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مختلف   های جمعیتنشانگرهای مولکولی مختلف در برآورد فاصله ژنتیکی   کاراییبررسی و مقایسه 

 ( .Quercus brantii Lindi)  استان لرستان بلوط ایرانی 
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 چکیده 

ارزیابی   و  ژنتیکی  تنوع  گیاهیژرم   منابعبرآورد  در   ینترمهم ،  پلاسم  از  مدیریت    ،وریآجمع  مرحله  استفاده صحیح   یر ذخاو 

 ،کاراییئه نشانگرهایی با بیشترین  و اراتنوع    ارزیابیدر  مقایسه نشانگرهای مختلف  در همین راستا  گردد.  محسوب مینتیکی  ژ

های استان لرستان،  بلوط ایرانی جنگلطبیعی   جمعیتمنظور بررسی تنوع ژنتیکی بین به  برخوردار است. بالاییاز اهمیت بسیار 

مورد مطالعه، از   یهانمونه   DNAپس از استخراج    شد.آوری  و اقلیمی مختلف جمع   جغرافیاییاز مناطق    مختلفجمعیت    20

نشانگری   سیستم  چندشکلی    SCoTو    ISJ  ،ISSRسه  بررسی  گروه جهت  شد.  ژنوتیپ استفاده  اطلاعات  بندی  براساس  ها 

نشانگر  های سه  به صورت ترکیب دادههمچنین    وطور جداگانه  ه نشانگر ب  3آمده از هر    دستبه حاصل از باندهای چند شکل  

زنجیره .  گرفت  انجام واکنش  محصول  الکتروفورز  )نتایج  پلیمراز  استفاده،  PCRای  مورد  آغازگرهای  چن  91(  با  دباند  شکل 

را به خود اختصاص داد. باند چند شکل باند بیشترین تعداد  44با  ISSRها نشان داد. نشانگر بین ژنوتیپ رادرصد  71میانگین 

سه  های  دادهترکیب  درمجموع    و  فکیک نمودندگروه ت  5و    6،  5  به  ترتیبه بها را  ژنوتیپ   SCoTو    ISJ  ،ISSRنشانگرهای  

  از   دست آمدههبندی بگروه د که  نتایج نشان دا  .گروه تک ژنوتیپی تفکیک شدند  3و  چند ژنوتیپی  گروه    5ها به  ژنوتیپ  ،نشانگر

  دربیشترین شباهت    .داشتنی  همخوا  موجوداقلیمی    شرایط  ها بر اساس ژنوتیپبندی  با گروه تا حدودی  نشانگرهای مختلف  

گرفته،  بندیگروه  انجام  داشتدرصد    89با    ISSRو    ISJنشانگر    بههای  مناسب   کاراییبیانگر  نتایج  کلی    طوربه .  تعلق 

 . مختلف بلوط بود جمعیتنشانگرهای مورد استفاده در برآورد فواصل ژنتیکی بین 

 بلوط ایرانی، تنوع ژنتیکی، زاگرس، نشانگر مولکولی کلیدی:  واژگان
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 …بررسی و مقایسه کارایی نشانگرهای مولکولی مختلف در  میردریکوند و سمیعی 

 مقدمه 
بلوط  متنوع   ( Quercus)   جنس  از  گونه یکی  جنگلی  ترین  های 

معتدل   گیاه   . است نواحی  از    این  و  خزان گونه    500بیش  پذیر 

های  . گونه تعلق دارد   Fagaceaeخانواده  داشته و به    سبز ه همیش 

شمالی   نیمکره  از  مختلفی  نواحی  در  بلوط    طور به مختلف 

شده گسترده  پراکنده  در  سازگاری   دلیل به و    ای  بالا،  بسیار  های 

قاره    ی ها عرض  و  آسیا  گرمسیری  مناطق  تا  سرد  جغرافیایی 

دلیل  به بلوط    جنس   (. Olfat et al., 2010شوند ) آمریکا یافت می 

هیبریداسیون،    یی توانا  در  و  بالا  بین  بالای  بسیار  تنوع  از 

حاصل    ،طبیعی موجود   جمعیت و  برخوردار بوده    ی ا گونه درون 

اینتروگرسیون   و  مکرر  به به   هستند. هیبریدهای  دلیل  نظر  همین 

اطلاعات ژنتیکی موجود در این    درصد   50از    بیش رسد که  می 

 ( باشد  ژنتیکی  اطلاعات  تبادل  از  ناشی   ,.Conte et alجنس 

و    یرگونه ز که صدها گونه،  شده    سبب تبادلات ژنتیکی    (. 2007

. این امر سبب شده  وجود آید به مختلف از جنس بلوط    اکوتیپپ 

رو  به کی در این گیاه با مشکلاتی رو بندی و برآورد تنوع ژنتی طبقه 

 (. Bruschi et al., 2000; Neophytou et al., 2010)   باشد 

تکنیک  پیشرفت  امروزه  حال  در  مولکولی  ژنتیک    سریع های 

های  در برنامه ابزاری قوی و کارآمد    عنوان به توانند  و می بوده  

های مختلف جنگلی مورد استفاده قرار  و تولید گونه   نژادی به 

نشانگرهای  گیرند.   مولکولی،  ابزارهای  پرکاربردترین  از  یکی 

  یی شناسا ای در  طور گسترده بوده که به   DNAژنتیکی مبتنی بر  

نقشه گونه  گواهینامه برداری ها،  ژنتیکی و صدور  بذر  های  های 

از این    ،این   بر علاوه گیرند.  گیاهان جنگلی مورد استفاده قرار می 

آلل   یی شناسا در    توان می   نشانگرها  یا  با  ژن  مرتبط  های 

نظیر   جنگلی  گیاهان  اقتصادی  چوب  خصوصیات  کیفیت 

دست  اطلاعات به .  ( Grattapaglia et al., 2009)   استفاده نمود 

و   ژنتیکی  تغییرات  با  رابطه  در  مولکولی  نشانگرهای  از  آمده 

مدیریت بهینه منابع   و های جنگلی الگوی پراکنش زیستی گونه 

توانند در ثبت، نگهداری و تبادل  بوده و می   موفق جنگلی بسیار  

بسیار   جنگلی  ژنتیکی  )   مؤثر منابع  باشند  کارآمد  -Joseو 

Maldia et al., 2017 .) 

محیطی و    یرپذیری تأث دلیل عدم  به   DNAاستفاده از نشانگرهای  

دارا بودن توارث بالا، ابزار قدرتمندی در برآورد تنوع ژنتیکی  

خصوصیات   از  آگاهی  می   یر ذخا و  محسوب  شوند.  ژنتیکی 

مستقیم   طور به آمده از این دسته از نشانگرها  دست به اطلاعات 

د در ژنوم بوده و معمولًا نسبت به  و های موج براساس تفاوت 

از   نشانگرها  هستند سایر  برخوردار  بالاتری  به    . چندشکلی 

بیشترین    ،در برآورد فاصله ژنتیکی   ها آن همین دلیل استفاده از  

 ( است  داده  اختصاص  خود  به  را   Ranjan andکاربرد 

Aparajita, 2010 .)    ،نشانگرهای مولکولی با هزینه سنجش کم

برای   ارزش  با  ابزاری  آسان  و  سریع  کاربرد  و  اجرا  سهولت 

برنامه  و  جمعیت  هر  می   نژادی به های  ژنتیک  اگرچه  باشند. 

توان از انتخاب  های خود را دارد، می روش مزایا و محدودیت 

مختلف   نشانگرهای  از  ترکیبی  یا  و  نشانگر  یک  مناسب 

برای به  )   راحتی  کرد  استفاده  معایب  این  بر   ,Marakliغلبه 

2018 .) 

اکوسیستم  بر  بر    یر تأث های جنگلی  تغییرات محیطی  گذاشته و 

  مؤثر های گیاهی و درختی بسیار  رشد، سلامت و توزیع گونه 

محیط همواره در حال  (.  Müller and Gailing, 2018هستند ) 

ضروری    آن تنوع ژنتیکی برای انطباق جمعیت با  تغییر بوده و  

ژنتیکی را به سمت دارا    یر ذخا د  ن توان می محیطی  است. تغییرات  

با محیط    فرد منحصربه برخی از خصوصیات  بودن   و متناسب 

نتیجه  دهند سوق   در  و  گونه  تکامل یک  برای  ژنتیکی  تنوع   .

و سازگاری    یدمثل تول تر برای  گسترده ژنتیکی  پایه    نمودن فراهم  

است بیشتر   بخش  ها  جنگل   . ( Saha, 2018)   ضروری 

اکوسیستم   ناپذیری یی جدا  شامل  از  را  جهان  طبیعی  های 

گرفته،  شوند. می  صورت  برآوردهای  این    براساس 

حدود    ،گونه مختلف   80000های طبیعی با بیش از  اکوسیستم 

 Porthگیرند ) درصد از کل سطح خشکی زمین را در بر می   31

and El-Kassaby, 2014 ) .   سطح    دلیل به ها  جنگل این    بر علاوه

  ، از ها و زیستگاه بالای تنوع زیستی از نظر منابع ژنتیکی، گونه 

اکوسیستم پیچیده  این  آیند می   حساب به   طبیعی های  ترین  با   .

های  های طبیعی که در سده حال، تخریب و ناپدید شدن جنگل 

گذشته رخ داده، سبب خسارات جدی در تنوع زیستی شده  

 (. Geburek and Konrad, 2008)   است 

با وسعتی حدود  جنگل  ایران  میلیون هکتار و    5های زاگرس 

حدود   عرصه   40سهمی  از  کشور   های درصد  از    ،جنگلی 

بسیار   بلوط    بالایی اهمیت  جنس  هستند.  دارای  برخوردار 

گونه فراوان  درختی  ترین  جنگل در  های  از    بوده ها  این  و 
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بسیار    ,.Erfanifard et al)   باشد می برخوردار    بالایی پراکنش 

های زاگرس به دلایل  های بلوط موجود در جنگل گونه   (. 2009

  ؛ در معرض خطر و نابودی قرار دارند  محیطی -زیست مختلف 

در سال   ی طور به  اخیر  که  و    دلیل به های  نامساعد آب  شرایط 

پیاپی و همچنین قطع    های ی سال خشک گرم شدن هوا،  ی،  ی هوا 

عرصه   یرقانونی غ  تبدیل  و  مزارع  درختان  به  جنگلی  های 

 Batos et)   در حال نابودی هستند   بالایی کشاورزی، با سرعت  

al., 2014; Saenz-Romero and Tapia-Olivares, 2003  .)  با

در ساختار    ها آن های بلوط و نقش ارزنده  توجه به اهمیت گونه 

از  جنگل  زاگرس، حفاظت  بالا   ها آن های  بسیار  اهمیت  ی  ی از 

داشتن اطلاعات ژنتیکی و  برخوردار است که این امر نیازمند  

درون  آگاهی   و  بین  در  ژنتیکی  تغییر  الگوهای    جمعیت از 

می  ) طبیعی   ,Saenz-Romero and Tapia-Olivaresباشد 

جمعیت   (. 2003 ساختار  و  ژنتیکی  تنوع  جنگلی  بررسی  های 

های طبیعی  فعلی برای ارزیابی توانایی زنده ماندن در رویشگاه 

می  و  بوده  برنامه ضروری  در  مدیریت  تواند  و    یر ذخا ریزی 

 (. Carabeo et al., 2017جنگلی بسیار اثرگذار باشد )   یکی ژنت 

های  گونه   ین تر مهم از    ( .Quercus brantii Lindiبلوط ایرانی ) 

می  زاگرس  منطقه  گیاه باشد.  جنگلی  در  بوده  دیپلوئید    این  و 

  طور به های زاگرس  میلیون هکتار از جنگل   2مساحتی بیش از  

زیستی  امروزه عوامل زیستی و غیر وسیعی پراکنده شده است.  

های بلوط ایرانی با خطر نابودی  متعددی سبب شده که جنگل 

می  نظر  به  و  باشند  از  مواجه  برنامه حفاظت  تدوین  که  رسد 

،  بلوط های  منابع ژنتیکی بلوط ایرانی و توسعه و احیای جنگل 

پلاسم بلوط  های حفاظت از ژرم و کاراترین برنامه   ین تر مهم از  

(. در درختانی مانند بلوط که  Ardi et al., 2012ایرانی باشد ) 

تولی سیست  دارند،  دمثل م  تنوع    دگرگشن  ساختار  است  لازم 

در  صورت  جمعیت   ژنتیکی  در  و  شود  بررسی  طبیعی  های 

ژنی  تنوع  سطح  ژنتیکی  جمعیتی،  درون    کاهش  ساختار 

گیرد    بررسی مورد  پایدار    راهکاری   عنوان به ها  رویشگاه  قرار 

 (Shamari et al., 2008 .) 

گونه  ژنتیکی  تنوع  بررسی  به  متعددی  مطالعات  های  تاکنون 

گونه  جمله  از  از  جنگلی  استفاده  با  بلوط  مختلف  های 

 ;Shi et al., 2017) نشانگرهای مولکولی پرداخته شده است  

Shabanian et al., 2016a; Saha, 2018; Ardi et al., 2012  .)

ها و ارائه نتایج  کاهش هزینه   منظور به رسد  نظر می با این حال به 

  کارایی تر، بررسی نشانگرهای مولکولی مختلف و مقایسه  دقیق 

ژنتیکی   ها آن  تنوع  برآورد  علاوه در  باشد.  ضروری    ،این   بر ، 

در  بلوط    جمعیت  استان  جنگل موجود  و  میانی  زاگرس  های 

های آب و  های مختلف و تفاوت دارا بودن اقلیم  دلیل به لرستان 

گرفته ی هوا  قرار  مطالعه  و  توجه  مورد  کمتر  گسترده،  اند.  ی 

بلوط    های جمعیت ژنتیکی    تنوع بررسی    منظور به مطالعه حاضر  

در  درآمد های  جنگل   ایرانی  اجرا  به  همچنین لرستان    کارایی   . 

 نشانگرهای مختلف نیز مورد بررسی و مقایسه قرار گرفت. 

 ها مواد و روش 

استفاده  مورد  گیاهی  ژنتیکی    منظور به :  مواد  تنوع  بررسی 

ایرانی،    جمعیت  بلوط  )   20طبیعی  از    ( ژنوتیپ جمعیت 

اقلیمی متفاوت جمع و  های مختلف  رویشگاه  آوری  با شرایط 

)جدول   نمونه 1گردید  برای  تعداد  (.  جمعیت،  هر  از  برداری 

حداقل   فاصله  با  ایرانی  بلوط  درخت  نمونه  متر    100پنج 

انجام    1397برداری در اوایل اردیبهشت  انتخاب گردید. نمونه 

های برگی و نگهداری بر روی  آوری نمونه گرفت. پس از جمع 

جهت انجام سایر مراحل به آزمایشگاه منتقل و در    ها نمونه یخ،  

 نگهداری شدند.   گراد ی سانت درجه    -20دمای  

های بلوط  ژنوتیپ   DNAجداسازی    منظور به :  DNAاستخراج  

  CTABروش  با استفاده از  گرم نمونه برگی    1از  مورد مطالعه  

 (Doyle and Doyle, 1990  با اندکی تغییر ) استفاده شد  . 

کیفیت    منظور به  و  کمیت  از    DNAبررسی  شده،  استخراج 

  بر استفاده شد. علاوه   TAEالکتروفورز آگارز و بافر  -تکنیک ژل 

 ,Spectrophotometerاین با استفاده از دستگاه اسپکتروفوتومتر ) 

SmartSpect-plus, BioRad, USA گیری میزان جذب  ( و اندازه

در  نمونه  شده  استخراج  نانومتر،    280و    260  موج طول های 

 قرار گرفت.   یابی ارز ها مورد  کمیت و کیفیت نمونه 

واکنش راه  ژنتیکی  به :  PCRهای  اندازی  تنوع  بررسی  منظور 

ژنوتیپ  مولکولی  بین  نشانگر  سه  از  مطالعه،  مورد  بلوط  های 

آغازگر نشانگر    10تعداد    ،برای این منظور مختلف استفاده شد.  
1SSRI  ،10   2  آغازگر نشانگرSCoT    تصادفی  آغازگر نیمه   5و
3ISJ    مورد و  انتخاب  گرفته  قبلی صورت  مطالعات  براساس 

 
1- Inter simple sequence repeat 

2- Start codon target 

3- Intron-exon splice junctions 
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راه  جهت  گرفت.  قرار  واکنش استفاده  زنجیره اندازی  ای  های 

(  USABioRad, -TMMycyclerپلیمراز از دستگاه ترموسایکلر ) 

کیت   شرکت    PCRو  استفاده    یناژن س ساخت  تهران(  )ایران، 

شد. شرایط واکنش بر اساس دستورالعمل شرکت سازنده در  

برای هر واکنش     50میکرولیتری مقدار    25نظر گرفته شد و 

ها  ژنومی در نظر گرفته شد. برای اجرای واکنش   DNAنانوگرم  

برنامه   است   یی دما از  آغازگر  اتصال هر  فاده شد  براساس دمای 

 (. 2)جدول  

از طی  :  تکثیر شده   ی ها فراورده الکتروفورز و مشاهده   پس 

تکثیر، محصول   آگارز    1/ 5ژل    بر روی   PCRمراحل  درصد 

به   و توسط بارگیری   الکتروفورز  اجرا    2مدت  دستگاه  ساعت 

روی    تکثیر شده منظور برآورد حدود اندازه قطعات  گردید. به 

استاندارد   باندهای  با  نشانگر  از  شد.    bp100ژل،  استفاده 

داک  ژل به کمک دستگاه  UVبرداری زیر نور مشاهده و عکس 

 (BioRad, USA .صورت گرفت ) 

آماری  نشانگری    : محاسبات  سیستم  سه  از  تحقیق  این  در 

ژنوتیپ   منظور به  در  ژنتیکی  تنوع  ایرانی  ارزیابی  بلوط  های 

نحوه امتیازدهی برای هر سه نشانگر مشابه بود  استفاده گردید.  

و    1وجود یا عدم وجود باند )چندشکلی( با اعداد  نحوی که  به 

 صفر برای هر ژنوتیپ مشخص شد. 

 

 

 های بلوط ایرانی مورد مطالعهآوری ژنوتیپ نام و محل جمع -1جدول 

Table 1. Name and location of collected Iranian oak genotypes used in study 

 شماره 

Number 

 آوری نام محل جمع

Collecting place name 

 ( متر )   ارتفاع از سطح دریا 

Altitude (m) 

 شماره 

Number 

 آوری نام محل جمع

Collecting place name 

 ( متر )   ارتفاع از سطح دریا 

Altitude (m) 

1 
 رومشکان

Romeshkan 
1090 11 

 دیناروند 

Dinarvand 
1228 

2 
 گنبددرب

Darb-Gonbad 
1072 12 

 تجره

Tajareh 
1319 

3 
 کونانی 

Konani 
1016 13 

 ریگ سفید 

Rig-Sefid 
1859 

4 
 کوهدشت 

Kohdasht 
1668 14 

 الشتر 

Alashtar 
1633 

5 
 معمولان

Mamolan 
886 15 

 فیروزآباد

Firoozabad 
1784 

6 
 پلدختر 

Poldokhtar 
669 16 

 کاکارضا 

Kakareza 
1601 

7 
 ویسیان

Veysian 
1017 17 

 رباط

Robat 
1448 

8 
 دوره

Doreh 
1125 18 

 بیشه

Bishseh 
1207 

9 
 کوماس 

Kumas 
1219 19 

 دورود 

Doroud 
1530 

10 
 شورآب 

Shorab 
1110 20 

 ازنا

Azna 
1596 
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 با استفاده از آغازگرهای مختلف. PCR یهاواکنشو زمانی مورد نیاز برای اجرای  ییدماچرخه  -2جدول

Table 2. Temperature and time cycles required for PCR reactions using different primers. 

 مرحله واکنش 
Reaction stage 

گراد(دما )درجه سانتی  
Temperature (°C) 

)دقیقه( زمان مدت  
Duration (minutes) 

 اولیه یسازواسرشته

Initial denaturation 
94 5 

 ی سازواسرشته
Denaturation 

94 

سیکل  35  
35 Cycle 

1 

 اتصال آغازگرها 

Annealing 
50-55 0.5 

 تکثیر

Extension 
94 1 

 بسط نهایی

Final extension 
72 10 

 

ژنتیکی  تنوع  مطالعات  میوه،  در  درختان  و  زراعی  از    گیاهان 

مختلف  تشابه  می   ضرایب  حال   شود استفاده  این  ضریب    با 

مقالات   از  بسیاری  در  جاکارد  تعیین ضرایب    منظور به تشابه 

ید شده است  ی آن تا   یی کارا تشابه مورد استفاده قرار گرفته و  

 (Gheitarani et al., 2020; Aziznia et al., 2020  به همین .)

های هر تکنیک،  ها براساس داده بندی ژنوتیپ برای گروه دلیل  

روش   و  جاکارد  تشابه  ضریب  شد.    UPGMAاز  استفاده 

ژنتیکی و رسم دندروگرام  تعیین   با    ( ای تجزیه خوشه ) تشابه 

صورت  NTSYS-pc.2.2   (Rohlf, 1997  )افزار  استفاده از نرم 

گروه  نهایتاً  و  آزمون گرفت  توسط  گرفته  صورت  های  بندی 

ضریب   نظیر  تجزیه  کوفنتیک  آماری    اصلی   هماهنگ و 
1 (PCOA )   کارایی منظور بررسی  . به مورد ارزیابی قرار گرفت  

 . ها از آزمون مانتل استفاده شد بندی ژنوتیپ نشانگرها در گروه 

 و بحث نتایج  

آمده از ژل الکتروفورز و مقادیر جذب    دست به براساس نتایج 

در  نمونه  کیفیت    280و    260  موج طول ها    DNAنانومتر، 

ضمن    ؛ مناسب بود   PCRهای  استخراجی جهت انجام واکنش 

نمونه  دارای  اینکه  شده  استخراج  نانوگرم    500تا    300های 

DNA    .آمده از    دست به براساس نتایج  در هر میکرولیتر بودند

توسط آغازگرهای   شده   اجرا های  الکتروفورز محصول واکنش 

مورد   آغازگرهای  مجموع  از  که  گردید  مشخص  مختلف 

آغازگر نشانگر    3و    SCoTآغازگر    ISSR  ،5آغازگر    5استفاده  

ISJ   نشان    یر تکرارپذ   ی چندشکل های مورد مطالعه،  بین ژنوتیپ

 
1- Principal coordinate analysis 

 (. 3دادند )جدول  

  50میانگین تولید قطعات چند شکل توسط این آغازگرها بین  

باند    4و    6با    15IT-35و    10IT-6درصد بود. آغازگرهای    86تا  

را    ی چندشکل بیشترین و کمترین درصد    ترتیب به چند شکل  

، بیشترین  ISSRبه خود اختصاص دادند. در رابطه با نشانگر  

آغازگر    ی چندشکل فراوانی   تعلق    90با    17ISSRبه  درصد 

دارای کمترین تعداد باند چند شکل    125ISSRداشت و آغازگر  

فراوانی    70)  بود.  آغازگر    ی چندشکل درصد(  درصد    70این 

بود. در بین سه گروه نشانگری مورد استفاده در این مطالعه،  

نشانگر   نشانگر    SCoTآغازگرهای  دو  آغازگرهای  به  نسبت 

ISSR    وISJ    طوری به کمتری برخوردار بودند    ی چندشکل از  

درصد   بیشترین  آغازگر    ی چندشکل که    75با    35SCoTبه 

 (. 3)جدول  درصد تعلق داشت  

توسط نشانگرهای مختلف نیز متفاوت    تکثیر شده اندازه قطعات  

  1750تا    500ای بین  دامنه   تکثیر شده بود. در مجموع قطعات  

قطعاتی تولید نمودند    ISSRداشتند. آغازگرهای نشانگر    باز جفت 

میانگین  که  صورتی طول داشتند در    باز جفت   1300که کمتر از  

بیشتر از دو    SCoTقطعات تولید شده توسط آغازگرهای نشانگر  

 (. 1و شکل    3)جدول    نشانگر دیگر بود 

به  نتایج  ژنوتیپ براساس  بین  آمده  مورد  دست  بلوط  های 

طوری که میانگین  مطالعه، تنوع ژنتیکی اندکی مشاهده شد به 

به  مطالعه  شباهت  مورد  نشانگرهای  از  استفاده  با  آمده  دست 

ها  درصد بود. بیشترین شباهت ژنتیکی بین ژنوتیپ   75بیشتر از  

میانگین   نشانگ   82)با  از  استفاده  با  دست  به   SCoTر  درصد( 

. آمد 
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 مختلفتوسط نشانگرهای  تکثیر شدهتوالی آغازگرها و مشخصات قطعات  -3جدول 
Table 3. Sequences of primers and characteristics of amplified fragments using different markers 

 اندازه قطعات 

 (بازجفت)
Size of 

fragments (bp) 

 ی چندشکلدرصد 
Percentage of 

polymorphism 

 تعداد قطعات 

 چندشکل 
No. of polymorphic 

fragments 

تعداد قطعات تکثیر 

 شده
No. of amplified 

fragments 

 توالی 

 (5-3آغازگر )
Primer 

Sequences (5'-3') 

 نام 

 آغازگر 
Primer 

name 
700-1300 77% 10 13 ACACACACACACACACTG 15SSRI 
850-1300 73% 8 11 AGAGAGAGAGAGAGAGCC ISSR165 

500-1250 70% 7 10 ACACACACACACACACCA ISSR125 

700-1300 75% 9 12 AGAGTTGGTAGCTCTTGATC UBC895 

950-1350 90% 10 11 CACACACACACACACAG ISSR17 

800-1600 67% 6 9 ACGACATGGCGACCATCG 13SCoT 
700-900 57% 4 7 CCATGGCTACCACCGCAG 33SCoT 

500-1400 75% 6 8 CATGGCTACCACCGGCCC 35SCoT 
900-1750 60% 6 10 AACCATGGCTACCACCAC 22SCoT 
500-1400 67% 6 9 CCATGGCTACCACCGGCG 30SCoT 
800-1750 50% 4 8 CGAAGCCCAGGTAAG 35-15IT 
700-1300 82% 9 11 ACGTCCAGAC 1-10IT 
600-1200 86% 6 7 ACGTCCATCC 6-10IT 

 

 

بلوط مورد مطالعه.  هایدر ژنوتیپ  30SCoTآمده با استفاده از تکثیر قطعات توسط آغازگر  دستبه الگوی باندی  -1شکل 

 باشد. می  bp 100نشانگر با باند مشخص   Mو  جمعیتاعداد بیانگر شماره 

Figure 1. The banding pattern obtained with the use of amplification by SCoT30 primers in oak genotypes. 

Numbers represent the number of genotypes and M represents a distinct band is 100 bp. 
 

از   برخی  که  دادند  نشان  )رومشکان،    هاجمعیتنتایج 

کاملاً شبیه به هم   ISJتوسط نشانگر  کونانی و درب گنبد(  

درصد بود. ضرایب    100  هاآن بوده  و ضرایب تشابه بین  

از    دستبه تشابه   استفاده  با  دادهآمده  سه ترکیب  های 

  66نشانگر نشان داد که بیشترین و کمترین ضریب تشابه  

نیز    بود درصد    93و   تشابه  میانگین ضرایب  درصد   76و 

شانگرهای مختلف مورد مطالعه  آمد. اگرچه بین ن  دستبه 

نظ اختلافاز  تشابه  ضرایب  دامنه  با    هاییر  شد،  مشاهده 

سه هر  برای  تشابه  ضرایب  میانگین  وجود  نشانگر،    این 

 (. 4مشابه بود )جدول 

نشانگر،   هر  برای  جاکارد  تشابه  ضرایب  تعیین  از  پس 

ژنوتیپای و گروه تجزیه خوشه  براساس ضرایب  بندی  ها 

روش به  نشانگر  سه  هر  برای  گردید.  اجرا  آمده  دست 

به به   یمشابه شد.  برده  گروه کار  به  دستیابی  بندی  منظور 
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  3های هر  های مورد مطالعه، از ترکیب دادهتر ژنوتیپ دقیق

ها و ترسیم بندی ژنوتیپ نشانگر استفاده شد. پس از گروه

دندروگرام  مربوطه،  به دندروگرام  در  های  آمده  دست 

به  تشابه  ضرایب  قطع میانگین  قبل  مرحله  در  آمده  دست 

و   ژنوتیپگروه شد  براساس  شده  تشکیل  هر های  های 

اساس   همین  بر  گرفتند.  قرار  بررسی  مورد  گروه 

در   ترتیببه   SCoTو    ISJ  ،ISSR  ینشانگرهادندروگرام  

تشابه   )شکل    85و    75،  83ضرایب  شد  قطع  (.  2درصد 

از   نیز  از ترکیب سه نشانگر  برای قطع دندروگرام حاصل 

ضرایب میانگین  در  دندروگرام  ضریب   قطع  یعنی  تشابه 

 (. 3درصد استفاده شد )شکل  81تشابه 

های مورد مطالعه جمعیت،  ISJبا قطع دندروگرام نشانگر  

با    5تشکیل   دوم  گروه  دادند.  مجزا  ژنوتیپ،    9گروه 

گروه    ینتربزرگ  داد.  تشکیل  را  ژنوتیپ   3گروه  دو  با 

بیشه و  و   تجره  الشتر  ژنوتیپ  دو  با  نیز  پنجم  گروه  و 

ها را تشکیل دادند. گروه اول  گروه   ینترکوچکفیروزآباد،  

ژنوتیپ استان را  غرب  جنوب  و  گرم  اقلیمی  منطقه  های 

گروه   این  در  شد.  شامل  را  رومشکان،    3لرستان  ژنوتیپ 

درصد شباهت، بیشترین تشابه   100ی با  درب گنبد و کونان

ژنوتیپ   همراه  به  که  دادند  اختصاص  خود  به  را  ژنتیکی 

 (.2کوهدشت در یک گروه قرا گرفتند. )شکل 

نشانگر  گروه  از  استفاده  با  قطع    ISSRبندی  که  داد  نشان 

های بلوط  جمعیتدرصد،    78دندروگرام در ضریب تشابه  

در   را  داد  6ایرانی  قرار  مجزا  ژنوتیپ    گروه  دو  و 

به گروه   یکتشکیل    تنهاییکوهدشت و شورآب هر یک 

گروه  بهدادند.  پراکنش بندی  الگوی  با  آمده  دست 

بسیار    جغرافیایی به   بالاییمشابهت  داد  که   طورینشان 

اقلیمژنوتیپ  و  های  فیروزآباد  و  الشتر  نظیر  سردسیر  های 

گروهژنوتیپ  در  گرمسیر  مناطق  و  های  یکسان  های 

 (. 2قرار گرفتند )شکل  ییمجزا

تجزیه خوشه  نتایج  دندروگرام حاصل براساس  قطع  و  ای 

های درصد، ژنوتیپ  85در ضریب تشابه    SCoTاز نشانگر  

در   مطالعه  اینکه    5مورد  ضمن  گرفتند  قرار    4گروه 

به شورآب  و  دیناروند  کوهدشت،  کونانی،  طور  ژنوتیپ 

دست آمده  دادند. نتایج به   ییمجراهای  منفرد تشکیل گروه 

نشانگر   دیگر،    SCoTتوسط  نشانگر  دو  همانند  نیز 

و   جغرافیاییها را با الگوی پراکنش  همبستگی بالای گروه 

به داد  نشان  را  ژنوتیپ  طوریاقلیمی  از  که  که  هایی 

جغرافیامکان  جمعیهای  مشابه  اقلیمی  شرایط  با  آوری ی 

این   بررفتند. علاوه های یکسانی قرار گشده بودند در گروه 

گروه ژنوتیپ  فاصله  های  نظر  از  شده  تشکیل  های 

 (. 2از پراکنش کمتری برخوردار بودند )شکل  جغرافیایی

گروه به  نتایج  کلی  دارای طور  مختلف  نشانگرهای  بندی 

بو شباهت  زیادی  بسیار  سیستم نهای  سه  هر  در  د. 

مناطق    هایییپژنوتنشانگری   از  شرایط   جغرافیاییکه  با 

آوری شده بودند در  جمع  یمشابهی و اقلیمی  یآب و هوا

 مشابهی قرار گرفتند.   هاییرگروه زها و گروه 

 
 های بلوط مورد مطالعه با استفاده از نشانگرهای مختلف جمعیت آمده بین    دست به جاکارد  میانگین، حداقل و حداکثر ضرایب تشابه   -4جدول  

Table 4. Average, minimum and maximum Jaccard similarity coefficients obtained among collected oak population using 
different markers 

 نشانگر
Marker 

 میانگین ضریب تشابه 
The average coefficient 

of similarity  

 کمترین ضریب تشابه 
The lowest coefficient of 

similarity 

 بیشترین ضریب تشابه 
The highest coefficient of 

similarity 
ISJ 75% 61% 100% 

ISSR 78% 48% 96% 
SCoT 82% 74% 94% 

 ها ترکیب نشانگر

Combination of markers 
76% 66% 93% 
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 (  Similarity coefficient) تشابه بیضر
 های بلوط مورد مطالعه توسط نشانگرهای مختلفجمعیتای  نتایج تجزیه خوشه  -2شکل 

Figure 2. Cluster analysis results of the collected oak population obtained from different markers.  
محل برش دندروگرام توسط  بخشباشند. در هر می  SCoTو  ISJ  ،ISSRنشانگرهای  گرام حاصل از ودندر ترتیب بیانگر به  C و  A،Bحروف  

 باشند.در محور افقی اعداد بیانگر ضرایب تشابه جاکارد می  عمودی نمایش داده شده است. ینچنقطه

The letters A, B, and C represent the dendrogram of the ISJ, ISSR, and SCoT markers, respectively. In each 
section, the dendrogram cut-off location is represented by the vertical dots. On the horizontal axis, the numbers 

represent Jaccard similarity coefficients. 
 

تر و استفاده از اطلاعات سه سیستم منظور برآورد دقیقبه 

داده  نشانگر  نشانگری،  سه  از  حاصل  مطالعه، های  مورد 

میانگین ضریب  ترکیب و دندروگرام حاصله رسم گردید.  

برآورد شد که  درصد    76آمده در این روش    دستبه تشابه  

نشانگرها   سایر  تشابه  ضرایب  میانگین  با  چندانی  تفاوت 

در  دندروگرام    (.4جدول  )  نداشت نشانگر  سه  ترکیب 

تشابه   آن    81ضریب  براساس  که  شد  داده  برش  درصد 

های بلوط مورد مطالعه تشکیل پنج گروه دادند و  ژنوتیپ 

جداگانه در    طوربه ژنوتیپ کوهدشت، شورآب معمولان    3

جداگانهگروه  گرفتند.  های  قرار  کوهدشت  ای  ژنوتیپ  دو 

نشانگر   دو  در  شورآب  به    SCoTو    ISSRو  نسبت  نیز 

  (.3ها در فاصله بیشتری قرار گرفتند )شکل  سایر ژنوتیپ 

اصلیتجزیه   گروه داده  هماهنگ  از  حاصل  بندی  های 

و ترکیب سه نشانگر نشان    ISJ  ،ISSR  ،SCoTنشانگرهای  

A 

B 
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درصد   70اول بیش از    مؤلفه  5داد که در هر سه نشانگر،  

بین   توجیه میجمعیتواریانس  را  بلوط  من  ضکنند.  های 

داده ترکیب  با  رابطه  در  مقدار  این  سه  اینکه  هر  های 

  (.5درصد بود )جدول  66نشانگر 

گروه به  صحت  بررسی  فواصل  منظور  ترسیم  و  بندی 

بین ژنوتیپ براساس  بندی ژنوتیپ ها، گروه فضایی   2های 

دست آمده نشان  اصلی صورت گرفت. نتایج به   مؤلفه  3و  

گروه  که  بهداد  در بندی  ژنتیکی  فواصل  با  آمده،  دست 

 هاییژنوتیپکه    طوریای مطابقت داشت بهتجزیه خوشه 

گروه  در  فاصله  های  که  در  بودند،  گرفته  قرار  مشابهی 

 (.3هم قرار داشتند )شکل   فضایی کمتری نسبت به

نشانگری   سیستم  هر  کوفنتیک  ضرایب  بعد،  مرحله  در 

برآورد شد. نتایج نشان داد که ضرایب کوفنتیک نشانگرهای  

ISJ  ،ISSR    وSCoT   0/ 87و    0/ 84،  0/ 94برابر با    ترتیب به  

علاوه  به   ،این   بر بود.  گروه مقدار  برای  آمده  بندی  دست 

حدود   نشانگر  سه  ترکیب  از  مقایسه    0/ 91حاصل  با  بود. 

به  نشانگر  ضرایب  ترکیب سه  که  آمده مشخص شد  دست 

گروه  کارایی  افزایش  ژنوتیپ سبب  مطالعه  بندی  مورد  های 

نشا  کارایی  تائید  از  پس  است.  مطالعه،  شده  مورد  نگرهای 

به گروه  و  بندی  مختلف  نشانگرهای  توسط  آمده  دست 

توسط آزمون مانتل مورد ارزیابی قرار گرفت.    ها آن ترکیب  

دست آمده براساس نشانگر  بندی به نتایج نشان داد که گروه 

ISJ    ترکیب برخوردار    3و  شباهت  بیشترین  از  نشانگر 

های صورت گرفته،  بندی بودند. با مقایسه هر جفت از گروه 

نشانگر و    3های تشکیل شده در هر  مشخص شد که گروه 

برخوردار بوده و    بالایی ترکیب نشانگرها از شباهت بسیار  

از   بیش  مقایسات  جفت  تمامی  شباهت    75بین  درصد 

 (.  6وجود داشت )جدول  

 

 در نشانگرهای مختلف   ها مؤلفه نتایج تجزیه هماهنگ اصلی و تعیین مقادیر ویژه و واریانس توجیه شده توسط هر یک از   -5جدول  
Table 5. Principal coordinate analysis results and determination of eigenvalues and justified variance by each component in 

different markers 

 اصلی   مؤلفه 

Main 
component 

 ISJنشانگر  

ISJ marker 

 ISSRنشانگر  

ISSR marker 

 SCoTنشانگر  

SCoT marker 

 ترکیب سه نشانگر 
Combination of three 

markers 
 مقادیر 

 ویژه   
Eigen 
values 

واریانس  
 توجیه شده 
Justified 
variance  

 مقادیر 

 ویژه   
Eigen 
values 

واریانس  
 توجیه شده 
Justified 
variance  

 مقادیر 

 ویژه   
Eigen 
values 

واریانس  
 توجیه شده 
Justified 
variance  

 مقادیر 
 ویژه   

Eigen 
Values 

واریانس  
 توجیه شده 
Justified 
variance  

1 1.32 30% 1.31 21% 1.02 24% 1.05 20% 
2 1.12 22% 0.99 16% 0.78 18% 0.75 15% 
3 0.58 13% 0.82 13% 0.53 12% 0.67 13% 
4 0.46 11% 0.74 12% 0.38 9% 0.60 12% 
5 0.25 6% 0.52 8% 0.35 8% 0.34 7% 

واریانس  
 تجمعی 

Cumulative 
variance 

82% 71% 71% 66% 

 

 

 دست آمده برای نشانگرهای مختلفهنتایج آزمون مانتل و ضرایب ب -6جدول 
Table 6. Mantel test results and coefficients obtained for different markers 

 نشانگر

Marker 
 ISJنشانگر 

ISJ marker 

 ISSRنشانگر 

ISSR marker 

 SCoTنشانگر 

SCoT marker 

 ترکیب سه نشانگر 

Combination of three 
markers 

ISJ 1.00    
ISSR 0.89 1.00   
SCoT 0.76 0.85 1.00  

 ترکیب سه نشانگر 
(Combination of markers ) 0.98 0.89 0.81 1.00 
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A 

 ضریب فاصله 
Distance coefficient 

 

 

B 

.  های هر سه نشانگر با استفاده از ترکیب داده   های بلوط مورد مطالعه جمعیت و تجزیه هماهنگ اصلی  ای  نتایج تجزیه خوشه   -3شکل  
Figure 3: Cluster analysis results and principal coordinate analysis of collected oak genotypes using combined data of all three 

markers.  
A :   ای؛ دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه  B  با بیشترین توجیه واریانس.   مؤلفه براساس دو    ی دوبعد : تجزیه هماهنگ اصلی و رسم نمودار 

A: dendrogram derived from cluster analysis; B: principal coordinate analysis and two-dimensional graph based on the two 
components with the most justified variance . 

 

سال  اخیر  هدر  فراوان آسیب  دلیلبهای  و زیست  های  ی 

جنگلغیر به  شده  وارد  زاگرس،  زیستی  بلوط  های 

بسیار    هاآنپلاسم جهت حفاظت از  و معرفی ژرم  ییشناسا

است.   وجود  ضروری  با  داده  نشان  گذشته  مطالعات 

جنگل تخریب در  گسترده  تنوع های  زاگرس،  بلوط  های 

ژنتیکی و فنوتیپی بزرگی در این منطقه قابل مشاهده است  

(Shabanian et al, 2015b  .) تعیین تنوع ژنتیکی و فواصل

ژنوتیپ  از  بین  حفاظت  امر  در  قدم  اولین  مختلف  های 

می  یرذخا در    باشد.ژنتیکی  شده  استفاده  آغازگر  سیزده 

تحقیق حاضر از سه گروه نشانگری مختلف توانستند بین  

مجموعاً    جمعیت   20 ایرانی  بلوط  چند   91مختلف  باند 

میانگین چندشکلی حدود  ی که  طوربهنمایند  شکل تولید  

بود  71 )  .درصد  همکاران  و   ,.Alikhani et alعالیخانی 

تنوع 2014 برآورد  در  مختلف  نشانگرهای  مقایسه  با   )

ژنوتیپ بین  تنوع ژنتیکی  ایرانی،  بلوط  مختلف  های 

درصد مشاهده کردند که نتایج مطالعه   40ژنتیکی کمتر از  

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
7.

1.
3 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
13

99
.7

.1
.5

.2
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

15
 ]

 

                            10 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/pgr.7.1.3
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1399.7.1.5.2
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-167-fa.html


 1399/   1شماره   /  7 جلد /  های ژنتیک گیاهیپژوهش

43 

شده   یآورمعجهای  حاضر بیانگر تنوع بالاتر بین ژنوتیپ

دامنه  است. شده  تولید  بین  قطعات   1750تا    550ای 

شد  داشتند  بازجفت تولید  قطعات  اندازه  توسط  و  ه 

ازگرهای مختلف از یک سیستم نشانگری از تنوع نسبتاً  آغ

بودند  بالایی اینکه    ؛برخوردار  قطعات ضمن  اندازه  تنوع 

 بود.  توجهقابل تولید شده در بین نشانگرهای مختلف نیز 

های بلوط مورد  جمعیتهر سه سیستم نشانگری توانستند  

گروه  در  را  گروه مطالعه  مختلفی  در های  که  نمایند  بندی 

و   جغرافیاییشده با فاصله    های تشکیلتمامی موارد، گروه 

داشت.   همخوانی  رشد،  اقلیم  که    یطوربه نوع 

جمعجمعیت مشابه  اقلیمی  منطقه  یک  از  که  آوری هایی 

گرفتند قرار  مشابهی  گروه  در  بودند  وجود    . شده  این  با 

ژنوتیپ از  به  برخی  گروه   تنهاییها  مجزایی  تشکیل  های 

)دمال-جوز دادند.   همکاران  و   ,.Jose-Maldia et alیا 

در  2017 نیز  تنوع(  که  نمودند  بیان  خود   هایمطالعه 

فواصل  با  ژنتیکی  نشانگرهای  براساس  شده  مشاهده 

می  جغرافیایی طریق  این  از  و  دارند  توان  مطابقت 

ژرم ژنوتیپ  با  مناسب  مناطق های  برای  را  مختلف  پلاسم 

نمود. معرفی  مشابه  می  اقلیمی  روش  این  به  توان  با 

از  ژرم  گسترش و  نمود  کمک  آسی پلاسم  پذیری ببروز 

کرد. جلوگیری  نیز  ر  ژنتیکی  اطلاعات  در  ترکیب  با  ابطه 

بندی صورت گرفته نتایج مشابهی با هر  گروه  سه نشانگر،

نتایج   داد.  نشان  نشانگر  گروه   طوربه سه  بیانگر  بندی  کلی 

ها براساس سه سیستم نشانگری و ترکیب صحیح ژنوتیپ 

فواصل    هاآن ترسیم  و  گروه   فضاییبود  براساس بو  ندی 

ها شده بود نیز  اصلی که سبب تنوع بین ژنوتیپ   یهامؤلفه

که   داد  گرفته   هاییژنوتیپنشان  قرار  گروه  یک  در  که 

 بودند در فاصله کمتری از هم قرار داشتند. 

های متعدد و مختلف در جنگل  جغرافیاییوجود عوارض  

است   شده  سبب  آن،  متنوع  توپوگرافی  و  زاگرس 

ژنوتیپ  هایجریان بین  های مختلف محدود شده  ژنتیکی 

بین   ژنتیکی  تنوع  افزایش  سبب  بلوط    جمعیتو  مختلف 

( گردد  منطقه  این  در  (.  Shamari et al., 2008ایرانی 

 دلیل به های زاگرس میانی موجود در استان لرستان  جنگل

اقلیم در  گرفتن  هواقرار  و  آب  شرایط  و  مختلف، یها  ی 

فواصل  وجود  و  گرفته  قرار  طبیعی  انتخاب  تحت 

ژنتیکی    جغرافیایی تنوع  از  شده  سبب  زیاد،   بالایی نسبتاً 

باشند. این  برخوردار  همکاران  وجود    با  و  شعبانیان 

(Shabanian et al., 2015a به که  دیگری  مطالعه  در   )

های زاگرس  های بلوط جنگل بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

نشانگر   از  پرداختند،  نتایج   SCoTشمالی  نمودند.  استفاده 

 و  ایگونه درون   بالای  نسبتاً  ژنتیکی  تنوعنشان داد که    هاآن

 زیادی  میزان  به  جمعیتی  بین  پایین  نسبتاً  ژنتیکی  تمایز

 و افشانی درخت بلوط، رانش ژنتیکیسیستم گرده از ناشی

 .است مطالعه مورد مناطق  در گونه این پراکنش پیوستگی

دادهگروه  براساس  شده  تشکیل  از  بندی  حاصل  های 

توانست    SCoTو    ISJنسبت به دو نشانگر    ISSRنشانگر  

گروه فواصل  که  براساس  بهتری  بین    جغرافیاییبندی 

)شکل  هژنوتیپ  دهد  نشان  بلوط  تعداد (.  2ای  اگرچه 

نشانگر   توسط  شده  استفاده  دو   ISJآغازگرهای  از  کمتر 

گروه  وجود  این  با  بود،  دیگر  آمده    دستبه بندی  نشانگر 

های توسط ترکیب سه سیستم نشانگری نشان داد که گروه 

ش نشانگر  تشکیل  توسط  با   ISJده  بیشتری  شباهت 

داشت  گروه  نشانگرها  ترکیب  توسط  شده  تشکیل  های 

درصد(   98بندی )که ضریب مانتل این دو گروه  یطوربه 

 (.6بیش از سایر مقایسات بود )جدول 

داده ترکیب  و  نشانگرهای مختلف  از  های حاصل استفاده 

گونه   هاآناز   ژنتیکی  تنوع  برآورد  از جهت  جنگلی  های 

برخورداری از سیستم تلاقی گسترده و   دلیلبه جمله بلوط  

 ,Porth and El-Kassabyحائز اهمیت است )  ایگونه ینب

سیستم(.  2014 از  برای استفاده  مختلف  نشانگری  های 

ژنوتیپگروه  گیاهی  بندی  مناطق    دلیلبه های  پوشش 

ها بین تر تفاوتواند در درک صحیحتمختلفی از ژنوم می

را نشان دهد.   ترییقدقبندی  باشد و گروه   مؤثرها  ژنوتیپ 

کاهش   برای  کارا  نشانگر  یک  معرفی  وجود  این  با 

های آزمایش و زمان مورد نیاز برای ارائه نتایج بسیار  هزینه

( است  حاضر  (.  Marakli, 2018ضروری  مطالعه  نتایج 

مولکولی    طوربه  نشانگرهای  از  استفاده  که  داد  نشان  کلی 
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 …بررسی و مقایسه کارایی نشانگرهای مولکولی مختلف در  میردریکوند و سمیعی 

بر   ژنوتیپمی  DNAمبتنی  مختلف   جمعیتهای  توانند 

را   ایرانی  سازند.    یخوببهبلوط  متمایز  همدیگر  از 

تفاوت  یخوببهبندی  گروه  و  بیانگر  رویش  محل  های 

بندی  ها بود و گروه آوری نمونهشرایط اقلیمی منطقه جمع

گروه با  کاملاً بنداقلیمی  ژنتیکی  فواصل  براساس  ی 

آمده از این پژوهش    دستبه از اطلاعات  مطابقت داشت.  

صحیحمی مدیریت  برای  برنامه توان  حفاظت  تر  های 

برد.  ژرم بهره  ایرانی  بلوط  جنگلی  گونه   منظوربهپلاسم 

صحیح  نتایج  درک  ارائه  و  میتریقدق تر  نمونه،  های  توان 

از   مختلف ژنوتیپبیشتری  مناطق  از  را  ایرانی  بلوط  های 

داد. علاوهزاگرس جمع قرار  مطالعه  مورد  و  این   برآوری 

می نیز  بین جمعیتی  ژنتیکی  تنوع  ارزیابی برآورد  به  تواند 

در  میزان   اقلیم  سهم  تعیین  و  جمعیتی  درون  تعاملات 

 کاهش یا افزایش میزان تنوع ژنتیکی کمک نماید.
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Abstract 
Estimation of genetic diversity and evaluation of plant germplasm is the most important step in 

collection and management of plant genetic resources. Also, comparison of different DNA-based 

genetic markers in diversity evaluation and then advising the most efficient markers is very important. 
In order to investigate genetic variation among Persian oak (Quercus brantii Lindi.) populations of 

Lorestan province (Iran), 20 genotypes were collected from different geographical and climatic 

regions. After DNA extraction, polymerase chain reactions (PCR) were used for study of 

polymorphism using three markers including ISJ, ISSR and SCoT.  Genotyping was performed using 

the polymorphic bands obtained from all three markers separately, and also by combining the data of 

three markers. PCR results of the primers showed 91 polymorphic bands with an average of 71% per 

locus.  The ISSR marker with 44 bands had the most polymorphic bands. Genotypes were 

discriminated by ISJ, ISSR and SCoT markers in 5, 6 and 5 groups, respectively, and using the 

combined data of three markers, genotypes were classified in 5 groups (each group included more than 

one genotype) and 3 group (each group included one genotype).   The results showed that the obtained 

clustering by different markers were nearly consistent with clustering of genotypes based on the 

climatic origin of genotypes. The most similarity between the groupings was between ISJ and ISSR 

markers with 89%. Overall, the results indicated the usefulness of markers used to estimate genetic 

distances between different oak communities.  

Keywords: Persian oak, Genetic diversity, Zagros, Molecular markers 
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