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Abstract 

Objective 

Ziziphus spina-Christi is one of the key tree species in the Saharo-Sindian forests and plays an 

important role in reforestation programs in Khuzestan Province. Ensuring the availability of 

high-quality seeds and seedlings is a major priority for natural resource managers, and seed 

production areas, alongside seed orchards, serve as sustainable sources of forest reproductive 

material. This study aimed to evaluate the genetic diversity and structure of Z. spina-Christi seed 

production areas in Khuzestan Province.  
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Materials and Methods 

Leaf samples from 75 genotypes representing five populations were collected. After DNA 

extraction, PCR amplification was carried out using 10 SCoT primers. The polymorphic 

information content (PIC) and genetic diversity parameters, including the number of alleles, 

effective number of alleles, Shannon’s index, expected heterozygosity, and unbiased expected 

heterozygosity, were estimated using GenALEx 6.5. Nei’s genetic distances among populations 

were calculated using NTSYS-2.10, and cluster analysis was performed using the UPGMA 

method. Analysis of molecular variance (AMOVA) and principal coordinate analysis (PCoA) 

were also conducted in GenALEx 6.5.  

Results 

Across the 10 SCoT primers, 78 alleles were detected, all of which were polymorphic. Primer 

SCoT26 produced the highest number of polymorphic alleles (14), while SCoT30 produced the 

lowest (4). The average PIC value was 0.429, with SCoT28 showing the highest PIC (0.468) and 

SCoT30 the lowest (0.357). Mean genetic diversity indices, including number of alleles, effective 

number of alleles, Shannon’s index, expected heterozygosity, and unbiased expected 

heterozygosity, were 1.50, 1.40, 0.366, 0.244, and 0.252, respectively. AMOVA indicated that 

67% of the total genetic variation was distributed within populations and 33% among populations. 

UPGMA clustering grouped the genotypes into 11 distinct clades.  

Conclusion 

The Z. spina-Christi populations in Khuzestan exhibit moderate to moderately high genetic 

diversity. This level of diversity represents a valuable genetic resource for the species, 

contributing to its adaptability under changing environmental conditions and supporting breeding 

and ecological restoration programs. 
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  چکیده

سندي است و كاركرد مهمی در -هاي صحاراهاي درختی جنگل ترین گونه ( از مهمZiziphus spina-Christiگونه كنار ) هدف:

جنگلبرنامه  دارد.  هاي  خوزستان  استان  مهم  نيتأمكاري  از  استاندارد  نهال  و  دغدغهبذر  است.  ترین  طبيعی  منابع  مدیران  هاي 
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روند. هدف  شمار میهاي جنگلی بهبذر و نهال درختان و درختچه  نيتأمترین منابع پایدار  همراه باغ بذر از مهمهاي بذري بهمحوطه 

 ي بذري كنار در استان خوزستان است. هامحوطه این پژوهش، ارزیابی تنوع و ساختار ژنتيکی 

با استفاده از    PCR، واكنش  DNAآوري و پس از استخراج  جمعيت، جمع  5پایه كنار از    75هاي برگی  ابتدا نمونه   ها:مواد و روش

  ی کيتنوع ژنت  يپارامترها  و محاسبه    اكسلبا استفاده از    نشانگرها  یاطلاعات چندشکل  ي محتوا.  شدانجام    SCoTنشانگر مولکولی    10

شده با استفاده شاخص هتروزیگوسيتی مورد انتظار و شاخص هتروزیگوسيتی تصحيحمانند تعداد آلل، تعداد آلل مؤثر، شاخص شانون،  

  UPGMAروش  از  ها و  ت يجمع  نيدر ب  Nei  ی کيفواصل ژنت  برآورد  يراب  NTSYSافزار  از نرم   برآورد شد.   GenALExافزارنرم از  

  GenALEx  افزارنرمبا    اصلی  هايمولفه و همچنين تجزیه به    یمولکول  انسیوار  یۀ تجزاستفاده شد.    ياخوشه   ليوتحله یتجز  يبرا

 انجام گرفت. 

  14با  SCoT26آلل براي این نشانگرها مشاهده شد كه همگی چندشکل بودند. نشانگر  78اساس الکتروفورز ژل آگارز،  برنتایج:  

( براي PIC)  یچندشکلآلل كمترین تعداد آلل چندشکل را داشتند. ميانگين محتواي اطلاعات    4با    SCoT30آلل بيشترین و نشانگر  

این تحقيق    429/0آغازگرها   بيشترین محتواي اطلاعات    SCoT28بود. در  ( نقش مهمی در تمایز 468/0ی )چندشکلبا داشتن 

بود. ميانگين پارامترهاي تنوع ژنتيکی شامل     SCo30مربوط به آغازگر  357/0  با  مقدار  نیترنیيپاهاي مختلف كنار داشت و  پایه

،  366/0،  40/1،  50/1ترتيب  به   شدهحيتصح، شاخص شانون، هتروزیگوسيتی مورد انتظار و هتروزیگوسيتی مؤثرتعداد آلل، تعداد آلل  

ها درصد بين جمعيت  33و  ها  ت يجمع  دروندر  درصد واریانس كل    67نشان داد كه    یمولکول  انس یواریۀ  تجزبود.    252/0و    244/0

ترسيم درخت    UPGMAبراساس الگوریتم    ها بود.تيجمع  نياز ب  شتريها بت يدر جمع  یکيتنوع ژنت  دهدی كه نشان م  توزیع شده است 

 گروه مشخص قرار گرفتند.   11هاي مختلف كنار در هاي كنار انجام گرفت و پایهفيلوژنتيک براي پایه

برخوردارند.  مناسب   تنوع ژنتيکی متوسط تا نسبتاًهاي كنار در خوزستان از  دهد كه جمعيتنتایج این تحقيق نشان میگیری:  نتیجه

هاي اصرلایی و عنوان سررمایه ارزشرمندي براي بقاي این گونه در شررایط مت ير محيوی و همچنين براي برنامهاین تنوع ژنتيکی به

 شود.یافته محسوب میهاي تخریبایياي رویشگاه

 .SCoTتنوع ژنتيکی، خوزستان، كنار، نشانگر : هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

تنوع و ساختار  یابیارز( 1404) وايپور شورانيسجاد، ق يمحمود یعباس، عال یدانياصل فرزاد، پورم ی، بنائوسفي یمحمد استناد:

،  یاهيگ  ينژادو به   کي ژنتمجله    .SCoT  ياستفاده از نشانگرها( خوزستان با  Ziziphus spina-Christiكنار )  يهات يجمع  یکيژنت

2(3 ،)53-68. 
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 مقدمه 

از مناطق   زیربرگ  ی درخت)عناب یا كنار(،    Rhamnaceaeمتعلق به خانواده  (  Ziziphus spina-Christiكنار )  گونه

ن  يريگرمس اروپا، مد  قا،یشمال آفربوده كه در    يريگرمسمه يو    انه يو خاورم  آسيا   شرق  و   و در جنوب   کا یآمر  ا،ياسترال  ترانه،یجنوب 

دارد   یدود   Ziziphus جنس(.  Asgarpanah & Haghighat 2012)پراكنش  خرانواده  ایرن  یرا    100از  درختری  گونه 

 Ziziphus  هراياي با نامگونه درختی و درختچه  پنجدر فلرور ایرانيکا براي این جرنس  .  دار و یرا هميشه سبز دارداي خرزاندرختچره

Nummularia  ،Z. spina-christi  ،Z. oxyphylla  ،Z. mauritiana    وZ. jujuba  ( است   Rechingerمعرفی شده 

(.  Mozaffarian 2004)در ایران در نوایی غربی و جنوبی از لرستان تا خوزستان، كرمان، جيرفت و بلوچستان انتشار دارد  (.  1977

ادرار  يمشکلات كبد  كنندهبرطرف عنوان مسکن،  به   سنتی در طب    اهيگ  نیا اسهال، د  ،یچاق  ، يو    ، ی اختلالات گوارش   ابت،یتب، 

شناخته    یکروبيضدم  باتيعنوان منبع بالقوه تركبه   زيآن ن  بذور است.    گرفتهمورد استفاده قرار    یپوست  يهاو عفونت   یخوابیب  ،ییالی ب

 (.  Bukar et al. 2015) شوندیم

تنوع ژنتيکی زیربناي توانایی یک گونه براي سازگاري با ت ييرات محيوی و بقا در شرایط مت ير است. شناخت ميزان این  

هاي اصلایی، یفاظت از ذخایر توارثی و مدیریت پایدار منابع ژنتيکی  هاي مختلف یک گونه، گامی اساسی در برنامه تنوع در جمعيت 

به ابزاري قدرتمند براي ارزیابی تنوع ژنتيکی، تعيين روابط   DNA هاي اخير، نشانگرهاي مولکولی مبتنی بر شود. در سالمحسوب می

و بيوشيميایی از دقت و تکرارپذیري   شناسیریختهاي  اند كه نسبت به روش ها تبدیل شدهخویشاوندي و تحليل ساختار جمعيت

برخوردارند  تنوع ژنتيکی گونه   . تحقيقات ژنتيکی(Mohammadi et al. 2025)  بالاتري  ارزیابی  بر روي  با  وسيعی  هاي چوبی 

هاي مختلف یک گونه درختی است  نشانگرهاي مولکولی صورت گرفته است كه نشان دهنده وجود تنوع ژنتيکی زیاد بين جمعيت

(Hao et al. 2018; Motahari et al. 2021; Buer et al. 2022.) 

ژنوتيپ    15موالعه قرابت ژنتيکی بين  هاي مختلف كنار صورت گرفته است.  بر روي تنوع ژنتيکی گونه   شاخصیهاي  پژوهش

Z. mauritiana    نشانگر    5باSCoTبالا بين ژنوتيپ تنوع ژنتيکی  را نمایان ساخت )، وجود  (.  Al Aboud et al. 2025ها 

، نشان داد كه تنوع ژنتيکی  ISSRنشانگر    5با استفاده از    Z. mauritiana  11بر روي    Abdel-Sattar et al.  (2024)موالعه  

از چهار كشور چين، ميانمار، پاكستان   Z. mauritianaپایه  117بر روي  محققان ها وجود دارد. موالعه تيمی از بالایی بين ژنوتيپ 
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 Liang etنشان داد كه همبستگی بالایی بين تنوع ژنتيکی و نایيه ج رافيایی وجود دارد )  SSRنشانگر    14و ویتنام با استفاده از  

al. 2019  .) 

سووح بالایی از تنوع ژنتيکی  ،  صورت گرفت  18s rDNAپایه كنار با نشانگر    101بر روي   2017بررسی كه در سال    در

، تنوع  انجام شد  2016دیگري كه در سال    در موالعه.  (Baghazadeh-Daryaii et al. 2017)د  ش  ها مشاهدهپایه در سوح  

 بالایی سوح    و  مورد تجزیه و تحليل قرار گرفت  ISSRو    RAPDازگر  غآ  24با استفاده از    كنار عربستانجمعيت    پنجژنتيکی بين  

جمعيت بين  در  ژنتيکی  تمایز  شداز  مشاهده  جمعيت  Moustafa et al. 2016)  ها  چهار  ژنتيکی  تنوع  دیگر  بررسی  در   .)Z. 

nummularia    وZ. mauritiana    نشانگر    24در هندوستان باSSR    مورد بررسی قرار گرفت و سوح بالایی از تنوع ژنتيکی

تنوع و ساختار    ISSRنشانگر    11با استفاده از    Alansi et al.  (2016)(. در پژوهشی دیگر  Sareen et al. 2023مشاهده گردید )

درصد واریانس    90هاي مختلف كنار در عربستان را مورد بررسی قرار دادند و به این نتيجه رسيدند كه  پایه از جمعيت   34ژنتيکی  

بر روي    Zandifar et al.  (2021)توسط    انجام شده درصد در بين جمعيت تبيين شده است. موالعه    10ژنتيکی در درون جمعيت و  

هاي هر جمعيت  نشان داد كه پایه  ISSRنشانگر    12با استفاده از    پایه كنار جمع شده از خوزستان، فارس و كهکيلویه و بویرایمد  20

 در كلاسترهاي مشخصی قرار گرفتند و همبستگی مثبتی بين منوقه و تنوع ژنتيکی وجود داشت. 

اي پليمراز است كه نوایی  واكنش زنجيره رویکردي نوین مبتنی بر  SCoT 1در ميان نشانگرهاي مختلف مولکولی، نشانگر

. این نشانگرها  (Collard & Mackill 2009) دهدهاي گياهی را هدف قرار میدر ژن ATG شده پيرامون كدون شروعیفاظت

كه توارث غالب دارند، چندین مزیت قابل توجه از جمله تکرارپذیري بالا، چندشکلی مولوب، هزینه نسبتاً پایين و عدم نياز به اطلاعات  

می توالی دارا  را  پيشين  كهژنی  آنجا  از  این،  بر  می نایيه كدكننده ژن SCoT باشند. علاوه  نشانه  را  ایتمال همها  با رود،  مکانی 

 هاي فنوتيپی برقرار كندتواند ارتباط معناداري بين تنوع مولکولی و تفاوت دهد و میهاي كنترل صفات كمی را افزایش می جایگاه

(Buer et al. 2022  .)هاي مختلف كنار در ایران با استفاده از  ع ژنتيکی درون و بين جمعيت هدف از پژوهش یاضر، ارزیابی تنو

ست. نتایج یاصل ا  هاها و تعيين رابوه بين تمایز ژنتيکی و پراكنش ج رافيایی آن ، تحليل ساختار ژنتيکی جمعيت SCoT  نشانگرهاي

ساز شناسایی ذخایر ژنتيکی باارزش، طرایی راهبردهاي یفاظتی مؤثر و استفاده بهينه از این منابع در  زمينهتواند  از این تحقيق می

 .هاي اصلایی آینده باشدبرنامه 

 

  هامواد و روش

نمونه  :بردارینمونه  این موالعه،  برگیدر  به   ارنپایه ك  75از    جوان  هاي  استان خوزستان    5متعلق  از  جمعيت مختلف 

متر بود تا قرابت ژنتيکی    50ها از همدیگر یداقل  سالم و داراي بذر كافی انتخاب شد. فاصله پایه  پایه  15. از هر جمعيت  شدآوري  جمع

 
1 Start Codon Targeted Polymorphism 
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  در   DNAتا زمان استخراج    و  ند قرار داده شد  لهاي پلاستيکی یاوي سيليکاژها بلافاصله در كيسهنمونه ها به یداقل برسد.  پایه

 آورده شده است.   1و شکل  1در جدول ها مختصات ج رافيایی هر یک از جمعيت .گراد نگهداري شدنددرجه سانتی -20دماي 

 

 های کنار استان خوزستان. مشخصات جغرافیایی جمعیت 1جدول 

Table 1. Geographical characteristics of populations of Z. spina-Christi in Khuzestan 

province  

 پایه   تعداد
Number 

   ج رافيایی عرض
Latitude 

   ج رافيایی طول
Longitude 

 جمعيت

Population 

 (Aایذه ) 394889 3543040 15

Izeh 

 ( Bرامهرمز ) 367204 3458168 15

Ramhormoz 

 (Cیميدیه ) 255893 3486018 15

Hamidiyeh 

 (Dلالی ) 324748 3580134 15

Lali 

 (Eبهبهان ) 435198 3394007 15

Behbahan 

 

هاي گياهی برداشت شد و فرایند  گرم از نمونه ميلی  50از بافت برگ، مقدار   DNA براي استخراج  :ارزیابی مولکولی

استخراج،  انجام پذیرفت. پس از اتمام  CTAB (Saghai-Maroof et al. 1984  ) شدهگيري از پروتکل اصلاحاستخراج با بهره 

  درصد   1و ژل آگارز    ( Thermo Fisher nanodrop 2000)  آمده با دو روش اسپکتروفتومتريدستبه  DNA خلوص و غلظت

(  Luo et al. 2010; Vivodik et al. 2019بر مبناي موالعات پيشين ) SCoT آغازگر از نوع  29در ادامه، تعداد  بررسی گردید.  

عدد كه بيشترین    10شدند. در گام نخست غربالگري، از ميان این آغازگرها،    سنتز)آلمان(     Metabionگزینش و توسط شركت

 (. 2)جدول  گرفته شدندبه كار  پایه كنار 75دادند انتخاب شده و براي بررسی ميزان چندشکلی را نشان می 

 ,Ampliqon)  ميکروليتر مسترميکس قرمز  5  شاملميکروليتر    10براي هر نمونه در یجم نهایی   PCR مخلوط واكنش

Denmark  ،)1  ميکروليتر از هر آغازگر SCoT   ميکروليتر  1پيکومول،    10با غلظت DNA نانوگرم و    20شده با غلظت  استخراج

   Eppendorf شركت  Mastercycler Gradient  ا استفاده از دستگاهبفرایند تکثير  .  تهيه گردید  ، ميکروليتر آب دیونيزه استریل  3

ابتدایی در دماي  یک مریله واسرشته :  )آلمان( و طبق برنامه دمایی چرخه    40دقيقه؛ سپس    5مدت  گراد به درجه سانتی   95سازي 

دقيقه(، و بسط    1غازگر )دقيقه(، اتصال در دماي اختصاصی هر آ  1گراد )درجه سانتی   95سازي در  تکراري كه هر یک شامل واسرشته 

پس  اجرا شد.    دقيقه  5مدت  گراد به درجه سانتی   72دقيقه( بود؛ و در پایان یک مریله بسط نهایی در دماي    1گراد )درجه سانتی   72در  
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درصد از لحاظ اندازه و الگوي باندي تفکيک شدند. در    2، محصولات تکثيرشده روي ژل آگارز  اي پليمرازواكنش زنجيره   از اتمام

 .عمل آمدبرداري به هاي یاصل عکسنهایت، از ژل

 

 

 های کنار در منطقۀ پژوهش . نقشۀ جمعیت 1شکل 

Figure 1. Geographical distribution of Z. spina-Christi populations in Khuzestan Province  

 

آمده براي دستهاي به هاي یاصل از الکتروفورز، براي امتيازدهی به ژلبه علت كيفی بودن داده   :هاتجزیه و تحلیل داده 

یک    و كدتشکيل شد كه مبناي كد صفر )عدم وجود باند(    کیو  جدول صفر     Excelافزارهر كدام از آغازگرها، با استفاده از نرم

نشانگرها    1( PICها به عنوان یک آلل در نظر گرفته شدند. محتواي اطلاعات چندشکلی ))وجود باند( بود. هر كدام از باندها در بين پایه

نرم  از  استفاده  آلل    Excelافزار  با  تعداد  موالعه  این  در  شد.  محاسبه  آغازگر  هر  شانونNe)  مؤثربراي  شاخص   ،)  (I  شاخص ،)

هاي مختلف كنار  در جمعيت  GenAlexافزار  ( با استفاده از نرمuHe)  ( و شاخص هتروزیگوسيتی تصحيح شدهHeهتروزیگوسيتی )

ژنتيکی    تشابه  فاصله  .(3)جدول    محاسبه شد  GenAlexافزار  با استفاده از نرم   2( AMOVAمحاسبه شد. تجزیه واریانس مولکولی )

وسيله  به  3( PCOAهاي اصلی ) محاسبه شد. تجزیه به مولفه  NTSYS افزارهاي مختلف مورد موالعه با استفاده از نرمبين جمعيت

بررسی قرار گرفت. دسته   GenAlexافزار  نرم نرم بندي خوشه مورد  از  استفاده  با  به    NTSYSافزارها  انجام    UPGMAروش  و 

 گرفت.  

 
1 Polymorphic Information Content 

2 Analysis of Molecular Variance 

3 Principal Coordinates Analysis 
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 بحث  و  نتایج

ها به درصد آلل  100  آلل یا به عبارت دیگر  78  آلل مشاهده شد كه همه  78نشانگر در مجموع    10یاضر براي    موالعهدر  

در موالعات قبلی بر روي درختان جنگلی به   SCoTاین سوح از چندشکلی نشانگرهاي  عنوان آلل چندشکل تشخيص داده شد.  

تا    4ها براي آغازگر از  تعداد آلل(.  Liu et al. 2025; Buer et al. 2022اثبات رسيده است و با موالعات پيشين موابقت دارد )

هاي توليدي توسط هر  آلل كمترین آلل را در بين آلل  4با  SCoT   30  آلل بيشترین و  14با   SCoT 26مت ير بود كه آغازگر    14

از   داشتند )جدول  یک  تما  بيانگر  ،نشانگرها  یاطلاعات چندشکل  يمحتوا(.  4آغازگرها  ا  آغازگرهر    زیقدرت   يريگاندازه   نیاست. 

 Nagy)  دارد  یهر نشانگر بستگ  یدر هر آغازگر و هم به فراوان  یچندشکل  ينشانگر، هم به تعداد نشانگرها  صيعنوان قدرت تشخبه 

et al. 2012) .   هاي غالب شاخص  در نشانگرPIC    باشد بيانگر فراوانی بيشتر    تربزرگ از صفر تا نيم مت ير بوده و هرچه این عدد

ها است. بالاترین ميزان شاخص  هاي مورد موالعه و توانایی بالاي آن در تعيين فاصله ژنتيکی پایهچندشکلی براي آن جایگاه در پایه

PIC    28مربوط به    468/0با مقدارSCoT   30مربوط به    357/0ميزان با مقدار    نیترنیيو پاSCoT     28بود. از این نظر  SCoT  

را برا  ليپتانسها بود و  اراي بيشترین توانایی در تعيين فاصله ژنتيکی پایهد كاربرد   ها،افتهی  نینشان داد. ا  پيژنوت  ییشناسا  يآن 

است    429/0  در این موالعه  PICميانگين    .كندییفاظت برجسته م  يهاي پلاسم و استراتژژرم  فيرا در توص  SCoT  ينشانگرها

 Abdel-Sattar et al. 2024; Sareenموابقت دارد )  Ziziphusهاي مختلف جنس  قبلی بر روي گونه   انكه با موالعات محقق

et al. 2023; Singh et al. 2007.)  

 . مشخصات آغازگرهای مورد استفاده 2جدول 

Table 2. Specifications of the used primers  

 نام آغازگر 

Primer name 

 توالی آغازگر

Primer sequence 

 

 

 دماي اتصال 

AT (oC) 

محتواي اطلاعات  

 چندشکلی 

PIC Value 

تعداد باندهاي  

 چندشکل 

PB 
 

SCoT5 CAACAATGGCTACCACGA 53 0.465 7 

SCoT7 CAACAATGGCTACCACGG 53 0.450 5 

SCoT10 CAACAATGGCTACCAGCC 56 0.458 6 

SCoT11 AAGCAATGGCTACCACCA 53 0.375 5 

SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG 56 0.410 10 

SCoT14  ACGACATGGCGACCACCG 55 0.415 7 

SCoT26 ACCATGGCTACCACCGTC 53 0.435 14 

SCoT28 CAACAATGGCTACCACCA 55 0.468 8 

SCoT30 CCATGGCTACCACCGGCG 55 0.357 4 

SCoT35 CATGGCTACCACCGGCCC 55 0.459 11 

AT Annealing Temperature, PB polymorphic bands 
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 کنار  هایپایه در  SCoTآغازگر  ده یکی تنوع ژنت  یپارامترها. 3جدول 

Table 3. Genetic diversity parameters of 10 SCoT primers in individuals of of Z. spina-

Christi 

هتروزیگوسيتی  

  مورد انتظار

شده حيتصح  

uHe 

هتروزیگوسيتی  

 مورد انتظار 

He 

 شاخص شانون 

I 

مؤثر تعداد آلل    

Ne 

 تعداد آلل 

Na 

 جمعيت

Population 

0.193 0.186 0.283 1.299 1.179 

 (Aایذه )

Izeh 

0.332 0.321 0.471 1.564 1.744 

 ( Bرامهرمز )

Ramhormoz 

 (Cیميدیه ) 1.346 1.322 0.288 0.193 0.199

Hamidiyeh 

0.275 0.266 0.399 1.447 1.603 

 (Dلالی )

Lali 

 (Eبهبهان ) 1.641 1.400 0.388 0.252 0.261

Behbahan 

 ميانگين  1.503 1.406 0.366 0.244 0.252

Mean 

 

و  به منظور تعيين تعداد مولوب خوشه    GenAlexافزار  ها با استفاده از نرم تجزیه واریانس مولکولی درون و بين جمعيت

ها در تنوع كل تعيين شد.  هریک از آن و سهمبهترین نقوه برش دندروگرام صورت گرفت. همچنين اجزاي واریانس محاسبه  نييتع

. طبق اطلاعات  باشدیمهاي تجزیه واریانس مولکولی  اي از كاربردید مولوب خوشه در تجزیه خوشه   نييو تعتعيين تفاوت ژنتيکی  

درصد از واریانس كل در بين    33ها وجود دارد. یدود  جمعيت  نيو بداري در سوح آماري یک درصد درون  اختلاف معنی  4 جدول

توان به طبيعت دگرگشن گونه كنار،  رون جمعيتی را می سهم بالاي تنوع دشود.  تبيين می هاتي جمعدرصد نيز درون  67ها و جمعيت

گونه  هاي مورد موالعه نسبت داد.  بالا از طریق گرده و بذر، و همچنين عدم جدایی شدید ج رافيایی ميان جمعيت  جریان ژنی نسبتاً

ها متمركز درون جمعيت اًهاي دگرگشن، تنوع ژنتيکی عمدتافشانی عمدتاً توسط یشرات است. در گونه درختی دگرگشن با گردهكنار 

ها اند، اما جریان ژنی بين آن ها تا یدودي از هم متمایز شدهدهد كه اگرچه جمعيتتمایز بين جمعيتی نشان می   درصد  33است. وجود  

در سوحی است كه از واگرایی شدید جلوگيري كرده است. این موضوع با توجه به قابليت یمل دانه توسط پرندگان و پستانداران 

افشانی توسط زنبورها كه شعاع پرواز نسبتاً وسيعی دارند، قابل  شود( و همچنين گردهجا می)ميوه كنار خوراكی است و به آسانی جابه

است گونه   .توجيه  كه  است  داده  نشان  گونه موالعات  به  نسبت  دگرگشن  بينهاي  تمایز  خودگشن،  كمتري  هاي  دارند جمعيتی 

(Nybom 2004.) 
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 های کنار. تجزیه واریانس مولکولی جمعیت 4جدول 

Table 4. AMOVA analysis for studied populations of Z. spina-Christi. 

 منبع ت ييرات 

Source of variation 

 درجه آزادي 

df 

 مجموع مربعات 

SS 

ميانگين  

 مربعات 

MS 

درصد واریانس  

 تبيينی 

% 

سوح 

 داري معنی

p 

 بين جمعيت

Among Population 

4 414.82 103.77 33% <0.001 

 درون جمعيت

Within Population 

70 859.33 12.27 67% <0.001 

 

  78دست آوردن  و به   SCoTنشانگر    10گانه مورد موالعه كنار كه با استفاده از    5هاي  فاصله و تشابه ژنتيکی بين جمعيت 

ترین ميزان تشابه  هاي لالی و رامهرمز و پایينشده بودند، نشان داد كه بالاترین تشابه ژنتيکی بين جمعيت  آلل چندشکل امتيازدهی

 (. 5هاي یميدیه و ایذه وجود دارد )جدول بين جمعيت

 

 های مختلف کنار با ضریب نی. تشابه ژنتیکی بین جمعیت5جدول 

Table 5. Pairwise Population Matrix of Nei Genetic Identity 

 جمعيت

Population 
Izeh Ramhormoz Hamidiyeh Lali Behbahan  

1.000     Izeh 

0.860 1.000    Ramhormoz 

0.639 0.653 1.000   Hamidiyeh 

0.896 0.960 0.640 1.000  Lali 

0.770 0.764 0.646 0.773 1.000 Behbahan 

 

(. نتایج یاصل  2هاي اصلی استفاده شد )شکل  هاي مختلف كنار از تجزیه به مولفهبراي بررسی تنوع آللی در بين جمعيت

و    تجزیهكنند.  درصد از ت ييرات را توجيه می  62/64درصد از ت ييرات و هر سه مولفه    59/48دهد كه مولفه اول و دوم  نشان می

 دهیآلل نمره  78و بر اساس    ین  يکیفاصله ژنت  یسكه بر اساس ماتر  UPGMAكنار با استفاده از دندروگرام    یهپا  75ساختار    يلتحل

متفاوت بودن    يرغم(. عل3)شکل    گيرندی قرار م  مجزا   سكلا  11در    هایه ساخته شده بود، نشان داد كه پا SCoTآغازگر    10شده از  

 ج رافيایی،منشأ  مشترک )  اجدادي  پيشينهدهنده  قرار گرفتند كه نشان  یکسانی  سكلادر    هایهپا  ینا  ها،یهاز پا  یبعض  جمعيتیمنشأ  

 (. Al Aboud et al. 2025)  ( استتاریخیو اختلاط  افشانیدگرگردهرفتار 
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 های اصلی های مختلف کنار حاصل از تجزیه به مولفه. نمودار پراکنش پایه 2شکل 

Figure 2. Principal coordinate analysis of the individuals in Z. spina-Christi populations 
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 UPGMAبندی حاصل از الگوریتم . خوشه3شکل 

Figure 3. Clustering resulting from the UPGMA algorithm 
 

در این پژوهش، تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيتی گونه كنار در مناطق مختلف استان خوزستان با استفاده از    :گیرینتیجه

مورد ارزیابی قرار گرفت. نتایج یاصل از آناليزهاي مولکولی، وجود تنوع ژنتيکی مناسب را در ميان   SCoTنشانگرهاي مولکولی  

از جمله شاخص شانونهاي مورد موالعه نشان داد. ميزان متوسط شاخص جمعيت تنوع ژنتيکی  و هتروزیگوسيتی مورد   (I) هاي 

  .محاسبه شد كه بيانگر وجود تنوع ژنتيکی مناسب در این گونه در استان خوزستان است244/0و  366/0ترتيب برابر با  به  (He) انتظار

آناليز واریانس مولکول تنوع بين ج  67، تنوع درون جمعيتی  (AMOVA)  بر اساس  برآورد گردید كه    33معيتی  درصد و  درصد 

افشانی، انتقال بذر،  تواند ناشی از عواملی مانند نوع گردهدهنده سهم بيشتر تنوع درون جمعيتی است. این الگوي توزیع تنوع مینشان

گروه مجزا تفکيک كرد.    11هاي مورد بررسی را در  جمعيت  ،ايدندروگرام یاصل از تجزیه خوشه   .جریان ژنی و ساختار جمعيتی باشد

جایی بذر توسط عوامل محيوی یا  تواند ناشی از جابه ها موابقت داشت كه میبندي تا یدودي با پراكنش ج رافيایی جمعيتاین گروه

هاي  ها و عوامل تهدیدكننده، جمعيترغم تخریب زیستگاهدهد كه علی هاي انسانی باشد. در مجموع، نتایج این تحقيق نشان می فعاليت

عنوان سرمایه ارزشمندي براي بقاي این گونه  در خوزستان از سوح نسبتا مولوب تنوع ژنتيکی برخوردارند. این تنوع ژنتيکی به كنار  

براي برنامه  شود. با این یال، یافته محسوب میهاي تخریبهاي اصلایی و ایياي رویشگاهدر شرایط مت ير محيوی و همچنين 

از جمعيتبه  یفاظت  نظير  یفاظتی  راهکارهاي  اتخاذ  موجود،  تهدیدات  رویشگاهدليل  تخریب  از  جلوگيري  بالا،  تنوع  با  و هاي  ها 

 .رسدهاي متمایز ژنتيکی براي ذخيره در بانک ژن ضروري به نظر می آوري بذر از جمعيتجمع

 

   تشکر و قدردانی 

- 09-155-00059-001343برگرفته شده از طرح  ها و مراتع كشور  این پژوهش با یمایت مالی موسسه تحقيقات جنگل  

 .انجام شد و نویسندگان كمال تشکر و قدردانی را دارند 09-01
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