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) Fagus orientalis lipsky( مطالعه تمايز ژنتيكي در بين نسلهاي جمعيتهاي راش
 جنگلهاي خزري

  2ندرامين و جوزپه جواني و 1*پروين صالحي شانجاني
  موسسه تحقيقات جنگلها و مراتع تهران ،  1

  فلورنس، موسسه ژنتيك گياهي، ايتاليا 2

 4/4/85:تاريخ پذيرش    22/9/84:تاريخ دريافت

  چكيده

توده هاي طبيعي با نتاج آنها  وريكه تركيب ژنتيكي رند بطقرار ندا panmicticنسلها در توده هاي طبيعي معمولاً در حالت تعادل 
بنابراين شناخت  ،استفاده از بذر براي زادآوري استوار استكه برنامه هاي حفاظت ژن راش ترجيحاً بر  از آنجايي. متفاوت است

در اين پژوهش، تركيب ژنتيكي . و ميزان گوناگوني ژنتيكي در طي توليد مثل توده بسيار مهم است ارموثر بر ساختفرآيندهاي 
توده از  10در  تصادفي بصورت )بذر 7درخت، هر درخت  10بذر (شان  و نتاج) درخت در هر توده 40حداقل (درختان مادري 

آنها نشان داد كه تمام  هاير آللي درختان مادري و بذرساختا. دشجنگلهاي خزري بوسيله ماركرهاي ميكروساتلايتي تعييين 
ثر ژن از توده هاي مجاور ؤوجود جريان مبعلت  تكثر آللي در نسل نتاج. جمعيتها داشتند همهلوكوسها پلي مورفيسم بالايي در 

سل در ميان جمعيتهاي مورد دو ن) درصد 5 زبا فراواني بيش ا(تفاوت تعداد آللهاي فراوان . عموماً بيشتر از درختان مادري است
ملاحظه اي نتاج بطور قابل ) درصد 25با فراواني كمتر يا مساوي (، ولي تعداد آللهاي محلي عمومي اهميتي نداردمطالعه چندان 

 استاما آنچه مهم . كه نشان دهنده نقش انتخاب طبيعي در افزايش فراواني برخي آللها مي باشد بيش از درختان مادري است
كاهش جزئي تنوع ژنتيكي نتاج در مقايسه با درختان مادري . دوش يموينبرگ مشاهده ن-ه انحراف مهمي از تعادل هارديهيچگون

اين اطلاعات نشان مي دهد كه با جمع آوري بذر از تعداد . استاحتمالاً بدليل جمع آوري بذر از تعداد محدودي درخت 
  .را تضمين نمودبيشتري درخت مي توان حفاظت از تنوع ژنتيكي راش 

  جنگلهاي خزري، تمايز ژنتيكي، ميكروساتلايت، بذر راش،  Fagus orienalis: كلمات كليدي
  ac.ir-Psalehi@rifr :كيالكتروني، پست 44195901: نويسنده مسئول، تلفن تماس *

  مقدمه
ن بوده و جنگلها مهمترين ذخاير تنوع زيستي روي زمي

حفاظت از تنوع زيستي جنگل براي پايداري ارزش توليدي 
جنگلها، حفظ سلامت و حيات اكوسيستمهاي جنگلي و 
بنابراين براي حفظ نقشهاي حمايتي، زيست محيطي و 

اولين گام در ارائه يك برنامه ). 22( استفرهنگي ضروري 
حفاظتي، تعيين سطح مورد نظر براي نمونه برداري از تنوع 

نمونه برداري از بيشترين گوناگوني موجود، . نتيكي استژ
ولي . ن حالت حفاظت تنوع ژنتيكي استايده آل تري

و  ex situمحدوديتهاي فيزيكي و مالي در بيشتر روشهاي 
in situ   مهمترين عوامل تعيين كننده نوع و ميزان

هستند كه مي بايست نمونه  ينمونه هائگوناگوني ژنتيكي 
مطالعات بسياري بر  ).1(ايتاً حفاظت شوند برداري و نه

روي راش ثابت كرده است كه تركيب ژنتيكي توده هاي 
كه برنامه هاي  از آنجايي. طبيعي با نتاج آنها متفاوت است

حفاظت ژن در راش ترجيحاً بر استفاده از بذر براي 
جاد يازادآوري استوار است، بنابراين شناخت فرآيندهايي 
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تار و مقدار گوناگوني ژنتيكي در طي توليد تغيير ساخ كننده
هنگام نمونه برداري نامناسب . مثل توده بسيار مهم است

ممكن است موجب  ex situجمع آوري بذر براي حفاظت 
از دست رفتن پتانسيل سازگاري ژنتيكي جمعيتهاي آينده 

 ex situكمترين اندازه يك منبع ژني براي حفاظت  .شود
 in situزيرا در حفاظت . گردد مي بايست دقيق تعيين

معمولاً كل توده زادآوري مي نمايد بنابراين نيازي نيست 
ثر جمعيت و عواملي ؤروي اندازه مناسب نمونه، اندازه م

در ). 4(كه آنها را تحت تأثير قرار مي دهد بحث شود 
مي تواند  ي از بذرمقدار ex situكه در حفاظت حالي 

نسخه از هر  كه حداقل يك نماينده منبع مورد نظر باشد
ميزان . در جمعيت وجود داشته باشد آلل با فراواني معين

 باشد، يمبا هدف حفاظت مرتبط  مورد نظر فراواني
آللهاي نادر با  لهيبوسبطوريكه حفاظت وسيع منابع ژنتيكي 

) دهنده پتانسيل سازگاري جمعيتها نشان(پراكندگي وسيع 
 200مع آوري بذر از با ج براي مثال. ر استيپذامكان 

و  درصد 2درخت مي توان تمام آللهاي با فراواني نسبي 
در مواردي كه . لحاظ نمود) درصد 99با احتمال (بيشتر را 

وينبرگ در -انحرافهاي مهمي از ساختارهاي هاردي
جمعيت مشاهده مي شود، اندازه نمونه برداري مي بايست 

اكندگي وسيع حفاظت از آللهاي عمومي با پر. افزايش يابد
در جمعيتهاي راش با ميزان نمونه كمتري نيز تأمين مي 
گردد ولي در اين حالت ضمانتي براي حفاظت از پتانسيل 

  ).23(سازگاري جمعيت وجود ندارد 

شناسايي پراكنش جغرافيايي جمعيتهاي درختي يا 
است كه در مهمي امل وعنيز از  پروونانسهاي درختي

 inو   ex situي براي حفاظت طراحي روشهاي نمونه بردار

situ ديگر براي احياء بعبارت  .مي بايست مد نظر قرار داد
جمعيتهاي محلي تخريب يافته درختان جنگلي، مي بايست 

از . در صورت امكان از پروونانسهاي محلي استفاده نمود
ان و ين تنوع ميشتريحفاظت از ب يار مهم برايعوامل بس

تعداد درخت در هر  تعيينك گونه ي يتيدرون جمع
و نيز محل  ،جمعيت، تعداد جمعيتهايي از يك گونه

 .باشد يم ،نمونه برداري  يمورد استفاده براجمعيتهاي 
نحوه انتخاب و تعيين اولويت نمونه برداري از درختان و 

در مورد تمايزهاي ژنتيكي ما توده ها بستگي به اطلاعات 
تهاي دور افتاده يا براي مثال جمعي(يا ارزشهاي بالقوه آنها 

سطح مخاطرات  ،)جمعيتهايي با ويژگيهاي منحصر به فرد
و نيز امكانات جمع آوري و ذخيره تها، يد كننده جمعيتهد

با اين وجود هنوز بدرستي مشخص ). 1(دارد  ،ژرم پلاسم
نيست كه چه مقدار از گوناگوني ژنتيكي جمعيتهاي طبيعي 

د تا حداقل مي بايست در يك توده مصنوعي لحاظ گرد
از اين نقطه . تنوع ژنتيكي براي نسلهاي آينده تأمين گردد

  . است  كمي در منابع موجود اطلاعاتنظر 

نقش مهمي كه در بعلت  در اين پژوهش راش شرقي
تركيب و ساختار اكوسيستمهاي جنگلهاي خزري بازي مي 

و بلحاظ افزايش توجه به احياء جنگلها با گونه هاي  ،كند
. و بررسي گرديديك گونه مدل انتخاب ن بعنوا بومي

شباهت ژنتيكي درختان مادري  حاضر پژوهش بنابراين در
و نتاج جمعيتهاي مختلف مطالعه شد تا نحوه جريان ژن 

و انحراف آنها از تعادل  مقايسه ،بين دو نسل مورد مطالعه
استراتژي  مناسبترين سپس و ،بررسي وينبرگ-هاردي

ه هاي حفاظت ژنتيكي منابع نمونه برداري براي برنام
  .دشودرختي بحث 

  مواد و روشها
طبيعي  توده 10برداري از  نمونه هاي گياهي بوسيله نمونه

راش صورت گرفت كه بخش وسيعي از گسترة پراكنش 
را در شمال ايران زير ) Fagus orientalis Lipsky(راش 

جنگلهاي راش ايران روي شيب .  دهد يمپوشش قرار 
متر  2100-500كوه البرز در محدوده ارتفاعي شمالي رشته 

 700نوار جنگلي به طول  است كهاز سطح دريا واقع 
كيلومتر را در سه استان گيلان، مازندران و گلستان تشكيل 

باين منظور پنج نقطه در طول گسترشگاه راش از  .دهد مي
اسالم در استان گيلان، ( خزريجنگلهاي  غرب به شرق

ا در استان مازندران و گرگان در استان خيرود، سنگده و نك
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 اسالم

 خيرود
 نكا سنگده

گرگ

پايين بند و ميان (پايگاه  دوانتخاب و در هر نقطه ) گلستان
 40در تمام جمعيتها ). 1و جدول  1شكل ( دشمستقر ) بند

 بصورت )درختان مادريبعنوان  غير مجاور(درخت 
 4تصادفي انتخاب گرديده و ژنوتيپ آنها توسط 

در هر . عيين گرديدت) 14(ميكروساتلايت هسته اي 
 )بذر 7هر درخت (درخت مادري  10جمعيت، بذور 

با  هانسل نتاج جمع آوري و ژنوتيپ كليه بذربعنوان 
اين  .دشميكروساتلايت هسته اي تعيين  4استفاده از همان 

نوع روش جمع آوري بذر با توجه به نتايج حاصل از 
. ديگردانتخاب  )(Hattemer  ،23و  Turokمطالعه 

نوع روش جمع آوري بذر  2يكه در پژوهش مذكور بطور
) 2اي    توده بصورتجمع آوري بذر ) 1: بوداعمال شده 

مطالعه . جمع آوري تعداد معيني بذر از تعداد معيني درخت
دو روش فوق با  هاتمايز ژنتيكي درختان مادري و بذر

بوسيله  معمول بصورتدر روش اول كه  :نشان داد
ر انجام مي شود فراواني ژنوتيپ سرويسهاي جمع آوري بذ

آن دسته از درختاني كه بذر بيشتري از آنها جمع آوري 

در جمعيت آينده بيشتر تظاهر خواهد كرد و  شود، يم
احتمالاً تعداد درختاني كه از طريق گرده در تركيب ژنتيكي 

كه از  استتعداد درختاني بذر دخالت مي كنند بيشتر از 
بنابراين روش . بروز مي دهندطريق تخمك ژنهاي خود را 

دوم مي تواند امكان كاهش گوناگوني ژنتيكي مادري را 
جمع  براي لذا در اين پژوهش از روش دوم. جبران نمايد

  .آوري بذر استفاده شد

 
  

  

  

  

  

  

  توزيع مناطق مورد بررسي در ايران -1شكل 

  

  ويژگيهاي مكاني جمعيتهاي راش مورد مطالعه -1جدول 

  منطقه
از سطح  ارتفاع
 )m(دريا 

  نام اختصاري
  عرض جغرافيايي

)N(  

طول جغرافيايي 
)E(  

  تعداد نمونه 
تاج پوشش 

(%)  
  سطح دخالت

  *مديريت شده   41º36  َ05º54  56  90َ  1400 - گ  1400  گرگان

  *مديريت شده   42º36  َ06º54  40  90َ  600 - گ  600  گرگان

  مديريت نشده  22º36  َ33º53  40  80َ  1400 -ن  1400  نكا

  *مديريت شده   29º36  َ27º53  39  90َ  900 -ن  900  نكا

  *مديريت شده   03º36  َ14º53  34  70َ  1400 -س  1400  سنگده

  *مديريت شده   06º36  َ16 º53  43  95َ  900 -س  900  سنگده

  **مديريت شده   32º36  َ39º51  40  90َ  1200 -خ  1200  خيرود

  **مديريت شده   35º36  َ33º51  31  90َ  600 -خ  600  خيرود

  *مديريت شده   38º37  َ48º48  40  90َ  1200 -الف  1200  اسالم

  *مديريت شده   41º37  َ48º48  32  70َ  600 -الف  600  اسالم

  ، مديريت تحت برشهاي آزادسازي **    ، مديريت تحت شيوه پناهي، *
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هاي  از جوانه ژنومي DNAكل : آزمايش ميكروساتلايتي
 گرم ميلي 100(ر درختان مادري و رويانهاي بذو خواب

 ,Germany(با استفاده از كيت ) ماده اوليهبعنوان 

Macherey Negel Nucleospin plant (4 .گرديد استخراج 
از  2جدول شماره ميكروساتلايت با استفاده از پرايمرهاي 

محيط . تكثير شد) PCR(واكنش زنجيري پلي مراز طريق 
 DNAگرم نانو 10 شامل lµ 20با حجم نهايي  PCRفرايند 
،  pH = 9با  (Tris-HCl 100mM) بافر واكنشاز lµ 2الگو، 

درج با مقادير  MgCl2 ميلي مولار KCL  ،15ميلي مولار 50
 نوكلئوزيد  از هر داكسي ميلي مولار 2/0 ،2جدول شده در 

واحد  1از هر پرايمر و  dNTP)،  µM 4/0(تري فسفات 
Taq DNA polymeras ي مي باشد كه پس از نگهدار

، درجه سانتي گراد 90ر دقيقه د 5بمدت  محلول واكنش
يك دقيقه در دماي ( دمايي  چرخه 30 بامحلول واكنش 

گراد، يك دقيقه در دماي  درجه سانتي 95  واسرشتگي
 72 گسترشو يك دقيقه در دماي  2طبق جدول  اتصال

هاي تكثير در  سپس فرآورده. تكثير شد )گراد درجه سانتي
. شدند دقيقه نگهداري 8بمدت گراد درجه سانتي  72

 Perkin Elmerساخت شركت مورد استفاده  PCRدستگاه 

توالي ياب  باطول قطعات تكثير شده . باشد يم 9700
اندازه گيري و نتيجه  Alf Express, Pharmacia اتوماتيك

 Fragment Manager 1.2(توسط برنامه نرم افزاري 

Pharmacia (بررسي شد .  

  

  ماركر ميكروساتلايتي پلي مورفيك مورد استفاده در بررسيهاي تنوع ژنتيكي 4يژگيهاي و -2 جدول
شماره 

دسترسي بانك 
  ژن

تعداد آللهاي 
مشاهده شده 

  در
Fagus 

orientalis 
  از اروپا

اندازه آللهاي 
مشاهده شده 

  در
Fagus 

orientalis 
  از اروپا

  غلظت  تكرار توالي
MgCl2 

  دماي
 اتصال

وكوس ل  توالي پرايمر
  ميكروساتلايت

AF528095 12 83-133 (GA)26 5/2 60 TCAAACCCAGTAAATTTCTCA FS1-15 

      GCCTCAATGAACTCAAAAAC  

AF528090 12 86-112 (GA)18 5/1 60  CACAGCTTGACACATTCCAAC FS1-03 

      TGGTAAAGCACTTTTTCCCACT  

AF528091 9 98- 120 (GA)15 5/2 63 TGAATTCAATCATTTGACCATTC FS1-11 

      GGAAGGGTGCTTCAATTTGG  

AF528092 4 192-204 (GCT)5(GTT)3(GCT)6 5/1 60  AGATGCACCACTTCAAATTC FS3-04 

      TCTCCTCAGCAACATACCTC  

  

مطالعه گوناگوني ژنتيكي درون جمعيتي : روشهاي آماري
با معيارهاي زير انجام ) (GENALEX 15توسط نرم افزار 

يا تكثر ژنتيكي  نگين تعداد آلل بر لوكوسميا: گرفت
(multiplicity) Na تعداد آللهاي مختص به محل، تعداد ،

، تعداد موثر آللها )locally common( آللهاي محلي عمومي
Ne هتروزيگوزيتي مشاهده شده ،Ho هتروزيگوزيتي مورد ،  

  

، ضريب لقاح درون Heوينبرگ -انتظار از معادله هاردي
انحراف . )Fixation Index Fis( يكس ثبوتگروهي يا اند

وينبرگ با برنامه نرم - فراوانيهاي ژنوتيپي از نسبتهاي هاردي
  .بدست آمد) 3.4D; 16نسخه ( GENEPOPافزاري 

، Nei 1978فاصله ژنتيكي ميان جمعيتها بر اساس معادله 
از آزمون خوشه بندي با استفاده از روش . شدبرآورد  )(13
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UPGMA ماتريكس فاصله ژنتيكي استفاده  براي تفسير
ساختار ژنتيكي جمعيتي كل نمونه ها با فرمول . ديگرد

 )20و ARLEQUIN  )19توسط نرم افزار  Fآماري 
، و )Fit(ضريب لقاح درون گروهي كلي . شدمحاسبه 

: ديگردنسبت واريانس ژنتيكي از طريق اجزاء زير محاسبه 
اگوني در ميان ، گون)Fst(گوناگوني در ميان كل جمعيتها 

تسهيم . جمعيتهاي هر منطقه و گوناگوني ميان مناطق
گوناگوني ژنتيكي درون و ميان جمعيتي و منطقه اي توسط 

و برنامه نرم ) 3 ؛AMOVA(آزمون واريانس ملكولي 
اهميت هر . دشتعيين ) 20 ؛ARLEQUIN 1.1(افزاري 

قرار مطالعه مورد ) permutation (3جزء واريانس با آزمون 
  .گرفت

  نتايج 
آللي نشان دهنده گوناگوني قابل ) multiplicity(نتايج تكثر 

آلل  61در كل . ملاحظه اي در جمعيتهاي راش ايران است
لوكوس ژني در نمونه هاي درختان مادري مشاهده  4در 
آلل در  41تا  1400-آلل در جمعيت گرگان 24د كه از ش

رگترين كوچكترين و بز. متغير بود 900-جمعيت سنگده
-FS1و  FS1-03 ،FS1-11(لوكوس ژني  3اندازه آللها در 

در  ،در نمونه هاي درختان مادري مشاهده شده) 15
 يدر تمام جمعيتها باستثنا. هاي نتاج ثبت نشد نمونه
تعداد آلل مشاهده شده در نسل نتاج بيشتر از  900-سنگده

اين آللهاي جديد در نمونه . نمونه هاي درختان مادري بود
هاي نتاج مي بايست از توده هاي راش مجاور توسط 
جريان ژن آمده باشند، ولي براي كمتر بودن تعداد آلل در 

 يمناسبتوضيح  900- هاي نتاج جمعيت سنگده نمونه
  ).2شكل ( دنداروجود 

جمعيت  10ساختار آللي نمونه هاي درختان مادري و نتاج 
رفيسم مطالعه شده نشان داد كه تمام لوكوسها، پلي مو

در هر منطقه گوناگوني آللي . بالايي در همه جمعيتها دارند
بين ارتفاعهاي مختلف متفاوت است ولي اين اختلاف از 

  .نظر آماري مهم نمي باشد
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تعداد آلل مشاهده شده در لوكوس توده هاي مورد مطالعه   -2شكل 

  درختان مادري و نتاج

ه هاي درختان ناهمگوني فراواني آللي بين نمون در حالي كه
از نظر  بررسي م لوكوسهاي موردمادري و نتاج در تما

اگرچه تفاوت تعداد آللهاي فراوان . است آماري معني دار
دو نسل در ميان جمعيتهاي ) درصد 5با فراواني بيش از (

ولي تعداد آنها در درختان  ستيمورد مطالعه چندان مهم ن
در مورد ). 3شكل ( باشد يممادري اندكي بيشتر از نتاج 

با فراواني كمتر ) locally common(آللهاي محلي عمومي 
مي ) 5و  4شكلهاي ( درصد 50و  درصد 25يا مساوي 
هار داشت كه در هر دو مورد تعداد آللهاي محلي ظيايست ا

عمومي نتاج بيش از درختان مادري است ولي اين تفاوت 
 25در آللهاي محلي عمومي با فراواني كمتر يا مساوي 

مطالعه تعداد آللهاي . استبسيار قابل ملاحظه  درصد
مختص به محل در هر دو درختان مادري و نتاج نشان داد 

توده مطالعه شده فقط در دو توده تفاوت قابل  10كه از 
 -بطوريكه در توده سنگده. ملاحظه اي مشاهده مي شود

تعداد آللهاي مختص به محل نتاج بسيار بيشتر از  1400
آللهاي  600- ادري است در حالي كه در خيروددرختان م

  ).6شكل (فوق در درختان مادري بيشتر مشاهده مي شوند 
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با فراواني مساوي يا بيشتر (تعداد آللهاي فراوان در لوكوس   -3شكل 

  توده هاي مورد مطالعه درختان مادري و نتاج) درصد 5از 
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اواني مساوي يا تعداد آللهاي عمومي محلي در لوكوس با فر  -4شكل 

  ، درختان مادري و نتاج، توده هاي مورد مطالعه  درصد 50كمتر از 
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تعداد آللهاي عمومي محلي در لوكوس با فراواني مساوي يا   -5شكل 

، لوكوس درختان مادري و نتاج، توده هاي مورد  درصد 25كمتر از 
  مطالعه 
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و نتاج در توده تعداد آللهاي مختص به محل درختان مادري   -6شكل 

  هاي مورد مطالعه

تعداد مؤثر آللها كه مقياسي براي محاسبه تنوع ژنتيكي 
در درختان مادري  72/3تا  89/1است در ميان جمعيتها از 

شكل  ( استدر نمونه هاي نتاج متغير  98/2تا  01/2و از 
در درختان  66/0تا  47/0(هتروزيگوزيتي مشاهده شده ). 7

و هتروزيگوزيتي مورد ) در نتاج 58/0تا  46/0مادري و 
 59/0تا  46/0در درختان مادري و  62/0تا  46/0(انتظار 

نيز نشان داد كه عموماً ميزان هر دو ) در نتاج
هتروزيگوزيتي در نمونه هاي درختان مادري بيشتر از نتاج 

بعلاوه در بيشتر جمعيتهاي مورد مطالعه ). 8شكل (است 
شده درختان مادري بيش از  ميزان هتروزيگوزيتي مشاهده

هتروزيگوزيتي مورد انتظار است كه اين موضوع نشان 
اين . استدهنده وجود كمبود هموزيگوتها در توده ها 

ويژگي را اگر در نتاج بررسي نماييم متوجه تغيير اين 
وضعيت در نتاج مي شويم بطوريكه در بسياري از جمعيتها 

انديكس ثبوت . تعداد هموزيگوتها افزايش يافته است
)Fis ( انحراف از توزيع تصادفي ژنوتيپي را اندازه گيري مي

كند و ارتباط بين آللهاي مشابه را درون افراد و جمعيتها 
ديگر مقياسي براي مطالعه ميزان بعبارت  .نشان مي دهد

مقادير انديكس . است) inbreeding(لقاح درون گروهي 
 10اد كه از لوكوس در سطح جمعيتها نشان د 4ثبوت در 

درختان مادري هفت  Fisجمعيت مورد مطالعه، ميانگين  
كه نشان دهنده كمبود هموزيگوتها  باشد يمجمعيت منفي 

  ).9شكل ( استدر جمعيتهاي فوق 
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تعداد موثر آلل در لوكوس، درختان مادري و نتاج، توده هاي   -7شكل 

  مورد مطالعه
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هتروزيگوزيتي مورد انتظار در درختان مѧѧادري هتروزيگوزيتي مورد انتظار در نتاج    

هتروزيگوزيتي مشاهده شده در درختان مѧѧادري  هتروزيگوزيتي مشاهده شده در نتاج    
هتروزيگوزيتي مورد انتظار و مشاهده شده ، درختان مادري   -8شكل 

  و نتاج ، توده هاي مورد مطالعه
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نتاج 

  
هاي  ميزان انديكس ثبوت ، درختان مادري و نتاج ، توده  -9شكل 

  مورد مطالعه

اغلب براي مطالعه پلي مورفيسم ژني در  Fفرمول آماري 
 هاآن برآورد كه باد ريگمي قرار استفاده مورد جمعيتها 

مقياس مناسب براي شناخت اثرات انتخاب و سيستم توليد 
مقادير فرمول آماري  3جدول شماره . دشومي  حاصلمثلي 

F  لوكوس نمونه هاي درختان مادري و نتاج  4را در
همانگونه كه مشاهده مي شود هيچ . مقايسه مي نمايد
نشان مي دهد كه چطور تك  Fst. دوش يمبرآوردي صفر ن

 FS3-03. ا در تمايز ژنتيكي دخالت مي كنندتك لوكوسه
لوكوسي با كمترين درجه   ردرا دا Fstكه كمترين ميزان 
مقياس تمايز ژنتيكي بعنوان  Fstبرآورد . پلي مورفيسم است

در بيشتر لوكوسهاي مورد مطالعه نشان داد كه نمونه هاي 
  .دارنددرختان مادري  نسبت بهنتاج تمايز ژنتيكي بيشتري 

تمايز، فاصله ژنتيكي بين جمعيتها بر  يشريح الگوبراي ت
در ) Nei(فاصله ژنتيكي  unbiasedاساس برآورد 

ميانگين . هاي درختان مادري و نتاج مطالعه شد نمونه
 4در  ژنتيكي محاسبه شده از فاصله(فاصله ژنتيكي كل 

و ) 11/0(در هر دو نمونه هاي درختان مادري ) لوكوس
از فاصله ژنتيكي بين . استين بسيار پاي) 10/0(نتاج 

. استفاده شد UPGMAجمعيتها براي آناليز خوشه بندي 
تشكيل شده نشان دهنده انطباق بالاي تمايز  هايدندروگرام

كه نشان دهنده وجود  بودژنتيكي با فاصله جغرافيايي 
 اطلاعات جغرافيايي مهمي در داده هاي ژنتيكي ما است

شكل (درختان مادري  مقايسه دو دندروگرام). 10شكل (
 نشان مي دهد كه در هر دو مورد) شكل پايين(و نتاج ) بالا

در خوشه اول هر دو درختان . دو خوشه اصلي وجود دارد
كوچكتر قرار مادري و نتاج، توده هاي اسالم دريك خوشه 

يك خوشه را ايجاد  1200-گرفته و خوشه اسالم با خيرود
 كه تشكيل مي دهندتوده ديگر خوشه دوم را  7. مي كنند

در نتاج، توده ها تمايز بيشتر نسبت به درختان مادري نشان 
اين نحوه خوشه بندي با نتايج مطالعه تمايز . دهند يم

درختان  نتاج نسبت بهده تمايز بيشتر هننشان د ،ژنتيكي
جدول (تجزيه واريانس ملكولي  .نيز انطباق دارد، مادري

مايز ژنتيكي را در ميان سطح نسبتاً بالايي از ت) 11شماره 
 7 – 6(ميان مناطق مختلف ) درصد 12حدود (جمعيتها 

  .در هر دو درختان مادري و نتاج نشان مي دهد) درصد

  
 G-600

 S-1400

 K-600

 N-900

 N-1400

 G-1400

 S-900

 K-1200

 A-1200

 A-600

0.000.020.040.060.08     

 S-1400

 S-900

 G-600

 N-1400

 N-900

 K-600

 G-1400

 K-1200

 A-1200

 A-600

0.000.020.040.06  
  

  
  

 UPGMAروش  زبدست آمده )شكل پايين(و نتاج ) شكل بالا(توده مورد مطالعه در درختان مادري  10دندروگرام فاصله ژنتيكي ميان  -10شكل 
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نتاج درختان مادري
 

  در درختان مادري و نتاج) AMOVA(آزمون واريانس ملكولي  –11شكل 

  

 4مقايسه تمايز ژنتيكي بين درختان مادري و نتاج در  -3جدول 
  لوكوس ميكروساتلايتي مورد مطالعه

 Fst  لوكوس

  نتاج  درختان مادري  ميكروساتلايتي

FS1-03 147/0  121/0  
FS1-03  037/0  054/0  

FS1-11 021/0  039/0  

FS3-04 015/0  017/0  

 058/0 ±02/0  055/0 ± 03/0  ميانگين

  

  بحث
، Ho((، هتروزيگوزيتي مشاهده شده )Ne(تعداد مؤثر آلل 

) He(وينبرگ - انتظار از معادله هاردي هتروزيگوزيتي مورد
، 8/2در درختان مادري به ترتيب ) Fst(و تمايز ژنتيكي 

 درصد 8/5و  54، 55، 6/2و در نتاج  درصد 5/5و  57، 58
در نتاج  900-به استثناء توده سنگده) Na(تكثر آللي . بود

مقادير فوق نشان مي دهد . بيشتر از درختان مادري است
-Muller. كه جريان ژن از توده هاي مجاور موثر است

Stark  ،(12)  ، نيز وجود گرده خارجي را در يك توده
ير تمايز ژنتيكي بعلاوه مقاد. ديانم يمراش ايزوله گزارش 

)Fit  وFst ( به ميزان جزئي) اگرچه از نظر آماري مهم
اگرچه . در نسل نتاج بيش از درختان مادري است) نيست

در درختان مادري بيشتر است ) Heو  Ne(تنوع ژنتيكي 
ولي تفاوت مشاهده شده تعداد مؤثر آلل در اين دو نسل 

از آنجايي . تبارزتر از ميزان هتروزيگوزيتي مورد انتظار اس
مستقيماً تحت تأثير تغييرات  ،يمقدار كمتربكه هر دو 

دموگرافي قرار مي گيرند، بنابراين تعداد موثر آلل نسبت به 
و  Hamrick). 6(كاهش اندازه جمعيت حساستر است 

Godt (1990 ،)6(  اظهار داشتند كه سطوح تنوع ژنتيكي
 .درون جمعيتي متأثر از برخي ويژگيهاي گونه است

نحوه انتشار بذر، سيستم توليد مثلي با استفاده از بطوريكه 
و گستره جغرافيايي مي توان ميزان تنوع ژنتيكي را پيش 

  . بيني نمود

) 8/5و  5/5(و تمايز ژنتيكي ) 1/10و  6/10(فاصله ژنتيكي 
در نمونه هاي مطالعه شده درختان مادري و نسل نتاج 

،  Wangو  )4(ن و همكارا Geregorius. استنسبتاً كم 
نيز تمايز ژنتيكي پاييني را در نمونه هاي نتاج راش  )(24

سال مختلف را توسط ماركرهاي ژني  2اروپايي 
آنها اظهار داشتند كه اگرچه . نده اايزوآنزيمي گزارش نمود

در نسلهاي متفاوت درختان گلده متفاوت بوده و انتشار 
دو سال  بذر غير تصادفي است ولي از آنجايي كه در هر

مورد بررسي بخشهاي توليد مثل كننده توده شباهت 
طبق . باشد يمند، تمايز درون جمعيتي ناچيز رژنتيكي دا
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) Temporal(گوناگوني زماني  )(Neal  ،8و  Levyگزارش 
ممكن است ناشي از  Phacelia dubiaدر ساختار ژنتيكي 

و يا ناشي از تفاوت  ،تغييرات اندازه جمعيت در طي زمان 
عموماً عمده گوناگوني . توليد بذر در ميان گياهان باشد

فاصله . زماني مشاهده شده در فراواني آللهاي نادر است
ژنتيكي برآورد شده بين درختان مادري و نمونه هاي نتاج 

كه با استفاده از ماركرهاي آنزيمي  باشد يمبيشتر از نتايجي 
-Mullerو ) درصد 5/6تا  5/2از  ،Wang  ،(24)توسط 

Stark ، (12)،  بدست آمده است) درصد 4/5تا  5/4از .
و  Gregorius، )10(و همكاران  Linhartبررسيهاي 

نشان ) 7(و همكاران  Hossaert-Mckeyو  )4(همكاران 
داد كه تمايز ژنتيكي در طول زمان كمتر از تمايز ژنتيكي 

تفاوت در ساختار ژنتيكي زماني . است) spatial(فضايي 
ي مي گردد كه هائدرختي مولد باعث توليد بذر جمعيتهاي

بيشترين عواملي كه ). 5(از نظر ژنتيكي با هم تفاوت دارد 
باعث بروز اختلاف ژنتيكي بين درختان مادري و نمونه 
هاي نتاج مي شود درجات مختلف خودلقاحي و افراد 

همگوني ساختار ژنتيكي و تنوع ). 25(بارور متفاوت است 
ممكن  Neolitsea sericaكلاس سني  5ژنتيكي در ميان 

است ناشي از وقوع وقايع توليد مثلي مشابه در سالهاي 
  ).2(مختلف باشد 

لوكوسها مثبت باشد،  ردر بيشت Fچنانچه ارزش 
ترين علت اين وضعيت خودلقاحي درون گروهي  محتمل

در حالي كه ناهمگوني انديكسهاي . بين درختان است
هاي مورد مطالعه نشان  در نمونه) Fixation(ثبوت 

لقاحي درون گروهي تأثير قابل  دهد كه خود مي
اي روي ساختارهاي ژنوتيپي توده هاي راش مورد  ملاحظه
 FS1-11در لوكوس  Fبويژه اينكه ارزش . ردندا يبررس

اين . دار بود يمعن يدر جهت منف ياز نظر آمار شدتب
و ) 18(نتايج با گزارشات قبلي در مورد راشهاي ايران 

كه توسط ) 25و  24 ،21 ،12، 9،11(راشهاي اروپا 
مختصري . ستنطبق اممطالعات آنزيمي صورت گرفته بود 

در برخي لوكوسها مي تواند ناشي از  Fمثبت بودن ارزش 
ارزش . خودلقاحي، توليد مثل انتخابي و يا اثر انتخاب باشد

F  جزئي مثبت تر از  بصورتدر نتاج بيشتر جمعيتها
چنين گوناگوني انديكس ثبوت . باشد يمادري درختان م

در نسلهاي مختلف نشان دهنده وجود فرايندهاي انتخابي 
  ).17(در دسته هاي بذري و درحين بلوغ است 

بر اساس نتايج اين پژوهش تنوع ژنتيكي درختان مادري 
اين وضعيت مي . استنسبت به نمونه هاي نتاج بيشتر 

تعداد درخت مادري تواند ناشي از جمع آوري بذر از 
باشد كه با افزايش آن مي توان ) درخت 10فقط (معدود 

علي رغم تعداد محدود . اين وضعيت را بهبود بخشيد
حداقل (درخت، ولي نحوه مناسب انتخاب درختان مادري 

باعث شده كه لقاح درون گروهي ) متر دور از هم 30
رد از آنجاييكه ساختار ژنتيكي جمعيتهاي مو. مشاهده نشود

 يموينبرگ نشان ن- مطالعه انحراف مهمي از تعادل هاردي
بنابراين در مورد جمعيتهاي راش ايران نيز همان  دهند

و  Turokدرخت براي نمونه برداري كه توسط  200تعداد 
Hattemer  ،23) ( براي جمع آوري بذر  استپيشنهاد شده

بررسيهاي بيشتري مي بايست انجام شود . توصيه مي گردد
د و نيز شوجداگانه روشن  بصورتأثير عوامل مختلف تا ت

بيش از يك سال در جنگل كاري  يهااستفاده از بذر
  .مشخص گردد

يتو بين المللي منابع تين وسيله از انسدب: سپاسگزاري
كه با اعطا بورس پژوهشي  IPGRI((ژنتيك گياهي 

)Valilov-Frankle Fllowship 2003(  اجراي پژوهش
 . دند قدرداني مي گرددحاضر را ممكن نمو
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Genetic differentiation between generations of 
beech (Fagus orientalis Lipsky) populations in Caspian forests 
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Abstract 
Panmictic equilibria between generations do not occur in natural populations. Gene 
conservation programs in beech will preferably use seed material for the regeneration of 
resources. Therefore, knowledge of processes changing structures and amounts of 
genetic variation during generative stand reproduction becomes very important. In this 
study, at 10 beech population along the Hyrcanian forests, genetic composition of 
mother trees (at least 40 trees per population) and their progenies (7 seeds of each of the 
10 mother trees) were determined by means of microsatellite markers. The allelic 
structure of mother trees and seeds indicated that all loci showed high polymorphism in 
all populations. Allelic multiplicity in the seed generation is generally higher than in 
mother trees, which indicate effective gene flow from neighbor stands. Number of 
frequent alleles (> 5%) dose not vary significantly, however, number of locally common 
alleles (≤ 25%) in seed generation was higher than mother trees. What is important that 
any regular deviations from the Hardy-Weinberg structures were not observed. In 
comparison with mother trees, we have detected a slightly reduction in genetic 
diversity, probably due to an inappropriate seed collection strategy limited to a few 
trees. These data suggesting an increasing the number of mother trees would be a 
guarantee for conservation of genetic diversity of beech. 

Key words: Fagus orienalis, Hyrcanian forests, genetic differentiation, microsatellite, 
beech seed 
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