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Extended Abstract   

Background and objective:  

The Chalghoza pine (Pinus gerardiana) is grown in the eastern and southeastern regions of 

Afghanistan and has an important role in the socio-economic progress of rural communities. It 

serves various purposes, such as providing pine nuts, fuel wood, medicinal plants, grazing areas, 

and shelter for livestock. In this research, the genetic diversity and structure of different Chalghoza 

pine populations were examined using molecular markers known as start codon targeted (SCoT) 

and inter primer binding site (iPBS) markers. Due to the excessive harvesting of its nuts and a 

decline in its population, the IUCN categorizes the Chilgoza pine as a nearing threat. 

 

Methodology:  

39 Chalghozeh pine genotypes were collected from various regions across five provinces in 

Afghanistan, namely Khost, Paktia, Laghman, Kunar, and Nuristan. To extract genomic DNA, a 

modified CTAB procedure was employed, utilizing megagametophyte tissue from 4-5 seeds per 

genotype. For this research, six primers each for SCoT and iPBS markers were utilized. To analyze 

the data and determine genetic relationships, cluster analysis was conducted using the unweighted 

pair-group method arithmetic averages. 

 

Results:  

In this study, 12 SCoT and iPBS primers were utilized, resulting in the generation of 48 and 55 

bands for SCoT and iPBS markers, respectively. The percentage of polymorphism was estimated at 

20.8% for SCoT markers and 29.1% for iPBS markers. The average values of PIC (polymorphic 

information content) were determined as 0.026 for SCoT markers and 0.045 for iPBS markers, 

indicating a higher differentiation power of iPBS markers compared to SCoT markers. The genetic 

similarity coefficient revealed a relatively low genetic diversity among the populations examined. 

The UPGMA dendrogram, based on the similarity coefficient, demonstrated that the genotypes did 

not cluster according to their collection sites. This outcome can be attributed to the species' highly 

cross-pollinating nature and limited distribution range in the studied area. The observed number of 

alleles (NA) was 1.08 and 1.09, while the effective number of alleles (NE) was determined as 1.075 

for both SCoT and iPBS markers. The Shannon's information index (I) was calculated as 0.055 and 

0.060 for SCoT and iPBS markers, respectively. The expected heterozygosity (HE) values were 

estimated as 0.039 for SCoT markers and 0.042 for iPBS markers. The analysis of molecular 

variance (AMOVA) indicated that the genetic diversity within populations was higher than among 
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populations. Through a Bayesian model-based STRUCTURE analysis, two groups (K=2) were 

identified among the five populations of Pinus gerardiana, and admixture was observed within 

individuals. 

 

Conclusion:  

The minimal variations observed in total diversities and levels of population differentiation among 

the five Chalghoza pine populations suggest that the genetic structure of these populations aligns 

with the species' long-lived perennial nature and regional distribution. These findings have 

implications for the conservation and cultivation of this economically significant tree, providing 

valuable insights for its management and preservation. 

 Keywords: Afghanistan, Chalghoza pine, genetic diversity, SCoT, iPBS.  
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 چکیده
 ییجوامع روستا یو اقتصاد یدر توسعه اجتماع ینقش مهم و کندیم رشد افغانستان شرقجنوب و شرق ینواح در چلغوزه کاج و هدف: سابقه
در  .شودیم استفاده یلیآج و دام پناهگاه مرتع، ،ییدارو اهیگ سوخت، عنوان به آن از و کنندزندگی می چلغوزه یهاجنگل مجاورت در که دارد

 .شدارزیابی  iPBSو  SCoTهای این درخت با نشانگرهای این مطالعه تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت
لغمان، کنر و نورستان  ا،یخوست، پکت یهاافغانستان به نام استانکاج چلغوزه از مناطق مختلف در پنج  پیژنوت 63در مجموع  :هامواد و روش

 برای iPBSو  SCoT هر نشانگر از آغازگر 3 تعداد. گردیداصلاح شده استفاده  CTABاز روش  ،یژنوم DNAاستخراج  یشد. برا یآورجمع
 هیتجز ،یکیروابط ژنت نییها و تعداده لیوتحلهیتجز یبرا. دندکرتولید  iPBSو  SCoTنوار  55و  04ترتیب تعداد شد که به این بررسی استفاده

 انجام شد. یاخوشه
 iPBSو  SCoT ینشانگرها یباند برا 55باند و  04 دیاستفاده شد که منجر به تول iPBSو  SCoT مریپرا 12مطالعه از  نیدر ا :یافته ها

 205/2و  223/2به ترتیب  PICمیانگین کل  برآورد شد. iPBSو  SCoTبرای نشانگر  1/23و  4/22درصد چندشکلی به ترتیب شد. 
یب شباهت ژنتیکی اضر. است SCOTنسبت به  iPBSدهنده تمایز بیشتر نشانگر تعیین گردید که نشان iPBSو  SCoTبرای نشانگر 

که در هر دو نشانگر  نشان دادمبتنی بر ضریب شباهت ژنتیکی  UPGMA باشد. دندروگراممی هاجمعیتکم بین تنوع ژنتیکی دهندهنشان
 گسترهافشانی بالای این گونه و ماهیت دگرگرده دلیل به دتوانمی که اندمنطقه جغرافیایی از یکدیگر تفکیک نشده اساسبر  هاژنوتیپ

ها جمعیتها بیشتر از بینجمعیتکه درصد تنوع ژنتیکی دروننشان داد ی مولکول انسیوار هیتجز .باشد پراکنش کم آن در این نواحی
آمیزی دهنده همنشانکه کرد برآورد  چلغوزه کاج های مورد مطالعهنمونهبرای  (K=2) گروهدو  STRUCTUREبیزین مدل تجزیه . است

 باشد. ها میدرون نمونه
رشدی گیاهان چندساله با عمر سازوکار ی از نظر تنوع کل و سطوح تمایز جمعیتی با بررس مورد تفاوت کم بین پنج جمعیت :یريگجهينت

 .کمک کند یدرخت مهم اقتصاد نیتواند به حفظ و پرورش ایم جینتا نیاای مطابقت دارد. طولانی و پراکنش منطقه
 

 چلغوزه کاج، SCoT ،iPBSتنوع ژنتیکی، افغانستان،  :های کليدیواژه
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 مقدمه
 خانوادهاز  (allW gerardiana Pinus.) کاج چلغوزه     

 افغانستان یدرخت یهاگونه نیتراز باارزش یک، یمخروطیان
معتدل خشک منطقه  یهاجنگل یبوم این درخت .است

در . باشدمی نیافغانستان، پاکستان، هند و چ شامل ایمالیه
 یشرقو جنوب یشرق اتیدر ولا هوزغافغانستان کاج چل

خوست، ننگرهار، کنر، لغمان، لوگر،  ا،یپکت کا،یپکتازجمله 
 یدرخت. کندبه صورت پراکنده رشد می ساینورستان و کاپ

متر و  23تا  5ارتفاع  سبز کوچک تا متوسط به شهیهم
et al., Bhattacharyya ) است متر 6/1تا  6/2ضخامت 

1988 ;Alam, 2011 .)باشدمی هیپاتک چلغوزه درخت کاج 
 و شوندیم دیماده و نر هر دو در بهار تول یهامخروط و

ماده در  یهامخروط. هستند یبه باد متک یافشانگرده یبرا
 هااز مخروطماه مهر و آبانها در دانه وسال بعد بالغ  زییپا

 ایاست که مغز  یکاج چلغوزه تنها مخروط .شوندیآزاد م
، نی، پروتئدراتیکربوه یآن به عنوان منبع غن یخوراک لیآج

چلغوزه  کاج. باشدیم یو مواد معدن بری، رطوبت، فیچرب
 ،ضد میکروبیمانند خواص  یادیز ییخواص دارو یدارا
کلسترول، ضد و  فشار خون کاهش دهنده ،یداناکسییآنت

است.  رهیضد سرفه، ضد پلاکت، ضد آسم و غ سم،یرومات
متعدد که مصارف  باشدیم نیماده الئوز یپوست درخت دارا

 وادم و و پز روغن پخت ،یطب سنت ،یبهداشت ،یشیآرا
  از آن جمله است. یرنگ

و  یستیعوامل ز ریتحت تأث درخت نیا یعیطب ادیازد
از  یعیبه طور طب چلغوزهکاج  یهاجنگل. است زیستی ریغ

ها اوقات، دانه شتریب و شوندیم ریتکثبذر  یپراکندگ قیطر
 یاصل دیتهد. ندگردیمپراکنده  یدر اطراف درخت مادر

مربوط به  یهاتیفعال ،آن یعیطب ییباززا یشناخته شده برا
از  یکیها از حد مخروط شیرداشت بب انسان است.

 et Kumar) است یعیطب ییباززا یبرا دهایتهد نیبزرگتر

., 2016al .)مانند  یعوامل لدلی به ارزشدرخت با  نیا
 برداشت، هنگام هاقطع شاخه ،هامخروط هروییبرداشت ب

 یبادها د،یشد یگرما ،یکم، وجود حشرات انگل باززایی
در حال  اهانیگ ستیو کمبود رطوبت خاک در ل خشک

حفاظت و بهبود ژنتیکی  روازاین، است انقراض قرار گرفته
. دارداین گونه درختی نیاز به توجه فوری و شایسته 

 شناسایی منظور کاج چلغوزه به یرو یکیژنت تنوع مطالعات
 یانهیزم جادای وگونه  نیپلاسم اژرم ترقیو دق شتریهر چه ب

 یاصلاح هایدر برنامه یکیتنوع ژنت نیاز ا برداریبهره برای
  .ستنیاز اساسی و ضروریپیش حفاظت منابع ژنتیکی و

استفاده از سیستم  ،ی سطح تنوع ژنتیکییبه منظور شناسا
نشانگرهای  ناپذیر است.اجتناب موضوعینشانگرها 

های برگزیده درختی به ی ژنوتیپیمورفولوژیکی برای شناسا
. باشدیم ییهاتیمحدو یدارا دلیل بررسی صفات ظاهری

ثیر فاکتورهای أاینکه تحت تنشانگرهای ایزوآنزمی به دلیل 
گیرند دارای محدودیت محیطی و مراحل نموی گیاه قرار می

یار قابل بس DNAنشانگرهای  سوییهستند. از  زیادی
-ترین انتخاب میپلاسم ارجحی ژرمیاعتماد و برای شناسا

است که از  دلیلاین به  یمولکول ینشانگرها تیاهمباشند. 
 رندگییقرار نم طیمح ریثأبوده و تحت ت یخنث یپیلحاظ فنوت

. پس دهندیاز خود نشان م ییبالا یرپذیو درجه وراثت
بکار برد.  لیوتحلهیتجز برای را هااز آن یادیتعداد ز توانیم

-های زنجیرهواکنش بر یمبتن یمولکول ینشانگرها یبا معرف

 صیتشخ یبرا یقدرتمند هایوش( رPCR) مرازای پلی
 افتهیتوسعه  یکیتنوع ژنت یو بررس DNA هاییچند شکل

 است.
کدون  ای SCoT (Start Codon Targeted) نشانگر

جدید برای تولید سیستم نشانگر  یروش ،هدفمند آغازی
DNA  گیاه بر اساس مناطق حفاظت شده در مجاور

که  باشدمیهای گیاه کدون شروع در ژن ATGمناطق 
کشف Mackill (2223 )و  Collardبرای اولین بار توسط 

 14از تک آغازگرهای  SCoTشد. در روش نشانگر 
از مناطق محافظت شده  شود کهاستفاده می جفت بازی

است که طراحی گردیده ATGکوتاه مجاور کدون شروع 
با  PCRاست. محصولات ها محافظت شدهدر همه ژن

-استفاده از ژل آگارز استاندارد از یکدیگر تفکیک می

و اطلاعات  هدفمند ژنی است این یک نشانگر .شوند
گرهای تصادفی از قبیل انبیشتری در مقایسه با نش
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RAPD ،ISSR  وAFLP این سیستم نمایدفراهم می .
مورد ژنوم نشانگر نیازی به دانش قبلی در مورد توالی 

(. این Amom & Nongdam, 2017مطالعه ندارد )
 SCoTقابلیت تکرارپذیری بالایی دارد.  نشانگر اصولاً

قابلیت تکرارپذیری  که استچندشکلی یک نشانگر غالب 
و کاربرد آن آسان نشان داده است ی یو کارآمدی بالا

 ت.اس

جایگاه  ای Primer binding site)-iPBS (Inter نشانگر
 (2212)و همکاران  Kalendarکه توسط  مریپرا نیب اتصال

)تکرار انتهای بلند(  LTRتوسعه یافت توانایی آشکارسازی 
 صال)محل ات PBSروش از  نای. دها را داررتروترانسپوزن

 حفظ شده در مجاورت یتوال کیکه  کندی( استفاده ممریپرا
5´LTR در . دارد وجود هااست و در همه رتروترانسپوزون

ظت شده ابا استفاده از مناطق حفاین سیستم نشانگری 
، چندشکلی بین )جایگاه اتصال آغازگر( PBSهای توالی
 iPBSهمچنین روش تکثیر . استقابل آشکارسازی افراد 

و قوی  DNAنگاری تواند به عنوان تکنولوژی انگشتمی
ورد ماستفاده آسان  و بدون نیاز به اطلاع قبلی از توالی ژنوم

حاوی هر دو توالی  PCRاستفاده قرارگیرد. محصولات 
LTR  وPBS باشد. در به همراه توالی ژنومی بین آنها می

دلیل به شود ومی استفادهاین روش از یک آغازگر منفرد 
، گیاهیهای ومدر ژن PBSزیاد توالی  هایتعداد رونوشت

راحتی کند که بهتعداد زیاد نوار واضح تولید می iPBSتکثیر 
. محصولات تکثیری استبر روی ژل آگارز قابل امتیازدهی 

iPBS های نشانگر کند.به عنوان یک نشانگر غالب عمل می
SCoT  وiPBS  به عنوان یک روش مناسب و کارآمد در

ارتباط ها، تنوع ژنتیکی جمعیت بررسی ساختار و
های گیاهی نگاری در بسیار از گونهخویشاوندی و انگشت

آمیزی مورد استفاده قرار گرفته است. به طور موفقیت
(Hong, 2014-g & JiYon-Fang ،2020 et al.,Tabasi  ،

2020 et al.,Amom  ،2022 et al.,Klobucnik  ،Borna 

2017 et al., ،2020 et al.,Zhou  ،&  Vanijajiva

ongrungrueng, 2020Pornp ،, 2021et al.Vasilyeva  ،

., 2020et alSaboori  ،., 2020et alTyagi ).  

کاج چلغوزه به عنوان گونه با ارزش و  تیبه اهم توجه با
گونه در  نیا یکیتنوع ژنت ییحال انقراض و لزوم شناسا در

 و SCoT یمولکول ینشانگرها یایمزا سوییاز  افغانستان و
iPBS مطالعه یبرا قیتحق نیدر ا ،یکیتنوع ژنت یدر بررس 

کاج چلغوزه در مناطق  هایتیجمع یکیتنوع و ساختار ژنت
 SCoT نشانگر از DNAمختلف افغانستان در سطح مولکول 

آن است تا با  یپژوهش در پ نیا. شد استفاده iPBSو 
کاج چلغوزه افغانستان با استفاده  یکیشناخت سطح تنوع ژنت

حفظ و توسعه  را برایلازم  نهیزم ،یمولکول یاز نشانگرها
 .یدپلاسم محدود آن فراهم نمادر ژرم یکیدامنه تنوع ژنت

 
 هامواد و روش

 DNAو استخراج  یرگينمونهمواد گياهي، 
های گیاهی از نواحی کنر، پکتیا، تحقیق نمونهاین در 

 63 برداری ازنورستان انتخاب و نمونهخوست، لغمان و 
یک مخروط از هر  ( و1 درخت چلغوزه انجام شد )جدول

در هر  گیریدرخت کاج انتخاب گردید. تعداد درختان نمونه
نواحی  ی و ارتفاع از سطح دریایمحل، اطلاعات جغرافیا

است و فاصله هر درخت  مشخص شده 1مختلف در جدول 
  .دشانتخاب متر  522 اًتقریب

 & Doyle) تغییر یافته CTAB روشپژوهش از در این 

Doyle, 1987 )استخراج  برایDNA  و  شداستفاده کل
DNA  بذر از هر  3 تا 5از بافت مگااسپورفیت حدود

ابتدا بذرها را به  ،برای این منظور. شدژنوتیپ استخراج 
، سپس پوست بذر را خیس کرده در آب ساعت 20مدت 

گرم بافت بذر  2و حدود کرده جدا نموده و مغز آن را خارج 
به پودر  تا دهیسائ عیما ازتکمک  بهدر یک هاون چینی 

گرم بافت سائیده میلی 122مقدار  از DNAو ل یتبد ینرم
در مقدار مناسبی  حاصل DNA ،در پایان .شداستخراج  شده
کمیت و انتقال داده شد.  -22℃ حل و به فریزر TEبافر 

با استفاده از دستگاه بیوفوتومتر  DNAهای کیفیت نمونه
 سنجیده شد.  1% )اپندورف( و ژل الکتروفورز
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 یآورمحل جمع یهاها پس از نام استانپيکد ژنوت)ه مطالع نی، محل و تعداد نمونه مورد استفاده در اهاپيفهرست ژنوت -1 جدول
  (شد نييتع

Table 1- List of genotypes, their locations and sampled number used in this study. The genotypes code were 
assigned after the name of  their provinces that they were collected 

Population/ 
Province 

Collection 

site 

No. code Geographical 

coordinate 
Altitude 

(m) 

Seed 

no 

Khost (1) Mosa Khel 1 Kho1 33.59017 N; 69.76998 E 2804m 28 
  2 Kho2 33.57282 N; 69.81542 E 2485m 37 

  3 Kho3 33.56554 N; 69.77678 E 2872m 44 

  4 Kho4 33.55158 N; 69.76780 E 3044m 45 

  5 Kho5 33.53418 N; 69.76052 E 2768m 55 

  6 Kho6 33.56028 N; 69.81611 E 2338m 57 

  7 Kho7 33.55623 N; 69.75882 E 2962m 47 

  8 Kho8 33.58516 N; 69.78018 E 3019m 57 

  9 Kho9 33.55623 N; 69.75542 E 2864m 47 

  10 Kho10 33.59992 N; 69.79887 E 3330m 40 

  11 Kho11 33.53317 N; 69.70589 E 2765m 44 

       

Paktia (2) Jani khel 12 Pak1 33.54606 N; 69.77249 E 2938m 38 

  13 Pak2 33.60321 N; 69.78801 E 3059m 47 

  14 Pak3 33.59436 N; 69.77576 E 2985m 55 

  15 Pak4 33.58144 N; 69.77086 E 2769m 51 

  16 Pak5 33.55763 N; 69.76270 E 3100m 42 

  17 Pak6 33.58484 N; 69.80597 E 2563m 73 

  18 Pak7 33.57668 N; 69.77984 E 3107m 40 

  19 Pak8 33.58960 N; 69.80107 E 2924m 44 

       

Laghman (3) Alisheng 20 Lag1 34.778000 N; 70.102453 E 1705m 42 

  21 Lag2 34.778251 N; 70.103193 E 1684m 50 

  22 Lag3 34.778635 N; 70.100805 E 1709m 28 

 Alingar 23 Lag4 34.826408 N; 70.433563 E 2724m 41 

  24 Lag5 34.823895 N; 70.443566 E 2844m 36 

  25 Lag6 34.82658 N; 70.43458 E 2753m 58 

  26 Lag7 34.82691 N; 70.42417 E 2433m 45 

       

Kunar (4) Dangam 27 Knr1 34.99250 N; 71.42531 E 1920m 54 

  28 Knr2 34.99268 N; 71.42758 E 1983m 52 

  29 Knr3 34.99260 N; 71.42583 E 1933m 30 

  30 Knr4 34.99253 N; 71.42533 E 1921m 47 

  31 Knr5 34.99277 N; 71.42702 E 1964m 39 

  32 Knr6 34.99165 N; 71.42679 E 1947m 43 

       

Nuristan (5) Waygal 33 Nur1 35.086765 N; 70.905542 E 1915m 31 

  34 Nur2 35.086318 N; 70.905462 E 1920m 42 

  35 Nur3 35.086169 N; 70.905227 E 1913m 29 

  36 Nur4 35.086008 N; 70.905781 E 1937m 40 

  37 Nur5 35.086455 N; 70.905584 E 1921m 50 

  38 Nur6 35.086517 N; 70.905295 E 1914m 27 

  39 Nur7 35.086399 N; 70.905174 E 1911m 46 
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  PCR-iPBSو  PCR-SCoTتكثير 

آغازگر  12استخراج شده با استفاده از  DNAهای نمونه    
. قرار گرفت( PCR) مرازیپل یارهیزنجتحت واکنش  مختلف

 ,SCoT (Collard & Mackillشش آغازگر از هر نشانگر 

 02غربالگری  باiPBS (Kalendar et al., 2010 )( و 2009
 .شدآغازگر مختلف بر اساس تولید نوارهای متمایز انتخاب 

در  iPBSو  SCoTنشانگرهای  مرازیپل یارهیزنجواکنش 
 ng 52 DNAو  ng 25حاوی به ترتیب  µl 22ی یحجم نها

)  µM 2/2، آغازگر 1×الگو، مخلوط واکنش امپلیکون 
SCoT  یاiPBS واکنش تکثیر در یک دستگاه  .شد( انجام

 تکثیر چرخهیط اسیکل دهنده حرارتی )اپندورف( با شر
دنبال دقیقه و به 5به مدت  30℃ سازی اولیه درواسرشت

دقیقه،  1به مدت  30 ℃سازی در چرخه واسرشت 65آن 
 در دقیقه و گسترش 1به مدت  04 ℃ در اتصال آغازگر

 در ییگسترش نها در نهایت دقیقه و 2به مدت  32℃
روی  PCRمحصولات  دقیقه انجام گردید. 5به مدت  32℃

. شدالکتروفورز TBE ×5/2درصد در بافر  5/1ژل آگارز 
در دستگاه  UVزیر نور  فلورسنت آمیزیرنگ پس ازژل 

Gel doc  شدمشاهده و ثبت . 
 
 ماریآهای وتحليلتجزیه

پس از ثبت ، SCoTو  iPBSدر بررسی نشانگرهای      
 انجامغازگر آدهی برای هر مده امتیازآدست اطلاعات ژل به

گرفته  نشانگر در نظرشکل به عنوان یک  هر نوار چند و شد
حضور نوار ( و عدم1به صورت حضور نوار ) نوارها شد و

متغیرهای  اکسلافزار استفاده از نرم . باشدند( امتیازبندی 2)
ها در نام نمونه ها و)نوار( در ردیفآغازگر مربوط به هر 

یک حاصل به  صفر و ییدودو. ماتریس رفتگها قرار ستون
 هایافزاراستفاده از نرم ماری باآه عنوان ورودی برای تجزی

  .گردیداستفاده  مختلف
، نسبت چندگانه (PIC) محتوای اطلاعات چندشکلی    

منظور کارایی ( بهMIو شاخص نشانگر )( EMR) مؤثر
؛ Shimada et al., 1992) شدسیستم نشانگرها محاسبه 

Ruiz et al., 2000-Roldan). 

PIC  براساس روشRoldan-Ruiz  ( با 2222همکاران )و
PICاستفاده از فرمول = 1 − [f2 + (1 − f)2]   محاسبه

فراوانی هر نشانگر غالب در هر  fکه در این فرمول  شد
 5/2برای نشانگر غالب حداکثر  PIC. مقدار استژنوتیپ 

 باشد. می f=5/2برای 
EMR  نسبت آلل ×برابر است با تعداد نوارهای چندشکلی-

بیشتر  EMRهر چقدر مقدار  .های چندشکل به کل نوارها
 باشد کارایی آغازگر بیشتر است. 

MI( براساس فرمول MIشاخص نشانگر ) = EMR ×

 PIC   زند کارایی کلی نشانگر را تخمین می شد کهمحاسبه
(Powell et al., 1996 ؛Nagaraju et al., 2001 ؛

Varshney et al., 2007).  
جاکارد  ی برای محاسبه ضریب شباهتیماتریس دودواز 

(Jaccard, 1908به منظور تعیین شباهت بین نمونه ) های
 ,ver 2.2 pc-NTSYS (Rohlf افزارکاج چلغوزه با نرم

 UPGMAبندی به روش خوشه سپسشد.  استفاده (2009
افزار نرم .شدها انجام برای تعیین ارتباط ژنتیکی بین نمونه

1.32 version POPGENE (Yeh et al., 1997 برای )
 -تجزیه پارامترهای تنوع ژنتیکی تحت تعادل هاردی

 ،(PPB. تعداد نوارهای چندشکل )گردیدواینبرگ استفاده 
( EH(، هتروزیگوسیتی قابل انتظار )ENهای مؤثر )تعداد آلل

 گیری شده ( اندازهOHشده )و هتروزیگوسیتی مشاهده
 ارزیابی تنوع ژنتیکی از قبیل میانگین تنوع ژنی درون

(  STGضریب تمایز ژنی ) ،(TH(، تنوع ژنی کل )SHجمعیت )
 و شاخص (MNو برآورد جریان ژنی ) STF Wright’sیا 

با استفاده از آمار تنوع ژنی برای هر  (I) اطلاعاتی شانون
 ند.شدجمعیت آزمون 

( براساس روش AMOVAتجزیه واریانس مولکولی )
Excoffier ( و با استفاده 1332و همکاران )افزار از نرم

5-GenALEX6 (Peakall & Smouse, 2012 انجام )
 . شد

ها فاصله به منظور بررسی ارتباط ژنتیکی بین جمعیت
ها یتع( برای همه جفت جمNei, 1978ژنتیک نی )

جایگشت  1222ها با بندی بین جمعیتمحاسبه و خوشه
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برای نمایش  (Bootstrap replicate) بوت استرپینگ
  .شدها رسم تمایز نسبی بین جمعیت

های ژنی بندی افراد براساس ژنوتیپ آنها در مکانخوشه
مبتنی  (Bayesian) چندگانه با استفاده از رویکرد بیزیان

و همکاران  Pritchardبر مدل توسعه یافته توسط 
. این شداجرا  STRUCTUREافزار نرمبوسیله ( 2222)

های ی افراد را در تعداد معینی خوشهافزاربرنامه نرم
گیری با نظر گرفتن منشأ نمونهدر ( بدون Kژنتیکی )

( W-Hوینبرگ )-فرض اینکه هر خوشه در تعادل هاردی
 است، گروه بندی می نماید.( LEو تعادل لینکاژی )

ها را متناظر با تعداد واقعی خوشه KΔشاخص     
برای این  کند.میبینی مراتبی پیشبالاترین سطح سلسله
متغیر است  12تا  2( که از K) هامنظور، تعداد جمعیت

. در این روش شدبار اجرا و برآورد  12برای هر جمعیت 
های آللی برای ساختار ژنتیکی جمعیت براساس فراوانی

جایابی  Kهر مکان ژنی انجام و هر فرد در یک خوشه 
 استقراردوره  با MCMC یرهایروش، زنج نیا در. شد

سنجش مدل اختلاط  آن دنبالبه و اجرا یتکرار 022225
 تکرار 122222همبسته با  یآلل یهایفراوان و( یزیآم)هم

با  Kبیشترین ارزش قابل انتظار برای شاخص  .شد انجام
( با استفاده Evanno et al., 2005) KΔ Evanno’sروش 

 & STRUCTUER Harvester (Earlاز ابزار تحت وب 

VonHoldt, 2012 شد( نتایج استخراج. 
 

 نتایج 
  iPBSو  SCoT ینشانگرها يچندشكل

و  SCoT هر یک از نشانگرهایآغازگر از  22تعداد    
iPBS استفاده از یک نمونه  برای ایجاد چندشکلی با
DNA  آغازگرهای بیشتر  کهغربال گردیدSCoT  و
iPBS  محصولاتPCR  کردندبا تعداد نوار متفاوت تولید .

 SCoTاز نشانگرهای یک در نهایت شش آغازگر از هر 
 DNAنمونه  63انتخاب گردید که بر روی  iPBSو 

ایجاد را متعلق به درخت چلغوزه الگوی نواری مناسب 
از  iPBSو  SCoT. اندازه نوارهای قابل امتیازدهی نمودند

جفت باز متغیر بود. شش آغازگر  1522تا بیش از  152
SCoT  وiPBS  نوار قابل امتیازدهی  55و  04به ترتیب
نوار  13و  12ترتیب تعداد دند که در بین آنها بهکرتولید 

(. تعداد نوارهای امتیازدهی شده 2)جدول  چندشکل بودند
 11تا  3و از  12تا  5به ازای هر آغازگر به ترتیب از 

متغیر بود. درصد چندشکلی  iPBSو  SCoTبرای نشانگر 
برای  1/23تا  4/22ازگر به ترتیب از به ازای هر آغ

 PIC(. مقدار 2متغیر بود )جدول  iPBSو  SCoTنشانگر 
 251/2( تا  65SCoTاز صفر ) SCoTبرای نشانگر 

(12SCoT  با میانگین کل )متغیر بود. مقدار  223/2PIC 
 023/2( تا 21iPBSاز صفر ) iPBSبرای نشانگر 

(13iPBS با میانگین کل )(. 2متغیر بود )جدول  205/2
 65SCoTاز صفر ) EMRمقدار  SCoTبرای آغازگرهای 

مقدار  iPBSو برای آغازگر  13SCoT) 322/2( تا 
EMR ( 21از صفرiPBS تا )243/2 (12 iPBS متغیر )

 SCoT 12برای آغازگرهای  MIبود. بیشترین مقدار 
. شاخص ( محاسبه شد155/2) iPBS 12( و 225/2)

( که توانایی هر نشانگر برای آشکارسازی MI) نشانگر
نماید، ها را تعیین میهای چندشکل در بین ژنوتیپآلل

برای هر دو نشانگر بسیار پایین ثبت شد. در این مطالعه 
( و 213/2) SCoTبرای نشانگر  MIمیانگین مقدار 

iPBS (233/2.برآورد گردید ) 

 
 ایژنتيكي و تجزیه خوشه فاصله

های جمع شده ماتریس فاصله ژنتیکی برای داده    
SCoT  وiPBS  و فاصله ژنتیکی نی بین صفر و شد تعیین

دهنده فاصله ژنتیکی پایین باشد که نشانمتغیر می 203/2
. بیشترین فاصله استهای کاج چلغوزه در میان نمونه

و کمترین فاصله ژنتیکی صفر، به ترتیب  203/2 ژنتیکی
، 6 و 3 و کنر 3، پکتیا 5و پکتیا  3های خوست هبین نمون

نورستان  و 6 و 0، 3و کنر  3 نیز لقمان و 2 و 1نورستان 
-وجود داشت. ماتریس شباهت ژنتیکی برای داده 1و  2

تعیین شد و شباهت  iPBSو  SCoT های جمع شده
دهنده که نشان بودمتغیر  1و  312/2ژنتیکی جاکارد بین 
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. استهای کاج چلغوزه بین نمونه مشابهت ژنتیکی بالا
به ترتیب  312/2و  1بیشترین و کمترین شباهت ژنتیکی 

، نورستان 3و 0، 6، کنر 6،3و لغمان 3های پکتیا بین نمونه
 0و نورستان  5، پکتیا 5و نورستان  3و خوست  2و  1

مبتنی بر شباهت ژنتیکی ای خوشهتجزیه برآورد گردید. 

استان  5آوری شده از چلغوزه جمعنمونه  63جاکارد بین 
انجام شد. در هر  iPBSو  SCoT افغانستان برای نشانگر

ها به خوبی در سطح جمعیت خوشه ،دو نشانگر مولکولی
اند بر مبنای منطقه جغرافیایی از یکدیگر تفکیک نشده

 (. 1)شکل 
 

از آغازگرهای  یکهر  ینشانگر به دست آمده برا یشده و پارامترها ريتكث قطعات، iPBSو  SCoT هایآغازگر تفهرس -2جدول 
SCoT  وiPBS مورد استفاده در این پژوهش 

Table 2- List of SCoT and iPBS primers, amplicons generated and the marker parameters obtained for each 
SCoT and iPBS primer used in the present investigation. 

Primer Sequence (5'-3') TNoB Scored band  

sizes (bp) 

NoPB PoPB 

 

PIC 

 

EMR MI 

SCoT Marker         

SCoT10 CAACAATGGCTACCAGCC 8 300-1500 2 25 0.051 0.500 0.025 

SCoT16 ACCATGGCTACCACCGAC 10 250-1500 3 30 0.020 0.900 0.018 

SCoT19 ACCATGGCTACCACCGGC 8 200-1500 2 25 0.043 0.500 0.022 

SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 10 250-1500 2 20 0.028 0.400 0.011 

SCoT31 CCATGGCTACCACCGCCT 7 150-1500 1 14 0.014 0.143 0.002 

SCoT35 CATGGCTACCACCGGCCC 5 200-1500 0 0 0.000 0.000 0.016 

Total/Mean  48 - 10 20.8 0.026  0.016 

         

iPBS Marker         

iPBS11 ACATCCTTCCCA 11 150-1300 1 9 0.013 0.091 0.001 

iPBS 12 GAACTTGCTCCGATGCCA 7 200-1200 4 57 0.068 2.286 0.155 

iPBS 17 ACCTGGCGTGCCA 8 200-1500 2 25 0.074 0.500 0.037 

iPBS 18 GGCTCGGATGCCA 11 150-1500 4 36 0.071 1.455 0.103 

iPBS 20 AGAACGGCTCTGATACCA 11 200-1500 5 45 0.044 2.273 0.099 

iPBS 21 GCTCCGATGCCA 7 200-1500 0 0 0.000 0.000 0.000 

Total/Mean  55 - 16 29.1 0.045  0.066 

TNoB-Total number of bands, NoPB- Number of polymorphic bands, PoPB- Percentage of polymorphic bands (%), PIC- 
Polymorphic information content, EMR- effective multiplex ratio , MI- marker index 

 
 



 06    1 ، شماره61اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  تحقیقات ژنتیک و نشریه علمی

 

 
 

 iPBS (B)و  SCoT (A)های از داده توليد شده gerardiana .P ژنوتيپ 33 بين جاکاردبر ضریب شباهت  مبتني UPGMAای نمودار خوشه -1شكل 
 نشان داده شده است 1در جدول ها کد نمونه 

Figure 1- UPGMA dendrograms based Jaccard similarity coefficient among 39 genotypes of Pinus gerardiana generated with SCoT 
data (A) and iPBS data (B). The code numbers are indicated in Table 1. 

 

 هاتجزیه تنوع ژنتيكي و ساختار ژنتيكي جمعيت
نمونه متعلق به پنج جمعیت کاج  63در این مطالعه      

متعلق به پنج ناحیه از افغانستان در  P.gerardianaچلغوزه 
 یکیب برای شش آغازگر از هر نوار به ترت 55و  04کل 

. در سطح جمعیت، دندکرتولید  iPBSو  SCoTنشانگرهای 
های خوست، پکتیا، لغمان، کنر و نورستان های جمعیتنمونه

درصد نوارهای چندشکل به  14/12 و 02/12در کل 

 تولید نمودند )جدول iPBSو  SCoTترتیب برای نشانگر 
های مشاهده آلل واینبرگ تعداد -(. تحت تعادل هاردی6

(، شاخص ENهای مؤثر )(، میانگین تعداد آللANشده )
( و میانگین تنوع ژنتیکی )هتروزیگوسیتی I) شانوناطلاعات 

، کنر لغمانهای خوست، پکتیا، ( در جمعیتEHقابل انتقال، 
 )جدول شدتعیین  iPBSو  SCoTو نورستان برای نشانگر 

6 .) 
 

 

  

B 
A 

A 
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 افغانستان Pinus gerardianaنمونه(  33در پنج جمعيت ) iPBSو  SCoTنشانگر ژنتيكي برای خلاصه تنوع  -3جدول 

Table 3- Summary of genetic diversity for SCoT and iPBS markers in five populations (39 genotypes) of Pinus 
gerardiana from Afghanistan 

Populations Sample 

size 

Percentage of 

 Polymorphic 

bands  (PPB) 

 Observed 

 number 

 of alleles (NA) 

 Effective  

number of 

 lleles (NE) 

 Shannon's 

 Information 

Index (I) 

 Expected 

Heterozygosity 

 (HE) 

  SCoT iPBS  SCoT iPBS  SCoT iPBS  SCoT iPBS  SCoT iPBS 

Khost 11 10.42 16.36  1.104 1.164  1.091 1.114  0.068 0.095  0.048 0.065 

Paktia 8 12.50 14.55  1.125 1.145  1.109 1.118  0.082 0.089  0.058 0.063 

Laghman 7 6.25 9.09  1.063 1.073  1.058 1.071  0.042 0.056  0.030 0.039 

Kunar 6 2.08 5.45  1.021 1.036  1.019 1.042  0.014 0.033  0.010 0.023 

Nuristan 7 10.42 5.45  1.104 1.036  1.099 1.032  0.071 0.027  0.051 0.018 

Total/Mean 39 10.42 10.18  1.083 1.091  1.075 1.075  0.055 0.060  0.039 0.042 

 

S(H ( هایتیدرون جمع یتنوع ژن نیانگیمقدار م

P.gerardiana  به  2015/2و  2630/2افغانستان برابر
. مقدار کل شد نییتع iPBSو  SCoTنشانگر  یبرا بیترت

مورد مطالعه چلغوزه افغانستان  هایجمعیت( TH) یتنوع ژن
و  SCoTنشانگر  یبرا بیبه ترت 2365/2و  2500/2
iPBS ی ژن انی. برآورد جردیبرآورد گرد(Nm) 6133/1  و
 . شد نییتع iPBSو  SCoTنشانگر  یبرا 3042/2

ها وتحلیل واریانس مولکولی درون و بین جمعیتتجزیه
های مورد مطالعه نشان داد که برای جمعیت AMOVAتوسط 

وجود دارد.  iPBSو  SCoTتنوع متفاوتی براساس دو نشانگر 

های ها نسبت به درون جمعیتتری بین جمعیتتنوع پایین
P.gerardiana  به طور مشابه برای هر دو نشانگرSCoT  و

iPBS  225/2وجود دارد. مقدار=ST   برای نشانگرSCoT  و
130/2 =ST  (221/2P< برای نشانگر )iPBS  با استفاده از

وتحلیل واریانس تجزیه. شدبرآورد  GenALEXافزار نرم
مولکولی نشان داد که بخش قابل توجهی از تنوع ژنتیکی 

 و  SCoTبرای نشانگر درصد  122ها ) درون جمعیتمربوط به 
آید و جزء ( به حساب میiPBSبرای نشانگر  درصد 40

 iPBSبرای  درصد 13و  SCoTبرای   درصد 1کمتری از آن )
 (. 0)جدول  ستها( مربوط به تنوع بین جمعیت

 
 iPBSو  SCoT( برای تنوع AMOVAتوسط تجزیه واریانس مولكولي ) .gerardiana P جمعيتارزیابي تنوع درون و بين پنج  -4جدول 

Table 4- Assessment of genetic intra- and inter population variability of P. gerardiana populations based on the 
analysis of molecular variability (AMOVA) for SCoT and iPBS variation 

Molecular 

marker 

SOV df SS MS Estimated 

Variance 

Variance 

%  

Fixation 

 indices 

P value 

SCoT Between pop. 4 2.825 0.706 0.003 0.6% ΦST=0.005 ** 

 Within pop. 34 23.124 0.680 0.680 99.4%  ** 

 Total 38 25.949  0.684 100%   

         

iPBS Between pop. 4 10.956 2.739 0.214 16% ΦST=0.164 ** 

 Within pop. 34 37.096 1.091 1.091 84%  ** 

 Total 38 48.051  1.305 100%   

**= Significant at !% probability level                                                       معنیدار در سطح احتمال 1 درصد =** 
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های لغمان و کنر کمترین فاصله ژنتیکی نی بین جمعیت
223/2D= 213/2 وD=  به ترتیب برای نشانگرSCoT  و

iPBS  های و بیشترین فاصله ژنتیکی بین جمعیت شدثبت
برای  =261/2Dپکتیا و نورستان و لغمان و نورستان 

و  =201/2Dهای خوست و لغمان و جمعیت SCoTنشانگر 
برآورد شد  iPBSبرای نشانگر  =201/2D خوست و کنر

براساس ماتریس فاصله ژنتیکی، تجزیه  (.5 )جدول
رسم شد و دندروگرام  UPGMAای براساس روش خوشه

 استهای مورد مطالعه کننده درجه شباهت جمعیتمنعکس

و فاصله  SCoTهای (. دندروگرام حاصل از داده2)شکل
خوشه  دوهای مورد مطالعه جمعیتکه داد ژنتیکی نی نشان 
های خوست، دهند. در خوشه اول جمعیتاصلی تشکیل می

شود که نسبت به خوشه سوم را شامل می و پکتیا کنر ،لغمان
. دندروگرام حاصل دارند)نورستان( در فاصله بیشتری قرار 

بندی نشانگر و فاصله ژنتیکی نی با خوشه iPBSهای از داده
SCoT  مطابقت نداشت و جمعیت خوست با فاصله بیشتری

 . ها قرار گرفته استنسبت به سایر جمعیت

 
 iPBSو  SCoTبرای نشانگر  Pinus gerardiana ماتریس فاصله ژنتيكي ني بين پنج جمعيت -5 جدول

Table 5- Pairwise population matrix of Nei’s genetic distance in five populations of P. gerardiana for SCoT and 
iPBS markers 

Populations Khost Paktia Laghman Kunar Nuristan 

Khost  **** 0.035 0.041 0.041 0.039 

Paktia  0.015 **** 0.020 0.027 0.032 

Laghman  0.011 0.020 **** 0.017 0.027 

Kunar  0.014 0.022 0.009 **** 0.011 

Nuristan 0.022 0.031 0.031 0.022 **** 

Nei's genetic distance for SCoT (below diagonal) and for iPBS (above diagonal). Nei’s Genetic Distance = D = -ln(I ); where: I is 
Nei’s Genetic Identity 

 

 

 
( و A) SCoTساخته شده بر اساس چندشكلي الگوی  P. gerardianaدندروگرام فاصله ژنتيكي ني پنج جمعيت مطالعه شده  -2شكل

iPBS (B ) توسط روشUPGMA 
Figure 2- Dendrogram of Nei’s genetic distanc of five studied populations of P. gerardiana, built based on 

polymorphism of SCoT (A) and iPBS (B) profiles by UPGMA method 
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در را اطلاعات اضافی  STRUCTUREوتحلیل تجزیه
مورد تعداد مخازن ژنی و سطح ترکیب ژنومی و اختلاط بین 

-نماید. مدل مورد استفاده در این نرمها فراهم میجمعیت

معین برای هر جمعیت  آلفا( با admixtureآمیزی )هم ،افزار
از را ها ژن نشد. پارامتر آلفا احتمال جریا نظر گرفته در

ها کند و جریان ژنهای مورد مطالعه برآورد میسایر جمعیت
گیرد. با نظر می از هر جمعیتی را با احتمال متفاوت در

ها با استفاده از این مدل، مقدار قابلیت اطمینان برای خوشه
 محاسبه گردید. 12تا  1از  Kهای شهتعداد احتمالی خو

، =K 2. برای شدبرآورد  =K 2 قابل اعتمادترین انتخاب
صورت های ژنوتیپ محاسبه و بهتوزیع گروه Q-ماتریکس 

(. واگذاری اریبی 6 )شکل پلات نمایش داده شدیبانمودار 

بدست آمد  STRUCTUREافزار ها که توسط نرمنمونه
( به احتمال زیاد بهترین K=2) خوشهکه دو داد نشان 
های کاج چلغوزه مورد ی ساختار ژنتیکی کل جمعیتیبازنما

)با رنگ قرمز  1خوشه فراوانی کمترین . استبررسی 
های خوست، پکتیا، لغمان، مشخص شده است( در جمعیت

، 25،5/13، 3/62کنار و نورستان با میانگین به ترتیب
)با  2خوشه که  حالی . دروجود داشتدرصد  26 و  5/12

ها با فراوانی است( شامل جمعیتشدهرنگ سبز نشان داده
 33و  5/43، 5/46، 35، 1/33 ترتیب با میانگینبهبیشتر 

باشد. درصد برای خوست، پکتیا، لغمان، کنار و نورستان می
به  2و  1 خوشه( هر زیرجمعیت برای Fstشاخص تثبیت )

 .شدبرآورد  4636/2و 2233/2ترتیب 
 

 
 

 ( در دو رنگ قرمز و سبز=2Kشده )ژنتيكي ایجاد خوشههر نمونه به  STRUCTUREنتایج واگذاری تجزیه  -3شكل
است که  يیهانمونه یمربوط به کدها xمحور  دهد.يهر فرد در دو خوشه نشان م ی( را براQ) زده شده نيتخم تیعضو بیضر yمحور 

 .دهداعداد داخل پرانتز کد جمعيت را نشان مي مشخص شده است. 1در جدول 
Figure 3- The STRUCTURE assignment of each individual to inferred genetic clusters marked in red and green 
colors. The y-axis presents the estimated membership coefficient (Q) for each individual in the two clusters. The 
x-axis corresponds to sample codes as identified in Table 1. The numbers in parentheses indicate the population 

code. 
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 بحث
، این iPBSو  SCoT قابل کاربرد از زمان توسعه روش     

نشانگرها به طور گسترده برای مطالعات ژنتیک جمعیتی و 
Yong & -Fang) است شدهتجزیه ساختار ژنتیکی استفاده 

Hong, 2014-Ji ،Borna et al., 2017 ،Saboori et al., 

2020 ،Vasilyeva et al., 2021). های این روشاز مزیت، 
آشکارسازی  iPBSکه توسط  ییهااین است که چند شکلی

های ژنتیکی نسبت از تفاوت تریواقعی هایتخمینشود می
 نمایدبرآورد میژنی  محصولاتبه تنوع در سطح 

(Kalendar et al., 2018 .)،این اولین  با توجه به دانش ما
کاج چلغوزه  هایاست که تنوع مولکولی نمونه گزارشی

 و SCoT مولکولی هایبا استفاده از نشانگررا انستان افغ
iPBS نتایج این مطالعه نشان داد که هر دو . کندمی توصیف

 یبرا یقابل اعتماد یابزار مولکول iPBSو  SCoT نشانگر
 ی کاج چلغوزههاتیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت یبررس

سطح پایین تنوع  مولکولی هر دو نشانگر، همچنین هستند
کمتر از  اریکه بس داد نشان P.gerardiana در کی راژنتی

بدون توجه  انیمخروط بیشترگزارش شده در  یکیتنوع ژنت
. سطح (Zhang, 2005) است استفاده شده یبه نشانگرها

 Zhang (2225)نتایج پایین تنوع ژنتیکی در این مطالعه با 
 شدورد آبر ISSRو  RAPDکه توسط  P. squamataدر 

 یاهیگونه گ کیحفظ شده در  یکیتنوع ژنتمطابقت دارد. 
 Hamrick and) خاص گونه است یهایژگیو ریتحت تأث

Godt, 1989 .)با دوره یبه عنوان گروه انیمخروط بیشتر 
 یکیاز نظر ژنت ،باد با یافشانگرده به همراه طولانی یزندگ

Hamrick et al ,.) هستند یاهیگ یهاگونه ترینمتنوع

کاج که مورد مطالعه های مختلف گونه یدر بررس .(1992
 )کاج چینی( P. squamataو  جز کاج قرمزبهاند، قرار گرفته
نشان بالا  یکیاز تنوع ژنترا  یکل ییرسد الگویبه نظر م

  .دهندمی
آوری شده در این مطالعه براساس های جمعنمونه

دلیل که بندی نشدند. به این موقعیت جغرافیایی خود خوشه
احتمالاً این گونه در نواحی نسبتاً کوچکی پراکنش دارد و 

دهد. هر چند افشانی در آنها رخ میدرصد بالایی دگرگرده

گیری در فواصل زیاد و ارتفاعات متفاوت نواحی نمونه
جایی هاند ولی احتمالاً شانس زیاد جابمحدود شده

بنابراین  )مهاجرت( دانه گرده و بذر بین نواحی وجود دارد.
گردد کل جمعیت به طور یکنواخت )متجانس( با باعث می

نتایج حاصل از این پژوهش با نتایج  .شوندیکدیگر مخلوط 
Kant ( مطابقت داشت. آن2223و همکاران )ان 
 P.gerardianaهای وتحلیل تنوع ژنتیکی در جمعیتتجزیه

 هیماچال پرادش هند را با استفاده از نشانگر متعلق به
RAPD ژنوتیپ کاج  20در مطالعه خود  انانجام دادند. آن

های مختلف در دامنه پراکنش این چلغوزه متعلق به مکان
بندی گونه را به طور تصادفی انتخاب کردند. خوشه

UPGMA ها بر ضریب شباهت نشان داد که ژنوتیپ یتنمب
اند. نتایج بندی نشدهبراساس موقعیت جغرافیایی خود خوشه

دهنده اختلاط ژنتیکی نشان UPGMAبندی از گروهحاصل 
های مختلف افغانستان های کاج در استانپیوسته بین جمعیت

برای تأیید نتایج تجزیه  STRUCTUREتجزیه  .است
-ها عدموتحلیل. نتیجه کلی همه تجزیهشدبندی انجام خوشه

های چلغوزه و اختلاط یا وجود تمایز ژنتیکی بین جمعیت
در این رابطه،  دهد.ها را نشان میبین جمعیتآمیزی هم

مشخص شده بازدانگان از نظر ژنتیکی گروه متنوعی از 
 کلی توافقدر این گونه ها دهند و ها را تشکیل میگونه

 وجود هاجمعیت درون ژنتیکی تنوع بیشتر که دارد وجود
ها به گونه بیشترمیزان تنوع درون جمعیتی در البته  .(دارد

 زایی آنها بستگی دارد. برونمیزان 
مقایسه سطح تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگرهای 

SCoT  وiPBS  مبتنی برPPB  وAN  وEN  که  دادنشان
های مطالعه شده سطح تنوع ژنتیکی نسبی پایین جمعیت

( و EHدارند. مشابهت مقادیر هتروزیگوسیتی مورد انتظار )
ها درون جمعیت( I( و شاخص شانن )THتنوع ژنی کل )

ها بسیار پایین کند که میزان تنوع ژنتیکی جمعیتبیان می
های کی بر اساس شاخصسطح بسیار پایین تنوع ژنتی .است

(، ENثر )ؤهای م(، تعداد آللPPBدرصد نوارهای چندشکل )
( با EH( و هتروزیگوسیتی قابل انتظار )Iشاخص شانن )

در  کاج چینی وبر روی ( 2225و همکاران ) Zhang مطالعه
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با استفاده از نشانگرهای  P. squamataراض قحال ان
RAPD و ISSR ًهای یکی از شاخصمطابقت داشت.  کاملا

 ،هامعمول کاربردی برای تخمین میزان تنوع درون جمعیت
باشد. این مطالعه ( میSHمیانگین تنوع ژنی درون جمعیت )

. استها بسیار پایین درون جمعیت SHنشان داد که میانگین 
به دلیل پراکنش جغرافیایی محدود  این احتمالاً

P.gerardiana های معتدله ناحیه هندوکشبومی جنگل- 
شرق افغانستان، شمال و هیمالیا شامل شرق و جنوب

های غرب هند و تبت و استانغرب پاکستان، شمالشمال
ز کمی ا این گونه با تعداد بسیار باشد.شیژانگ چین می

و  های کوچک بسیار پراکنده شناخته شده استجمعیت
نشان  ی رارود تنوع ژنتیکی بسیار پایینهمانطور که انتظار می

( برابر با STG) یژن زیتما بیضردر این مطالعه  .دهدمی
برآورد  iPBSو  SCoTنشانگر  یبرا 6056/2و  2352/2

 زیتما بیضر محاسبه شده مطابقت ندارد. STɸگردید که با 
با استفاده از  مورد مطالعه یهاتیجمع بیندر  (STG)ی ژن

 یطورکلبه iPBSو  RAPD، SCoT غالب مانند ینشانگرها
در  هانمونه اندازهکه  یزمان ویژهبه  ،دارداریب به سمت بالا 

 ,.Isabel et al) کوچک باشد انقراضدر معرض  یهاگونه

(. بنابراین در چنین مواردی به منظور تخمین 1999 ,1995
ی مورد هاتیجمع بیندر  یکیساختار و تنوع ژنتدقیقتری از 

 یمولکول انسیوار کیپارامترغیر آنالیزاز مطالعه 
(AMOVA) (al., 1992et Excoffieret استفاده می ) شود

 ژنتیکی وعتن اجزای وگردد محاسبه می STɸکه شاخص کل 
 مورد مطالعه یهاتیجمع نیب و هاتیجمع ونافراد در نیب

( ST) تمایز ژنتیکیضریب در این مطالعه  شود.می میتقس
 iPBSو  SCoTنشانگر  یبرا 130/2و  225/2 برابر

بین  دهنده تمایز ژنتیکی پایینمحاسبه گردید که نشان
 AMOVAعلاوه نتایج هب. است ی مورد مطالعههاجمعیت

برای هر دو نشانگر مولکولی نشان داد که بخش عمده 
( iPBSبرای  %40و  SCoTبرای  %122واریانس ژنتیکی )

که  حالی در ،های کاج چلغوزه وجود دارددرون جمعیت
( از واریانس ژنتیکی iPBS) %13( و SCoTدرصد ) صفر

طورکلی کند که بهباشد. این نتایج بیان میها میبین جمعیت

ها در مقایسه با بین یکی بالاتری درون جمعیتتنوع ژنت
تنوع  یکنون عیتوز های کاج چلغوزه وجود دارد.جمعیت

ی تکامل خیو تار یعیطب خیتار ریها تحت تأثدر گونه یکیژنت
ها با باد کاج(. Hamrick and Godt, 1996) ستآنها

-توانند ژنیمختلف م یهاتیشوند و جمعیم یافشانگرده

 نیگرده مبادله کنند، بنابرا یپراکندگ قیاز طرخود را  یها
یها نشان متیجمع نیب یکم یکیژنت زیتما شهیها همکاج

(. mean GST = 0.073; Hamrick et al., 1992) دهند
for  STΦ 0.005 =کاج چلغوزه ) یهاتیجمع نیب زیتماالبته 

SCoT  0.164 =و for iPBS STΦ )یهااز کاج یاریمانند بس 
 ن. ایشدبرآورد  کم اریبس( Hamrick et al., 1992) گرید

های تیجمع نیمکرر ب یژن انیدهد که جرینشان م
P.gerardiana نتایج این تحقیق با برآورد کلی  .وجود دارد

 outزادگیری )با سیستم تولیدمثلی برون هاگونه بیشتر

crossingافشانی با باد مطابقت دارد )( و گردهTong et al., 

2020 .)gerardiana P. افشانی آن درختی است که گرده
آزاد  ،و از نظر سیستم تولیدمثل گرددانجام میتوسط باد 

باشد و بذر آن توسط پرندگان و چرندگان افشانی میگرده
افشانی باعث مثل و گردهشود. چنین سیستم تولیدمیپراکنده 

ها افزایش یابد گردد جریان ژنی بین و درون جمعیتمی
(Petit et al., 2005 ،Nybom, 2004)  تمایز ژنتیکی و از

. علاوه بر آن، مقادیر تخمین کاسته شودها بین جمعیت
های کاج چلغوزه مورد مطالعه جریان ژنی بین جمعیت

(304/2 = mN  613/1و=mN برآورد گردید که با تعداد )
این شاخص برای گیاهان چندساله مناطق معتدله مطابقت 

 دارد. 
افغانستان  معتدل خشک یادر مناطق صخره هوزغلاج چک

 6652تا  1422در سرد و مرتفع  ییدر مناطق آب و هواو 
 لیبه عنوان آج کاج دانه. کندیرشد م متر بالای سطح دریا

 سوییاز  .شودیاستفاده م یو دارو توسط مردم محل یخوراک
 رویه دانه این گیاه توسط مردم محلیبه دلیل استخراج بی

 .استی طبیعی این گونه در افغانستان بسیار پایین یباززا
قسمت اعظم تنوع ژنتیکی این گونه ارزشمند  ،هرحالبه

اقدامات حفاظتی مناسب اتخاذ نشود  اگررفته است و ازدست
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در خطر انقراض به طور کامل ینده نزدیک این گونه آدر 
 یکیتنوع ژنت یبا هدف بررس این مطالعه .گرفتخواهد قرار 

های مورد استفاده در این تعداد کم نمونه ،هرحالد. بهانجام ش
تواند به عنوان نماینده تنوع ژنتیکی کاج مطالعه مطلقاً نمی

منظور برآورد صحیح لازم چلغوزه در نظر گرفته شود و به
آوری و مورد جمع یهای بیشتراست تعداد نمونه

رد به تحلیل قرارگیرد. درهرصورت، ضرورت داوتجزیه
منظور حفظ تنوع ژنتیکی و جلوگیری از فرسایش ژنتیکی، 

های بزرگ در زیستگاه طبیعی در جمعیت این گونه گیاهی
به  دیبا یاقدامات حفاظتو گردد  خود حفظ و نگهداری

  انجام شود. یصورت فور
 

 سپاسگزاری
دانشگاه مسئولان محترم ند از ندانویسندگان بر خود لازم می

شرایط و امکانات لازم برای کردن فراهم دلیل شهرکرد به 
 آقای اجرای این پروژه تشکر و قدردانی نمایند. همچنین از

آموخته کارشناسی ارشد رشته دانش) الله فضلیاحسان
 آوری وجمع که در (بیوتکنولوژی کشاورزی دانشگاه شهرکرد

  گردد.ویژه میقدردانی ، کردندتهیه مواد گیاهی کمک شایانی 
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