
www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

5،1390، شماره 24جلد                                                                           مجله زیست شناسی ایران                                         

752

 Fagus(شرقی فرم راشي درختان بدفرم و خوشگروههاتمایز ژنتیکی در میان 

orientalis Lipsky(

پروین صالحی شانجانی
*

، محمد حسن عصاره و محسن کلاگري
  

  کشور و مراتع جنگلهاسسه تحقیقات ؤم،تهران

  16/4/89: تاریخ پذیرش  20/4/88:تاریخ دریافت

  چکیده

نقص چنگالی عامل مهمی در کاهش . ین نقص در کیفیت تنه درختان راش استمهم ترت پیدایش چنگال بر روي تنه درخ

تمایز . و سهم ژنتیک در آن بسیار مهم است هاهاي اصلاح درختان، شناخت دلایل پیدایش چنگال در برنامه. کیفیت چوب است

ي خزري جنگلهادر گستره ه راشفرم در هفت توده طبیعی خالص و آمیخت و خوش) چنگالی(بدفرم بذور درختانژنتیکی 

آوري  جمع ،)بذر 700، درخت 70در کل (بذر 7فرم، هر درخت  بدفرم و خوشدر هر توده بذور ده درخت . تشریح گردید

Fagusکه در اصل براي گونه  )میکروساتلایتی(اي  ریزماهوارهجایگاه وراثتیپس از آزمایش شش . گردید sylvatica L.  طراحی

براساس  جمعیتهاساختار ژنتیکی . مشخص شد چندشکلمیکروساتلایتی  جایگاه وراثتییپ هر بذر در چهار شده بود، ژنوت

بذور میان  )Fst =13/0-22/0(داري تمایز جمعیتی متوسط ولی معنی. میانگین فاصله ژنتیکی بذور هر درخت مطالعه گردید

مشخص م فر بدفرم و خوشي ژنوتیپهامتمایزي میان بذور اگرچه ساختار خویشاوندي . وجود داشت فرم بدفرم و خوشدرختان

بینی مثل جهت باد در زمان  جمعیت تحت تأثیر عوامل غیرقابل پیش ینشان داد که ساختارهاي ژنتیک این تحقیقبود، نتایج 

بایست در  حفاظت میآوري بذر با هدف  که جمع شودتوصیه می. تواند سال به سال متفاوت باشد افشانی نیز قرار دارد که می گرده

به یک ناحیه وسیع از تعداد زیادي درخت صورت بگیرد تا از کاهش تنوع ژنتیکی و به تبع آن کاهش پتانسیل نسل بعد ممانعت 

  .آید عمل

  ، راش، ایران، میکروساتلایت، تمایز ژنتیکیFagus orientalis: کلیدي واژه هاي

  psalehi@gmail.com:کیپست الکترونی 44580276:تلفن، نویسنده مسئول* 

  مقدمه

برخلاف بسیاري از گیاهان دیگر، درختان جنگلی طول 

زیادي داشته و لزوماً در گیاهانی با چنین ) دیرزیستی(عمر 

بایست ناهمگونی محیطی و فضایی قابل  شرایطی که می

همیت زیادي براي اي را تحمل کنند، تنوع ژنتیکی ا ملاحظه

شرط  گوناگونی ژنتیکی پیش .ها دارد استمرار بقاء گونه

رو و استمرار بقاء در شرایط ناهمگون زمانی و مکانی پیش

با . )27(ي آینده استنسلهاتوانایی حفظ سازگاري براي 

ي ایجاد و حفظ این گوناگونی هنوز مکانیسمهااین وجود 

به دو دیدگاه طه در این راب. به خوبی شناخته نشده است

انتشار گرده به تنهایی ) 1: متضاد در منابع اشاره شده است

از نظر ،گستردهي جنگلی جمعیتهاگوناگونی کافی است تا 

کوتاه انتشار بذر و گرده  واصلف) 2ژنتیکی همگن باشد؛ 

یی از افراد در این گروههاشاوندیهایی در یباعث ایجاد خو

ار متفاوتی در این رابطه نتایج بسی. )27(شود می جمعیتها

) 2001(و همکاران  Smouse. گزارش شده است

Quercus albaخویشاوندي بالایی بین درختان  L.  مشاهده

بر اساس مطالعات آنها حرکت گرده در بلوط در  که ددننمو

Müller).40(است  مؤثرمتر بسیار  17ي با شعاع ا دایره
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 Pinusنیز خویشاوندي بالایی بین درختان) 1977(

sylvestris L. حالی کهدر. )23(مشاهده نمودLinhart  و

هایی از درختان  دادند که دستهنشان )1981(همکاران

Pinus ponderosa Laws.  متري از هم  30که در فاصله

یی که جمعیتهاوانند فاصله ژنتیکی به بزرگی تقرار دارند می

این . )17(کیلومترها از هم دور هستند داشته باشند

مطالعات ترجیحی بودن سیستم تولید مثلی را بین درختان 

  . نماید می  تأییدجنگلی مجاور 

Fagus orientalis)راش شرقی  Lipsky)  یک گونه درختی

کلیماکس متعلق به مناطق آب و هوایی کوهستانی معتدل و 

تواند در شرایط  یا بحري با نیاز رطوبتی با لا بوده که می

مطالعات . به خوبی گسترش پیدا کندمتنوع اکولوژیکی 

در مقایسه با سایر گیاهان  Fagusهاي  گونهاند که  نشان داده

تاکنون .)9و  8(هستند تريچوبی داراي تنوع ژنتیکی بالا

ي جمعیتهاو آلوزیمی در  PCR-RFLP ،SSRهاينشانگر 

راش ایران براي برآورد پارامترهاي ژنتیکی جمعیتی استفاده 

تنوع  بررسیهادر این  .)36و35، 34، 33(شده است 

داري در  ژنتیکی بالا و تمایز ژنتیکی نسبتاً کم ولی معنی

راش شرقی .ي راش ایران مشاهده شده استجمعیتهامیان 

افشانی آن از طریق باد  یک گونه تک پایه است که گرده

گیرد و شیوه تولید مثلی آن اساساً دگرلقاحی  صورت می

 Starke. گردد نیز در آن مشاهده می لقاحیاست ولی خود

براساس آنالیزهاي آلوزیمی نشان ) Müller-Stark)1996و 

لقاحی در الگوهاي دگر لذادادند که ترکیب ابرهاي گرده و 

. )41(از توزیع مکانی درختان است متأثرهاي راش  توده

 به وسیلهدر راش  مؤثرانتقال گرده  میانگین و بیشینه فاصله

به ، )31و 20،24، 19، 16(متر  17کمتر از لوزیمی آنالیز آ

و ) 45و  37(متر  30تا  10حدوداً  ها میکروساتلایت وسیله

.)13(متر برآورد شده است AFLP110هاي  داده به وسیله

اهمیت کاربردي براي  جمعیتهاشناخت ساختار ژنتیکی 

. حفاظت و استفاده از منابع ژنتیکی درختان جنگلی دارد

تواند منجر به تولید مثل  را کاهش تراکم جمعیت میزی

در بین درختان مجاور شده و لقاح درون گروهی بیشتر 

ین اثرات لقاح درون مهم تریکی از  .)10(افزایش یابد 

هاي دگر لقاح، کاهش  یی از گونهجمعیتهاگروهی در 

هايشرط پیش ی ازیک بنابراین.)6(سازگاري گونه است 

آنالیز ،آوري بذر با هدف حفاظت ي جمعاستراتژیهاارائه

  . استساختارهاي ژنتیکی مکانی 

هاي نشانگر به عنوان ها میکروساتلایت گیريکاربهپس از 

که به فراوانی در نواحی غیر کدشونده یافت (خنثی 

و  Morgante، جمعیتهادر مطالعات تنوع ژنتیکی ) شوندمی

در ها تلایتمیکروسا نشان دادند که ) 2002(همکاران 

نوم ژاي  هاي رونویسی شده و سایر نواحی تک نسخهنسخه

ي ژنومهادر . )22(شوند گیاهی به فراوانی یافت می

ي مقاومت ژنهابه وفور در ها میکروساتلایت میکروبی نیز 

دهد  ها نشان می این یافته). 44(شوند به استرس یافت می

ها براي تعیین تن مفیدي نه نشانگر ها میکروساتلایت که 

ساختار ژنتیکی مکانی بلکه براي برآورد و پایش ظرفیت 

توانند داشته باشند  نیز کاربرد زیادي می جمعیتهاسازگاري 

اینکه فرم درخت و بویژه چنگالی شدن با توجه به ). 45(

تنه عموماً ناشی از سرمازدگی درخت در سالهاي اولیه 

زدگی از پاسخ به سرماکه ازآنجاییزندگی است و 

در پژوهش  ، )27(شود  ي سازگاري محسوب میویژگیها

هاي میکروساتلایتی براي بررسی وجود نشانگر حاضر از 

فرم  بدفرم و خوش بذور درختاننتیکی مکانی در ژساختار 

این موضوع از این جهت اهمیت . شده استراش استفاده 

تواند به روشن شدن مسئله ژنتیکی بودن  دارد که می

یکی از نگرانیهایی که در . کمک کندراش شدن چنگالی 

راشستانهاي ایران وجود دارد  مورد حفاظت و توسعه پایدار

گذاري انتخابی جنگلبانان است که با انتخاب  نحوه نشانه

ها دارند ولی از  فرم سعی در اصلاح توده هاي خوش پایه

طرف دیگر این نوع انتخاب ممکن است باعث فرسایش 

  .شود ها ژنتیکی توده
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  مواد و روشها

-جمعیت گرگان 7ستره پراکنش راش در ایرانگطول  در

، 1200-، خیرود1400-، سنگده900-، نکا1400-، نکا600

در هر جمعیت . انتخاب گردید 600-، و اسالم600-خیرود

میان(فرم  و خوش) چنگالی(بدفرم  مادري درخت 10بذور

آوري  عجمبذر، به عنوان نسل نتاج 7، هر درخت )رو

هايژنوتیپ کلیه بذور با استفاده از میکروساتلایت. گردید

  .اي تعیین گردیدهسته

DNA  گرم به عنوان ماده  میلی 100(کل از بذور درختان

 (Germany, Macherey Negel)با استفاده از کیت ) اولیه

Nucleospin plant یک ( ها  عصاره. جداسازي گردید

به وسیله دستگاه الکتروفورز ) میکرولیتر به ازاي هر چاهک

ولت در  10با نیروي برق  (W/V)درصد 1روي ژل آگارز 

حاوي  TEAX10سانتیمتر به مدت یک ساعت و بافر 

5/0mgml-1(W/V) برماید کنترل شده و ژلها پس  اتیدیوم

. دتجزیه شدن UVPبرداري با یک اسکنر  از عکس

,  FS1-15 ،FS1-03 ,FS1-11,FS3-04میکروساتلایتهاي 

FS4-46  وFCM5) ارائه شده توسط ) 1جدولPastorelli 

براي .)29(تکثیر شدند PCRاز طریق ) 2003(و همکاران 

;Tris-HCl ،=pH9 ،100mM(یند آمحیط فر PCRتکثیر با 

KCL500mM;  MgCl215mM; از هر

4/0آغازگراز هر  ;200µMنوکلئوزیدتري فسفات داکسی

µMوTaq DNA polymeras   با حجم نهایی  )یک واحد

l25 پس از نگهداري محلول واکنش به . تهیه گردید

، محلول واکنش در درجه سانتیگراد 95در  دقیقه 5مدت 

95: چرخه 30: زیر قرار گرفتندهاي دمایی  معرض چرخه

جدول (دماي اتصال ، یک دقیقهبه مدت درجه سانتیگراد 

 1به مدت انتیگراد درجه س72، یک دقیقهبه مدت ) 1

به درجه سانتیگراد 72هاي تکثیر در  سپس فرآورده.دقیقه

 PCRدر این کار از دستگاه . دقیقه نگهداري شدند 8مدت 

طول .استفاده شد Perkin Elmer 9700ساخت شرکت 

 Alf(خودکارقطعات تکثیر شده توسط توالی یاب 

Express, Pharmacia (وسط اندازه گیري گردید و نتیجه ت

 (Fragment Manager 1.2 Pharmacia)برنامه نرم افزاري 

  .بررسی شد

ي ژنوتیپهابراي هر فرد، پس از اینکه : تجزیه تحلیل آماري

،شد محاسبهفراوانیهاي آللی و گذاري  دیپلوئید شماره

فرم و بدفرم راش  مطالعه تمایز ژنتیکی درختان خوش

نجام زیر ا با معیارهاي) GeneAlex)30توسط نرم افزار 

، تعداد Naمیانگین تعداد آلل بر جایگاه وراثتی: گرفت

، تعداد Nlcي محلی عمومی آللها ، تعدادNrآللهاي نادر

هتروزیگوسیتی مشاهده  ،Iضریب شانون  ،Neآللها مؤثر

-، هتروزیگوسیتی مورد انتظار از معادله هارديHoشده 

ثباتضریب، ضریب لقاح درون گروهی یا Heوینبرگ 

)Fixation Index (Fis . ي ژنوتیپی از فراوانیهاانحراف

GENEPOPوینبرگ با برنامه نرم افزاري -ي هاردينسبتها

 بذور ژنتیکی میان  فاصله.آمد به دست) 3.4D;31نسخه (

بر اساس معادله  فرم هر جمعیت درختان بدفرم و خوش

Nei)1987 (برآورد شد)روش تجزیه به از . )25

براي تفسیر )25(Neiطبق )7(ی هاي اصل لفهؤم

ساختار ژنتیکی . ژنتیکی استفاده شد فاصلهماتریکس 

توسط نرم افزار  Fجمعیتی کل نمونه ها با آماره 

ARLEQUIN)38  ضریب لقاح درون . محاسبه شد) 39و

، و نسبت واریانس ژنتیکی از طریق )Fit(گروهی کلی 

جمعیتهاگوناگونی در میان کل: اجزاء زیر محاسبه شد

)Fst( ي هر منطقه و گوناگونی جمعیتها، گوناگونی در میان

  . میان مناطق

  جینتا

-، سنگده 900-، نکا 1400-، نکا 600-توده گرگان 7در 

بذور   600-، و اسالم 600- ، خیرود1200- ، خیرود1400

میکروساتلایت  6استفاده از فرم  با درختان بدفرم و خوش

میکروساتلایت  4دید کهبررسی گر) 1جدول (اي  هسته

F1-03 ،F1-11 ،F3-04  وFS1-15  و  4، 9، 12به ترتیب با
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  .ژنتیکی از آنها استفاده گردیدبالایی داشته و براي برآورد پارامترهاي  چندشکلیآلل، 12

  فرم راش شاي به کار رفته براي مطالعه تمایز درختان بدفرم و خو نشانگر میکروساتلایت هسته  6ویژگیهاي  -1جدول 

 Gene Bankتعداد اندازه آللهاي   تکرارغلظت دماي توالی آغازگرجایگاه 
Accession 

FS1-15*TCAAACCCAGTAAATTTCTCA60  25  (GA)2683-133  12  AF528095

GCCTCAATGAACTCAAAAAC      

FS1-03*CACAGCTTGACACATTCCAAC60  15  (GA)1886-112  12  AF528090

TGGTAAAGCACTTTTTCCCACT    

FS1-11*TGAATTCAATCATTTGACCATTC63  25  (GA)1598-120  9  AF528091

GGAAGGGTGCTTCAATTTGG    

FS3-04*AGATGCACCACTTCAAATTC60  15  (GCT)5(GTT)3(GCT)6192 -204  4  AF528092

TCTCCTCAGCAACATACCTC      

FS4-46*GCAGTCCTCCACCATTACTA60  15  (TGA)23270 -272  2  AF528094

TACAACAGCAGGCTATCCAT        

FCM5*  ACTGGGACAAAAAAACAAAA60  15  (AG)10274 -276  2  (1)

GAAGGACCAAGGCACATAAA    

  29منبع : *، 43منبع : 1

  اي نتاج  ها، بر اساس جایگاههاي وراثتی میکروساتلایت هسته فرم و بدفرم توده برخی ویژگیهاي ژنتیکی بذور درختان خوش -2جدول 
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ف
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Na00/6  00/8  25/7  75/5  00/5  50/6  25/6  25/7  50/7  25/6  50/7  75/7  75/6  25/5  

Nlc00/3  75/3  50/3  75/2  50/3  75/2  50/2  25/3  75/3  75/2  75/3  75/3  75/3  00/3  

Ne57/2  89/2  66/2  45/2  72/2  54/2  81/1  65/2  58/2  52/2  77/2  64/2  92/2  96/1  

I17/1  29/1  18/1  02/1  06/1  10/1  88/0  23/1  25/1  08/1  26/1  26/1  25/1  90/0  

Nr  00/0  00/1  00/1  00/0  00/0  00/1  00/1  00/3  00/0  00/1  00/0  00/0  00/0  00/0  

Fis06/0  01/0

-  

08/0

-  

07/0

-  

05/0

-  

02/0

-  

02/0

-  

11/0

-  

04/0  11/0

-  

17/0

-  

09/0

-  

01/0

-  

12/0

-  Ho54/0  57/0  60/0  54/0  56/0  53/0  41/0  40/0  55/0  6/0  68/0  62/0  6/0  49/0  

He59/0  58/0  56/0  51/0  55/0  56/0  40/0  58/0  56/0  53/0  58/0  58/0  59/0  44/0  

  فرم و بدفرم راش ها و بذور درختان خوش اي مشاهده شده در میان توده هاي هسته میکروساتلایت  اطلاعاتی در مورد آللهاي نادر  -3جدول 

فراوانی لوکوس  )bp(اندازه آلل    جمعیت

056/0 110 FS1-03 600-2-گ

014/0 119 FS1-15 1400-1-ن

012/0 125 FS1-15 900-2-ن
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014/0 121 FS1-15  1400-1-س  

029/0 112 FS1-03 1400-2-س

015/0  114 FS1-03 1400-2-س

029/0  122 FS1-11 1400-2-س

015/0  80  FS1-03  1200-1-خ  

109/0  81  FS1-15  1200-1-خ  

047/0 99 FS1-15 1200-2-خ

  

اي  هاي هسته ن آغازگرهاي مطالعه شده میکروساتلایتو برآورد جریان ژ Fهتروزیگوسیتی کل، مشاهده شده و مورد انتظار، مقادیر آماري  -4جدول 

  هاي مطالعه شده در نتاج توده

  میانگین  FS1-15  F3-04  F1-11  F1-03  تمام جمعیتها

He69/0  28/0  56/065/0  536/0  

Ho65/0  29/  67/065/0  556/0  

            

  Fمقادیر آماري 

Fis05/0  07/0-  20/0-  01/0  05/0-  

Fit  12/0  02/0-  13/0-  14/0  03/0  

Fst  07/0  04/0  05/0  14/0  08/0  

          

  01/3  58/1  36/4  73/5  3/3  جریان ژن

  

  هاي مورد مطالعه ، برآورد جریان ژن و درصد چندشکلی در نتاج تودهFمقادیر آماري  5جدول 

  600-الف  600-خ  1200-خ  1400- سنگده  900-نکا  1400-ن  600-گرگان  

Fis197/0-  206/0-  234/0-  257/0-  222/0-  297/0-  253/0-  

Fit032/0  061/0-  010/0  020/0  033/0  109/0-  002/0  

Fst192/0  122/0  199/0217/0  209/0  133/0  198/0  

  012/1  626/1  947/0  908/0  008/1  051/1793/1  جریان ژن

  88/96  88/96  5/92  50/87  90  50/97  91/90  درصد چندشکلی

ي آللها ، تعدادجایگاه وراثتیتعداد آلل در  مقایسه میانگین

هاي  نادر و عمومی و برآوردهاي تنوع ژنتیکی در میان توده

2فرم در جدول  بدفرم و خوشبذور درختانمختلف و یا 

 جایگاه وراثتیمیانگین تعداد آلل در . نشان داده شده است

در  8تا  900-فرم توده نکادرختان خوشبذور در  5از 

متغیر بود و احتمال 600-گرگانفرم توده بدختان در بذور

اینکه دو آللی که به صورت تصادفی در یک توده 

= He(است  درصد 6/55گیري شوند متفاوت باشند  نمونه

بذور ها و  آلل نادر در میان توده 10در کل ). 536/0

 4که )  3جدول (فرم و بدفرم مشاهده شد  خوش درختان

 1200- تا در خیرود 3، 1400- دهسنگ تودهتا از آنها در 

  مشاهدهنادري هیچ آلل اسالم  تودهکه در بوده درحالی

  .نگردید

مقدار میانگین . ها تنوع ژنتیکی بالایی نشان دادند تمام توده 

تا ) 1400-سنگده(40/0هتروزیگوسیتی مورد انتظار از 

در  مورد بررسی توده 7از . متغیر بود 600-در اسالم 59/0

-و خیرود 1200-،، خیرود900-، نکا 600- گرگان(وده ت 4
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تفاوتی از نظر هتروزیگوسیتی بین درختان بدفرم و ) 600

-و اسالم 1400-نکا(توده  2فرم وجود نداشت، در  خوش

-سنگده(فرم و فقط در یک توده  تنوع درختان خوش) 600

از میان مقادیر . تنوع درختان بدفرم بیشتر بود) 1400

) Ne(مؤثرتلف تنوع ژنتیکی، تعداد آللهاي برآوردهاي مخ

و هتروزیگوسیتی مورد انتظار  )I(شانون ضریبنسبت به 

)He( وفرم  خوشدرختان بذور بین بیشتري ، اختلاف  

  .بدفرم هر توده نشان دادند

جایگاه به  جایگاه وراثتیبرآورد تنوع ژنتیکی به صورت 

 4در جدول  ثتیجایگاههاي ورانیز میانگین کل  و وراثتی

= Ho(هتروزیگوسیتی مشاهده شده . شده است نشان داده

به طور جزئی بیش از هتروزیگوسیتی مورد انتظار ) 556/0

)He =536/0( که این مسئله موجب منفی بودن  بود

کم ). -Fis =05/0(گردد  میانگین ضریب درون لقاحی می

نشانگر مهم نبودن پدیده درون لقاحی در  Fisبودن 

ها انحراف  کلی در بیشتر توده به طور. هاي راش است هتود

در  که همان گونه.وینبرگ مهم نبود- از معادله هاردي

ارائه شده  Fاز میان مقادیر آمارة  مشاهده می شود 4جدول 

ي جایگاههادر کل  Fstمیانگین . هیچ برآوردي صفر نشد

  . بود 08/0وراثتی

ي گروههار بذوو جریان ژن در میان Fبررسی آماره 

حاکی از تمایز ) 5جدول (فرم و بدفرم  خوش درختان

. مذکور در هر توده است بذور درختانژنتیکی بالا درمیان 

 217/0تا  600-در خیرود 133/0از  Fstکه مقدار طوريهب

متغییر بود و در تمام موارد انحراف  1400-در سنگده

دار  وینبرگ معنی-فراوانیهاي ژنوتیپی از نسبتهاي هاردي

به همین ترتیب بیشترین جریان ژن بین ). <001/0p(بود 

و کمترین ) 63/1(600-مذکور در خیرود بذور درختان

  .مشاهده گردید) 91/0(1400- جریان ژن در توده سنگده

براي تشریح الگوي تمایز، فاصله ژنتیکی بر اساس برآورد 

unbiased  فاصله ژنتیکی)Nei ( بذور درختانبین 

از فاصله ژنتیکی بین  .شد برآوردراش و بدفرم فرم خوش

) PCA(هاي اصلی  مؤلفهبراي آنالیز تجزیه به  جمعیتها

برخی  نمودار تشکیل شده نشان داد که در. استفاده شد

درختان بدفرم و  )1200-و خیرود 600-اسالم(ها  توده

شوند که  هاي جداگانه دسته بندي می فرم در خوشهخوش

بدفرم و  بذور درختانتیکی بین نشانگر شباهت ژن

تک آنالیز تکاین مسئله،  تأییددر .فرم استخوش

آزمون  به وسیلهفرم هر توده ي بدفرم و خوشژنوتیپها

assignmentاي بین  ، نشان داد که تمایز قابل ملاحظه

وجود دارد  1200-و خیرود 600-هاي اسالم هاي توده پایه

فرم و  هاي بد بین پایهها تمایز  توده سایردر  حالی کهدر

  ).7تا  1شکلهاي (باشد  پذیر نمیفرم امکان خوش

  بحث

هاي به کار برده شده در این پژوهش از نظر میکروساتلایت

مقدار هتروزیگوزیتی مورد . تعدا آلل بسیار چندشکل بودند

انتظار که گوناگونی ژنتیکی راش را در سطح درون 

آزمایشاتی بود که بر  دهد، قابل مقایسه با جمعیتی نشان می

و لهستان ) 13(، اسپانیا )29(روي راش اروپا در ایتالیا 

  .انجام شده است )15(

  

Salehi Shanjani  و  2005، 2004، 2002(و همکاران

نشانگرهاي  را با استفاده از  Heمقادیر بالایی از ) 2008

اي که  ایزوزیمی و میکروساتلایتی کلروپلاستی و هسته

نوم راش شرقی در هر دو نواحی کدشونده و نماینده کل ژ

این . )36-33(اند شونده است را به دست آورده غیرکد

موضوع نشان دهنده وجود سطوح بسیار بالایی از 

در واقع راش .  چندشکلی در جمعیتهاي مورد مطالعه است

پذیري بالاي فنوتیپی  در جمعیتهاي راش براي حفظ انعطاف

اتژي تکاملی خاصی را به کار و ویژگیهاي سازگاري، استر

  . گرفته است
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بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی ) 204تا  201(و بدفرم ) 104تا  101(فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -1شکل 

ا  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد انتظار ه و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده) شکل چپ(600-در توده اسالم اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (

  
بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی ) 224تا  221(و بدفرم ) 124تا  121(فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -2شکل 

ها  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد انتظار  و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده) شکل چپ(600-ده خیروددر تو اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (

  

  
  

اصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی بر اساس ف) Dبا پیشوند (و بدفرم ) Mبا پیشوند (فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -3شکل 

ها  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد  و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده) شکل چپ(1200-در توده خیرود اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (انتظار 
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بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی ) 255تا  251(و بدفرم ) 155تا  151(فرم درختان خوش بندي بذور نمودار رسته  -4شکل 

ها  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد  و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده)  شکل چپ(1400-در توده سنگده اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (انتظار 

  

بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی ) 266تا  261(و بدفرم ) 164تا  161(فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -5شکل 

وانیهاي آللی مورد انتظار ها  به وسیله لگاریتم فرا و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده)  شکل چپ(900-در توده نکا اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (

بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی ) 275تا  271(و بدفرم ) 175تا  171(فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -6شکل 

ها  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد انتظار  شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده و)  شکل چپ(1400-در توده نکا اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (
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 بر اساس فاصله ژنتیکی جایگاههاي وراثتی) 289تا  281(و بدفرم ) 183تا  181(فرم بندي بذور درختان خوش نمودار رسته -7شکل 

ها  به وسیله لگاریتم فراوانیهاي آللی مورد انتظار  و شماي شباهت ژنتیکی همان خانواده)  شکل چپ(600-در توده گرگان اي هاي هسته میکروساتلایت  

  )شکل راست) (assignmentضرایب (

و هتروزیگوزیتی در بذور درختان  آللها مقایسه تعداد

 ضرایبفرم و بدفرم هر جمعیت نشان دادند که این  خوش

که طوريهب. ي مختلف درختی متمایز نیستندفرمهادر میان 

 آللها ي مختلف درختی و تعدادفرمهاارتباط روشنی بین 

Sztorcو  Krajهاي  یافته تأییداین نتایج در  .مشاهده نشد

 ضرایبا نیز نتوانستند ارتباطی بین که آنه ،بود) 2009(

با شکوفایی زود، میان و (ي فنولوژیکی فرمهافوق و 

هاي  یافته .)15(درختان راش اروپا پیدا کنند) دیرهنگام

حاصل از ساختار فراوانی ژنوتیپی خلاصه شده در جدول 

بذور درختانحاکی از تصادفی بودن تولید مثل در  2

هاي حاصل از  ولی یافته. ي مورد مطالعه استجمعیتها

تواند  سختی میه فرم و بدفرم ب تمایز بذور درختان خوش

 .بذر و گرده توضیح دهد به وسیلهرا  آللها انتشار تصادفی

هاي اصلی درختان بدفرم و  مؤلفهچنانچه آنالیز تجزیه به 

را ) 1200-و خیرود 600- اسالم(ها  فرم برخی توده خوش

دي نمود که حاکی از هاي جداگانه دسته بن در خوشه

فرم و بدفرم و تولید مثل  شباهت ژنتیکی بین درختان خوش

از آنجایی .  غیر تصادفی بین درختان راش هر توده است

هاي نزدیک  اش محدود به فاصلهکه اثربخشی انتشار گرده ر

تواند تمایز مشاهده شده  می آللها ، الگو مکانی گروهیاست

و  Vornamهاي  با یافتهاین نتایج . )46(را توضیح دهد

پیش از این هم . )45(مطابقت دارد) 2004(همکاران 

برخلاف طبیعت سیستم اند که  مطالعات نشان داده

افشان، تولیدمثل راش  گرده-تولیدمثلی درختان جنگلی باد

شان به  دهد ساختار ژنتیکی بین افراد نزدیک هم روي می

قابل "جدا شدگی به وسیله فاصله"خوبی توسط مدل 

  .)48و  47(توضیح است

بر  چنگالهابررسی تمایز بین فرم درختان و منشاء پیدایش 

روي تنه درختان و نحوه تحول آنها مورد بحث بسیاري 

قرار گرفته است زیرا پیدایش چنگال بر روي تنه باعث 

شده و ) تنه درخت(کاهش چشمگیر طول محور اصلی 

کاهش  اي قابل ملاحظه به طورارزش تجاري درخت 

نقش سرمازدگی در بدفرمی تنه راش از ).28و  27(ابد ی می

گردد  مسائلی است که مدتهاست بر روي آن تحقیق می

سرمازدگی بهاره نقش مهمی به عنوان یک عامل ).  21(

). 18(کند هاي چوبی مثل راش بازي می انتخابی در گونه

و درختان جوان برخلاف درختان مادري  هاهاي نهال جوانه

و  گیرند تر نزدیک سطح خاك قرار میهاي پایین ر لایهد

براي سرمازدگی واقع تري بیشبنابراین در معرض خطر 

و  نهالهاهاي  سرمازدگی با خشکاندن جوانه. شوند می

ممکن  آسیب . کند درختان آسیب زیادي به آنها وارد می

است به تمام درخت یا بخشی از درخت وارد آید که غالباً 
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خطر . شود اهش رشد ارتفاعی یا قطر درخت میمنجر به ک

س نه تنها باعث از دست رفتن شادابی درخت رسرماي دیر

روي شکل درخت تأثیر  مهم ترگردد بلکه از آن  می

چنگالی شدن عموماً ناشی از  ،در حقیقت. گذارد می

ي فرمهافشار سرمازدگی بهاره براي ). 27(سرمازدگی است 

متفاوت ) یان و دیرهنگامشکوفایی زود، م(فنولوژیکی 

سرمازدگی براي افرادي که شکوفایی زودهنگام . است

که شکوفایی دیرهنگام دارند خطر دارند نسبت به افرادي 

زیرا آمادگی کمتري براي . شود تري محسوب میبیش

در بهار هر چه ). 5(مقاومت در برابر سرمازدگی دارند 

ابر زمان شکوفایی دیرهنگام تر باشد آمادگی در بر

  ).4(شود  سرمازدگی بیشتر و خطر آسیب کمتر می

ي فنولوژیکی راش فرمهااختلاف در گوناگونی ژنتیکی 

سازگاري تکاملی در طول ) 1: داراي دو منشاء است

فشارهاي محیطی موجود) 2تاریخچه فیلوژنتیکی گونه و 

هر . هاي مختلف است ي فنولوزیکی راش در تودهفرمهابر 

فنوتیپی اثر گذاشته و باعث تکامل  دو عامل روي انتخاب

ي ویژگیها. شوند ي طبیعی میجمعیتهاسازگاري درون 

ي فنولوژیکی راش فرمهافیزیولوژیکی و مورفولوژیکی 

هستند که  QTLي ویژگیهااین صفات داراي . پیوسته است

ي ژنتیکی موجودات است بلکه ویژگیهانه تنها تحت تأثیر 

و  Nielsen). 32و  14(تحت تأثیر محیط نیز قرار دارد 

Jø rgensen)2003 ( نتیکی در ژنشان دادند که گوناگونی

. )26(متغیرهاي فیزیولوژیکی قویاً تحت تأثیر محیط است

Kraj  وSztorc   )2009 ( با مطالعه پارامترهاي ژنتیکی در

هاي میکروساتلایتی نشانگر ي فنولوژیکی راش توسط فرمها

تري  کوفایی دیرهنگامي راش که شفرمهانشان دادند که 

دارند شانس بیشتري براي استمرار بقاء در شرایط محیطی 

نامناسب داشته و گوناگونی ژنتیکی درون جمعیتی بیشتري 

یی که شکوفایی فرمهابرعکس در .  )15(دارند

تري دارند و تحت فشارهاي محیطی بیشتري  زودهنگام

  .نتیکی کمتر استژواقع هستند گوناگونی 

ی یهاي خنثانشانگر ی میکروساتلایتی وراثتي جایگاهها

هستند که مستقیماً ارتباطی با گوناگونی ژنتیکی سازگاري 

نداشته و درنتیجه اختلافات ژنتیکی حاصل از این 

شود   وژیکی راش مشاهده میلي فنوفرمهاها که بین نشانگر 

 فرمهااین ) برازندگی(شایستگینبایست اثر مستقیمی روي 

قویی بین  طولی طبق برخی مدارك، ارتبا. )12(داشته باشد

يبه طور. گوناگونی ژنتیکی خنثی و سازگاري وجود دارد

ي جایگاههای خنثی وابسته به ي وراثتجایگاههاکه برخی 

بوده و از آنها براي تهیه ) QTLs(ی ي کمویژگیهای وراثت

هاي درختی  در گونه )پیوستگی ژنی(هاي لینکاژ نقشه

وجود ارتباط بین زمان شروع رویش ). 37(شود  استفاده می

) ي سازگاري هستندویژگیهاکه (یکی راش ژي فنولوفرمها

با گوناگونی ژنتیکی مناطق غیر کدشونده ژنوم بسیار جالب 

فرمی از راش که داراي شکوفایی دیر . و با ارزش است

هنگام است بیشتر در مناطقی که فراوانی بروز سرماهاي 

زیرا در چنین  .تر است وجود داردگام بهاره بالاندیر ه

یی که شکوفایی فرمهاي نهالهامناطقی طی تکامل، 

زودهنگامی داشته بر اثر سرماهاي دیرهنگام بهاره آسیب 

یی که شکوفایی فرمهادیده و حذف شدند و در مقابل 

دیرهنگامی داشتند از آسیبها در امان مانده و غلبه پیدا 

ین مناطقی این فرم جنگلداري در چنسازمانهاي . کردند

اخیراً . دهند به بقیه ترجیح می کاريرا براي جنگل راش

هاي اصلاحی در جهت انتخاب چنین انواعی  بیشتر برنامه

چنین انتخابی فشاري است که ساختار ژنتیکی ). 3(است 

  . دهد گونه راش را نیز تغییر می

  نتیجه گیري

ژنتیکی نتایج پژوهش حاضر به روشنی نشان دادند که تنوع 

هاي مورد مطالعه توزیع نشده  به صورت همگن در توده

هاي  رغم پتانسیل بالاي جریان گرده در گونه علی. است

نتایج ) ریختن تمایز ژنتیکی مکانی همهبراي ب(افشان  بادگرده

هاي مختلف  نتیکی مکانی در تودهژحاکی از وجود تمایز 

شار بذر و جریان ژن محدود از طریق انت. مورد مطالعه بود
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گرده و ترجیحی بودن سیستم تولید مثلی بین درختان 

تواند باشد  ترین دلایل چنین ساختاري میمجاور محتمل

اگرچه ساختار خویشاوندي متمایزي  ).42و  13، 11، 2، 1(

فرمشخص بود، نتایج  بدفرم و خوشي ژنوتیپهامیان بذور 

عوامل تحت تأثیر  جمعیتهانشان داد که ساختارهاي ژنتیکی 

افشانی نیز  بینی مثل جهت باد در زمان گرده غیرقابل پیش

  .تواند سال به سال متفاوت باشد قرار دارد که می

رت جنگلا، مهجمعیتهاوجود ساختار ژنتیکی مکانی در 

بدون اینکه تحت  آللها طلبد تا تمام اي را می شناسی ویژه

نسل تأثیر تغییرات ناشی از عملکرد انسان قرار گیرند به 

آوري تجاري  همچنین براي عملیات جمع. بعد منتقل شوند

بلکه ساختار ژنتیکی نتیکی ژترکیب  تنها نه ها بذر از توده

توصیه . ي راش طبیعی نیز باید شناخته شودجمعیتهامکانی 

بایست در  آوري بذر با هدف حفاظت می که جمع شودمی

از  یک ناحیه وسیع از تعداد زیادي درخت صورت بگیرد تا

کاهش تنوع ژنتیکی و بنابراین کاهش پتانسل نسل بعدي 

که ساختار ژنتیکی بذور از آنجایی. آید به عملممانعت 

تحت تأثیر عوامل بسیاري از جمله تراکم درختان مادري و 

ي هاآوري شده سال جهت باد است، مقایسه بذور جمع

  تواند بسیار مفید باشد مختلف می

آقاي دکتر جوزپه جوانی  یله ازوسیندب: تشکر و قدردانی

 –ساصلاح درختان جنگلی فلورن سسهؤموندرامین استاد
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Genetic differentiation among the forked and monopodial beech 
(Fagus orientalis Lipsky) groups

Salehi Shanjani P., Asareh M.H. and Calagari M.

Research Institute of Forests and Rangelands, Tehran, I.R. of IRAN

Abstract

Forking defect is probably the most serious stem-quality problem in beech trees. 
Forking defect greatly reduces wood yield and wood quality. For tree breeding program, 
it is important to know about the causes of the forking and the genetic component of it. 
Genetic differentiation of forked and monopodial tree groups is described in seven 
naturally regenerated, mixed and pure beech (Fagus orientalis) populations along 
Hyrcanian forests consisting of seeds of ten forked and monopodial 100 trees (each tree 
7 seeds). After testing 6 microsatellite loci originally developed for F. sylvatica, each 
seed was genotyped at four well-scorable microsatellite loci. Based on the mean genetic 
distance between seeds of each tree genetic structures were studied. Population 
differentiation was moderate and differed significantly (Fst=0.13-0.22) among forked 
and monopodial tree groups. Although, tendency of a strong family structure among 
seeds of forked and monopodial genotypes is obvious, but the results show that 
population genetic structures are also influenced by unpredictable factors such as wind 
direction at anthesis and can be therefore, varied from year to year. It is recommended 
that seed collections should cover large areas in order to prevent a preponderance of few 
families and a reduction of the adaptive potential of the next generation.
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