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 بلوط ایرانی  ۀدید آسیبدرختان سالم و جمعیت ژنتیکی  ساختارارزیابی 

 EST-SSRو  ISSRبا استفاده از نشانگرهای 

 

  3 و جواد رحیمیان 2، پیام فیاض*2، رقیه ذوالفقاری1زانکو کریمی
 

  دانشجوی کارشناسی ارشد جنگلداری دانشکدة کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه یاسوج، یاسوج 4

 دانشیار گروه جنگلداری دانشکدة کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه یاسوج، یاسوج 2
 کارشناس اداره کل منابع طبیعی استان کهگیلویه و بویراحمد، یاسوج 3

 (2/0/4111؛ تاریخ پذیرش: 49/2/4111)تاریخ دریافت: 

 چکیده
 های جنگل در اخیر های ههددر   سوزی آتشطغیان انواع آفات و امراض و نیز  ای مانند همراه عوامل ثانویه بهعامل اولیه منزلۀ  بهخشکسالی 

است.  شده -زاگرس های جنگلدهندة  تشکیلدرختی گونۀ  ترین اصلی -بلوط ایرانی گونۀ  ویژه بهبسیاری از درختان  موجب نابودی زاگرس

با استفاده از از جنگل خاییز ( .Quercus brantii Lindl) زاد دانه بلوط ایرانی ةدید آسیبدرخت سالم و  04ژنتیکی  تفاوت در این پژوهش،

نشان داد که درصد  ISSR. نتایج نشانگر مولکولی شد بررسیآغازگر پنج و چهار ترتیب با  به EST_SSRو  ISSRدو نشانگر مولکولی 

و مقادیر تنوع ژنتیکی برای جمعیت درختان  11/1و  درصد 33/70حدود  ترتیب بهچندشکلی و تنوع ژنتیکی کل درختان بلوط ایرانی 

ژنتیکی در بین دو  تفاوتدرصد  32/6واریانس مولکولی تنها تجزیۀ . همچنین براساس نتایج است دیده آسیبدرختان سالم بیشتر از 

 3/33با داشتن بیشترین درصد صحت ) 4IS، آغازگر شده بررسیداشت. از بین آغازگرهای  وجود دیده آسیبجمعیت درختان سالم و 

نشان داد که نیز  EST-SSRبرخوردار بود. نتایج نشانگر  دیده آسیببرای جداسازی درختان سالم و بیشتری (، از قدرت تفکیک درصد

 بین ژنتیکی تفاوت .داد نشان هتروزیگوتی نقص آغازگرها همۀ استفاده از با بلوط گونۀ و داشتندبیشتری  هتروزیگوتیدرختان سالم جمعیت 

دیگر آغازگرها نشان داد. با توجه به  را با ژنتیکی فاصلۀبیشترین  FIR031، اما آغازگر (144/1) بودکم نیز بسیار  دیده آسیبسالم و  جوامع
استفاده از  همچنین .داردبلوط ایرانی سالم در سازگاری به تنش خشکی در درختان  مؤثرینقش  ،گفت تنوع ژنتیکی توان مینتایج 

 .ستها کاریجنگلراهکاری برای افزایش موفقیت  ،بیشتردرختان مادری با ارزش ژنتیکی شناسایی  شانگرهای مناسب براین

 .هتروزیگوتیسازگاری، ساختار ژنتیکی، ، بلوط خشکیدگی ،جنگل زاگرس یدی:کل های واژه

 

 مقدمه

ه  ای  جنگ  ل وج  زرویش  ی زاگ  رس ک  ه   ۀناحی  

خ ا    و حفاظت از آباز نظر  ،استخشک کشور  نیمه

جوام ع   ب رای کردن شرایط زیس تی   عد ملی، مهیادر بُ

دارای فرعی  تو تولید محصولا ای منطقهعد انسانی در بُ

( .Quercus brantii Lindl) بلوط ایرانی. استاهمیت 

ای ن   ةدهن د  تش کیل  ه ای  گون ه جوام ع و   ترین مهماز 

از آن را در هکت ار   2201111 که است منطقۀ جنگلی

عام ل   منزلۀ به خشکسالیسالیان اخیر در  .گیرد بر می

 کن ار در ( Maroufzadeh & Attarod, 2021)اولی ه  
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ثانوی ه مانن د طغی ان ان واع آف ات و ام راض و        یعوامل

ش ده   بلوطخشکیدگی  ةپدیدبروز   ، موجبسوزی آتش

ب ه ش مار    زاگ رس  ه ای  جنگلاز مشکلات اساسی که 

از جمله بلوط ایرانی آسیب جدی به درختان  و رود می

 (.et al., 2015 Amir Ahmadi) وارد کرده است

از  یک ی به  ژنتیکیحفاظت از تنوع  ،اخیر های دههدر 

 طبیع ی  ه ای  نظ ا   ب و   م دیریت  های برنامه های اولویت

 ژنتیکیتنوع  پراکنشمقدار و  دقیق ارزیابیو شده   تبدیل

حفاظت و استفاده از با هدف های در معرض خطر  در گونه

ژنتیکی تنوع  زیرا ،استیافته  ای ویژه اهمیت ژنتیکیمنابع 

و پای  داری  ه  ا گون  ه س  ازگاریت  وان  اف  زایشس  بب 

و  (Zolfaghari et al., 2008) ش ود  م ی  ه ا  اکوسیس تم 

 ترن د  مناس ب تنوع برای حفاظ ت ژنتیک ی   پر یها توده

(Greet et al., 1998) . معم ول در درخت ان    ط ور  ب ه

ای و ژنتیک ی   گون ه  بلوط، تغییرات درون ویژه بهجنگلی 

عل  ت آمی  زش  ب  ه اغل  بش  ود ک  ه  دی  ده م  یزی  ادی 

و  ه   ا ت   ودهب   ین زی   اد ، جری   ان ژن دگرگش   نی

 اس ت ای ای ن ج نس    گون ه  هیبریداسیون طبیعی بین

(Bacilieri et al., 1996; Zolfaghari et al., 2008) .

گون ه  ه ر  جمعی ت در   ةان داز کاهش تعداد درختان و 

س  بب ک  اهش من  ابع ژنتیک  ی و زی  ان  ممک  ن اس  ت

بررسی تن وع  . شودای  گونه تنوع دروندر  ناپذیر شتگبر

در درخت ان  مولکولی  نشانگرهایژنتیکی با استفاده از 

 ژنتیک  یهای نش  انگر .معم  ول اس  ت یجنگل  ی روش  

 توزی  عمق  دار و  درب  ارة مفی  دیاطلاع  ات  توانن  د م  ی

 کنن د ها فراهم  جمعیت بیندرون و  ژنتیکیگوناگونی 

(, 1963Kimura & Crowet al., 2006;  Hao). 

تن وع   ب رای  مناس ب نشانگرهای مولک ولی   یکی از

ه ای   گون ه  ب ین  جمعیت ژنتیکو ساختار  ای گونه بین

و زیاد تنوع دلیل  بهکه  است  EST-SSRنشانگر ،چوبی

از هتروزیگ وت(،   ه ا  هموزیگ وت )تفکیک  بودن بارز هم

بل وط   ه ای  گون ه جمعی ت   یتنوع ژنتیک   برای بررسی

  ک   اربرد داش   ته اس   ت  بس   یاراروپ   ا و آمریک   ا  

(; et al., 2015 Owusu Lind & Gailing, 2013;

Antonecchia et al., 2015). نش  انگرEST-SSR  

ام ا   ،ده د  م ی درصد کمت ری از چندش کلی را نش ان    

انتقال از ژنتیک س اختاری  برای تا حد زیادی  تواند می

در ن واحی   ی را ز ،ش ود به ژنتی ک ک ارکردی اس تفاده    

و منبع ارزشمندی در مورد  گیرد میژن قرار دة کدکنن

ب رای بررس ی تن وع    و  آی د  م ی  ش مار  به ها ژنعملکرد 

 ه  ای ت  نشتن  وع س  ازگاری ب  ه  زمین  ۀعملک ردی در  

زی ادی ب ا   زمینه تحقیقات در این  .استمفید  محیطی

ب رای بررس ی    EST-SSRاستفاده از نشانگر مولک ولی  

ب  ا مقاوم  ت ب  ه  ه  ا لوک  وستن  وع ژنتیک  ی و ارتب  اط 

 بل  وط اروپ  ا و   ه  ای گون  ه درمحیط  ی  ه  ای ت  نش

 ;Sullivan et al., 2013اس ت ) گرفت ه  آمریکا انج ا   

Durand et al., 2010 ) زی اد  چندشکلی ایج آنها نتکه

ب ا   ه ا  آل ل  این نشانگر مولک ولی و ارتب اط ب ین تن وع    

. ا نشان داده استفنولوژی و رشد ر، محیطی های تنش

 4دنی ل ردوکت از  آد ب ا ژن  FIR031برای مثال لوکوس 

ک ه در تنظ یم متابولیس م س لولی نق ش       مرتبط است

 ند کهکردبیان  Sridha & Wu (2006)همچنین  دارد.

داس   تیلاز طبق   ۀ از  HD2 ژنب   ا  FIR039 آغ   ازگر

در س  نتز اس  ید   . ای  ن ژنارتب  اط دارد 2هیس  تون

 نقش اساس ی دارد  تنش خشکیو پاسخ به  3زیکیآبس

رش د  و  زن ی  خواب بذر، جوان ه ، دهیگل بهنتیجه در  و

کمک اسمزی  تنظیماز راه محیطی  های تنشدر گیاه 

 .کند می

 ه ای  گون ه تن وع ژنتیک ی    نش دن  بررسی با وجود

 ب  ارز  ای  ران ب  ا اس  تفاده از نش  انگر ه  م  جنگل  ی در 

SSR-EST ،و دم ای اتص ال    در دسترس بودن دلیل به

و تفکی  ک مناس  ب  ISSRآغازگره  ا در نش  انگر  زی  اد

نشانگر نوعی  عنوان بهمختلف، این نشانگر  های یپژنوت

 توس  طبل  وط ایران  ی  ه  ای گون  ه بررس  یب  رای ب  ارز 

Shabanian et al. (2015)   ای ن  . ه اس ت اس تفاده ش د

ه م  خ وبی از   ب ه  مختل ف را  ه ای  پایه تواند می نشانگر

این نش انگر  با استفاده از زیاد چندشکلی  .کندتفکیک 

                                                
1 5-adenylylsulfate reductase 

2 Histone deacetylase 

3 ABA 
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گ زارش   در معرض خطر شمش اد نی ز  گونۀ  بررسیدر 

 .(Huang et al., 2008) ه استشد

 ه ای  تف اوت  بای د  ش ده  گفت ه با توجه ب ه مطال ب   

نظ ر   از دی ده  آس یب موجود در بین درخت ان س الم و   

. ش  ودبردب  اری ب  ه خش  کی در س  طر ژن  و  بررس  ی  

جدی  د ای  ن امک  ان را ب  رای  ه  ای فن  اوریاس  تفاده از 

ب ا  تجدید حیات جنگل و اص لا  درخت ان    های برنامه

 .کن د  میبه خشکی را فراهم هدف مقاومت بیشتر آنها 

بلوط ایران ی   گونۀبا توجه به ارزش و اهمیت همچنین 

تنوع ژنتیکی در میان درختان سالم  مقایسۀ با توان می

درختان به  پذیری آسیبحد  ،یک منطقه ةدید آسیبو 

اگرچ ه  خش کیدگی را از طری ق ژنتیک ی تو  یر داد.     

درختان موجود در یک منطقه ب ا ش رایط اکول وژیکی    

 ،ان د  ش بیه مشابه از نظر ژنتیکی تا حد زیادی ب ه ه م   

محیط ی   های تنشو  دگرلقاحی دلیل سیستم تلاقی به

وجود نیز جمعیت  بین درختان یکژنتیکی  های تفاوت

مث  ال  ب  رای .(Lopez-Aljorna et al., 2007) دارد

 گون ۀ  در Oszako (2008)  Nowakowska & بررسی

راش نشان داد که جمعیت درخت ان س الم نس بت ب ه     

تن وع  از ق ار  از هتروزیگ وتی و    دی ده  آسیبدرختان 

 .ندبود برخوردار (درصد 01دیک به )نزبیشتری ژنتیکی 

نش ان داد   راشفر   های بدفر  و خوش ژنوتیپ بررسی

 ناش ی از مورفول وژیکی   ه ای  تفاوتکه بخش زیادی از 

 .(Salehi Shanjani et al., 2009) استژنتیک 

ب  ا اس  تفاده از نش  انگرهای  کم  ی  ه  ای پ  ژوهش

 اس ت  گرفت ه بل وط ایران ی انج ا      گونۀمولکولی روی 

(Shabanian et al., 2015; Shiran et al., 2011; 

Zolfaghari et al., 2008) ،تحقیق ی  هیچ کنون  تا اما

خصوصیات ژنتیکی درختان س الم و   زمینۀ مقایسۀدر 

همزم  ان از دة بل  وط ایران  ی ب  ا اس  تفا  ةدی  د آس  یب

با  .استنگرفته انجا   بارز همنشانگرهای مولکولی بارز و 

در  دیده آسیبدرختان سالم و همزمان  حضورتوجه به 

 سبب خشکیدگی تواند نمیتنها عامل محیطی  ،منطقه

 ممکن استعوامل ژنتیکی هم  و دبلوط ایرانی شده باش

ت ثثیر اساس ی   خش کیدگی  مقاومت بلوط ایرانی به  در

بررس  ی  ،ه دف ای ن تحقی ق   بن ابراین   .داش ته باش ند  

 ةدی د  آسیبهای سالم و  گوناگونی ژنتیکی در بین پایه

 مولک  ولی  ز نش  انگرهایبل  وط ایران  ی ب  ا اس  تفاده ا  

EST-SSR  وISSR حاص  ل  ه  ای دادهب  ا آن  الیز  .اس  ت

بهترین نش انگرها و آغازگره ا را ب رای مش خص      توان می

 ک رد معرفی نظر ژنتیکی  ازمادری درختان  ن بهترینکرد

 .برد کار بهزاگرس  های جنگل یحفاظت و احیا درو 

 

 ها واد و روشم

 پژوهش منطقۀ

 در عرض جغرافی ایی واقع خاییز  ةشد حفاظتمنطقۀ 

جغرافی  ایی و ط  ول  ش  رقی 33°01'31"-36°01'47"

اس تحفاظی  ح وزة  در  شمالی 13°31'01"-21°31'47"

های کهگیلویه و شهرس تان بهبه ان ق رار دارد.     شهرستان

با بارن دگی   ای صخرهماهوری، کوهستانی و  تپهمنطقۀ این 

دارای  ،مت ر  میل ی  691و ح داکثر   مت ر  میلی 201حداقل 

مت ر از   4621مت ر و ح داکثر ارتف اع     361حداقل ارتفاع 

اس ت. وس عت    درص د  30ت ا   0شیبی ب ین  و  سطر دریا

هکتار است. این منطق ه   6111حدود مدنظر در  رویشگاه

و درخت ان   گرفت ه اس ت   گرمسیری استان ق رار ناحیۀ در 

. ردبه فراوان ی در ای ن منطق ه وج ود دا     دیده آسیببلوط 

 و بنه، کلخنگ، بادا  وحشی مانند ر جنگلیدیگ های گونه

 .دننیز در این منطقه وجود دارارژن 

 شیوۀ اجرای پژوهش

، ه ا  ش یب ابتدا با توجه ب ه ش کل زم ین )ارتفاع ات،     

آم اربرداری   های پلاتجغرافیایی و فر  زمین(  های جهت

از نق اط مختل ف   پ لات   31نهای ت  ند و درش د  مشخص

از ب ر  درخت ان    ب رداری  نمون ه و جنگل انتخاب ش دند  

و  دی ده  آس یب ی ا   در حال خش کیدن  زاد دانهبلوط ایرانی 

 ه ا  پ لات  هر یک ازدر یکسان  تقریباًقطری طبقۀ با سالم 

ب ین   رو ای ن از ؛ دبودن زاد دانهدرختان  بیشتر. گرفتانجا  

نظ ر گرفت ه    متر فاصله در 21کم  دستخت متوالی ردو د

مطالع ات   در فصل به ار ب رای  درختان بلوط  بر از شد. 

شد. موقعیت جغرافیایی هر درخت برداری  نمونهمولکولی 
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پای ه   04مجموع  در .ثبت شد GPSبا استفاده از دستگاه 

و س الم انتخ اب    دی ده  آس یب طبق ۀ  در دو بلوط درخت 

طبق ۀ  ( درص د در  40تا  1. درختان با خشکیدگی )شدند

( درص د در  61ت ا   40س الم و درخت ان ب ا خش کیدگی )    

ب ا خش کیدگی    ندرخت ا  قرار گرفتن د.  دیده آسیبطبقۀ 

کل من ابع طبیع ی قط ع    ادارة توسط درصد  61بیشتر از 

ودن د و ب ر  س بز ب رای     خش ک ب  ک املاً ه بودند ی ا  شد

ح ذف   از ای ن تحقی ق   نداش تند، بن ابراین   ب رداری  نمونه

س الم و ی ک درخ  ت   از ه ر پ لات ی  ک درخ ت    . ندش د 

ند ت ا اث ر ش رایط محیط ی ب رای      انتخاب شد دیده آسیب

س  پس . یکس  ان باش  د دی  ده آس  یبدرخت  ان س  الم و 

و در ازت مایع شدند بلوط برداشت تازة جوان و  های بر 

 .انتقال یافتندو به آزمایشگاه گرفتند قرار 

 مطالعات مولکولی

و  CTABب  ا اس   تفاده از روش   DNA اس  تخراج 

 .De La Crouz et al ش دة  اص لا  براس اس پروتک ل   

 ای زنجی  رهس  پس واک  نش   .گرف  تانج  ا   (1997)

و  EST_SSRشش ن وع آغ ازگر   با استفاده از  4پلیمراز

. گرفتانجا   4به شر  جدول  ISSRچهار نوع نشانگر 

ب  ه ش  رکت س  یناژن کل  ن  ش  ده اس  تفادهآغازگره  ای 

ن انوگر    2محلول واکنش ش امل   شدند. دادهسفارش 

DNA ( 2در ح  دود  ،)میکرولیت  ر آب  0/7میکرولیت  ر

 0/4، 2مس    ترمیکس میکرولیت    ر 0/42دی    ونیزه، 

میکرولیت  ر  0/4و  FORWARDمیکرولیت  ر پرایم  ر  

میکرولیت  ر  20، در حج  م کل  ی REVERSEپرایم  ر 

ای پلیم راز ب ا اس تفاده از     تهیه ش د. واک نش زنجی ره   

ب ا  ( 9607)آلم ان، م دل    BioRadدستگاه ترموسیکل 

ش امل   EST-SSRآغازگره ای مختل ف    دماییبرنامۀ 

 ب  رای دقیق  ه 0م  دت  ب  ه گ  راد س  انتیدرج  ۀ  71

 71ش امل   س یکل  31س پس   ،اولی ه  س ازی  واسرش ته 

 ب رای اتصال  دمایثانیه،  31مدت  به گراد درجۀ سانتی

 4که در ج دول  متفاوت بود آغازگرها )بسته به آغازگر 

درج ۀ   92 دم ای ثانی ه،   31مدت  بهآورده شده است( 

 پای ان و در  دقیق ه ب رای توس عه    4مدت  گراد به سانتی

انج ا    گ راد  س انتی درج ۀ   92 دمای دقیقه 9مدت  به

 71 ش  امل ISSRدم  ایی آغازگره  ای برنام  ۀ  .گرف  ت

 سازی واسرشته برای دقیقه 0 مدت به گراد سانتیدرجۀ 

 10 م دت  ب ه درج ه   71شامل  سیکل 31سپس  ،اولیه

 دم ای دقیق ه،   4 مدت بهدرجه  01اتصال  دمایثانیه، 

دقیقه ب رای توس عه و    2 مدت بهگراد  درجۀ سانتی 92

 دقیق ه  9 مدت بهگراد  درجۀ سانتی 92دمای  پایاندر 

درص د   2روی ژل آگارز  PCRنهایت محصول  بود. در

دستگاه  دقیقه در 90 مدت به 411بارگذاری و با ولتاژ 

الکتروفورز قرار داده شد. قطعات تکثیرشده با اس تفاده  

 از ژل دا  مشاهده و ثبت شدند.

 12نالیزهای مولکولی

افزاره ای مختلف ی    برای آنالیزهای مولکولی از ن ر  

های  های ژنتیکی مانند درصد آلل استفاده شد. شاخص

چندشکل، تعداد آلل در ه ر مک ان ژن ی، تع داد آل ل      

م  ؤثر، ش  اخص ش  انون و تن  وع ژنتیک  ی ک  ل توس  ط  

محاسبه ش د. تف اوت ژنتیک ی     Popgene1.31افزار  نر 

Nei  دی ده ب ا ای ن     بین جوامع درختان سالم یا آس یب

افزار تعیین شد. تعیین تفاوت ژنتیکی بین و داخل  نر 

نی  ز ب  ا  ARLEQUIN 3.1اف  زار  توس  ط ن  ر  3جوام  ع

انج ا  گرف ت.    AMOVAاستفاده از تجزی ۀ واری انس   

اف زار   در ن ر   1همچنین ش اخص اطلاع ات چندش کل   

PIC= 1-∑ (Pi)اکسل با استفاده از فرمول 
دس ت   ب ه  2

 ا  است.iنی آلل فراوا Piآمد که در آن 

ه  ای  بن  دی درخت  ان ی  ا ژنوتی  پ منظ  ور گ  روه ب  ه

دیده و سالم بلوط ایرانی با استفاده از دو نشانگر  آسیب

مدنظر، پس از تشکیل ماتریس فاصله از  ریب تش ابه  

استفاده شد و دندروگرا   UPGMAجاکارد و الگوریتم 

رسم  ver 2.02 NTSYSافزار  هر یک با استفاده از نر 

( نی ز ب رای مش خص    DAشد. آنالیز ت ابع تش خیص )  

بن  دی ب  ین درخت  ان   ک  ردن درص  د ص  حت طبق  ه  

                                                
1 PCR 

2 Master mix 

3 FST 

4 PIC value 
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 انجا  گرفت. SPSS ver 23افزار  نر دیده و سالم با استفاده از آغازگرهای مختلف در  آسیب

 پلیمراز ای زنجیرهشده در واکنش  آغازگرهای استفاده -4 جدول

 TM نا  نشانگر نوع نشانگر
 ('0-'3توالی )

REVERSE 
 ('0-'3توالی )

FORWARD 
EST-SSR FIR031 2/06 Cacaacttcacaaggcaagg acgagtccaacggaagttgt 

 FIR039 01 Tcaacaccccaaaactccat gagcctctttcatcgctcac 

 FIR048 2/06 Ttgatgcaaggtgcagtttc tgcaccaaaattggaggatg 

 FIR053 2/02 Taccatgcaccaagcaattc agtttccccacatttgttgc 

 VIT107 01 Cccccacttaggaaagaagc tgatcacagattggagcttaaca 

ISSR ISSR1 01 Gtcacacacacacacac  

 ISSR2 01 Tgtagagagagagagag  

 ISSR3 01 Agcctctctctctctct  

 ISSR4 01 Gcatctctctctctctc  

 

 نتایج

در این تحقیق برای اولین بار خصوص یات ژنتیک ی   

 گون ۀ  دی ده  آس یب س الم و   ه ای  جمعیتبین و درون 

 هایزاگ  رس توس  ط نش  انگرمنطق  ۀ بل  وط ایران  ی در 

EST_SSR  وISSR  ش ش  کلی از  طور به شد.بررسی

جف ت  پ نج  ، EST_SSRدة اس تفا  آغازگر م ورد جفت 

و  FIR031 ،FIR039 ،FIR048 ،FIR053آغ     ازگر )

VIT107)  چه ار  و قطعه باند تکثیر ش ده   47با تعداد

با ( 1ISو  4IS ،2IS ،3ISآغازگر )چهار ، ISSRآغازگر 

انس تند الگ وی ن واردهی    توقطعه باند تکثیرش ده   23

 .امتیازدهی تولید کنند مناسبی برای

بوا اسوتفاده از   ایرانوی  بلووط   گونۀتنوع ژنتیکی 

 ISSR نشانگر

تنوع ژنتیکی ب ر  درخ ت    حاصل از تحقیقنتایج 

در رویش گاه   ISSRآغ ازگر  چه ار  از  بلوط با اس تفاده 

در مجموع باند و  9طور متوسط  به نشان داد که خاییز

جفت باز( تولی د ش د    2401 - 111دة باند )محدو 23

ص  ورت چندش  کلی بودن  د. از ب  ین  بان  د ب  ه 90/6ک ه  

بیش ترین   3ISSRاس تفاده، آغ ازگر    آغازگرهای مورد

کل باند و بیشترین تعداد بان د چندش کل را ب ه     تعداد

کمترین درصد چندشکلی مربوط اد و خود اختصاص د

( ب   ود. می   انگین درص   د 33/33) 2ISب   ه آغ   ازگر 

 درص د  33/70 کاررفت ه  ب ه چندشکلی در نش انگرهای  

تن وع   ه ای  ش اخص آمده از  دست آمد. نتایج به دست به

خاییز با  های درختی در رویشگاه ژنتیکی برای کل پایه

م ؤثر   آللنشان داد که تعداد  ISSRاستفاده از نشانگر 

ترتی ب   ب ه ( 1ISو  4IS ،2IS ،3ISبرای چهار آغ ازگر ) 

 مقداراست. بیشترین بوده  33/4و  61/4، 64/4، 73/4

تنوع ژنتیکی کل و شاخص شانون مرب وط ب ه آغ ازگر    

4IS  تن وع ژنتیک ی ک ل مرب وط ب ه       مق دار و کمترین

ش اخص   مق دار کمت رین   .ب ود  3ISو  2ISآغازگرهای 

 (.2بود )جدول  2ISمربوط به نیز شانون 

 تن وع ژنتیک ی   ه ای  ش اخص آمده از  دست نتایج به

، تنوع ژنتیک ی ک ل و ش اخص    ها آللتعداد مؤثر  شامل

جامع ۀ  در  1ISو  4IS ،3ISب رای س ه آغ ازگر    شانون 

ام ا در آغ ازگر    ب ود  دی ده  آسیبجامعۀ سالم بیشتر از 

2IS  (.2نتایج عکس بود )جدول 
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 دیده و سالم بلوط ایرانی برای درختان آسیب ISSRهای تنوع ژنتیکی حاصل از نشانگر  شاخص -2جدول 

نا  

 آغازگر

تفاوت بین  دیده جامعۀ درختان آسیب سالمجامعۀ درختان 

 ها جمعیت

(FST) 

فاصلۀ 

ژنتیکی 
Nei 

 تعداد مؤثر

 (Neها ) آلل

تنوع ژنتیکی  

 (Hکل )

شاخص 

 شانون

تعداد مؤثر 

 (Neها ) آلل

تنوع ژنتیکی  

 (Hکل )

شاخص 

 شانون

IS1 30/4 10/1 60/1 99/4 13/1 62/1 43/1 46/1 

IS2 06/4 31/1 13/1 62/4 31/1 01/1 11/1 19/1 

IS3 66/4 39/1 01/1 07/4 33/1 17/1 14/1 14/1 

IS4 30/4 10/1 61/1 94/4 33/1 03/1 13/1 17/1 

 

 دی ده  آسیبتفاوت ژنتیکی بین دو جمعیت سالم و 

 ه ر چه ار آغ ازگر م ورد    برای  Neiبا استفاده از آنالیز 

( نشان داد که آغازگر  1ISو  4IS ،2IS ،3ISاستفاده )

4IS  3 ژنتیک ی و آغ ازگر   فاصلۀبیشترینIS   کمت رین

ژنتیک ی   فاص لۀ ژنتیکی را دارد، اما در مجم وع   فاصلۀ

در (. 2)ج دول   ب ود  13/1و می انگین آن  بین آنها کم 

واری  انس مولک  ولی تجزی  ۀ ، نت  ایج Neiنت  ایج  تثیی  د

(AMOVAه   م )   تن   وع  مق   دارنش   ان داد ک   ه

جمعیت ی اس ت و    ب ین جمعیتی بیش تر از تن وع    درون

 32/6از تنوع در درون جمعی ت و تنه ا    درصد 49/73

وج ود دارد و  ( FST) ها جمعیتاز تنوع در بین  درصد

( را ب  ین 43/1) FST مق  داربیش  ترین  4ISآغ  ازگر 

 بلوط ایرانی نشان داد. دیده آسیبجوامع سالم و 

ای ب ا اس تفاده از تم ا  آغازگره ای      نتایج آنالیز خوشه

نیز نش ان داد ک ه    ISSRشده نشانگر مولکولی  بررسی

دی ده نتوانس تند ب ا ای ن      آس یب های بلوط سالم و  پایه

(. ام ا  4ط ور کام ل تفکی ک ش وند )ش کل       نشانگر ب ه 

از ب  ین دیگ  ر آغازگره  ای م  ورد   2ISو  4ISآغ  ازگر 

استفاده عملکرد بهتری نشان دادند و از قدرت تفکیک 

ها را ب ا ص حت    بهتری برخوردار بودند و توانستند پایه

درص  د از ه  م ج  دا کنن  د. نت  ایج آن  الیز ت  ابع   2/70

 2ISو  4ISتش  خیص نی  ز نش  ان داد ک  ه دو آغ  ازگر  

درصد بودن د و   91 و درصد 9/33دارای درصد صحت 

شده، بهتر توانستند  نسبت به دیگر آغازگرهای استفاده

دیده را از ه م تفکی ک ک رده     دو جامعۀ سالم و آسیب

است.

 

 ( H( و سالم )D) دیده آسیبدرختان  ةآمد دست به های گروهیا دندروگرا   درختیار نمود -4کل ش

 ISSRبر اساس نشانگر  UPGMتشابه جاکارد و الگوریتم   ریببا استفاده از 
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بلوط ایرانی با اسوتفاده از   گونۀتنوع ژنتیکی 

 EST-SSRنشانگر 

، EST-SSRآغ ازگر مختل ف   پ نج  نتایج حاصل از 

 4جایگ اه ژن ی  برای ه ر   آلل 1/3با میانگین را  آلل 47

( در نش  انگرهای 1) آل  ل. بیش  ترین تع  داد نش  ان داد

FIR031، FIR039 و FIR048   آل ل و کمترین تع داد 

 ژنتیکی تنوعنتایج  دیده شد. VIT107( در نشانگر 2)

 تعداد ،آلل تعداد شامل کهایرانی  بلوط گونۀ در موجود

 آغازگرهای در ،بود هتروزیگوسیتی میانگین و مؤثر آلل

آغ ازگر   ک ه  ط وری  ب ه ، بودن د  متف اوت  هم با مختلف

VIT107   کمترین مقدار و آغ ازگرFIR031   بیش ترین

 میانگین و مؤثر آلل تعداد نظر از راتنوع ژنتیکی  مقدار

 شاخص اطلاعات چندش کل  .ندنشان داد هتروزیگوتی

ترین مق  دار  یش  ب FIR031در آغ  ازگر نی  ز ( 91/1)

 ب ا  ایران ی  بل وط  گون ۀ . ب ود  ش ده  بررس ی آغازگرهای 

 نش ان  را هتروزیگ وتی  نقص آغازگرها همۀ از استفاده

 411 دارای VIT107و  FIR039 آغازگره     ای و داد

در ای ن  . (3)ج دول   بودن د  هتروزیگ وتی  نقص درصد

 VIT107و  FIR039نظ ر از دو نش انگر    ص رف  تحقیق

نش  انگرها بقی  ۀ از  FIR048ک  ه مونومورفی  ک بودن  د، 

هتروزیگ وتی در ای ن    صنق  و  انحراف کمتری داش ت 

 .(3)جدول  کمتر از بقیه بودنیز مکان ژنی 

دو جمعی ت نش ان داد ک ه     تنوع ژنتیک ی  مقایسۀ

 از تریش  بکم ی   ،درختان سالمجمعیت  ژنتیکی تنوع

در  ش ده  مشاهده آلل تعداد اما ،بود دیده آسیب درختان

 (.3)جدول هر دو جامعه یکسان بود 

 دی ده  آس یب س الم و   جوام ع  ب ین  ژنتیک ی  تفاوت

(FST)  ب ا  جوامع بین ژن جریانبرعکس  کم بود؛نیز 

ب ود.   زی اد  ش ده  بررس ی  آغازگره ای  تمامی از استفاده

 ( و12/1) FST مق   داربیش   ترین  FIR031آغ   ازگر 

را نشان دادند )ج دول   مقدارکمترین  FIR053آغازگر 

آغ  ازگر ، AMOVAنت  ایج  تثیی  دهمچن  ین در (. 3

FIR031  ژنتیک  ی  فاص  لۀبیش  ترینNei  و آغ  ازگر

FIR053    کمت  رین فاص  له را ب  ین درخت  ان س  الم و

براساس آنالیز تابع  .(3نشان دادند )جدول  دیده آسیب

 91و سالم با ص حت   دیده آسیبدرختان  نیز تشخیص

تفکی  ک  یک  دیگراز  FIR031آغ  ازگر توس  ط  درص  د

 شدند.

1و سالم بلوط ایرانی دیده آسیببرای درختان    EST-SSRتنوع ژنتیکی حاصل از نشانگر های شاخص -3جدول 
 

 تنوع ژنتیکی های شاخص
 EST-SSRآغازگرهای مختلف نشانگر 

میانگین 

 کل

میانگین 

درختان 

 سالم

میانگین 

درختان 

 دیده آسیب
FIR031 FIR039 FIR048 FIR053 VIT107 

 1 1 1 3 2 1/3 1/3 1/3 (Na) آللتعداد 

 33/3 17/2 31/2 39/2 77/4 34/2 30/2 07/2 (Ne) مؤثر آلل تعداد

 - - 91/1 64/1 61/1 60/1 01/1 63/1 (PIC) شاخص اطلاعات چندشکل

 12/4 41/4 13/4 67/1 19/4 43/4 41/4 39/4 شاخص شانون

 94/1 03/1 63/1 60/1 17/1 64/1 61/1 63/1 (He) مورد انتظار هتروزیگوتی

 46/1 1 21/1 43/1 1 44/1 43/1 41/1 (HO) شده مشاهدههتروزیگوتی 

 - - 11/3 36/31 27/31 31/413 77/21 96/21 (Nm) جریان ژن

 93/1 4 69/1 94/1 4 33/1 34/1 30/1 (Fis) نقص هتروزیگوتی

 - - 12/1 119/1 113/1 114/1 14/1 144/1 (FST) بین جوامعتفاوت ژنتیکی 

 - - Nei 43/1 12/1 12/1 114/1 12/1 133/1 ژنتیکی فاصلۀ

 

                                                
1 Locus 
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ای ب  ا اس  تفاده از تم  ا    آن  الیز خوش  هب  ا اینک  ه 

 ISSRنش انگر  همانن د   EST-SSRآغازگرهای نشانگر 

 ط ور  ب ه را  دی ده  آسیبهای بلوط سالم و  پایهنتوانست 

از  ISSRنسبت ب ه نش انگر   کند، کامل از یکدیگر جدا 

 (.2ی برخوردار بود )شکل یشترتفکیک بقدرت 

 

تشابه   ریب( با استفاده از H( و سالم )D) دیده آسیبدرختان  ةآمد دست به های گروهیا دندروگرا   درختیار نمود -2کل ش

 EST-SSRاساس نشانگر  بر UPGMجاکارد و الگوریتم 

 

 بحث

درصد چندش کلی در  ، ISSRاساس نتایج نشانگر  بر

ب ود.  درص د(   33/70)زی اد   ش ده  نشانگرهای اس تفاده 

درصد چندشکلی توانایی جداسازی و تفکی ک نش انگر   

آن  مق دار ک ه هرچ ه    ده د  مینشان اساس تعداد  بررا 

تر باش د نمای انگر ق درت تم ایز بیش تر نش انگر و       یشب

توانایی بیشتر آن در تعیین تنوع ژنتیک ی   ةدهند نشان

است. درصد باندهای چندشکل م لا  تعی ین مق دار    

که در سازگاری  استتنوع ژنتیکی و فرسایش ژنتیکی 

 (. Hao et al., 2006مهم  ی دارد )ت  ثثیر محیط  ی 

  و Shabanian et al. (2015)نت   ایج تحقیق   ات 

al. (2008)  Huang et  زی  اد ب  ه چندش  کلی نی  ز

که دارد اشاره  درصد 71تا  31بین  ISSRنشانگرهای 

ت وان   از ی ک ط رف م ی   تحقی ق   با توجه به نتایج این

م  ورد اس  تفاده در ای  ن  ISSRآغازگره  ای گف  ت ک  ه 

درخت ان بل وط   از طرف دیگ ر  و  بودندمناسب تحقیق 

 4ISآغ ازگر  دارن د.   همنطق  در زی ادی  تنوع ژنتیک ی  

( و ش اخص ش انون   13/1بیشترین تنوع ژنتیکی ک ل ) 

م ؤثر   ه ای  آل ل  مؤثر را نشان داد. آلل( و تعداد 69/1)

(Ne یعنی )و توزیع داشته که فراوانی برابری  هایی آلل

. این شاخص عک س هموزیگ وتی م ورد    دارندمطلوبی 

نمون ه حس اس   ان دازة   بهنتظار است و ازآنجا که کمتر ا

  ک    اربرد دارد ژنتیک    ی تحقیق    ات  اس    ت، در 

(, 1963Kimura & Crow .) تنوع ژنتیکی کل متوسط

نیز نش ان داد ک ه جمعی ت    و شاخص اطلاعات شانون 

. ب ود  بلوط ایرانی از تنوع ژنتیک ی مطل وبی برخ وردار   

 احتم الاً  Quercusه ای   گون ه  در زی اد  ژنتیک ی  تنوع

 ک م  فاص لۀ  آنه ا )دگرلق احی(،   تلاقی سیستم دلیل به

 و زی اد ها، پراکنش جغرافیایی وس یع، عم ر    توده میان

 اس ت  ت وده  ی ک  ه ای مختل ف در   گون ه  می ان  لق ا  

(Lopez-Aljorna et al., 2007; Shabanian et al., 2015 .)

Shabanian et al. (2015)  تیک ی ژن تنوع میانگیننیز 

زاگرس ش مالی   بلوط ایرانی های ژنوتیپ در برآوردشده
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. ن د کردگ زارش   2/1 ح دود  ISSRنشانگر  براساس را

 تحقی ق از تن وع ژنتیک ی در ای ن     کمت ر  این میانگین

و  ت ر  بزر جمعیت اندازة  دلیل به است که ممکن است

در زاگ رس جن وبی   بلوط ایران ی  درختان تعداد بیشتر 

امک ان  در نتیج ه  ک ه  نسبت به زاگرس شمالی باش د  

 .استبیشتر در آنها دگرلقاحی 

بین  FST و Nei ژنتیکی فاصلۀهمچنین بیشترین 

، نش ان داد  4ISآغ ازگر  را  دیده آسیبدرختان سالم و 

. ب ود  (درص د  9بین آنها ک م )  FST مقدارکه  هرچند

Shabanian et al. (2015) تن وع ژنتیک ی    در پژوهش

مریوان و بان ه  منطقۀ بین دو های بلوط ایرانی  جمعیت

را  ه ا  جمعی ت ، شاخص تمایز ب ین  ISSRبا نشانگر را 

دو ک م  گزارش کردند. دلایل تفاوت ژنتیکی درصد  23

 ت وان  م ی بل وط ایران ی را    ةدی د  آس یب سالم و جامعۀ 

ی ک  حی ات در  ادام ۀ  اشتقاق از نیای مشتر  و بع د  

ژن و زی اد  شرایط اقلیمی مش ابه و جری ان   رویشگاه و 

دانس ت  یادش ده  ین آنه ا ی ا ه ر س ه عام ل      تلاقی ب  

(Lopez-Aljorna et al., 2007 .)  ژن ب ین  اگر مبادل ۀ

گ رده ب ا   دانۀ دو جمعیت بیشتر باشد )از طریق انتشار 

زمان این دو جمعیت ش باهت بیش تری    مروربه  (،بذر

 Salehi Shanjani et al. (2009). کنن د  میبه هم پیدا 

را بین بدفر   فر  و درختان راش خوش FST مقدار نیز

ک ه   اظه ار داش تند  ن د و  کردبی ان  درص د   22ت ا   43

ه  ا تح  ت ت  ثثیر عوام  ل   س  اختار ژنتیک  ی جمعی  ت 

افش انی   مثل جهت باد در زمان گ رده  ناپذیر بینی پیش

س ال متف اوت باش د. از ط رف      ب ه  سالممکن است نیز 

جوامع در تحقی ق آنه ا   زیاد تفاوت ژنتیکی دلیل دیگر 

از  ب رداری  نمون ه  ممکن اس ت  ،حا ر تحقیقنسبت به 

در ای ن   دو رویشگاه مختلف )گیلان و مازندران( باشد.

در نی ز   دیده آسیبیا درختان سالم و  ها ژنوتیپزمینه 

دة دهن   اند که نش ان  دندروگرا  کنار یکدیگر قرارگرفته

جری ان  دة دلیل پدی بههای مشتر  بین آنها  آللوجود 

و س الم و   دی ده  آس یب درختان  های جمعیتبین  یژن

در ی ک منطق ه و داش تن     ه ا  جمعیتگرفتن  نیز قرار

 (.Bacilieri et al., 1996) استشرایط اقلیمی مشابه 

از آغازگره ای   آم ده  دس ت  ب ه ژنتیکی  های شاخص

 می انگین (، 3) آل ل اع م از تع داد    EST-SSRمختلف 

در  وی ژه  بهزیاد  هتروزیگوتی نقص( و 6/1)هتروزیگوتی

که تن وع   ندنشان داد VIT107و  FIR039 غازگرهایآ

جمعیت بل وط ایران ی   ژنی  های جایگاهاین ژنتیکی در 

در  Sullivan et al. (2013) اس ت. اند   تحقیقمورد 

 را ب  ا هم  ین   آل  لهف  ت می  انگین تحقی  ق خ  ود  

 ، .Q. rubra Lمختل   ف  جوام   ع آغازگره   ا در

E.J.Hill ellipsoidalis Q. ،.Muenchh coccinea Q. 

 همچن  ین   گ  زارش دادن  د.  .Q. velutina Lamو 

Lind & Gailing (2013)  ه ای   را برای گونه آللیازده

Q. rubra  وQ. ellipsoidalis   البت ه   ن د. کردگ زارش

 آشکارسازی روش ها، نمونه در تنوع میزان نمونه، اندازة

 در اخ تلاف  عوام ل  جمل ه  از قطع ات  اندازة ارزیابی و

این اختلاف  .است مختلف های آزمایش در ها آلل تعداد

کمت ر در  نمون ۀ  تع داد  دلی ل   ب ه ممک ن اس ت   بیشتر 

 هتروزیگ وتی همچنین می انگین  باشد. حا ر تحقیق 

 ، Q. rubraمختل  ف  جوام  ع در ش  ده مش  اهده
Q. ellipsoidalis ،Q. coccinea  وQ. velutina 

 (Sullivan et al., 2013( )61/1و  69/1، 61/1، 91/1)

 ، Q. pubescensبل وط ایتالی ا ش امل     ه ای  گون ه در و 

Q. frainetto و Q. petra  92/1ت   ا  60/1ح   دود 

 و نق ص هتروزیگ وتی نی ز وج ود نداش ت      دگزارش ش

(Antonecchia et al., 2015 .)  انح  راف از ق  انون

 در جمعی  ت  VIT107واینب  ر  در لوک  وس  -ه  اردی

Q. coccinea حد مشاهده  ازعلت هموزیگوتی بیش  به

 دلی ل  به(. از طرف دیگر Lind & Gailing, 2013شد )

و  FIR039لوک    وس زی    اد نق    ص هتروزیگ    وتی 

ک ه   ک رد  بین ی  پ یش  ت وان  میمونومورفیک بودن آن 

درختان بلوط ایرانی در این منطقه نسبت به سازگاری 

 یافت ه اهش ک  زمین کرة  گر  شدنتغییرات اقلیمی و 

 ت نش  مقاومت به زیرا جایگاه ژنی این لوکوس با است،

 .(Sridha & Wu, 2006) ارتباط دارد خشکی

 درخت ان س الم  جمعیت  تنوع ژنتیکیبودن زیادتر 

بیش تر  و نی ز  ا استفاده از ه ر دو نش انگر   ب در این تحقیق
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درخت ان  جامع ۀ  ش ده   مقدار هتروزیگوتی مش اهده بودن 

 های گزارش( با 41/1) دیده آسیب نسبت به( 43/1سالم )

Nowakowska & Oszako  (2008) ه ای   ت وده  دربارة

 مق دار ن د ک ه   کردنیز مش اهده  راش همخوانی دارد. آنها 

بیش  تر از  (21/1راش س  الم )هتروزیگ  وتی در درخت  ان 

. همچنین درخت ان  بود( 44/1) دیده آسیبراش درختان 

و نق ص  بیش تر  تنوع ژنتیکی درصد  01سالم راش حدود 

نت ایج ای ن    در هتروزیگوتی کمتر داشتند. اختلاف کمت ر 

 ممک ن اس ت   دی ده  آس یب بین جمعیت س الم و  تحقیق 

در ی ک   دی ده  آس یب درختان سالم و  قرار گرفتندلیل  به

 منطقه با شرایط محیطی یکسان باشد.

 جوام ع  بین (FST)ژنتیکی تفاوت مقداربیشترین 

 ( و12/1) FIR031آغ  ازگر  در دی  ده آس  یبس  الم و 

( مش اهده  114/1) FIR053آغ ازگر  در  مقدارکمترین 

را  FST مق  دارنی  ز  Sullivan et al. (2013) ش  د.

ب   رای  13/1و  40/1، 13/1، 20/1، 13/1ترتی   ب  ب  ه 

FIR031 ،FIR039 ،FIR048،FIR053  وVIT107 

در تحقی ق   et al.  Owusu)2015( آوردن د.  دس ت  ب ه 

و  FIR039 ه  ای لوک  وسرا ب  رای  STF مق  دارخ  ود 

FIR053 چهار گونه بل وط  بین  43/1و  21/1ترتیب  به

تف اوت ژنتیک ی ب ین     هرچن د . ن د کردآمریکا گزارش 

در تحقی  ق حا   ر (  FST) جامع  ه س  الم و خش  کیده

تف اوت ب ین    از تحقیقات دیگر است، زی را  کمتربسیار 

 FST مقدارکمتر بودن  است. همچنینافراد یک گونه 

ب ا   FIR039نس بت ب ه لوک وس     FIR053در لوکوس 

آنها بی ان داش تند ک ه     .مطابقت داشتآنها های  یافته

 ه ا  لوک وس  دیگ ر نسبت به  تواند می FIR039لوکوس 

همچن ین  . مختلف بلوط را از هم ج دا کن د   های گونه

مهمی در مقاوم ت ب ه ت نش خش کی     اثر این لوکوس 

نی ز   Lind & Gailing (2013)از ط رف دیگ ر   داشت. 

 گون  ۀ در دو  FIR048را ب  رای نش  انگر   FSTمق  دار 

Q. rubra  وQ. ellipsoidalis و  119/1ترتی  ب  ب  ه

ند که با نتایج این تحقیق همخ وانی  کردگزارش  14/1

 دارد.

بهت  رین آغ  ازگر در   عن  وان ب  ه FIR031آغ  ازگر 

ک ه   دهد مینشان  دیده آسیبتفکیک درختان سالم و 

 ه ای  ت نش پاسخ ب ه  و رشد اندازة  نظراین درختان از 

 ب  ا ه  م تف  اوت دارن  د  اکس  یداتیو زن  ده و غیرزن  ده 

(Durand et al., 2010.) 

 

 گیرینتیجه
و  ISSRمطالعات مولکولی با استفاده از دو نشانگر 

EST-SSR دو ژنتیک   ی در ف   اوت نش   ان داد ک   ه ت

 تحقی ق در ای ن   دی ده  آسیبسالم و  جمعیت درختان

در این گونه و نی ز واق ع ب ودن    زیاد دلیل جریان ژن  به

 ،ۀمنطق  ی ک  در درختان سالم و خشکیده دو جمعیت 

 ه ا مانن د آغ ازگر   آغازگراما برخ ی  بسیار پایین است. 

ISSR1  و آغ    ازگرFIR031 ش    انگر مولک    ولی از ن 

EST-SSR      توانس  تند ت  ا ح  دی درخت  ان س  الم و

بنابراین از ای ن   .کنندرا از یکدیگر تفکیک  دیده آسیب

ب  رای  اص  لاحی ری  زی برنام  هدر  ت  وان م   یآغازگره  ا 

در  و سازگار ب ه ت نش خش کی    شناسایی درختان برتر

 همچنین نتایج. کردبذرگیری و ایجاد باغ بذر استفاده 

نشان داد  شده بررسی بارز همدو نشانگر مولکولی بارز و 

درخت ان   ازتن وع ژنتیک ی بیش تری    درختان سالم  که

اهمیت تنوع ژنتیکی  ةدهند نشاندارند که  دیده آسیب

 از طرف دیگر. استمحیطی  های تنشدر سازگاری به 

 EST-SSRهتروزیگوتی موج ود در نش انگرهای   نقص 

بل وط ایران ی   گون ۀ  نشان داد که باید به تنوع ژنتیکی 

 4رویش  گاهی درونو حفاظ  ت  توج  ه بیش  تری ش  ود 

بل وط   ه ای  ت وده در م ورد  جنگلی  گاه ذخیره صورت به

 .انجا  شودزیاد ایرانی با ارزش ژنتیکی 

 

 سپاسگزاری

قال  ب ط  ر  پژوهش  ی ب  ا عن  وان در  تحقی  ق ای  ن

الگوی فن وتیپی و ژنتیک ی درخت ان س الم و     مطالعۀ »

« راهکار مناس ب ارائۀ درختان بلوط ایرانی و دة خشکی

ک  ل من  ابع طبیع  ی اس  تان کهگیلوی  ه و ادارة توس  ط 

 شد. بویراحمد حمایت مالی

                                                
1 In situ 
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Abstract 

Drought as a primary factor along with other secondary factors such as outbreaks of pests and diseases 

as well as fires in recent decades in the Zagros forests have destroyed many trees, especially Quercus 

brantii as dominant tree species in Zagros forests.. So, genetic variability of 51 healthy and declined 
trees of Quercus brantii in Khaeez forests was evaluated by two molecular markers; 4 and 5 primers 

of EST-SSR and ISSR markers, and 28 and 15 band fragments were amplified, respectively.  Results 

of ISSR markers showed that polymorphism percentage and genetic diversity of all Q. brantii trees 
were 95.83% and 0.40, respectively and genetic diversity value was higher in healthy trees population 

than declined. Also, only 6.82 of genetic differentiation was observed between two populations of 

healthy and declined trees based on molecular variance analysis (AMOVA). ISSR1 showed the 

highest accuracy (83.3%) for distinctive healthy and declined trees compared to other ISSR primers. 
Results of EST-SSR also showed higher heterozygosity in healthy trees and there was heterozygote 

deficiency Q. brantii by using all primers. Also, genetic differentiation was very low between healthy 

and declined trees and FIR031 showed the highest value compare to other primers. In conclusion, 
results suggest that genetic diversity had an important role in adaptation to drought stress of healthy Q. 

brantii trees. Moreover, using appropriate markers for identifying mother trees with high genetic value 

can be considered for improving the reforestation.   

Keywords: Adaptation, Heterozygoty, Oak dieback, rehabilitation, Zagros forests.   

 

  



 
 


