمعيت براساس . شود تري نمايان مي مشخص
 تأييداي را  خوشه بندي ، نتايج حاصل از تجزيه رستهاين 
بندي نيز دو جمعيت يزد و سمنان در  در اين رسته. كند مي

 شماره درخت همچنين .كمتري از هم قرار گرفتند فاصله
جمعيت سمنان قرار  در كنار درختاناز جمعيت يزد  29

 ي برتأييدگرفته است كه نتايج حاصل از اين رسته بندي 

وضعيتي مشابه  29است كه در آن فرد  NJاي  خوشهآناليز 
  .داشت

بر روي داده ها نشان داد كه اين  Fstز آنالي در اين تحقيق
 برابر با ديهوك - فسا و يزد -بين دو جمعيت فارسمقدار 

 معلمان - فسا و سمنان - ، بين دو جمعيت فارس443/0
 - ديهوك و سمنان - و بين دو جمعيت يزد 423/0 برابر با
تمايز  دهنده نشاننتايج كه اين  بود 336/0 برابر با معلمان

.  استفارس و يزد  بادام منطقه درختان  بيشتر بين جمعيت
كمتر باشد تبادل ژني  Fstبه طور كلي هر چه ميزان 
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وجود دارد كه بنا بر اين اصل تبادل  جمعيتهابيشتري بين 
ي يزد و سمنان بيشتر از نواحي ديگر جمعيتهاژني بين 

 آمده توسط به دستجريان ژني بالا  كننده تأييداست كه 
  .مي باشد Nmآناليز 

Factorial analysis: Axes 1 / 2
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مرتب شده  1شماره نمونه ها براساس شكل . ISSR نشانگرهايهاي حاصل از  براساس دو مؤلفه اول با استفاده از داده  PcoAبندي  رسته -2 شكل

  .است

درختچه شبكه آناليز  در جمعيتهاتبادل ژني احتمالي بين 
درختان بين  نتايجبراساس اين . )3 شكل( بررسي شد ايي

يزد و درختان جمعيت  همچنينان و ي يزد و سمنجمعيتها
بين جمعيت  حالي كهشود در  فارس تبادل ژني ديده مي

تمايز  علي رغم .فارس و سمنان تبادل ژني وجود ندارد
 )Fstآناليز  بر اساس(ي مورد مطالعه جمعيتهاژنتيكي در 

شبكه ايي در بر گيرنده اين مطلب است كه جدايي آناليز 
نبوده و درجه ايي از تبادل ژنتيكي جمعيت به طور كامل 

آناليز  رخ داده است به طوري كه جمعيتهاژني بين درختان 
با استفاده از اين آزمون . كننده اين مطلب است تأييدمانتل 

بين ماتريس فاصله ژنتيكي و جغرافيايي  ارتباط معني داري 
)01/0P<( اين نتيجه نشان دهنده عدم . مشاهده نگرديد

ي بادام وحشي مورد جمعيتهاتفكيك براساس فاصله در 
 .مطالعه است

ي جمعيتهاساختار ژنتيكي و آزمون ايوانو آناليز  بر اساس
. )4 شكل(را نشان دادند  آللي سه نوع تركيبمورد مطالعه 

ر بسيا شوند كه درجه نيز مشاهده مي درختاني پلاتدر اين 
وجود دارد و در واقع موارد آنها  در آللي پاييني از تركيب

 مشاهده ي مختلفجمعيتهاي مشترك در آللهاكمي از 
  . شود مي
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مرتب شده  1شماره درختان براساس شكل  .درختان بادام وحشي مورد مطالعه و تبادل ژني بين سه جمعيت مورد مطالعه درختچه شبكه ايي -3شكل 
  .دهنده تبادل ژني است انچينها نش خط .است

 

  

 1براساس شكل  ، شماره درختهاي جمعيتهاستوناعداد روي هر . بادام وحشي درختانجمعيتهاي  (STRUCTURE)ساختار ژنتيكي  پلات  -4شكل
  )جمعيت فارس 3جمعيت يزد و شماره  2جمعيت سمنان، شماره  1شماره (دهد اعداد داخل پرانتز شماره جمعيت را نشان مي. است

 ي گروهروشهاترين  يكي از دقيق K-Meansبندي  خوشه
داده هاي حاصله از نشانگرهاي بر اين اساس، . بندي است

 سهتا  يكدر  مي توان مولكولي درختان بادام وحشي را
آناليز  با توجه به. )3 جدول(كرد بندي  مشخص دسته  گروه

معيار اطلاعات  بر اساسبندي  بهترين خوشهصورت گرفته 
Bayesian 3  گروه و براساسpseudo-F 2  استگروه. 

كمتر باشد و  BICبندي هر چه ميزان  براساس اين خوشه
  .د بودبندي بهتر خواه يشتر باشد، خوشهب Pseudo-Fميزان

با وجود تبادل ژني رايج در جمعيتهاي مورد مطالعه، آناليز 
بين )  >0P./1( واريانس مولكولي  تفاوت معني داري

حضور آللهاي منحصر به فرد در تركيب . ان دادجمعيتها نش
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  ).4 شكل(بالا مي باشدآللي جمعيتها در آناليز ساختار ژنتيكي هم در تأييد مطالب 
نشان دهنده عدد خوشه بندي بر اساس * علامت  .K=3تا  K=1از  بادام وحشي مورد مطالعهسه جمعيت  -Means Kبندي  خوشه -3 جدول

pseudo-F  خوشه بندي بر اساس  عدد &و علامتBIC 

k SSD(T) SSD(AC) SSD(WC) r-squared pseudo-F AIC BIC Rho 

1 390.842 0 0 0 0 90.678 230.433 0 

2* 390.842 81.178 309.664 0.208 9.437 84.063 225.224 0.364 

3& 390.842 134.042 256.8 0.343 9.134 79.313 221.748 0.402 
  

 بحث

ي موتيفهابا  ISSRگر تنوع بالاتر لوكوسهاتحقيق حاضر بيان
. تكراري دي نوكلئوتيدي با نوكلئوتيدهاي لنگري است

مطالعات مختلف در اين زمينه نشان دهنده اين مطلب است 
ي دي نوكلئوتيدي با  نوكلوتيد هاي لنگري موتيفهاكه 

الگوي باندي بهتر با پلي مورفيسم بالاتر را نشان مي دهد 
  .)18 و 15، 9، 2(

حاضر، مقادير تقريبا مشابهي از  پژوهشنتايج حاصل از 
ي مورد مطالعه در مقايسه جمعيتهادر  پارامترهاي ژنتيكي

در . نشان دادرا  )11(نورمحمدي و همكارانش  با مطالعه
نيز سه جمعيت بادام وحشي ايران كه از  مذكور مطالعه
و فارس ) فيروزكوه(، تهران )بيرجند( ي خراساناستانها

آوري شده بودند، مورد مطالعه قرار  جمع) يروز آبادف(
  . گرفتند

جمعيت بادام وحشي مورد  3بررسي اين ماركرها در  
. مطالعه حاكي از تنوع ژنتيكي بالاي اين درختان است

وجود تنوع بالا ميان درختان بادام را مي توان به گرده 
 بهرحال. افشاني متقابل و خود ناسازگاري در بادام دانست

مضاعف شدگي و حذف ژني نيز مي تواند نقش در 
 .كندايفاء  افزايش تنوع ژنتيكي درختان بادام

ي مورد مطالعه نشان از سه جمعيتهاآناليز ساختار ژنتيكي 
درختان در رويش . را در اين افراد نشان داد آللي تركيب

را به  آللهامناطق جغرافيايي متفاوت، تركيب خاصي از 
در اين نيز  درختاني. اند محل كسب كردهدليل سازگاري با 

ي مشترك آللهاشوند كه موارد كمي از  مشاهده ميمطالعه 
ميزان  آناليز  اين. را نشان مي دهند ي مختلفجمعيتهادر 

بادام وحشي را نشان بسيار كم تبادل  ژني بين سه جمعيت 
ساختار ژنتيكي درختان بادام آناليز  به طور كلي .مي دهد
را نشان مي تمايز ژنتيكي بين سه جمعيت وجود  وحشي

  . بندي كرده است را در سه گروه مجزا تقسيمآنها  كه دهد

آناليز  ي مورد مطالعه،جمعيتهابا وجود تبادل ژني رايج در 
نشان  جمعيتهاواريانس مولكولي  تفاوت معني داري بين 

داده است كه اين موضوع مي تواند به دليل بازآراييهاي 
به خاطر سازگاري محلي يا  جمعيتها در افراد ژنتيكي بالا

مي تواند  جمعيتهاواگرايي ژنتيكي . رانش ژنتيكي باشد
اين امر . باعث تغييرات مورفولوژيكي در درختان شود

باعث شده است كه برخي از تاكسونوميست ها جمعيتهاي 
. گيرندبي مختلف در نظر اكوتيپهابادام وحشي را به عنوان 

 در جمعيتها آللي نحصر به فرد در تركيبي مآللها حضور
  .مطالب بالا مي باشد تأييدساختار ژنتيكي هم در آناليز 

 وجود پديده جمعيتهايكي از دلايل تبادل ژني بين 
ي مكانيسمها به عنوان يكي از بادام خودناسازگاري در گونه

تكاملي است كه دگرلقاحي و تبادل ژن را در ميان - ژنتيكي
اين نوع لقاح منجر . شود سبب مي عيتهاجمافراد مختلف 

وجود تبادل . شود ميبادام  به تنوع ژنتيكي بالا در گياهان
تواند  ميپرونوس اسكوپاريا  ي مختلف جمعيتهاژني بين 

  .شودآنها  منجر به ايجاد هيبريداسيون بين

تبادل ژنتيكي بين پنج جمعيت  )8(مهدي قلي و همكاران 
ي تهران، جمعيتهاشامل  بادام وحشي گونه اسكوپاريا



 1399، 1، شماره 33جلد                                                                    )          مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي

113 

فارس، سمنان، خراسان، لرستان و قم را با استفاده از 
در مطالعه مذكور . نشانگرهاي ريزماهواره ايي نشان داده اند

را به  جمعيتهااين نشانگرها نتوانستند تمايز جغرافيايي بين 
دو جمعيت فارس و سمنان به طور . خوبي نشان دهند

اگرچه . ررسي شده استمشترك در مطالعه حاضر نيز ب
نشانگرهاي ريزماهواره ايي توانايي تفكيك ژنتيكي اين دو 

توانستند به طور   ISSRجمعيت را نداشتند، نشانگرهاي 
يك  .واضح اين دو جمعيت را در دو گروه مجزا قرار دهند

دليل ممكن براي  اين مطلب قدرت تفكيك بالاي 
راري بين ي تكتواليهااست كه به علت  ISSRنشانگرهاي 

ژني خنثي اين نوع نشانگرهاست كه به طور مرتب بازآرايي 
 . مي شوند

با توجه با اينكه در مطالعه حاضر بيشترين جريان ژني و 
كمترين فاصله ژنتيكي بين دو جمعيت يزد و سمنان 

جغرافيايي كمتر بين  فاصلهمي توان  شده استمشاهده 
مويد  راس استان سمنان و يزد در مقايسه با استان فار
  .دانست شباهت ژنتيكي بيشتر دو جمعيت سمنان و يزد

تبادل ژنتيكي بين گونه هاي مختلف بادام وحشي ايران 
با استفاده از  )21(توسط زين العابديني و همكاران

نشاگرهاي ريزماهواره ايي هسته ايي و كلروپلاستي نيز 
   .  گزارش شده است

ه سه جمعيت با مطالعنورمحمدي و همكارانش همچنين 
تمايز ) فيروزكوه و فيروز آباد،بيرجند(بادام وحشي ايران 

 ISSRرا با استفاده از نشانگرهاي  جمعيتهاژنتيكي اين 
متفاوت  آللي در اين مطالعه سه تركيب .)21(اثبات نمودند 

اين مسئله نشانگر اين موضوع . مشخص گرديده است
اند،  دهاست كه درختان بادامي كه در هر منطقه رشد كر

سازگاري با شرايط  در نتيجه، خاص خود را آللي تركيب
  .)11( اند به دست آورده، جغرافيايي

بندي به  علاوه بر موارد ذكر شده در تحقيق حاضر، خوشه
بندي  ، گروهpseudo-F  نيز براساس   K-meansروش 

رسد با توجه به  كند كه به نظر مي دوتايي را پيشنهاد مي
را آنها  ي يزد و سمنانجمعيتهامتر ميان تفاوت ژنتيكي ك

يك گروه در نظر گرفته و جمعيت استان فارس را به 
البته در همين  .گرفتصورت گروهي جداگانه در نظر 

تقسيم  Bayesian ه معيار اطلاعات با توجه ببندي  خوشه
آناليز  ي برتأييدكه  صورت گرفتهبندي به سه گروه مجزا 

ديگري  مطالعه .است NJندي و خوشه ب PCoAرسته بندي 
با استفاده از  K-meansبندي بادام به روش  خوشه در زمينه

است بلكه از اين  شدهن گزارشمولكولي  نشانگرهاي
ي مورفولوژيك مانند ويژگيها بندي  بندي براي دسته خوشه

  .)1( پوسته و مغز بادام استفاده شده است

  نتيجه گيري كلي

رسد اين است كه تفاوت به طور كلي آنچه به نظر مي 
ژنتيكي  بين سه جمعيت واقع شده در نواحي مختلف 

دار ميان سه  ي ژنتيكي معنيتفاوتها .جغرافيايي وجود دارد
وقوع  بادام وحشي، نشان دهنده جمعيت مورد مطالعه

ي ژنتيكي بيان تفاوتهاست كه اين جمعيتهاتغييرات ژنتيكي 
يك از  وجود ساختار ژنتيكي متفاوت در هر كننده

ي تفاوتهابديهي است اين . ي مطالعه شده استجمعيتها
. اند پذيري جغرافيايي روي داده ژنتيكي به منظور سازش

تواند منبع  مي جمعيتهاوجود پلي مورفيسم ژنتيكي در بين 
  هاي زراعي و اصلاح نژاد شده مناسبي براي ايجاد فرم

  .باشد

ه اين مطلب دهندنتايج حاصل از اين مطالعه نشان  همچنين
در تحقيقات ژنتيكي بر روي  ISSRكه نشانگرهاي است 

بادام وحشي مي توانند نشانگرهاي مناسبي به منظور 
 .باشند جمعيتهابررسي تنوع ژنتيكي و تفاوت ميان 
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Abstract 

Iran ranks the third one in the world for the production of almond and over 30 
Amygdalus (Prunus) species, subspecies or ecotypes have been identified in the country. 
Among the wild almond species, P. scoparia is used as the rootstock for almond in 
southwest of Iran. This species provides a gene pool of valuable characteristics for 
breeding and improvement of the cultivated almond. The present study considers 
genetic diversity analysis of three P. scoparia populations by using  ISSR markers. We 
tried to show genetic divergence versus admixture of these populations. ISSR loci 
showed 50% polymorphism among 38 wild almond trees studied. The highest values for 
the genetic diversity, shannon index and the percentage of polymorphism were observed 
in Deihook (Yazd) population.  In cluster analysis, Deihook population stands much 
separated from the other two populations while, Rashm-Moalem (Semnan) and Fasa 
(Fars) populations showed a higher genetic exchange among their trees. AMOVA test 
showed great genetic differences among the studied populations. The Mantel test did 
not show an association between the genetic and geographic distances of the studied 
populations. This is possibly due to gene exchange among these populations which was 
also shown by reticulation and STRUCTURE analyses.  
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