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 چكيده

يكي از پر انتشارترين گياهان رده مخروطيان در  ) Cupressaceaeاز خانواده ( يا ارس (.Juniperus sp)جنس سروكوهي 
 براي RAPDنشانگرهاي مولكولي  در اين مطالعه از. باشد جهان بوده كه بومي نواحي معتدل اوراسيا و آمريكاي شمالي مي

 نمونه 4 يا 3گاه حاوي  رويشگاه كه هر رويش6آوري شده از  جمع(كوهي پارك ملي تندوره   نمونه سرو21بررسي تنوع ژنتيكي 
 .چند شكل بودند%) 57( عدد از آنها 33دهي ايجاد شد كه   باند قابل امتياز58 آغازگر تصادفي، 7با استفاده از  .استفاده شد) بود

هاي درون   محاسبه شده براي نمونه(Hs)ميانگين هتروزيگوسيتي .  متغير بود788/0 تا 129/0ها بين  فاصله ژنتيكي جفت نمونه
 و ميزان جريان ژني 346/0 برابر با Fstشاخص .  بود326/0 ها  در بين تمامي نمونه(HT) و تنوع ژنتيكي كل 213/0ها  ويشگاهر

كوهي  سرو، دو گروه اصلي را در بين شش رويشگاه UPGMAدندروگرام ترسيم شده با استفاده از روش .  بود944/0برابر با 
با توجه .  نيز آن را تأييد كردPCoAنمودار دو بعدي حاصل از سازگاري خوبي داشته و  نقشه جغرافيايي پارك مشخص كرد كه با

 نيز AMOVAها بود و آناليز  به اينكه در مطالعه حاضر تنوع ژنتيكي درون هر رويشگاه خيلي بيشتر از تنوع ژنتيكي بين رويشگاه
ها به ميزان نسبتاً خوبي بود، بنابراين، تبادلات  ن ژني بين رويشگاهدار بودن اين تفاوت را تأييد كرد، و نيز به دليل اينكه جريا معني

... اي به منطقه ديگر با كمك باد، پرندگان، حشرات و  توان به سهولت انتقال دانه گرده از منطقه ها را مي ژني بين اين رويشگاه
 .نسبت داد

 
 . ندروگرام، تنوع ژنتيكي، دRAPDكوهي، نشانگر مولكولي  سرو: هاي كليدي واژه

 
 مقدمه

 يا ارس از خانواده (.Juniperu sp)جنس سروكوهي 
Cupressaceae يكي از پر انتشارترين گياهان رده 

مخروطيان در جهان بوده كه بومي نواحي معتدل اوراسيا و 
سروكوهي داراي ). Earle, 2006(باشد آمريكاي شمالي مي

هاي مختلف آن خواص و  ي بوده و گونهاي بالاي تنوع گونه

كاربردهاي متعددي دارند؛ به ويژه چوب اين درخت 
بعلت استحكام و دوام قابل توجه، در صنايع مختلف 

مهمترين ويژگي اين گياه به لحاظ مصارف . كاربرد دارد
صنعتي و دارويي، توليد اسيدهاي چرب و آمينواسيدهاي 

يي آن موجود هاي هوا ضروريست كه در اكثر اندام
 ). 1384بهشتي، (باشند  مي
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116 ...كوهي هاي سرو بررسي تنوع ژنتيكي نمونه

. باشد ها يك بحث جدي مي امروزه بحث انقراض گونه
هاي كمياب و در خطر انقراض معمولا سطوح پاييني  گونه

تواند يكي از  دهند و كم بودن تنوع مي از تنوع را نشان مي
تنوع ژنتيكي بالا باعث افزايش . دلايل انقراض آنها باشد

زايش موفقيت آميزشي و در كل بقاء قابليت زيست، اف
بنابراين يكي از مهمترين ابزارها براي . شود گونه مي

هاي در خطر انقراض افزايش  جلوگيري از انقراض گونه
اين تنوع در ). Fu et al., 2001(باشد  تنوع ژنتيكي آنها مي

هاي گياهي ممكن است از طريق سازوكارهاي  جمعيت
 جنسي، مهاجرت و جريان متفاوتي نظير جهش، نوتركيبي

هنري، (ژن، رانده شدن ژنتيكي و گزينش ايجاد شود 
1380.( 

دو گونه  سرو كوهي در ايران بيشتر ازهاي  جنگل
Juniperus polycarpusو  Juniperus excelsa  تشكيل

ها در گذشته بصورت انبوه و نيمه انبوه   اين جنگل.اند شده
رويه و ناهنجار،  يبوده ولي عدم مراقبت و بهره برداري ب

. آن را به صورت كم پشت و پراكنده در آورده است
هاي  كوه(انتشار جغرافيايي اين گياه در كشورمان از البرز 

هاي  زون فوقاني جنگل(، شمال )بين چالوس و تهران
رشته كوه بينالود، كوههاي (شرقي  ، آذربايجان)ساحلي

 مشهد هزارمسجد تا ارتفاعات مرزي با تركمنستان؛ بين
، جنوب و )كلال بختياري(، نواحي مركزي )وهرات
باشد  مي) كرمان بين كوه هزار و جوارون(شرقي  جنوب

 ). 1384بهشتي، (
در حال حاضر براي تعيين تنوع گروهي و نيز 

در واقع . شود  از نشانگرهاي ژنتيكي استفاده ميبندي دسته
هاي هر   كروموزومDNAاز تفاوت موجود بين رديف 

توان  شود، مي ره كه از افراد به نتاج آنها منتقل ميسازوا
ياضي،  قره(عنوان نشانه يا نشانگر ژنتيكي استفاده كرد  به

1375.( 
هاي اخير تحقيقات زيادي براي بررسي تنوع  در سال

هاي سروكوهي با استفاده از  ژنتيكي جمعيت
 44، 1993در سال .  انجام شده است RAPDنشانگرهاي

 مقايسه شد و RAPDكوهي با استفاده از  از سرو تاكسا
توسط  Juniperusمشخص گرديد كه سه گروه در جنس 

 ,Adams & Demeke(شود  اين نشانگر تشخيص داده مي

 روابط ژنتيكي RAPD با استفاده از 1998در سال ). 1993
بررسي شد  Juniperus commonisبين چند زيرگونه از 

)Vines, 1998 .( جمعيت 12تفاده از  با اس2003در سال 
انجام DNA سروكوهي از قطب شمال، انگشت نگاري 

هاي نيمكره غربي در يك دسته و  گرديد و همه جمعيت
بندي  هاي نيمكره شرقي نيز در دسته ديگري گروه جمعيت
 ).Adams et al., 2003(شدند 

 يكي از انواع نشانگرهاي مبتني بر RAPDنشانگر 
PCRز به مقدار كم  است كه بدليل سادگي، نياDNA ،

عدم بكارگيري مواد راديواكتيو، سرعت كار، هزينه كم، 
عدم نياز به تجهيزات آزمايشگاهي پيچيده، عدم نياز به 

هاي محدودگر، تهيه و نشاندار كردن   با آنزيمDNAهضم 
كاوشگر و يا اطلاعات اوليه در مورد توالي ژنوم مورد 

مجموعه . ته استمطالعه، مورد توجه پژوهشگران قرار گرف
هاي مثبت موجب شده كه با وجود ابداع انواع  اين ويژگي

 و عليرغم DNAنشانگرهاي مولكولي ديگر در سطح 
، اين نشانگر همچنان RAPDپذيري  پايين بودن تكرار
هاي ناشناخته حفظ  ويژه در مطالعه ژنوم اهميت خود را به

تعيين از آنجايي كه اين تكنيك براي ). 1382چاولا، (كند 
تنوع ژنتيكي در گياهان كارايي خوبي دارد، فرض بر اين 

بندي  است كه بتوان از آن در بررسي تنوع و گروه
 .هاي مختلف سرو كوهي استفاده كرد جمعيت
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117 1، شمارة 18اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران جلد  دو فصلنامة تحقيقات ژنتيك و

 مواد و روشها
اساس  بركوهي كه  هاي سرو در اين مطالعه، نمونه

بندي گياهي و مطالعات انجام شده در منطقه،  اصول رده
 شناخته شده بودند Juniperus polycarpus گونه عنوان به
)Adams, 2001( ، رويشگاه مختلف پارك ملي 6از 

تندوره واقع در شمال استان خراسان رضوي بين 

 شمالي و 37˚ 35΄ تا 37˚ 18΄هاي جغرافيايي  عرض
 شرقي كه در 58˚ 57΄ تا 58˚ 33΄هاي جغرافيايي  طول

آوري  ستند جمعطبقات ارتفاعي مختلفي از سطح دريا ه
: ها عبارت بودند از اين رويشگاه). 1شكل (شدند 
باني درونگر، چهل مير،كوه قره لوكه،  هاي محيط پاسگاه

 ).1جدول (كوه شكرآب، دره خرخر و پاسگاه تيوان 
 
 

 
 

 .ها مشخص شده است آوري نمونه  نقشه جغرافيايي پارك ملي تندوره كه در آن محل جمع-1شكل 
 

هاي گياهي با استفاده       ژنومي از برگ   DNAاستخراج  
 Michiels( مخصوص گياهان دارويي CTABاز روش 

et al., 2003 (  كميـت و كيفيــت  . انجـام گرديـدDNA 
بدست آمده با اسـتفاده از الكتروفـورز ژل آگـارز و نيـز           

اساس روش     بر RAPDاسپكتروفتومتري تعيين و تكنيك     
آغازگرهـاي  ). Adams et al., 2006(آدامز انجام گرديد 

 Generay Biothchاز شـركت  ) 2جـدول  ( واحـدي  10
 در حجـم    PCRاجزاي مخلوط واكنش    . خريداري شدند 

ــاوي 25 ــر حـ ــانوگرم 25 ميكروليتـ ــومي، DNA نـ  ژنـ
µM36/0 آغـــازگر، بـــافر PCR X1 ،mM2/0 dNTPs ،
mM2 MgCl2 و U1 ــزيم  Taq DNA Polymerase آن

ــه    ــل چرخ ــت عم ــد و تح ــاده گردي ــر آم ــي زي  حرارت
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118 ...كوهي هاي سرو بررسي تنوع ژنتيكي نمونه

 هاي سروكوهي آوري نمونه  مناطق جمع-1جدول 

 نام رويشگاه
تعداد نمونه 

 آوري شده جمع
 علامت اختصاري

 D1, D2, D3 3 درونگر
 Ch1, Ch2, Ch3 3 چهل مير

 Gh1, Gh2, Gh3, Gh4 4 كوه قره لوكه
 Sh1, Sh2, Sh3, Sh4 4 كوه شكرآب
 Kh1, Kh3, Kh4 3 دره خرخر
 B1, B2, B3, B4 4 پاسگاه تيوان

 
 :قرار گرفت

عنوان دماي   دقيقه به3 درجه سانتيگراد به مدت 94
 درجه 40 دقيقه،1 درجه سانتيگراد به مدت 91ذوب اوليه، 

 1 درجه سانتيگراد به مدت 72 ثانيه، 30سانتيگراد به مدت 
 بار تكرار شد و بعد يك 40دقيقه، اين چرخه حرارتي 

 دقيقه 5جه سانتيگراد به مدت  در72مرحله ديگر در دماي 
 .  عنوان بسط نهايي انجام گرديد به

 
 RAPD آغازگرهاي استفاده شده براي واكنش -2جدول 

  سروكوهيDNAهاي  در نمونه
 توالي آغازگر نام آغازگر

153 5'- GAG TCA CGA G -3' 
249 5'- GCA TCT ACC G -3' 
338 5'- CTG TGG CGG T -3' 
340 5'- TAG GCG AAC G -3' 
347 5'- TTG CTT GGC G -3' 
375 5'- CCG GAC ACG A -3' 
431 5'- CTG CGG GTC A -3' 

 
 روي ژل PCRبراي مشاهده الگوي باندي، محصولات 

براي تجزيه و تحليل . جداسازي گرديد% 2/1آگارز 
) 0(و ) 1(دهي باندها به صورت  ، امتيازDNAاطلاعات 

.  حضور و عدم حضور باند انجام شدترتيب براي به
هاي از دست رفته نيز بصورت نقطه  باندهاي مبهم و داده

افزار  ها پس از ورود به نرم داده. مشخص گرديدند(.) 
Excel افزار  تحليل به نرم جهت تجزيه وPopgene32 

)Yeh et al., 1999 (ماتريس فاصله ژنتيكي . منتقل شدند
ها  بين تمام لاين) Nei, 1987(با استفاده از فرمول ني 

  UPGMAاي با روش  محاسبه گرديد و تجزيه خوشه
 كه تابعي از چگونگي پراكنش Fstشاخص . انجام شد

ها است، و همچنين  تنوع ژنتيكي در داخل و ميان جمعيت
Nm كه نشان دهنده ميزان جريان ژنتيكي است نيز محاسبه 

ارد شده در هاي صفر و يك و با استفاده از داده. گرديد
Excel تجزية براساس محورهاي مختصات ،(PCoA) 

)Principal Co-ordinate Analysis ( و آناليز واريانس
 AMOVA) Analysis of Molecularمولكولي 

Variance (افزار   نرمتوسطGenAlEx 6.1) Peakall & 

Smouse, 2007 (انجام گرديد . 
 

  نتايج
تندوره با  نمونه سروكوهي پارك ملي 21تجزية 
، مجموعاً RAPDبه روش  تصادفي  آغازگر7استفاده از 

دهي ايجاد كرد كه اندازه آنها در   باند قابل امتياز58
 33در اين بين ). 2شكل ( بود 1000 تا bp 100محدوده 
ميانگين تعداد باندهاي %). 57(شكلي نشان دادند  باند، چند

 تعداد  و ميانگين28/8تكثير شده به ازاي هر آغازگر 
 . بود71/4شكل به ازاي هر آغازگر  باندهاي چند

شكلي  توانايي آغازگرهاي مختلف در آشكارسازي چند
در اين ميان، . هاي سروكوهي متغير بود در بين نمونه

)  باند8(شكل   داراي بيشترين تعداد باند چند431آغازگر 
  داراي كمترين تعداد باند چند 338 و 340 هايو آغازگر

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.nitropdf.com/
www.sid.ir


119 1، شمارة 18اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران جلد  دو فصلنامة تحقيقات ژنتيك و

 .ندبود)  عدد2(شكل 
 788/0 تا 129/0ها بين  فاصله ژنتيكي جفت نمونه

متغير بود و ميانگين فواصل ژنتيكي بين تمام جفت 
 B2 و B1هاي  جفت نمونه.  محاسبه گرديد37/0ها  نمونه

و ) 129/0(در كمترين فاصله ژنتيكي نسبت به هم 
 در دورترين Sh4 و B3 و همچنين B2 و D1 هاي نمونه

 . قرار داشتند) 788/0(به هم فاصله نسبت 
 UPGMAدندروگرام ترسيم شده با استفاده از روش 

 21، سه گروه اصلي را در بين %85در فاصله ژنتيكي 
نام محل  3در شكل (كوهي مشخص كرد  نمونه سرو

ها و همچنين علامت اختصاري آنها ذكر  آوري نمونه جمع
ن  نيز آPCoAكه نمودار دو بعدي حاصل از ) شده است

 هاي گروه اول شامل نمونه). 1نمودار (را تأييد كرد 

Kh4 و  B3هاي  و گروه دوم شامل نمونهKh1  ،Gh1 ،
Ch3 ،B4،Sh ،Gh4 ،Sh4 ،Ch2 ،D1 ،Gh3 ،Gh2 ،Sh3 ،
Ch1 ،D2 ،D3 ،Sh2 هاي  گروه سوم شامل نمونه وB1، 

B2 و  Kh3 همچنين دندروگرام ترسيم شده در بين . بود
 مختلف پارك، دو گروه اصلي را در هاي مناطق رويشگاه

كه دره خرخر ) 4 شكل(بين شش رويشگاه مشخص كرد 
و پاسگاه تيوان در يك گروه و پاسگاه چهل مير و 

هاي قره لوكه و شكرآب و پاسگاه درونگر در گروه  كوه
 نقشه جغرافيايي پارك سازگاري ديگر قرار گرفتند كه با

 نيمه شرقي و غربي چرا كه اگر پارك را به دو. خوبي دارد

 نيمه غربي و پاسگاه تيوان درتقسيم كنيم، دره خرخر و 
 در نيمه هاي قره لوكه و شكرآب چهل مير و كوهپاسگاه 

شرقي پارك قرار دارند، البته پاسگاه درونگر هم در نيمه 
غربي پارك قرار دارد كه در بيشترين فاصله ژنتيكي نسبت 

 .ه استبه سه رويشگاه گروه دوم قرار گرفت
 محاسبه شده براي (Hs)ميانگين هتروزيگوسيتي 

كه  در حالي.  بود213/0 هاي درون هر رويشگاه  نمونه
.  بود326/0 ها  در بين تمامي نمونه(HT)تنوع ژنتيكي كل 

ترتيب داراي  مير به در اين ميان، منطقه درونگر و چهل
و دره خرخر ) 170/0 و 152/0(كمترين تنوع دروني 

تنوع ژنتيكي . بودند) 244/0(ترين تنوع دروني داراي بيش
برابر   (DST = HT – HS)هاي مختلف پارك، بين رويشگاه

دهد تنوع ژنتيكي مشاهده شده   بود كه نشان مي113/0با 
درون هر رويشگاه بيشتر از تنوع ژنتيكي مشاهده شده بين 

نتايج حاصل از آناليز واريانس مولكولي . هاست رويشگاه
AMOVAتأييد كرد كه در مجموع، سهم تنوع درون  نيز 
تنوع % 91(ها خيلي بيشتر از تنوع بين آنهاست  رويشگاه

) تنوع بين رويشگاهي% 9ها در مقابل درون رويشگاه
 كه براساس تفاوت در فراواني Fstميزان ). 3جدول (

ها  ها، سهمي از واريانس كل را كه در بين جمعيت آلل
 و ميزان 346/0د، برابر با كن توزيع شده است، معين مي

Nm) تعداد افراد وارد شونده به يك جمعيت در هر نسل (
 .  بود944/0برابر با 
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120 ...كوهي هاي سرو بررسي تنوع ژنتيكي نمونه

 
 

 كوهي نمونه سرو 21 مربوط به 153شماره  تهيه شده با آغازگر RAPD نيمرخ -2شكل 

 
46/6 : a      66/2 : b       1/4 : c      7/2 : d      31/2 : e      61/6 : f 

 

 RAPDكوهي با استفاده از نشانگرهاي   نمونه سرو21 براي UPGMA دندروگرام بدست آمده از روش -3شكل 
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121 1، شمارة 18اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران جلد  دو فصلنامة تحقيقات ژنتيك و

 
41/3 : a      14/0 : b       24/0 : c      63/3 : d     18/2 : e 

 RAPD رويشگاه سروكوهي با استفاده از نشانگرهاي 6 براي UPGMA دندروگرام بدست آمده از روش -4شكل 
 

 
 RAPDهاي  از دادهكوهي با استفاده   نمونه سرو21 بر روي PCoA نمودار دو بعدي حاصل از -1نمودار

 
 (AMOVA) خلاصه جدول حاصل از آناليز واريانس مولكولي -3جدول 

 % انحراف معيار ميانگين مربعات مجموع مربعات درجه آزادي منابع تغييرات

ها  بين جمعيت  5 012/35  002/7  522/0  ./.9 

ها درون جمعيت  15 750/77  183/5  183/5  ./.91 

762/112 20 كل   705/5  ./.100 
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122 ...كوهي هاي سرو بررسي تنوع ژنتيكي نمونه

 بحث
در اين مطالعه انتظار داشتيم كه ميان پراكنش 

كوهي با فواصل ژنتيكي آنها  هاي سرو جغرافيايي نمونه
ارتباطي منطقي برقرار شود، در حاليكه چنين ارتباطي 

آوري شده از هر زون  هاي جمع مشاهده نشد و نمونه
رتفاعي گروه بندي هاي ا هاي ساير زون ارتفاعي با نمونه

 .گرديد
اكثر مخروطيان سطح بالايي از تنوع ژنتيكي و سطح 

 ,.Wang et al(دهند  پاييني ازتمايز ژنتيكي را نشان مي

درصد چندشكلي به دست آمده در مطالعه حاضر ). 2004
 شكلي به دست آمده براي بيشتر از درصد چند%) 57(

J. phoenicea) 45 (% با استفاده از نشانگرISSR 
)Meloni et al., 2006 (درصد كه اين مقدار، كمتر از . بود

با %) J. communis) 5/83 چند شكلي به دست آمده براي
اما در . بود) AFLP) Van et al., 2000استفاده از نشانگر 

مقايسه با ميانگين اين كميت در بين گياهان خانواده 
Cupressaceae) 45/57 (% اندكي بيشتر بود)Wang 

 et al., 2004.( 
 مشاهده شده در (HT)همچنين تنوع ژنتيكي كل 

 براي به دست آمده HTبيشتر از ) 326/0(مطالعه حاضر 

 J. phoenicea) 148/0) (Hamrich et al.,1992 ( و
) 169/0(همچنين بيشتر از ميانگين تنوع ژنتيكي بازدانگان 

 ,.Hamrich et al(بود ) 177/0(هاي چند ساله  و گونه

1992.( 
 به دست آمده در مطالعه حاضر Nmو Fst با توجه به 

 Nm<1، از آنجايي كه مقدار )944/0 و 346/0ترتيب به(
هاي با جريان ژني  مربوط به گونه) Fst> 25/0برابر با (

توان گفت كه جريان ژني در بين  بالاست، مي
كوهي مورد مطالعه به ميزان نسبتاً خوبي  هاي سرو رويشگاه

دهنده اين است كه اين گياهان، به   دارد و اين نشانوجود
 به Fstالبته ميزان . پردازند صورتي با هم به تبادل ژن مي

 محاسبه Fstدست آمده در مطالعه حاضر، بيشتر از متوسط 
هاي موجود در خانواده  شده براي ساير جنس

Cupressaceae) 12/0 ( بود)Wang et al., 2004 ( كه
كوهي مورد مطالعه از سطح  هاي سرو نهدهد نمو نشان مي

تمايز ژنتيكي بيشتر و جريان ژني كمتري نسبت به گياهان 
 .  هم خانواده خود برخوردارند

كند تا با  تنوع ژنتيكي به موجودات زنده كمك مي
در واقع، در يك . تغييرات محيطي موجود مقابله كنند

ر جامعه اكولوژيكي، تنوع ژنتيكي عاملي براي رقابت د
اي براي سازگاري به عدم پايداري  ميان افراد و پايه
هتروزيگوسيتي كم، توليد مثل و بقاي . محيطي آينده است

بالا بودن نسبي جريان . دهد موجودات زنده را كاهش مي
آوري شده بدين  كوهي جمع هاي سرو ژني در بين رويشگاه

ها داراي پراكندگي ژني نسبتاً  معناست كه اين رويشگاه
 .باشند ي ميخوب

هاي  پايه و داراي گل از آنجايي كه گياه ارس، دو
باشد، ميزان نسبتاً خوب تبادلات ژني بين  جنس مي تك

توان به سهولت انتقال  هاي مختلف ارس را مي رويشگاه
اي به منطقه ديگر با كمك باد، پرندگان  دانه گرده از منطقه

 . نسبت داد... و 
 

 سپاسگزاري
ؤلان محترم سازمان حفاظت از بدين وسيله از مس

محيط زيست استان خراسان رضوي به دليل در اختيار 
هاي مالي از اين  هاي گياهي و حمايت قرار دادن نمونه

 .طرح كمال تشكر را دارم
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123 1، شمارة 18اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران جلد  دو فصلنامة تحقيقات ژنتيك و

 منابع مورد استفاده
مروري بر (صبور و ساكت و سنگين . 1384، .بهشتي، د -

رس يا گياهشناسي و نقش زيست محيطي منحصر به فرد ا
   www.hamtanab.com) كوهي سرو

: ترجمه. ( اصول بيوتكنولوژي گياهي1382، .اس.اچ. چاولا -
انتشارات دانشگاه فردوسي مشهد، .). و ذوالعلي، ج. فارسي، م

 . صفحه495

. در اصلاح نباتات DNAكاربرد نشانگرهاي . 1375، .ياضي، ب  قره -
دانشگاه صنعتي . هارمين كنگره زراعت و اصلاح نباتات ايرانچ

 . اصفهان

.  كاربردهاي عملي بيولوژي مولكولي گياهي1380، .جي.هنري، آر -
انتشارات .). و ملبوبي، م. ، ايزدي دربندي، ع.ا.باقري، ع: ترجمه(
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Abstract 
Genus of Juniperus is one of the widely distributed plants from coniferales in the world 

which is native to moderate regions of central and south Asia. In this study, RAPD markers 
were used to evaluate the genetic variation among 21 samples of Juniperus (collected fram 6 
habitat of Tandure National Park of Iran). The 7 RAPD primers produced 58 scorable bands of 
which 33 (57%) were polymorphic. The pair-wise genetic distance was from 0.129 to 0.788. 
The average Heterozygosity within accessions (Hs) was 0.213 and the total heterozygosity was 
0.326. The Fst Index was 0.346 and the gene flow (Nm) was 0.944. The dendrogram 
constructed using UPGMA method, distinguished 2 main groups among 6 accessions of 
Juniperus that had good compatibility with geographical map of park and was also confirmed by 
PCoA. Based on the high level of genetic diversity within the accessions in comparison with the 
genetic diversity among the accessions, the confirmation of AMONA analysis, and the 
relatively good level of gene flow among the accessions, we can conclude that there is a good 
amount of gene exchange among Juniperus accessions, due to ease of pollen transfer from zone 
to another zone using wind, birds, insects and … .      

 
Key words: Juniperus, RAPD molecular marker, genetic variation, dendrogram. 
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