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Tea (Camellia sinensis L.) is consumed worldwide. In many cultures, tea 
has attained ceremonial significance as both a social and medicinal 
beverage. The tea plant is one of the most important products in the 
northern region of Iran, and plays an essential role in the region's 
economy. Although tea is of great importance in Iran's economy, little is 
known about the patterns of genetic variation among diverse tea 
genotypes grown in Iran. A total of 30 tea genotypes present at the Tea 
Research Center germplasms of Horticultural Sciences Research Institute 
(HSRI) in the south of Caspian Sea region of Iran were collected. 
Amplified fragment length polymorphism (AFLP) markers and PAGE 
electrophoresis were applied for molecular characterization. The AFLP 
analysis with six primer combinations generated 187 fragments of which 
147 were polymorphic, corresponding to 78.61% polymorphism. 
Resolving powers of the AFLP primers ranged from 12.27 to 16.78, 
yielding a total of 89.99; the polymorphic information content (PIC) 
ranged from 0.46 to 0.50, with an average of 0.48. Genetic similarity 
values ranged from 0.29 to 0.85, with an average of 0.61. The 
dendrogram, generated using the Simple Matching (SM) similarity 
coefficient and the UPGMA clustering method, demonstrated that all tea 
genotypes could be distinctly separated into two clusters. These results 
offer valuable guidance for tea breeding programs, particularly in the 
selection of suitable parental genotypes. 
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Introduction 

Tea (Camellia sinensis L.) is the most popular beverage worldwide after water and it holds a 
significance ceremonial both as a social and medicinal drink. It is one of the most economically 
important agricultural products in northern Iran, playing a fundamental role in the region's economy. 
Despite its high economic significance, limited information is available on genetic diversity patterns 
among tea genotypes cultivated in Iran. Genetic variation in Iran’s tea plants, shaped by historical 
seed propagation, highlights the need for genetic characterization. Understanding this diversity is 
crucial for effective breeding and conservation programs. DNA-based molecular techniques offer 
significant advantages over traditional morphological methods, as they are unaffected by 
environmental factors and provide more accurate insights into genetic relationships. Among PCR-
based markers, Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) is a highly reproducible multi-
locus molecular marker widely used across plant species. The high level of polymorphism and 
superior resolving power are the principal strengths of AFLP, rendering it particularly effective for 
analyzing closely related genotypes. This study aimed to assess genetic relationships and diversity 
patterns among Iranian tea germplasm, providing valuable insights for future breeding programs. 

Materials and Methods 

Thirty tea genotypes from the Tea Research Institute germplasm collection at the Horticultural 
Sciences Research Institute of Iran, including 20 Iranian genotypes from central and western tea-
growing regions, three genotypes from Georgia, and seven imported clones from Sri Lanka were 
assessed. Total genomic DNA (gDNA) was extracted using the Dellaporta method with minor 
modifications. gDNA quality and quantity was assessed using spectrophotometry and agarose gel 
electrophoresis. AFLP analysis followed the protocol of Vos et al. (1995) with slight adaptations. 
Genomic DNA was digested with EcoRI and MseI restriction enzymes, followed by ligation of 
corresponding adapters. Pre-selective amplification used primers with one selective nucleotide. Six 
selective primer combinations (E-CGA*M-AGA, E-CGA*M-ACT, E-CGA*M-AAG, E-CGC*M-
AAG, E-CAG*M-ACT, and E-CAG*M-AAG) were chosen based on their ability to produce the 
highest number of clear bands for comprehensive analysis. Selective amplification products were 
resolved on 6% polyacrylamide gels and visualized with silver nitrate staining. Bands were scored 
as present (1) or absent (0) for fragments ranging from 50 to 2000 bp. Statistical analyses were 
performed using NTSYS-pc software, including similarity coefficient calculations, cluster analysis 
via the Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA), and cophenetic 
correlation coefficients. 

Results and Discussion 

All six primer combinations generated 187 fragments, of which 147 were polymorphic (78.61% 
polymorphism). The number of amplified fragments per combination ranged from 24 to 37 with 
averaging of 31.17 bands. Resolving power (Rp) values ranged from 12.27 to 16.78, with a 
cumulative total of 89.99. Polymorphic Information Content (PIC) values varied from 0.46 to 0.50, 
averaging 0.48, indicating strong discriminatory power for genetic differences among samples. 
Genetic similarity coefficients, calculated using the Simple Matching (SM) method, ranged from 
0.29 to 0.85, with a mean of 0.61. The UPGMA-based dendrogram clearly divided the tea samples 
into two major clusters, with a cophenetic correlation coefficient of 0.85. The first cluster primarily 
comprised genotypes from western tea-growing regions, while the second included samples from all 
geographical areas. The lack of strict correspondence between clustering and geographical origins 
may stem from historical cultivation practices in Iran and underlying genetic relationships among 
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Iranian tea plants. The observed high genetic diversity aligns with prior studies using other 
molecular markers and reflects tea's heterozygous nature, driven by self-incompatibility and 
extensive cross-pollination. AFLP markers successfully differentiated even closely related 
genotypes, highlighting their effectiveness in assessing genetic diversity within tea germplasm. 
Moreover, the detection of sub-clusters within major groups suggests potential admixture resulting 
from introductions. For instance, Georgian accessions clustered with central Iranian genotypes, 
possibly suggesting shared ancestry from Soviet-era exchanges. Compared to global studies, such as 
those in Turkish or Indian tea, the polymorphism rate here (78.61%) is comparable, affirming 
AFLP's robustness. PIC averages above 0.4 confirm informativeness, superior to single-locus 
markers for breeding applications. These patterns indicate potential for marker-assisted selection in 
traits like yield, pest resistance, and quality, crucial for Iran's tea industry facing biotic stresses. 

Conclusion 

The present study represents the first use of AFLP markers to evaluate genetic diversity among 
Iranian tea genotypes. AFLP technique effectively detected polymorphisms and uncovered genetic 
relationships, allowing clear differentiation among closely related accessions. The findings provide 
breeders with essential information for selecting diverse genotypes with desirable traits to initiate 
crossing and selection programs. Overall, the results establish a foundation for future efforts to 
broaden the genetic base of Iranian tea germplasm and to advance more efficient breeding strategies. 
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چا كشورها.Camellia sinensis L(  يمصرف  اكثر  در  را  ي)  چا  جيجهان  در   ياست. 

عنوان    ي اريبس به  نقاط،  دارو  ي اجتماع  يدنينوش  ك ياز    افته ي   يفاتيتشر  گاه يجا  ،ييو 

گ  مبه  رانيا  يشمال  مناطقمحصولات در    ني تراز مهم  يكي  يچا  اهي است.  و    روديشمار 

در    يچا  يبالا  ياقتصاد  ت ي . با وجود اهمكنديم  فايا  نواحي  نيدر اقتصاد ا  ينقش اساس

اندك   ران،يا الگو   ياطلاعات    ي مختلف چا   يهاپ ي ژنوت  انيدر م  يكيتنوع ژنت  يدر مورد 

ا در  است.  موجود  كشور  در  شده  مجموعاً    نيكشت  از    ي چا  ژنوتيپ   ٣٠مطالعه، 

  ي ا يواقع در جنوب منطقه در  يعلوم باغبان  قاتيمؤسسه تحق  يچا  پژوهشكده  پلاسمژرم 

 :AFLPشده (  ريقطعات تكث  يچندشكلي طول  يشد. از نشانگرها  يآورجمع  رانيخزر ا

Amplified Fragment Length Plymorphismپل ژل  الكتروفورز  و   د يآمليآكري) 

)Polyacrylamide gel electrophoresisبرا شد.   يمولكول  هايييشناسا  ي )  استفاده 

تحل  هيتجز ترك   AFLP  ليو  تول  ب يبا شش  به  منجر  كه    ١٨٧  ديآغازگر،    ١٤٧قطعه شد 

  كي. قدرت تفكدادندرا نشان    يچندشكلدرصد    ٧٨/ ٦١  ها چندشكل بودند وقطعه از آن 

  ي محتوا.  ديرس  ٨٩/ ٩٩  بود و در مجموع به  ريمتغ١٦/ ٧٨تا    ١٢/ ٢٧  نيب   AFLP  يآغازگرها

با    ٠/ ٥٠تا    ٠/ ٤٦  نيب  زي) نPolymorphism Information Content(   ياطلاعات چندشكل

  ورد برآ  ٠/ ٦١با ميانگين    ٠/ ٨٥تا    ٠/ ٢٩  نيب  ي كيتشابه ژنت  ر يبود. مقاد  ريمتغ٠/ ٤٨  نيانگيم

) و روش گروه  Simple machingتشابه تطابق ساده (   بيشد. دندروگرام حاصل از ضر

 UPGMA: Unweighted Pair Group Method Withي ( حساب  نيانگي با م  وزنيب  يجفت

Arithmetic Mean  (به وضوح به دو گروه مجزا    يچا  هايژنوتيپ   ينشان داد كه تمام

 ي ارقام چا  ينژادبرنامه به  يرا برا  يپژوهش، اطلاعات ارزشمند  نيا  جي. نتاشدند  ميتقس

فراهم خواهد كرد.  نيبه منظور انتخاب والد
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  مقدمه

محبوب   ي چا  آب،  از  و    ي دن ي نوش   ن ي تر پس  است  جهان  در 

به    ي دارد. قدمت مصرف چا   ي سلامت   ي برا   ي شمار ي ب   د ي فوا 

 ;Wheeler and Wheeler, 2004(   رسد ي سال م   ٥٠٠٠حدود  

Yang and Hong, 2013 ) گياه چاي   .(Camellia sinensis 

(L.) O. Kuntze ) (2n= 2x= 30 د ي تول   ي آن برا   ي ها ) كه برگ  

گوناگون   م   ي چا دمنوش  انواع  قرار  استفاده  ،  رد ي گ ي مورد 

شامل   (   ك ي معمولاً  دو  C. sinensisگونه  جمله  از  سه    ا ي )، 

 C. sinensis var. assamica  ،C. sinensisي  شناس اه ي گ   ته ي وار 

var. pubilimba   )Chen et al., 2000 گاه و   .Cاوقات    ي ) 

sinensis var. kucha   )Chang, 1984  ( باشد ي م .  

بوده و اكنون    ن ي چ   ي در جنوب غرب   ي بوم   ي ا گونه   ي چا   اه ي گ 

م  ).  Taniguchi et al., 2014(   شود ي در سراسر جهان كشت 

ژنت   ب ي ترك  مح   ، ي ك ي تنوع  روش   ي ط ي عوامل  مختلف    ي ها و 

  ي ها با طعم   ي از محصولات چا   ي م ي تنوع عظ   ، ي چا   ي فرآور 

نظ  ش   ر ي گوناگون،  و  گس  تا    جاد ي ا   ن، ي ر ي تلخ،  است  كرده 

باشد. مصرف   ي تقاضا   ي پاسخگو  جهان  سراسر  در    كنندگان 

  ، ي چا   ي متنوع ارتقاءدهنده سلامت   ي و عملكردها   ي غن   ي ها طعم 

  شود ي نسبت داده م   ي ست ي فعال ز   ب ي ترك   ٧٠٠عمدتاً به حدود  

 )Namita et al., 2012 .(  

آنجا  گ   يي از  ا   ي چا   اهان ي كه  در  به   ران ي در  بذري  تكثير  علت 

 Khiavi et(  متفاوت هستند  گر ي كد ي با  ي ك ي از نظر ژنت  گذشته، 

al., 2020a,b ( و هم از نظر    ي ك ي ها هم از نظر ژنت آن   يي ، شناسا

در    ن ي اول   ، ي كل طور  به دارد.    يي بسزا   ت ي اهم   يي ا ي م ي وش ي ب  گام 

مشابه از   اهان ي است تا گ  اهان ي گ  ي ژنوم  ي بررس  ، ي موارد  ن ي چن 

ژنت  و   ، ي ك ي نظر  برنامه   ژه ي به  بر  به   ي ها در  مبتني  نژادي 

هر برنامه    ت ي در پژوهش گنجانده نشوند. موفق   ، گيري دورگ 

ژنت   ا ي   نژادي به  م   ، ي ك ي حفاظت  درك  توز   زان ي به  تنوع    ع ي و 

ژن   ي ك ي ژنت  مخزن  در    ، ي سنت طور  به دارد.    ي بستگ   ي موجود 

سنجش تنوع    ي برا   ي و زراع   ي ك ي ورفولوژ از صفات م   ي ب ي ترك 

  ك ي   ي حال، چا   ن ي مورد استفاده قرار گرفته است. با ا   ي ك ي ژنت 

بس   ) heterogenous(   هتروژن   اه ي گ  صفات    ي ار ي با  از 

ف   يي ا ي م ي وش ي ب   ، ي ك ي مورفولوژ  است    ي ك ي ولوژ ي ز ي و  همپوشان 

 )Purseglove 1968; Wickremasinghe, 1979; Banerjee, 

  ي ش ي رو   ي ها ي ژگ ي و   شتر ي كه ب   يي جا از آن   ن ي بر ا ). علاوه 1988

تأث  مح   ر ي تحت  تغ   ي ط ي عوامل  و  دارند  و    وسته ي پ   رات يي قرار 

بالا  انعطاف   يي درجه  م   ي ر ي پذ از  نشان    يي شناسا   دهند، ي را 

است    ك ي تاكسونوم   ي ها گروه  بوده  دشوار  مجزا 

 )Wickremasinghe, 1979 ا بر  علاوه    ي ها گروه   ن، ي ). 

تشابه   يي شناسا  دهنده  بازتاب  است  ممكن    ي ك ي ژنت   هاي شده 

برا   ي واقع  تلاش  در  ا   ي نباشند.  بر  از    ن ي غلبه  مشكلات، 

مولكول   يي ا ي م ي وش ي ب   ي ها ك ي تكن    ي ر ي رپذ يي تغ   ش ي پا   ي برا   ي و 

  ). Wachira et al., 1995استفاده شده است (   ي ك ي ژنت 

م  زنجيره   بر   ي مبتن   ي مولكول   ي نشانگرها   ان ي در  اي  واكنش 

  شده   ر ي قطعات تكث   ي طول چندشكلي    ، نشانگر ) PCRمراز ( پلي 

 )AFLP (   ر ي قابل تكث   ار ي بس   ي گاه ي نشانگر چند جا   ستم ي س   ك ي  

) توسعه  Vos et al., 1995و همكاران (  ووس است كه توسط 

  RAPDمانند    ي ها روش نسبت به روش   ن ي داده شده است. ا 

  ي گسترده برا طور  به است و    ي متعدد   ي ا ي مزا   ي دارا   ISSRو  

گ   ي ع ي وس   ف ي ط  گرفته    ي اه ي گ   ي ها ونه از  قرار  استفاده  مورد 

  ي ا ي بالا، مزا   ك ي تفك   ت ي و ظرف   ي چندشكل   ي است. سطوح بالا 

  ك ي نزد  ي ها پ ي ژنوت  ي هستند كه برا  AFLP ي نشانگرها  ي اصل 

بر اساس    ي ك ي تنوع ژنت   ي بررس   ي . برا شوند ي به هم استفاده م 

DNA نشانگرها گ   ي مختلف   ي ،  دنيا  چا   اه ي در  سراسر  در  ي 

 ;Matsumoto et al., 2002اند ( كار رفته به  پژوهشگران توسط 

Roy and Chakraborty, 2009; Raina et al., 2012; Kafkas 
et al., 2009; Ma et al., 2014; Chaeikar et al., 2020; 

Falakro and Khiavi, 2020 .(   ا   ش ي پ نشانگرها   ن، ي از    ي تنها 

RAPD  ،ISSR    وSRAP   ي چا   ي ها پ ي ژنوت   يي شناسا   ي برا  

 ;Khiavi et al., 2020a,b(   قرار گرفته بودند   اده مورد استف   ران ي ا 

Chaeikar et al., 2020; Dargah et al., 2023; Khiavi et 
al., 2022  .(  نشانگرهاي با    AFLPاز  متنوعي  گياهان  در 

 ) است  شده  استفاده  متفاوت   ;Zirak et al., 2018اهداف 

Barajehfard et al., 2016; Khiavi et al., 2015  .(

 Devarumath et al., 2002(   ي در مورد چا   ه ي اول   ي ها گزارش 

Wachira et al., 2001 ي نشانگرها   ي ) برتر  AFLP    را نسبت

داده شده    ص ي تشخ   ي چندشكل   زان ي كردند. م   د يي تأ   RAPDبه  

وا  هر  لوكوس   ل ي دل به   AFLPدر    كنش در    ي ها تعداد 

  زان ي از م  شتر ي ب  ار ي واحد، بس  ش ي آزما  ك ي شده در  ي بردار نمونه 

توسط    ص ي تشخ  شده  نشانگر    RAPD  ا ي   RFLPداده  است. 

AFLP   عموم   ك ي عنوان  به اعتماد،    ، ي نشانگر  قابل  قدرتمند، 

ژنوم و قدرت    ي بردار با كاربرد بالقوه در نقشه   ع ي و سر   دار ي پا 

  اه ي گ   ي ك ي تنوع ژنت   ي بررس   ي برا   ي خوب به   تواند ي م   الا، ب   ص ي تشخ 
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  ن ي با ا هايي  ه مطالع در گذشته  و    رد ي مورد استفاده قرار گ   ي چا 

 ;Raina et al., 2012انجام شده است ( در گياه چاي  نشانگر  

Kafkas et al., 2009; Paul et al., 1997 .(  

  ن ي از ا   ه ي ) در ترك Kafkas et al., 2009كافكاس و همكاران ( 

برا  ژنت   ي چندشكل   ي بررس   ي نشانگرها  روابط  م   ي ك ي و    ان ي در 

استفاده كردند و گزارش دادند كه استفاده از    ي چا   ي ها پ ي ژنوت 

ترك  تول   ب ي شش  به  منجر  كه    ٨٣٥  د ي آغازگر    ٥٦٧قطعه شد 

آن  از  را    ي چندشكل   درصد   ٦٩/ ٨  ها چندشكل بودند و قطعه 

  تا   ٦٢/ ٦  ن ي ب   AFLP  ي آغازگرها   ك ي . قدرت تفك دادند ي نشان م 

يادشده  بود.    ر ي متغ   ٨١/ ٩ پژوهش  اطلاعات    ي محتوا در 

ب PIC(   ي چندشكل  م   ٠/ ٨٣  تا   ٠/ ٧٦  ن ي )    ر ي متغ   ٠/ ٧٩  ن ي انگ ي با 

  ٠/ ٧٦  ن ي انگ ي با م   ٠/ ٩٢  تا   ٠/ ٦٨  ن ي ب   ي ك ي تشابه ژنت   ر ي بود. مقاد 

و    ه ي و تجز  UPGMAبرآورد شد. دندروگرام حاصل از روش  

نشان داد كه  در نتايج مذكور  )  PCoA(   ي مختصات اصل   ل ي تحل 

  م ي به وضوح به چهار گروه مجزا تقس   ي چا   ي ها پ ي ژنوت   ي تمام 

نتا شوند ي م  ارزشمند   ن ي ا   ج ي .  اطلاعات  برا   ي مطالعه،    ي را 

به  چا   ي نژاد برنامه  تركيه ارقام  كشور  در  انتخاب  به   ي  منظور 

  فراهم كرد.   ن ي والد 

تما Paul et al., 1997پائول و همكاران (    ي ك ي ژنت   ز ي ) تنوع و 

 .C. sinensis (L.) O(   يي ا ي و كن   ي هند   ي چا   ي ها ت ي جمع   ن ي ب 

Kuntze ي ) را با استفاده از نشانگرها  AFLP    مورد مطالعه قرار

  ي برا   ت ي با موفق   AFLP  ي كردند كه نشانگرها   گزارش دادند و  

  ي هند   ي چا   ي ها ت ي جمع   ن ي ب   ي ك ي ژنت   ز ي تنوع و تما   ص ي تشخ 

كن  آن   يي ا ي و  شدند.  گرفته  كار  ب به  كه  دادند  گزارش    شتر ي ها 

  دصد   ٧٩كه  طوري  به مشاهده شد،    ها ت ي تنوع در درون جمع 

تغ  جمع   رات يي از    ي ها ت ي جمع   ن ي ب   درصد   ٢١و    ها ت ي درون 

با استفاده از شاخص تنوع شانون بود.    يي ا ي و كن   ي هند   ي چا 

ترس  ج   م ي دندروگرام  سه  باند،  اشتراك  اساس  بر    ت ي مع شده 

نوع چ طور  به را    ي چا  به  )، نوع آسام  sinensis(   ي ن ي مشخص 

 )assamica كامبوج نوع  و   .C. assamica ssp(   ي ) 

lasiocalyx ي چا   ي فعل   ي بند جدا كرد كه با طبقه   ي ا ) به گونه ،  

  يي ا ي و منشأ جغراف   ها پ ي از ژنوت   ي نامه شناخته شده برخ شجره 

تجز آن  بود.  سازگار  تحل   ه ي ها  )  PCO(   ي اصل مختصات    ل ي و 

كرد    ي بند گروه   ا ي آسام را هم از هند و هم از كن   ي ها پ ي ژنوت 

  يي ا ي كن  ي ها كه كلون  كند ي م  ت ي حما   شنهاد ي پ  ن ي امر از ا  ن ي كه ا 

 اند.  منطقه مشتق شده   ن ي شده در ا   ي آور جمع   ي ها از مجموعه 

تر بودند كه نشان دهنده  پراكنده   PCOدر نمودار    ي ن ي انواع چ 

  ك ي شده از    ي آور جمع   ي ها . كلون ست ا   تر ع ي وس   ي ك ي تنوع ژنت 

و    ه ي نشان دادند. تجز   ي كمتر   ي كل   ي ك ي منطقه مشابه، تنوع ژنت 

  ا ي شده از هند و كن   ش ي آزما   ي ها پ ي ژنوت   ي تمام   AFLP  ل ي تحل 

كه بر اساس صفات    يي ها آن   ي كرد، حت   ز ي متما   گر ي كد ي را از  

  . ستند ي ن   ص ي قابل تشخ   ي پ ي و فنوتا   ي ك ي مورفولوژ 

با عنوان    ي ) در پژوهش Mishra et al., 2009و همكاران (  شرا ي م 

)  Camellia sinensis(   ي چا   ي ها كلون   ي مولكول   ل ي و تحل   ه ي تجز 

نشانگرها  از  استفاده  تجز   AFLP  ي با  كه  دادند  و    ه ي گزارش 

نشانگر    ٢٩  ل ي تحل  با  چاي  بالا   AFLPكلون  از    يي درجه 

  ه ي . تجز دهد ي مختلف نشان م   ي ها را در ژنوم كلون   ي چندشكل 

  ي بند كه با گروه   د دا نشان  را    ي دندروگرام   ، ي ا ه خوش   ل ي و تحل 

مطالعه   ي كلون  مورفولوژ   ي قبل هاي  در  صفات  اساس    ي ك ي بر 

تكث   ٦٧٧مطابقت دارد. در مجموع   باند از    ٤٦٩شد كه    ر ي باند 

مجموعه  آن  در  چا   ٢٩ها  م   ي كلون  بودند.    زان ي چندشكل 

ترك كلون   ن ي ب   ي ك ي ژنت   ي شاوند ي خو  دو  هر  از  استفاده  با    ب ي ها 

برآورد شد. شاخص تشابه   درصد   ٧٠،  ٤/+ ٣و +  ٣/+ ٢+   آغازگر 

  ن ي ب   ي ن ي نوع چ   ت ي در جمع   ٣/+ ٢آغازگر +   ب ي با استفاده از ترك 

  ٠/ ٨٠٠تا    ٠/ ٧١١  ن ي نوع كامبوج ب   ت ي ، در جمع ٠/ ٨١٥تا    ٠/ ٧١١

بود. رقم    ر ي متغ   ٠/ ٧٧٨تا    ٠/ ٧١٦  ن ي نوع آسام ب   ت ي و در جمع 

  ي چا   ي ها ون كه كل   دهد مي   ) نشان ٠/ ٨٦٩- ٠/ ٦٩٧تشابه (   ي بالا 

  هستند.   Camelliaدر جنس    ي محدود   ي مخزن ژن   ي دارا 

شده،   ذكر  مطالب  به  توجه  تع با  هدف  با  حاضر    ن يي مطالعه 

ژنت  در    ي ران ي ا   ي چا   پ ي ژنوت   ٣٠  ن ي ب   ي ك ي روابط  موجود 

چاي پژوهشكده چاي موسسه تحقيقات علوم    هاي كلكسيون 

نشانگر  باغباني   از  استفاده  نتا   AFLPبا  شد.    ن ي ا   ج ي انجام 

ارزشمند  اطلاعات  برا   ي پژوهش،  والد   ي را  در    ن ي انتخاب 

  آورد. ي فراهم م   ي چا   ي به نژاد   شرفته ي پ   ي برنامه ها 

  ها وروش   مواد 

متعلق به    ي چا   پ ي ژنوت   ست ي در مطالعه حاضر، ب   : ي اه ي گ   مواد 

منتسب    پ ي سه ژنوت   ران، ي ا   ي كشت چا   ي و غرب   ي مناطق مركز 

  ي مورد بررس   لانكا ي از سر   ي به گرجستان و هفت كلون واردات 

ژنوت  گرفتند.    ي ها ي ژگ ي و   ل ي دل به   تر ش ي پ   ي ران ي ا   ي ها پ ي قرار 

  ها پ ي ژنوت   ن ي انتخاب شده بودند. ا   ن ي ر ي برترشان نسبت به سا 

تكث   ه ب  كلكس   ر ي تكث   ي ش ي رو   ر ي روش  در  سپس  و    ون ي شده 

كشت    ران ي ا   علوم باغباني   قات ي مؤسسه تحق   پژوهشكده چاي 
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گ ا ه شد  مواد  برخ   ي اه ي ند.  و  استفاده  و   ي مورد    ي ها ي ژگ ي از 

 ارائه شده است.   ١ها در جدول  آن   ي ك ي مورفولوژ 

جوان و كاملاً باز    ي ها برگ   : AFLPو مراحل    DNAاستخراج  

تا زمان استفاده    گراد ي درجه سانت   - ٨٠  ي شده انتخاب و در دما 

) با  ي و اندامك   ي ا (هسته   كل   DNAشدند.    ي مطالعه نگهدار   ي برا 

  رات يي ) با تغ Dellaporta et al., 1983استفاده از روش دلپورتا ( 

استخراج شده با    DNA  ت ي ف ي و ك   ت ي استخراج شد. كم   ي جزئ 

اسپكت  بررس   ي روفتومتر روش  مورد  آگارز  ژل  الكتروفورز    ي و 

تا    AFLP  ي ها واكنش   ي استخراج شده برا   DNAقرار گرفت.  

  شد.   ق ي رق   تر ي ل ي ل ي نانوگرم در م   ٢٥غلظت  

توال AFLPروش    ات ي جزئ  و    ي ها ي ،    ط ي شرا   ، آغازگر آداپتور 

PCR   انتخاب   ي انتخاب ش ي پ   ي رها ي تكث   ي برا تع   ي و    ن يي و 

 Vos etو همكاران ( ووس  مطابق با روش    ي انتخاب   ي ها آغازگر 

al., 1995 تغ با  انجام  Khiavi et al., 2015(   ي جزئ   رات يي )   (

منظور   شد.  شده    ي ژنوم   DNAابتدا    بدين  مدت  به استخراج 

  EcoRI  ي برش   ي ها م ي با كاربرد آنز   C٣٧°ي  در دما   قه ي دق   ١٨٠

سازها   MseIو   سازگار  سپس  خوردند.  و    EcoRI  ي برش 

MseI   دما به در  در    ك ي و    C٣٧°ي  مدت دو ساعت  ساعت 

انتها   C٢٠°ي  دما  در    افته ي برش    DNA  ي به  شدند.  متصل 

نمونه  بعد  ا   ي ها مرحله  نسبت    ز حاصل  به  قبل    ٥:١مرحله 

آغازگرها   ق ي رق  با  و    ك ي واجد    MseIو    EcoRI  ي شدند 

قرار    ي انتخاب   ش ي پ   ر ي مورد تكث   ٣́   ي در انتها   ي انتخاب   د ي نوكلئوت 

ا   ي حرارت   ي ها چرخه   گرفتند.  شامل   ن ي در    C٩٤°  مرحله 

  C٦٠°  ه، ي ثان   ٣٠مدت  به   C٩٤°  تكرار برنامه   قه، ي دق   ٣مدت  به 

چرخه    ٣٠به تعداد    ه ي ثان   ٦٠مدت  به   C٧٢°و    ه ي ثان   ٣٠مدت  به 

  شامل: مواد    ب ي بود. ترك   قه ي پنج دق مدت  به   C٧٢°  ت ي و در نها 

رق  اتصال  و  هضم  هر  ،  µl٦  شده   ق ي محصول  آغازگر  از 

mMبافر ٠/ ٥ ، PCR (10X)  2 ي حاوMgCl  زان ي به م µlاز  ٢/ ٥ ،

  Taq DNA  م ي واحد آنز   ك ي و    µM٢٠٠  زان ي به م   dNTPهر  

محصول آن    ، ي انتخاب   ر ي بعد از تكث   بود.   µl٢٥در حجم    مراز ي پل 

نسبت   به  بهتر د ي گرد   ق ي رق   ٥:١مجددا  انتخاب  جهت    ن ي . 

ها  نمونه   ن ي از ب   ي ممكن تعداد شش نمونه تصادف   ي ها ب ي ترك 

ترك  نه  توسط  و  دارا   آغازگري   ب ي انتخاب  كه  دو    ي مختلف 

  ر ي تكث   ش ي مرحله پ   د ي علاوه بر تك نوكلئوت   ي انتخاب   د ي نوكلئوت 

  يي قرار گرفتند. از آنجا  ي انتخاب  ر ي تكث  مورد ودند ب  ٣́  ي در انتها 

-E-CGA/M-AGA  ،E-CGA/M-ACT  ،E  ب ي ترك   شش كه  

CGA/M-AAG  ،E-CGC/M-AAG  ،E-CAG/M-ACT    و

E-CAG/M-AAG   باند   ن ي شتر ي ب وضوح  تعداد  داراي  هاي 

تول   مناسب  بررس   ي برا   ن ي بنابرا   ؛ نمودند   د ي را  آن   ي ادامه  ها  از 

ترك  شد.  تكث   ب ي استفاده  مرحله  در  شامل    ي انتخاب   ر ي مواد 

،  ٠/ mM٥آغازگر  از هر  ،  µl٦  شده   ق ي رق   ه ي اول   ر ي محصول تكث 

م   2MgCl  ي حاو   ) PCR×(10  بافر  هر  ٢/ µl٥  زان ي به  از   ،

dNTP   م آنز   ك ي و    µM٢٠٠  زان ي به    Taq DNA  م ي واحد 

  يي دما   ط ي در شرا   ي انتخاب   ر ي تكث   بود.   µl٢٥در حجم    مراز ي پل 

°Cده چرخه با برنامه    قه، ي دق   ٣مدت  به   ٩٤°C٣٠مدت  به   ٩٤  

كه در    ه ي ثان   ٦٠مدت  به   C٧٢°و    ه ي ثان   ٣٠مدت  به   C٦٥°  ه، ي ثان 

دما    ها آغازگر مرحله اتصال   درجه كاهش    ك ي در هر چرخه 

دما   ابد ي ي م  به  ادامه    C٦٥°  ي تا  در  برنامه    ٢٥برسد،  تكرار 

°Cه، ي ثان   ٣٠مدت  به   ٩٤  °Cو    ه ي ثان   ٣٠مدت  به   ٥٦°C٧٢  

صورت   قه ي پنج دق مدت به   C٧٢° ت ي و در نها  ه ي ثان  ٦٠مدت به 

ا  محصول  ژل    ي بررس   ي برا   ي انتخاب   ر ي تكث   ن ي گرفت.  در 

روش    ك ي تفك   درصد   ٦ساز  واسرشت   د ي آم   ل ي اكر ي پل  با  و 

صفر  صورت  به باندها    ي ده از ي شد. امت   ي ز ي آم نقره رنگ   ترات ي ن 

و    ي برا  باند   ي برا   ك ي عدم حضور  نوار  دامنه    ي حضور  در 

bp -ي ها ب ي اطلاعات ترك   ٢انجام گرفت. جدول      ١٠٠٠-٥٠  

  . دارد ي م   ان ي بكار رفته را ب   آغازگري 
 

   AFLP ليو تحل هيدر تجزها منشأ آن  و يچا  يهاپ يژنوت -١جدول 
Table 1. Tea genotypes and their origin characterized by AFLP analysis  

  منبع و كد 
Origin and code  

  ژنوتيپ
Genotype  

  منبع و كد 
Origin and code  

  ژنوتيپ
Genotype  

  منبع و كد 
Origin and code  

  ژنوتيپ
Genotype  

W2  250  G2  101 larg leaf  F1  100  
W3  252  G3  102  F2  444  
W4  276  S1  DN  F3  455  
W5  277I  S2  KEN  F4  2021  
W6  449  S3  62.5  F5  791  
W7  278I  S4  62.6  F6  468  
W8  270  S5  3017  F7  2023  
W9  281  S6  B275  F8  416  

W10  205  S7  DG39  F9  440  
W11  282I  W1  277  G1  101 smal leaf  
Fران؛يا يكشت چا ي: منطقه مركز Wران؛يا يكشت چا ي: منطقه غرب Gمنتسب به گرجستان؛  يهاپ ي : ژنوتS لانكا ياز سر يواردات يها: كلون  

F: Central tea growing region of Iran; W: Western tea growing region of Iran; G: Genotypes attributed to Georgia; S: Imported clones 
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 ليو تحل هيمورد استفاده در تجز يو انتخاب يانتخابشي پ يهاآغازگرو  يديگونوكلئوتيال  يآداپتورها يهايتوال -٢جدول 

AFLP ي چا پي ژنوت ٣٠ ييشناسا  يبرا  
Table 2. Sequences of oligonucleotide adapters, and preselective and selective primers used in AFLP analysis for 

the characterization of 30 tea genotypes 

  آداپتور/ آغازگر
Adapter/primer 

  كد 
Code 

  توالي 
Sequence 
5'       3' 

 آداپتورها 
Adaptors 

 EcoRIآداپتور 

Adaptor EcoRI 

 CTCGTAGACTGCGTACC 

 AATTGGTACGCAGTCTAC 

 MseIآداپتور 

Adaptor MseI 

 GACGATGAGTCCTGAG 

 TACTCAGGACTCAT 

 آغازگرهاي پيش تكثير انتخابي 
Primers of preselctive amplification 

 EcoRI +Cآغازگر 

EcoRI primer + C 
EC GACTGCGTACCAATTC+C 

  MseI +A آغازگر
MseI primer +A 

MA GATGAGTCCTGAGTAA+A 

   

 آغازگرهاي تكثير انتخابي

Primers of selctive amplification 

EcoRI + 3-CGC ECGC GACTGCGTACCAATTC+CGC 

EcoRI + 3-CCA ECCA GACTGCGTACCAATTC+CCA 

EcoRI + 3-CCG ECCG GACTGCGTACCAATTC+CCG 

EcoRI + 3-CAG ECAG GACTGCGTACCAATTC+CAG 

MseI + 3-AGA MAGA GATGAGTCCTGAGTAA+AGA 

MseI + 3-AGT MAGT GATGAGTCCTGAGTAA+AGT 

MseI + 3-AAG MAAG GATGAGTCCTGAGTAA+AAG 
  

حضور  صورت به  AFLP  ي هاداده :هاداده ليو تحل هي تجز 

(  اي)  ١( حضور  برا٠عدم  جا  ي)  در    ريتكث  گاهيهر  شده 

اندازه   (  ١٠٠٠تا    ٥٠محدوده  باز  امتbpجفت    ي ازدهي) 

توانا تما  ي هاآغازگرجفت    ييشدند.  در    ن ي ب  زيپركاربرد 

ها با استفاده  ) آنRp(  كي با محاسبه قدرت تفك  هاپ يژنوت

 )Rp = ΣIb  )Prevost and Wilkinson, 1999از فرمول  

(شد  يابيارز رابطه  اين  در  وp |×2(-1=Ib-0.5| ؛    p  ؛ 

ژنوتيپ  قطعه مينسبت  آن  كه حاوري  است. هايي    باشند، 

محتوا چندشكل  يسطح  از PIC(  ياطلاعات  استفاده  با   (

  ) PIC=2fi(1-fi)  )Roldain-Ruiz et al., 2000  فرمول

شد رابطه    ؛محاسبه  اين  نشانگر    ifدر  قطعه    امiفراواني 

در حالت    امi) فراواني قطعه نشانگر  if-1هنگام وجود و (

ژنت  است.  باندعدم وجود   اساس داده  يكيشباهت    ي هابر 

AFLP   مقا انجام  بر نمونه   ي تمام   ن ي ب   ي زوج   سه ي با  ها 

ضر  (   بي اساس  ساده  ماژول SMتطابق  از  استفاده  با   (

Simqual   افزار  نرمNTSYS-pc-2.11   )Rohlf, 2004 (

تطابق   س ي شد. ماتر   اسبه مح  آزمون  استفاده از  با  شباهت 

ماژول    س ي ماتر  از  استفاده  با  در   MxCompمنتل 

NTSYS-pc-2.11   )Rohlf, 2004 مقا سپس،   سه ي )  شد. 

تحل   هي تجز  م   UPGMA  يبند خوشه   ل ي و   زاني انجام شد. 

تخم   يي بازنما  با   يهمبستگ   بي ضر   ن يدندروگرام 

مقا   ي برا   ك ي ت ي كوفن  و  ماتر   سه ي دندروگرام  با   سي آن 

ماتر  تطابق  آزمون  از  استفاده  با  منتل   س ي شباهت 

 )Mantel, 1967 شد.  ي اب ي ) ارز  
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  نتايج و بحث 

ا   ج ي نتا   : AFLPآغازگر    بات ي ترك  از    ي بررس   ن ي حاصل 

  ب ي شش ترك   ر، ي و قدرت تكث  ت ي ف ي شد و بر اساس ك   ي ر ي گ اندازه 

-E-CGA/M-AGA  ،E-CGA/M-ACT  ،E-CGA/M  آغازگر 

AAG  ،E-CGC/M-AAG  ،E-CAG/M-ACT    وE-

CAG/MAAG   تعداد    ن ي شتر ي و ب   ر ي قدرت تكث   ن ي بهتر   ي كه دارا

انتخاب  نمونه   ي تمام   ي بررس   ي بودند، برا   تكثير شده   ي باندها  ها 

  ر ي تكث  ي تعداد كل باندها  شده، ش ي آغازگر آزما  بات ي ترك  نام  شدند. 

باندها   ، شده  چندشكل   ي تعداد  درصد    ي محتوا   ي، چندشكل، 

 ) چندشكل  و  PICاطلاعات  تفك )  برا Rp(   ك ي قدرت  هر    ي ) 

آغازگر    ب ي ارائه شده است. شش ترك   ٣آغازگر در جدول    ب ي ترك 

باند    ١٧٨در مجموع    ، ي چا   نمونه   ٣٠  يي شناسا   ي مورد استفاده برا 

آغازگر    ب ي شده توسط هر ترك   د ي تول   ي تعداد باندها   . كردند   د ي تول 

با  ( بود    ر ي ) متغ ECGA/MACT(   ٢٤) تا  ECAG/MAAG(   ٣٧از  

باند چندشكل بودند    ١٤٧باند،    ١٧٨. از  ) بود   باند   ٣١/ ١٧  ن ي انگ ي م 

نشان    ي چندشكل   درصد   ٧٨/ ٦١  كه  باندها دادند را  درصد    ي . 

ب  در  قابل   بات ي ترك   ن ي چندشكل  تفاوت  .  شت دا   ي توجه آغازگر 

بالاتر به  مثال،  چندشكل   ن ي عنوان  با  درصد)    ٨٣/ ٧٨(   ي نسبت 

آغازگر   حال دست  به   ECAG/MAAGجفت  در  كه    ي آمد، 

درصد)   ٧١/ ٨٨(  ECAG/MACTبا جفت آغازگر  زان ي م   ن ي كمتر 

  ر ي با سا   سه ي محاسبه شده در مقا   ي مشاهده شد. درصد چندشكل 

نشان   قات ي تحق  انتخاب ترك مناسب است كه  مناسب    بات ي دهنده 

  ١شكل    ). Kafkas et al., 2009; Mishra et al., 2009(   باشد ي م 

آغازگر   تركيب  الكتروفروز  نتيجه  از  بخشي  تصوير 

ECGC /MAGA   دهد. را نشان مي 

  
بخشي از نتيجه الكتروفورز تركيب آغازگر   -١شكل 

ECGC /MAGAهاي ؛ از چپ به راست نمونهF3 ،F4  ،

F5 ،F6 ،F7 ،F8 ،F9 ،G1 ،G2  ،G3 ،S1 ،S2 ،S3 ،S4 ،

S5 ،S6 ،S7  وW1    
Figure 1. Part of the electrophoresis result of the 
ECGC/MAGA primer combination; samples F3, 

F4, F5, F6, F7, F8, F9, G1, G2, G3, S1, S2, S3, S4, 

S5, S6, S7and W1 (From left to right) . 
 

و   يچندشكل، درصد چندشكل يتعداد باندها ر،يتكث يتعداد كل باندها ش،يآغازگر مورد آزما باتيترك ياسام -٣جدول 

  آغازگر  ب يهر ترك   ياطلاعات چندشكل برا يمحتوا
Table 3. Names of the primer combinations tested, the total number of amplification bands, the number of polymorphic 

bands, the percentage of polymorphism, and the polymorphic information content for each primer combination 

  آغازگر تركيب 
primer  

combination 

 كد 
  تركيب  

Combination   
cod 

  باند كل 
Total 
bands 

  باند چندشكل 
Polymorphic 

bands 

  درصد 
  چندشكلي 

Polymorphism 

  ي محتوا
  اطلاعات چندشكل  

Polymorphism 
information content (PIC) 

  كيقدرت تفك
)Rp(  

Resolving 
power (no.) (no.)  (درصد) 

ECGA/MAGA C1 36 27 75 0.48 14.20 
ECGA/MACT C2 24 20 83.33 0.46 12.27 
ECGC/MAAG C3 27 21 77.78 0.50 13.47 
ECGC/MAGA C4 31 25 80.65 0.48 16.60 
ECAG/MAAG C5 37 31 83.78 0.46 16.67 
ECAG/MACT C6 32 23 71.88 0.49 16.78 

  كل 
Total 

 187 147 78.61 0.48 89.99 

 ميانگين 
Avrage 

 31.17 24.50   15.00 
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و    ه ي كرد كه تجز   شنهاد ي پ   توان ي حاضر م   ج ي بر اساس نتا 

موفق   AFLP  ل ي تحل  از    ي چا   ي ها پ ي ژنوت   ت ي با  را 

پ   ز ي متما   گر ي كد ي  است.  ا   ش ي كرده    ي نشانگرها   ن ي از 

AFLP   چا   ي ها پلاسم ژرم   يي شناسا   ي برا   ي مختلف 

مطالعات كافكاس و    در   مورد استفاده قرار گرفته بودند. 

 ) برا Kafkas et al., 2009همكاران    ي بررس   ي )، 

ژنت   ي چندشكل  روابط    ي چا   ي ها پ ي ژنوت   ن ي ب   ي ك ي و 

ها درصد  آن   . استفاده شد   AFLPاز شش آغازگر    ه، ي ترك 

محدوده   ي چندشكل  در  با    ٨٧/ ٣تا    ١/٥٦  را  درصد 

م   ٨/٦٩  ن ي انگ ي م  كردند.  گزارش  و همكاران    شرا ي درصد 

 )Mishra et al., 2009 ژنت تنوع  كشت    ي ها كلون   ي ك ي ) 

كردند و در مجموع    ي را بررس   نگ ي شده در منطقه دارجل 

از    ٦٧٧ استفاده  با  (   ٨باند  آغازگر  +  ٣+/٢جفت 

باند در    ٤٦٩تعداد    ن ي كه از ا   كردند   ر ي ) تكث ي د ي نوكلئوت 

  ي چندشكل بودند؛ در حال   ي كلون چا   ٢٩از    ي ا مجموعه 

از     ٥٠از    گر ي د   ي ا مجموعه   در باند    ١٢٩باند،    ١٧٤كه 

چا  (   ي كلون  آغازگر  جفت  چهار  از  استفاده  +  ٤+/ ٣با 

 Paulو همكاران (   ول ائ پ   ) چندشكل بودند. ي د ي نوكلئوت 

et al., 1997  (كن   ي چا   پ ي ژنوت   ٣٢ و  هند  با    ا ي از  را 

آغازگر   جفت  پنج  از  كه    AFLPاستفاده  كردند  مطالعه 

باند چندشكل در    ١٥و    ي ر ي تكث   باند   ٧٣  ن ي انگ ي م طور  به 

ترك  و    شناسايي آغازگر    بي هر  بالاساروانان  كردند. 

 ) سه جفت  Balasaravanan et al., 2003همكاران  از   (

  ي رقم چا   ٤٩تنوع    ي اب ي مطالعه ارز   ي برا   AFLPآغازگر  

و   كردند  استفاده  هند  تكث   ١٥٥٥جنوب    ي ر ي قطعه 

م  با  ابهام  بدون  و  لوكوس    ٣/٥١٨  ن ي انگ ي چندشكل 

  آوردند. دست  به چندشكل در هر جفت آغازگر  

استفاده   AFLPكه شش جفت آغازگر   دهد ي ما نشان م  ي بررس 

ي  چا   هاي كلكسيون از    ي چا   نمونه   ٣٠  ي نگار شده در انگشت 

م   ران؛ ي ا   در  و  باندها  (به  آن   ي چندشكل   زان ي تعداد  و  مشابه  ها 

مشاهده شد   ي بود كه در مطالعات قبل   ي از موارد   شتر ي ) ب ب ي ترت 

  ي ها پ ي ن ژنوت ي در ب   ي چندشكل   ي از درجه بالا   ي ا نشانه   ن ي كه ا 

آزما  ژرم است.    ش ي مورد  در  بالا  تنوع  در  وجود  چاي  پلاسم 

نيز   متفاوت  ژنتيكي  نشانگرهاي  با  پيشين  مطالعات  در  ايران 

 ,.Khiavi et al., 2020a,b; Khiavi et alگزارش شده است ( 

2022; Falakro Khiavi et al., 2020; Falakro et al., 2020  (

بالاتر    ا ي مشابه    ي چندشكل   ي ها در نظر داشت كه نرخ   د ي البته با 

مانند    DNAنشانگر    ي ها ك ي تكن   ر ي دست آمدند كه سا به   ي زمان 

ISSR  ،RAPD    وSRAP   رو مختلف    ي ها پلاسم ژرم   ي بر 

  ي ران ي ا   ي چا   ي ها پ ي ژنوت   ، ي مطالعات قبل   در  اعمال شدند.   ي چا 

نوع چ به  پ شده   رفته ي پذ   ي ن ي عنوان  و  ا   ش ي اند  داده    ن ي از  نشان 

 Paulتنوع را دارند (  ن ي شتر ي ب  ي ن ي نوع چ   ي ها ي شده بود كه چا 

et al., 1997 علاوه ا ).  دگرگشن   ي خودناسازگار   ن، ي بر    ي و 

باشد  هتروژن    ار ي بس   ي چا   اه ي كه گ   شوند ي مدت باعث م   ي طولان 

نت  در  ژنت   جه ي و  به   ي ا گسترده   ي ك ي تنوع  باشد  را  داشته  همراه 

 )Chen et al., 2005 .( 

محتوا (  يمحدوده  چندشكل    ٠/ ٤٦  نيب   )PICاطلاعات 

  ي محاسبه شد. محتوا  C5  يبرا  ٠/ ٥٠  و  C3  ب يترك   يبرا

برا كل  چندشكل  تكث  ي اطلاعات  قطعات    شده،   ريتمام 

اطلاعات چندشكل    يمقدار محتوا  نيمحاسبه شد. ا  ٠/ ٤٨

كارانشان تما  ييدهنده  در   ي كيژنت  يهاتفاوت  زيآغازگرها 

( نمونه  نيب بود  محتو Roldain-Ruiz, 2000ها    ي ا). 

نشانگرها در  چندشكل  در    AFLPمانند    يياطلاعات 

و    محدوده صفر  ااست،    ٠/ ٥بين  عدد   نيهرچه 

است كه    يمعن  نيباشد، به ا  تركينزد  ٠/ ٥  شده بهمحاسبه

شناسا تفك  ييقدرت  و    خياويدارد.    يبالاتر  كيو 

) بررس  ) Khiavi et al., 2016همكاران    ي هاپ ي ژنوت  يدر 

 PIC، محدوده  AFLP  يبا استفاده از نشانگرها   يرانيا  مو يل

  ر يمقاد  گزارش كردند.  ٤٨/٠  نيانگ يبا م  ٠/ ٥٠  تا  ٠/ ٤٠  را از

مورد استفاده   AFLPآغازگر  باتي ) ترك Rp( كيقدرت تفك

  ١٦/ ٨٧  تا   C2براي تركيب    ١٢/ ٢٧  حاضر از  قيتحق  يبرا

 ر يمتغ  ١٥/ ٠٠  نيانگيو م  ٨٨/ ٩٩  ، با مجموعC6برا تركيب  

) همكاران  و  كافكاس  در  Kafkas et al., 2009بود.   (

  ي چا   يهاپ يژنوت  نيب  يكيو روابط ژنت  يچندشكل  يبررس

ترك  نشانگرها   هياز  توسط  شد،   AFLP  يكه  آشكار 

از  Rpمحدوده   مجموع٨١/ ٩  تا   ٦٢/ ٦  را  با  و    ٤٣٧/ ٨  ، 

  ل يدر نظر داشت كه دل  دي با  .گزارش كردند  ٧٣/ ٠  نيانگيم

  ي باندها  شتريها، تعداد بمحاسبه شده توسط آن  يعدد بالا

است.   (  ائو ي چندشكل  همكاران  از    )Yao et al., 2008و 



  ١٤٠٤/  ١شماره  / ١٢ جلد / هاي ژنتيك گياهي پژوهش

٨٥ 

چا  ٤٨  يي شناسا  يبرا   ISSRآغازگر    ٢١ چ  يرقم   ن،ياز 

كردند  ا يكن استفاده  ژاپن  اعلام   ٧/ ٤را    RP  نيانگي مو    و 

نت  ن،يبنابرا؛  كردند چندشكل   يمحتوا  جهياز    اطلاعات 

)PIC(  مقاد تفك  ريو  كه Rp(  كيقدرت  شد  مشخص   ،(

بررس  باتيترك  در  رفته  كار  به  ژنت  يآغازگر    ي كيتنوع 

 داده شده، مناسب و كارآمد بودند.  يهانمونه

ف    ي همبستگ   ب ي ضر :  ها پ ي ژنوت   ن ي ب   ك ي لوژنت ي روابط 

ب ك ي (كوفنت  حاصله محاسبه    ي بند تشابه و خوشه   س ي ماتر   ن ي ) 

گرد  (   ب ي كه ضر   د ي شد. مشخص  تطابق ساده  و  SMتشابه   (

  ن ي بهتر   ٠/ ٧٨  ك ي كوفنت   ب ي با ضر   UPGMA  ي تم ي روش الگور 

نشان    ك ي كوفنت  ب ي از ضر  زان ي م  ن ي ها هستند. ا و روش  ب ي ضرا 

كه  ي م  ماتر   ٧٨دهد  اطلاعات  نمودار    تشابه   س ي درصد  در 

  گذاشته شده است.   ش ي حاصله به نما   ي بند خوشه 

ماتر ضر  سيدر  اساس  بر  شده  مشاهده  تشابه    ب ي تشابه 

) ساده  ب)SMتطابق  تشابه  حداقل  (از    F8  يهانمونه  ني، 

 فجر) و  يچا قاتيتحق ستگاهيا  ،يكشت چا يمنطقه مركز

 

W5  ي چا  قاتيتحق  ستگاهيا  ، يكشت چا  ي(از منطقه غرب  

با مقدار ل فشا  كلون چا   ن، ي شد. همچن   افت ي   ٠/ ٢٩  م)  از    ي دو 

نشان    ٠/ ٦١  ن ي انگ ي ) را با م درصد   ٨٥(   شابه حداكثر ت   لانكا ي سر 

قبل   در دادند.   رو   ي مطالعات    ، ي ران ي ا   ي چا   ي ها نمونه   ي بر 

(   خياوي  همكاران  از  Khiavi et al., 2020aو  استفاده  با   (

با    ٠/ ٩٣٣تا    ٠/ ٣٩٣  از تشابه را از   ي ا ، دامنه SRAP  ي نشانگرها 

رو و  ك فل   گر ي د   ي ا اند. در مطالعه گزارش كرده   ٠/ ٧١٥  ن ي انگ ي م 

  RAPD  ي ) از نشانگرها Falakro and Khiavi, 2020(   خياوي 

ژنت   ي رس بر   ي برا   ISSRو     ي پلاسم چا و روابط ژرم   ي ك ي تنوع 

با    ٠/ ٦٨تا   ٠/ ٣٧ ب ي ترت استفاده كردند و دامنه تشابه را به  ي ران ي ا 

  اعلام كردند.   ٠/ ٧٣با ميانگين    ٠/ ٩٦تا    ٠/ ٥٩و    ٠/ ٥٩ميانگين  

) هم در بررسي تنوع  Dargah et al., 2023درگاه و همكاران ( 

ژنوتيپ  درياي  ژنتيكي  جنوب  چايكاري  مختلف  مناطق  هاي 

از   را  تشابه  دامنه  متوسط    ٠/ ٩٣تا    ٠/ ٢٤خزر  اعلام    ٠/ ٦٢با 

ا كردند.   اساس  شده  گزارش   ن ي بر  محاسبه  تشابه  دامنه  ها، 

 . در مطالعه حاضر قابل قبول است   AFLP  ي توسط نشانگرها 

  

  چاي مورد بررسي نمونه   ٣٠ ي) براSMتشابه تطابق ساده ( ب ي ضر سيماتر -٤جدول 
Table 4. Simple maching similarity coefficients matrix among 30 tes samples studied 

كد  

  ژنوتيپ
Genotype 

code 

F1 F2 F3 F4 F5 F6 F7 F8 F9 G1 G2 G3 S1 S2 S3 

F1 1.00                             
F2 0.61 1.00                           
F3 0.65 0.72 1.00                         
F4 0.64 0.32 0.39 1.00                       
F5 0.56 0.57 0.55 0.52 1.00                     
F6 0.62 0.62 0.80 0.50 0.54 1.00                   
F7 0.62 0.66 0.78 0.45 0.64 0.76 1.00                 
F8 0.45 0.55 0.62 0.52 0.45 0.50 0.53 1.00               
F9 0.68 0.78 0.79 0.43 0.52 0.73 0.78 0.57 1.00             
G1 0.52 0.59 0.60 0.59 0.47 0.65 0.60 0.50 0.59 1.00           
G2 0.64 0.64 0.65 0.55 0.57 0.66 0.66 0.43 0.65 0.76 1.00         
G3 0.45 0.69 0.62 0.51 0.64 0.58 0.59 0.69 0.64 0.57 0.57 1.00       
S1 0.64 0.66 0.68 0.49 0.56 0.67 0.62 0.62 0.73 0.50 0.64 0.64 1.00     
S2 0.55 0.64 0.68 0.45 0.56 0.63 0.75 0.56 0.68 0.73 0.73 0.56 0.57 1.00   
S3 0.53 0.57 0.64 0.55 0.68 0.61 0.60 0.58 0.59 0.50 0.60 0.82 0.66 0.55 1.00 
S4 0.55 0.62 0.57 0.54 0.59 0.54 0.55 0.66 0.66 0.50 0.50 0.78 0.73 0.52 0.68 
S5 0.64 0.63 0.62 0.59 0.73 0.58 0.60 0.61 0.66 0.51 0.62 0.73 0.74 0.59 0.80 
S6 0.54 0.72 0.68 0.52 0.57 0.66 0.64 0.50 0.73 0.57 0.62 0.76 0.58 0.59 0.66 
S7 0.52 0.72 0.68 0.45 0.57 0.70 0.66 0.53 0.73 0.66 0.73 0.71 0.68 0.65 0.63 
W1 0.50 0.63 0.63 0.38 0.57 0.62 0.64 0.45 0.64 0.64 0.56 0.57 0.52 0.66 0.47 
W2 0.60 0.57 0.48 0.54 0.52 0.40 0.60 0.44 0.56 0.38 0.55 0.45 0.45 0.56 0.51 
W3 0.43 0.59 0.59 0.52 0.39 0.66 0.58 0.59 0.68 0.66 0.59 0.53 0.52 0.68 0.48 
W4 0.48 0.63 0.57 0.55 0.52 0.52 0.48 0.61 0.55 0.71 0.57 0.65 0.62 0.62 0.57 
W5 0.71 0.52 0.48 0.62 0.66 0.56 0.64 0.29 0.51 0.55 0.69 0.50 0.47 0.58 0.52 
W6 0.66 0.46 0.50 0.59 0.43 0.55 0.57 0.51 0.53 0.48 0.63 0.52 0.56 0.59 0.55 
W7 0.72 0.51 0.57 0.57 0.50 0.64 0.59 0.52 0.55 0.59 0.68 0.59 0.55 0.57 0.67 
W8 0.70 0.56 0.50 0.61 0.59 0.43 0.59 0.48 0.60 0.45 0.60 0.40 0.52 0.57 0.44 
W9 0.62 0.72 0.59 0.52 0.62 0.62 0.64 0.43 0.66 0.64 0.80 0.71 0.61 0.62 0.70 

W10 0.69 0.48 0.52 0.58 0.58 0.62 0.67 0.45 0.59 0.52 0.62 0.50 0.55 0.62 0.57 
W11 0.60 0.64 0.67 0.52 0.68 0.59 0.69 0.64 0.67 0.47 0.67 0.66 0.70 0.53 0.69 
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   -٤ادامه جدول 
Table 4. (continued) 

كد  
  ژنوتيپ

Genotype 
code 

S4 S5 S6 S7 W1 W2 W3 W4 W5 W6 W7 W8 W9 W10 W11 

S4 1.00                             
S5 0.68 1.00                           
S6 0.69 0.66 1.00                         
S7 0.67 0.64 0.85 1.00                       
W1 0.61 0.38 0.52 0.57 1.00                     
W2 0.51 0.47 0.57 0.53 0.59 1.00                   
W3 0.49 0.53 0.69 0.75 0.56 0.52 1.00                 
W4 0.68 0.58 0.56 0.56 0.64 0.44 0.62 1.00               
W5 0.48 0.57 0.61 0.65 0.46 0.66 0.44 0.36 1.00             
W6 0.48 0.51 0.57 0.57 0.52 0.72 0.52 0.40 0.70 1.00           
W7 0.48 0.60 0.55 0.57 0.46 0.55 0.41 0.41 0.69 0.77 1.00         
W8 0.47 0.50 0.55 0.50 0.50 0.82 0.49 0.45 0.64 0.65 0.53 1.00       
W9 0.53 0.71 0.73 0.69 0.55 0.56 0.52 0.48 0.66 0.66 0.73 0.53 1.00     

W10 0.50 0.64 0.60 0.59 0.41 0.62 0.46 0.33 0.81 0.79 0.77 0.66 0.63 1.00   
W11 0.54 0.78 0.57 0.56 0.47 0.48 0.50 0.51 0.50 0.51 0.63 0.52 0.71 0.54 1.00 

  

  ي ها)، نمونه١حاصل (شكل    ياخوشه  ليو تحل  هيدر تجز

به دو گروه    ٠/ ٥٣در سطح تشابه    توانيرا م  يمورد بررس

) شامل هشت عضو بود كه  Aاول ( گروه كرد.  ميمجزا تقس

F1    وF4  نمونه مركز  يهااز  بق  يكشت چا  يمنطقه    ه يو 

(نمونه به  W10و     W2،  W5،  W6،  W7،W8ها  متعلق   (

طور بودند. همان  رانيا  يكشت چا   يمنطقه غرب  يهانمونه

ا در  م  نيكه  مشاهده    درصد   ٨٠از    شيب  شود،يگروه 

غربنمونه منطقه  به  متعلق  كه    يها   يليدل  توانديمهستند 

ا  ياختصاص  يبرا دو    ن يبودن  باشد.  منطقه  آن  به  گروه 

باق مركز   ماندهينمونه  منطقه  و    ليدلبه  ز،ين  ياز  تشابه 

اول منشأ  ا  هيوجود  در  گرفتند.  ني مشترك،  قرار    اما   گروه 

با  نيا  ن ييتب  يبرا (   ديموضوع،  دوم  نBگروه    ي بررس   ز ي) 

شد    ليتشك  درصد   ٥٣) در سطح تشابه  Bشود. گروه دوم (

ها را  از كل نمونه  درصد  ٧٣/ ٣٣  عضو بود كه  ٢٢  يو دارا

م اشديشامل  در  نمونه  ني.  مناطق  تمام  از   ، يبردارگروه، 

مركز  يعني غرب   يمنطقه  چا  يو   ران، ي ا  يكشت 

كلون  يهاپ يژنوت و  گرجستان  به    ي ها منتسب 

 اند. گنجانده شده ،ييلانكايسر

بالا  ليدلبه انمونه  ي تعداد  در  برا  نيها    ل يتحل  يگروه، 

  رگروه ي ز  سهآن به    ،يگروه اصل  نيها در انمونه  يپراكندگ 

، W9ابتدا دوازده نمونه (.  شد  ميتقس  ٠/ ٥٧  در سطح تشابه

G2،S2  ،G1  ،W3،F7، F6  ،F3  ،S7  ،S6  ،F9    وF2  از  (

مطالعه جمع مورد  مناطق  ا  يآورتمام  و    رگروه يز  ن يشده 

تشك ا  ليرا  پوشش    رگروه ي ز   نيدادند.  كل    درصد   ٤٠با  از 

شده بود.    ل ي تشك   رگروه ي ز   ن ي بزرگتر   ، ي مورد بررس   ي ها نمونه 

  ١٠١" و    " برگ كوچك   ١٠١"   ي ها با نام   G2و    G1دو نمونه  

منتسب به گرجستان هستند   ي ها ، از جمله نمونه " برگ بزرگ 

است كه    ٠/ ٧٦  تشابه   س ي ها بر اساس ماتر تشابه آن   زان ي و م 

م  از  م   ن ي انگ ي بالاتر  ا باشد ي تشابه  نشان   ن ي .  دهنده  موضوع 

  خياويدو نمونه است كه در مطالعات    ن ي ا   ن ي ب   ي ارتباط بالا 

  ي ) با استفاده از نشانگرها Khiavi et al., 2020bو همكاران ( 

ISSR   تشابه    . ه است شد   د يي تأ   ز ي ن دوم، در سطح  در مرحله 

 F8 ،W11) با هشت عضو ( B2دوم (   رگروه ي ز   ، ٠/ ٥٧  حدود 

 ،S5  ،S1  ،S4  ،  S3 ،  G3    وF5 زي ن   رگروه ي ز   ن ي شد. ا   ل ي ) تشك  

جمع  مطالعه  مورد  مناطق  تمام  ا   ي آور از  در  اما    ن ي شد، 

اصل   رگروه، ي ز  گروه  (   ي مشابه  گروه Aاول  نمونه   ي )،  ها  از 

كلون   ي ها ونه (نم  به  غالب    ت ي ) وضع يي لانكا ي سر   ي ها متعلق 

گروه   ن ي ا  ي از اعضا   درصد   ٥٠كه  طوري به  دهند، ي را نشان م 

ا تشك نمونه  نيتوسط  عضو   ليها  تنها  است.  كه    يشده 

شده  ليدلبه گزارش  كلونآن    منشأ  كنار    ي ها در 

م  ييلانكايسر نمونه    G3نمونه    رد،يگ يقرار  از  ،  "١٠٢"يا 

به كه  است    خود   يكيمورفولوژ  خچهيتار  ليدلگرجستان 

)Khiavi et al., 2020b(كلون به    يي لانكايسر   يها، 

دارد. ز  شباهت  (  رگروهيدر  نمونه  B3سوم  دو  تنها   ،(

نمونهW4و    W1  يعني  مانده،يباق جمله  از  انتخاب    يها، 

 هستند. راني ا يكشت چا  يشده از منطقه غرب
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  UPGMA بر اساس روش AFLP يبا استفاده از نشانگرها ينمونه چا  ٣٠دندروگرام  -١شكل 

Figure 1. Dendrogram of 30 tea samples using AFLP markers based on UPGMA 

 

پراكندگ  از  كه  گروهنمونه  يهمانطور  در  و  ها  ها 

م  شدهيمعرف  ياصل  يهارگروهيز   ي الگو  شود،يمشاهده 

ندارد  يپراكندگ  يبرا  يخاص  يي ايجغراف   ن، يبنابرا  .وجود 

اصل  نيا گروه  كه  (   يگفته  نمونهAاول  مخصوص    ي ها) 

 عدم  .ست ين  حياست، صح  رانيا  يكشت چا  يمنطقه غرب

در    ييايجغراف  عيتوز  يها با الگو نمونه  يانطباق و پراكندگ 

  ز يو جهان ن  رانيدر ا  يچا   اهاني گ   ي بر رو  يمطالعات قبل

بس است.  در زم  ياري مشاهده شده    ي بررس   نهياز مطالعات 

گ  ا  يچا  اهاني تنوع  داده  رانيدر  توافقنشان  كه   نيب  ياند 

گروه  يي ايجغراف   عيتوز آمده    يهايبندو  دست    در به 

 ;Khiavi et al., 2020a,b(  وجود ندارد  ياخوشه  ليتحل

Chaeikar et al., 2020; Dargah et al., 2023; Khiavi et 
al., 2022; Falakro et al., 2020; Falakro and Khiavi, 

2020; Falakro et al., 2022 .(  پراكندگ  عدم   ي انطباق 

گروهنمونه در  توزها  با  م  ييايجغراف  عيها  در    توانيرا  با 

تار گرفتن  چا   خچهينظر  ا  يكشت  كرد.    هيتوج  رانيدر 

چاهمان كشت  است،  شده  ذكر  منابع  در  كه  در    يطور 

آغاز    ياصل  هيبا كاشت سه پا   جانيابتدا در منطقه لاه  رانيا

تكث به سا  ريشد و سپس با  (شرق و غرب)    ناطقم  ريبذر 

اافت يگسترش   نوع  ني.  ما  كه  شد  باعث  رابطه   يامر 

  .ميداشته باش يران يا  يچا اهانيتمام گ  نيبي كيژنت

برنامه ژنت  نيتخم  ،ي ارقام چا  ينژادبه  يهادر    ي كيروابط 

تلاق  نيوالد  ييشناسا  يبرا  توانديم كاهش    يجهت  و 

ژنوت ن  يهاپ يتعداد  ژنت  يبرا  ازيمورد  تنوع    ي كيحفظ 

ب  ديمف  ،يكاف مطالعات  تنوع    شيافزا  يبرا  يشتريباشد. 

ژرم   يكيژنت معرف   يرانيا  يچا  يهاپلاسمدر    ي با 

 ر ياز سا  ژهيوبه  ران،يمتنوع ا  مناطق  زا  ديجد  يهاپ يژنوت
  سراسر  يهاپلاسمژرم 

  ي كياز تنوع ژنت   ي اگسترده  ف ياست كه ط  ازي جهان، مورد ن

برنامه در  ما   .نمايد  جاديا  ندهيآدر    يچا  ينژادبه  يهارا 

نشانگر    نياول  يبرا از  تنوع    يابيارز  يبرا  AFLPبار 
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با    AFLP  م؛ياستفاده كرد  يرانيا  يچا  يهاپ يژنوت  يكيژنت

ژنت  يچندشكل   تيموفق روابط  ب  يكيو  در    ن يرا 

دندروگرام   ييشناسا  يراني ا  يچا  يهاپ يژنوت كرد. 

UPGMA  باندها از    ي هاپ ي ژنوت  يحت  AFLP  يحاصل 

هم    كينزد  يچا نتا  كيتفك  گريكدياز    زين  رابه    ج يكرد. 

م حاضر  انتخاب    توانديمطالعه  در  بهنژادگران  به 

و  هاپ يژنوت  نيتر متنوع برا  يهايژگ يبا  آغاز    يمطلوب 

 و انتخاب كمك كند. يتلاق يهابرنامه
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