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  SSRبا استفاده از نشانگرهای ( .Acer cappadocicum Gled) منتخب شیردار  یهاه یپاتنوع ژنتیکی 

 برای تشکیل باغ بذر  

  1  یوسف محمدیو  *1اصلفرزاد بنائی 

 تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، تهران، ایران  نسازماها و مراتع کشور، تحقیقات جنگل ۀسس ؤماستادیار، 1

 ( 29/11/1402؛ تاریخ پذیرش: 12/09/1402)تاریخ دریافت:  

 چکیده 
آیناادن نیااز    هااایپژوهشتنوع ژنتیکی کافی برای   نیتأمباکیفیت، در  یهانهالتکرارپذیر و  بذرهای نیتأم برافزونشکیل باغ بذر ت  :مقدمه

های هیرکانی  های مهم جنگلو از گونه  رانیا  ی( از سردن افرا و از درختان بوم.Acer cappadocicum Gled)  رپلتیش  ای  رداریش  .اهمیت دارد

هدف اصلی این پژوهش  .  شدمنظور احداث باغ بذر کشت شدند ارزیابی  بههای مادری شیردار که  فواصل ژنتیکی پایه، پژوهش این است. در

 .بودمادری    یهاهیپاو یکنواختی ژنتیکی جمعیت حاصل از این    یزیآمشیخوروی  از پساجتناب  

جمعیاات در جنگلاای بااه    سهاز  فنوتیپ مناسب    دارایمادری    ۀپای  21  بذر شیردار،باغ  منظور تولید نهال و انتقال آنها به  به  :هامواد و روش

  های برگااینمونااه شد ومادری به نهال تبدیل  یهاهیپاو به تفکیک  یآورجمعو از آنها بذر شد هکتار شناسایی هزار 100مساحت تقریبی 

.  انجاااگ گرفاات DNA باناادهای  تکثیربرای   SSR پلیمراز با استفادن از نشانگرهای  یارنیزنجواکنش  ،  DNA  استخراج  پس از  .شدآوری  جمع

 تکثیر قطعه صورت گرفت.  SSRمکان    15در    ،براساس نتایج

  ی هاشاخصبیشترین مقادیر  .  شدمنتخب شیردار شناسایی    پایۀ  21آلل چندشکل در    SSR  ،63  جفت آغازگر  15در مجموع برای  :  هاافتهی

  16/0( و  دهمیااان  تی)جمع  23/0  نی( بH)  یتیگوسیهتروزکلا برآورد شد.  برای کلیج  ریمقاد  تنوع ژنتیکی برای جمعیت دهمیان و کمترین

( مقاادار  08/1)  کمتاارین( و  38/1)  نیشااتریب  بیترتبه  زی( نکلادهمیان و کلیج)  تیدو جمع نیا ن،یا برافزونبود.  ری( متغکلاکلیج تی)جمع

در    هاپایه  کمشباهت    ۀدهندنشانمتغیر بود که    52/0تا    001/0ز  اها  میزان شباهت ژنتیکی جاکارد در ژنوتیپ  را نشان دادند. ضریب شانون

  مجاازا قاارارهای  خوشااهدر    کااهقراباات ژنتیکاای کمتاار    دارایهای  پایهبرای بذرگیری باید از  گزینش  . بنابراین  ها بودداخل هر کداگ از گرون

 .  شودتا از پسروی ژنتیکی حاصل جلوگیری    ردیگاند صورت  گرفته

دو    نیباا   یکیتنوع ژنتها داشتند. در تفکیک ژنوتیپ زیادیرفته کارایی کارهبنشانگرهای ، در بررسی تنوع ژنتیکی دو جمعیت :گیرینتیجه

بااا در نظاار گاارفتن  و  شااد  اساس معیارهای مربوط محاساابه  برحال فواصل ژنتیکی  اینبا    .بود  یتیدرون جمع  یکیاز تنوع ژنت  کمتر تیجمع

و    9  انیاا دهم  ی، از طرفاا 5و    7،  3  کلاجیکلاا   ماننااد  زیااادبا تشابه    ییهاهیپا .جای گرفتند یاصل ۀخوش سه های مادری درپایه ،تشابه بیضر

  و کشاات نکااردنها  هیاا پاچیاانش  شدن در باااغ بااذر و  کشت یهاهیپا تیریمد یپژوهش برا نیا . اطلاعات حاصل ازشدمشاهدن  7 کلاجیکل

 .  کاربرد داردمیزی  آاز پسروی خویش  جلوگیری  کنار یکدیگر ودر    زیادقرابت ژنتیکی    دارای  یهاهیپا

        . ، باغ بذریکیژنت  قرابت  زماهوارن،یر  ،افرا :یدیکل یهاواژه 
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 مقدمه

 یساانب بنااا  ،یجنگلاا   هایامروزن باااغ بااذر گونااه

 قلمااداد هاااجنگل و عملاای  یعلماا   یگسترش و بازساز

بااه منبااع   یابیدساات  یبااراباااغ بااذر    لیتشکو    شودمی

درختااان و  ۀشااداصلاحبااذر  ریمطماائن و تکرارپااذ

است. باغ   ریانکارناپذ  اتیاز ضرور  ،یجنگل  هایدرختچه

طاارف و  ک یاا  ازجنگلااداران  نیاتصااال باا  ۀبااذر حلقاا 

از طاارف   یاهیاا گ  هاینژادگران گونااهبااهپژوهشگران و  

 دشااای هاااجنگل یشااود. بازسااازیمحسااوب م گاارید

 ی. در بازسازردیصورت گ  یمصنوع  ای  یعیطب  صورتبه

 ،یجنگلاا   یعاا یطب  هااایاز تودن  بذر  ها،جنگل  یمصنوع

. در شااودیم  نیتااأمباااغ بااذر    ای  یریبذرگ  هایمحوطه

بااذر از  یگاااه ،یجنگلاا  هایبااذر گونااه یفااور نیتااأم

 دارای  هااایاز تودن  ایاا ظاااهر مناسااب    بااا  یدرختانتک 

اماار   نیهماا   .شااودیمناسب انتخاااب م  یعموم  طیشرا

 هایباااذر یکااا یو شاااباهت ژنت یکناااواختی لیدلباااه

 هاااایجنگل یکااا یژنت یپسااارو ساااببشااادن، جمع

 هایحساااس بااودن گونااه تیاا شاادن و در نهایبازساز

و کاااهش   یسااتیرزیو غ  یسااتیز  انواع تنش  به  یجنگل

 .(Tambarussi et al., 2017)  شودیعملکرد م

(  .Acer cappadocicum Gled)   رپلت ی شاا   ا ی   ردار ی ش 

  اساات  ران ی ا  ی گونه از سردن افرا و از درختان بوم   ک ی ناگ  

 (Rahimnezhad et al., 2022 ) .    هااای پژوهش تاااکنون  

  ردار ی شاا  مختلاا   ی ها ت ی جمع  ی ک ی ژنت تنوع    دربارۀ   ی کم 

  بااه   مربااوط   ی عاا ی طب   ی هااا ت ی جمع .  اساات   گرفته   صورت 

 ,.et alتوسااط   ا یاا تال ی ا   جنوب   ی ها جنگل در    Acer  جنس 

(2008)   Guarino  با استفادن از هفت نشانگر مربااوط بااه

 Acer  ۀ گونااا (  SSR)   زمااااهوارن ی ر   ی ژنااا   ی هاااا مکان 

pseudoplatanus L.  ۀ گوناا . در شااشTen.   Acer 

lobelii ،Acer campestre L.  ،Acer pseudoplatanus 

L.  ،   L.  Acer obtusatum ،   Acer neapolitanum  

Ten.  وAcer monspessulanum L.   ی باارا .  شااد   ی بررس  

از  ،  .Acer opalus Mill  گونااۀ   ی کاا ی ژنت تنااوع    ی بررساا 

در    آلاال   87اسااتفادن و در مجمااوع    SSRهشت نشانگر  

  ت یاا جمع   ک یاا فاارد از    142نمونااه مشااتمل باار    ک یاا 

  ن یاا ا اسااتفادن از  ت یاا قابل   ش ی آزمااا   ن ی ا . در  شد   یی شناسا 

و    ی بررساا   ز یاا ن  Acerceae گر ی د  ی ها گونه  ی برا نشانگرها 

 ,.Segarra-Moragues et al  شااد   شاانهاد ی پ   هااا آن   ی باارا 

2008) .)  Baucom et al. (2005)    گاازارش کردنااد کااه

  ی دار ی معناا   طور ه باا   یی زدا جنگل قطع درختان و   ات ی عمل 

 .Aگونااۀ    ی آللاا   ی غنااا   و   ی کاا ی ژنت   تنااوع   کاااهش   موجب 

saccharum Marsall   که قبل    کردند   شنهاد ی پ   . آنها شد

  قرابت   ی بررس   ی برا   ی ک ی ژنت   ی ها روش از قطع درختان از  

  ی کاا ی ژنت نااوع ت   ی دارا   درختااان   ن شاات گذا   ی باق   و   ی ک ی ژنت 

تنااوع    ی بررساا بااا هاادف  ی  پژوهش در  .  استفادن شود   زیاد 

بااا    ی لتااون شاادن از  ی آور جمع ون    ت یاا جمع   16  ی کاا ی ژنت 

  SSRنشانگر  6و   ی کلروپلاست   SSRنشانگر    6استفادن از  

  ی زیاااد   ی کاا ی ژنت   تنوع    Ruņģis et al. (2016) ، ی ا هسته 

ی  زیاااد کااارایی  و    پااژوهش مااورد    ی هااا ت ی جمع   ن ی باا 

  پژوهش   مورد   ی ها ت ی جمع   ک ی تفک در    SSR  ی نشانگرها 

 . (2007)  ، گااار ی د   ی قااا ی تحق   در .  گااازارش کردناااد را  

Ferrazzini et al    نشانگر    6ازSSR   تنااوع    ی بررساا   ی برا

اسااتفادن کردنااد. در    ا یاا تال ی ا ون در    ت یاا جمع  31 ی ک ی ژنت 

  ی هااا ت ی جمع   ن ی باا در    زیااادی   ی ک ی ژنت تنوع   پژوهش  ن ی ا 

از      Pliura  &  Baliuckas ( 2007) .  شد   مشاهدن   مختل  

  10  ن ی باا   ی ک ی ژنت تنوع    ی بررس   ی برا   RAPD  ی نشانگرها 

  ی غرباا   ی اروپااا ون    ت یاا جمع   14و    ی تااوان ی ل ون    ت ی جمع 

  مختلاا    هااای جمعیت   ن ی ب را در    ی ک ی ژنت استفادن و تنوع  

 . کردند   مشاهدن 

طاارح پژوهشاای  1375تااا  1373های سااال در

 et(2013) های ون و نمدار توسطتشکیل باغ بذر گونه

al.  Dastmalchi   در ایستگان تحقیقات جنگل و مرتع

ون و نماادار   ۀنخباا های  از پایااهبذر  .  چمستان اجرا شد

تااا   1376های  ها در سااالنهال.  شدتهیه و نهال تولید  

متاار در ایسااتگان تحقیقااات  3در  3 فاصاالۀدر  1377

همچنین تعاادادی  .ه شدجنگل و مرتع چمستان کاشت

بااه عرصااه   1387های ون پیوند شد و در سال  از نهال

. شد  همتر کاشت  5در    5و در فواصل    انتقال یافتاصلی  

ها در نهایاات رغم پیوند نهالبهدر مورد درختان نمدار،  

، باغ بذر پیوندی یوندیپ  یهانهال  کافی نبودن  لیدلبه
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 ،طاارح ۀپروناادبراساس مدارک موجود در  .  شداحداث ن

. هی و بدون شجرن کاشااته شاادندروصورت گبهها  نهال

مانی درختان بذری ون، پیوندی ون و بااذر نماادار زندن

 بودن درصد 94 و 91 ،  100ترتیب  بهساله    16  ۀدوردر  

 ،87ضریب قدکشیدگی درختان در نمدار حدود  است.  

 83 حاادود پیوناادی ون در و 90 حاادود بااذری ون در

 است.   آمدن دستهب
هااای  با توجه بااه اهمیاات درخاات شاایردار در جنگل 

های مهاام و همچنااین  هیرکانی و لزوگ ایجاد باغ بذر گونه 

چنین  اجرای  ها،  جنگل   ی های توسعه و احیا تدوین برنامه 

های منتخااب  هایی برای بررسی تنوع ژنتیکاای پایااه پروژن 

. بررساای  اساات شیردار برای تشکیل باغ بذر حائز اهمیاات  

های مااادری شاایردار کااه بااا  تنوع و قرابت ژنتیکاای پایااه 

مولکااولی و نشااانگرهای اختصاصاای    ی ها روش استفادن از  

معتبرتاارین و کاااراترین اباازار    گرفته انجاگ   SSRتکرارپذیر  

  زیاااد هایی با تنااوع  یا کاشت پایه   برای تعیین موارد مذکور 

 شود.  و مانع پسروی ژنتیکی در تشکیل بذر می است 

 هاروشمواد و 

فنوتیپ  دارای  شیردار  پایۀ    21از  بذر    ، تحقیق  در این 

  1395در سااال  دهمیااان  و    کلا ج ی کل ناحیۀ    دو  از مناسب 

  1399و در سال   کشت شد   1396و در سال    ی آور جمع 

تااا    10از  های مادری  قطر پایه .  برگی برداشت شد نمونۀ  

متاار متغیاار   25/ 5تااا  8متر و ارتفاع آنها از سانتی   48/ 5

  ه پایاا   10  شدن، مادری بررسی پایۀ    21(. از  1بود )جدول  

پایه مربوط به دهمیااان بودنااد    11و    کلا ج ی کل مربوط به  

دلیل نزدیکی بااه یکاادیگر بااا  به  P17و  P10 ی ها ه ی پا که 

 مشخص شدند.  D9کد مشترک  

های مااورد نظاار در پاااییز  پس از تهیااۀ بااذر از پایااه 

کیلااومتر   15، بذرها در نهالستان در فاصلۀ حدود 1398

بذر پس از اقداماتی برای شکسااتن خااواب بااذر    منشأ از  

جنااوب    ی لومتر ی ک   30  در   م ی هالستان لاج ن کشت شدند.  

  58و    قااه ی دق   5و    درجااه   53در مختصااات  ی سااار  ی غرب 

  یااۀ ثان  35و  قااه ی دق  15 درجااه و  36  ی و طول شرق   یۀ ثان 

از سااطد دریااا قاارار    متاار   672در ارتفاااع    ی عرض شمال 

هااا  صااورت هفتگاای نهال به   1399سااال    ی ز ابتدا دارد. ا 

طبااق روال   ی ار یاا هرز و آب  ی ها عل   ن ی . وج شدند بازدید  

  ی ها ی بررساا   ی . باارا گرفاات معمااول نهالسااتان انجاااگ  

  ی هااا از هاار یااک از کرت  1399مولکولی در اواسط بهار 

شاادن  ل ی تشک  باارت تااازن   ۀ مورد نظر از چهار نهااال نموناا 

 .به آزمایشگان منتقل شد   تانک ازت مایع و در  ن شد   ه ی ته 

 یمااادر  یهاهیپا  یبذرهااز    ی حاصلبرگ  یهانمونه

 - 80 زریاا بااه فر  ع،یدر ازت ما  انجماد  انتخاب و پس از

بااه   DNAاسااتخراج    شااد و  منتقاال  گرادسااانتیدرجۀ  

انجاااگ   CTAB (1984) et al.  Saghai-Maroofروش

با استفادن از   DNA  یهانمونه  تیف یکو    تیکم  .گرفت

شااد.   نیاایتع  یاسااتکتروفتومترژل آگارز و    الکتروفورز

نااانوگرگ در  25 ازها، نمونااه تیاا کم نیاایتعپااس از 

پلیمااراز   یارنیزنج  واکنشاستفادن در    یبرا  تریکرولیم

 20پلیمااراز در حجاام   یارنیاا زنج  واکنش.  استفادن شد

در  هیاا اول یسااازواسرشتهشامل یک چرخااۀ   تریکرولیم

 35، قااهیدق  5ماادت به گرادسااانتیدرجااۀ  94 یدمااا

درجاااۀ  94 یدماااادر  یساااازواسرشتهچرخاااه باااا 

 یدمااا، اتصال آغازگر در  قهیدق مدت یک  به  گرادسانتی

مدت یک بهبسته به آغازگر    گرادسانتیدرجۀ    50-  60

ماادت به  گرادسااانتیدرجااۀ    72  یدما، بسط در  قهیدق 

و در نهایاات یااک چرخااۀ بسااط نهااایی در   قااهیدق یک  

 .بود  قهیدق  7مدت  به  گرادسانتیدرجۀ   72  یدما

  زماهوارهیر  یآغازگرها

 یبرا  زماهوارنیرجفت آغازگر    15از    یبررس  نیادر  

اسااامی و منتخب شیردار استفادن شااد.  پایۀ    21غربال  

 آمدن است. 2  توالی این آغازگرها در جدول

 PCR محصولات  الکتروفورز
تفکیااک قطعااات تکثیرشاادن از دسااتگان  یباارا

درصااد   3با ژل آگارز    Bio-radافقی شرکت    الکتروفورز

قطعااات  ینسااباناادازۀ  نیاایتع یباارااسااتفادن شااد. 

ژل، نشااانگر  یانتهاااابتاادا و    یهاچاهک شدن، در  ریتکث

، الکتروفااورزشد. ماادت زمااان    یبارگذاروزن مولکولی  

دقیقااه   90تااا    60  نیباا   یریتکثبسته به اندازۀ قطعات  
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شاارکت  Safe stainآگارز با  آمیزی ژلبود. رنب  ریمتغ

. بااا توجااه بااه نتااایج حاصاال از گرفتسیناکلون انجاگ  

الکتروفااورز ژل آگااارز، هاایک تفکیکاای بااین قطعااات 

 آن،  کااه دلیاال  شاادتکثیرشدن در بین افراد مشاااهدن ن

تفاوت طول قطعات در تعااداد کاام نوکلئوتیااد بااود. در 

آکریلامیااد نتیجه برای تفکیک بهتر قطعااات از ژل پلی

ماادل  Bio-rad درصد دستگان الکتروفورز عمودی  8/0

GT Gene-Sequi کااه قاادرت تفکیااک  اسااتفادن شااد

 نیتاارات نقاارناز در ایاان روش  .آگااارز دارد ازی بیشتر
 .  شدقطعات استفادن    یزیآمرنب برای 

 ردار یش یمادر یهاهیپا  یفیو ک یاطلاعات کم  -1 جدول

Table 1. Quantitative data and geographical coordinates of Acer cappadocicum maternal tree  

 *منطقه

Zone 
 **جهت 

Direction 
 ( متریقطر درخت )سانت

Diameter (cm) 

 متر( ارتفاع )

Altitude (m) 
 دوشاخه 
Branch 

 )زیاد، متوسط، کم( مقدار بذر
Seed amount (High, 

Medium, Low) 

D1 SE 27 18 3.5 
 اد یز

High 

D2 NW 29 17.5 - 
 اد یز

High 

D3 NE 22 25 - 
 اد یز

High 

D4 NE 34 18.2 - 
 اد یز

High 

D5 N 25.5 16 8 
 اد یز

High 

D7 NE 22 11.5 - 
 اد یز

High 

D8 NE 23 14.5 - 
 اد یز

High 

D9 NW 29.3 18.5 3 
 اد یز

High 

D10 NE 48 21 - 
 اد یز

High 

D11 SE 12 8.5 - 
 اد یز

High 

D9 N 20 19.2 - 
 اد یز

High 

K1 SE 38.22 25.5 3.5 
 اد یز

High 

K2 SE 33 21 10 
 اد یز

High 

K3 NE 48.5 22 - 
 اد یز

High 

K4 NE 25 14 - 
 اد یز

High 

K5 NE 34 19.7 - 
 اد یز

High 

K6 N 26 21.5 - 
 اد یز

High 

K7 SE 10 8 - 
 اد یز

High 

K8 SE 27.7 19 1 
 اد یز

High 

K9 SE 35.1 23 - 
 اد یز

High 

K10 SE 21.5 14.7 - 
 متوسط 

Medium 
*  K :کلاجیکل، D :ان؛یدهم  ** W :یغرب شمال ،NE :یشرقشمال ،SW :یغرب جنوب ،N :شمالی. 
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 آغازگرها  اتصال ی دما  و معکوس و میمستق یآغازگرها  یتوال ، یاسام -2 جدول
Table 2. Microsatellite names, sequences, and annealing temperatures 

 اتصال  یدما
Annealing 

temperature 

 معکوس آغازگر  یتوال
Reverse primer sequence 

 میآغازگر مستق یتوال
Forward primer sequence 

 آغازگر 
Primer 

50 GGCAATATGAGTTCAATG GGAAATCGCTAAATGTCTACAAAG AC1 
50 ATAACAGTTCACAGCACA AATATCACCTCACGTCTT AC2 
50 CCTACGCAATGTGCTCTA CACGCTTCTGTATTCTTT AC3 
50 CAAATACGAAAACATACG TAGGACCTCATACCTCTTAC AC4 
50 TAAGAGCAAGAGCGAAAG ATCCAGGAGAAGAATAGG AC5 
50 AACCGTTTCAAGTTCTAG CTCACCCTTCCATATTCT AC6 
53 GCTCCCTCTGGTTCCAAT CTTCCATCAAAATCCTAACACTGCA AC7 
53 CCATTCTCACCCTTCCAT ATCCGTCAACCGTATCAAGTTCTAG AC8 
56 AGGAAATAAGGAAGCAGT GAGTAAAATCAGTTGGTGTCA AC9 
56 TGCTGGAAAGTGGAACCTGT AGTCTGATCTGTCATGGGCTC AC10 
55 AACGGATGGCAAGCTAGCTT CAGGCCTGCCCAGAAACTAA AC11 
58 TGGTGGGTAGCAGCAAAAGA TGCACATGGGATGATGATCAGT AC12 
58 AAGCTGAGAAACCCAAAGCA CACCACCCAACCCTTTTCCT AC13 
55 TGCAACTGTTGAGTGGTGGA ACAAGTCGAACAACCCGTTG AC14 
55 TTGACGGAGAGCTTGGTTCC AAAACCCAATTCGCCACGTG AC15 

 

 هاداده تجزیۀ  و  هاپیژنوت  یمولکول  یازدهیامت

صاافر صورت  به  زماهوارنیر  ینشانگرها  ینوار  یالگو

 ینشااانگرهاشااد. مشخصااات آللاای    یازدهیاا امت  و یک 

افاازار بااا نرگ  یکیژنت  یهاشاخص  نیهمچنشدن و  ریتکث

GenALEx   و ماااتریس تشااابه ضاارایب شااد محاسبه

 منتخااب بااا روشپایااۀ  21 یبندخوشااهو  جاکااارد

UPGMA افزاربا نرگ NTSYS10 e.2 و  گرفااتنجاااگ ا

 نیب  یکیژنتمختل ، تنوع    یهاهیپا  یبندخوشهپس از  

  .شد  یریگجهینتمختل  بررسی و   یهاهیپا

 نتایج 

 DNAکمیاات  ،نتااایج اسااتکتروفتومتریبراساااس 

استخراجی در وضعیت مطلوبی قاارار داشاات   یهانمونه

همچنااین  .نااانوگرگ در میکرولیتاار( 200)میااانگین 

 5/1  ۀمحاادودهااای اسااتخراجی نیااز در  DNAکیفیت  

)برای نساابت   71/1( و  نانومتر  230/260  )برای نسبت

( قرار داشت کااه نشااان از کمیاات و نانومتر  280/260

. بااا توجااه بااه دارداسااتخراجی    DNAکیفیت مناسب  

درصااد توانااایی تفکیااک قطعااات  3اینکااه ژل آگااارز 

منتخااب را نداشاات، از ژل پایااۀ  21تکثیااری در بااین 

درصد برای تفکیک مجدد محصااولات   8آکریلامید  پلی

PCR  آماادن   1ای از آن در شکل  استفادن شد که نمونه

آمدن از الکتروفورز عمودی دستبهاساس نتایج  براست.  

مکااان  15، در SSRآغااازگر  15، از PCRمحصااولات 

SSR    .15در مجموع باارای  تکثیر قطعه صورت گرفت 

پایااۀ  21آلاال چندشااکل در  SSR ،63جفاات آغااازگر 

آلل   2/4طور میانگین  به  .شدمنتخب شیردار شناسایی  

. پااس از شدشناسایی    SSRچندشکل برای هر نشانگر  

ضاارایب تشااابه امتیازدهی قطعات تکثیرشدن، ماتریس  

 .شدمحاسبه  اکارد  ج

های تنااوع ژنتیکاای باارای بیشترین مقادیر شاخص

کلا باارای کلاایج  ریمقاااد  جمعیت دهمیااان و کمتاارین

 نی( باا H)  یتیگوساا یهتروز(.  3برآورد شاادند )جاادول  

( کلاکلاایج  تیاا )جمع  16/0( و  دهمیان  تی)جمع  23/0

 تیدو جمع  نی(. ا3؛ جدول  2/0=    نیانگیبود )م  ریمتغ

( و 38/1) نیشااتریب بیترتبااه( کلادهمیااان و کلاایج)

نشااان نیااز  را    ضااریب شااانون( مقاادار  08/1)  کمترین

تفاوت ژنتیکی بساایار چشاامگیری   ،با وجود این  دادند.

( کااه 4  جاادولمیان این دو جمعیاات مشاااهدن نشااد )

دلیل اختلاط ژنتیکی ایاان دو جمعیاات به  ممکن است

مشااترک   منشأهای متمادی یا دارا بودن  در طول سال

 تیاا بااا در نظاار گاارفتن دو جمعها باشااد.  این جمعیت

 تجزیۀ پ،یژنوت  10با    کلاکلیجو    پیژنوت  11  دهمیان با

دو   نیباا   یکاا یژنت  انجاگ گرفت. تنااوع  یمولکول  انسیوار

و   شاادارزیااابی    کاال  یکیتنوع ژنت  درصد از  7  تیجمع

 . بود  یتیجمعمربوط به تنوع درون  درصد 93
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 AC9 با نشانگر یریدرصد قطعات تکث   8 دیلامیآکریپلژل  از یانمونه -1 شکل

Figure 1. Amplified fragments in 8% polyacrylamide gel for AC9  

 ردار یش یمادر  یهاهیپا  یهات یجمع یرو یمولکول  انسیوار تجزیۀ ج ینتا -3 جدول
Table 3. Results of AMOVA analysis of Acer cappadocicum maternal tree 

راتییتغ منبع ی آزاد ۀدرج  مربعات  نیانگیم   
ی داریمعن سطد  

P-value 

Source of variance 
Degree of 

freedom 
Mean of Squares 

ها بین جمعیت  
Between Pops 

1 16.637 0.0001 

ها درون جمعیت  
Within Pops 

19 9.104 0.0001 

 جمع 
Total 

20   

 

 هااا ازمیزان شباهت ژنتیکی جاکارد در بین ژنوتیپ

 کمشباهت    ۀدهندنشانمتغیر بود که    52/0تا    001/0

 (.5جاادول  هااا بااود )در داخل هر کااداگ از گرون  هاپایه

 ماااتریس  و  UPGMAبراساااس روش    یاخوشه  تجزیۀ

. نتااایج (2)شااکل    گرفااتجاکارد انجاگ    یکیژنت  فاصلۀ

کااه بااا اسااتفادن از اطلاعااات حاصاال از  نشااان داد

بااا رفتااه در ایاان تحقیااق، کارهب ۀریزماهوار هایآغازگر

هااای های مربااوط بااه جمعیتپایااهاز  یاریبساا  اینکااه

هاام قاارار ه  نزدیااک باا   یهاگروندر    کلا و دهمیانکلیج

 هایپایااهطور کاماال از بااهکلا کلاایج  هایپایااه  ،گرفتند

و کلا کلاایج هایپایااهتفکیااک نشاادند. البتااه  دهمیااان

رو از ایاان، اناادناحیهدرختان مربوط به یااک از    دهمیان

های مااادری آنهااا از امکان اختلاط ژنتیکی آنها یا پایااه

ه بااه یاا تجزدور از انتظااار نیساات.   طریق انتقااال گااردن

و محااور اول بااا مقاادار   گرفااتانجاااگ    مختصات اصاالی

درصد تبیین واریااانس و محااور   6/13با    8/5  1ۀمشخص

درصااد تبیااین  5/11بااا  8/4 ۀمشخصاا دوگ بااا مقاادار 

اینکااه در   هباا (. بااا توجااه  3)شااکل    شاادواریانس رسم  

درصااد از تغییاارات و   06/25تجزیه به مختصات اصلی  

، دهاادیمبناادی را انجاااگ اطلاعااات نشااانگری، گرون

کلاسته با تجزیه به مختصااات   ۀتجزینتایج    ناهمسویی

 اصلی دور از انتظار نیست.

پس از محاسبه و تشکیل ماااتریس ضاارایب تشااابه 

منتخااب شاایردار بااا پایااۀ    21بندی  (، خوشه5)جدول  

نتااایج آن در شااکل   کهصورت گرفت    UPGMAروش  

آوردن شدن است. با در نظاار گاارفتن ضااریب تشااابه   3

 I  ۀاصلی تشکیل شدن است. در خوش  ۀخوش  سه،  80/0

،  5 کلاجیکلاا ،  10 انیاا دهم،  8 انیاا دهمهای پایااه

، 3 انیاا دهم، 4 انیاا دهم،  3 کلاجیکلاا ،  2 انیاا دهم
 

1. Eigen value 
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، 9 انیااا دهم ،6 کلاجیکلااا ، 5 انیااا دهم، 7 انیااا دهم

 II ۀدر خوشاا  ؛2 کلاجیکلاا  ،10 کلاجیکلاا ، 9 کلاجیکلاا 

 کلاجیکلاا ،  9  انیدهم،  7  کلاجیکل،  8  کلاجیکلهای  پایه

و   4  کلاجیکلاا های  پایااه  III  ۀو در خوش  ؛1  انیدهم،  1

تنااوع   پااژوهش. تا بااه حااال  اندگرفتهقرار    11  انیدهم

های شیردار با اسااتفادن از نشااانگرهای ژنتیکی ژنوتیپ

گرفته صااورت هااایپژوهشو  نگرفتااهمولکااولی انجاااگ 

 است. بودن  Acerهای داخل جنس  گونهدربارۀ  

 ردار یش انیدهم و  کلاجیکل یهاتیجمع یکیژنت تنوع ی هاشاخص -4 جدول
Table 4. Genetic diversity indices of Acer cappadocicum maternal trees 

Pop  

 افراد  تعداد

Number of 

individual (N) 

آلل  تعداد  
number of 

alleles (Na) 

مؤثر  آلل تعداد  
Effective number of 

alleles (Ne) 

شانون   بی ضر  
Shannon diversity 

index  (I) 

  مورد  یتیگوسیهتروز

 انتظار 
Expected 

heterozygosity (He) 

DEH

M 

Me

an 
11 1.810 1.346 0.364 0.226 

 SE 0 0.075 0.036 0.025 0.019 

KLIJ 
Me

an 
10 1.365 1.230 0.261 0.158 

 SE 0 0.118 0.032 0.027 0.018 

Tota

l 

Me

an 
10.50 1.587 1.288 0.312 0.192 

 SE 0.045 0.072 0.025 0.019 0.013 

 

 
 UPGMA با روش رداریمنتخب ش یهاهیپا  یبندخوشه  -2 شکل

Figure 3. UPGMA technique for clustering among Acer cappadocicum maternal trees 
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 مادری شیردار روی دو محور مختصات اصلی ی هاهیپاپراکنش  -3شکل 

Figure 4. Principal coordinate analysis of Acer cappadocicum maternal trees distribution based on first two main 

components

 ردار یش منتخب یهاهیپا   نیب اکاردجتشابه   بیضرا س یماتر  -5 جدول

Table 5. Jaccard's similarity coefficient matrix between Acer cappadocicum maternal trees  
  D1 D2 D3 D4 D5 D7 D8 D9 D9 D10 D11 K1 K2 K3 K4 K5 K6 K7 K8 K9 K10 

D1 1                                         

D2 0.27 1                                       

D3 0.22 0.22 1                                     

D4 0.37 0.28 0.34 1                                   

D5 0.3 0.2 0.25 0.48 1                                 

D7 0.03 0.15 0.16 0.12 0.09 1                               

D8 0.21 0.17 0.33 0.34 0.52 0.13 1                             

D9 0.17 0.12 0.32 0.33 0.28 0.12 0.38 1                           

D9 0.25 0.25 0.27 0.25 0.25 0.1 0.26 0.13 1                         

D10 0.26 0.32 0.29 0.27 0.31 0.17 0.34 0.23 0.3 1                       

D11 0.14 0.17 0.28 0.14 0.29 0.06 0.33 0.31 0.22 0.34 1                     

K1 0.23 0.12 0.25 0.2 0.27 0.05 0.2 0.14 0.25 0.32 0.3 1                   

K2 0.25 0.22 0.19 0.18 0.21 0.23 0.17 0.21 0.28 0.36 0.28 0.2 1                 

K3 0.15 0.24 0.26 0.2 0.18 0.16 0.19 0.23 0.25 0.33 0.19 0.17 0.26 1               

K4 0.2 0.11 0.22 0.21 0.2 0.2 0.121 0.26 0.21 0.3 0.21 0.19 0.37 0.33 1             

K5 0.25 0.17 0.29 0.35 0.21 0.14 0.22 0.27 0.18 0.25 0.22 0.2 0.36 0.26 0.46 1           

K6 0.1 0.13 0.26 0.19 0.17 0.28 0.26 0.23 0.19 0.21 0.17 0.15 0.26 0.42 0.5 0.35 1         

K7 0.11 0.22 0.29 0.26 0.21 0.23 0.17 0.12 0.1 0.25 0.08 0.2 0.23 0.14 0.1 0.23 0.11 1       

K8 0.3 0.22 0.19 0.22 0.25 0.06 0.22 0.12 0.28 0.3 0.17 0.16 0.36 0.26 0.22 0.3 0.18 0.23 1     

K9 0.28 0.18 0.19 0.22 0.25 0.04 0.22 0.21 0.22 0.24 0.13 0.12 0.18 0.3 0.16 0.28 0.19 0.1 0.39 1   

K10 0.12 0.07 0.17 0.09 0.15 0.001 0.15 0.14 0.16 0.08 0.15 0.08 0.15 0.25 0.28 0.22 0.25 0.0001 0.22 0.33 1 

 

 بحث

و   یبااا توجااه بااه فراواناا در ژنوگ    زماهوارنیرنواحی  

 یمولکااول  ی، نشااانگرها(co-dominant)  وراثت همبارز

تنوع   یبررس  یبرا  ایگستردنکاربرد  و    بودن  یقدرتمند

 نیژن در درون و باا   انیاا و جر  یکیساختار ژنت  ،یکیژنت

 Imani) دارنااد رمدلیمدل و غ یهاسمیارگان تیجمع

rastabi et al., 2023; Yang et al., 2015; Nybom, 

 یژناا   انیاا هااای جرپژوهش  یباارا  ن،یبر اافزون  .(2004

، دگیااریها انجاااگ مگااردن و دانااه  ۀمعاصر که با واسااط

 یهانیتخم  یبرا  توانیرا م  یچندشکل  یهازماهوارنیر

 Yang etکار باارد )و نسب بااه یشاوندیخو ۀشدهیتصف 

al., 2015یهااایبااا ظهااور فناور ر،یاخ یها(. در سال 

  یتوسااعه و توصاا   یهاااروش  ،ینساال بعااد  یابییتوال

SSRمثااال   باارایاساات.    افتااهی  یریها بهبااود چشاامگ

(2013) et al.  Lance مکااان  یادیتعداد زSSR  را در

، و NGS  یابیاا یاساااس توالها براز گونااه  یعیوس  دامنۀ

(2016) et al.  Moriguchi یبااا اسااتفادن از فناااور 

 یرا باارا  یازماهوارنینشانگر ر  Illumina  ،44  یابییتوال

Neolitsea sericea (Blume) Koidz یباااارا 

 یهاجنگل  یو پایۀ مادر  تیجمع  یکیهای ژنتپژوهش

 تیاا تقو  ن،یاا باار اانااد. افزونایجاااد کردنژاپاان    یساحل

گسااترش اسااتفادن از   یبرا  نیگزیجا  یراهبرد  ،متقابل

(. در Gautschi et al., 2000هاسااات )زماهوارنیر

 یچندشااکل  ۀزماهواریر  21از    زماهوارنیر  11  ،یپژوهش
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P3
P4
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P7P8
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P12

P13P14
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KLIJ
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Acer davidii Franchi   شاادند و  ریاا تکث تیاا بااا موفق

 Hayata  Acerاز تیاا جمع ک یاا را در  هاسمیمورف یپل

morrisonense  نییتع  ینشانگرها برا  نینشان دادند. ا 

 یکاا یژن و ساااختار ژنت  انیاا تکامل، جر  ۀخچیتار  شتریب

خواهنااد بااود   دیاا مف   اریدو گونه افرا بساا   یبرا  تیجمع

(He et al., 2017.) 

در داخل و   تیجمع  یکیو ساختار ژنت  یکیتنوع ژنت

 یتکااامل ناادیافر یخیمحصااول تااار هاااتیجمع نیباا 

 باارافزون(. Hamrick & Godt, 1990) بلندمدت است

 یفعلاا   یهاگونااه  یکاا یتنااوع ژنت  یسااطد و الگااو  ،این

 یبقا و امکانااات سااازگار  یهاییتوانابا    یکیارتباط نزد

 پژوهشاایدر  .(Hamrick & Godt, 1996) آنهااا دارد

مختلاا  بااا  یکشااورها درتوتااون  هااایژنوتیپروی 

بااا میااانگین   آلل  1031در کل  ،  نشانگر  72استفادن از  

از  یاریبساا   و  هر نشانگر شناسایی شااد  یبرا  آلل  7/14

جغرافیاااایی یکساااان در  أمنشااا  دارایهاااای ژنوتیپ

حااال تنااوع قاارار گرفتنااد بااا این مشااترک یهاااگرون

 18/92واریااانس مولکااولی  ۀجمعیتاای در تجزیاا درون

 پژوهش(. در Moon et al., 2009محاسبه شد )درصد 

 Acerهایساختار جمعیت گونااه بررسی دربارۀ یدیگر

davidii  و Acer morrisonense  باااا اساااتفادن از

نشااان داد کااه  AMOVA تجزیااۀ، SSRنشااانگرهای 

و   تیاا افااراد درون جمع  نیدر ب  و تنوع  راتییتغ  شتریب

. تنااوع (He et al., 2017) درون افااراد رد دادن اساات

وجااود  ۀدهندنشااان تیاا در درون جمع زیاااد یکاا یژنت

 در تیاا جمع درون افااراد بااین ادیاا ز یکاا یژنت فواصاال

 بیااانگر کااه اساات افتااهی ریاا تکث یژناا  یهااامکان

 یطور کلاا . بااهاساات اتیاا درون جمع غیریکنااواختی

 ممکاان اساات تیاا جمع در درون ادیاا ز غیریکنااواختی

، دگرگشنی، یدیپلوئچند  تیماه  مانند  متعددی  لیدلا

و غیرن داشااته   های مختل پایهمختل  بین    یهایتلاق 

تنااوع در درون   یاحتمااالدلیل    توانیمباشد. در اینجا  

 ۀاناادازهای مختل  و  پایهرا تلاقی  های مذکور  جمعیت

 . ذکر کرد  تحت بررسی  یهاتیجمعکوچک  

 Acerهای  تنوع ژنتیکی گونااه  در زمینۀدر تحقیق  

مولکااولی   یهااادادنبا استفادن از صفات مورفولوژیک و  

 SSR( ،2021) etو   ITSحاصل از نشانگرهای مولکولی  

al.  Nikzat-Siahkolaee  بااا اسااتفادن از تااوالیITS  و

ISSR  مختل     یهاگونهAcer  های هیرکانی در جنگل

 بیااانرا    نشانگرهااین    زیادو کارایی    نبندی کردرا گرون

 DNAو  1ITSماننااااد  DNA یهااااایتوالکردنااااد. 

 یهاگونااهجنساای  کلروپلاستی برای تعیین تنوع درون

Acer  نظیاارA. pictum ،A. velutinum Boiss ،A. 

campestre L  اساات ) شاادناسااتفادنGrimm & 

Thomas, 2014; Siahkolaee et al., 2017 .)

نبایااد براساااس  هاگونااهبناادی ل گرونئاصااورت ایاادهب

بررسااای  اغلااابصااافات کیفااای صاااورت گیااارد و 

 دتاکسونومیکی و شواهد مولکااولی تنااوع ژنتیکاای بایاا 

 . (Grimm & Thomas, 2014)مدنظر قرار گیرد  

 ۀسال از سابق   50رغم گذشت بیش از  در ایران علی

ها، مراتع و آبخیزداری هنوز منبع اصلی سازمان جنگل

شاامار انگشترو اساات. هبااا ابهاماااتی روباا بااذر  نیتااأم

ولی هنوز از   ن،شدهیرکانی ایجاد    ۀبذرهایی در ناحیباغ

  Ruņģis et al. (2016). شااودبااذر آنهااا اسااتفادن نمی

جمعیت ون   16با هدف بررسی تنوع ژنتیکی    یپژوهش

 SSRنشانگر    6شدن از لتونی را با استفادن از  آوریجمع

و  ناادای انجاااگ دادهسته  SSRنشانگر    6کلروپلاستی و  

بااین  زیااادیبه این نتیجه رسیدند کااه تنااوع ژنتیکاای 

وجااود دارد و نشااانگرهای   پااژوهشهای مورد  جمعیت

SSR  کااارایی پااژوهشهای مااورد  در تفکیک جمعیت ،

حاضر همخوانی دارد.   پژوهشدارند که با نتایج    زیادی

 6از  et al.  Ferrazzini (2007در تحقیقاای دیگاار، )

جمعیاات  31برای بررسی تنااوع ژنتیکاای  SSRنشانگر  

تنااوع   پااژوهشون در ایتالیا اسااتفادن کردنااد. در ایاان  

هااای مختلاا  مشاااهدن در بین جمعیت  زیادیژنتیکی  

نشانگر ریزماهوارن بااا نتااایج   زیادکه از نظر کارایی    شد

 &  Pliura (2007) .حاضاار همخااوانی دارد پااژوهش

Baliuckas    از نشانگرهایRAPD  ساای تنااوع ربرای بر

 
1. Internal transcribed spacer 
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 14لیتااوانی و  Fraxinusجمعیاات  10ژنتیکاای بااین 

اروپااای غرباای اسااتفادن و تنااوع  Fraxinusجمعیاات 

 های مختل  مشاهدن کردند.ژنتیکی را در بین جمعیت

 گیرینتیجه

های مربوط پایه  اغلب،  Iخوشۀ  با توجه به اینکه در  

در کنااار اینهااا   ،بندی شاادنددستهبه جمعیت دهمیان  

 کلاکلاایج  ،5  کلاکلیج  ،3  کلاکلیج  ،2  کلاکلیج  یهاهیپا

 زیاارا نیااز قاارار گرفتنااد؛ 10 کلاکلاایج ،9 کلاکلاایج ،6

احتمال اختلاط جمعیتی در گذشته بااین ایاان پایااه و 

 سااببکااه  داردهای مسااتقر در دهمیااان وجااود پایااه

، IIخوشااۀ  اینهااا شاادن اساات. در  زیاد  شباهت ژنتیکی  

بندی شدند دسته  کلاکلیجهای مربوط به جمعیت  پایه

بااه ایاان جمعیاات نشااان   زیادیشباهت    9  انیدهمکه  

دو  اساااسباار هاهیاا پا ،یبه مختصات اصل  هیتجز  درداد.  

 نیشااتریب  این دو مشخصهکه    اند،تمایز یافته  مشخصه

 یتاا یجمع  منشأ  در این  را  یکیاز تنوع ژنت  نییتب  زانیم

 7و    5،  3  کلاکلیجزیاد مانند  با تشابه    یهاهیپا  داشتند.

باارای   .شدمشاهدن    7  کلاجیکلو    9  انیدهماز طرفی    و

و تنهااا  باید همۀ اینها را کنااار گذاشااتاحداث باغ بذر  

 .کااردهای مورفولوژیک انتخاب  براساس ویژگیرا  یکی  

منطقااۀ نزدیک بااه هاام کااه در پایۀ  جالب اینکه در دو  

 قرار داشتند )به همین دلیل هردهمیان نزدیک به هم  

ژنتیکاای بااه فاصاالۀ دهی شاادند( کااد 9دو دهمیااان 

متفاوت قرار گرفتنااد کااه   ۀای بود که در دو دستاندازن

جایی بذر توسط عوامل زناادن جابهدلیل  به  ممکن است

باارای تااوان  مینتایج این پااژوهش    ازیا غیرزندن باشد.  

شاادن در باااغ بااذر و فواصاال کشتهای ماادیریت پایااه

 کرد.استفادن    کاشت پایه

 سپاسگزاری 

 قاااتیتحق   ۀسساا ؤماین پژوهش با حمایاات مااالی   

-980655از طاارح    برگرفتااه  کشااورها و مراتع  جنگل

 کااااه گرفااااتانجاااااگ  09553-027-09-09-12

   .تشکر و قدردانی را دارند  کمالنویسندگان  
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Abstract 
Introduction: Establishing a seed orchard not only ensures the supply of reproducible seeds and high-quality 

seedlings but also plays a crucial role in providing sufficient genetic diversity for future research. Acer 

cappadocicum Gled., known as Cappadocian Maple, is a native tree in Iran and an important species in the 

Hyrcanian forests. This study evaluated the genetic distances of maternal bases of Cappadocian Maple planted 

for the purpose of establishing a seed orchard. The main goal of this research was to avoid inbreeding depression 

and genetic uniformity in the population derived from these maternal bases. 
Material and Methods: The number of 21 maternal trees with suitable phenotypes was identified in two 

populations in a forest with an approximate area of 100,000 hectares and seeds were collected and transformed 

into seedlings. The DNA was extracted using a modified CTAB technique, and the polymerase chain reaction 

was carried out with SSR markers. The amplified markers, genetic indices, the similarity matrix of Jaccard 

coefficients, and the cluster analysis of 21 chosen trees, were performed using the UPGMA. To produce 

seedlings and transfer them to the Maple seed orchard, 21 maternal bases with suitable phenotypes were 

identified from three populations in a forest area with area of approximately 100,000 hectares. Seeds were 

collected from these bases, converted into seedlings, and leaf samples were collected. After DNA extraction, 

polymerase chain reaction (PCR) was performed using SSR markers to amplify DNA bands. According to the 

results, amplification occurred at 15 SSR loci. 
Results: For 15 SSR markers, 63 polymorphic alleles were identified in 21 selected genotypes for 15 pairs of 

SSR primers. The highest genetic diversity indices were estimated for the Dahmian population and the lowest for 

the Kilijkola population. Heterozygosity (H) varied between 0.23 (Dahmian population) and 0.16 (Kilijkola 

population). In addition, these two populations (Dahmian and Kilijkola) showed the highest (1.38) and the 

lowest (1.08) Shannon coefficient, respectively. The Jaccard genetic similarity between genotypes ranged from 

0.001 to 0.52, indicating the low similarity of trees within each of the groups. Therefore, selection for seed 

collection should be from bases with less genetic affinity that are placed in separate clusters to prevent genetic 

regression.  
Conclusion: In this study the genetic diversity of two populations, the molecular markers used were highly 

efficient in distinguishing maternal trees. The genetic diversity between the two populations was less than the 

genetic diversity within both populations. However, the genetic distances were calculated based on the relevant 

criteria, and considering the similarity coefficient, maternal trees were placed in three main clades. Trees with 

high similarity such as KilijKala 3, 7, and 5, as well as Dahmian 9 and Kilijkola 7 were observed. Finally, the 

information obtained from this research was used to manage the planted bases in the seed orchard, arranging the 

bases, and avoiding planting bases with high genetic affinity next to each other to prevent inbreeding depression. 

Keywords: Genetic diversity, Maple, Molecular markers, Seed orchard. 

 


