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  چکیده

بذذذر    ن ی تأم   استان دارد. های جنگلکاری  مهمی در برنامه کارکرد    و   است های جنوب اردبیل  درختی جنگل   های گونه ترین  ارس از مهم   درخت :  مقدمه 

بذذذر و نهذذال    ن ی تأم منابع پایدار  ترین  مهم به همراه باغ بذر از    ی بذر   های محوطه های مدیران منابع طبیعی است.  ترین دغدغه از مهم و نهال استاندارد  

 . است ی ارس در استان اردبیل  بذر   ی ها محوطه تنوع و ساختار ژنتیکی ارزیابی   ، پژوهش   هدف این د.  ن رو شمار می های جنگلی به درختان و درختچه 

  SCoTمختلف بذذا اسذذتفاده از نشذذانگر مولکذذولی    پایۀ   38شامل    ارس   مختلف   جمعیت   پنج این تحقیق تنوع ژنتیکی درون و بین   در   : ها مواد و روش 

نشذذانگر مولکذذولی    شذذش بذذا اسذذتفاده از    PCR، واکنش  DNAو پس از استخراج  شد  آوری  های مختلف جمع های برگی از پایه ابتدا نمونه .  شد ارزیابی  

SCoT    .ماننذذد تعذذداد آلذذل، تعذذداد آلذذل    ی ک ی تنوع ژنت   ی پارامترها   و محاسبه    اکسل با استفاده از    نشانگرها   ی اطلاعات چندشکل   ی محتوا انجام پذیرفت

  بذذرآورد شذذد.   GenALEx 6.5  افزار نرم شده با استفاده از  تصحیح شاخص هتروزیگوسیتی مورد انتظار و شاخص هتروزیگوسیتی  ، شاخص شانون،  مؤثر 

  یذذۀ تجز استفاده شد.    ی ا خوشه   ل ی وتحل ه ی تجز   ی برا   UPGMAروش  از  ها و  ت ی جمع   ن ی در ب   Nei  ی ک ی فواصل ژنت   برآورد   ی را ب   NTSYS-2.10  افزار نرم از  

 . گرفت انجام    GenALEx 6.5  افزار نرم با    و همچنین تجزیه به مختصات اصلی   ی مولکول   انس ی وار 

  . متغیذذر بذذود   24تذذا    16هذذا از  لل آ چندشکل بودند. تعداد  همگی  آلل برای این نشانگرها مشاهده شد که    125براساس الکتروفورز ژل آگارز،    : ها افته ی 

  ی چندشذذکل . میانگین محتذذوای اطلاعذذات  داشتند را    چندشکل آلل کمترین تعداد آلل    16با    SCoT41آلل بیشترین و نشانگر    24با    SCoT62نشانگر  

 (PIC  برای آغازگرها )بود. در این تحقیق    0/ 404SCoT9    های  ( نقش مهمذذی در تمذذایز پایذذه 0/ 44)   ی چندشکل با داشتن بیشترین محتوای اطلاعات

،  مذذؤثر میانگین پارامترهای تنوع ژنتیکی شامل تعداد آلل، تعداد آلذذل    بود.    SCo41مربوط به آغازگر   0/ 384  با   مقدار   ن ی تر ن یی پا مختلف ارس داشت و  

 بود.   0/ 295و    0/ 276،  0/ 420،  1/ 45،  1/ 69ترتیب به  شده ح ی تصح شاخص شانون، هتروزیگوسیتی مورد انتظار و هتروزیگوسیتی 

کذذه    هذذا توزیذذع شذذده اسذذت درصد بین جمعیت   8و  ها  ت ی جمع   درون در  درصد واریانس کل    92نشان داد که    ی مولکول   انس ی وار یۀ  تجز  : گیری نتیجه 

های ارس  ترسیم درخت فیلوژنتیذذک بذذرای پایذذه   UPGMAالگوریتم    براساس   ها بود. ت ی جمع   ن ی از ب   شتر ی ها ب ت ی در جمع   ی ک ی تنوع ژنت   دهد ی م نشان  

هایی اسذذت کذذه  نکات در تشکیل باغ بذذذر، اسذذتفاده از پایذذه   ن ی تر مهم یکی از  قرار گرفتند.  پنج گروه مشخص  های مختلف ارس در  و پایه گرفت  انجام  

از پسروی ژنتیکذذی جنگذذل در آینذذده جلذذوگیری شذذود. در نتیجذذه  و    داشته باشد   زیادی قرابت ژنتیکی کمتری داشته باشند تا نتاج آنها تنوع ژنتیکی  

 استفاده شود.   A5و    A1  ،A3  ،B4  ،B6 ،  C2  ،B2  ،D3  ،C7  ،D1  ،D2  ،E2  ،D7  ،E4  های شود برای تشکیل باغ بذر ارس در اردبیل از پایه پیشنهاد می 

 .SCoT  اردبیل، ارس، تنوع ژنتیکی، نشانگر: کلیدی هایواژه
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 مقدمه

 M. Bieb  Juniperus ارس بذذا نذذام علمذذی گونذذۀ

excelsa ۀتیر متعلق به Cupressaceae بیشذذتر. اسذذت 

شذذمالی  ۀدر نیمکذذر  Juniperusهای جذذنس گونذذه

هذذای مهذذم درختذذان از جنسکذذه گسذذترش دارنذذد 

 & Adamsآیذذذد )سذذذبز بذذذه حسذذذاب میهمیشه

Schwarzbach, 2013 .) گونذذه و  60این جنس حذذدود

هذذای تعذذداد زیذذادی زیرگونذذه دارد کذذه بعذذد از جنس

Podocarpus    وPinus   بیشترین تعداد گونه و زیرگونه

را بذذه خذذود اختصذذاص داده اسذذت  برگانیسذذوزناز 

(Kartoolinejad et al., 2024 .)ها نشذذان بررسذذی

گونذذه از ایذذن جذذنس   پنج تذذا شذذشدهد که حدود  می

 Juniperus communis L.  ،Juniperusشذذامل 

excelsa،Juniperus foetidissima Willd ، 

Juniperus sabina L  و Juniperus polycarpos K. 

Koch   گلستان، سذذمنان، مانند در نقاط مختلف کشور

گیلان، مازندران، اردبیل، فارس، یزد، کرمان، خراسذذان 

( و Kasaian et al., 2011)داشته و هرمزگان پراکنش 

د نذذ هذذای محی ذذی دارمقاومت زیذذادی در مقابذذل تنش

(Fallah et al., 2022.) 

ی هذذاتیجمع نیبذذ  درون و یکذذ یتنذذوع ژنت یابیذذ ارز

حفذذم منذذابع اصذذلاح و   راهبردهای  ۀتوسعگیاهی برای  

 ;Bruschi et al., 2003مهذذم اسذذت ) اریبسذذ ی، کذذ یژنت

Meloni et al., 2006 یرو یکذذذ یژنت قذذاتی(. تحق 

 نیبزیاد  تنوع    دهندۀنشان  ی،چوب  اهانیگ  یهاتیجمع

 ,.Hao et al., 2018; Motahari et al)ست هاتیجمع

2021; Buer et al., 2022.) جذذذنس  نکذذذهیا بذذا

Juniperus  جهذذان ش بسیار وسذذیعی در سراسذذر  پراکن

های ایذذن گونه  دربارۀ  اندکی  ژنتیکی  هایپژوهش،  دارد

اسذذت  صذذورت گرفتذذهجذذنس در سذذ ح درون گونذذه 
(Terrab et al., 2008; Douaihy et al., 2011; 

Korshikov & Nikolaeva, 2013; Yücedağ & 

Gailing, 2013; Teixeira et al., 2014; Kim et al., 

2018; Ju et al., 2022; Lu et al., 2022; Evren & 

Kaya, 2022; Yermagambetova et al., 2023). نیا 

های را در گونذذهچشذذمگیری    یکذذ یتنذذوع ژنتها  پژوهش

شذذاخص   کذذه  یطوربذذه،  انذذدهنشذذان داد  تحت بررسذذی

و سهم تنذذوع   130/0-795/0دامنۀ  هتروزیگوسیتی در  

محذذدودۀ ها در ها و بین جمعیتژنتیکی درون جمعیت

 درصد تبیین شده است.  9-18و درصد   91-82

تنذذوع ژنتیکذذی   دربذذارۀاندکی در ایران    هایپژوهش

 Khoshalهای مختلف ارس صورت گرفته اسذذت. گونه

Sarmast et al. (2018)  پذذنج جمعیذذت تنوع ژنتیکذذی

های گلسذذتان، مازنذذدران و گذذیلان را بذذا ارس در استان

آنذذان از بررسذذی کردنذذد.    ISSRاستفاده از نشانگرهای  

 32نشانگر منتخب برای بررسذذی تنذذوع ژنتیکذذی  چهار  

درصد تنوع   48که    تیجه گرفتندپایه استفاده کردند و  

درصد مربذذوط بذذه  52ها و مربوط به تنوع بین جمعیت

دیگذذذر  پژوهشذذذیدر . سذذذتهاتنذذذوع درون جمعیت

Rahimian Boogar & Salehi (2021)  دوازده از

پایذذه از   50برای ارزیابی تنذذوع ژنتیکذذی    ISSRنشانگر  

 70  کذذه  یران استفاده کردندجمعیت ارس جنوب اپنج  

درصذذد   30درصد تنذذوع مربذذوط بذذه درون جمعیذذت و  

 Kermani et مربوط به بین جمعیت تخمین زده شد.

al. (2010)  پایذذه  21برای بررسذذی تنذذوع ژنتیکذذی نیز

اسذذتفاده  RAPD)شذذش جمعیذذت( از هفذذت آغذذازگر 

هذذا که تنذذوع ژنتیکذذی درون جمعیت  دریافتندکردند و  

 ها بود.بیشتر از بین جمعیت

 نذذوعی  عنوانبذذهدر بذذرنج  اولین بار    1SCoT  نشانگر

 شذذنهادیپآغذذازگری  تک   ریتکث  براساس  ینشانگر مولکول

نشذذانگر  نیذذ . ا(Collard & Mackill, 2009) شذذد

جناحین کذذدون آغذذازین   ۀشداساس نواحی محافظتبر

(ATG  طراحی شده )تصذذادفی نشانگرهای نیمه  وو جز

از   زیادیدرصد    ییشناسا  ،کردیرو  نیهدف ا  است.بارز  

هذذای ژن یغالذذب در نذذواح چندشذذکل ینشذذانگرها

اسذذت.  هزینذذهکمساده و  یبا استفاده از روش  یعملکرد

، 2RAPDماننذذد    جیذذ را  ینشذذانگرها  بقیذذۀبا    سهیدر مقا
3AFLP ،4SSR  5وISSRی، نشذذذذذذذانگرها SCoT  در

 
1. Start Codon Targeted 
2. Random Amplified Polymorphic DNA 
3. Amplified fragment length polymorphism 
4. Simple Sequence Repeat 
5. Inter Simple Sequence Repeats 
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کارآمذذدتر و  ،مذذرتبب بذذا صذذفت ینشذذانگرها ییشناسذذا

ارزشذذمند در اصذذلاح بذذه کمذذک  یو ابذذزار نذذدمؤثرتر

 ,.Buer et al) رونذذدبه شذذمار می یمولکول ینشانگرها

 بررسذذیبذذرای    طور گسذذتردهبذذهاین نشذذانگرها  (.  2022

های هذذای گونذذهو بذذین جمعیتدرون  یکذذ یتنذذوع ژنت

 .اندشده  گیاهی استفاده

در کشور برای احیذذا   شدهبیتصوهای  برنامهدلیل  به

جنگذذل در نذذواحی رویشذذگاهی هیرکذذانی،  و توسذذعۀ

ارسبارانی، زاگرسی، صذذحارا سذذندی و ایرانذذی تذذورانی، 

بذر و نهال استاندارد اهمیت فراوانی دارد. بذر و   نیتأم

از لحذذا  بایذذد  بر کیفیذذت خذذوب،  افزوننهال استاندارد  

مین أژنتیکی نیز تنوع کافی داشته باشد. چراکذذه بذذا تذذ 

جلذذوگیری از پسذذروی  جزبذذهبذذذر و نهذذال اسذذتاندارد، 

جنگذذل در مقابذذل   یآورتذذابژنتیکی جنگل در آینده،  

و   یسذذتیز  )انواع تذذنش  میاقل  راتیینام لوب تغ  یهااثر

 ،ییشناسذذا نی. بنذذابراابذذدییبهبذذود منیذذز ( یسذذتیرزیغ

بذذذرگیری   یهامحوطذذهو آزمون نتاج    یمولکول  یابیارز

توجه بذذه با  های تحقیقاتی کشور باشد.  برنامه  وجز  دبای

هذذای ارس در ترکیذذب و تنذذوع زیسذذتی جنگلاهمیذذت 

 یمولکذذول  یابیذذ ارز  قیذذ تحق   نیذذ هذذدف ا  ،لیاردبجنوب  

هذذای بذرگیری ارس اردبیل و تعیین قرابت  یهامحوطه

  .هاستژنتیکی آن

 ها  مواد و روش

  پژوهش ۀمنطق

و در  لیذذ اردبدر جنذذوب اسذذتان هذذای ارس جنگل

 هیذذ ثان  10و    قهیدق   18درجه و    48  ییایجغراف   تیموقع

و   یشذذرق طذول    ۀیثان  11و    قذهیدق   39درجذه و    48تا  

 28درجذذه و    37تذذا    هیثان  55و    قهیدق   25درجه و    37

ارتفذذاع . قذذرار دارد  یشذذذمالعذرض    ۀذیثان  29و    قذهیدق 

 2023  حذداکثرو    1213حذداقل    ایدراز س ح  من قه  

 است. متذر 

 پژوهش  یاجرا  ۀویش

از پایذذه ارس   38جذذوان    یهذذاپژوهش، برگ  نیدر ا

شذذد   یبردارنمونهمحوطۀ بذرگیری جنوب اردبیل    پنج

 50  ۀها بذذا حذذداقل فاصذذل(. نمونذذه1و جدول    1)شکل  

 -80 یدر دمذذا زیها قبل از آنالو برگ  یآورجمع  یمتر

 شدند. نگهداریگراد  سانتی  ۀدرج

 یشگاهیآزما هایپژوهش

DNA  بذذرگ بذذا اسذذتفاده از  گرمیلیم  50از    یژنوم 

 ,.Saghai-Maroof et al) افتذذهیرییتغ CTAB روش

 تیذذ ف یو ک تیذذ کم ت،یذذ در نها. ( اسذذتخراج شذذد2007

DNA یشذذده بذذا اسذذتفاده از اسذذمکتروفتومتراستخراج 

(Thermo Fisher nanodrop 2000و ژل آگذذار ) 1ز 

براسذذاس  SCoTآغذذازگر  29 .شذذد یابیذذ ارز درصذذد

 Luo et al., 2010; Vivodik et) یقبلذذ  هذذایپژوهش

al., 2019 و توسذذذب شذذذرکت ( انتخذذذابMetabion 

شذذش آغذذازگر در غربذذال اولیذذه،  .  ند)آلمان( سنتز شذذد

SCoT    یبذذراکه چندشکلی زیادی داشتند، انتخذذاب و 

در حجذذم   PCR. واکذذنش  شدنداستفاده    پایه  38  زیآنال

قرمذذز   کسیمسذذترم  تریکرولیم  5  یحاو  تریکرولیم  10

(Ampliqon ،)،مذذریپرا تذذریکرولیم 1، دانمذذار SCoT 

 یژنذذوم DNA تذذریکرولیم 1، پیکومذذول 10در غلظذذت 

 .گرفتانجام  آب استریل   تریکرولیم 3نانوگرم( و   20)

 بذرگیری ارس اردبیل هایمحوطه مشخصات جغرافیایی   -1جدول 
Table 1. Geographical characteristics of seed production areas of J. excelsa in Ardabil  

 تعداد پایه 
Tree number 

 دریا  س ح از  ارتفاع 
Elevation (m) 

 جغرافیایی  عرض
Latitude 

 جغرافیایی  طول
Longitude 

 بذرگیری   محوطۀ
Population name 

8 1882 48°39'11.9"E 37°28'29.7"N بذرگیری  محوطۀ A 

7 2033 48°25'50.8"E 37°25'55.8"N بذرگیری    محوطۀB 

8 1213 48°18'10.7"E 37°26'36.2"N یریبذرگ  محوطۀ  C 

7 1405 48°21'59.2"E 37°26'01.3"N بذرگیری   محوطۀD 

88 1574 48°23'09.7"E 37°27'05.6"N بذرگیری   محوطۀE 
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 پژوهش  در من قۀ های ارسجمعیتنقشۀ  -1شکل 

Figure 1. Map of J. excelsa populations in the study area 

 Mastercycler دسذذتگاهدر  SCoTق عذذات  ریتکث

Gradient Thermal Cycler (Eppendorf بذذا )آلمان ،

 نخسذذت  ۀرحلذذ : مگرفذذتانجذذام    ریذذ ز  ۀبرنامذذ استفاده از  

مذذدت به  گرادسانتی  درجۀ  95  یدر دماسازی  واسرشته

شذذذامل چرخذذذه  40 دوممرحلذذذۀ  ؛قذذذهیدق  پذذذنج

 مذذدتبه  گرادسانتی  درجۀ  95  یدر دما  سازیواسرشته

مذذدت بهاتصال در دمای اختصاصی آغذذازگر  قه،یدق   یک 

 گرادسذذانتی درجذذۀ 72 یر دمذذابسذذب د قذذه،یدق  یذذک 

در   سوم شذذامل بسذذب نهذذایی  ۀمرحل  ؛هیثان  90مدت  به

. قذذهیدق  پذذنجمذذدت به گرادسذذانتی درجذذۀ 72 یدمذذا

 TBEدرصد در بافر    2ژل آگارز    یرو  PCRمحصولات  

 برداری صورت گرفت.عکس وشدند    تفکیک 

 روش تحلیل

چندشکل   یمحتوا نشانگرهاPIC)  1ی اطلاعات   ) ،  

تما  بیانگر ا  آغازگرهر    زیقدرت    ی ریگاندازه  نیاست. 

تشخ  عنوانبه تعداد    صیقدرت  به  هم  نشانگر، 

به    ی چندشکل   ینشانگرها آغازگر و هم    ی فراواندر هر 

. پارامتر  (Nagy et al., 2012)   دارد  یهر نشانگر بستگ

PIC    تنوع    یمحاسبه شد. پارامترها  اکسلبا استفاده از

(،  Ne)  مؤثر(، تعداد آلل  Naمانند تعداد آلل )  یک یژنت

 
1. Polymorphic Information Content  

 ( شانون  مورد  شاخص  (،  Iشاخص  هتروزیگوسیتی 

شاخص    (He)   انتظار  شدهحی تصح  هتروزیگوسیتیو 

(uHe  از استفاده  با    GenALEx 6.5  افزارنرم( 

(Peakall & Smouse, 2012)   .برآورد شد 

 یرابذذ  NTSYS-2.10 (Rohlf, 2000) افذذزارنرماز 

هذذا و روش تیجمع  نیدر ب  Nei  یکیفواصل ژنت  برآورد

UPGMA پایذذه  38 یاخوشذذه لیوتحلهیذذ تجز یبذذرا

( AMOVA)  2یمولکذذول  انسیذذ وار  ۀیذذ تجزاستفاده شد.  

و هذذا تیو درون جمع  نیبذذ   یکذذ یژنت  زیتما  یابیارز  یبرا

 ی( بذذراPCoA) 3همچنین تجزیه بذذه مختصذذات اصذذلی

 GenALEx افزارنرمبا  افراد نیب یکیتجسم روابب ژنت

 .گرفتانجام  6.5

 نتایج

 SCoTچندشکلی  

آغذذازگر شذذش  آغازگر مورد اسذذتفاده،    29در غربال  

SCoT  درJ. excelsa زیادچندشکل با وضوح  ینوارها 

اطلاعات آغازگرهذذای مذذذکور (.  2)جدول    تولید کردند

بذذرای بررسذذی تنذذوع و سذذاختار ژنتیکذذی بذذین و میذذان 

در مجمذذوع   نشذذانگرهابذذرای  اسذذتفاده شذذد.  ها  جمعیت

 
2. Analysis of molecular variance 
3. Principal coordinates analysis 



 SCoTدر اردبیل با نشانگرهای   ( M. BiebJuniperus excelsa.بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت ارس ) 5

 

 عبارتبذذهآلذذل یذذا    125هذذر  آلل مشاهده شد که    125

آلذذل چندشذذکل  عنوانبذذههذذا درصذذد آلل 100 گذذرید

هذذای چندشذذکل بذذرای . تعداد آللندتشخیص داده شد

متغیذذر بذذود کذذه   24تذذا    16از    پذذژوهشآغازگر در این  

بذذا SCoT  41آلل بیشذذترین و  24با  SCoT 62آغازگر 

های تولیدی توسب آلل کمترین آلل را در بین آلل  16

 آغازگرها داشتند.هر یک از  

 تعذذداد آلذذل  ریمقذذاد  ،یکیتنوع ژنت  یپارامترها  یبرا

 691/1 نیانگیذذ بذذا م 848/1تذذا  560/1از  دشذذدهیتول

بذذا   505/1تذذا    426/1مذذؤثر از  تعذذداد آلذذل  بذذود.    ریمتغ

با  470/0تا  389/0از    ، شاخص شانون453/1  نیانگیم

، شاخص هتروزیگوسیتی مورد انتظذذار 420/0  نیانگیم

و در نهایذذت  276/0بذذا میذذانگین  309/0تذذا  256/0از 

شذذده، از شاخص هتروزیگوسیتی مذذورد انتظذذار تصحیح

در نوسذذان بذذود   295/0بذذا میذذانگین    329/0تا    273/0

 (.3)جدول  

 SCoT آغازگرهای  یچندشکل اطلاعات محتوای و مشخصات -2جدول 
Table 2. Characteristics and PIC value of SCoT primers  

 نام آغازگر 
Primer 

name 

 توالی آغازگر 
Primer sequence 

اتصال  دمای 

 آغازگر 

*C)
o

AT( 

 تعداد آلل 

 چندشکل 
Polymorphic 

bands 

 درصد 

 چندشکلی 
Polymorphism 

percentage 

محتوای اطلاعات  

 ی چندشکل
PIC Value 

SCoT 9 CAACAATGGCTACCAGCA 51 20 100 0.440 
SCoT 12 ACGACATGGCGACCAACG 55 22 100 0.401 
SCoT 26 ACCATGGCTACCACCGTC 55 21 100 0.402 
SCoT 41 CAATGGCTACCACTGACA 51 16 100 0.384 
SCoT 62 ACCATGGCTACCACGGAG 55 24 100 0.392 
SCoT 35 CATGGCTACCACCGGCCC 60 22 100 0.409 

 100 0.306 ( Mean)میانگین  
* Annealing Temperature 

 تحت بررسیپارامترهای تنوع ژنتیکی پنج جمیعت   -3جدول 
Table 3. Genetic diversity parameters of five studied populations 

مورد  هتروزیگوسیتی 

 شده حیتصحانتظار 
uHe 

هتروزیگوسیتی مورد  

 انتظار 
He 

 شاخص شانون 
I 

 مؤثر تعداد آلل 
Ne 

 تعداد آلل 
Na 

 تعداد پایه 
N 

 جمعیت 
Population 

label 
0.273 0.256 0.389 1.426 1.560 8 A 

0.291 0.270 0.407 1.451 1.576 7 B 

0.329 0.309 0.470 1.505 1.848 8 C 

0.293 0.272 0.419 1.442 1.744 7 D 

0.290 0.272 0.417 1.440 1.728 8 E 

0.295 0.276 0.420 1.453 1.691 7.6 
میانگین  

(Mean ) 

Sample size (N); the number of alleles (Na); the effective number of alleles (Ne); Shannon’s information index (I); expected 

heterozygosity (He); unbiased expected heterozygosity (uHe) 

 تمایز ژنتیکی

 ۀبرنامتوسب    دشدهیتول  Nei  ضرایب تشابه  سیماتر

NTSYS-2.10 از  یکذذ ینشذذان داد کذذه شذذباهت ژنت

 یکیژنت  تشابه  دهندۀنشاناست که    ریمتغ  1تا    909/0

(. دو 4است )جذذدول  J. excelsa هایتیدر جمعزیاد 

بودند. در مقابل،   هاتیجمع  نیترهیشب  Cو    A  تیجمع

مشذذاهده  Bو  D تیجمع نیب  یکیشباهت ژنت  نیکمتر

 شد.

 یمولکذذول  انسیذذ وار  یۀ، تجزPhiPT  ریبراساس مقاد

(AMOVA  نشان داد که )  ژنتیکذذی درون تنذذوع  سذذهم

 8هذذا  درصد از کل تنوع و بذذین جمعیت  92ها  جمعیت

 (.5)جدول   درصد است
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 یاخوشه یۀتجز

ترسذذیم   یبذذرا  Nei  یکذذ یژنت  ضذذرایببا اسذذتفاده از  

شذذد )شذذکل   ییخوشه شناسذذا  ک درخت فیلوژنتیکی، ی

را به پنج گروه   هاپایهآمده  دستبه  اینمودار دندانه(.  2

، A1 ،A7 ،C8 هایپایذذهکرد. گذذروه اول شذذامل   میتقس

C4 –C6 ،A3 ،C3 ،E3 ،A2 ،B4 ،A4 ،A8 ،A6 ،B6 ،

B1،  B7،  B3  ،B5  ،E8  ،C1  ،C2  ،  پایۀ گروه دوم شامل

B2های ، گذذروه سذذوم شذذامل پایذذهD3 ،D4 ،D6 ،C7 ،

E5  ،E7  ،D1  ،D5  ،D2  ،E6  ،E2 گروه چهذذارم شذذامل ،

و در نهایت گروه پذذنجم شذذامل   D7  ،E1  ،E4های  پایه

 است.  A5 پایۀ  

 ها  ی بین جمعیتماتریس ضرایب تشابه ن    -4جدول 
Table 4. Pairwise Population Matrix of Nei Genetic Identity 

A B C D E 
 جمعیت 

Population 
1     A 

0.947 1    B 
0.948 0.942 1   C 
0.918 0.909 0.944 1  D 
0.928 0.918 0.947 0.946 1 E 

 واریانس مولکولی تجزیۀ  -5جدول 
Table 5. AMOVA analysis 

 منابع تغییرات 

Source of variation 

 آزادی  درجۀ

Df 

 مجموع مربعات 

SS 

 میانگین مربعات 

MS 

 مقدار واریانس 

Est. Var 

 درصد 

% 

 س ح احتمال 

p 
 ها جمعیتبین 

Among Population 
4 161.119 40.280 2.112 8% <0.001 

 ها درون جمعیت

Within Population 
33 800.196 24.248 24.248 92% 

 

 

<0.001 
df: degree of freedom; SS: sum of squares; MS: mean squares; Est. var: estimate of variance; %:  percentage of total 

variation; P-value is based on 1000 permutations. 

 
 با ضریب نی   UPGMAحاصل از الگوریتم  یبندخوشه  -2شکل  

Figure 2. Clustering resulting from the UPGMA algorithm with Nei index 
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و   گرفذذتانجذذام    یدوبعد  یمختصات اصل  به  هیتجز

افراد   ینشان دادن پراکندگ  یبرا  ینمودار پراکندگ  ک ی

نشذذان داد  PCoAشد.  جادیا زیتما  یپارامترها  براساس

 کل  ازدرصد    56  در حدود  یسه جزء مختصات اصلکه  

دو  کذذهنتذذایج نشذذان داد . دهنذذدیم لیرا تشک  راتتغیی

 (PCA 2 = 18.19و  PCA 1 = 24.92)اصذذلی  ءجذذز

من قذذۀ  براسذذاسهای مختلذذف تمذذایز پایذذه توانذذایی

 (.3)شکل  را ندارند جغرافیایی  

 
 اصلی یها مؤلفه های مختلف ارس حاصل تجزیه به پراکنش پایه -3شکل 

Figure 3. The distribution of different trees of Juniperus excelsa as a result of PCA 

 بحث

هذذای ارس رغم تنذذوع ژنتیکذذی غنذذی در جنگلعلی

های حفاظت، احیا و جنوب اردبیل و لزوم اجرای برنامه

 پژوهشذذیرویشی ارزشمند، هذذی     ناحیۀتوسعه در این  

بذرگیری صورت نگرفته است. برای   یهامحوطه  دربارۀ

ارس، پنج من قه از جنگذذل ارس جنذذوب اردبیذذل گونۀ  

کذذه   شدبذرگیری اولیه شناسایی    یهامحوطه  عنوانبه

توزیذذع جغرافیذذایی متذذوازنی در اردبیذذل   هامحوطهاین  

 یاز آغازگرهذذا یامجموعذذهپذذژوهش داشذذتند. در ایذذن 

SCoT  ارس  یهذذاتیجمع یکذذ یتنذذوع ژنت  یابیارز  یبرا

 نشذذانگرهای آغازگرهذذا ۀهمذذ اسذذتفاده شذذد.  اردبیذذل

 یآغازگرهذذا یکردنذذد کذذه اثربخشذذ  دیذذ تول یچندشذذکل

SCoT  جمعیذذت   نیبذذ ون و  در  یکیتنوع ژنت  یابیدر ارز

 ی. اسذذتفاده مذذؤثر از نشذذانگرهادهذذدینشذذان م ارس را

SCoT  یچذذوب اهذذانیدر گ یکذذ یتنذذوع ژنت یبررس  یبرا 

، Prunus sibirica L (Buer et al., 2022)ماننذذد 
Acer monspessulanum L (Motahari et al., 

 دییذذ تأ Taxus media (Hao et al., 2018)و  (2021

 شده است.

، SCoTآغذذازگر    شش، با استفاده از  پژوهش  نیا  در

. شدمشاهده  (  درصد  100)  چندشکلیاز    بزرگینسبت  

های در ایذذن تحقیذذق بذذا یافتذذهزیذذاد    یچندشکلدرصد  

 Kermani et al., 2010; Khoshalایرانذذی )محققذذان 

Sarmast et al., 2018; Rahimian Boogar & 

Salehi, 2021( و خارجی )Kim et al., 2018; Ju et 

al., 2022 م ابقت دارد. زیاد بودن درصد چندشکلی )

سذذت هازیذذاد در جمعیتتنذذوع ژنتیکذذی  ۀدهندنشذذان

(Satio et al., 2002 .) 

تذذأثیر   یهم از فراوانذذ   ،یچندشکلاطلاعات    یمحتوا

در .  تیموجود در جمع  یهاتعداد آللاز  و هم  گیرد  می

و   شذذتریب  یهذذاآلل  در صورت وجذذودنشانگرهای غالب،  

کند میل می  5/0سمت  به  PICمقدار    ،آنهازیاد    یفراوان

ها برای تفکیک افراد و جمعیتزیادی  و آغازگر توانایی  

، پذذژوهش نی(. در اNagy et al., 2012)خواهد داشت 
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 نیذذ بذذود. ا  306/0  هذذاگاهیجا  ۀهمذذ   یبرا  PIC  نیانگیم

 زیذذادی  یچندشذذکلدهد که  ینشان م  PIC  یس ح بالا

بذذا   بیترتبه  SCoT35و    SCoT9وجود دارد.  ها  پایهدر  

بودنذذذد کذذذه  PIC بیشذذذترین یدارا 409/0و  440/0

 زیآغازگرهذذا در تمذذا نیذذ ا زیذذاد ییکذذارا دهندۀنشذذان

  است. J. excelsa  یهاتیجمع

 مذذدنظرتی پذذنج جمعیذذت یهتروزیگوسذذ شذذاخص 

 درقبلذذی  هذذایپژوهشکمتذذر از اسذذت کذذه  276/0

 Juniperus  ( Douaihy etجذذنس  های مختلذذفگونه

al., 2011; Korshikov & Nikolaeva, 2013; 

Yücedağ & Gailing, 2013; Teixeira et al., 

2014; Kim et al., 2018; Ju et al., 2022; Lu et 

al., 2022; Evren & Kaya, 2021; 

Yermagambetova et al., 2023;)  ،ولذذی از دو اسذذت

 ,.Meloni et al., 2006; Terrab et al) پذذژوهش

دهذذد کذذه ایذذن نتذذایج نشذذان می. بیشذذتر اسذذت (2008

تنذذوع  ،های ارس اروپا و همچنین شمال ایذذرانجمعیت

ممکذذن نسبت به ارس اردبیل دارد کذذه    زیادیژنتیکی  

دخیذذل  سذذازوکارهایناشی از عوامل جغرافیذذایی،    است

افشانی، تعداد و نوع نشانگرهای مورد اسذذتفاده گردهدر  

 .(Evren & Kaya, 2021)باشد  

سذذهم تنذذوع واریذذانس ،  AMOVA  تجزیذذۀ  براساس

طور بذذهه درصذذد اسذذت کذذ  8هذذا ژنتیکذذی بذذین جمعیت

همذذان جذذنس   یرو  یقبلذذ   هذذایپژوهشمشابه    تقریبی

 9  ۀمحذذدودپارامتر در    نیا  ،یقبل  هایپژوهشاست. در  

 نیانگیپارامتر کمتر از م  نیمحاسبه شد. ادرصد    18تا  

 نیذذ ا .(Nybom, 2004) اسذذتدرصذذد(  24) بازدانگذذان

توسذذب  هابذذذر انتقذذالاز  یناشذذ  ممکذذن اسذذت جذذهینت

توسب   هابذر  انتقالکه    یطوربه  ،مختلف باشد  واناتیح

در   یکذذ یژنت  یهمگنذذ   سذذببممکن اسذذت    واناتیح  نیا

در   یکذذ یژنتواریذذانس    یبالا  حشود. س   هاتیجمع  نیب

دیگذذر   م العذذات  یهاافتذذهیبا  ارس    یهاتیجمعدرون  

 Jime´nez) م ابقت دارد برگیسوزن یهاگونه دربارۀ

et al., 2002; Renau-Morata et al., 2005; Terrab 

et al., 2008; Douaihy et al., 2011; Dzialuk et 

al., 2011).  واریذذذانس ژنتیکذذذی درون  زیذذذادسذذذهم

 هااز جمله انتقذذال بذذذردارد،  مختلفی  ها دلایل  جمعیت

دگرگشذذنی، باد،  توسب    یافشانگردهدور،  های  فاصلهدر  

دوپایذذه بذذودن، طذذول عمذذر طذذولانی درخذذت و توزیذذع 

  .(Douaihy et al., 2011)ها  پایهگستردۀ  

اصذذول اسذذتاندارد و  براسذذاس پذذژوهشدر ایذذن 

های بذرگیری همچون شده برای معرفی محوطهتعریف

های بذذذری و تعداد محوطه و پراکنش آن، تعذذداد پایذذه

بذذذرگیری و صذذفات   ۀبین آنها، مساحت محوطذذ   ۀفاصل

، پنج من قذذه در (Mohammadi, 2023درختان برتر )

های همحوطذذ  عنوانبذذههذذای جنذذوب اردبیذذل جنگل

بذذذذرگیری ارس معرفذذذی شذذذد. توزیذذذع جغرافیذذذایی 

کذذه پذذراکنش  دهذذدیمهای بذذذرگیری نشذذان محوطذذه

های بذذذرگیری وجذذود دارد. بذذا متوازنی در بین محوطه

استاندارد در بحذذح حفاظذذت،   رهایتوجه به اهمیت بذ

بذذاغ بذذذر بذذرای   دبایبرداری جنگل،  احیا، توسعه و بهره

مولکولی تشذذکیل   هایپژوهشاساس نتایج  براین گونه  

شذذود پیشذذنهاد میها، ژنتیکی پایه ۀاساس فاصلبرشود.  

، A1های  برای تشکیل باغ بذر ارس در اردبیذذل از پایذذه

A3  ،B4  ،B6،  C2  ،B2  ،D3  ،C7  ،D1  ،D2  ،E2  ،D7 ،

E4   وA5 .استفاده شود  

 سپاسگزاری

 قذذاتیتحق   ۀسسذذ ؤبذذا حمایذذت مذذالی م  تحقیقاین   

-010212از طذذرح    برگرفتذذه  کشذذورها و مراتع  جنگل

 گرفتذذذه اسذذذت.انجذذذام  01012-088-09-37-12

تشذذکر و قذذدردانی را  کمذذال از ایذذن بابذذت نویسذذندگان

 .دارند
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Abstract 
Introduction: The Juniper tree is one of the most important tree species in the forests of southern Ardabil and 

plays a significant role in the province's reforestation programs. Providing standard seeds and seedlings is one of 

the primary concerns of natural resource managers. Seed orchards, along with seed production areas, are among 

the most important sustainable sources for supplying seeds and seedlings of forest trees and shrubs. The aim of 

this study is to assess the genetic diversity and structure of juniper seed production areas in Ardabil province.  

Material and Methods: In this study, the intra- and inter-population genetic diversity of five different juniper 

populations, including 38 individual genotypes, was evaluated using the SCoT molecular marker. Initially, leaf 

samples were collected from the various genotypes, and after DNA extraction, PCR reactions were performed 

using six SCoT molecular primers. The polymorphic information content (PIC) of the markers was calculated 

using Excel, and genetic diversity parameters such as the number of alleles, effective number of alleles, 

Shannon's index, expected heterozygosity, and unbiased expected heterozygosity were estimated using 

GenALEx 6.5 software. Nei’s genetic distances between populations were calculated using NTSYS-2.10 

software, and cluster analysis was conducted using the UPGMA method. Molecular variance analysis and 

principal coordinate analysis were also performed using GenALEx 6.5 software. 

Results: Based on agarose gel electrophoresis, a total of 125 alleles were detected using these markers, all of 

which were polymorphic. The number of alleles ranged from 16 to 24. Among the primers, SCoT62 showed the 

highest number of polymorphic alleles (24), while SCoT41 had the lowest (16). The average PIC for the primers 

was 0.404. In this study, SCoT9 had the highest PIC value (0.440), indicating its important role in distinguishing 

different juniper genotypes, while the lowest PIC (0.384) was observed for SCoT41. The mean value for genetic 

diversity parameters, including number of alleles, effective number of alleles, Shannon's index, expected 

heterozygosity and unbiased expected heterozygosity were 1.69, 1.45, 0.420, 0.276, and 0.295, respectively.  

Conclusion: Molecular variance analysis showed that 92% of the total variance is distributed within populations, 

and 8% is distributed between populations. Using the UPGMA algorithm, a phylogenetic tree was constructed 

for the juniper genotypes, placing them into five distinct clades. One of the most important points in the 

formation of a seed orchard is the use of trees that have less genetic affinity so that the progeny obtained from 

them has a high genetic diversity and prevents the genetic erosion of the forest in the future. As a result, it is 

suggested to use trees A1, A3, B4, B6, C2, B2, D3, C7, D1, D2, E2, D7, E4 and A5 to form a juniper seed 

orchard in Ardabil. 
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