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 چکیده 

از گونهMalus orientalis Uglitzkقفقازی )سیب   که در دو   -های جنگلی( یکی  ایران است  باغی 

های  ناحیه رویشی هیرکانی و زاگرس در ایران پراکنش دارد. در این پژوهش تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت 

هتروزیگوسیتی    نشانگر ریزماهواره مورد بررسی قرار گرفت. مقادیر  ۲6سیب قفقازی ایران، با استفاده از  

بین   بین    0/ 83  –  46/0مشاهده شده  آللی  بیش    84/1  -  1/ 54و غنای  ها  رویشگاه  درصد  80  ازبود. در 

انتظار بود و علائمی از بروز تنگنای ژنتیکی در  شده در حد هترروزیگوسیتی موردهتروزیگوسیتی مشاهده

یب قفقازی در ناحیه رویشی هیرکانی  آمیزی برای سها مشاهده نشد. دامنه ضریب درونهیچ یک از جمعیت

ترتیب  بود. میانگین جریان ژن نیز به  81/0–۲/0و برای ناحیه رویشی زاگرس بین    81/0و    84/0-81/0بین  

های  واینبرگ در تمامی رویشگاه-برای ناحیه رویشی هیرکانی و زاگرس بود. تعادل هاردی  69/0و    ۲4/0

  ج ی نتا  یبررسستان و رویشگاه دورک از استان گلستان برقرار بود.  های استان لرجز، رویشگاهمورد بررسی به

  ران یا  در  یقفقاز  بیس  یها تیجمع  یبرا  زیمتما  کاملا  ساختارسه    یریگاز شکل  یحاک  زی ن  یکیساختار ژنت

مولفه  ه یتجز  لی تحل  در.  است متما  زاگرس  و  یرکان ی ه  یشیرو  هیناح  یاصل  ی هابه  کاملا  از    یزیساختار 
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 مقدمه

رویشگاهقطعهقطعه فعالیتشدن  و  ها،  انسانی  های 

از  ناشناخته بسیاری  در  مثلی  تولید  الگوهای  ماندن 

چالش   یک  به  را  گیاهان  ژنتیکی  تنوع  حفظ  گیاهان، 

شدن  قطعهطور معمول قطعهبهاست.    بزرگ تبدیل کرده

ک  یبار انی ز  هایاثر  شگاهیرو   ها، شگاهیرو  ت یفیدر 

روچشم جمع  ها،شگاهیانداز  (، Ne)  هاتیاندازه 

  ش یو افزا  هاتیتکامل جمع  پویایی   ها،تیجمع  دمثلیتول

گونه انقراض  داشتنرخ  خواهد   Evenson and)  ها 

Gollin, 2003  .) 

( قفقازی  وحشی  از  M. orientalisسیب  یکی   )

ارزشگونه وجود  با  که  است  و  هایی  اکولوژیکی  های 

های کمی در مورد ساختار ژنتیکی  اقتصادی بالا، بررسی

ناحیه   از  زمان  در طول  گونه  این  انجام شد.  قفقاز  آن 

  Trans Caucasusسمت ارمنستان،منشأ پیدا کرده و به

کرده حرکت  باستان  یونان  تمدن  جاده    و  امتداد  در  و 

به کرد  ابریشم  مهاجرت  اروپا  و  ترکیه  سمت 

(Mittermeier et al., 1999 سیب وحشی قفقازی در .)

ایران، در نواحی رویشی هیرکانی و زاگرس در امتداد  

ای گسترش یافته و یکی از  لکه  صورتجاده ابریشم به

نژاد   اصلاح  و  مختلف  داروهای  غذا،  برای  مهم  منابع 

 Cornille et)های باغی سیب در این نواحی است  گونه

al., 2014 .)قفقاز    هیناح در گسترده صورت به  گونه نیا

سازگار    ییلف آب و هواتمخ  طیو اروپا نسبت به شرا

. از نظر  دارد  حضور  یسنگلاخ  مناطق در    شتر ی؛ اما بشد

متنوع است.    ار یبس  سیب قفقازی  وه،یو م  یشیشکل رو

  یی چوب و خواص دارو  وه،یم  از  ای اوراس  ینواح  مردم

  ی محل   ارقام  .کردندیاستفاده م  یگونه در طب سنت  نیا

  کشت   ی اگسترده  صورت به   قفقاز   ینواح  در   گونه  ن یا  از

بیشتر (.  Fischer and Schmidt, 1938)  شوندیم

  ی کی  یقفقاز   بی سکه    ندد یرس  جهی نت  نیبه ا  پژوهشگران

گونه   اجداد  است    M. domestica Borkhاز 

(Gharghani et al., 2009  )  گونه با   M. sieversiiو 

(Lebed) M. Roem    که یکی از اجداد اصلی گونهM. 

domestica    .ران یدر ااست؛ ارتباط ژنتیکی بالایی دارد 

  در طبیعت و تخریب   گسترده انسانهای  علت دخالتبه

وضعیت مطلوبی قرار ندارد و   درها، این گونه رویشگاه

ی، قفقاز   ب یسی  هاشگاهی شدن روقطعهقطعهوقوع پدیده  

این گونه را که منبع مهمی برای    ی کیوع ژنتنحفاظت و ت 

گونه است؛  اصلاح  دنیا  سراسر  در  باغی  سیب  با های 

 (.  Khodadoost et al., 2017)  رو کرده استهچالش روب

در حال حاضر از ابزارهای مختلفی برای شناسایی  

های ارزشمند وحشی و یا فرزندان  و حفاظت از ژنوتیپ

  ساختار   شناسایی شود.  ها استفاده میجای مانده از آنبه

 ها با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره،تیجمع یکیژنت

ابزاری قدرتمند برای بررسی هیبریداسیون و شناسایی  

گونه بین  در  حفاظتی  )واحدهای  هستند   ,Wiensها 

توان  های نشانگرهای ریز ماهواره می(. از برتری2011

انعطاف آنبه  نبودن  تکامل  پذیر  زمینه  در  و  ها  همگرا 

ها در مورد ساختار ژنتیکی  همچنین صحت اطلاعات آن

پژوهشگونه کرد.  اشاره  گذشتهها  مورد    های  در  که 

با استفاده در اروپا و ایران    یقفقاز  بیس   یکیساختار ژنت

نشانگرها ساختار    زماهوارهیر  ی ار  اغلب  شد،  انجام 

از  فیضع  یلیخ  یکیژنت بر اساس منطبق    گونه  نیای  را 

 ,.Cornille et alداد )نشان    ناطق جغرافیاییبودن بر م

2013; Cornille et al., 2014; Gharaghani et al., 

پژوهش2016 دیگر  از  ساختار  (.  زمینه  در  که  هایی 

توان به  ی در ایران انجام شد میقفقازی  ها بی سژنتیکی  

 Amirchakhmaghi  و  Rostami et al. (2019)بررسی  

et al. (2018)  ها شباهت بسیار  شاره کرد؛ که نتایج آنا

بالای مناطق مورد بررسی را از نظر ساختار ژنتیکی از  

  ۲6همدیگر نشان داد. بنابراین این پژوهش با استفاده از  

های عددی  ( شاخص1نشانگر ریزماهواره در نظر دارد؛  

ژنتیکی   و  قفقاز   ب یستنوع  هیرکانی  ناحیه  دو  در  ی 
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ر کند؛  زاگرس  مشخص  ژنی،  ۲ا  جریان  همچنین  و   )

جمعیت تمایز  مقدار  و  ژنتیکی  فرسایش  های  احتمال 

راقفقاز  بیس رویشگاه  ی  زاگرس  در  و  هیرکانی  های 

 بررسی کند. 

 ها مواد و روش

زنجیره و    DNA  استخراج  ،یبردارنمونه ای  واکنش 

 مرازپلی 

پژوهش،   این  انجام  برگ    ی بردارنمونهبرای  از 

ناحیه رویشی هیرکانی )پنج درخت از    در   یقفقاز بیس

گیلان؛   استان  در  رویشگاه  شش    60یک  از  درخت 

مازندران؛   استان  در  هفت    67رویشگاه  از  درخت 

گلستان( استان  در  زاگرس    رویشگاه  رویشی  ناحیه  و 

کردستان؛    13) استان  در  رویشگاه  سه  از    ۲۲درخت 

انجام لرستان(  استان  در  رویشگاه  سه  از  شد    درخت 

  ب یس  از برگ  یژنوم  DNA(. برای استخراج  1)جدول  

استخراج   کیت  از   NucleoSpin   (Machereyقفقازی 

and Nagel, Germany  در مرحله بعد ( استفاده شد و

زنج  Multiple microsatellite  مرازیپل   یا رهیواکنش 

PCR    گزارش شده   ریزماهوارهنشانگر    ۲6با استفاده از

رو هستند،    گاهیجا  یدارا   سیب زوم  کرومو  17  یکه 

برای خوانش طول  (.  Patocchi et al., 2009)  انجام شد

به شرکت    PCRاز نشانگرها، محصولات    ک یباند هر  

Qiagen  در از  پس  شد.    ه، یاول  یدادها  افتیارسال 

فاقد    شانیدرصد طول باندها  ۲0از    شیکه ب  ییهانمونه

تمام بعد  مرحله  در  شدند.  حذف  بود،    ی اطلاعات 

نرم نمونه از  استفاده  با  مرحله  سه  در  افزار  ها 

GeneMapper  های اولیه  و داده  شدند   یچشم   شیرایو

 دست آمد. به

 ی کیژنت لیو تحل هی تجز 

  ی هاهیپا  ییشناسا  یکیژنت  ل یو تحل  ه یگام در تجز  نیاول

  ن یچند  یدارا  الکتروگرامکه در    ی. افراد است  دیپلوئیپل

ها حذف شدند. برای  داده  هبودند از مجموع  نقطه اوج

نرم  یآلل  یغنا  افتنی شد   ADZEافزار  از    استفاده 

(Szpiech et al., 2008  .)بررس ساختار    یبرای 

از    دست آمدهو بررسی نسب ساختارهای به  هاتیجمع

و   STRUCTURE 2.3.3افزار  نرم  و  Admixture  روش

TESS    شد استفاده  (Pritchard et al., 2000; Hubisz 

et al., 2009  .)عدد  راتییتغ   ی برا  K  یمقدار 

  در نظر گرفته شد  10تا    ۲مورد بررسی از   یهاتیجمع

(Cornille et al., 2013  .)برا ده  Kهر    یدر مجموع   ،

به با  تکرار  و  مستقل  گرفتن صورت  نظر    در 

MCMC=1000000    وBurn-in=50000  بسته  و 

CLUMPP  الگور(تمی  Greedy  استفاده ) شد  (Szpiech 

et al., 2008  در نهایت در نمودار دلتا بهترین مقدار .)

استفاده شد    Kعددی   انتخاب و ساختار مناسب  برای 

هتروز  .(b1ل  )شک محاسبه  از    ،یتیگوسیبرای  انحراف 

  ب ی ضر  ،هاگونه  یعدم همبستگ  نبرگ،یوایتعادل هارد

 GENEPOPافزار  از نرم  ی کیو فاصله ژنت  یزیآمدرون

  ی فراوان  ل یتحل  یبرا(.  Rousset, 2008شد )  استفاده  4.0

موقعآلل در   Alleles In)  مختلف  ی مکان   یهاتیها 

Spaceنرم از  شد    AIS version 1.0افزار  (  استفاده 

(Miller, 2005.)  تنگنا  بررسی   ی کیژنت  ی آزمون 

  از   استفاده  با  ران،یا  ی جنگل  بی س  یهاتیجمع

  ی للآ  یهامدل   و  لکاکسونیو  و  گنیس  یهاآزمون

با استفاده   ( SMM)  گام  به  گام  جهش  و(  IAM)  نامحدود

 Piry) شد انجام BOTTLENECK 1.2.02افزار از نرم

et al., 1999 .) 

 نتایج 

  رانی در ا قفقازی بیس یکیژنت تنوع

تعداد   اساس  ب  یهاللآبر  در    ها، ت یجمع  نیمشاهده 

ت   یهاشگاهیرو به  لکیگزناسرا،  تعداد    بی ترت و وطنا  با 

لل مشاهده شده  آتعداد    ن یشتریب  34/13و    13/ 56،  9/14
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رو و  داشتند  درود  مارسا   ،اسالم  ی هاشگاهیرا  و  سقز   ،

مقاد  بی ترت به   ی دارا  5/3و    80/1،  69/3،  4/ 73  ریبا 

بلل مشاهده شده  آتعداد    نیکمتر   دار مق  نیشتریبودند. 

رو  ی تسیگویهتروز آب   یها شگاهیدر  و  اسالم    سنگده، 

( کمتر0/ 80،  81/0،  83/0اسک  و  در    ر یمقاد  ن ی( 

(  58/0،  0/ 45،  0/ 46واز، گرگان و بوفلو )  یهاشگاهیرو

سقز، آب اسک و  یهاتی(. جمع1جدول مشاهده شد )

  ی هاتیمقدار و جمع  نیشتر ی( ب81/1،  8/1،  84/1ارسام ) 

نوژ گرانیدرود،  )  نی،  ارسام  ،  69/1،  60/1،  1/ 54و 

دارا6۲/1 نظر  بودند  یللآ  یغنا  قدارم  نیکمتر  ی(  از   .

اسالم    یهاتیجمع  یزن  یاختصاص  یهاللآ و  بوفلو 

دارا0/ 31،  35/0) جمع  ن یشتریب  ی (  و    ی هاتیمقدار 

  ی دارا( 60/0، 70/0، 70/0)ارسام، توسکستان و دورک 

 .( 1  جدول ) بودندمقدار  نیکمتر
 

های ایران  های تنوع ژنتیکی جمعیت شده و شاخصبرداریمشخصات مناطق نمونه -1جدول   
Table 1. Characteristic of sampling regions and indexes of genetic diversity in Iranian populations 
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5 37.75 48.86 0.75 0.81 0.07 4.73 1.81 0.31 ns 

Asalem           

 ns 0.19 1.80 8.30 0.00- 0.80 0.81 52.62 36.29 9 اب اسک 

Abesk           

 ns 0.24 1.78 8.07 0.11 0.83 0.73 53.28 36.10 9 سنگده 

Sangdeh           

 ns 0.25 1.75 14.19 0.00 0.76 0.76 53.09 36.33 16 گزناسرا 

Gaznasar

a 
          

ان 
در

ازن
 م

M
az

an
d
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an

 
 ns 0.19 1.74 3.46 0.03 0.78 0.75 53.37 36.54 4 شیت 

Shit           

 ns 0.21 1.75 12.73 0.08- 0.69 0.75 53.61 36.07 14 تیلک 

Tilak           

 ns 0.18 1.75 8.42 0.83- 0.46 0.85 52.94 36.01 8 واز 

Vaz           

 ns 0.19 1.70 13.65 0.81 0.45 0.82 54.30 36.71 14 گرگان

Gorgan           

 ns 0.21 1.77 13.34 0.03 0.70 0.67 53.99 36.66 14 وطنا 

Vatna           

 (P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001: عدم معنی داری، nsواینبرگ )  -آزمون هاردی
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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 .1ادامۀ جدول 
Continued table 1. 
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 ns 0.21 1.74 6.76 0.01- 0.75 0.76 55.13 36.90 7 شش آب 

Sheshab           

 ns 0.17 1.62 3.69 0.02- 0.71 0.73 54.66 36.67 4 ارسام 

Arsam           

 ns 0.17 1.73 9.38 0.05 0.74 0.70 54.53 36.76 10 توسکستان 

Toskestan           

 * 0.16 1.78 8.65 0.08 0.76 0.70 54.38 36.75 9 دورک 

Dorak           

 ns 0.20 1.75 5.23 0.05 0.74 0.70 55.10 36.79 9 سیامرزکوه 

Siamarzk

oh 
          

 ns 0.26 1.77 5.67 0.00 0.72 0.72 46.34 35.40 6 مریوان 

Marivan           

ان 
ست

رد
 ک

K
u

rd
es

ta
n

 

 ns 0.31 1.84 1.80 0.08- 0.79 0.79 46.60 36.46 2 سقز 

Sagez           

 ns 0.35 1.87 4.57 0.02- 0.70 0.70 46.23 33.26 5 بوفلو 

Buflo           

 ** 0.16 1.69 9.42 0.02 0.72 0.72 48.86 33.59 10 سفیدکوه 

Sepedkoh           

ان 
ست

 لر

L
o

re
st

an
 ** 0.11 1.66 7.53 0.06 0.65 0.65 48.58 33.23 8 نوژیان  

Nozhyan           

 * 0.14 1.54 3.50 - - - 49.31 33.24 4 درود 

Droud           

 (P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001: عدم معنی داری، nsواینبرگ )  -آزمون هاردی
Weinberg test (ns, *, *  * And ***, respectively, were not significant and  significant at the level of p≤0.05, p≤0.01 and p≤0.001)   

 

 ساختار و تمایز ژنتیکی 

های قفقازی ایران بر  شده در سیبتنوع مشاهده  مقدار

اساس دو رویشگاه اصلی این گونه در ایران )هیرکانی  

به شد.  مشاهده  درصد  چهار  زاگرس(  دیگر  و  عبارت 

قابل مشاهدهسهم  تنوع  در  تفاوت  از  در توجهی  شده 

آزمون  سیب اساس  بر  ایران  جنگلی  ،  AMOVAهای 

شی نشان داد  اختصاص به محل رویشگاه و ناحیه روی

(. علاوه بر آن مقایسه دو به دو شاخص تثبیت  ۲)جدول  

(Fst در رویشگاه )برداری شده، نشان از تمایز  های نمونه

رویشگاه دیگر  بین  با  گلستان  استان  به  متعلق  های 

را دارد. بر    پژوهشدر این    بررسیهای مورد  رویشگاه

اساس این شاخص دو رویشگاه درود و نوژیان نیز از 

 (.  4 جدول :  P≤ 05/0)دیگر متمایز هستند هم
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   بررسیهای سیب قفقازی در پنج استان مورد نتایج تجزیه واریانس مولکولی در جمعیت  -۲ جدول
Table 2. The result of AMOVA test Caucus's apples among five provinces in this study 

 زادی آدرجه  تغییراتمنبع 
مجموع  

 مربعات 
 درصد واریانس اجزاء واریانس

اختلاف معنی  

 داری 

Source of changes Degrees of 

freedom 
Sum of 

squares 
Components of 

variance 
Percentage of 

Variance Significant 

 بین دو رویشگاه هیرکانی و زاگرس 
Between Hyrcanian forest 

and Zagros forest 
1 74.71 0.45 4 P < 0.05 

های دو رویشگاه  بین جمعیت 

 هیرکانی و زاگرس 
Between populations from 

Hyrcanian forest and Zagros 

forest 

18 454059 0.87 8 P < 0.05 

 هابین نمونه
Among samples 

147 1573.85 0.88 8 
 

 

 هادرون نمونه 
within samples 

167 1493 8.94 80 
 

 

 مجموع 
Total 

333 3596.15 11.15 100 
 

 

 

 ی کیژنت  یتنگنا آزمون

های سیب جنگلی، تعداد مورد انتظار  در تمامی جمعیت

تعداد  جایگاه از  اضافی  هتروزیگوسیتی  با  ژنی  های 

با کمبود  مکان ژنی  بر های  بود،  بیشتر  هتروزیگوسیتی 

در   جمعیت  آن،  اساس  بر  که  صفر  فرض  اساس  این 

)-تعادل جهش پذیرفته  Mutation-driftرانش  است،   )

نشان از بروز تنوع    T2شود. مقادیر مثبت در پارامتر  می

اندازه  تیگوسیهتروز کاهش  اثر  در  اضافی    مؤثر ی 

گسترش  جمعیت از  نشان  منفی  مقادیر  و  است  ها 

(.  Piry et al., 1999های نادر است )دون آلل جمعیت ب

گام   به  گام  جهش  مدل  در  پارامتر  این  اساس  بر 

  مؤثر کاهش اندازه    انینوژ  ودورک    ارسام،های  جمعیت

   (.3ها رخ داده است )جدول جمعیت

 
 نشانگر ریزماهواره   ۲6بر اساس  بررسیهای مورد آنالیز تنگنای ژنتیکی در جمعیت  -3جدول 

Table 3. The result of Bottleneck among populations based on 26 microsatellites marker   

 جمعیت 

Population 

 آزمون سیگن  

Sign test 

 آزمون ویلکاکسون

Wilcoxon test 

 آزمون استاندارشده تفاوت 

Standardized differences test 
IAM SMM IAM SMM IAM SMM 

He/Hd  احتمال He/Hd  احتمال  احتمال  احتمال T2  احتمال T2  احتمال 

 0.364 0.348- 0.327 0.446 0.691 0.758 0.758 16/10 0.488 14/12 اسالم 

Asalem           

 0.133 1.112- 0.030 1.867 0.104 0.993 0.038 20/6 0.004 20/6 اب اسک 

Abesk           

Heهای ژنی با هتروزیگوسیتی اضافی،  : تعداد مورد انتظار جایگاهHdهای ژنی با کمبود هتروزیگوسیتی،  مورد انتظار جایگاه  د: تعداIAM  مدل آللی :

 : مدل جهش گام به گام SMMنامحدود، 

Expected number of loci with heterozygosity excess (He), Expected number of loci with heterozygosity deficiency (Hd), 

Infinite Alleles Model (IAM) , Stepwise Mutation Model (SMM) 
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 .3جدول ادامه 
Continued table 3. 

 جمعیت 

Population 

 آزمون سیگن  

Sign test 

 آزمون ویلکاکسون

Wilcoxon test 

 آزمون استاندارشده تفاوت 

Standardized differences test 
IAM SMM IAM SMM IAM SMM 

He/Hd  احتمال He/Hd  احتمال  احتمال  احتمال T2  احتمال T2  احتمال 

 0.000 3.387- 0.318 0.472 0.093 0.781 0.162 12/14 0.444 16/10 سنگده 

Sangdeh           

 0.000 3.359- 0.026 1.934 0.041 0.992 0.026 16/10 0.208 18/8 گزناسرا 

Gaznasara           

 - - - - - - - - - - شیت 

Shit           

 0.000 3.85- 0.065 1.507 0.020 0.978 0.025 16/10 0.25 18/8 تیلک 

Tilak           

 0.137 1.09- 0.032 1.841 0.226 0.994 0.0100 12/14 0.061 19/7 واز 

Vaz           

 0.023 1.98- 0.010 2.13 0.090 0.993 0.059 15/11 0.017 21/5 گرگان

Gorgan           

 0.000 3.837- 0.060 1.548 0.012 0.970 0.055 15/11 0.226 18/8 وطنا 

Vatna           

 0.050 1.637- 0.137 1.091 0.064 0.932 0.043 15/11 0.309 17/9 شش آب 

Sheshab           

 0.308 1.763 0.000 3.129 0.966 0.997 0.038 20/6 0.004 20/6 ارسام 

Arsam           

 0.000 3.896- 0.198 0.848 0.047 0.955 0.111 14/12 0.301 17/9 توسکستان 

Toskestan           

 0.131 1.119 0.000 3.706 0.94 1 0.524 16/10 0.000 24/2 دورک 

Dorak           

 0.003 2.689- 0.090 1.340 0.042 0.975 0.087 15/11 0.318 21/5 سیامرزکوه 

Siamarzkoh           

 0.403 0.245 0.005 2.530 0.917 0.999 0.358 17/9 0.002 22/4 مریوان 

Marivan           

 - - - - - - - - - - سقز 

Sagez           

     - - - - - - بوفلو 

Buflo           

 0.126 1.41- 0.010 2.322 0.353 0.996 0.514 16/10 0.178 18/8 سفیدکوه 

Sepedkoh           

 0.008 2.402 0.000 4.417 0.999 1 0.008 21/5 0.000 24/2 نوژیان 

Nozhyan           

 - - - - - - - - - - درود 

Droud           

Heانتظار جایگاه با هتروزیگوسیتی اضافی،  : تعداد مورد  ژنی  انتظار جایگاهHdهای  با کمبود هتروزیگوسیتی،  : تعدا مورد  ژنی  آللی  IAMهای  : مدل 

 : مدل جهش گام به گام SMMنامحدود، 

Expected number of loci with heterozygosity excess (He), Expected number of loci with heterozygosity deficiency (Hd), 

Infinite Alleles Model (IAM) , Stepwise Mutation Model (SMM) 
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 بندی ژنتیکی  ساختار خوشه

  ی برا   STRUCTREحاصل از    یها پس از رسم بارپلات

K=2    تاK=10     بر اساس نمودار دلتاK  مقدار عددی ،

K=3به بهترین  ،  متمایز    Kعنوان  ساختار  تعداد  برای 

 ,Li and Liu)ژنتیکی سیب قفقازی ایران انتخاب شد  

مربوط    یها نمونه  لیاساس تحلبر این  .  (1)شکل    (2018

)ناحیهبه   لرستان  بهیزاگرس  یش یرو  استان  صورت  ( 

های استان کردستان به حالت  کامل در گروه قرمز، نمونه

  های ترکیبی در گروه قرمز و سبز قرار گرفتند. جمعیت

بخش به  و    یها مربوط  گیلان(  )اسالم  هیرکانی  غربی 

گزناسرا،   واز،  شیت،  سنکده،  )تیلک،  هیرکانی  مرکزی 

در   وطنا، ارسام، گرگان دورک، سیامرزکوه و شش آب(

های آب اسک  بز قرار گرفتند. در این بین نمونهگروه س

مازندران و توسکستان گرگان در گروه آبی قرار گرفتند.  

کلبه بالا   ،STRUCTURE  لیتحل  یطور    ز ا  ییسطح 

ژنت   یناهمگن  مقدار تفاوت  ناح  یکی و  اساس  بر    ه یرا 

ب  یشیرو داد   رانیا  یها نمونه  نیدر  (. a1ل  شک)  نشان 

به    متعلق  یهاتینشان داد که جمع  TESSساختار    جینتا

شمال استان  دارا  رانیا  یسه  کردستان    أ منش  کی   یو 

جمع  بودهمشترک   تنها  یهاتیو  به    ی دارا   ییلرستان 

 . (b1ل جداگانه هستند )شک أمنش

 
 

  ۲6با استفاده از  K=3برای مقدار   STRUCTURE( بر اساس تحلیلN=167: ساختار ژنتیکی سیب قفقازی ایران )a -1شکل 

در مقدار  TESSهای قفقازی ایران بر اساس تحلیل : اجداد سیب cهای قفقازی ایران، برای سیب  K، نمودار دلتا b، نشانگر

 K=3عددی 

Figure 1. a: Genetic structure of Iranian Caucasus's apples (N=167) based on STRUCTURE for K=3, 

using 26 microsatellite markers: Plot of delta K values for Iranian Caucasus's apples, c: Ancestry 

coefficients K=3 for Iranian Caucasus's apples based on TESS analysis at the value K=3.   
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 نشانگر ریزماهواره   ۲6بر اساس  بررسیجمعیت مورد  ۲0( بین Fst( و تمایز )Nmمقدار جریان ژنی ) -4جدول 
Table 3. Gene flow (Nm) and genetic differentiation (Fst) among 20 populations based on 26 microsatellites marker   
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0 0.04* 0.11 0.12 0.17 0.12 0.14 0.13 0.11 0.17 0.13 0.12 0.09 0.12 0.17 0.14 0.1 0.11 0.11 0.13 
 نوژیان 

Nozhyan 

 لرستان 
Lorestan 

0.07 0 0.17 0.18 0.23 0.17 0.21 0.19 0.17 0.24 0.2 0.18 0.18 0.18 0.23 0.2 0.18 0.2 0.18 0.2 
 درود

Droud 

0.62 0.72 0 1.1 0.13 0.18 0.1 0.09 0.09 0.14 0.1 0.08 0.08 0.08 0.16 0.11 0.09 0.1 0.09 0.11 
 سپیدگوه 

Sepdkoh 

0.85 0.92 0.65 0 0.13 0.09 0.08 0.07 0.07 0.11 0.08 0.06 0.08 0.05* 0.13 0.08 0.07 0.1 0.07 0.07 
 مریوان 

Marivan 

 کردستان 
Kurdestan 

0.97 1.02 0.72 0.8 0 0.12 0.12 0.13 0.12 0.17 0.15 0.13 0.15 0.14 0.21 0.15 0.15 0.18 0.14 0.14 
 سقز 

Sagez 

0.84 0.83 0.56 0.71 0.67 0 0.09 0.09 0.09 0.15 0.11 0.09 0.1 0.09 0.15 0.11 0.09 0.13 0.1 0.1 
 بوفلو 

Bufloo 

1.15 1.2 0.67 0.6 0.72 0.67 0 0.07 0.06 0.1 0.08 0.06 0.09 0.06 0.14 0.09 0.09 0.12 0.1 0.07 
 اسالم 

Asalem 

 گیلان 
Gilan 

0.98 1.04 0.64 0.46 0.87 0.72 0.49 0 0.05* 0.08 0.05* 0.04* 0.08 0.04* 0.12 0.06 0.07 0.12 0.05* 0.04* 
 تیلک 
Tilak 

0.77 0.87 0.65 0.5 0.76 0.68 0.5 0.35 0 0.1 0.06 0.04* 0.08 0.05* 0.1 0.07 0.06 0.1 0.05* 0.05* 
 سنگده 

Sngdeh 

1.14 1.29 0.89 0.66 1.02 1.14 0.65 0.45 0.6 0 0.09 0.08 0.11 0.07 0.17 0.1 0.11 0.15 0.09 0.08 
 شیت
Shit 

 مازندران 
Mazandara

n 

0.9 1.03 0.67 0.52 1.06 0.87 0.58 0.31 0.41 0.51 0 0.04* 0.08 0.04* 0.12 0.07 0.07 0.1 0.05* 0.05* 
 واز 

Vaz 

0.87 0.9 0.56 0.43 0.88 0.66 0.42 0.24 0.32 0.46 0.27 0 0.09 0.04* 0.11 0.06 0.06 0.11 0.05* 0.04* 

 گزناسرا 
Gaznasar

a 

0.6 0.92 0.58 0.63 1.21 0.89 0.83 0.75 0.71 0.83 0.59 0.77 0 0.07 0.15 0.1 0.07 0.02* 0.07 0.09 
 آب اسک 
Abesk 

 (  p ≤ 0.05معنی داری در سطح  *( )قسمت راست( ) Fstشاخص تثبیت )(  و  Nmجریان ژنتیکی )قسمت چپ( )

Gene flow (Nm; Left section) and genetic differentiation (Fst) (Right section), (*significant at the level of p≤0.05) 
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 .4جدول ادامه 

Continued table 4. 
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0.94 1.04 0.56 0.39 0.99 0.71 0.48 0.3 0.39 0.42 0.3 0.25 0.64 0 0.11 0.04* 0.05* 0.09 0.04* 0.04* 
 وطنا

Vatna 

 گلستان 
Golesta

n 

0.93 0.04 0.87 0.72 1.16 0.58 0.76 0.57 0.49 0.81 0.6 0.55 0.98 0.52 0 0.11 0.11 0.18 0.1 0.11 
 ارسام 

Arsam 

0.95 1.01 0.67 0.47 0.99 0.79 0.58 0.37 0.45 0.5 0.41 0.35 0.83 0.25 0.52 0 0.05* 0.12 0.07 0.05* 
 گرگان 

Gorgan 

0.67 0.96 0.62 0.53 1.15 0.7 0.74 0.5 0.47 0.69 0.48 0.42 0.57 0.35 0.55 0.31 0 0.07 0.05* 0.06 
 دورک
Dorak 

0.67 1.13 0.68 0.8 1.47 1.23 1.15 1.05 0.89 1.07 0.78 1.01 0.14 0.75 1.16 0.93 0.52 0 0.08 0.11 
 توسکستان 
Toskestan 

0.76 0.98 0.64 0.52 1.03 0.87 0.78 0.37 0.38 0.58 0.31 0.34 0.55 0.32 0.49 0.44 0.37 0.64 0 0.04* 

 سیامرزکوه 
Siamarzko

h 

1 1.08 0.79 0.46 0.93 0.78 0.55 0.28 0.38 0.47 0.3 0.29 0.82 0.24 0.51 0.26 0.41 0.49 0.26 0 
 شش آب 
Sheshab 

 (  p ≤ 0.05معنی داری در سطح  *( )قسمت راست( ) Fst(  و شاخص تثبیت )Nmجریان ژنتیکی )قسمت چپ( )

Gene flow (Nm; Left section) and genetic differentiation (Fst) (Right section), (*significant at the level of p≤0.05) 
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 های اصلی  تجزیه به مولفه

های  ی براساس تجزیه به مولفهتیجمع  نیروابط ب  یبررس 

درصد    45/4و    ۲8/5ترتیب  اصلی در محور اول و دوم به

وار ا  .کندیم  یهتوج  را   هاتیجمع  نیب  انسیاز   نیبر 

به دو گروه ناحیه رویشی زاگرس    ی هاتیاساس جمع

با    یپوشانگونه همچیشدند و ه  میتقس  گریمجزا از همد

ناحیه . همچنین جمعیتندارند  گریهمد به    های متعلق 

نیز رکانیه  یشیرو تقس  ی  مجزا  گروه  دو  شدند،    میبه 

  ی به بخش مرکز  ییای طول جغراف  از نظرکه    ؛گروه اول 

دارا  ترک ینزد نمونه  یادیز  یپوشان هم  یاست    ی هابا 

نمونه  ولی  است،  یرکان یه  یمرکز از  دوم    ی هاگروه 

به د  یدر گروه   یرکانیه  یبخش غرب   گر یمجزا نسبت 

ا  بررسیمورد    ی هانمونه گرفتند    پژوهش   نیدر  قرار 

 . (۲)شکل 

 

 
 ریزماهواره  نشانگر ۲6استفاده از با  بررسیپنج استان مورد  های اصلی درتجزیه به مولفه -۲شکل 

Figure 2. Principal component analyses of five province, using 26 microsatellite markers. 

 

  نشان   را  ساختارها  نیب  یهمبستگ  AIS  لیتحل

 نیب  ی کم  اریبس  یهمبستگ ل،یتحل نیا  اساس  بر  دهد یم

ناح  یهاشگاهیرو از  کردستان  و    ی شیرو  هیلرستان 

و   دارد  وجود    ی هات یجمع  ن یب  در  نیهمچنزاگرس 

  کاهش   یتوجه  قابل  صورتبه   یللآ  تجمعزاگرس،  

  ی ها للآ  تجمع   علتبه  تواند یم  مورد  نیا  که  ابدییم

  باشد   یف دتصا  صورتبه  هیناح  نیا  در  یقفقاز  بیس

(Miller, 2005  .)  سیب  در مجموع دو کلنی متفاوت از

مشاهده   هیرکانی  و  زاگرس  رویشی  ناحیه  در  جنگلی 

بین  بالایی  همبستگی  هیرکانی،  رویشگاه  در  شد. 

 (.3برداری شده مشاهده شد )شکل  های نمونهجمعیت
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 بررسی نشانگر مورد  ۲6بر اساس  رانیا یقفقاز ب ی س یهانمونه Allelic space  لیتحل - 3شکل 

Fig 3. Allelic space among Iranian population Caucus's apples base on 26 microsatellites markers 

 

 بحث 

نشانگرها  از  استفاده    برای   یکیژنت  یامروزه 

آن  ییشناسا  ،یکیژنت  ع بمنا  تی ریمد از  حفاظت  ها  و 

(.  Van Treuren et al., 2001)  است  افتهیگسترش  

و   هیرکانی  مختلف  رویشگاهای  وجود  با  ایران  کشور 

های پهن برگ  زاگرس، یکی از مراکز تنوع ژنتیکی گونه

 ,.Gharghani et alویژه سیب قفقازی در دنیا است )به

2009; Amirchakhmaghi et al,. 2018 این بررسی .)

با   مقایسه  بررسیدر  ساختار  دیگر  زمینه  در  که  هایی 

سیب نشانگرهای  ژنتیکی  از  استفاده  با  ایران  قفقازی 

( شد  انجام   ;Gharghani et al., 2009ریزماهواره 

Amirchakhmaghi et al,. 2018; Rostami et 

al,.2019 از نشانگرهای بیشتری استفاده شد و علاوه ،)

جام شد. نتایج  تری ان برداری در مقیاس وسیعبرآن نمونه

این بررسی نشان داد، ساختارهای ژنتیکی متمایزی بین 

های هیرکانی و زاگرس وجود سیب قفقازی در رویشگاه

 دارد. 

جمعیت آللی  بررسیغنای  در  ژنتیکی  ها  های 

ها، بیشترین اهمیت را در بین دیگر پارامترهای  جمعیت

  حفاظت   یها به برنامهتنوع ژنتیکی دارد و آگاهی از آن  

  ها کمک خواهد حفاظت از گونه  دیجد  یها یو استراتژ 

ب  یللآ  یکاهش غنا (.  Coart et al., 2003)  کرد  نیدر 

  و   هاتیمنجر به کاهش اندازه جمع  تی نها  در  هاتیجمع

(.  Nei et al., 1975)  شودیم  هاتیخطر انقراض جمع

  در   (73/66± 1/0)  رانیا   یها بیس  یللآ  یغنا   نیانگیم

کمتر است    (4/ ۲±6/0)  نیاروپا و چ  یها بی با س  سهمقای

(Cornille et al., 2013  )اندازه  که نشان دهنده کاهش 

بالا در  است.    رانی ا  بی س  یهاتیجمع هتروزیگوسیتی 

نشانپژوهش جمعیت  ژنتیک  تنوع  های  مقدار  دهنده 
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( است  جمعیت  یک  در  آللی  (.  Rousset, 2008بالای 

  ن ی ا  جی بر اساس نتا  شدهی مشاهدهتسیگو یهتروز  ن یانگیم

که     است  74/0  رانیا  یجنگل   یها بی س  یبرا   پژوهش 

  مقدار   .است  8/0  نیاروپا و چ  یها بی س  یمقدار برا   نیا

در این پژوهش همانند    ران یا  ی هانمونه  وسیتی گیهتروز

های اروپا  نسبت به نمونه  Rostami et al. (2019)نتایج  

تر  یکنواخترشد  دهنده  نشان  نیکه ا  ؛کمتر استو چین  

آلل تعداد  نمونهو  در  کمتر  است  های  ایران  های 

(Zouros et al., 1980درون ضریب  به    آمیزی (. 

  ت یضعوو  کند  کمک می  هاتیجمع  ندهینسل آ  ینیبشیپ

کند  میمشخص    یاز نظر استقرار زادآور  را  هاتیجمع

(Belkhir et al., 2002  .)بالای    ریمقادFIS  دهنده  نشان

  ی منف  های مورد بررسی است و مقادیر جمعیتنژادی  هم

Fis   یورآها از نظر زاداست که اجداد گونه  یمعن  نیبد 

آن استقرار  موفقو  چه  هر  و  نبوده  موفق  باشند  ها  تر 

 ,.Belkhir et al)  عدد کمتر خواهد شد  نیا  انسیوار

  ی برا   آمیزی (. در این تحقیق مقدار ضریب درون2002

مقدار   0۲/0± 8/0-  ران یا  یهاتیجمع این  که  در    بود 

جمعیت با  چ  روپاا  هایمقایسه  و    (06/0±04/0)  نیو 

  است   ترکم  ارشده بسیهای انجامهمچنین دیگر پژوهش 

(Gharghani et al., 2009  ضریب نتایج  اساس  بر   .)

  ران ی ا  یهات یجمع  نیدر ب  یورآاستقرار زاد  آمیزی،درون

های ایران  جمعیتتوان بیان داشت  ضعیف است و می

جمعیتبه نژادهای  خصوص  دارای  کردستان  های 

هرگاه مقادیر جریان ژنی کمتر از یک    .مختلفی هستند

ترین  عنوان اصلی توان عامل رانش ژنتیکی را بهباشد، می

جمعیت بین  تمایز  )عامل  دانست   ,.Henzler et alها 

2007( ژنی  جریان  میانگین  محاسبه   .)Nm  این در   )

دادن رانش  دهنده رخبود که این مقدار نشان  6/0بررسی  

 ژنتیکی در بین جمعیت های سیب قفقازی ایران است.   

  ب یس  گونه  Cornille et al. (2013)بر اساس نتایج  

 ،یکم  یلیخ  یر یپذ   قیتطب  یکیژنت  اراز نظر ساخت   یقفقاز 

تقس   بررسی   نیا  در  ،دارد  ییای جغراف  یبندمیبر 

شاخص    رانیا  یهاتیجمع نظر  مقدار  Fst  (09/0از   )

  ی کی را از خود نشان دادند. اما ساختار ژنت  ی متوسط  زیتما

ا  قفقازی  یها بیس رو  رانیدر  دو    ی اصل  شگاهیدر 

شد که    یبررس  ییایو در طول جغراف  یرکانی زاگرس و ه

  با   ای دن  درشد.    اهدها مشمجزا در آن  کاملا  یساختارها

ژنت  ی مورفولوژ  هایپژوهش  انجام   ی ساختارها   ی،کیو 

را   آن  و  کرده  ییشناسامختلف  بذر    حفظ   برای  ،هااز 

در بانک    ی،جانور   و  یاه ی گ  یوحش  ارزشمند  ی هاگونه

  ب ی س یهاتیجمع لیدل نیهمبه ،شود یژن محافظت م

ناح  یقفقاز  دو  زاگرس   یرکانیه  یش یرو  هیدر    و 

پشتن توانیم در  مد  یبانید  آ  تی ریو  در  ژن    نده یبانک 

 سودمند باشند.

 گیری نهایی نتیجه 

  ن یب  یارتباط  یدورهایکر  یکیاکولوژ  یهاارزش

ح  هاتیجمع بر  تأثیر  نظر  حفاظت    اتی از  و  وحش 

)شد  ثابتها  آن  یکیژنت است   Rosenberg andه 

Raphael, 1986  آن بر  علاوه  یکی    یریگدورگه (.  نیز 

های وحشی  های محافظت از ژنوم گونهدیگر از روش

داد   (.Wiens, 1997)است   نشان  تحقیق  این  نتایج 

رویشی  سیب ناحیه  دو  در  واقع  ایران  قفقازی  های 

از   مجزا  ژنتیکی  دو ساختار  دارای  زاگرس  و  هیرکانی 

-همدیگر هستند. با توجه به منفی بودن شاخص درون

های سیب  تیکی بین جمعیتآمیزی و رخ دادن رانش ژن

جنگلی ایران شرایط رویشگاهی برای ادامه حیات این  

می و  است  متوسط  حد  در  ایران  در  با  گونه  توان 

در دورگه  ارتباطی  کریدورهای  ایجاد  و  گیری 

از یکجمعیت زیادی  جغرافیایی  فاصله  که  دیگر  هایی 

ویژه در زاگرس، شرایط رویشگاهی را به برای  ندارند به

 . ین گونه ارزشمند بهبود بخشیدحفظ ا
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Abstract 

Caucasian apple (Malus orientalis Uglitzk) is one of the forest-garden species of Iran that is distributed 

in Hyrcanian and Zagros vegetation areas in Iran. In this study, the diversity and genetic structure of 

Caucasian apples were investigated using 26 microsatellite markers. The results showed that the 

observed heterozygosity was between 0.46 - 0.83 and the allelic richness was between 1.54 - 1.84. In 

more than 80% of habitats, heterozygosity was expected to be within the expected range. Our finding 

suggests that between Iranian populations wild apples have not experienced a genetic bottleneck in the 

recent result. The range of inoculation coefficient for Caucasian apples in Hyrcanian forest was between 

-0.84 and 0.81 and for Zagros forest was between -0.2 and 0.81. The mean gene flow is 0.24 and 0.69 

for Hyrcanian forest and Zagros forest, respectively. Based on Hardy-Weinberg equilibrium only 

populations from Lorestan province and Dorak region from Golestan province were deviated. The study 

of the results of genetic structure also indicates the formation of three completely different structures 

for Caucasian apple populations in Iran. based on the analysis of principal components analysis, 

Hyrcanian and Zagros regions showed a completely different structure from each other. 

Keywords: Bottleneck, Conservation genetics, Gene flow, Wild apple. 
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