
 1398/  2شماره  / 6 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

43 

 ISSRو  RAPDهای انجیر با استفاده از نشانگرهای مولکولی ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی از ژنوتیپ
 

 3و آرش فاضلی،* 2، جواد عرفانی مقدم1بتول قیطرانی

 

 ایلام، ایلام دانشگاه باغبانی، دانشکده کشاورزی،ارشد، گروه علوم  کارشناسی آموختهدانش -1

 ایلام، ایلام دانشگاه دانشیار، گروه علوم باغبانی، دانشکده کشاورزی، -2

 ، دانشکده کشاورزی، دانشگاه ایلام، ایلامنباتاتاصلاحدانشیار، گروه زراعت و  -3
 

 (08/06/1398 تاریخ پذیرش: – 05/12/1397 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده

ای در گسترده طوربه( است و Moraceaeهای میوه، متعلق به خانواده موراسه )ترین گونه( یکی از مهم.Ficus carica Lانجیر )

های انجیر که از شش منطقه مختلف استان ایلام ژنتیکی برخی از ژنوتیپ تنوعدر این مطالعه، ایران گسترش یافته است. 

آغازگر  14از به ترتیب آلل  29و  73در مجموع . بررسی شد ISSRو  RAPD نشانگرهایآوری شده بودند بر اساس جمع

RAPD (بازجفت 2500تا  350 با اندازه ) آغازگر  5وISSR (بازجفت 2500تا  150 با اندازه) های به دست آمد. تعداد آلل

آلل در هر مکان  21/5با میانگین  (UBC-429 و OPA-09) 9( تا OPA-03) 1از  RAPDمشاهده شده برای آغازگرهای 

( با UBC-414 و UBC-810) 8( تا UBC-807) 3از  ISSRده شده برای آغازگر ههای مشاتعداد آلل چنینهمدست آمد. به

 UBC-429 هایمتعلق به آغازگر ترتیببه( Iشانون )شاخص مقدار  بیشترین و کمترینآلل در مکان ثبت شد.  8/5میانگین 

تا  12/0از  RAPDهای ها بر اساس داده( بود. ضریب همبستگی ژنتیکی جاکارد در بین ژنوتیپ12/0) OPA-03و  (18/2)

 RAPDهای نشانگرهای بر اساس داده UPGMAای با روش تجزیه خوشهثبت شد.  1تا  07/0از  ISSRهای و برای داده 73/0

در بین  بالایی نتایج کلی نشان داد تنوع ژنتیکی. کرد، به شش گروه اصلی تقسیم 45/0در فاصله ژنتیکی  راها ژنوتیپ ،ISSRو 

 دارد.اهمیت انجیر نژادی بههای برنامه بندی، استفاده از منابع ژنتیکی ودر طبقهکه وجود دارد  های انجیرژنوتیپ

 ژنتیکیآلل، تنوع ژنتیکی، ضریب همبستگی، منابع : کلیدی واژگان
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 همکارانو قیطرانی  های انجیر با استفاده از...ژنوتیپ ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی از

 مقدمه
کشور ایران به لحاظ وسعت زیاد و شرایط اقلیمی بسیار 

مراکز مهم انتشار و پراکنش بسیاری از  ءمتنوع، جز

از  (Ficus carica) خوراکی انجیر .های گیاهی استگونه

گرمسیری نیمههای مهم و یکی از میوه Moraceae خانواده

در  شدهکشتهای مختلف است که تنوع وسیعی در نمونه

 .(Rashidi and Noureddini, 2011) کشور وجود دارد

بندی جنس گروه 40گونه دارد که در  1400این خانواده 

باشد گونه می 700خود شامل  Ficusجنس  اند وشده

(Mahdavian et al., 2008 .) در ایران، در اغلب انجیر

های شمالی و سواحل دریای مازندران، آذربایجان، جنگل

اصفهان، فارس، خوزستان و خراسان پراکندگی دارد 

(Jafari et al., 2015). 

منظور و به انجیرای اهمیت اقتصادی و تغذیه با توجه به

آوری بررسی و تعیین تنوع ژنتیکی ارقام آن، اقدام به جمع

موجود در ایران در  یهاپلاسمژرمو ایجاد کلکسیونی از 

 Mahdavian etدانشکده کشاورزی تهران گردیده است )

al., 2008 .)ثر از تنوع ژنتیکی ؤبرداری مبهره ،حالینا با

کار کلیدی برای ایجاد پایداری بلند یک راه عنوانبهگیاهی 

های تولید در کشاورزی از طرف جامعه مدت در سیستم

های بین ژن یا تفاوت، چنینهم .استجهانی پذیرفته شده 

تواند توسط نشانگرهای مولکولی آشکار می DNAتوالی 

برای تعیین ژن، بررسی  توانمی شود و از این نشانگرها

برای  در نهایتتنوع ژنتیکی و کروموزومی استفاده کرد و 

 ,.Zhang et alکرد ) تهیه ژنتیکی صفات مورد نظر نقشه

مولکولی ابزار قدرتمندی برای نشانگرهای  (.2006

های گیاهی هستند ی ساختار ژنتیکی جمعیتمطالعه

(Zhang et al., 2006 .) یک ابزار  مولکولینشانگرهای

بر  و بوده هاقدرتمند برای ارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

خلاف نشانگرهای مورفولوژیکی، نشانگرهای مولکولی با 

شوند پوشیده نمی اثرات محیطیثبات هستند و توسط 

(Ali-Shtayeh et al., 2014; MirMohammadi 

Maibody and Golkar, 2019 .) فراوانی بالای نشانگرهای

ها بخشی مولکولی از نظر تعداد و تنوع بالای ساختاری آن

دیگر از مزایای نشانگرها در تشخیص هویت، تعیین تنوع 

ها و بررسی روابط خویشاوندی گیاهان ژنتیکی گونه

 MirMohammadi Maibody and) رودشمار میبه

Golkar, 2019) نشانگرها در کشف اطلاعات بیشتر در .

های ذخایر ژنتیکی گیاهی، تشخیص مورد حفظ کلکسیون

کننده های کنترلیابی و تعیین تعداد ژنها، مکانواریته

از نشانگرهای  های اخیرر سال. دکنندصفات کمک می

ابزار قدرتمندی برای  عنوانبه PCRمولکولی مبتنی بر 

شکلی، مطالعه تنوع و روابط ژنتیکی در شناسایی چند

 .(Karimi Shahri et al., 2011)گیاهان استفاده شده است 

 11تنوع ژنتیکی  (Baziar et al., 2013) همکارانو بازیار 

بررسی  RAPDر بر را بر اساس نشانگ ژنوتیپ انجیر

های مطالعه تنوع زیادی در نمونهکردند و نتایج نشان داد 

 شده وجود دارد.

 انجیر نمونه چندینتنوع ژنتیکی  ،یدیگر هایدر پژوهش

شد و نتایج نشان داد تنوع بررسی  SSRبر اساس نشانگر 

 Costaهای مطالعه شده وجود دارد )در نمونه یتوجهقابل

et al., 2015; Essid et al., 2015و یحناچ(. صالحی 

تنوع ژنتیکی  (Salhi-Hannachi et al., 2006) همکاران

( را با استفاده از نشانگر F. caricaنمونه انجیر ) 35

RAPD تنوع ژنتیکی  و مورد ارزیابی قرار دادند

های مورد مطالعه مشاهده توجهی در میان نمونهقابل

 Ikegami et) و همکاران ایکگامی در پژوهشی،کردند. 

al., 2009)  نمونه انجیر را با استفاده از  19تنوع ژنتیکی

بررسی کردند. نتایج  SSRو  ISSR ،RAPDنشانگرهای 

نشان داد که بیشترین مکان چندشکلی مربوط به نشانگر 

RAPD  .نشانگر بودRAPD یک نشانگر مولکولی مبتنی ،

ها است و برای تجزیه ساختار ژنتیکی جمعیت PCRبر 

ها انجام مطالعات زیادی بروی آنهایی که ویژه جمعیتبه

کاربرد بسیار  رود. این نشانگر دارایکار میهنگرفته، ب

باشد شناسی مولکولی گیاهی میای در زیستگسترده

(Cheghamirza et al., 2002 .)ر نشانگ چنینهمISSR  که

اختیاری شامل واحدهای نیمهبا استفاده از آغازگرهای 

طراحی شده است در  DNAتکراری از توالی بازهای 

مطالعات تاکسونومیکی و فیلوژنتیکی کاربرد وسیعی دارد 

(Ghorbani et al., 2013 نشانگرهای مولکولی .)RAPD 

شکلی بالا در الگوی باندی، چنددلیل ایجاد به ISSRو 

سادگی کاربرد، هزینه اندک و عدم نیاز به داشتن اطلاعات 
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ارزیابی تنوع ژنتیکی منظور به ،دفه DNA اولیه از توالی

اند ها مورد توجه قرار گرفتهدر درون و بین گونه

(Aalami and Karami, 2016 .) از نشانگرهایRAPD  و

ISSR های برای بررسی تنوع و ژنتیک جمعیت گونه

ها در دسترس گیاهی که اطلاعاتی در مورد توالی ژنوم آن

 (.Bihamta et al., 2009شود )نیست، استفاده می

ایران به لحاظ وسعت زیاد و شرایط اقلیمی بسیار متنوع، 

های مراکز مهم انتشار و پراکنش بسیاری از گونه ءجز

گیاهی است. انجیر یکی از گیاهان بومی ایران و یکی از 

محصولات مهم میوه برای کشت و کار در مناطق 

انجیر در مناطق غربی ایران و در گرمسیری است. نمیه

های متعددی است و تعداد رای ژنوتیپاستان ایلام دا

زیادی از درختان انجیر با زمینه ژنتیکی متنوع در این 

مناطق وجود دارد و ارزیابی خویشاوندی ژنتیکی بر 

های متنوع اساس نشانگرهای مولکولی و انتخاب نمونه

ای اصلاحی این محصول اهمیت هتواند در برنامهمی

 داشته باشد.

 هامواد و روش
در گروه علوم باغبانی دانشکده کشاورزی،  حاضر پژوهش

تنوع ژنتیکی بین  ،دانشگاه ایلام انجام شد. در این پژوهش

که از مناطق  (F. carica) های انجیرژنوتیپ نمونه از 30

بر اساس آوری شده بود، مختلف استان ایلام جمع

مورد بررسی قرار گرفت  ISSRو  RAPDنشانگرهای 

های انجیر از باغات موجود در هر نمونه(. 1)جدول 

آوری و در هر منطقه حداقل فاصله برای دو منطقه جمع

های برگی از نمونهمتر بوده است.  1700نمونه انجیر 

های مذکور در اواسط فصل بهار از برگ جوان نمونه

 DNAمنتقل شد. استخراج  -80آوری و به فریزر جمع

یر یافته انجام تغی CTABژنومی از برگ گیاهان با روش 

و کیفیت  یتکم(. Murray and Thompson, 1980شد )

DNA  استخراج شده با استفاده از روش اسپکتروفتومتری

 DNAنانومتر و الکتروفورز  280و  260 یهاموجطولدر 

درصد مشخص گردید.  8/0در ژل آگارز با غلظت 

منظور انتخاب آغازگرهایی که دارای بیشترین به

 ترتیببههای مورد مطالعه انجیر باشند نمونهچندشکلی در 

در سه نمونه انجیر  ISSRو  RAPDآغازگر  17و  25

 RAPDآغازگر  14 مورد استفاده قرار گرفتند که در نهایت

قابلیت تکثیر آلل و بیشترین چندشکلی  ISSRآغازگر  5و 

نشان دادند و در این انجیر انتخابی های نمونهرا در 

نمونه انجیر مورد  30ارزیابی تنوع ژنتیکی پژوهش برای 

ای پلیمراز در حجم . واکنش زنجیرهاستفاده قرار گرفتند

نانوگرم در  DNA (10 میکرولیتر 5میکرولیتر شامل  20

 پیکومول در 10میکرولیتر آغازگر ) 1میکرولیتر(، 

تهیه  PCR Master Mix (2X)ر میکرولیت 8میکرولیتر(، 

، 2MgClمولار میلی 3شده از شرکت یکتا تجهیز آزما )

 6( و Units/µl Taq 0.2و آنزیم  DNTPs مولاریلیم 6/1

میکرولیتر آب استریل با استفاده از دستگاه ترموسایکلر 

(Cycler, Bio Rad, Hercules, CA, U.S.A انجام )

 گرفت.

پلیمراز با استفاده از برنامه شیب دمایی  ایواکنش زنجیره

انجام گرفت و شامل این مراحل بود: یک مرحله 

مدت پنج دقیقه و به C94°سازی اولیه در دمای واسرشت

چرخه که هر چرخه شامل مرحله  35دنبال آن به

یک دقیقه، مرحله  مدتبه C94°سازی در دمای واسرشت

 C48° و دمای RAPDبرای آغازگر  C38°اتصال )دمای 

یک دقیقه و مرحله تکثیر در  مدتبه( ISSRبرای آغازگر 

دو دقیقه و در نهایت تکثیر نهایی در  مدتبه C72° دمای

دقیقه ادامه یافت. بعد از انجام  7 مدتبه C72° دمای

بافر اضافه میکرولیتر لودینگ PCR، 5واکنش، به محصول 

در ژل آگارز  PCRمیکرولیتر محصول  15و در نهایت 

ولت  80دقیقه با ولتاژ  120 مدتبهدرصد  5/1

آمیزی ژل با استفاده از الکتروفورز گردید. رنگ

با آب مقطر توسط  ییآبشوبروماید انجام و بعد از اتیدیوم

دستگاه مستندسازی ژل تصویربرداری و باند حاصله 

گذاری شد و با استفاده از برنامه صورت صفر و یک نامبه

NTSYS-pc  وPOPGEN32 تشابه تجزیه گردید. ماتریس 

 ضریب از استفاده با NTSYS-pc افزارنرم توسط هانمونه

و برای بررسی روابط خویشاوندی و  انجام جاکارد تشابه

استفاده گردید. تعداد  UPGMAترسیم کلاستر از روش 

، شاخص اطلاعاتی شانون، شاخص مؤثرآلل، تعداد آلل 

 برآورد شد. POPGEN32ستفاده از برنامه هترزیگوتی با ا
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 همکارانو قیطرانی  های انجیر با استفاده از...ژنوتیپ ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی از

 هاآوری آنهای مورد بررسی انجیر و محل جمعژنوتیپ -1جدول 

Table 1. Genotypes of fig and their collection location 

 ژنوتیپ

Genotype 
 آوریمنطقه جمع

Collection area 
 ژنوتیپ

Genotype 
 آوریمنطقه جمع

Collection area 
 ژنوتیپ

Genotype 
 آوریمنطقه جمع

Collection area 

 آبادآسمان 1

Asman Abad 
 سرابله 11

Sarableh 
 قلاجه 21

Ghalajeh 

 آبادآسمان 2

Asman Abad 
 ایوان 12

Eyvan 
 آبادآسمان 22

Asman Abad 

 آبادآسمان 3

Asman Abad 
 سرابله 13

Sarableh 
 ایلام 23

Ilam 

 ایوان 4

Eyvan 
 ایوان 14

Eyvan 
 چوار 24

Chavar 

 ایوان 5

Eyvan 
 ایوان 15

Eyvan 
 چوار 25

Chavar 

 سرابله 6

Sarableh 
 ایلام 16

Ilam 
 ایلام 26

Ilam 

7 
 سرابله

Sarableh 
 قلاجه 17

Ghalajeh 
 ایلام 27

Ilam 

 آبادآسمان 8

Asman Abad 
 قلاجه 18

Ghalajeh 
 چوار 28

Chavar 

 آبادآسمان 9

Asman Abad 
 قلاجه 19

Ghalajeh 
 چوار 29

Chavar 

 سرابله 10

Sarableh 
 قلاجه 20

Ghalajeh 
 ایلام 30

Ilam 
 

 نتایج و بحث

شکلی نتایج نشان داد تمام آغازگرهای مورد استفاده چند

دهند و در های مورد مطالعه نشان میرا در بین ژنوتیپ

 29و  RAPDقطعه از آغازگرهای نشانگر  73مجموع 

بر روی ژل آگارز  ISSRقطعه از آغازگرهای نشانگر 

های مختلف مشاهده میان نمونه بالایی تنوع مشخص شد.

دست آمده از این بخش اطلاعات کافی هشد و نتایج ب

ها را از یکدیگر فراهم برای تشخیص و تفکیک ژنوتیپ

 9تا  1از  RAPDنمود. تعداد کل باند برای هر آغازگر 

و محدوده اندازه  باند 8تا  3از  ISSRباند و برای آغازگر 

تا  350از  RAPDقطعات تولید شده نیز برای آغازگر 

باز متغیر بود. جفت 1500تا  400از  ISSRو برای  2500

-UBC( و RAPD) UBC-43الگوی تکثیر آغازگرهای 

814 (ISSR در شکل )بیشترین نشان داده شده است.  1

-UBC ، مربوط به آغازگرRAPDتعداد آلل برای نشانگر 

آلل( و کمترین تعداد برای آغازگر  9) OPA-09و  429

OPA-03 (1  )بیشترین تعداد  چنینهمدست آمد. بهآلل

و  UBC-810، مربوط به آغازگر ISSRآلل برای نشانگر 

UBC-814 (8  و کمترین تعداد برای آغازگر )آللUBC-

دست آمد. میانگین تعداد آلل مشاهده شده بهآلل(  3) 807

 8/5و  21/5ترتیب به ISSRو  RAPDبرای نشانگرهای 

ر یکی دیگ (I(. ضریب شانون )2آلل برآورد شد )جدول 

از معیارهای تنوع ژنتیکی است که این ضریب برای کل 

و برای  02/1طور متوسط ، بهRAPDآغازگرهای 

 UBC-429ثبت شد. آغازگرهای  ISSR ،19/1آغازگرهای 

ترتیب دارای بیشترین و کمترین مقدار این به OPA-03و 

 چنینهمبودند.  RAPDشاخص در بین نشانگر 

نیز بیشترین و  UBC-807و  UBC-810آغازگرهای 

نشان  ISSRکمترین تنوع ژنتیکی را در بین آغازگرهای 

 دادند.

های مهم شکلی، یکی از شاخصچندمیزان اطلاعات 

ها جهت مقایسه آغازگرهای مختلف از لحاظ قدرت آن
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باشد. نتایج نشان داد بیشتر ها میبرای تفکیک ژنوتیپ

بوده بالایی  PICآغازگرهای استفاده شده، دارای شاخص 

 یگرهمدها از ها در تفکیک ژنوتیپو بیانگر کارایی آن

مربوط به نشانگر  UBC-429. آغازگر (2)جدول  هستند

RAPD، شکلی بالاترین مقدار محتوای اطلاعات چند

-UBCآغازگر  چنینهم. به خود اختصاص داد( را 75/0)

بالاترین مقدار محتوای  ،ISSRمربوط به نشانگر  810

کمترین  UBC-807( و آغازگر 66/0شکلی )اطلاعات چند

( را دارا بود. بالا بودن 22/0شکلی )محتوای اطلاعات چند

 آغازگرهای استفاده شدهشکلی در میان درصد چند

های بالا بودن تنوع ژنتیکی در بین نمونه بیانگرتواند می

( PICات چندشکلی )محتوای اطلاع انتخابی انجیر باشد.

یکی از معیارهای ارزیابی قدرت تمایز نشانگرها و معیار 

کند که مستقل از تری از میزان تنوع هر ژن را بیان میدقیق

 ,.Botstein et al) باشدتعداد نمونه مورد مطالعه می

 ,.Baziar et al) و همکاران بازیار در پژوهشی، (.1980

 16انجیر با استفاده از  برای ارزیابی تنوع ژنتیکی( 2013

که  نوار را گزارش کردند 232، در کل RAPDآغازگر 

 نوار آن چندشکل بود. 167تعداد 

منظور تعیین دقت، تکرارپذیری ( بهSaleh, 2013صالح )

برای تعیین تنوع ژنتیکی در  IRAPو  RAPDهای از روش

که در مناطق ساحلی  .F. sycomorus Lژنوتیپ  10

سوریه رشد کرده بودند استفاده کرد. برای این منظور از 

باند ایجاد شد که  352استفاده شد که  RAPDآغازگر  36

)تک  IRAPآغازگر  22 چنینهمقطعه چندشکل بود.  252

قطعه  151باند را تولید کرد و  178یا ترکیبی( که 

 کارآمدتر IRAPها نشانگر چندشکل بودند. در تحقیق آن

 بود. RAPDاز نشانگر 

 

 های انجیردر ژنوتیپ ISSRو  RAPDهای ژنتیکی آغازگرهای شاخص -2جدول 

Table 2. Genetic parameters of RAPD and ISSR primers in fig genotypes 

 نشانگر

Marker 
 نام آغازگر

Primer name 
 (′3-′5) توالی

Sequence (5′-3′) 
Na Ne I H PIC 

RAPD OPA-01 CAG GCC CTT C 3 1.76 0.26 0.17 0.51 
RAPD OPA-02 TGC CGA GCT G 6 3.88 1.10 0.65 0.53 
RAPD OPA-03 AGT CAG CCA C 1 0.57 0.12 0.06 0 
RAPD OPA-05 AGG GGT CTT G 5 3.45 1.00 0.62 0.55 
RAPD OPA-09 GGG TAA CGC C 9 6.63 2.06 1.33 0.70 
RAPD OPA-13 CAG CAC CCA C 3 2.23 0.60 0.41 0.43 
RAPD OPA-16 AGC CAG CGA A 3 1.83 0.35 0.22 0.46 
RAPD OPA-17 GAC CGC TTG T 4 2.92 0.96 0.61 0.49 
RAPD OPA-18 AGG TGA CCG T 7 4.44 1.03 0.61 0.50 
RAPD OPB-06 TGC TCT GCC C 5 3.66 1.04 0.68 0.55 
RAPD UBC-43 AAA ACC GGG C 6 4.89 1.53 1.06 0.68 
RAPD UBC-292 AAA CGA CCC G 8 5.24 1.26 0.76 0.57 
RAPD UBC-691 AAA CCA GGC G 4 2.84 0.83 0.52 0.46 
RAPD UBC-429 AAA CCT GGA C 9 6.77 2.18 1.41 0.75 
 میانگین

Average 
- - 5.21 3.65 1.02 0.65 0.51 

ISSR UBC-807 AGA GAG AGA GAG AGA GT 3 1.68 0.26 0.14 0.22 
ISSR UBC-810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 8 5.43 1.65 1.00 0.66 
ISSR UBC-814 CTC TCT CTC TCT CTC TA 8 5.74 1.56 1.02 0.65 
ISSR UBC-827 ACA CAC ACA CAC ACA CG 4 3.24 1.08 0.72 0.52 
ISSR UBC-811 GAG AGA GAG AGA GAG AC 6 4.55 1.40 0.92 0.62 

 میانگین

Average 
- - 5.8 4.12 1.19 0.76 0.53 

Na؛: تعداد آلل مشاهده شده Ne ؛مؤثر: تعداد آلل I؛: شاخص شانون H :؛هتروزیگوتی شاخص PICمحتوی اطلاعات چندشکلی : 

Na: Number of observed allele; Ne: Number of effective allele; I: Shannon index; H: Heterozygosity index; PIC: 

Polymorphic information content 
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 از چپ به راست( ترتیببه) انجیر نمونه 30در  UBC-814 (b)( و آغازگر a) UBC-43الگوی باندی آغازگر  -1شکل 

Figure 1. Electrophoretic pattern of UBC-43 (a) and UBC-814 (b) primers in 30 fig samples (left to right, 

respectively) 

 

( به Ganopoulos et al., 2015گانوپولوس و همکاران )

نمونه ژنوتیپ انجیر یونان با  22بررسی تنوع ژنتیکی 

باند  57که در کل  پرداختند ISSRآغازگر  6استفاده از 

درصد نوارهای مشاهده شده  21/50مشاهده شد که 

چندشکل بودند و بیانگر کارایی آغازگرهای مورد استفاده 

 ,.Salhi-Hannachi et alحناچی و همکاران )بود. صالحی

 44رقم انجیر را با استفاده از  35( تنوع ژنتیکی 2006

ع ژنتیکی مورد ارزیابی قرار دادند و تنو RAPDآغازگر 

مورد مطالعه  F. caricaهای توجهی در میان نمونهقابل

 ,.Doolatian et al) دولتیان و همکاران .مشاهده شد

نمونه انجیر از چند گونه مختلف  23 ( تنوع ژنتیکی2017

، ارزیابی کردند و در مجموع ISSRآغازگر  6 بر اساسرا 

نوار چندشکل بود.  75نوار تکثیر شد که از این تعداد،  83

، در ISSRنتایج این محققین نشان داد نشانگر 

آشکارسازی تنوع ژنتیکی درون گونه و مطالعه جریان ژنی 

 باشد.های انجیر دارای کارایی بالا میجمعیت

پلاسم یی ژرمارزیابی تنوع ژنتیکی یک جزء مهم در شناسا

دست آمده از تنوع ژنتیکی در است. نتایج به هاآن ظو حف

تواند بررای به کمک نشانگرهای مولکولی می DNAسطح 

ژنتیکرری  و توسررعهمررؤثر های اصررلاحی طراحرری برنامرره

ایرن اسراس در ایرن  شرود. برر استفادههای تجاری واریته

 PICاز تنوع ژنی، شاخص  جهت ارزیابی نشانگرهاتحقیق 

و شرراخص شررانون اسررتفاده شررد. تنرروع ژنرری کرره اغلررب 

شررود، احتمررال تی مررورد انتظررار نامیررده مییهتروزیگوسرر

طرور تصرادفی از دو بهمتفاوت بودن دو آلل انتخاب شده 

دهرد و فاصرله ژنتیکری تفراوت برین دو فرد را نشران می

وسیله اخرتلاف آللری توصریف تواند بهموجود است و می

میرانگین تنروع ژنری  ،العرهایرن مط(. در Nei, 1973) شود

دست آمد. آغازگر به 76/0ها برای کل ژنوتیپ برآورد شده

UBC-429  آغازگر  و 41/1باOPA-03  ترتیرب به 06/0با

محتوای . نشان دادندبیشترین و کمترین میزان تنوع ژنی را 

( یکری از معیارهرای ارزیرابی PICاطلاعات چندشرکلی )

تری از میزان تنوع هر معیار دقیققدرت تمایز نشانگرها و 

کند که مستقل از تعداد نمونه مرورد مطالعره ژن را بیان می

 (.Botstein et al., 1980) باشدمی

 ماتریس ،هابندی ژنوتیپجهت گروه: ایتجزیه خوشه

 بر اساس جاکاردها با استفاده از روش ژنوتیپ تشابه بین

بین  میزان تشابهو  دست آمدبه ISSRو  RAPDهای داده

 ایتجزیه خوشه. ر بودمتغی 80/0تا  33/0 از هانمونه

کننده انطباق خوبی با ماتریس فاصله داشت که منعکس
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است. دو آنالیز  (r = 82/0) ضریب همبستگی کوفنتیکی

را آشکار کردند.  انجیر هاینمونهدرجه متنوعی از ارتباط 

نمونه انجیر بر اساس مقدار تشابه ژنتیکی  30ارتباط میان 

تعیین  UPGMAای با روش تجزیه خوشه یلهوسبهجاکارد 

دندروگرامی که از ماتریس تشابه جاکارد . (2)شکل  شد

RAPD  وISSRبا ضریب  80/0تا  33/0ی ، در فاصله

گروه اصلی شش به را  هادست آمد ژنوتیپبه 45/0تشابه 

ژنوتیپ بیشترین درصد  15( با Aگروه اول ) کرد.تقسیم 

 های متعلق به این گروهژنوتیپ فراوانی را داشته است که

، قطر لوب( 3) در برگ تعداد لوب در صفاتی مانند

درصد قطر میوه،  ،کرک در برگ، طول میوه دمبرگ، داشتن

، طول روزنه، مواد جامد محلول، تاریخ بیدار میوه رطوبت

 .مشترک بودندترکیدگی  حساس بودن به شدن گیاه و

رطوبت  هایی مانند درصد( با داشتن ویژگیBگروه دوم )

، رنگ یکسان، ضخامت گوشت ده خشک تقریباًو ما

گروه سوم  .شباهت داشتندطول روزنه  و گوشت قرمز

(Cنیز در صفاتی مانند تعداد لوب ) (4 )قطر دمبرگتایی ، 

ضخامت روزنه  و دانگی، کممتر(، قطر میوهسانتی 4/0)

طول  شبیه به هم مانندصفات دارای  Dبودند. گروه  شبیه

، قطر میوه، ضخامت متر(سانتی 2) گوشت داخلی میوه

. ندبود ضخامت روزنه و گوشت در گوشت، رنگ قرمز

و  متر(سانتی 5/0) نیز در صفات قطر دمبرگ Eگروه 

( Fمشترک بودند و آخرین گروه ) بالا در میوه رطوبت

بدون لوب و های طول و عرض برابر برگ، دارای ویژگی

ا توجه به اینکه ارقام دورتر ب .ندبدون کرک در برگ بود

بنابراین انجام تلاقی بین  ،تفاوت ژنتیکی بیشتری دارند

کننده ات تکمیلکه دارای صفقام دورتر، در صورتیار

ایجاد تواند کارایی تولید هیبرید و امکان یکدیگر باشند می

حال استفاده از . با اینرا بیشتر نماید هتروزیس

را پوشش ژنوم  های بیشتر سطوح بیشتری ازنشانگر

با تعداد آغازگرهای انتظار داشت که  توانمی دهد ومی

دست ها بهتری در تفکیک ژنوتیپکاملبندی گروهبیشتر 

 و همکاران شتایهعلی .(Aalami and Karami, 2016) آید

(Ali-Shtayeh et al., 2014)  در مطالعه خود با استفاده از

پومولوژی، بر اساس روابط صفات و  RAPDنشانگر 

که توسط دندروگرام نشان  ی انجیرهاژنتیکی بین ژنوتیپ

. با تنوع بالا را مشخص کردند خوشه 12داده شده است 

 در پژوهشی، (Teoman et al., 2017) و همکاران تئومان

ارزیابی  SSR آغازگر 24با استفاده از  را رقم انجیر 47

بر اساس ماتریس  UPGMA. تجزیه و تحلیل نمودند

 انجیر را به دو گروه اصلی تقسیم کرد. هایژنوتیپ تشابه،

تنوع  (Ganopoulos et al., 2015) و همکاران گانوپلوس

ارزیابی  ISSRآغازگر  6را با نمونه انجیر  22 ژنتیکی

 Li/Diceو  Neiدندروگرام با استفاده از ضریب  کردند و

گروه تقسیم  4های مورد بررسی به و نمونه دست آمدبه

های یک منطقه در دو گروه جای گرفتن نمونهشدند. 

های مناطق مختلف در یک گروه بیانگر مستقل و نمونه

 عنوانبهتواند این مطلب است که عامل جغرافیایی نمی

در پژوهشی یک فاکتور اصلی در این زمینه قرار گیرد. 

تنوع ژنتیکی  (Ikegami et al., 2009گامی و همکاران )کای

 ISSR ،19آغازگر  13نمونه انجیر را با استفاده از  19

بررسی کردند. تمام  SSRآغازگر  13و  RAPDآغازگر 

باند تولید کردند که بیشترین مکان  258آغازگرها 

بود. تجزیه و تحلیل  RAPDبوط به آغازگر چندشکلی مر

انجام شد و میانگین  نشانگر 3ای برای هر خوشه

 749/0و  717/0، 787/0 ترتیببههای ژنتیکی شباهت

 SSRو  ISSR ،RAPDمتعلق به  ترتیببهدست آمد که به

 بود.

 ISSRو  RAPDهای ها با استفاده دادهعامل هیآزمون تجز

درصد  59/56عامل نزدیک به  3انجام شد که در مجموع 

 بندی(. گروه3از واریانس کل را توجیه کردند )جدول 

 ترتیببهی که ها با استفاده از دو عامل اصلپیژنوت نیب

درصد از واریانس کل را توجیه کرده  07/6و  64/45

 دست آمد.به ،بودند

بر اساس ( 3دست آمده )شکل های بهبا توجه به داده

، 9، 8، 7، 5، 4، 3، 2های های اول و دوم، ژنوتیپمؤلفه

( قرار Aدر گروه اول ) 29و  16، 14، 13، 12، 11، 10

گرفتند که در صفاتی نظیر طول و عرض برگ، تعداد لوب 

متر(، وجود کرک در سانتی 5تایی در برگ، عمق لوب ) 3
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 یدگیترکبرگ، طول میوه، ضخامت گوشت و داشتن 

 .مشترک بودند

با داشتن  27و  21، 20، 19، 18، 17، 15، 6، 1های نمونه

متر(، وجود سانتی 4/0های مشترک قطر دمبرگ )ویژگی

کرک در برگ، طول گوشت داخلی میوه، قطر میوه، 

درصد(، ضخامت گوشت، ضخامت  80رطوبت بالا )

متر( و تاریخ بیدار شدن گیاه در گروه سانتی 2/0روزنه )

، 25، 23، 22های ، نمونهچنینهم( جای گرفتند. Bدوم )

 5( با داشتن صفات عمق لوب C) در گروه سوم 28و  26

درصدی در میوه،  70متری در برگ، رطوبت سانتی

ضخامت گوشت، قرمز رنگ بودن گوشت و ضخامت 

های ( ژنوتیپDروزنه شبیه هم بودند و در گروه چهارم )

هایی مانند ضخامت روزنه، مواد با داشتن ویژگی 30و  24

درجه بریکس( و حساس بودن به  22جامد محلول بالا )

 قرار گرفتند. گانوپلوس و همکارانترکیدگی در یک گروه 

(Ganopoulos et al., 2015 با ارزیابی تعداد )آغازگر  6

د که عامل در انجیر نتیجه گرفتن ISSRمربوط به نشانگر 

در صد از واریانس کل را  63/42اول و دوم در مجموع 

 کند.توجیه می

 

 
 ضریب تشابه

های استفاده از داده با UPGMAای بر اساس ضرایب تشابه جاکارد و روش دست آمده از تجزیه خوشهدندروگرام به -2شکل 

 ISSRو  RAPD هاینشانگر

Figure 2. Dendrogram obtained from cluster analysis based on Jaccard's similarity coefficients and UPGMA 

method using RAPD and ISSR markers 
 

 
 ISSRو  RAPDهای مقادیر ویژه، واریانس و واریانس تجمعی سه عامل اصلی با استفاده از نشانگر -3جدول 

Table 3. Eigenvalues, variance and cumulative variance for three major components based on RAPD and ISSR 

markers 

 واریانس تجمعی )%(

Cumulative variance (%) 
 واریانس )%(

Variance (%) 
 مقادیر ویژه

Eigen values 
 عامل

Component 
45.64 45.64 13.69 1 
51.72 6.07 1.82 2 
56.59 4.86 1.46 3 

 



 1398/  2شماره  / 6 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

51 

 
 و  RAPD هایبا استفاده از نشانگر تشابه جاکارد ماتریس بر اساسهای انجیر های اصلی ژنوتیپتجزیه به عامل -3شکل 

ISSR 
Figure 3. Principal component analysis for fig genotypes based on Jaccard's similarity coefficient using RAPD 

and ISSR markers 

 

( نیز Bendhifi et al., 2013)بندهیفی و همکاران  چنینهم

در  RAPDآغازگر مربوط به نشانگر  10با ارزیابی تعداد 

 58/92انجیر دریافتند که عامل اول و دوم در مجموع 

 کند.درصد از واریانس کل را توجیه می

های انجیر بر اساس نشانگرهای نتایج ارزیابی ژنوتیپ

RAPD  وISSR  در پژوهش حاضر نشان دادند که تنوع

های بررسی شده وجود در بین ژنوتیپ بالایی ژنتیکی

های توانند مواد ژنتیکی مناسب برای پژوهشدارند که می

 14با  PCRاصلاحی این گیاه در آینده باشند. واکنش 

ژنوتیپ انجیر  30 در ISSRآغازگر  5و  RAPDآغازگر 

شکل چندنشان داد که آغازگرهای استفاده شده، باندهای 

باند روی  102ها ایجاد کردند و در مجموع روی ژنوتیپ

دست آمده از این ژل آگارز مشخص شدند. نتایج به

ها بخش، اطلاعات کافی برای تشخیص و تفکیک ژنوتیپ

 را از یکدیگر فراهم کردند.
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Abstract 
The common fig (Ficus carica L.), one of the most important fruit species, belongs to Moraceae 

family and is widely distributed in Iran. In this study, genetic variations among some genotypes of 

common fig collected from six different regions of Ilam province (Iran) were evaluated based on 

RAPD and ISSR markers. A total of 73 and 29 alleles were produced by 14 RAPD (with their sizes 

ranging from 350 to 2500 bp) and 5 ISSR (with their sizes ranging from 150 to 1500 bp) primers, 

respectively. The number of observed alleles for RAPD primers ranged from 1 (OPA-03) to 9 (OPA-

09 and UBC-429), with an average of 5.21 alleles per locus. Also, the number of observed alleles for 

ISSR primers ranged from 3 (UBC-807) to 8 (UBC-810 and UBC-414), with an average of 5.8 alleles 

per locus. The highest and lowest values of Shannon's information index (I) was observed in the UBC-

429 (2.18) and OPA-03 (0.12) primers, respectively. The Jaccard's genetic similarity coefficient 

ranged from 0.12 to 0.73 among genotypes based on RAPD data, while for ISSR it was recorded from 

0.07 to 1. Also, based on RAPD and ISSR data at a similarity coefficient of 0.45, the unweighted pair 

group method with arithmetic mean (UPGMA) cluster analysis divided the genotypes into six major 

groups. As a conclusion, there is a high genetic variability among fig genotypes, which is an important 

consideration for classification, utilization of germplasm resources and breeding programs of fig. 

Keywords: Allele, Genetic variations, Similarity coefficient, Genetic resources 
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