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Abstract 

Tamarix species are tolerant to adverse environmental conditions and have a significant distribution in dry and 

salty areas. Tamarix ramosissima is the most widely distributed species among the Tamarix in Isfahan province 

and is mostly located in dry and desert areas. Due to the high morphological diversity of this species, the lack of 

population differentiation, and to investigate the diversity in the populations of this species, 55 populations from 

15 cities in Isfahan province were identified, and one individual was sampled from each population. After 

extracting their genomes, 10 CDDP marker primers were used to investigate the genetic diversity of these plant 

populations. NTSYS-pc, GenAlex, and PowerMarker software were utilized for data analysis. The results 

showed that 102 bands (80.168%) were polymorphic among the 124 bands produced. On average, each primer 

created 7.85% polymorphic bands. The WRKY-F1 primer identified more gene loci than other primers by 

producing 16 bands. The average polymorphic information content (PIC) was calculated to be 0.308. The 

indicator index for each primer was, on average, 3.865. Molecular analysis of variance indicated that intra-

population variation was higher than inter-population variation. Cluster analysis and PCoA revealed the 

existence of two separate populations and three subpopulations among them. In general, the effectiveness of the 

CDDP marker in differentiating the populations of Tamarix ramosissima and the high genetic diversity within 

the populations, which is a valuable trait for breeding purposes, were confirmed. 
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Introduction 

The genus Tamarix, included in the Tamaricaceae family, is one of the most taxonomically challenging tree 

genera. It is not possible to separate and differentiate species within this genus using vegetative traits alone. 

Additionally, hybridization between species of the genus, followed by introgression, has further complicated 

the classification of this genus. Tamarix species are tolerant to adverse environmental conditions and have 

significant distribution in dry and salty areas. T. ramosissima is the most widely distributed species within 

this genus in Isfahan province and is predominantly found in dry and desert areas. The high morphological 

diversity of this species, coupled with the lack of population differentiation, has underscored the necessity of 

a careful study of its populations. The genetic diversity of T. ramosissima has not yet been studied in Iran. 

Furthermore, detailed information about the taxonomy, genetic structure, and population genetics of the 

species that grow in Iran is scarce. Therefore, this research aims to investigate the populations of this species 

in Isfahan province using the CDDP molecular marker. 

 

Materials and Methods 

To investigate the diversity in the populations of this species, 55 populations from 15 cities in Isfahan 

province were identified, with one individual sampled from each population. After extracting their genomes, 

10 CDDP marker primers were utilized to examine the genetic diversity of these plant populations. For data 

analysis, NTSYS-pc, GenAlex, and PowerMarker software were employed. Genomic DNA was extracted 

from plant leaves. The quantity and quality of the extracted DNA were evaluated using a spectrophotometer 

at a 260 nm wavelength and through 0.8% agarose gel electrophoresis. The initial annealing step for isolating 

and denaturing the template DNA was set for 4 minutes at 94°C. This was followed by 35 cycles, each 

including an annealing step performed at 94°C for 1 minute. The PCR reaction products were visualized 

using electrophoresis on 1.5% agarose gel, followed by documentation with a gel documentation machine. 

Research Findings 

The results indicated that using 10 primers, a total of 124 bands were produced, of which 102 bands 

(80.168%) were polymorphic. The WRKY-F1 primer produced 16 bands, identifying more gene loci than 

other primers, while the WRKY-R3 primer produced the fewest, with 8 bands. The lowest and highest levels 

of polymorphism were associated with the primers WRKY-R3, MADS-4 (with 5 bands, 62.50%, 45.45%), 

and ABP1-1 (with 15 bands, 100%), respectively. On average, each primer generated 85.7% polymorphic 

bands. The average polymorphic information content (PIC) was calculated to be 0.308. The highest PIC 

value was associated with the MADS-2 primer at 0.455, while the lowest was for the KNOX-2 primer at 

0.0975. The average marker index for each primer was 3.865, with the highest and lowest values being for 

ABP1-1 (6.664) and KNOX-2 (1.56), respectively. Molecular analysis of variance revealed that intra-

population variation was higher than inter-population variation. Cluster analysis and PCoA demonstrated the 

existence of two distinct populations and three subpopulations among them. Mantel's test results showed the 

amount of genetic difference, genetic distance, and geographic distance between the populations of saltcedar, 

indicating no significant relationship between genetic distance and geographic distance at the 5% level. 

Discussion of Results and Conclusion 

In the present study, a very high level of genetic diversity was observed within the populations at each 

location. Considering the ecological conditions prevalent in the Isfahan region, this degree of diversity is not 

unexpected. Indeed, unfavorable environmental conditions and geographical isolation are factors that can 

lead individuals of a species to accumulate genetic changes during the process of adaptation to their 

environment. The efficacy of the CDDP marker in differentiating the populations of T. ramosissima, as well 

as the high genetic diversity within these populations, which is a valuable trait for breeding purposes, was 

confirmed. Additionally, the analysis of population similarity, as demonstrated through dendrogram 

construction and PCoA coordinate axis plotting, revealed that the studied populations are divided into two 

main groups and three subpopulations. The genotypes found in Isfahan exhibited the highest genetic 

diversity among the populations. 
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 ول مكاتباتمسئ 

( .Tamarix ramosissima Ledebگزز پرازا ه ) یهاتیجمع یكیتنوع ژنت یابیارز (.1401). الهه ،عزیزیپور . والهه ،لطیفی .،مدعلیمح ،قوام پور .،سید عباسمیرجلیلی، 
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( در استان اصفهان .Tamarix ramosissima Ledebهای گز پرشاخه )ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیت
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 چکیده
شک و شوور دارنودگ گوز خ( دربرابر شرايط نامساعد محیطی بردبارند و پراکنش شايان توجهی در مناطق Tamarixهای گز )گونه

های خشوک و بیابوانی مسوتقر های گز موجود در استان اصفهان دارد و بیشوتر در عرصوهیشترين پراکنش را در بین گونهپرشاخه ب

هوای منظور بررسوی تنووع موجوود در جمعیتها و بهنیافتن جمعیتشناسی زياد اين گونه و افتراقدلیل وجود تنوع ريختاستگ به

برداری شدگ پس از اسوتخرا  ستان استان اصفهان شناسايی و از هر جمعیت يک فرد نمونهشهر 15جمعیت از  55اين گونه، تعداد 

هوای ايون گیواه اسوتفاده شودگ بورای تجزيوه و تحلیول برای بررسی تنوع ژنتیکوی جمعیت CDDPآغازگر نشانگر  10ژنوم آنها، از 

باند بوود  بوه طووری کوه  124دگ نتايج بیانگر تولید رفته شگبه کار  PowerMarkerو  NTSYS-pc ،GenAlexافزارهای ها، نرمداده

درصود، بانود  85/7طور متوسوط هور آغوازگر مورف( بوودگ بوهصورت چندشکلی )پلیدرصد( به 168/80باند ) 102از اين تعداد، 

شناسوايی کوردگ های ژنی بیشتری را نسبت به سواير آغازگرهوا باند، مکان 16با تولید  WRKY-F1چندشکلی ايجاد کردگ آغازگر 

 865/3طور میوانگین محاسبه شدگ شاخص نشانگر برای هر آغازگر به 308/0( به میزان PICمیانگین محتوای اطلاعات چندشکلی )

حواکی از  PCoAای و جمعیتی از تنوع بوین جمعیتوی بیشوتر بوودگ آنوالیز خوشوهبودگ آنالیز واريانس مولکولی نشان داد تنوع درون

هوای گوز در تفکیوک جمعیت CDDPجزا و سه زيرجمعیت در بین آنها بودگ درمجمووع، مثرربوودن نشوانگر وجود دو جمعیت م

 ها تأيید شد که صفتی ارزشمند برای اهداف اصلاحی استگ پرشاخه و زيادبودن تنوع ژنتیکی درون جمعیت

  گCDDP ،Tamarixاستخرا  ژنوم، چندشکلی، مناطق خشک، نشانگر  های کلیدی:واژه

 

 

https://portal.issn.org/resource/ISSN/2322-2190
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0
http://dx.doi.org/10.22108/tbj.2023.136298.1222
https://dorl.net/dor/20.1001.1.20088906.1401.14.53.5.0


 

 
 1401تان زمس ،پنجاه و سومشماره  همدچهارسال بیوسیستماتیک، اکسونومی و ت 96

 

 

 مقدمه
( Tamaricaceaeکه در تیورۀ گوز ) Tamarixسردۀ 

( قورار گرفتوه اسوت Caryophyllalesاز راستۀ میخک )

(APG IV, 2016يکووی از دشوووارترين سوورده ،) های

درختووی نهانوودانگان بووه لحوواو تاکسووونومیکی اسووتگ 

صفات  های اين سرده با استفاده ازتفکیک و تمايز گونه

سازی بین بر اين دورگهپذير نیست  علاوهرويشی امکان

های ايوووون سوووورده و بووووه دنبووووال آن نفووووو  گونووووه

(introgressionازجمله دلايلی است که رده ) بندی اين

 ,.Ijbari et alجنس را با مشوکل مواجوه کورده اسوت )

2014; Mayonde et al., 2015 گ) 

های ايوون سوورده بووه خشووکی هوووا و شوووری گونووه

هووای ايوون های نمکووی در بر سووازگارندگ وجووود غووده

هوا گیاهان و استخرا  املاح از خاک و دفع آن از بر 

هايی با باعث شده است اين گیاهان قادر باشند در خاک

( رشد کنند و ppm 36000تا  650غلظت نمک زياد )از 

 Arianmanesh et al., 2015بردبووووار باشووووند )

Vonlanthen et al. 2010;های (  بوه طووری کوه گونوه

های محیطی مختلوف ماننود اين گیاه، طی سازش با تنش

( plasticسیار تغییرپوذير )های رطوبتی، بشوری و نوسان

و قادر به تحمل طیوف وسویعی از تغییورات اکولووژيکی 

خشک با دسترسوی مناطقی با آب و هوای خشک و نیمه

به آب متغیر در طوول سوال هسوتندگ انتخواب ايون چنوین 

هوای بردبوار، بورای کموک بوه احیوای ها و ژنوتیپگونه

یر های تحت تأرای و امکان بازسازی محیطمناطق حاشیه

های آب شیرين و شوور ناشوی از تغییورات آب و سیلاب

هوايی، بسیار حائز اهمیت اسوت  همننوین گیاهوان گوز 

ناپذير رشود های کشتشده با فاضلاب در خاکآبیاری

کنند و در جايگاه منبع جديودی بورای تولیود انورژی می

 (گTerzoli et al., 2014شوند )استفاده می

در  Tamarixشوودۀ جوونس های گزارشتعووداد گونووه

شناسوی مختلوف، متفواوت اسوت  بوه ايران در منابع گیاه

هووا، درختووان و گونووه در کتوواب جنگل 39نحوووی کووه 

گونه در فلوورا  35(، Sabeti, 2008های ايران )درختنه

 ,.Schiman-Czeika, 1964; Sheidai et alايرانیکوا )

هووای گیاهووان ايووران گونووه در فرهنووم نام 27(، 2019

(Mozaffarian, 1998 و )گونوووه در فلوووور ايوووران  22

(Assadi, 1988 بیان شده استگ ) 

های گز نقوش مهموی در جلووگیری از کاشت گونه

طووور زدايی و گسووترش منوواطق خشووک و همینجنگوول

های شونی کواری تهوهايجاد بادشکن برای تثبیت و جنگل

در ايووران داردگ ايوون گیوواه از خووواص دارويووی مهمووی 

( که به استفاده Rahman et al., 2011برخوردار است )

( در Cheng et al., 2021شده از گیاه )از تانن استخرا 

 & Takavarجايگوووواه قووووابق و مووووان قنوووودی )

Mohammadi, 2008شودگ  ( اشاره می 

در  T. ramosissimaتنوووع ژنتیکووی گونووۀ توواکنون 

ايران مطالعه نشده است  همننین اطلاعوات دقیوق بسویار 

کمی وجود دارد دربارۀ تاکسونومی، سواختار ژنتیکوی و 

های گوزی کوه در کشوور ايووران ژنتیوک جمعیوت گونوه

 ,.Gaskin & Kazmer, 2009; Ijbari et alرويند )می

2014; Arianmanesh, et al., 2015; Sheidai et al., 

 (گ2019

سوواختار ژنتیکووی جمعیووت بوورای درک مقوودمات، 

اسووتقرار و بینووی بررسووی انتخوواب قبوول از انتشووار، پیش

ارزيابی عوامول و مخواطرات محیطوی پوس از انتشوار در 

شووودگ در کاربردهووای کنتوورل زيسووتی سوونتی اسووتفاده می

های هووای طبیعوووی، جريوووان ژنوووی، چندشوووکلیجمعیت

کنووود و انووودازۀ مورفیسووم( جديووودی را ايجوواد می)پلی

دهد  درنتیجه با رانش جمعیت مثرر محلی را افزايش می
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هوای ژنوی جديودی لفوت و ترکی ژنتیکی تصادفی مخا

طور بالقوه روی کند که انتخاب ممکن است بهتولید می

(گ مطالعوه و Mayonde et al., 2019آنهوا عمول کنود )

کنندگان شناخت تنووع ژنتیکوی، زمینوه را بورای اصولاح

اننود هايی بوا صوفات خواص ممنظور ايجاد واريتهگیاه به

هووای زنووده و غیوور زيسووتی بهبووود کیفیووت و تحموول تنش

هوای متعوددی کنود  بوه هموین دلیول پژوهشتسهیل می

 & Gaskinهای گووز )دربووارۀ تنوووع ژنتیکووی گونووه

Kazmer, 2009; Vonlanthen et al., 2010; Terzoli 

et al., 2014; Mayonde et al., 2019; Sheidai et 

al., 2019; Ghavampour et al., 2020  های شویوه( و

 Cheng etايون گیواه ) DNAسوازی استخرا  و خالص

al., 2021 انجام شده استگ ) 

گیری سوووطن تنووووع ژنتیکوووی درون و بوووین انووودازه

هووا، نخسووتین مرحلووۀ مهووم در ارزيووابی پويووايی جمعیت

های اخیوور بووه فنووون ژنتیکووی يووک گونووه اسووتگ در سووال

شوودۀ ژن ازجملووه بوور نووواحی محافظتبتنیمولکووولی م

 CDDP (Conserved DNA Derivedنشوووانگر 

Polymorphism) گ ايون نشوانگر بیشتر توجه شوده اسوت

طور مسوتقیم در دهود کوه بوههايی را هودف قورار میژن

های زنده و غیر زنوده درگیور هسوتند  پاسخ گیاه به تنش

کند آسانی، نشانگرهايی کاربردی فراهم میطور بههمین

 Ghavampour et) که به فنوتیوپ گیواه وابسوته هسوتند

al., 2020گ) 

، نشانگری غال  است کوه در آن بوا CDDPنشانگر 

هوووا و شووودۀ پروت یناسوووتفاده از نوووواحی بسووویار حفا ت

 طراحی پرايمرهايی براساس اين نواحی اقدام بوه تکثیور 

DNAطور معموول دارای کنندگ اين نشانگر با آنکه بهمی

توالی يکسان يا بسیار مشابه است، تفاوت توزيع آنهوا در 

های های زيووادی را بووا انوودازهسراسوور ژنوووم، چندشووکلی

کنودگ ايون تکنیوک گیری تولیود میمختلف قابل انودازه

پرايمرهای بلند با دمای اتصال زياد طراحی براساس تک

شوود شده است که باعوث افوزايش تکرارپوذيری آن می

(Collard & Mckill, 2009گ) 

بوورای توصوویف منووابع CDDP اسووتفاده از نشووانگر

ژنتیکی، ارزيابی تنوع ژنتیکی و ساختار و شناسايی ارقام 

 Poczai et  زمینیهای مختلوف ازجملوه سوی در گونه

al, 2011)( گوول داوودی ،)(Li et al., 2013 ، گوول

 Hamidi et(، گندم )Wang et al., 2014صدتومانی )

al., 2014( نخووود ،)Hajibarat et al., 2015  و )

آمیز ( مثفقیووتLatifi et al., 2018درخووت سهسووتان )

 .بوده است

های گز در استان اصفهان پراکنش چشومگیری گونه

دارنوود و اغلوو  در نووواحی خشووک و بیابووانی اسووتقرار 

های اند  ازجمله در شرق اصفهان که بوا خشکسوالیيافته

رو بوووده اسووت  همننووین در برخووی نقووا  متوووالی روبووه

 Tamarixگووز پرشوواخه )انوودگ نبکاهووا را تشووکیل داده

ramosissima Ledeb.  بیشوترين پوراکنش را در بوین )

های گووووز در اسووووتان اصووووفهان دارد سوووواير گونووووه

(Ghavampour et al., 2020و يکووی از گونووه ) های

هدف برای ايجاد پوشش گیاهی در استان در نظر گرفته 

ين پژوهش با هدف نخستین بررسی شده است  بنابراين ا

ای کوه های گز پرشواخه )گونوهتنوع ژنتیکی در جمعیت

های گووز را در بیشووترين سووطن پوشووش گیوواهی از گونووه

 منطقۀ اصفهان دارد( انجام شدگ 
 

 شناسی پژوهشروش

 مواد گیاهی
با توجوه بوه نقوا  پراکنودگی گوز پرشواخه در فلوور 

( و مراجعه بوه نقوا  مختلوف، در Assadi, 1988ايران )

آوری نسبت بوه جموع 1397ارديبهشت و خردادماه سال 
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های مختلف استان های گز پرشاخه در شهرستانجمعیت

جمعیت از ايون گونوه  55اصفهان اقدام شدگ درمجموع، 

های اردسووتان، شهرسووتان اسووتان شووامل شهرسووتان 15در 

آبوواد، ن، فلاورجووان، حبی آبوواد، تیوورااصووفهان، نجف

شووهر، گلهايگووان، شووهر، مبارکووه، چادگووان، شاهینزرين

آران و بیدگل، فولادشهر، شهرضا و دهاقان شناسوايی و 

آوری جموع 1جودول از هر جمعیت يک فورد بوه شورح 

شناسووی مرکووز شوود  سووهس توسووط کارشناسووان گیاه

هان و دانشووگاه تحقیقووات و آموووزش کشوواورزی اصووف

صنعتی اصفهان بوا اسوتفاده از منوابع معتبور علموی شوامل 

تیورۀ گوز  -( و فلورا ايرانیکا Assadi, 1988فلور ايران )

(Schiman-Czeika, 1964 شناسوايی و تنووع ژنتیکوی )

 آنها ارزيابی شدگ 

 
های هرباريومی در هرباريوم مرکز تحقیقات و آموزش های گز پرشاخه در استان اصفهانگ نمونهشده از جمعیتآوریهای جمعفهرست نمونه -1ول جد

 شودگکشاورزی اصفهان نگهداری می

Table 1 - List of collected samples from the Tamarix ramosissima populations in Isfahan province. The 

herbarium samples are kept in the Herbarium of the Isfahan Agricultural Research and Education Center 

(SFAHAN). 

نام 

 شهرستان

کد 

 اختصاری

تعداد 

 جمعیت

کد 

 هرباریومی
 نام شهرستان

کد 

 اختصاری

تعداد 

 جمعیت

کد 

 هرباریومی

 H 4 17858 آبادحبی  ES 8 18105 اصفهان

 Z 3 18109 شهرزرين Ch 2 18106 چادگان

 N 7 17860 آبادنجف T 5 18107 تیران

 F 5 18110 فلاورجان Fo 1 18107 فولادشهر

 A 9 18112 اردستان Sh 1 18111 شهرضا

 Ar 2 18113 آران و بیدگل Mob 3 17861 مبارکه

 Gol 2 18116 گلهايگان Sha 2 18114 شهرشاهین

     Deh 1 18115 دهاقان

 

 استخراج ژنوم

 (Vroh)ژنومی با اسوتفاده از روش  DNAاستخرا  

Bi et al.  (1996)  بوا کموی تغییورات از بور  گیاهوان

شوده بوا های استخرا DNAانجام شدگ کمیت و کیفیت 

نوانومتر در دسوتگاه  260استفاده از جذب در طول موو  

( و ژل آگووارز Shimadzu, UV-2550ر )اسووهکتوفتومت

شوده استخرا  DNAهای درصد بررسی شدگ نمونوه 8/0

درجوۀ  -20در دموای  PCRتا زمان استفاده در واکونش 

آغازگر  10گراد قرار داده شدگ در اين پژوهش از سانتی

CDDP (Collard & Mckill, 2009رکت ( )شووو

Metabion International برای بررسی تنووع ژنتیکوی )

جدول شده استفاده شد )های مطالعهدرون و بین جمعیت

 10( با حجم نهايی PCRای پلیمراز )(گ واکنش زنجیره2

( 1xمیکرولیتوور شووامل پوونج میکرولیتوور مسووترمیکس )

 8/0ونیزه، میکرولیتر آب دي 2/3(، Ampliqon)شرکت 

 DNAو يووک میکرولیتوور  (10xمیکرولیتوور آغووازگر )

نوانوگرم بوا اسوتفاده از دسوتگاه  25-50ژنومی با غلظت 

 ( به شرح زير صورت گرفت: Bio Radترموسايکلر )

سووازی اولیووه بوورای جداسووازی و مرحلووۀ واسرشت

الگو بوه مودت چهوار دقیقوه در  DNAشدن ایرشتهتک
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سویکل  35و سوهس تعوداد  گراددرجوۀ سوانتی 94دمای 

درجوووۀ  94سوووازی بوووا دموووای شوووامل مرحلوووۀ واسرشت

گراد برای يک دقیقوه، مرحلوۀ اتصوال آغوازگر بوا سانتی

گراد برای يک دقیقه، مرحلۀ بسط درجۀ سانتی 50دمای 

گراد بورای دو دقیقوه و درجۀ سوانتی 72آغازگر با دمای 

ۀ درجو 72درنهايت مرحلۀ بسط نهايی آغازگر بوا دموای 

 گراد برای پنج دقیقهگسانتی

با اسوتفاده از الکتروفوورز  PCRمحصولات واکنش 

 Bioداک )درصود بوا دسوتگاه ژل 5/1روی ژل آگوارز 

Rad, Hind IIشناسايی شدگ ) 

 
 گونۀ گز پرشاخههای جمعیت شده در بررسی تنوع ژنتیکیاطلاعات مربو  به آغازگرهای استفاده -2جدول 

Table 2 - Information about the primers used in the study of genetic diversity of Tamarix ramosissima populations. 

 %Tm°c CG (´5-´3توالی آغازگر ) نام آغازگر عملکرد ژن نام ژن

WRKY 
عاموول رونويسووی در عملکردهووای 

 تکاملی و فیزيولوژيکی

WRKY-R2 GCC GTC GTA SGT SGT 52 7/66 

WRKY-R3 GCA SGT GTG CTC GCC 54 3/73 

WRKY-F1 TGG CGS AAG TAC GGC CAG 61 7/66 

ABP1 
شوونده بوه کدکنندۀ پوروت ین متصل

 اکسین
ABP1-1 ACS CCS ATC CAC CGC 54 3/73 

ERF 
عاموول رونويسووی دخیوول در مسوویر 

 هامقاومت به بیماری
ERF2 GCS GAG ATC CGS GAC CC 62 5/76 

MYB 

ل در متابولیسوووم ناشوووناخته )دخیووو

هووای زنووده و غیرزنوودۀ رانويووه، تنش

 زايی سلولی(ريخت

MYB2 GGC AAG GGC TGC CGG 57 0/80 

KNOX کدکنندۀ هوم وباکس KNOX-2 CAC TGG TGG GAG CTS CAC 61 7/66 

MADS 
کنندۀ شوروع و توسوعۀ انودام کنترل

 گلی

MADS-1 ATG GGC CGS GGC AAG GTG C 66 7/73 

MADS-2 ATG GGC CGS GGC AAG GTG G 66 7/73 

MADS-4 CTS TGC GAC CGS GAG GTG 63 2/72 

 

 های مولکولی تجزیه و تحلیل داده

 CDDPآغووازگر نشووانگر  10در ايوون پووژوهش از 

(Conserved DNA Derived Polymorphism برای )

هوای گوز پرشواخه اسوتفاده بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

)حضورداشووتن  1صووورت هب CDDPشوودگ آغازگرهووای 

دهوی شودگ بورای نوار( و صفر )حضورنداشتن نوار( نمره

 NTSYS-pcافزارهووای هووا از نرمتجزيووه و تحلیوول داده

(ver. 2.1) (Rohlf, 1998 ،)GenAlex ver. 6.5 

(Peakall & Smouse, 2006 و )PowerMarker 

(ver. 3.25) (Liu & Muse, 2005 اسووتفاده شوودگ )

( بوا اسوتفاده PICمیانگین محتوای اطلاعات چندشکلی )

 PowerMarker (Liu & Muse, 2005)افووزار از نرم

 ست آمدگ ( به د1براساس رابطۀ )

PIC=1-∑fi 1رابطۀ 
2 

 

 ام اسووت iبرابوور بووا فراوانووی آلوول  ifدر ايوون رابطووه، 

(Botstein et al., 1980گ) 
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کلیۀ آغازگرها نیز طبوق  ( برایMIنشانگر ) شاخص

 شدگ ( محاسبه2رابطۀ )

 MI=PIC.N.β 2رابطۀ 

 

 Nعات چندشکلی، محتوای اطلا PICدر اين رابطه، 

رای درصود چندشوکلی بوβ شکلی و نوارهای چند تعداد

 هر آغازگر استگ 

ای )و ترسویم دنودروگرام(، برای انجام آنالیز خوشوه

( Diceآزمون منتل برای ضراي  تشابه جاکارد، دايوس )

 UPGMAبور روش ( مبتنیSimple Matching) SMو 

 ,NTSYS-pc (ver. 2.1) (Rohlfافزار با استفاده از نرم

آمده ضوري  دسوت( انجام شد و براساس نتايج به1998

SM ( 9674/0دارای بیشترين میزان همبسوتگیr=  بوود )

ولی از ضري  تشابه جاکوارد بورای رسوم اسوتفاده شودگ 

هوای حاصول، منظور استخرا  بیشوتر اطلاعوات از دادهبه

در جايگوواه روش  (PCoA) تجزيوه بوه مختصووات اصولی

 .GenAlex verافوزار ای توسط نرممکمل آنالیز خوشه

6.5 (Peakall & Smouse, 2006انجام شدگ ) 

( بورای مطالعوۀ AMOVAآنالیز واريانس مولکولی )

هوا تنوع ژنتیکی و میزان چندشکلی بین و درون جمعیت

 & GenAlex ver. 6.5 (Peakallافزار از نرم با استفاده

Smouse, 2006 انجووام شوود  همننووین تجزيووۀ تنوووع )

هووای گووز پرشوواخه بووا اسووتفاده از ژنتیکووی درون جمعیت

 ,GenAlex ver. 6.5 (Peakall & Smouseافوزار نرم

هوای ( صورت گرفتگ در اين ارزيوابی تعوداد آلل2006

(، شواخص Neهای موثرر )(، تعداد آللNaشده )مشاهده

( بووا I( و شوواخص شووانون )Nei( )Hتنوووع ژنتیکووی نووی )

 & GenAlex ver. 6.5 (Peakallافوزار اسوتفاده از نرم

Smouse, 2006هووا محاسووبه ( بوورای هريووک از جمعیت

 شدگ 

 های پژوهشیافته

برای بررسی تنوع  CDDPدر اين پژوهش از نشانگر 

جمعیت گز پرشاخه استفاده شودگ بوا اسوتفاده  55ژنتیکی 

باند تولید شد کوه از ايون  124آغازگر درمجموع  10از 

صوووورت چندشوووکلی ( به168/80بانووود ) 102تعوووداد 

باند،  16با تولید  WRKY-F1گر مورف( بودگ آغاز)پلی

هووای ژنووی بیشووتری را نسووبت بووه سوواير آغازگرهووا مکان

بوا تولیود هشوت  WRKY-R3شناسايی کرد و آغوازگر 

بانوود، کمتوورين تعووداد نوووار را ايجوواد کووردگ کمتوورين و 

بیشوووترين میوووزان چندشوووکلی بوووه ترتیووو  مربوووو  بوووه 

بووا پوونج بانوود  MADS-4و  WRKY-R3آغازگرهووای 

بانود  15بوا  ABP1-1درصود( و  45/45درصد،  50/62)

 85/7طور متوسووط هوور آغووازگر درصوود( بووودگ بووه 100)

درصود بانود چندشوکلی ايجواد کوردگ میوانگین محتوووای 

محاسبه شود  308/0( به میزان PICاطلاعات چندشکلی )

بوا  MADS-2که بیشترين میزان آن مربوو  بوه آغوازگر 

-KNOXو کمترين آن مربو  به آغازگر  455/0مقدار 

بودگ میانگین شواخص نشوانگر بورای  0975/0با مقدار  2

و بیشوترين و کمتورين میوزان آن بوه  865/3هر آغوازگر 

( و 664/6) ABP1-1ترتیوووو  مربووووو  بووووه آغووووازگر 

KNOX-2 (56/1( بووود ) گ نتووايج داده3جوودول) هووای

نیز حواکی از میوزان  GenAlexافزار آزمون منتل در نرم

تفاوت ژنتیکوی و فاصولۀ ژنوی و فاصولۀ جغرافیوايی بوین 

هووای گووز پرشوواخه بووود  بووه نحوووی کووه ارتبووا  جمعیت

زيادی بین فاصلۀ ژنی و فاصلۀ جغرافیايی در سوطن پونج 

های شوکل( به دست نیامود )P<0.05داری )درصد معنی

 (گ 2و  1

 55صول از بررسوی تنووع ژنتیکوی در دندروگرام حا

در اسوووتان  Tamarix ramosissimaگونوووۀ جمعیوووت 

درصد، حاکی از اين بود کوه  40اصفهان در سطن تشابه 
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بندی افراد گونۀ گز پرشاخه در دو خوشوۀ اصولی تقسویم

فرد  14( متشکل از II(گ خوشۀ دوم )IIو  I، 3شد )شکل 

رابر افراد خوشۀ بود که اگرچه تشابه کاملی نداشتند، درب

( Iطور کاموول مجووزا شووده بودنوودگ خوشووۀ اول )دوم بووه

مشووتمل بوور سووه زيرخوشووه بووود کووه دو زيرخوشووۀ آن 

طور تقريبی مشابه تشکیل شده بوود تر و با افراد بههمگن

(IA به نحوی که در يک زيرخوشه از  )فرد حاضور،  14

(گ در زيرخوشوۀ IAdفرد تشابه صددرصدی داشتند ) 10

فرد آنهوا  11فرد حضور داشتند که  17ين خوشه، ديگر ا

تايی تشابه صددرصودی داشوتند در دو گروه پنج و شش

(IAf گ افراد با تشابه صددرصد با حروف)IC  نشوان داده

( هووم از تعوودادی افووراد IBاندگ زيرخوشووۀ سوووم )شووده

ها و ، خوشوه3چندان مشابه تشوکیل شوده بوود )شوکل نه

ان رنگوی و حوروف مشوخص ها با علامت پیکزيرخوشه

اسوتنتا   3شوکل گونوه کوه از نموودار شده است(گ همان

غرافیوايی ارتبواطی بوین فاصولۀ ژنوی و فاصولۀ ج شود،می

هووای بووا پووراکنش جغرافیووايی وجووود نوودارد و جمعیت

 اندگ  متفاوت در کنار هم جمع شده

 
 Tamarix ramosissimaهای جمعیتی گونۀ در نمونه CDDPآغازگر  10نتايج تکثیر حاصل از  -3جدول 

Table 3 - Results of amplification obtained from 10 CDDP primers in the population samples of the Tamarix ramosissima. 

دامنۀ تولید 

 (bpباند )

شاخص 

 (MIنشانگر )

محتوای اطلاعات 

 (PICچندشکلی )

درصد 

چندشکلی 

(PPB%) 

تعداد باندهای 

 (NPBچندشکلی )

تعداد کل 

باند 

(TNB) 

 آغازگر

1700-200 0772/2 2308/0 88/88 8 9 WRKY-R2 

1500-300 5944/2 3243/0 50/62 5 8 WRKY-R3 

1600-200 85/3 3500/0 45/45 5 11 MADS-4 

1600-200 6645/6 4443/0 100 15 15 ABP1-1 

1600-200 7872/5 3617/0 50/87 14 16 WRKY-F1 

1600-200 441/3 2294/0 66/86 13 15 ERF2 

1600-300 5848/5 4296/0 53/61 8 13 MYB2 

1600-200 56/1 0975/0 33/93 14 15 KNOX-2 

1500-300 634/1 1634/0 90 9 10 MADS-1 

1500-300 466/5 4555/0 66/91 11 12 MADS-2 

 مجموع 124 102 - - - 

 میانگین 4/12 2/10 168/80 3086/0 8659/3 
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گونه که از های گز پرشاخهگ همانمنظور بررسی ارتبا  بین فاصلۀ ژنی و فاصلۀ جغرافیايی بین جمعیتبه GenAlexافزار نتايج آزمون منتل در نرم -1شکل 

 صلۀ جغرافیايی وجود داردگشود، ارتبا  بسیار کمی بین فاصلۀ ژنی و فاضري  و شی  خط استنبا  می
Figure 1 - Results of Mantel's test in GenAlex software to examine the relationship between genetic distance and geographic 

distance among the populations of Tamarix ramosissima. As inferred from the coefficient and the slope of the line, there is a 

very weak correlation between genetic distance and geographic distance. 
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 های گز پرشاخه نتايج آنالیز تفاوت ژنتیکی بین جمعیت -2شکل 

Figure 2 - Results of the genetic differentiation analysis among the populations of Tamarix ramosissima. 
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 Tamarix ramosissimaهايی ازگونۀ در جمعیت UPGMAو روش  Jacardو ضري  تشابه  NTSYSافزار دندروگرام حاصل از نرم -3شکل 

Figure 3 - Dendrogram generated using NTSYS software, Jaccard similarity coefficient, and the UPGMA method in 

populations of the Tamarix ramosissima. 

 

نتايج آنالیز واريانس نشان داد درمجموع، سهم تنوع 

هوا درصود( از تنووع بوین جمعیت 100ها )درون جمعیت

 (گ 4جدول )صفر درصد( بیشتر است )

هوا تر ارتبوا  بوین و درون جمعیتبرای بررسی دقیق

( استفاده شد PCoAمختصات اصلی ) از روش تجزيه به

های( اول و دوم بوه ترتیو  (گ محورهای )مثلفه4شکل )

درصد واريانس کل را توجیوه کردنودگ  05/55و  75/36

براسوواس نتووايج، محورهووای اصوولی اول، دوم و سوووم 

کننودگ درصد کول تنووع را توجیوه می 17/69درمجموع 

يج آنووالیز مثلفووۀ اصوولی اسووتنتا  گونووه کووه از نتوواهمان

هووا منطبووق بووا آنووالیز بنوودی بووین جمعیتشووود، گروهمی

هوا بوه دو خوشوۀ ای است  بدين نحو کوه جمعیتخوشه

ها به سه زيرخوشه ( تقسیم و يکی از خوشهIIو  Iاصلی )

(IA  وIBگروه )( گ در ايوون 4شووکل بنوودی شووده اسووت)

تباطی بین فاصلۀ ژنتیکی و فاصلۀ جغرافیايی نمودار نیز ار

 شودگ و نتايج آنالیز ژنتیکی مشاهده نمی

هووووای های تنوووووع ژنتیکووووی در جمعیتشوووواخص

هوای شده نیز به دسوت آمودگ بیشوترين تعوداد آللبررسی

و  272/1( بووا Es( در جمعیووت اصووفهان )Naمشوواهده )

 072/0( بوا Shکمترين مقودار آن در جمعیوت شهرضوا )

هوايی کوه فراوانوی (، يعنوی آللNeهای موثرر )بودگ آلل

برابری دارند و دارای توزيع خوبی هسوتند، در جمعیوت 

بیشترين مقدار بوودگ میوزان تنووع  230/1( با Esاصفهان )

( و I( بوووا شووواخص شوووانون )Esدر جمعیووت اصوووفهان )

بیش از  =250/0Iو =167/0He( برابر با Heشاخص نی )

پوذيری و گ ايون جمعیوت دارای تنوعها بودساير جمعیت
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  (گ5جدول ها بود )جمعیتهمننووین میووزان پراکنوودگی بیشووتری نسووبت بووه سوواير 

 
 

 Tamarix ramosissima هايی ازگونۀ مربو  به جمعیت CDDPهای حاصل از نشانگر مولکولی داده (AMOVA)آنالیز واريانس مولکولی  -4جدول 

Table 4 - Molecular Analysis of Variance (AMOVA) of data obtained from the CDDP molecular marker related to 

populations of the Tamarix ramosissima. 

 منابع تغییرات

(Source of variation) 

درجۀ 

 آزادی

(df) 

مجموع 

 مربعات

(SS) 

میانگین 

 مربعات

(MS) 

 اجزای واریانس

(Variance 

components) 

نسبت واریانس 

 )درصد(

(Variance ratio(%)) 

 هابین جمعیت

(Among populations) 
11 674.232 152/21 050/0 0 

 هادرون جمعیت

(Within populations) 
40 710/837 943/20 943/20 100 

 کل

(Total) 
51 385/1070 - 992/20 100 

 
 

 
 Tamarix ramosissimaجمعیت از گونۀ  15فرد از  55در  GenAlexافزار ختصات اصلی حاصل از نرمبراساس تجزيه به م PCoAنمودار  -4شکل 

Figure 4 - PCoA diagram based on Principal Coordinate Analysis from GenAlex software for 55 individuals from 15 

populations of the Tamarix ramosissima. 
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 در استان اصفهان Tamarix ramosissima هايی از گونۀهای تنوع ژنتیکی در جمعیتصشاخ -5جدول 

Table 5 - Genetic diversity indices in populations of the Tamarix ramosissima in Isfahan province. 

He I Ne Na N جمعیت 

167/0 250/0 230/1 272/1 8 Es 
096/0 149/0 148/1 656/0 4 H 
060/0 087/0 102/1 408/0 2 CH 
014/0 020/0 026/1 128/0 3 Z 
055/0 082/0 090/1 360/0 5 T 
082/0 132/0 117/1 728/0 7 N 
014/0 020/0 026/1 136/0 5 F 
075/0 115/0 102/1 704/0 9 A 
053/0 077/0 091/1 360/0 2 Sha 
116/0 169/0 198/1 640/0 2 Ar 
00/0 00/0 00/1 384/0 1 Fo 
043/0 063/0 074/1 296/0 2 Gol 
00/0 00/0 00/1 080/0 3 Mob 
00/0 00/0 00/1 08/0 1 Deh 
00/0 00/0 00/1 072/0 1 Sh 
 میانگین 907/2 420/0 080/1 078/0 050/0

 

  ها و تفسیر آنتجزیه و تحلیل یافته

شناسوی در بنودی بنیوادی زيستها، واحود طبقهگونه

ها شووند و شناسوايی دقیوق و موثرر گونوهنظر گرفتوه می

طور معمووول قبوول از هوور نوووع پژوهشووی در حوووزۀ بووه

اکولوووژی، حفا ووت و کشووت و پوورورش نیوواز اسووتگ 

رو ت زيوادی روبوهبا ابهاموا Tamarixتاکسونومی سردۀ 

بنودی هايی خواص بورای ردهاستگ در واقع، يافتن شویوه

دلیل وجود صوفات تشخیصوی اين سرده دشوار است  به

شوود و طور انحصاری در زموان گلودهی يافوت میکه به

کنندۀ اين صوفات کوه اغلو  همننین برای تفسیر گمراه

ها ناکام هسوتندگ در واقوع، صوفاتی کوه در شناسايی گونه

ها توصوویه ر جايگوواه تشخیصووی بوورای شناسووايی گونووهد

صورت تغییراتی در يک فرد جامعه با شوند، گاهی بهمی

شوووند کووه اشووکال حدواسووط بووه نمووايش گذاشووته می

کننوود  شناسووايی مورفولوووژيکی واضوون را مخوودوش می

های بنووابراين در مطالعووۀ حاضوور از صووفات و نشووانگر

های ز گونوهبنودی يکوی امولکولی برای کموک بوه رده

سردۀ گز )گز پرشاخه( استفاده شدگ مزيوت نشوانگرهای 

مولکولی اين است کوه از آنهوا بورای ارزيوابی تموايز در 

بنودی و پاسوخگويی بوه ای از سطوح طبقهطیف گسترده

ها ها با مقايسۀ تمايز بین گونوههای وضعیت گونهپرسش

 (گTerzoli et al., 2014شود )استفاده می

در مطالعووۀ حاضوور تنوووع ژنتیکووی چشوومگیری درون 

ها مشاهده شدگ هرچه میزان تنوع ژنتیکوی بیشوتر جمعیت

باشد، حاکی از پويايی گونه است و فرصت سازگاری با 

 ,.Meng et alکنوود )تغییوورات محیطووی را فووراهم می

ژنتیکی نقش مهمی در شناخت خاسوتگاه،  (گ تنوع2014

ها داردگ بررسوی مولکوولی تولید مثل و سوازگاری گونوه
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های های گووز نشووان داده اسووت کووه اگرچووه گونووهگونووه

شده ازنظر ژنتیکی در محدودۀ بومی خود متموايز مطالعه

انود هايی را تشکیل دادههستند، در ايالات متحده دورگه

(Gaskin & Schaal, 2002گ در بوین انوواع روش) هوای

بررسووی تنوووع ژنتیکووی، نوووع نشووانگرهای مولکووولی و 

شده در بررسی تنوع ژنتیکوی از همننین آغازگر استفاده

 ,.Ramzan et alاهمیووت زيووادی برخوووردار اسووت )

-EST 12آمده از بووه کووارگیری سووتد(گ نتووايج به2020

SSR  و پوونج نشووانگرSSR  ژنووومی بوورای سووه گونووه گووز

 T. canariensisو  T. africana ،T. gallicaشووامل 

پووذيری هووا انتقالEST-SSRطور معمووول نشووان داد بووه

هووای ژنووومی دارنوود  زيوورا SSRبیشووتری نسووبت بووه 

شوده نیوز های عملکردی در منواطق رونويسیمحدوديت

کوون اسووت بوور جهووش محوول آغووازگر تووأریر بگووذارد  مم

 Woodhead etشوود )بنابراين تنوع کمتری مشاهده می

al., 2005 گ سه جفت آغازگر)SSR يافته ژنوومی توسوعه

 .Tنتوانسوتند در  T. ramosissimaو  T. chinensisدر 

africana قابلیت انتقال بیشوتر  تکثیر شوند  در حالی که

 T. canariensisو  T. gallicaهموووان نشوووانگرها در 

(گ مطالعوووۀ Terzoli et al., 2014مشووواهده شووود )

های گز پرشاخه در منطقۀ اصفهان بوا تأکیود بور جمعیت

اسووتقرار و ايجوواد پوشووش گیوواهی در منوواطق خشووک و 

آمده نیوز تأيیود کورد کوه دسوتبه خشک بودگ نتايجنیمه

هوای سوازگار بوا شورايط که برپايۀ ژنوم CDDPنشانگر 

نامسوواعد محیطووی اسووت، نشووانگری کارآموود در مطالعووۀ 

 های اين گونه استگ جمعیت

هوای شناخت تنوع ژنتیکی در داخول و بوین جمعیت

گز مستقر در نقا  مختلف برای کاربردهای اصولاحی و 

ودگ امکووان اتخووا  تصوومیمات حفووا تی مفیوود خواهوود بوو

سرعت، براساس تنوع ژنتیکی و بدون در نظر حفا تی به

تنووع  های اکولووژيکی وجوود داردگ مطالعوۀگرفتن داده

بار از دلتای رودخانوۀ های گز برای نخستینژنتیکی گونه

زرد گزارش شد و نتوايج آن نشوانگر تنووع زيوادی بوود 

(Yao et al., 2008 گ)Mahmood et al. (2013) 

های نخستین کسانی بودند که تنووع ژنتیکوی زيواد گونوه

گونه متحمل  13گز را در پاکستان گزارش کردندگ آنها 

 DNAبه نموک را بوا نشوانگرهای تصوادفی چندشوکلی 

(RAPD تجزيه و تحلیل کردندگ نتايج )آمده از دسوتبه

ژنوتیپ گز بوا کموک نشوانگرهای مولکوولی  23مطالعۀ 

های ايوون منظور بررسووی عواموول محیطووی روی گونووهبووه

آغوازگر  14سرده که از سه مکان مختلف انتخواب و از 

اختصاصی استفاده شده بود، نشوان داد سوطن زيوادی از 

ها وجوووود دارد واگرايوووی ژنتیکوووی درون و بوووین گونوووه

(Abdelhamid et al, 2014 گ) 

در مطالعۀ حاضر، تنوع ژنتیکوی بسویار زيوادی درون 

های هر مکان مشاهده شدگ بوا توجوه بوه شورايط جمعیت

اکولوژيک حاکم بر منطقوۀ اصوفهان، ايون میوزان تنووع 

دور از انتظووار نیسووتگ در حقیقوووت، شوورايط نامسووواعد 

رافیايی از عواملی هسوتند کوه افوراد محیطی و انزوای جغ

ها در چنین شورايطی تمايول بوه انباشوتگی تغییورات گونه

ژنتیکووی در طووول دورۀ سووازگاری بووا محوویط دارنوود 

(Ramazan et al., 2020 گ بررسوی تنووع ژنتیکوی در)

هوووای گووووز در کشوووور پاکسووووتان نشووووان داد جمعیت

روئیده در سواحل رود سوند در کشوور  های گزجمعیت

دلیل برخوووورداری از رطوبوووت کوووافی و پاکسوووتان بوووه

حاصوولخیزی خوواک، تنوووع ژنتیکووی کمووی دارنووود و 

هووای مسووتقر در نووواحی خشووک و بیابووانی تنوووع جمعیت

 (گRamzan et al., 2020ژنتیکی بیشتری نشان دادند )

هوای گوز پرشواخۀ حاضور در جمعیتنتايج پژوهش 

آغووازگر نشووان داد از  10اسووتان اصووفهان بووا اسووتفاده از 
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درصود(  168/80بانود ) 102باند تولیدشده، 124مجموع 

طور متوسوط هور صورت چندشکلی بوود  همننوین بوهبه

درصد باند چندشوکل ايجواد کوردگ دامنوۀ  85/7آغازگر 

ده در شوباندهای چندشکلی و درصد چندشکلی مشاهده

هوای قبلوی اسوتگ های پژوهشمطالعۀ حاضر مشابه يافتوه

در پوووژوهش مشوووابهی کوووه از دو نووووع نشوووانگر بووورای 

های جمعیت گونوه 21آشکارسازی تنوع ژنتیکی در بین 

و  ISSRگز استفاده شد، نتايج نشوان داد هور دو نشوانگر 

SSR دهنووودگ درصووود پديووودۀ چندشوووکلی نشوووان می

بووه ترتیوو   SSRو  ISSRمورفیسووم در نشووانگرهای پلی

 (گRamzan et al., 2020درصد بود ) 28/80و  50/88

جمعیوت  55بندی آمده از خوشهدستدندروگرام به

شده نشان داد آنها در دو گروه عمده قرار دارندگ بررسی

( که در بخش بالايی دنودروگرام مشواهده IIگروه دوم )

جمعیت از درختوان گوز پرشواخه  14(، 3ود )شکل شمی

بندی کرده اسوت کوه را با منشأ جغرافیايی متفاوت دسته

دهنود، تفواوت هايی با يکوديگر نشوان میاگرچه تفاوت

هوای گوز بسویار بیشوتر بووده اسوتگ آنها با ساير جمعیت

( نیووز نشووانگر 4شوکل ) PCoAنتوايج حاصوول از نمووودار 

جزابودن اين گروه و تجمع آنها در سمت چپ نموودار م

اسووت کووه بووا کووادر قرمزرنووم مشووخص شووده اسووتگ 

ای و آنالیز مثلفوۀ اصولی، بودن نتايج آنالیز خوشههمسان

هووای گووز توسووط بنوودی دقیووق جمعیتحوواکی از گروه

شووودن بووور ايووون واقعنشوووانگر انتخوووابی اسوووت  علاوه

وت )بوورای مثووال هووايی بووا منشووأ جغرافیووايی متفوواژنوتیپ

آبواد( شوهر و حبی افرادی از اردستان، فلاورجان، زرين

(، اگرچووه نتووايج IAFاز همووديگر در يووک زيرخوشووه )

طور کنوود، بیووانگر آن اسووت کووه بووهخاصووی را بیووان نمی

احتمالی منشأ آنها واحد بووده اسوتگ دربوارۀ زيرخوشوۀ 

( نیز همین وضع صادق است  در حالی کوه IADديگر )

هوووای بوووا پوووراکنش متفووواوت از از جمعیت تعووودادی

آبواد، شهر، فلاورجان، نجفهای مبارکه، زرينشهرستان

تیران و حتی اردستان در آنوالیز ژنتیکوی مشوابه هسوتند و 

 اندگ در کنار يکديگر قرار گرفته

شوده بوا رنوم بونفش و جمعیت گروه اول )مشخص

ر ( د4( اگرچه در نمودار پوراکنش )شوکل IBزيرخوشۀ 

مرکوز پوولات و همننوین در پووايین دنودروگرام متمرکووز 

هوايی تشوکیل شوده اسوت کوه شده، از مجموعۀ ژنوتیپ

ها شباهت کمتوری بوه هوم دارنودگ نسبت به ساير ژنوتیپ

 در آنهوا قرارگرفتن و هاژنوتیپ بین کم تفاوت ژنتیکی

 زموان بودننزديوک از ناشوی ممکون اسوت يک گوروه

 ژنتیکوی، هوایسوان، قرابتيک جغرافیايی مبدأ پیدايش،

باشد  مشترک اجداد داشتن و احتمالی هایخويشاوندی

(Amini et al., 2008; Mahasi et al., 2009 گ نظر بوه)

أ ها، مبودشوده در هرکودام از زيرخوشوهاينکه افراد جمع

بندی آنها را ی يکسانی ندارند، شايد بتوان گروهجغرافیاي

بودن زموان پیودايش آنهوا و سورآغاز جودايی به نزديک

دلیل تشووکیل زيرخوشووه نسووبت دادگ نتووايج جمعیووت بووه

حاصل از اين پژوهش نشان داد هیچ ارتبوا  جغرافیوايی 

شده تصورشدنی نیسوت و افوراد های بررسیبین جمعیت

غرافیوايی اسوتان اصوفهان بوه مختلف از نقا  متفواوت ج

شووده، در کنووار يکووديگر لحوواو مطالعووۀ مولکووولی انجام

اندگ بوووارزترين مثوووال آن، افووورادی از بندی شووودهدسوووته

های منطقۀ اردستان در شومال اسوتان )بوا حورف جمعیت

ها ها و زيرخوشوه( است که در تمام خوشوهAاختصاری 

 اندگ  خود را نشان داده

ها برای ارزيابی تنووع ژنوی ترين شاخصيکی از مهم

هوا، شواخص تنووع ژنوی نوی ها و جمعیتدر بین ژنوتیپ

نشان داد میزان تنوع ژنی بین  Neiاستگ برآورد شاخص 

متغیر بودگ وجود تنوع ژنوی صوفر در بوین  167/0صفر تا 
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هووا ناشووی از حضووور تنهووا يووک جمعیووت در آن جمعیت

ت  منطقۀ جغرافیايی همنون دهاقان و شهرضوا بووده اسو

شووده از منطقووۀ آوریهمننووین در بووین سووه فوورد جمع

بودن افوراد اسوت مبارکه، تنوع ژنی صفر به معنای مشوابه

بنودی که دندروگرام نیز آنها را با تشابه صددرصد گروه

(گ میووانگین تنوووع ژنووی برحسوو  3کوورده اسووت )شووکل 

بودگ بررسی منوابع  050/0شاخص نی در پژوهش حاضر 

توا  11/0های پرتقوال ای جمعیتنشان داد شاخص نی بر

گزارش شوده اسوت  34/0با میانگین تنوع ژنتیکی  47/0

(Rajabi et al., 2022 گ اين تفاوت در میانگین شاخص)

گرفته روی بوووین ايووون پوووژوهش و مطالعوووات صوووورت

محصووولات بوواغی، بیشووتر ناشووی از تنوووع صددرصوودی 

 ی گز پرشاخه استگ هادرون جمعیت

و  بوین مولکوولی واريوانس از تجزيوۀ حاصول نتوايج

نشوان  جمعیت ساختار تجزيۀ از حاصل هادرون جمعیت

 100 ترتی  به هاجمعیت بین و درون واريانس سهم داد

 ژنتیکی تنوع بودگ وجود کل واريانس از درصد صفر و

 دهندۀنشووان بوور اينکووهعلاوه هوواجمعیت درون زيوواد

 نواهمگنی و اسوت، بیوانگر آنهوا زيواد وسویتیهتروزيگ

 لحواو از جمعیوت درون افوراد زيواد ژنتیکوی اخوتلاف

 شديد ناهمگنی کلی طوربه استگ ژنی تکثیريافته مکان

 ازجملوه زيوادی دلايول بوه ممکن اسوت جمعیت درون

 مختلوف، بوین ارقوام مختلف تلاقی دگرگشنی، ماهیت

 ژنووتیهی و بانودی موقعیت شده،بررسی هایمکان تعدد

باشود  جمعیوت انودازۀ و ژنووم بوودنبزر  جمعیوت،

(Mahjoob et al., 2014گ تنوع) هاجمعیت در ژنتیکی 

 تلاقوی پیوسوتگی، ازجملوه چندين عامل دخالت دلیلبه

 افوراد در های موجوودتفاوت و مهاجرت خويشاوندی،

ممکوون اسووت در پینیوودگی هووا جمعیت دهندۀتشووکیل

(گ Ebrahimi, 2022ساختار و تنوع ژنتیکی دخیل باشد )

 شوديد ژنتیکوی تنوع وجود نشان داد پژوهش اين نتايج

ممکن است نشانگر پايوۀ  گز پرشاخه هایدرون جمعیت

محیطوی  شورايط بوا سوازگاری بورای آنهوا قوی ژنتیکی

 ازش منجوور بووه تسووهیل سووازگاریباشوودگ ايوون نوووع سوو

 ,.Jump et alشوود )می اقلیموی به تغییورات مدتکوتاه

 درون ژنتیکوی زيادبودن تنووع مزايای ديگر از .(2006

 اصلاحی انتخاب والدين امکان ها اين است کهجمعیت

 مناسو  صفات گز پرشاخه برای نژادیبه هایبرنامه در

راسوتا و های پوژوهش حاضور همکندگ يافتوهمی فراهم را

شوودۀ مشووابه در سوواير تأيیدکننوودۀ سوواير مطالعووات انجام

ها برای بررسی تنوع ژنتیکی به لحاو درصود تنووع گونه

 ;Rajabi et al., 2022هوا اسوت )درون و بوین جمعیت

Ebrahimi, 2022 گ) 

 

 گیریخلاصه و نتیجه

انگر نتايج اين مطالعه نشان داد امکوان اسوتفاده از نشو

CDDP  بووا تولیوود شووايان توجووه بانوودهای چندشووکلی در

هوای گوز پرشواخه وجوود بررسی تنوع ژنتیکوی جمعیت

هوای ايون داردگ تنوع ژنتیکی بسیار زيادی درون جمعیت

های مختلوف حوائز اهمیوت جنبه گونه آشکار شد که از

هوا بوا رسوم بر اين بررسوی شوباهت جمعیتاست  علاوه

نشوووان داد  PCoAدنووودروگرام و محوووور مختصوووات 

بندی و شده در دو گروه اصلی دسوتههای مطالعهجمعیت

يکی از گروهها بوه دو زيرجمعیوت تقسویم شوده اسوتگ 

 های مستقر در اصفهان بیشترين تنووع ژنتیکوی راژنوتیپ

 ها نشان داددر بین جمعیت

گ 
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