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 چكيده
( شاه اهاي ارزشمند در خطر جنگل كي از گونهي) .Castanea sativa Millبلوط اروپايي ستفاده از هاي هيركاني است. در اين تحقيق،

و سريع براي شناسايي جايگاه تاكسونوميكي شاه هاي شمال ايران مورد استفاده قرار گرفت. در اين بلوط نشانگرهاي مولكولي به عنوان روشي آسان
و بعد از تحقيق، از تمامي رويشگاه (سه رويشگاه ذكر شده در بخش غربي استان گيلان) نمونه برگ تهيه بيومتري، شش پايه هاي اين گونه در ايران

و ناحيه ژني  و با نمونه توالي trnH-psbA كننده انداز غيركدو فاصله psbAانتخاب ( يابي ،Castanea sativaهاي گرفته شده از بانك ژني
C. dentata،C. pumila مقايسه شد. نتايج نشان داد كه طول كل قطعه ژني (psbA و شاه براي نمونه ،منطقه هيركانيهاي بلوط هاي بانك ژني

و طول قطعه بين 66 و بدون تنوع نوكلئوتيدي 11هاي منطقه هيركاني با حذف بلوط جفت باز است كه شاه trnH-psbA،416-427ژني جفت باز
و دوم در موقعيت 416جفت باز داراي كمترين طول به ميزان به 495و 366جفت باز است. از پنج جايگاه انحصاري، جايگاه انحصاري اول مربوط

به 401، جايگاه انحصاري سوم در موقعيت Castanea dentataگونه  و پنجم در موقعيت C. sativaو مربوط  437و 406، جايگاه انحصاري چهارم
و جمعيت است. بررسي فاصله ژنتيكي گونه C. pumilaمربوط به گونه فاصله هاي جنگل هيركاني فاقد مورد بررسي نشان داد كه نمونهيها ها

 شناسايي شد.58/0چهار هاپلوتيپ با تنوع هاپلوتيپي trnH-psbAژنيو بين psbAژنتيكي از يكديگر بودند. در اين تحقيق، براساس ناحيه ژني 
و با پشتوانه تكرار trnH-psbAژنيو بين psbAدر درخت فيلوژني حاصل از تحليل كل ناحيه ژني هايطبلو، شاه1000به روش حداكثر شباهت

و شاه بلوط بيشترين شباهت ژنتيكي بين شاه،ناحيه هيركاني در يك كلاد مجزا، البته بدون پشتوانه قرار گرفتند. همچنين بلوط هاي ناحيه هيركاني
ق گيري در مورد جايگاه تاكسونومي شاه اروپايي مشاهده شد. اگرچه تصميم وي برخوردار بلوط هيركاني براساس يك نشانگر مولكولي از پشتوانه

و شاه باشد، ولي به دليل وجود تفاوت ريختي قابل ملاحظه بين شاه نمي (وجود يك ناحيه حذفي بلوط هيركاني و نيز نتايج اين تحقيق بلوط اروپايي
( بلوط هيركاني به گونه شاهو متمايز بودن هاپلوتيپي) تعلق شاه trnH-psbA ژني بيندر ناحيه  مي) C. sativaبلوط اروپايي و را مورد ترديد قرار دهد
مي تصميم  نمايد. گيري نهايي در اين ارتباط را منوط به كارگيري چند نشانگر باركد ديگر
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Summary 

Species in the genus Castanea Mill. are one of the worthwhile species in the Hyrcanian forest of west Guilan (N Iran) with 
low region such as Siahmazgi, Ghalerodkhan and Visrod. that do not have good condition by reason of human interfering and 
disease. They have varying economic importance as nut tree crops, therefore, DNA barcoding technique can be a straightforward 
method for taxonomic status appointment of the genus Castanea Mill. in the north of Iran. In this research, six individuals from three 
relict populations of Castanea in western regions of Hyrcanian forest (Guilan province) were selected and amplified for plastid trnH-
psbA region. Results indicated that, the length of psbA region is about 66 bp without any nucleotide diversity, and the length of trnH-
psbA intergenic spacer is 427-416 bp. The Hyrcanian samples of Castanea with a 11 bp deletion in trnH-psbA spacer have the 
minimum length (416 bp). From five singleton position, first and second singleton positions were related to C. dentata (position 366 
and 495), third position was related to C. sativa (position 401), and the fourth and fifth positions were related to C. pumila (positions 
406 and 437). Hyrcanian samples did not show genetic distance, and they had most similarity with C. sativa. Haplotype diversity was 
0.58, and totally, four haplotypes were recognized. Based on the obtained phylogenetic tree, the Hyrcanian samples of Castanea form 
a distinct clade but with bootstrap lower than 50%. 
 

Keywords: Genetic similarity, haplotype, nucleotide diversity, phylogeny  
بهو دكتر حامد يوسفكلاگر زاده نامه كارشناسي ارشد نگارنده اول به راهنمايي دكتر اباصلت حسين بخشي از پايان*   دانشگاه مازندرانزاده ارايه شده
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 مقدمه

از شاه هاي ارزشمند جنگل هيركاني جنسبلوط يكي
( است كه نخستين بار حضور آن توسط جزيره  Jazireh'eeاي

و چند منطقه محدود 1961 ) در محدوده غربي استان گيلان
(سياه (قلعهمزگي) نظير مناطق كوهستاني تالش و فومن

و ويسرود گزارش شد. باب شاه رودخان) لوط درختي است
و عميق، ساقه ريشه و برگ اي عمودي كه علاوه هاي پهن اي بلند

و كاسه شناسي برگ در ريخت،بر تنوع زياد آن ها براي ها
(گرده افشاني سازماندهي ميوه ها، از انواع سيستم گرده افشاني

و يا هر سه حالت)، نيز  توسط باد، با دخالت انسان يا حيوان
هاي هيركاني از نظر هاي موجود در جنگل گونه برخوردار است.

با روزنه، تراكمو اندازهو نوعو برگ پوششي كرك انواع
.C( هاي اروپايي بلوط هاي شاه گونه sativaو آمريكايي (

)C. pumila وC. dentataب كه اندازه طوريه ) تفاوت دارند،
د بلوط روزنه در شاه و تراكم روزنه ر آن هاي خزري كوچكتر
اروپايي بيشتر است. از نظر انواع كرك پوششي، نسبت به گونه

و آمريكايي، هر سه نوع كرك ساده، شاه بلوط با منشاء خزري
و چند شاخه ستاره مي اي اروپايي باشند ولي در گونه اي را دارا

و ستاره (فقط دو نوع ساده  .Akbarinia et alاي ديده شد

 خزرييهاجنگلدر بلوط شاه برگ ابعاد،). همچنين2011
آن دمبرگ طول مقابلدرو بزرگتر اروپا هايجنگلبه نسبت

و ). بلوطZarafshar et al. 2010( است كوچكتر هاي اروپا، ژاپن
و كيفيت بالا، از نظر چين به علت دارا بودن اندازه بزرگ دانه ها

و قرن كه اقتصادي براي مردم آن منطقه مهم هستند هاست
ميكشت  شود. با اين حال، متاسفانه از تاريخچه پراكنش داده

و وسعت پراكنش آن اطلاعات چنداني موجود نيست. اين گونه
هاي به جا مانده از اين اما آنچه مشخص است اندك رويشگاه

و ابتلا به بيماري، از  گونه نيز به دليل تخريب وسيع انساني
ا ويين مطلب هدايتوضعيت مطلوبي برخوردار نيستند. در تاييد

) ) بيان داشتند كه حدود نه Hedayati et al. 2003همكاران
بلوط در داخل رويشگاه طبيعي خشك درصد از درختان شاه

و به دليل خوراكي بودن بذر  آنو جمع اين درختشدند آوري
هاي توسط افراد محلي، امكان زادآوري طبيعي در سطح رويشگاه

مي،آن وجود ندارد. بنابراين رسد ادامه روند كنوني، سبب به نظر
و  حذف يكي از عناصر گياهي شاخص جنگل هيركاني گردد

د تا با به كارگيري راهكارهاي مديريتيينما شرايط ايجاب مي
 هاي اين گونه در اولويت قرار گيرد. مناسب، حفاظت از رويشگاه

در،از طرف ديگر براساس مرور منابع، تاكنون مطالعه جامعي
،هاي شمال ايران صورت نپذيرفته است بلوط شناسايي شاه جهت

 بلوط شاه شناسي ريخت مطالعه داخلي بر مبناي ولي در منابع

 شناسندمي .Castanea sativa Mill علمي نامبارا ايران
). اين در حالي است كه شيوع پديده 1382و همكاران(هدايتي
و شباهت دورگه هاي ريختي فراوان بين گونههاي اي شدن

مختلف اين جنس سبب ايجاد اختلاف نظر محققان در نامگذاري 
( يكسان برخي از گونه .Lang et alهاي آن شده است 2007, 

Fineschi et al. ). امروزه در چنين مواردي كه شناسايي 2009
با هاي گياهي براساس ريخت گونه و همراه شناسي مشكل

باركدينگ DNAاستفاده از تكنيك تشخيص نادرست است، 
( پيشنهاد مي .Kress et alشود 2005, Jeanson et al. 2011 .(

باركددهي، تكنيك طبيعي استفاده از شناساگرهاي مختلف 
DNA با و سيستماتيك مولكولي است كه در مطالعات فيلوژني

و استاندارد استفاده از توالي به  DNA هاي كوتاه ارتولوگ
مي شناسايي گونه و پردازند. استانداردسازي، ساده ها سازي

درمقياس باركدينگ محسوب DNA پذيري سه اصل مهم
به عنوان (COI)سيتوكروم اكسيداز1شوند. اگرچه زيرواحد مي

اي براي باركد در جانوران اثبات شده است، ولي تاكنون ناحيه
ي يك ناحيه خاص كه بتواند به عنوان باركد براي گياهان معرف

) ). البته Chase et al. 2005, Presting 2006شود يافت نشد
مناطق مختلفي از ژنوم به عنوان باركد در گياهان مطرح هستند 

با كه بسته به نوع جنس گياهي متفاوت است. ژنوم كلروپلاستي
و ميزان جانشيني كم در مقايسه با ژنوم  داشتن نوتركيبي

و ساختاري ثابت هسته باژن، دربرگيرندهاي هاي مختلفي
و طراحي پرايمرهاي حفاظت شدگي بالا است كه امكان ساخت

و در نتيجه عمل تكثير با  مي PCRعمومي هم را آسان و سازد
تر در مطالعات چنين با داشتن وراثت مادري امكان تحليل آسان

( را فراهم مي ). از اين رو Palmer & Herbon 1988آورد
عنوان يك نشانگر مولكولي مناسب نشانگرهاي كلروپلاستي به

هاي . در دههباشند جهت بررسي روابط فيلوژنتيك مورد تاييد مي
) cpDNA( كلروپلاستي DNAمطالعات مختلفي براساس،اخير

و گوناگوني دامنه وسيعي از گياهان از جمله  در مورد تغييرات
درختان گزارش شده است، اما مطالعات كمي در زمينه مشخص 

با Castaneaيهاتباطات خويشاوندي در ميان آرايهكردن ار
كلروپلاستي گزارش شده است. تنها DNAاستفاده از توالي

مطالعات مولكولي فراگير روي اين جنس، توسط استنفورد 
)Stanford 1998 انجام گرفت كه با استفاده از نواحي (matK و

ITS و تاريخ تكاملي پيچيد هسته ه آن را اي اين جنس را آناليز
و matKگزارش كرده بود، ولي ميزان كم اطلاعات در ناحيه

و ارتباط درون اين ITSهاي مبهم در ناحيه وجود داده ، آناليز
كي ديگر از اين نواحي ژنوميجنس را غيرقابل حل گذاشت.
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-trnHكنندهكداست. فاصله انداز غير trnH-psbAكلروپلاستي

psbA است كه نخستين بار توسط جفت باز 450با طولي حدود
) و همكاران .Kress et alكرس و 2005 ) مطرح شد. هولينگورس

) .Hollingsworth et alهمكاران به trnH-psbA) ناحيه 2009 را
و قوي براي شناسايي گياهان در كنار  عنوان يك كانديد مهم

معرفي نمودند. اين matKوrbcLباركدهاي ديگري همچون
تغييرپذيرترين ناحيه غيركدكننده در ژنوم منطقه يكي از 

پلاستيدي نهاندانگان با طول كوتاه است كه تكثير آن، حتي 
، به آساني قابل انجام است DNA هاي خرد شده براي نمونه

)Shaw et al. و تفكيك 2005 ). كارايي اين قطعه در شناسايي
.Gentianaceae )Whitlock et alهاي مختلف جنس گونه

2010،(Solanaceae )Kress et al. 2005 ،(Verbenaceae 
)Chen et al. و2012 (Myristicaceae )Newmaster et al.

 ) اثبات شد. از مطالعاتي كه با استفاده از نشانگر2007
trnH-psbA بلوط صورت پذيرفت، تحقيقي بود براي جنس شاه

) و تعيين Kennedy 2008كه كندي ) براي شناسايي
موجود در گرجستان Castanea درهم آميخته هاي جمعيت

كه10انجام داد. او با استفاده از  ناحيه غيركدكننده كلروپلاستي
آييجز trnH-psbA ناحيه ، C. dentataها بود، سه جمعيتناز

C. pumila var. pumila وC. pumila var. ozarkensis ،
كهيياز آنجا،. بنابراينگرجستان را مورد بررسي قرار داد

روي جنس trnH-psbAبراساس ناحيه اندكيبسيار مطالعات
اين تحقيق در نظر دارد تا با تعيين،بلوط صورت گرفته است شاه

و مقايسه آن با ساير trnH-psbAتوالي ناحيه پلاستيدي 
و شباهت شاه گونه هاي شمال ايران بلوط هاي اين جنس، نزديكي

 ا، مورد مقايسه قرار دهد.هاي ساير نقاط دني بلوط را با شاه

 روش بررسي
 trnH-psbAو تكثير ناحيه DNAنمونه برداري، استخراج-

بلوط ايران، ابتدا براي بررسي جايگاه تاكسونوميكي شاه
(هر منطقه دو پايه) پراكنش  شش پايه از اين گونه در سه منطقه

و اين گونه در استان گيلان شامل منطقه ويسرود، سياه مزگي
(شكلقلع ژن،). همچنين1ه رودخان انتخاب شدند از بانك
.Castanea sativa ،Cهاي گونه dentata وC. pumila تقريبا)

ها ثبتآن trnH-psbAبلوط كه توالي ناحيه هاي شاه تمامي گونه
و نيز گونه  به عنوان Quercus psedosemecarpifoliشده بود)

(جدول گروه براي رسم درخت فيلوژني انتخ برون ).1اب شدند

و مشخصات نمونه-1جدول  هاي مورد بررسي ويژگي
Table 1. Characteristics of studied samples  

آوريمحل جمع
(Locality)

كد دسترسي
(Accession No.)

نام
(Sample)

گروه
(Group)

Visrod HS1

HS2

Hyrcanion samples1

Ghalerodkhan HS3

HS4

Hyrcanion samples2

Siahmazgi HS5

HS6

Hyrcanion samples3

NCBI FN687510 Castanea sativaEuropean origin

NCBI JQ677933 C. pumilaSoutheast America origin

NCBI JQ677925 C. dentataNorth America origin

NCBI HE591333 Quercus 
psedosemecarpifoli

Outgroup 
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.)شمال ايران( بلوط در جنگل هيركاني هاي شاهموقعيت جغرافيايي رويشگاه-1شكل
Fig. 1. Geographic natural location sites of Castanea sp. in the Hyrcanian forest (N Iran). 

به آوري برگ از درختان، نمونه بعد از جمع ها بلافاصله
و استخراج  با بلوط، از برگ شاهژنومي DNAآزمايشگاه منتقل

كه-و سديم دودسيل سولفات CTABاستفاده از  پتاسيم استات
 دلاپورتاو روش (Doyle & Doyle 1987)روش تركيبي دويل 

(Dellaporta et al. 1983) باشد، انجام شد. ناحيهمي 
trnH-psbA بلوط با استفاده از پرايمر عمومي شاه 

trnAR GTTATGCATGAACGTAATGCTC) (trnAR: 5′-
)Sang et al. و پرايمر 1997 (trnHF 
)5′- CGCGCATGGTGGATTCACAATCC:trnHf ( 
)2003 Tate & Simpson تكثير شد. مخلوط واكنش در حجم (

آب6/33ميكروليتر براي هر واكنش شامل50نهايي  ميكروليتر
(5تزريقي دو بار تقطير،  10x PCR ،(5/1ميكروليتر بافر

dNTP )10ميكروليترMgCl2،5/1لـول ميكروليتر از مح
ميكروليتر از هر يك از جفت پرايمرها در غلظت3مولار)، ميلي

از2مولار،5/0 و در نهايت DNAميكروليتر ميكروليتر4/0الگو،
)U2آنزيم (Taq ليتري ميلي5/0هاي مراز به ميكروتيوب پلي

و سپس چرخش داد ن اضافه شد. بعد از يك ورتكس كوتاه
)spinمراز شامل اي پلي ها، مراحل واكنش زنجيره ) نمونه:

درجه94ثانيه در دماي 360سازي اوليه به مدت واسرشت
(مرحله اتصال32،لسيوسس  چرخه تكراري پشت سر هم

، مرحله بسط در لسيوسسدرجه54ثانيه در دماي45به مدت
 ثانيه، مرحله واسرشت60به مدت لسيوسسدرجه72دماي

و در مرحله لسيوسسدرجه94ثانيه در دماي60به مدت (
 بود.72دقيقه در دماي5پاياني بسط به مدت

 تحليل فيلوژنتيكي-
هاي تعيين توالي شده به كمك ابزار اينترنتي نمونه

Blast و تعلق آن به با توالي هاي موجود در بانك ژن مقايسه
تو جنس شاه باليبلوط تاييد شد. در گام بعدي دست آمدهه هاي

با  Mega5افزار تعبيه شده در نرم MUSCLEبه روش 
،يرسان پارسيمونخواني شدند. تعداد نقاط اطلاع هم رديف

و محافظت شده براي توالي مرتب شده مشخص شد. متغير
 نمايي هاي فيلوژني با استفاده از روش بيشينه درستدرخت

)Maximum Likelihood اطمينان از صحت ) رسم شد. جهت
 نسخه كاذب 500استرپ هاي رسم شده از پشتوانه بوتدرخت

و تحليل با استفاده از استفاده گرديد. تمامي مراحل تجزيه
 ) انجام شد.Mega 4  )Tamura 2007افزارمرن

 نتيجه
از در جنس شاه trnH-psbAمشخصات قطعات- بلوط با استفاده

 آناليز تعيين توالي
تكثنتايج آنالي ر شدهيز تعيين توالي نشان داد كه قطعه

است. طول كل trnH-psbA ژني بينو ناحيه psbAشامل ژن
بلوط گرفته شده از بانك هاي شاه براي نمونه psbAقطعه ژني 

) و شاه C. pumilaو  Castanea sativa،C. dentateژني بلوط)
و بدون تنوع66هيركاني مورد مطالعه  بود.ييدوتئنوكلجفت باز

جفت باز است 427-416بين trnH-psbA ژني بينطول قطعه 
جفت باز داراي11بلوط هيركاني با حذف هاي شاهكه نمونه

جفت باز بودند. بررسي تنوع 416كمترين طول به ميزان 
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به در پايه trnH-psbA ژني بينناحيهي وتيدئنوكل هاي مربوط
هاي مورد كه در كل پايه در حالي،بلوط هيركاني صفر بود شاه

مورد بررسييها وتيدي گونهئبود. تركيب نوكل002/0مطالعه، 
 آورده شده است.2به تفكيك هر ناحيه در جدول 

جايگاه 514خواني نشان داد كه از بين نتايج رديف
و از نوع انحصاري بودند.  بررسي شده، تنها پنج جايگاه متغير

و دوم در مو به 495و 366قعيت جايگاه انحصاري اول مربوط
و 401، جايگاه انحصاري سوم در موقعيت C. dentataگونه 

و پنجم در موقعيت C. sativaمربوط به ، جايگاه انحصاري چهارم
(جدول C. pumilaمربوط به گونه 437و 406 ).3است

و درصد-2جدول  هاي مطالعه شدهوطبل در شاه trnH-psbAهاي تشكيل دهنده ناحيه وتيدئنوكلتركيب
Table 2. Nucleotide composition of trnH-psbA regions in studied samples of Castanea 

Specimens* psbA trnH-psbA spacer 

T(U) C A G T(U) C A G
HS1 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
HS2 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
HS3 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
HS4 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
HS5 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
HS6 30.3 24.2 30.3 15.2 42.2 9 33 15.4 
C. sativa (FN687510) 30.3 24.2 30.3 15.2 41.89 10 32.9 15.3 
C. pumila (JQ677933) 30.3 24.2 30.3 15.2 42.28 9 33.3 15 
C. dentata (JQ677925) 30.3 24.2 30.3 15.2 41.98 10 33.2 15.1 

HS: Hyrcanion samples 
* Gene bank samples with the accession numbers 

 
و انحصاري گونه-3 جدول  بلوط مورد مطالعه شاهيها موقعيت جايگاه متغير

Table 3. Position of variable and singleton sites in analyzed Castanea species 
Position

495 494 493 492 491 490 489 488 437 406 401 366 358 357 356 355 256 Taxon 

G-------GCAA-----HS1 

G-------GcAA-----HS2 

G-------GCAA-----HS3 

G-------GCAA-----HS4 

G-------GCAA-----HS5 

G-------GCAA-----HS6 

GGACATACGCCA----TC. sativa 

GGACATACTAAAATTT-C. pumila 

AGACATACGCAT-----C. dentata 

خا-  كستري، بيانگر جايگاه انحصاري براي هر آرايه است.نقاط
- Gray boxes represent singleton sites for each. 
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مورد بررسييها بررسي فاصله ژنتيكي گونه،همچنين
نشان داد كه نمونه هاي مورد بررسي از جنگل هيركاني فاقد 

بيشترين شباهت،ه ژنتيكي از يكديگر بودند. همچنينفاصل
بلوط اروپايي هاي ناحيه هيركاني با شاه بلوط ژنتيكي بين شاه

(جدول  ).4مشاهده شد

 trnH-psbAبلوط با استفاده از قطعات فيلوژني جنس شاه-
 ژنيو بين psbAدر اين تحقيق براساس ناحيه ژني

trnH-psbA شدند. تنوع هاپلوتيپي چهار هاپلوتيپ شناسايي

بلوط بود. تمامي شش پايه بررسي شده از سه رويشگاه شاه58/0
در شمال ايران، هاپلوتيپ اول را تشكيل دادند. هريك از سه 

يك .dentata Cو C. sativa،C. pumilaگونه  هريك به تنهايي
هاپلوتيپ جداگانه را به خود اختصاص دادند. درخت فيلوژني 

ن كل به روش trnH-psbAژنيو بين psbAاحيه ژني براساس
( بيشينه درست و با پشتوانه بوت Maximum likelihoodنمايي (

يك نسخه كاذب، شاه 1000استرپ حاصل از بلوط هيركاني در
 درصد قرار گرفت50كلاد مجزا البته با پشتوانه كمتر از 

).2(شكل

موبلوط شاه فاصله ژنتيكي بين-4جدول  رد بررسيهاي
Table 4. Pairwise genetic distance among analyzed Castanea samples 

 HS1* HS2 HS3 HS4 HS5 HS6 C. sativa C. pumila C. dentata 
HS1 0     
HS2 0 0    
HS3 0 0 0   
HS4 0 0 0 0  

HS5 00000

HS6 000000

C. sativa 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0

C. pumila 0.004 
 

0.004 
 

0.004 
 

0.004 
 

0.004 0.004 0.004 
 

0

C. dentata 0.004 
 

0.004 
 

0.004 
 

0.004 0.004 
 

0.004 
 

0.006 0.008 0

HS*: Hyrcanion samples of Castanea 

كل ناحيه-2شكل  نشدند، حمايت استرپبوت آناليزدرها شاخهاز كدامهيچنكهياليدلبه( trnH-psbAدرخت فيلوژني براساس توالي
).نشد گزارشآنجينتا

Fig. 2. Phylogenetic tree based on complete trnH-psbA region. 
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و نتيجه  گيري بحث
بلوط با داشتن پراكنش وسيع در آسيا، آمريكا جنس شاه

و با عناصر تنوعو تركيب وجودو اروپا به دليل اهميت اقتصادي
درختييها ترين گونههمواره به عنوان يكي از مهم ارزش،

جنگلي، مورد توجه محققان علوم گياهي است. بديهي است كه 
هاي اقتصادي مستلزم شناخت ها در فعاليتبلوط كارگيري شاههب

 موجود از اين جنس در هر اكوسيستم طبيعي است.يها گونه
و درختچه اينها گياهاني اي هستند كه از قاره با حالت درختي

و دانشمندان معتقدند كه در دوره سوم، آسيا منشا گرفته اند
و به سمت آمريكا پراكنش يافتند  مهاجرت رو به شرق داشتند

)Fineschi et al. و تنوع ريختي بالا.)2000 وجود هيبريدها
سجنيها سبب ايجاد اختلاف نظر در تشخيص صحيح گونه

هاي زيستي در تحقيق،رواز اين بلوط در دنيا شده است. شاه
تواند به محققان شناسي به تنهايي، نمي استفاده از صفات ريخت

آن در شناسايي گونه و ها را با مشكل مواجه ها كمك كند
را DNAهاي شناسايي بر مبناي كند، اما سيستم مي اين قدرت

و دارد كه شناسايي گونه را كشف گونههاي معروف باهاي جديد
 علومانمحقق براي زيستي، تنوع كاهش روزافزون روندبه توجه

( زيستي كه.)Casiraghi et al. 2010آسان كند نتايج نشان داد
هاي مختلف در جمعيت trnH-psbA ژني بينناحيه كلروپلاستي 

بلوط شمال ايران فاقد تنوع نوكلئوتيدي است. اين نتيجه شاه
 Schaal et al. 1998, Byrne et(انبا مطالعه ساير محقق راستا هم

al. 2002مانندرا ) نرخ تكاملي پايين اين ناحيه كلروپلاستي
مي،ساير نواحي كلروپلاستي  آزمون،تحقيق در اين نمايد. تاييد

درخت فيلوژني به منظور تشخيص روابط تكاملي، نشان داد كه
روبلوط شاه و هاي هيركاني از سه يشگاه ويسرود، قلعه رودخان
،ژني بيندر ناحيهيجفت باز11با دارا بودن حذف مزگي، سياه

و پيش از اين نيز، اكبرياند. قرار گرفتهدر يك كلاد جدا نيا
) و ) با مقايسه صفات ريختي شاه1390همكاران بلوط ايران

بودن بلوط ايران به دليل دارا بلوط اروپا بيان داشتند كه شاه شاه
(اي پايكهاي ستاره كرك ) در سطح پشتي برگ fasciculateدار
در بلوط ايران اما همچنان شاه بلوط اروپا متمايز است. از شاه

بلوط ها، كمترين فاصله ژنتيكي را با شاه مقايسه با ساير گونه
در قرار گرفتن شاه با اين وجود،.اروپايي نشان داد بلوط هيركاني
و وجود يك ناحيه نسبتا بزرگ حذف يك گروه هاپلوتي پي مجزا

و اثبات وجود تمايز trnH-psbA ژني بينوتيدي در ناحيهئنوكل
هاي بلوط بلوط هيركاني از ساير شاه تمايز شاه ريختي، بيانگر

 تحت مطالعه در اين تحقيق دارد.
و(اكبريشناسي از نظر ريختاگرچه در پايان، نيا

بو)1390 همكاران (نتايج trnH-psbAراساس ناحيه مولكولي
و شاه بين شاهاين تحقيق)، تفاوت بلوط اروپايي بلوط هيركاني
گيري در مورد جايگاه تاكسونومي تصميمولي،وجود دارد

 براساس يك نشانگر باركد از پشتوانه تنها بلوط هيركاني شاه
مي،. بنابراينباشد قوي برخوردار نمي گردد جهت پيشنهاد

گيري،و افزايش دقت نتيجه ري نهايي در اين ارتباطگي تصميم
ضمن مطالعه تفصيلي صفات ريختي، از ساير نشانگرهاي باركد 
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