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 (61/7/6941؛ تاریخ پذیرش: 9/9/6941)تاریخ دریافت: 

 چکيده
هااي ایان   هاي بلوط ایرانی مستلزم بررسی ساختار تنوع ژنتیکی موجود در درون و بین جمعیترویشگاه يهاي توسعه و احیانامهتدوین بر

هاي در مواجهه با تنش گیاهیهاي گونهپذیري . همچنین کاهش سطح تنوع به آسیبستژنتیکی آنهافاصلۀ گونه و اطلاع از میزان قرابت و 

هاي زاگرس مرکزي شامل استانمنطقۀ هاي جنگل جمعیت( از69) بلوط ایرانیپایۀ  691تنوع ژنتیکی  شود.می نجرمزیستی و غیرزیستی 

 الال  عنوان به الل 611که از این تعداد  تکثیر شد الل 617در مجموع  .شدبررسی   ISSRآغازگر 61کرمانشاه، ایلام و لرستان با استفاده از 

 114/1 متغیر بود. محتواي اطلاعاات چندشاکلی از   97/61با میانگین  67تا  9هاي تکثیرشده از للاچندشکل تشخیص داده شدند. تعداد 

هااي چندشاکل   الال هاي تکثیرشده و تعاداد  اللبیشترین تعداد کل  متفاوت بود. UBC807  آغازگربراي  941/1تا  UBC895 آغازگر در

را در میان آغازگرهااي ماورد اساتفاده     تولیدشده اللکمترین  اللچهار  ز بانی UBC814 آغازگربود.  الل 67با  ISSR16 آغازگرمربوط به 

درصد از آن نیز  91جمعیتی و  بینتنوع آشکارشدۀ درصد از تنوع  41جفت باز بود.  6911تا  611از  تولیدشدهقطعات دامنۀ اندازۀ داشت. 

فاصالۀ  کمتارین  . کارد خوبی از هم تفکیک هها را بصات جمعیتاي و تجزیه به مختخوشه بندي گروههاي روش جمعیتی بود که درونتنوع 

هاي موجود در استان جمعیت ( و بیشترین میزان آن در استان کرمانشاه مشاهده شد.درصد 14هاي استان لرستان )جمعیت درونژنتیکی 

یت مورد بررسی را در سه گروه متمایز قارار  عمج 69 ،ايخوشهتجزیۀ  ژنتیکی را از همدیگر داشتند.فاصلۀ و لرستان نیز حداکثر کرمانشاه 

ماورد   ISSRمناساب نشاانگرهاي   و چندشاکلی  تکثیار  . استهاي موجود در استان لرستان و کرمانشاه تمایز بیشتر ژنوتیپ بیانگرداد که 

نشاانگرها را در شناساایی   درصد(، ظرفیت مطلوب ایان   41ها )دار تنوع بین جمعیتاستفاده در بلوط ایرانی و همچنین میزان بالا و معنی

 دهد.بخش مرتبط با صفات فنوتیپی نشان میهاي آگاهیالل

 .ISSRژنتیکی، نشانگر فاصلۀ چندشکلی، واریانس مولکولی،  ۀتجزی هاي کليدي:واژه

 

 مقدمه 

است که  Fagaceaeخانوادۀ جنس بلوط متعلق به 

گوناۀ  هاي زاگارس  گونه دارد. در جنگل 91متجاوز از 

بلاوط ایرانای    .رانی در باین آنهاا غالاب اسات    بلوط ای

(Quercus brantii Lindi. var. persica)  ترین مهماز 

اي . گونهاسترویشی زاگرس منطقۀ درختی  هاي گونه

است که ارتفااع آن گااهی باه     (2n=2x=24)دیپلوئید 

رساد. در ایاران در ساطح وسایعی در     متر هم می 41
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میلیاون و   هاي غارب در مسااحتی باالر بار دو    جنگل

 هاااااازار هکتااااااار انتشااااااار دارد    دویساااااات
(Jazirehi & Ebrahimi Rostaghi, 2003.) 

حفاظت از منابع ژنتیکی بلوط ایرانی برنامۀ تدوین 

و  تارین  مهام تواناد  هاا مای  جنگال  ياحیاا  و و توسعه

هااي ایان   رویشاگاه  و حفاظتیاقدام احیایی  مؤثرترین

گساترش   اماروزه باا   (.(Ardi et al., 2012گونه باشاد  

خصوص استفاده از نشانگرهاي  ههاي مولکولی بتکنیک

هااي درختاان   یند اصلاح جمعیتاتوان فرمولکولی می

بار اسات، کوتااه    گیر و هزیناه که امري وقت را جنگلی

. نشانگرهاي مولکولی باراي اهاداخ خااص مانناد     کرد

بررسی تنوع ژنتیکی موجاود در جمعیات و شناساایی    

  ات مهاام و مقاوماات بااهنشااانگرهاي پیوسااته بااا صااف

 روند کار می بهوسیعی  طور بهزنده هاي زنده و غیرتنش
(Gupta & Varshney, 1999). 

ژنتیکای  تهیۀ شناسانامۀ  مولکولی و  نگاري انگشت

در را درختان بلوط، اطلاعات جاامع و قابال اعتماادي    

هااي ایان گوناه و    ژنتیکی جمعیت ۀمیزان فاصل زمینۀ

 رويو پاااااس 6ريزادآوهمچناااااین ساااااطح درون

)بروز صفات کمای ناامطلوب در اثار خلاوص     4ژنتیکی

تااکنون  آورد. هاي مختلف فراهم میرویشگاه ژنتیکی(

 اروپایی با استفاده از نشاانگر  بلوط شاهتنوع ژنتیکی در 

ISSR  وIRAP (Casasoli et al., 2000)،  تناااوع

بااا اسااتفاده از   Q. roburو  Q. petraeaژنتیکاای 

 و (Kashani et al., 2002) زایمااینشااانگرهاي آیزو

تناوع   ،AFLP (Mariette et al., 2002)نشاانگرهاي  

باا اساتفاده از نشاانگرهاي     Q. semiserrataژنتیکای  

 اي و کلروپلاساااااااتیهساااااااتهریزمااااااااهوارۀ 

(Pallad et al., 2008)  است. شدهبررسی 

در مطالعات تنوع  مورد استفاده یکی از نشانگرهاي

؛ است ISSR ه و گیاهان، نشانگرژنتیکی موجودات زند

ISSR  نشانگري مبتنی برPCR  است که قطعهDNA 

موجود و قابل تکثیر بین دو ریزماهواره را که در جهت 

 
1
 Inbreeding 

Genetic depression  2  

کند. ایان تکنیاک باه    تکثیر می ،مخالف هم قرار دارند

بیشاتر و   چندشکلیگر نیاز ندارد و میزان طراحی آغاز

هاي ت باه دیگار نشاانگر   تري نساب راحت آشکارسازي

. این نشانگرها در مطالعات تنوع ژنتیکی، مولکولی دارد

یااابی ژنااومی و  نقشااهژناای، فیلااوژنی، نشانمندسااازي 

 ناااد روکاااار مااای  هتکااااملی بااا  شناسااای زیسااات

(Reddy et al., 2002). 

تاکنون مطالعاتی چند در مورد تنوع ژنتیکی بلاوط  

 باشند: انجام گرفته که به شرح زیر می

Shabanian et al. (2016a)  44اسااتفاده از بااا 

بلاوط   جمعیت میان هشت تمایز ژنتیکی ،ISSR آغازگر

هااي   رویشگاهجغرافیایی محدود )ناحیۀ را در یک ایرانی 

گازارش کردناد. در    (شهرستان ایلامحومۀ این گونه در 

تاا   4/1از  (PIC) چندشاکلی شاخص  دامنۀاین تحقیق 

باود.   متغیر 41تا  7و تعداد قطعات تکثیرشده از  99/1

هاااي در رویشااگاه (He)میااانگین شاااخص تنااوع ژناای 

 .گاازارش شااد (697/1)بساایار پااایین   شااده ارزیااابی

Shabanian et al. (2016b)   ژنوتیاپ  تناوع ژنتیکای 

 باا  را زاگرس هايشمالی جنگل بخش ایرانی در بلوط

 و تعاداد کردناد  ارزیاابی   SCoT نشاانگر ده  از استفاده

آنهاا را  دامنۀ انادازۀ  و  64تا  9قطعات تکثیرشده را از 

جفات بااز گازارش کردناد. در ایان       4911تا  911از 

)باراي  متوسط شاخص هتروژنی و شاانون  ، هارویشگاه

و  646/1ترتیاب   باه  (هاي نشانگري تکثیرشاده جایگاه

تناوع ژنتیکای    Alikhani et al. (2014) .باود  474/1

هاي زاگرس شمالی را با استفاده از جوامع بلوط جنگل

شاناختی   ریخات و  ISSR، IRAP گرهاي مولکولینشان

قطعاات تکثیاري   دامنۀ . در این مطالعه کردندبررسی 

جفات بااز    9111تا  611در هر دو نشانگر مولکولی از 

، ISSRنشاانگرهاي   باا ها متغیر بود. تنوع بین جمعیت

درصاد گازارش    IRAP ،46درصد و با نشانگرهاي  47

 بلوط ژنتیکی تنوع با بررسی Reisi et al. (2011) .شد

 فعالیات  براسااس   (Quercus castanefolia)بلندمازو

 بیشاترین  ناد نشان داد پراکسیداز، آنزیم کیفی و کمی

 و بالابناد  و بناد میاان  هايرویشگاه بین ژنتیکی فاصلۀ
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 و بناد  میاان هااي   رویشگاه بین ژنتیکی فاصلۀ کمترین

 .شد دیده بند پایین

عمولاً نرخ دگرگردهافشانی باز مگیاهان داراي گرده

ي تاوان نامحادود   ااما این به معن ،افشانی بالایی دارند

باا   Manjars & Surk (2006جایی گرده نیست. ) هجاب

 ارزیااابی نااه مکااان آلااوزایمی، الگوهاااي آمیزشاای     

Q. velutina      را در جنگال هیکاوري ایالات میساوري

در این گوناه را   افشانی دگرگردهحوزۀ آمریکا بررسی و 

 6متري( و احتمال رانش ژنتیکای  4/94)شعاع  محدود

نیاز    Berg & Hamrick (1995)را گازارش کردناد.   

( موجاود در  Q. laevisاي )درخت بلوط ترکیاه  9911

 11متااري از یااک رویشااگاه   611×611یااک پاالات 

در ناه   ،هکتاري را از لحاظ هموزیگوت شدگی یکساان 

 ازيسا  شبیهتعیین ژنوتیپ کردند و با  ،مکان آلوزایمی

افشانی )مجاورت مؤثر( را در ایان  گردهحوزۀ اي، رایانه

 امااا ؛ کردناادمجاااور گاازارش پایااۀ  991گونااه بااراي 

Ashley et al. (2015)    با استفاده از تناوع موجاود در

هاي هشت نشانگر ریزماهواره، ساختار ژنتیکی جمعیت

Q. lobata در کالیفرنیاااا  را در دوازده رویشاااگاه آن

هاي ماورد بررسای را   و یکی از جمعیت کردند ارزیابی

هاي این گونه یافتناد. در  رویشگاهبقیۀ کاملاً متمایز از 

هاا بسایار   این مطالعه شاخص هتروژنی درون رویشگاه

هاي نشانگري مورد بررسای  بالا و میانگین آن در مکان

 .شدگزارش  719/1

در درختانی مانند بلاوط کاه سیساتم تولیادمثلی     

م است سااختار تناوع ژنتیکای در    ، لازدگرگشن دارند

هاي طبیعی بررسی شود و در صورت کااهش  جمعیت

ظرفیات  عناوان  باه )هاا  سطح تنوع ژنی درون جمعیت

(، باه  مواجهه باا شارایط متغیار محیطای    سازگاري در 

راهکااري   عناوان  باه ها اصلاح ساختار ژنتیکی رویشگاه

با این رویکرد، در این تحقیاق تناوع   پایدار توجه شود. 

هاااي لکااولی درختااان بلااوط زاگاارس در اسااتان   مو

شد. با هادخ تعیاین   ارزیابی کرمانشاه، ایلام و لرستان 

 
1 Genetic drift 

هااي بلاوط   ژنتیکای جمعیات  فاصالۀ  میزان قرابات و  

موجااود در ایاان منطقااه ساااختار تنااوع درون و بااین  

هاي مورد مطالعاه باا اساتفاده از نشاانگرهاي     جمعیت

 .شدژنومی بررسی ریزماهوارۀ بین 

 

 هاروشمواد و 
 پژوهشمنطقۀ 

زاگاارس مرکاازي از  منطقااۀ در ایاان تحقیااق، در  

 هاي کرمانشااه، ایالام و لرساتان، در هار اساتان      استان

 آوري شاد نموناه جماع   61رویشگاه و از هر کدام  شش

در سه ( 6)شکل رویشگاه  69. در مجموع از (6)جدول 

پایه درخت بلاوط انتخااب شاد و از بار       691استان، 

اي باه   محادوده برداري شد. از نمونه 6941تازه در بهار 

پایه نمونه انتخاب شاد.   61هکتار،  41 تقریبی مساحت

تصااادخ  بااهیااک درخاات  ،هاااي مااورد ن ااراز رویشاگاه 

بارداري  و نموناه  شدبرداري انتخاب مرکز نمونه عنوان به

فاصالۀ  . ساایر درختاان باا    گرفتهاي تازه انجام  از بر 

ماان م  صااورت بااه از هماادیگر، متاار 411تااا  611

مشخصاااات  .ندباارداري شاااد نموناااه )سیسااتماتیک( 

شاده یادداشات شاد.     برداريجغرافیایی ده درخت نمونه

نقااط نموناه  کلیاۀ   ،اسات اول تصاادفی  نقطۀ که  آنجااز

 ۀشوند و رعایت فاصال شده تصادفی محسوب می برداري

جامعاۀ  پوشش مناسب رویشاگاه )  من ور بهفقط  ،من م

 (.Mirmohammadi, 2014) آماري( است

 شيوۀ اجراي پژوهش

صاورت   ژناومی باه   DNAژناومی:   DNAاستخراج 

هاي ترد و تازه براسااس  پایه )درخت( از بافت بر  تک

بااا اناادکی ( Doyle & Doyle (1987) دساتورالعمل 

 DNAتغییاارات اسااتخراج شااد. کمیاات و کیفیاات    

TAEدرصد در باافر   9/1ها روي ژل آگارز  نمونه
2
 ,1x 

و  411هااي   موج روفتومتري در طولو نیز روش اسپکت

 611هاا تاا حاد     نموناه  DNA نانومتر بررسی و  491

 نانوگرم در میکرولیتر رقیق شد.



 در... ایرانی بلوط هاي جمعیت ژنتیکی تنوع ساختار بررسی  169

 

 میانیهاي واقع در زاگرس جمعیت مورد مطالعه از استان 69موقعیت جغرافیایی  -6 شکل

 هاي مورد بررسی در این تحقیقمشخصات جغرافیایی رویشگاه -6جدول 

ن و شهرستاناستا ردیف  موقعیت جغرافیایی ارتفاع از سطح دریا )متر( تعداد نمونه علامت اختصاري نام رویشگاه 

ایوان –ایلام  6  I1 61 6191 سراب 
11 

41 

69 

91 

99 

91 
N 

E 

ایلام –ایلام  4  I2 61 6119 تجریان 
19 

94 

69 

14 

99 

91 
N 

E 

شیروان –ایلام  9  I3 4 6461 کلیکلی 
91 

91 

19 

61 

99 

91 
N 

E 

چرداول –ایلام  9  I4 61 499 محمد قلی 
19 

94 

61 

17 

99 

97 
N 

E 

آبدانان –ایلام  1  I5 61 6477 دینار کوه 
97 

19 

91 

96 

99 

97 
N 

E 

بدره –ایلام  1  I6 61 6446 حرانمر 
94 

94 

96 

14 

99 

97 
N 

E 

غرب گیلان -کرمانشاه 7  K1 61 6991 کل کش 
97" 

99 

46´ 

11 

99° 

91 
N 

E 

سرپل ذهاب -شاهکرمان 9  K2 61 6941 امامیه 
91 

94 

11 

47 

99 

91 
N 

E 

غرب گیلان -کرمانشاه 4  K3 61 6961 اول ویار 
99 

41 

11 

19 

99 

91 
N 

E 

کرمانشاه –کرمانشاه  61  K4 61 6469 چهار زبر 
11 

47 

41 

66 

99 

99 
N 

E 

دالاهو –کرمانشاه  66  K5 61 419 سرخه لیژه 
19 

11 

41 

11 

99 

97 
N 

E 

آباد غرب اسلام -مانشاه کر 64 آباد علی   K6 61 499 
17 

99 

91 

11 

99 

97 
N 

E 

کوهدشت-لرستان 69  L1 61 6164 باوینه 
79 

99 

11 

41 

99 

97 
N 

E 

کوهدشت-لرستان 69  L2 61 6646 کمیل مالمیر 
19 

14 

99 

91 

99 

91 
N 

E 

دوره چگنی -لرستان 61  L3 61 6411 بنار کوه 
94 

94 

94 

99 

99 

91 
N 

E 

آباد خرم -ستانلر 61  L4 61 6611 شوراب 
46 

47 

94 

64 

99 

91 
N 

E 

پلدختر -لرستان 67  L5 66 6969 چم شهران 
94 

44 

99 

46 

99 

91 
N 

E 

کوهدشت-لرستان 69  L6 61 467 درب گنبد 
94 

17 

94 

17 

99 

97 
N 

E 
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واکانش   انجاام  باراي پلیماراز:   ايزنجیاره  واکانش 

 شاد و  یشآزماا  ISSRپلیمراز، آغازگرهااي   ايزنجیره

 چندشکلی داشتند، انتخاب ( که4آغازگر )جدول  61

 41 حجاام در پلیمااراز ايزنجیااره شاادند. واکاانش

 دوژنااومی،  DNAمیکرولیتاار  1/6 میکرولیتاار شااامل

 41میکرولیتر کلرید منیازیم  10X ،9/6میکرولیتر بافر 

 4/6مولار،  میلی dNTPs 6میکرولیتر  9/1مولار،  میلی

 9/1، پیکوماااول( 61ت میکرولیتااار آغاااازگر )غل ااا

 باا  نهایت در واحد( و 1پلیمراز ) Taqمیکرولیتر آنزیم 

. گرفااتمیکرولیتاار آب دو بااار تقطیاار انجااام    9/64

اي پلیمااراز در دسااتگاه ترموسااایکلر واکاانش زنجیااره

(Bio Rad)  سازي  واسرشتدقیقه  چهارزمانی برنامۀ با

اولیاه  چرخۀ  61، گراد سانتیدرجۀ  49اولیه در دماي 

ثانیااه  91چرخااه شااامل  41داون و تااا  صااورت هباا

، دماااي گااراد سااانتی ۀدرجاا 49سااازي در   واسرشاات

من ور  بهثانیه ) 91مدت  بهبراي هر آغازگر  شده توصیه

 گاراد  سانتیدرجۀ  74دقیقه در  دواتصال آغازگرها( و 

 74و بساط نهاایی در دمااي    گرفت جهت بسط انجام 

. پاذیرفت انجاام  دقیقه  هفتمدت به گراد سانتیدرجۀ 

تکثیرشده با اساتفاده از الکتروفاورز ژل    DNAقطعات 

من اور   باه تفکیاک و  TAE ,1x درصد در بافر  4آگارز 

ژل از محلول اتیدیوم بروماید استفاده شد.  آمیزي رنگ

 bpقطعات تکثیري از ساایز ماارکر   اندازۀ براي تعیین 

 (.4استفاده شد )شکل 611

 تحليل روش

باناد( و   نباود ر مبناي کد صفر )باندها ب امتیازدهی

صاورت گرفات.    Excel افازار  نارم یک )وجود باند( در 

  رابطااااۀاز  (PIC)میاااازان اطلاعااااات چندشااااکل 

PIC = 1-∑Pij
بیاانگر   Pij در آنکاه  شاد  محاسابه   2

 اساااااات ام jاز نشااااااانگر ام i الاااااالفراواناااااای 

(Anderson et al., 1993; Powell et al., 1996 .)

 افاازار ناارماز هااا ژنوتیااپضاارایب عاادم تشااابه بااین  

DARwin 5.0   محاساابه شااد. آزمااون مانتاال بااراي

ضریب همبستگی کوفنتیک و تعیین بهتارین  محاسبۀ 

الگوریتم ترسیم درخت ژنتیکی و ماتریس عدم تشاابه  

. گرفات انجاام   XLSTAT 2013افازار  نرمبا استفاده از 

واریااانس مولکااولی و پارامترهاااي ژنتیکاای    تجزیااۀ 

  GenALEx 6.42افازار  اده از نارم ها باا اساتف  جمعیت

تجزیااۀ باراي   MEGA3.1 افازار  ناارم. از شاد محاسابه  

هاا  ژنتیکای درون جمعیات  محاسبۀ فاصلۀ اي و خوشه

 .شداستفاده 

 حاصل از آنها ۀمورد استفاده و اندازه و محتواي چندشکلی قطعات تکثیرشد ISSR مشخصات آغازگرهاي -4جدول 

 لیتوا آغازگر|نام  آغازگرشمارۀ 
دماي اتصال 

(°C) 

تعداد 

 الل

قطعات دامنۀ 

 تکثیري

 محتواي اطلاعات

 (PIC) چندشکل

1 ISSR 08 5´ GAGAGAGAGAGAGAGAT 3´ 50 14 1600 – 300 0.379 
2 ISSR 16 5´ GAGAGAGAGAGAGAG 3´ 50 17 1400- 300 0.210 
3 ISSR 17 5´CACACACACACACACAG 3´ 52 10 2000 – 400 0.294 
4 ISSR 155 5´TGT GTGTGT GTG TGT GGG 3´ 56 11 1500 – 300 0.288 
5 ISSR 165 5´AGGAGAGAGAGAGAGCC 3´ 56 14 1400 – 250 0.401 
6 UBC 807 5´ AGAGAGAGAGAGAGAGT 3´ 50 11 1600 – 300 0.425 
7 UBC 809 5´ AGAGAGAGAGAGAGAGG 3´ 52 9 1000 - 200 0.326 
8 UBC 810 5´GAGAGAGAGAGAGAGAT 3´ 50 13 1400 – 350 0.360 
9 UBC 814 5´CTC TCT CTCTCTCTCTA 3´ 50 4 1500 – 350 0.246 

10 UBC 835 5´ AGAGAGAGAGAGAGACYC 3´ 55 10 1600 – 300 0.224 
11 UBC 836 5´AGAGAGAGAGAGAGACYA 3´ 53 11 2000 – 250 0.259 
12 UBC 840 5´ GAGAGAGAGAGAGAGAYT 3´ 53 8 1700- 250 0.121 
13 UBC 841 5´ GAGAGAGAGAGAGAGAYC 3´ 55 7 1500 – 250 0.274 
14 UBC 842 5´ GAGAGAGAGAGAGAGAYG 3´ 55 9 1800 – 150 0.305 
15 UBC 895 5´ AGAGTTGGTAGCTCTTGATC3´ 56 11 1600 – 390 0.052 
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 نتايج 

 هاي ژنتيکيشاخص

شاااخص شااانون و میاازان   ،شاااخص تنااوع ژناای 

هاااي تکثیرشااده، بااراي هاار  وکااوسچندشااکلی در ل

نتایج نشاان   (.9جمعیت  جداگانه بررسی شد )جدول 

و  (I)میازان شااخص شاانون    بیشاترین  دهاد کاه   می

-مرباوط باه جمعیات امامیاه     (He)شاخص هتروژنی 

هاا مرباوط باه    کرمانشاه و کمترین مقدار این شااخص 

میاانگین شااخص    کرمانشااه اسات.  -جمعیت چهارزبر

و میاانگین   499/1هاا  جمعیات ۀ هما براي  (I)شانون 

بیشاترین   باود.  641/1هاا،  شاخص هتروژنی جمعیات 

مربوط به جمعیات امامیاه و کمتارین     مؤثر اللتعداد 

 مربوط به جمعیت چهارزبر بود. مؤثر اللتعداد 

ژناومی  هااي  در مکاان  چندشاکلی متوسط درصد 

درصد شاکلی  بیشترین درصد بود.  91/11تکثیرشده، 

درصد و کمتارین   61/19رمانشاه ک-امامیه در جمعیت

کرمانشااه  -مقدار آن نیز مربوط به جمعیت سرخه لیژه

درصد بود. محتاواي اطلاعاات چندشاکل، باه      91/91

(. 4تفکیک باراي هار نشاانگر محاسابه شاد )جادول       

با مقادار   (PIC)  چندشکلیمحتواي  بیشترین شاخص

و کمترین میازان   UBC807 آغازگرمربوط به  941/1

. شاد مشااهده   UBC895 آغاازگر در  114/1با مقادار  

 477/1باراي آغازگرهاا،    چندشاکلی میانگین محتواي 

 .بود

 شده ارزیابیهاي هاي تنوع درون جمعیتشاخص -9 جدول

 تعداد نمونه جمعیت
N 

 تعداد الل مؤثر
Ne 

 شاخص شانون
I 

 شاخص هتروژنی
He 

هاي درصد الل

 چند شکل

K1 61 191/1 ± 94/6 144/1 ± 491/1 167/1 ± 411/1 41/17 

K2 61 144/1 ± 91/6 146/1 ± 964/1 161/1 ± 464/1 61/19 

K3 61 149/1 ± 96/6 144/1 ± 446/1 161/1 ± 411/1 94/14 

K4 61 141/1 ± 46/6 141/1 ± 419/1 169/1 ± 691/1 69/97 

K5 61 147/1 ± 49/6 146/1 ± 446/1 161/1 ± 614/1 91/91 

K6 61 147/1 ± 41/6 144/1 ± 491/1 161/1 ± 611/1 94/11 

I1 61 144/1 ± 99/6 144/1 ± 919/1 161/1 ± 466/1 16/11 

I2 61 149/1 ± 96/6 146/1 ± 446/1 161/1 ± 644/1 11/19 

I3 61 149/1 ± 99/6 146/1 ± 966/1 161/1 ± 464/1 61/11 

I4 61 144/1 ± 99/6 144/1 ± 969/1 161/1 ± 461/1 47/19 

I5 61 191/1 ± 99/6 144/1 ± 916/1 167/1 ± 419/1 14/19 

I6 61 147/1 ± 44/6 146/1 ± 491/1 161/1 ± 641/1 94/14 

L1 61 149/1 ± 99/6 146/1 ± 914/1 161/1 ± 464/1 49/11 

L2 61 149/1 ± 94/6 146/1 ± 441/1 161/1 ± 414/1 47/19 

L3 61 149/1 ± 94/6 146/1 ± 911/1 161/1 ± 411/1 11/19 

L4 61 141/1 ± 91/6 146/1 ± 491/1 161/1 ± 649/1 71/16 

L5 61 144/1 ± 91/6 144/1 ± 476/1 161/1 ± 699/1 96/11 

L6 61 191/1 ± 94/6 149/1 ± 491/1 167/1 ± 411/1 11/11 

 6/16 641/1 ± 119/1 499/1 ± 111/1 96/6 ± 117/1 691 کل
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ده با الکتروفورز ژل ش آشکارسازيهاي مورد مطالعه، در برخی از ژنوتیپ UBC836 قطعات حاصل از تکثیر آغازگر -4شکل 

 ها قابل تمایز است(.در قسمت میانی ژل bp611سایز مارکر % )4آگاروز 

 

هااي   رون و بين جمعيتژنتيکي دمحاسبۀ فاصلۀ 

 ISSR نشانگر براساسبلوط ايراني مورد بررسي 

تفااوت   ۀمنزلا  باه ژنتیکای باین دو موجاود    فاصلۀ 

ی اللا بین آن دو موجود با استفاده از تناوع   پذیر توجیه

ژنتیکای بیاانگر میازان    فاصالۀ   ،عبارت دیگار  بهاست. 

هاسات کاه باا    هاي ژنی بین جمعیات یاا گوناه   تفاوت

گیاري و گازارش   هاي عاددي انادازه  یتاستفاده از کم

ژنتیکاای  ۀشااود. در ایاان تحقیااق ماااتریس فاصاالماای

تن ایم   9شاخص دایس محاسبه و در جدول  براساس

ژنتیکای باین منااطق بناارکوه و     فاصالۀ  . کمترین شد

فاصالۀ  ( در استان لرستان و بیشترین 169/1) شوراب

محمادقلی در  منطقۀ زبر کرمانشاه و ژنتیکی بین چهار
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باراي آگااهی از میازان    اول ایالام مشااهده شاد.    چرد

فاصاالۀ هاااي ماورد بررساای،  جمعیات قرابات ژنتیکاای  

. شدژنتیکی آنها براساس تابع شاخص دایس، محاسبه 

اي از هاا دامناه  جمعیات ژنتیکای درون فاصلۀ میانگین 

فاصالۀ  داشت که کمترین میاانگین   194/1تا  111/1

جمعیات   مرباوط باه   111/1ها ژنتیکی درون جمعیت

 194/1 ژنتیکای فاصالۀ  لرستان و بیشاترین میاانگین   

ژنتیکای باین   فاصالۀ  مربوط به جمعیت کرمانشاه بود. 

داشت کاه   191/1تا  114/1اي از ها نیز دامنهجمعیت

هااي لرساتان و   ژنتیکی باین جمعیات  فاصلۀ کمترین 

هااي  ژنتیکای باین جمعیات   فاصالۀ  ایلام و بیشاترین  

 (.9شد )جدوللرستان و کرمانشاه مشاهده 

 مکان نشانگري  61هاي تکثیرشده در اللجمعیت مورد بررسی با استفاده از  69ژنتیکی فاصلۀ  -9جدول

K5 K4 I6 I5 L6 L5 L4 L3 L2 L1 I4 I3 I2 I1 K3 K2 K1  

                141/1 K2 

               197/1 179/1 K3 

              194/1 194/1 111/1 I1 

             199/1 199/1 117/1 174/1 I2 

            199/1 111/1 194/1 119/1 114/1 I3 

           179/1 111/1 114/1 119/1 194/1 111/1 I4 

          199/1 191/1 111/1 199/1 197/1 111/1 114/1 L1 

         199/1 111/1 191/1 194/1 199/1 194/1 114/1 174/1 L2 

        111/1 111/1 179/1 199/1 199/1 199/1 191/1 179/1 179/1 L3 

       169/1 196/1 179/1 199/1 197/1 191/1 191/1 614/1 194/1 191/1 L4 

      141/1 191/1 199/1 116/1 177/1 117/1 111/1 116/1 171/1 191/1 191/1 L5 

     114/1 171/1 119/1 119/1 199/1 111/1 197/1 119/1 111/1 111/1 119/1 111/1 L6 

    141/1 114/1 111/1 114/1 199/1 191/1 177/1 191/1 191/1 194/1 114/1 114/1 114/1 I5 

   147/1 191/1 111/1 179/1 114/1 174/1 176/1 146/1 179/1 149/1 117/1 199/1 191/1 111/1 I6 

  171/1 179/1 196/1 174/1 177/1 199/1 669/1 644/1 691/1 147/1 149/1 194/1 616/1 614/1 141/1 K4 

 144/1 179/1 174/1 191/1 176/1 119/1 179/1 669/1 619/1 641/1 146/1 196/1 179/1 661/1 669/1 669/1 K5 

199/1 114/1 119/1 111/1 171/1 199/1 611/1 199/1 666/1 611/1 664/1 149/1 611/1 144/1 149/1 669/1 614/1 K6 

 

 هاي( مورد مطالعهبین مناطق مختلف )رویشگاه متوسط فواصل ژنتیکی درون و -1جدول 

 هابین جمعیتفاصلۀ متوسط 
 استان هادرون جمعیتفاصلۀ متوسط 

 کرمانشاه ایلام

 کرمانشاه 194/1 - 

 ایلام 111/1 179/1 -

 لرستان 111/1 191/1 114/1

 

 هااي جمعيتخوشهتجزيۀ 

شاده  جمعیت ارزیابی 69ابط ژنتیکی دندروگرام رو

جغرافیایی زاگرس مرکزي با اساتفاده از  منطقۀ از سه 

ترسیم دایس فاصلۀ روي ماتریس  UPGMAالگوریتم 

(. باا اساتفاده از آزماون مانتال ضاریب      9 شد )شاکل 

نشان از  (r=799/1) آنمقدار محاسبه شد و  کوفنتیک

کاه   اي نقطاه . در (9)شاکل  داشات  کارایی ایان روش  

گروهی بود، خاط   کمتر از تنوع بین گروهی درونتنوع 
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هاي بلوط ایرانی برش ایجاد شد. بر این اساس ژنوتیپ

زاگرس مرکزي شامل سه استان کرمانشااه،  منطقۀ در 

گاروه یاک   . ایلام و لرستان در پنج گروه قرار گرفتناد 

ویاار )کرمانشااه(،   شامل کمیل ماالمیر )لرساتان(، اول  

گاروه دوم شاامل   ؛ وینه )لرساتان( )ایلام(، با محمدقلی

گاروه  ؛ کش )کرمانشاه(، امامی )کرمانشاه(جمعیت کل

ساوم شااامل حرانماار )ایالام(، درب گنبااد )لرسااتان(،   

کلای  گروه چهارم شامل جمعیت کلی؛ دینارکوه )ایلام(

)ایلام(، سراب )ایلام(، تجریاان )ایالام(، چام شاهران     

گروه ؛ و ن()لرستان(، بنارکوه )لرستان(، شوراب )لرستا

آباد )کرمانشااه(، چهاار زبار    پنجم شامل جمعیت علی

.(9)شاکل   )کرمانشاه(، سارخه لیاژه )کرمانشااه( باود    

 Lorestan-Komeil_malmir

 Kermanshah-Avalviar

 ILam-Mohammad_gholi

 Lorestan-Awineh

I

 Kermanshah-Kalkosh

 Kermanshah-Imamieh

II

 ILam-Haranmar

 Lorestan-Dargonbad

 ILam-Dinarkooh

III

 ILam-Kalikali

 ILam-Sarab

 ILam-Tajarian

 Lorestan-Chameshahran

 Lorestan-Benarkooh

 Lorestan-Shoorab

IV

 Kermanshah-Aliabad

 Kermanshah-Charzebar

 Kermanshah-Srokhalizheh

V

0.000.010.020.030.04 

  UPGMAجغرافیایی زاگرس مرکزي با استفاده از الگوریتم منطقۀ از سه  شده ارزیابیجمعیت  69بندي گروه -9 کلش

 خط برش متمایز شده است(وسیلۀ  بهپنج گروه )
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 ضریب همبستگی کوفنتیکمحاسبۀ در ترسیم دندروگرام با آزمون مانتل و  UPGMAارزیابی کارایی الگوریتم  -9 شکل 

 

 (PCoA)تجزيه به مختصات اصلي 

ماورد    جمعیات  69تجزیه به مختصات اصلی براي 

 شاده  اساتخراج اول مؤلفاۀ  . ساه  گرفات بررسی، انجام 

نس درصاد از واریاا   71/66و  64/41، 47/91ترتیب  به

درصاد   46/74موجود را توضیح دادند که در مجماوع  

 .شداز واریانس با این سه مؤلفه بیان 

 

 شده ارزیابیجمعیت  69پلات تجزیه به مختصات اصلی و ترسیم باي -1 شکل

 

پاراکنش دوبعادي   شاود،   مای که ملاح ه  همچنان

باا  زیاادي  ها بار روي دیااگرام تطاابق بسایار      جمعیت

  نشاان پلات حاصال  باي(. 9)شکل کلاستر دارد تجزیۀ 

 چهاارزبر، سارخه لیاژه و     هااي کاه جمعیات  دهاد   می

تناوع محادود   باا وجاود    آباد در استان کرمانشااه علی

ژنتیکی کافی باا ساایر    ۀفاصل ،جمعیتی که دارند درون

 1و  9 هااي  براسااس نتاایج جادول    ها دارناد. جمعیت

هاااي بلااوط ژنتیکاای بااین جمعیااتفاصاالۀ بیشااترین 

 ه و لرساااتان وجاااود داشااات. همچناااین کرمانشاااا

قرابات ژنتیکای بیشاتري     هاي لرستان و ایلامجمعیت

دارند که این نتایج در پراکنش دوبعدي آنها در شاکل  

 نیز مشخص است. 1
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 واريانس مولکوليتجزيۀ 

ژنوتیااپ مااورد  691باراي در  بهتاار تنااوع بااین  

 61تکثیرشاده از   الال  617بررسی، واریانس مولکولی 

 69جمعیتی و بین  درونگري به دو بخش جایگاه نشان

واریاانس  از کال   جمعیت تفکیک شد. نتایج نشان داد

( 191/9آن )درصد از  41 (،714/44مولکولی موجود )

هاي مختلف مختص به جمعیت شده مشاهدهی اللتنوع 

هااا در جمعیاات( 449/69)درصااد از آن  91اساات و 

 شاااده محاسااابهفااای آماااارۀ  مشاااتر  اسااات. 

(644/1PhiPT=)    کاااه هماااان نسااابت واریاااانس

در ساطح   ،مولکولی استواریانس جمعیتی به کل  بین

 (.>16/1Pدار بود )یک درصد معنی

 

 بحث

در این تحقیق تلاش شاد تاا تناوع ژنتیکای باین      

هااي  هاي مختلف بلوط ایرانای واقاع در رویشاگاه   پایه

هاي ژنتیکی بین و مختلف زاگرس مرکزي و نیز تفاوت

مطالعااه بااا اسااتفاده از   هاااي مااورد درون جمعیاات

بررساای شااود تااا بتااوان از ایاان    ISSR هاينشااانگر

ی و ماادیریت بهتاار اطلاعااات بااراي حفاظاات ژنتیکاا 

هاي بلوط استفاده کرد. در ابتدا میزان تکثیار و   جنگل

هااي نشاانگري بررسای و    محتواي چندشاکلی مکاان  

در مطالعااات دیگاار نیااز قابلیاات  .شاادنتااایج گاازارش 

شده تصادفی تشریح  نیمهفی و نشانگرهاي ژنومی تصاد

 69بااا اسااتفاده از  Farkhari et al. (2007)اساات. 

 چندشاکلی درصاد  متوساط  ، RAPD تصاادفی  آغازگر

( را بیشااتر از متوسااط درصااد چندشااکلی درصااد 14)

 حاضاار مااورد اسااتفاده در تحقیااق ISSRنشااانگرهاي 

  .کردنااااااااادگااااااااازارش  (درصاااااااااد 6/16)

Shabanian et al. (2016b) ی تنااوع بررساا نیااز در

تعداد  (Quercus libani)ول وي هاي جمعیتژنتیکی 

 بااراي نشااانگررا  الاال 6/61 و میااانگینالاال  64تااا  1

در اینجاا نیاز    دسات آوردناد.   باه  SCoT تصادفی نیمه

هاي اللهاي تکثیرشده و تعداد اللبیشترین تعداد کل 

و  الال  67باا   ISSR16 آغاازگر چندشکل مرباوط باه   

را  تولیدشاده  الال کمتارین   للا 9با  UBC814 آغازگر

در میان آغازگرهاي ماورد اساتفاده داشات. میاانگین     

باند براي هار آغاازگر باود.     97/61 تولیدشدههاي الل

جفات   6911تا  611از  تولیدشدهقطعات دامنۀ اندازۀ 

 (.6 باز بود )جدول

باا   (PIC) شاکلی محتاواي چناد   بیشترین شاخص

کمتارین   و UBC807 گرمربوط به آغااز  941/1مقدار 

مشااهده   UBC895 آغاازگر در  114/1میزان با مقدار 

بااراي آغازگرهااا،  چندشااکلی. میااانگین محتااواي شااد

کارایی بالاي این آغازگرها  ۀهندد نشانبود که  477/1

هاي ماورد مطالعاه در ایان تحقیاق     در تمایز جمعیت

بیشااترین  et al. (2014) Alikhaniنتااایج در . اساات

در آغاازگر   99/1 ه میازان ب (PIC) شاخص چندشکلی

nISSR1     گزارش شده است که با نتاایج ایان تحقیاق

اما کمترین میزان شاخص چندشکلی را  ،مطابقت دارد

گازارش   4/1برابار   UBC811آغاازگر   متفاوت و براي

 اند.کرده

واریانس مولکولی این مطالعاه، بیاانگر    ۀنتایج تجزی

باه  ( نسبت درصد 91بیشتر بودن تنوع ژنتیکی درون )

( است که ایان نتیجاه   درصد 41) ها تنوع بین جمعیت

ن مبنای بار   امحققا دیگار  شده توساط   با نتایج گزارش

جمعیتای نسابت باه     درونبیشتر بودن تنوع ژنتیکای  

  جمعیتااای مطابقااات دارد  باااینتناااوع ژنتیکااای  

(Hamrick et al., 1996; Shabanian et al., 2016a.) 

Alikhani et al. (2014)،   الایی از تناوع  نیز مقاادیر با

هااي زاگارس   جمعیتی را در جوامع بلاوط جنگال   بین

درصادISSR (47   )شمالی را با استفاده از نشانگرهاي 

ویاژۀ   وگرافیتوپا اناد.  درصد( نشان داده 46) IRAPو 

موجود در مناطق زاگرس و وجود عاوار  جغرافیاایی   

افشاانی و  دگرگرده ۀحوزتواند جریان ژنی و متعدد می

ها در جوامع بلوط غرب کشور را ژنوتیپ مجاورت مؤثر

و سبب تماایز ژنتیکای و افازایش میازان     کند محدود 

. در مطالعااات پیشااین، شااودهااا تنااوع بااین جمعیاات

هاي بلوط گزارش ایر گونهمحدودیت جریان ژنی در س
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 (.Berg & Hamrick, 1995شده است )

هاااي تکثیرشااده کااه سااهم   الاالدرصااد از  41

شاده اسات،    ارزیاابی مولکاولی  داري از واریاانس   معنی

مختلااف از  هاااي   رویشااگاه ژنتیکاای   ۀمتمایزکننااد

توان در صورت گوناگونی فنوتیپ این یکدیگرند که می

ها از لحاظ صفات کمای و کیفای مختلاف در    رویشگاه

از  بخاش  آگااهی هااي  اللآینده به مطالعه و تشخیص 

ایان ساهم از واریاانس     .پرداخات ی اللمیان این تنوع 

کااارایی نشااانگرهاي مااورد  بیااانگرافتراقاای، مولکااولی 

با صفات  بخش آگاهیاستفاده در شناسایی نشانگرهاي 

از همچنین  .استها این جمعیت ۀمتمایزکنندمختلف 

 691جایگاه نشانگري در  61تکثیري توسط  الل 617

درصااد(  67/44مااورد ) 611شااده،  ارزیااابیژنوتیااپ 

نتاایج   کاه باه  حداقل بین دو ژنوتیپ متفااوت بودناد   

Shabanian et al. (2016a)  درصد چندشکلی 611با 

گونۀ درصد چندشکلی در  41با  Ardi et al. (2012) و

 بلوط نزدیک بود.

 UPGMA ضریب تشابه دایس و الگوریتم براساس

باه  زاگرس مرکزي منطقۀ هاي بلوط ایرانی در ژنوتیپ

هااي گاروه یاک شاامل     شدند. نمونه پنج گروه تقسیم

)کرمانشاه(، محمدقلی  ویارمیر )لرستان(، اولکمیل مال

گروه دوم شامل جمعیت کل ؛ )لرستان( )ایلام(، باوینه

گروه سوم شاامل  ؛ )کرمانشاه( یه)کرمانشاه(، امام کش

؛ )ایلام( حرانمر )ایلام(، درب گنبد )لرستان(، دینارکوه

کلای )ایالام(، ساراب    گروه چهارم شامل جمعیت کلی

لام(، چم شهران )لرستان(، بناارکوه  )ایلام(، تجریان )ای

گااروه پاانجم شااامل  ؛ و)لرسااتان(، شااوراب )لرسااتان(

نشااه(،  )کرما زبار آبااد )کرمانشااه(، چهاار   جمعیت علی

تاوان  )کرمانشاه( بود. از این اطلاعاات مای   سرخه لیژه

تهیااۀ ساطح تنااوع ژنتیکای باا راهبارد      يباراي ارتقاا  

ر هاي ترکیبی )سانتتیک( بهاره گرفات کاه د    جمعیت

هاي گیاهان درختی نژادي جمعیت واقع روش اصلی به

 .استدگرگشن 

 اول ویاار نموناۀ  آماده   دسات  باه مطابق دندروگرام 

هاي جداگانه و غیرمرتبط در گروه صورت به)کرمانشاه( 

هاي کرمانشااه در  قرارگیري نمونه .متفاوت قرار گرفت

هر پنج گروه ژنتیکی، نشان از تنوع بالاتر این گونه در 

کنش آن از ایان  ااي این استان و احتمال پار هیشگاهرو

در توجیه و  .داردمناطق به سایر نواحی زاگرس میانی 

آوري اسات کاه   تمایز این نمونه ماوارد زیار قابال یااد    

Shabanian et al. (2016b)  نیااز قرارگیااري برخاای

مارتبط در  و غیر جداگانه صورت بهرا  هاي بلوطژنوتیپ

  Zeng et al. (2011)کردند. گزارشهاي متفاوت گروه

هاي دیگاري در  یا حتی گونه ها زیرگونهاحتمال وجود 

کاه باا ایان     اناد را مطرح کردهبلوط هاي جنگلی توده

تااوان یکاای از دلایاال تنااوع ژنتیکاای   ماای اسااتدلال

غیرمارتبط  نموناۀ  آمده در این بررسی را تعلق  دست به

 همچناااین  .متفااااوت دانسااات هااااي زیرگوناااهباااه 

Barbara et al. (2012)      ،از دیگار دلایال ایان تناوع

اناد. در  ذکار کارده  را هاا  هیبرید بودن بعضی از نموناه 

اي بلاوط،   گوناه  درونتناوع زیااد   عمادۀ  واقع از دلایل 

 است. اي گونه بینطبیعی  گیريدور 

مولکاولی   آماده از ایان آغاازگر    دست بهگرام دندرو

(ISSR)      اًنشان داد که ایان نشاانگر باه میازان تقریبا 

 أمنشا  براسااس هاا  مناسبی در متمایز کردن جمعیات 

اي کااه گونااه بااه ،جغرافیااایی سااودمند بااوده اساات 

در چند ماورد   جز بههاي متعلق به یک منطقه  جمعیت

 اند. گرفتهاستثنایی در یک خوشه قرار 

در  ISSR هاينشاانگر با توجه به نتایج این تحقیق 

باالایی  سطح و  ندخوبی تکثیر شد بهبلوط ایرانی گونۀ 

هاي مورد ارزیابی درون و بین جمعیتشکلی را از چند

شاده در زاگارس    ارزیاابی هاي . از رویشگاهندنشان داد

 ۀموجود در استان کرمانشااه فاصال   هايژنوتیپمیانی، 

هاااي ژنتیکاای بااالایی بااا هماادیگر و سااایر ژنوتیااپ  

 41شده از دو استان لرساتان و ایالام داشاتند.     ارزیابی

بود کاه از  جمعیتی  بینآشکارشده تنوع  درصد از تنوع

 ۀمتمایزکنناادهاااي الااللحاااظ ژنتیکاای بااه مفهااوم  

هاااي مختلااف از همادیگر اساات. ایاان تنااوع  جمعیات 

 بخاش  آگااهی قابلیت استفاده براي ردیابی نشانگرهاي 

میازان  باالا باودن   مرتبط با صافات فناوتیپی را دارد.   
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د شاخص نشانگري و تعدا شاخص اطلاعات چندشکل،

هاااي گاارچندشااکل بااراي آغاااز  ات تکثیرشاادۀقطعاا

UBC807 ،ISSR165  وISSR08 کاارایی   ۀدهند نشان

مطالعاۀ  هاي ماورد  جمعیت گر در تمایزبالاي این آغاز

تاوان از ایان   بلوط ایرانی در این تحقیق بود و میگونۀ 

گر در بررسی تنوع ژنتیکی درخت بلوط در مناطق آغاز

 .کرددیگر استفاده 
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Abstract 

Any restoration and improvement programs for Persian oak stands require assessment of the structure 

of genetic variation within and among the natural populations and realize the genetic distance patterns. 

Vulnerability against biotic and abiotic stresses is the consequence of the reduction in genetic 

diversity. Genetic variation is crucial for natural populations of organisms to evolve in response to 

changing environmental variables. Low level of diversity in the gene pool of plant spices may lead to 

increased risk of extinction in the face to abiotic and biotic environmental stresses. Genetic diversity 

of 180 Persian oak trees from central Zagros region including Kermanshah, Ilam and Lorestan 

provinces was investigated. Fifteen ISSR loci amplified and 157 alleles produced which 99.17 percent 

(156 alleles) were polymorph. Allele number per locus was in a range from 4 (UBC814) to 17 

(ISSR16) with average 10.47; polymorphism information content was different from 0.052 (UBC895) 

to 0.425 (UBC807). Amplified fragments were in a range from 150bp to 1800bp. AMOVA shows 20 

percent of variation among and 80 percent of variation within populations. The minimum genetic 

distance was manifested in Lorestan populations and the maximum distance was in Kermanshah. 

Results showed the higher levels of differentiation among Kermanshah and Lorestan genotypes. 

Heterogeny of evaluated loci in populations in Kermanshah was more than others in Lorestan and 

Ilam. Cluster analysis led to groping of genotypes in five distinct clusters. Amplification and suitable 

polymorphism of ISSR markers in Persian oak and also a high level of molecular variance between 

populations are promising for the capacity of this molecular marker system to detect the informative 

alleles for phenotypic traits.  

Key words: AMOVA, Genetic distance, ISSR markers, Polymorphism. 
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