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 چکیده

هیرکانی شمال ایران از  هاي) داراي پراکنش وسیع در سرتاسر جنگلMalus orientalisیب شرقی (س
پایه از  60هاي برگ بررسی تنوع ژنتیکی، نمونه برايدار است. بند تا نواحی کوهستانی و شیبمناطق پایین

هاي استخراج شده با استفاده از شش آغازگر DNAآوري شدند. هاي هیرکانی جمعشش رویشگاه جنگل
GD142 ،GD12 ،GD147 GD96 ،GD100  وGD162 روش بهSSR-PCR هاي بررسی شدند. کل آلل

 طوريبود. به 39/0آلل با میانگین هتروزیگوسیتی  45شده براي چهار آغازگر در این پژوهش، برابر تکثیر

، اسالم، یوش بالا و یوش میانی (یک) و کمترین مقدار که بیشترین مقدار هتروزیگوسیتی در جمعیت کدیر
کدیر سوردار (صفر) بود. بیشترین فاصله  و یوش بالایی ،یوش میانی ،آن نیز مربوط به جمعیت افراتخته

هاي یوش بالایی و هاي اسالم و سوردار و کمترین آن مربوط به جمعیتمربوط به جمعیتNei ژنتیکی 
و سه درصد از کل تنوع  97ترتیب ها را بهآنالیز واریانس مولکولی تنوع درون و بین جمعیت بود.اسالم 

نشان  پژوهشهاي این گونه است. این که بیانگر تنوع درون جمعیتی قابل ملاحظه در جمعیت نشان داد
مایز ژنتیکی ها از یکدیگر، سطح تداد باوجود شرایط رویشگاهی متفاوت و فاصله جغرافیایی زیاد جمعیت

ها بسیار مشابه با یکدیگر است. این هاي مورد پژوهش پایین و هتروزیگوسیتی درون جمعیتبین جمعیت
هاي سیب جنگلی تواند حاکی از سطح بالاي برقراري جریان ژن و تبادل ژنتیکی بین جمعیتمسئله می

 شمال ایران باشد.

 *.هتروزیگوسیتی، نشانگرهاي ریزماهواره، واینبرگ -تعادل هاردي هاي کلیدي:واژه

                                                                                                                     
 27704890443شمارة تماس:      نویسنده مسئول *
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 مقدمه
هاي شمال ایران ساختار و تنوع زیسـتی پیچیـده جنگل

تـوان بـه دارند که فقط با شناخت کامل اکوسیستم مـی
 Amiri etها امیـدوار شـد (مدیریت بهینه و درست آن

al., 2009 میلیون هکتاري سطح جنگـل 5/1). کاهش-

ــمال کشــور،  ــاي ش ــهه ــینی، ب ــل وســعت شهرنش دلی
عــلاوه بــر تغییــر در کشــاورزي و تغییــرات کــاربري، 

همـراه کیفیت و ترکیب جنگل، کاهش تنوع را نیـز بـه
ــت ( ــته اس  Avatefi؛ Vahedi et al., 2016داش

Hemmat et al., 2013(. ــن در ــه ای حــالی اســت ک
حفاظت حداکثري از تنوع زیستی موجود، ضامن بقاي 

 Gotoآیـد (شمار میمدت براي زیست بشر بهلانیطو

et al., 2009هاي که براي تدوین استراتژي). از آنجایی
ها، آگاهی از تنـوع مدیریتی مناسب براي حفاظت گونه

)، Goto et al., 2009ژنتیکی و توزیع آن مهـم اسـت (
هـاي مختلـف اقـدام بـه بـا روش پژوهشگرانبنابراین 

 Wang et( اندها کردهژنتیکی گونهارزیابی مقدار تنوع 

al., 2007.( 

از خانواده ، )Malus Orientalisسیب جنگلی (
اي مهم ترین محصولات میوهیکی از مهم سرخیانگل

 Ignatovگونه ( 35در سطح جهانی است که بیش از 

and Bodishevskaya, 2011 و در برخی منابع بیش (
) دارد. Harris and Piersol, 2002گونه ( 55از 

هاي مختلف جنس سیب در پراکنش اصلی گونه
دلیل نزدیکی ) و بهFAO, 2015نواحی معتدله است (

ایران به خاستگاه سیب در ناحیه آسیاي مرکزي و 
قرقیزستان، این جنس در ایران از تنوع ژنتیکی بالایی 

 ).Juniper et al., 1999برخوردار است (
ادي این گونه، باوجود اهمیت اکولوژیکی و اقتص

دلایل مختلف سیب جنگلی در شمال ایران چندان به
علوم گیاهی قرار نگرفته  پژوهشگرانمورد توجه 

است. این در حالی است که تغییر کاربري در مناطق 
ییلاقی شمال ایران (مناطق اصلی پراکنش سیب) و 

هاي این گونه با روستاهاي ییلاقی جواري رویشگاههم
هاي این گونه سیاري از رویشگاهدر شمال کشور، ب

مورد تخریب قرار گرفته است و مشاهدات صحرایی 
حاکی از آن است که از وضعیت مطلوبی برخوردار 

 ).Khodadost et al., 2016نیستند (

براي بررسی تنوع ژنتیکی نتاج سیب نیاز به دانش 
) که ابزار قابل Wang et al., 2007ژرم پلاسم است (

دسترسی به آن، نشانگرهاي مولکولی اعتماد براي 
؛ Potts et al., 2012؛ Reim et al., 2013است (

Zhuang et al., 2011 ؛Garkava‐Gustavsson et al., 

تخمین تنوع ژنتیکی، از  براي پژوهشگران ).2008
کنند که هاي نشانگري استفاده میانواع مختلف سیستم

) SSRریزماهواره (توان به نشانگرهاي ها میاز آن
اشاره کرد که سطوح بالاي تنوع آللی، توارث هم

هاي ها را به یک نشانگر مطلوب در بررسیبارزي، آن
سازي ژن تبدیل کرده ژنوتیپی، تهیه نقشه و همسانه

)Hokanson et al., 1998مطلوب نشانگر ) و یک 
 هايگونه نگاريانگشت و ژنتیکی تنوع پژوهش براي

شمار به یو گلاب یبمانند س داردانه میوه درختان
 ,.Potts et al؛ Urrestarazu et al., 2012( رودمی

 ,.Galli et al؛ Van Treuren et al., 2010؛ 2012

باتوجه به تغییرات آب و هوایی و گرم شدن ). 2005
دلیل سازگاري جهانی زمین، حفظ تنوع ژنتیکی بالا (به

مانی درختان را زنده ها احتمالبالا با محیط) در جنگل
هاي نتاج (حاصل زادآوري دهد. نهالافزایش می

طبیعی) علاوه بر سازگاري بالا و حفظ تنوع ژنتیکی 
ها از دلیل انتقال مستقیم آللهاي مختلف، بهبین نسل

هاي مادري به فرزندان، نقش موثري در پرورش پایه
این ). هدف از Vranckx et al., 2014جنگل دارند (
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 Malusوهش  بررسی تنوع ژنتیکی سیب شرقی (پژ

Orientalis با استفاده از نشانگرهاي (SSR در جنگل-

 هاي هیرکانی ایران است.

 هامواد و روش

 برداريهاي طبیعی و نمونهشناسایی رویشگاه -1

هاي مختلف سیب جنگلی از شش رویشگاه نمونه بذر
سوردار، بالایی، میانی، یوش(اسالم، کدیر، یوش

آوري و به گلخانه انتقال داده شدند افراتخته) جمع
زنی و رشد گیاه از ). بعد از جوانه1، جدول 1(شکل 

صورت تصادفی تهیه و نمونه برگ به 10هر جمعیت 
به  DNAدر ظرف یخ نگهداري و براي استخراج 

 آزمایشگاه منتقل شد.
 

 
هاي مورد پژوهش: گلستان (افراتخته)، مازندران (سوردارو کدیر و یوش میانی و یوش پایین) و موقعیت رویشگاه -1شکل 

 گیلان (اسالم)
Figure 1. Location of studied sites: Golestan (Af), Mazandaran (S, Co, Um, Ub) and Guilan (As) 

 
 DNAاستخراج  -2

 Murray and Thompsonروش به DNAاستخراج 

شده با استخراجDNA و کمیت و کیفیت  (1980)
بررسی  درصد 8 آمیدروش الکتروفورز و ژل آکریل

هاي برگ گرم از نمونهمیلی 50که مقدار طوري هب شد.
توسط ازت مایع و به کمک هاون پودر شد و پودر 

 -20لیتري و در دماي میلی 5/1ها در تیوپ نمونه
 نگهداري شد. DNAدرجه تا زمان استخراج 

 )PCRمراز (انجام واکنش زنجیره پلی -3

مراز) هاي پلی(واکنش زنجیره PCRبراي انجام واکنش 
از شش جفت آغازگر ریزماهواره استفاده شد (جدول 

ها در حجم مراز براي نمونهاي پلیواکنش زنجیره ).2
میکرولیتري محتوي هشت میکرولیتر آب مقطر  20

 AccuPower HotStart(تزریقی، شش میکرولیتر 

PCR Premix kit (Bioner, Korea) (Master Mix ،
رایمرهاي رفت و یک میکرولیتر از هر کدام از پ

استخراج شده انجام  DNAبرگشت، دو میکرولیتر از 
 شد.
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 هاي مورد پژوهشنام، اختصار، مختصات و ارتفاع از سطح دریا جمعیت -1جدول 
Table 1. Name, abbreviation, coordinates and elevation of studied populations 

 نام جمعیت
Name of population 

 اختصار
Abbreviation 

 مختصات
Coordinates 

 ارتفاع از سطح دریا (متر)
Elavation (m) 

 افراخته
Afratakhteh 

Af 54º 58' 04״ E 
36º 47' 28״ N 1552 

 کدیر
Codir 

Co 51º 47' 29״ E 
36º 26' 49״ N 1650 

 یوش میانی
Ushmiyani 

Um 51º 48' 53״ E 
36º 18' 53״ N 1700 

 اسالم
Asalem 

As 48º 46' 04״ E 
37º 37' 34״ N 1824 

 سوردار
Sourdar 

S 51º 47' 59״ E 
36º 25' 50״ N 2000 

 یوش بالایی
Yushbalaee 

Ub 51º 52' 57״ E 
36º 57' 18״ N 2350 

 
 خصوصیات پرایمرهاي مورداستفاده -2جدول 

Table 2. Properties of used primers 
 گراد)(سانتیدماي اتصال پرایمر 

Primer annealing temperature (C˚) 
 توالی پرایمر

Primer sequence 
 پرایمر

Primer 

55 CGGCGGAAAGCAATCACCT GD 162 F 
55 GCCAGCCCTCTATGGTTCCAGA GD 162 R 
55 ACAGCAAGGTGTTGGGTAAGAAGGT GD 100 F 
55 TGCGGACAAAGGAAAAAAAAAAGTG GD 100 R 
55 TTGAGGTGTTTCTCCCATTGGA GD 96 F 
55 CTAACGAAGCCGCCATTTCTTT GD 96 R 
65 GGCACCCAAGCCCCTAA GD 147 F 
65 GGAACCTACGACAGCAAAGTTACA GD 147 R 
65 TCCCGCCATTTCTCTGC GD 12 F 
65 AAACCGCTGCTGCTGAAC GD 12 R 
65 GAGGCAAGTGACAAAGAAAGATG GD 142 F 
65 AAAATGTAACAACCCGTCCAAGTG GD 142R 

F ،پرایمر رفت :R.پرایمر برگشت :            F: Forward, R: Reward 
 

) نشان داده 3در (جدول  PCRبرنامه حرارتی 
مراز روي اي پلیشده است. محصولات واکنش زنجیره

ها درصد جداسازي شدند. سپس ژل 8ژل اکریل آمید 
-) رنگBassam et al., 1991روش نیترات نقره (به

 Gel proافزار ها از نرمآمیزي و پس از تهیه تصویر ژل

analyzer .براي محاسبه طول قطعات استفاده شد 
هاي حاصل از داده لیو تحلآنالیز و تجزیه -4

 نشانگرهاي ریزماهواره

ارزیابی تعداد آلل در هر جایگاه، هتروزیگوسیتی 
مورفیسم انتظار در بررسی پلیشده و موردمشاهده

ها و همچنین آزمون انحراف از تعادل ژنتیکی جمعیت
 Geneافزار واینبرگ با استفاده از نرم -هاردي

Alex6.3 .منظور تعیین تنوع ژنتیکی به انجام شد 
جمعیتی و همچنین مقدار تمایز جمعیتی و بیندرون

) از Fstنهایت (بیجمعیتی براساس مدل آللی بین
 GeneAlexافزار تجزیه واریانس مولکولی با بسته نرم

 استفاده شد. 6.3
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 مرازاي پلیبرنامه دمایی واکنش زنجیره -3دول ج
Table 3. Temprature program of Polymerase chain reaction 

 تعداد چرخه
Number of cycle 

(دقیقه) زمان
Time (min) 

 گراد)درجه حرارت (سانتی
Temperature (C°) 

مراحل
Steps 

سازي اولیهواسرشت
Initial dinaturation

سازيواسرشت
Dinaturation

 
الحاق

Annealing
بسط

Extention
 بسط نهایی

Final Extention
 

 نتایج
استفاده شد  پژوهشجایگاه ژنی که در این  6همه 

 هاي مورف بودند. میانگین تعداد آللپلی
ترین تعداد به گزارش شد که کم 58/8شده مشاهده
 GD162و بیشترین تعداد به جایگاه  GD100جایگاه 

دست آمد به 30/7هاي مؤثر تعلق داشت. میانگین آلل
و  100GDترین تعداد آلل مؤثر به جایگاه که پایین

مربوط بود (جدول  162GDبالاترین تعداد به جایگاه 
4.( 

 
 جایگاه مورد بررسی 6جمعیت و  6هاي تنوع ژنتیکی در شاخص -4 جدول

Table 4. Indexes of Genetic diversity in 6 studied population and locus 
 جمعیت

Population 
 GD 162 GD 100 GD 96 GD 147 GD 12 GD 142 

Af 

Na 10 6 9 10 7 13 
Ne 9 4.76 7.69 7.71 5.55 11.57 
I 2.25 1.67 2.11 2.16 1.83 2.5 

Ho 0.83 0 0.03 0.66 0 0.44 

He 0.88 0.79 0.87 0.87 0.82 0.91 

PHW ns *** ** ns *** * 

Co 

Na 11 7 5 8 7 9 
Ne 9.8 6.4 4.5 5.33 6.23 8.16 
I 2.34 1.9 1.56 1.85 1.88 2.14 

Ho 1 0 0 0.5 0 0.28 

He 0.89 0.84 0.77 0.81 0.84 0.87 

PHW ns *** ** ns *** * 
تست ضریب  PHW) هتروزیگوسیتی مورد انتظار، He) هتروزیگوسیتی مشاهده شده، (Ho) تعداد آلل مؤثر، (Neتعداد آلل، ( )Naشاخص شانون، (

 ).p≤0/001 و p≤0/05،p≤0/01داري در سطح داري و معنیترتیب عدم معنیبه ***و **،*،ns( واینبرگ -احتمال هاردي
Shannon index, (Na) Number of alleles, (Ne) Number of effective alleles, (Ho) Observed heterozygosity, (He) Expected 
heterozygosity, PHW Hardness coefficient test, Weinberg test (ns, *, * * And ***, respectively, were not significant and 
significant at the level of p≤0.05, p≤0.01 and p≤0.001). 
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 .4ادامه جدول 
Continued table 4. 

 جمعیت
Population 

 GD 162 GD 100 GD 96 GD 147 GD 12 GD 142 

Um 

Na 12 6 9 7 5 9 
Ne 9.84 5.44 7 6.54 4.26 8 
I 2.39 1.74 2.06 1.9 1.52 2.13 

Ho 1 0 0.71 0.16 0 0.5 

He 0.89 0.81 0.85 0.84 0.76 0.87 

PHW ns ** Ns * *** ns 

As 

Na 14 9 10 9 8 9 
Ne 12.8 9 5.71 8 7.36 7.11 
I 2.59 2.19 2.03 2.13 2.04 2.07 

Ho 1 0 0.4 0.5 0 0.25 

He 0.92 0.88 0.82 0.87 0.86 0.85 

PHW ns *** ** ns *** ** 

S 

Na 14 4 7 9 6 8 
Ne 12.46 3.57 6.54 8 6 7.2 
I 2.58 1.33 1.9 2.13 1.79 2.02 

Ho 0.88 0 0.16 0.5 0 0.66 
He 0.92 0.72 0.84 0.87 0.83 0.86 

PHW ns * * ns * ns 

Ub 

Na 12 7 8 10 8 7 
Ne 9.84 6.23 6.12 6.75 7.36 4.9 
I 2.39 1.88 1.94 2.09 2.04 1.75 

Ho 1 0 0.42 0.66 0 0.11 
He 0.89 0.84 0.83 0.85 0.86 0.79 

PHW ns *** Ns ns *** *** 
تست ضریب  PHW) هتروزیگوسیتی مورد انتظار، He) هتروزیگوسیتی مشاهده شده، (Ho) تعداد آلل مؤثر، (Ne) تعداد آلل، (Naشاخص شانون، (

 ).p≤0/001 و p≤0/05،p≤0/01داري در سطح داري و معنیترتیب عدم معنیبه ***و **،*،ns( واینبرگ -احتمال هاردي
Shannon index, (Na) Number of alleles, (Ne) Number of effective alleles, (Ho) Observed heterozygosity, (He) Expected 
heterozygosity, PHW Hardness coefficient test, Weinberg test (ns, *, * * And ***, respectively, were not significant and 
significant at the level of p≤0.05, p≤0.01 and p≤0.001). 

 
  شده،میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده

و  شاخص درون آمیزيانتظار، هتروزیگوسیتی مورد
بود.  11/0، 55/0، 85/0 ،36/0 ترتیبمقدار تمایز به

هاي تنوع یک مکان شاخص شانون یکی از شاخص

شد.  028/2که میانگین کل این شاخص برابر  است
مشاهده شد (جدول  06/2همچنین متوسط جریان ژنی 

5.( 

 
 جایگاه ژنی مورد استفاده 6در  )Fisآمیزي () و درونFst) و تمایز (Nmمقدار جریان ژنی ( -5جدول 

Table 5. Gene flow (Nm), genetic differentiation (Fst) and inbreeding coefficient (Fis) in 6 used locus 
 پرایمر

Primer 
GD 162 GD 100 GD 96 GD 147 GD 12 GD 142 

 میانگین
Average 

Fis 0.05 1 0.59 0.41 1 0.56 0.58 
Fst 0.07 0.14 0.12 0.1 0.13 0.09 0.11 
Nm 3.05 1.45 1.73 2.05 1.55 2.3 2.06 
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حاصل از تجزیه واریانس  Fst بر اساس نتایج
 97)، بالاترین تنوع ژنتیکی (AMOVAمولکولی (

و  42/0با ضریب تغییرات  هاتیجمعدرصد) درون 
با ضریب  هاتیجمعترین تنوع (سه درصد) بین پایین

وجود دارد که این اختلاف در سطح  32/0تغییرات 
 .دار استپنج درصد معنی

 بحث
بت بـه ستنوع ژنتیکی، غناي آللی ن هايیبررس در

 یانگینماست،  يارزش بالاتر يیتی داراهتروزیگوس
که از  بود 77/7پژوهش  یندر ا شدهتعداد آلل مشاهده

 ,.Nasiri et al( و همکاران يپژوهش ناصر یجنتا

 يکه رو یدر پژوهشهمچنین است.  یشترب) 2015
، شدانجام  یااسپان یهاز سه ناح یربومیو غ یمحل ارقام

 .شد گزارش 3/12تعداد آلل  یانگینم
-شده براي کلیه مکانهاي مشاهدهتعداد زیاد آلل 

دهنده این است که نشانگرهاي ریز هاي ژنی نشان
توانند در بررسی تنوع ژنتیکی سیب ماهواره می

که توسط کورت و  یگريدر پژوهش د سودمند باشند.
 هايیتجمع يرو) Coart et al., 2003( همکاران

 یانگینم یرمقاد انجام شد یو وحش یاهل ینتی،ز یبس
. شد شگزار 7/11، 4/6، 7/7 ترتیببه هاتعداد آلل

هاي مشاهده شده در سطوح جمعیتی تعداد آلل کاهش
 .بیانگر کاهش تنوع ژنتیکی باشد تواندیم

متفاوت  هايناقل آلل هایگوتکه هتروز ییازآنجا
 یت فراوانیاهم یگوسیتیهتروز هايیبررس ،هستند

در این  مشاهده شده یگوسیتیهتروز یانگینم. دندار
از  یینیدهنده سطح پاکه نشان است 36/0پژوهش 

 یگوسیتیهتروز یانگینمو با  است یگوسیتیهتروز
 Farrokhi and Naseriمشاهده شده در پژوهش 

 -مشاهده یگوسیتیهتروز یانگینماست.  برابر (2012)
برابر ) 2006( و همکاران Larsenدر پژوهش شده 

و  Gharghani پژوهشگزارش شده است. در  76/0
شده ) میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده2009همکاران (

بود که کمترین مقدار هتروزیگوسیتی  63/0برابر 
 56/0با مقدار  M. orientalis شده به گونهمشاهده

 تعلق داشت.
 یناانتظار در مورد یگوسیتیهتروز میانگین

و  Naghshinکه در پژوهش بود  85/0پژوهش 
و همکاران  Gharghani، در پژوهش )2008همکاران (

) 2006( و همکاران Larsen) و در پژوهش 2009(
، 65/0ترتیب سیب جنگلی بود) به (همه پژوهش

میانگین  .استگزارش شده  72/0، 52/0
و  Khodadostهتروزیگوسیتی مورد انتظار در پژوهش 

، گزارش شده است. در 6/0) برابر 2016ان (همکار
) مقدار 2009و همکاران ( Gharghaniبررسی 

هتروزیگوسیتی مورد انتظار در گونه سیب جنگلی 
 خوانی دارد.حاضر هم پژوهشگزارش شد که با  86/0

) 2016و همکاران ( Khodadost پژوهشدر 
 35/0در گونه سیب جنگلی برابر  Fisشاخص تثبیت 

 Farrokhi andبود که این شاخص در پژوهش 

Naseri (2012) 55/0  گزارش شد. در بررسی
Gharghani ) بیشترین مقدار 2009و همکاران ،(Fis 

گزارش شد. در این  197/0در گونه سیب جنگلی 
گزارش شد  Fis 55/0پژوهش میانگین شاخص تثبیت 

تواند دال تر از صفر است میو چون این مقدار بیش
ها باشد بر آمیزش خویشاوندي و اختلاط بین جمعیت

)Wright, 1979.( 

) بیشتر از یک Nmهرگاه مقدار جریان ژنی (
ترین عامل تمایز ژنتیکی است باشد، جریان ژنی اصلی

و هرگاه کمتر از یک باشد رانش ژنی عامل اصلی 
). Henzler et al., 2007ایجاد تمایز ژنتیکی است (

دهنده این است که عامل رو نتایج حاضر نشانازاین
ها جریان ژنی با مقدار ایجاد تمایز ژنتیکی بین جمعیت
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جمعیتی بوده و دلیل مشاهده تنوع ژنتیکی درون 06/2
ها توان جریان ژنی بالا در داخل جمعیتبالا را می

دانست. جریان ژنی سریع در درختان عامل اصلی تنوع 
 ,Hamrickرود (شمار میجمعیتی بهدرون بالاي

). با توجه به تفاوت فاحش در گرادیان 2004
هاي موجود در این جغرافیایی و ارتفاعی جمعیت

-نظر میجمعیتی بهو درصد پایین تنوع بین پژوهش

دلیل هاي مختلف بهرسد جریان ژنی در بین جمعیت
یع خود ناسازگاري و دگرآمیزي در این گونه بسیار سر

 افتد.اتفاق می
دهنده باشد، نشان 05/0کمتر از  Fstهرگاه مقدار 

دهنده نشان 15/0تا  05/0وجود تمایز کم، مقدار بین 
دهنده نشان 25/0تا  15/0تمایز متوسط، مقدار بین 

دهنده تمایز ژنتیکی نشان 25/0تمایز بالا و مقدار بالاي 
ی ها است. در این بررسخیلی بالا در بین جمعیت

 بود. Fst ،11/0مقدار متوسط 
در این بررسی براساس  AMOVAنتایج آزمون 

Fst 97جمعیتی (حاکی از تنوع ژنتیکی بالاي درون 
جمعیتی ) و در عین حال تنوع ژنتیکی پایین بیندرصد

جمعیتی بیانگر این (سه درصد) است. تمایز پایین بین
جمعیتی است مطلب است که بیشتر تنوع ژنتیکی درون

هاست آمیزي بیشتر بین جمعیتدلیل همکه احتمالاً به
)Gharghani et al., 2009.( 

دلیل فقدان موانع هیبریداسیون در این جنس به
اي، خود ناسازگاري طبیعی و کشت گونهتولیدمثلی بین

طور طبیعی سیب در نواحی که جوامع وحشی آن به
 ,Harris and Piersol( دهداند، رخ میمستقر شده

این امر موجب افزایش جریان ژنی و در نتیجه  ).2002
جمعیتی و کاهش تمایز بین افزایش تنوع ژنتیکی درون

هاي بینابینی شود. اگرچه حذف جمعیتها میجمعیت
و کاهش جریان ژنی سبب کاهش تنوع ژنتیکی در 

هاي مختلف جمعیتی و افزایش تمایز جمعیتدرون
 ).Honnay and Jacquemyn, 2007شود (می

 گیري کلینتیجه

اولین پژوهش مولکولی  پژوهش این با توجه به اینکه
-براي بررسی تنوع ژنتیکی و شناسایی روابط درون

هاي هاي نتاج سیب جنگلی جنگلاي جمعیتگونه
رو در این پژوهش با توجه به هیرکانی است، از این

توان اظهار کرد که دست آمده تنوع ژنتیکی مینتایج به
هاي نتاج از تنوع بین جمعیتی تنوع درون جمعیتی پایه

نتاج بیشتر است که دلیل اصلی آن ممکن است شیوه 
هاي تولید مثلی این گونه باشد. در بسیاري از گونه

افشانی، گیاهی سیستم تولیدمثلی گونه، شیوه گرده
مکانیسم پراکنش و دامنه جغرافیایی و مرحله تکاملی 

عوامل اصلی تفاوت در الگوي تنوع عنوان اکوسیستم به
روند. در میان این عوامل شمار میها بهژنتیکی گونه

ترین عامل مؤثر در تنوع سیستم تولیدمثلی گونه مهم
 .استهاي متفاوت از گونه مورد نظر ژنتیکی جمعیت

 Fstهمچنین در نتایج حاصل از بررسی شاخص 
 Fstداراي مقدار  GD100جایگاه با توجه به اینکه 

توان رو میها بود، از اینبالاتري نسبت به دیگر جایگاه
بیان داشت که این جایگاه در بررسی تنوع ژنتیکی نتاج 

هاي سیب تفاوت ژنتیکی افراد موجود در بین جمعیت
 کند.مختلف را بهتر ارزیابی می
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Abstract 
Apple (Malus orientalis) has been distributed throughout the Hyrcanian forest from lowland regions to 
steep and mountainous areas. For evaluation of genetic diversity, leaf materials were collected from 60 
individuals of 6 populations. DNA was extracted and studied by six SSR primers: (GD142), (GD12), 
(GD147), (GD96), (GD100) and (GD162). The results showed that 45 alleles with 0.39 heterozygosity 
were detected for six primers. The mean of heterozygosity was 0.39 and the lowest (0) and highest 
amount (1) were observed for (GD100) in “Afratakhte”, “kodir”, “Sourdar”, “Yoush bala”, “Yoush 
paein” population and for GD162 in “kodir”, “asalem”, “yoush miani” and “yoush paein” populations, 
respectively. The maximum Nei genetic distance was belonged to “asalem” and “sourdar” populations 
and the minimum was related to “Yoush bala” and “asalem”. The result of AMOVA indicated that the 
intra and inter population diversity were 97% and 3%, respectively that indicated significant diversity 
within population of this species. Because of different habitat conditions and long geographical 
distance among populations, The low genetic differentiation and similar heterozygosity within 
populations show high gene flow among populations of Malus orientalis in north of Iran. 

Keywords: Hardy–Weinberg principle, Heterozygosity, Microsatelites markers. 
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