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 AFLP مولکولی مرفولوژیکی و نشانگرهایبا استفاده از  سنجد ارزیابی تنوع ژنتیکی

 

 5و عزیزاله خیری 4، حمید حاتمی ملکی#،3العابدینی، مهرشاد زین#،*،2، علی سلیمانی1رویا زیرک

 

 ، زنجانارشد، گروه باغبانی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان یکارشناس آموختهدانش -1

 ، زنجانگروه باغبانی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، ردانشیا -2

 ، کرجسازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی ،پژوهشکده بیوتکنولوژی کشاورزی ایران ،دانشیار -3

 ، مراغهدانشگاه مراغه ،گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی ،دانشیار -4

 دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجاناستادیار، گروه باغبانی،  -5
 

 (09/10/1397 تاریخ پذیرش: – 11/06/1397 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده

)منتاقق تبریت ، مراغته و  های استتان آرربایجتان شتر یزیستگاهمتعلق به سنجد ژنوتیپ  30 تعداد تنوع ژنتیکی در این تحقیق

هتای تویتیفی یتفات کوتی و کیفتی نتایج آماره ارزیابی شد. AFLPولی نشانگرهای مرفولوژیکی و ملکبا استفاده از ملکان( 

ها در کوی و کیفی، ژنوتیپبر پایه یفات  UPGMAبا استفاده از الگوریتم . تنوع در ژرم پلاسم مورد ارزیابی بودوجود بیانگر 

 های منطقه تبری   رار گرفتنتد.ژنوتیپ بیشترهای منطقه مراغه و در گروه سوم ژنوتیپ بیشتردر گروه اول گروه  رار گرفتند.  5

چنتد شتک  نوار  439در مجووع تعداد  و شدها استفاده نگاری ژنوتیپبرای انگشت EcoRI-MseIترکیب آغازگر  14تعداد از 

)منطقته  27)منطقه ملکان( و  19های ژنوتیپدرید( بین  25براساس معیار تشابه جاکارد، کوترین شباهت ژنتیکی ) شد.تکثیر 

انتختا  شتده در ایتن  AFLPنتایج تج یه به مختصات ایلی بیانگر پوشش ژنتومی مناستب نشتانگرهای مراغه( مشاهد شد. 

و کوتترین  MTTT-EGAمربوط به ترکیتب آغتازگری  (درید 83/0)بیشترین مقدار محتوای اقلاعات چندشک   مطالعه بود.

هتا ژنوتیپملکولی های با استفاده از داده ای. تج یه خوشهودبMGT- ETAمربوط به ترکیب آغازگری( درید 33/0)مقدار آن 

بندی بتر جغرافیایی مشابه در کنار هم  رار نگرفتند، لیکن گروهاقق هایی با توزیع منتودهاساس این  بر  گروه  رار داد. 3را در 

این نتایج بر اساس  نی نشان داد.ها هوخوااساس یفات مرفولوژیکی کوی و کیفی تا حدود زیادی با توزیع جغرافیایی ژنوتیپ

هتای متادری محتدود و توزیتع آنهتا در منتاقق ستنجد از ژنوتیتپتکثیتر غیرجنستی بدلی  و تا حدودی تکام  هوگرا نظریه 

 باشد.جغرافیایی مورد مطالعه،  اب  تفسیر می

 AFLP، سنجد، یفات کویتنوع ژنتیکی،  کلیدی: واژگان

 
 
 

 

 
 

 
 asoleimani@znu.ac.ir الکترونیکی: ، آدرس پستنویسنده مسئول *

 این نویسندگان مشارکت یکسانی در این مقاله دارند. #
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 و همکاران زیرک ارزیابی تنوع ژنتیکی سنجد با استفاده از نشانگرهای ...

 مقدمه

 .Elaeagnus angustifolia Lدرخت سنجد با نام علوی 
در  بوده که Elaeagnaceaeاز خانواده ( n2= 28)دیپلوئید، 

 شودشناخته مینی   1روسی زیتون کشورهای دیگر با نام

(Arohonka and Rousi, 1980) . گیاهیخانواده این از 

 جنسسه  گونه مختلف و از 77حدود 

Elaeagnus،Hippophae  و Shepherdia در سراسر 

معتدل رشد  سنجد در نواحی سرد و د.نجهان وجود دار

نووده و رویشگاه این درخت به دلی  سازگاری آن با 

از جوله آمریکای  مناققهای مختلف در اغلب محیط

شوالی  آسیای مرک ی و غربی، اروپای شر ی و شوالی،

 ری سنجد یک درخت برگ (.Sun and Lin, 2010) است

ی هاگ که  متر است 10گاهی او ات درختچه با ارتفاع و 

که برای تولید میوه  بوده و خودناسازگار بیضیو زرد  آن

خواص (. Pan et al., 2011) افشانی داردنیاز به دگرگرده

های آن وجود دارد به نجد در توام اندامدارویی درخت س

میوه آن دارای خواص  پوست و چو ، قوری که ریشه،

مطالعات فیتوشیویایی  ینعتی متفاوتی است. دارویی و

-عصاره میوه و گ  سنجد نشان دهنده حضور مواد موثره

، ساپونین، هائیدنوساکاریدها، فلاوایی از  بی  پلی

 ,.Elmi et al) باشدنن میکارتنوئیدها و انواع مختلف تا

ترکیبات استری و اسیدهای آروماتیک ترکیبات (. 2016

گیاه سنجد باشد. ایلی در عصاره گ  این گیاه می

هوچنین نقش بسیار مهوی در حفظ اکوسیستم قبیعت به 

شرایط شوری  به خشکسالی شدید و بالای آن دلی  تحو 

 .(Asadiar et al., 2012) کندخاک ایفا میت  لیای بالا و

 تکام  از که نژادی گیاهی استبهمل ومات  از ژنتیکی تنوع

 هتاینظام پایداری در ج ء و مهوترین گرفته نشات قبیعی

ژنتیکتی  تنتوع ستط  و محتوی از اقلاع .است بیولوژیکی

 جهتت در گتام مهوتترین محصتول هتربرای  گیاهی منابع

 در ایتن بتین باشتد.متی نتژادی گیتاهیبته اهتدا  برآورد

 متدیریت بته منظتور ژنتیکتی هتایخویشتاوندی شناخت

 هتاینگتاریآن، انگشتت نگهتداری و حفتظ پلاستم،ژرم

                                                           
1- Russian Olive 

 تعیتین ژنتیکتی، هایتهیه نقشه ها،ژنوتیپ گ ینش ژنتیکی،

 والتدین شناستایی و هوچنتین هتاژن جداستازی و مکتان

 تدوین نهایت در و هیبرید هایتولید واریته جهت مطلو 

 استت برختوردار ست ایی بته اهویت از ینژادبه هایبرنامه

(Fufa et al., 2005.) انتواع ژنتیکی تنوع تخوین به منظور 

 گیاهی به نژادگران توسط نشانگری هایاز سیستم مختلفی

 نشتانگرهای بته توانمی هاآن جوله از شوند کهمی استفاده

در ایتن د. کتر اشتاره مولکولی و مرفولوژیکی، بیوشیویایی

 DNAز نشانگرهای ملکولی مبتنی بتر تتوالی بین استفاده ا

 ژنوم مستقیم بررسی از قریق را ژنتیکی تنوعامکان بررسی 

 پذیرامکانطی محیشرایط  از شدن بدون متأثر زنده موجود

یتا چنتد  2AFLP . نشانگر( et alDoveri,. 2008)سازد می

-شکلی قولی  طعات تکثیری از جوله مهوتترین نشتانگر

بته قتور ا استتفاده از ایتن روش استت کته بت DNAهای 

ناحیه ژنتومی بتا انتدازه تقریبتی  50 - 10هو مان حدود 

دارای تکرارپتذیری  شتود وجفت باز تکثیر متی 500-80

. ایتن نشتانگر یکتی از (Guo et al., 2005) بتالایی استت

 RFLPاست که ترکیبی از PCRانواع نشانگرهای مبتنی بر 

هتای ا آنت یمژنومی بت DNAشام  هضم  بوده و RAPDو

اتصتال سازگارستازهای چندنوکلتوتیتدی  برشی ختاص و

سپس تکثیتر  طعتات  کوتاه به انتهای  طعات برش یافته و

باشد. ایتن روش تفتاوت در می PCRایجاد شده با کوک 

حساستیت بستیار  کنتد وهای برشتی را آشتکار متیمکان

 زیادی در آشکارسازی چند شکلی در سراسر ژنوم دارد و

برتتری دارد.  RAPDلیتت تکرارپتذیری بتالا بتربدلی   اب

به دلی  عدم نیاز به اقلاعات اولیه در مورد ژنوم  ،هوچنین

درجه اقوینان بالا، امروزه بته  نی  سرعت و مورد مطالعه و

-قور وسیعی برای تهیه نشانگرهای چند شک  استفاده می

 (. Vos et al., 1995) شود

نشتتانگرهای  گ ارشتتات مختلفتتی در زمینتته استتتفاده از

وجود  دپلاسم سنجمرفولوژیکی و ژنتیکی در ارزیابی ژرم

با استفاده از یفات مرفولوژیکی و نیت   ایدارد. در مطالعه

، تنتتوع ISSRآغتتازگر  15بتته هوتتراه  RAPDآغتتازگر  7

                                                           
2- Amplified fragment length polymorphism 
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ژنوتیتپ( مربتوط  56های مختلف سنجد )ژنتیکی ژنوتیپ

فتت گربه منطقه آناتولی مرک ی ترکیه مورد مطالعته  ترار 

(Uzun et al., 2015 .) نتتتایج نشتتان داد کتته تغییتترات

در بتتین هتتای میتتوه ویژگتتیزیتتادی از نظتتر ژیکی ومرفولتت

هتای های ارزیابی شتده وجتود دارد و نتتایج دادهژنوتیپ

در ایتن ملکولی نی  وجود چنتین تنتوعی را تاییتد نوتود. 

 19( نیت  ترکیبتی از 2015راستا، قتالبی راد و هوکتاران )

بترای  RAPD هایژیکی را به هوراه نشانگریفت مرفولو

مطالعه تنوع ژنتیکی و وجود یا عتدم وجتود ارتبتاط بتین 

را بررستی کردنتد.  تنوع ژنتیکی وخصوییات مرفولوژیک

آوری شتده از پتنج جوعیتت ستنجد جوتعدر این مطالعه 

 ایتله درختت ستنجد( 20)شام   استان آرربایجان شر ی

نتتایج بدستت آمتده بر استاس ارزیابی  رار گرفت. مورد 

هتای ستنجد منطقته بیشترین فایله ژنتیکی بتین جوعیتت

هتای جلفا با میانه و بیشترین تشابه ژنتیکتی بتین جوعیتت

در پژوهش دیگری، تنوع ژنتیکی جلفا با مرند مشاهد شد. 

پلاسم سنجد در استان آرربایجان غربی توسط استدیار ژرم

 منطقتتته از جنتتتو  استتتتان 9( در 2012و هوکتتتاران )

 ISSRآرربایجان غربی و با استتفاده از نشتانگر مولکتولی 

بررسی گردید و کارایی این سیستم نشتانگری در ارزیتابی 

 تنوع ژنتیکی سنجد به اثبات رسید.

هتای مهتم گیتاه غر  کشور یکی از خاستگاهمنطقه شوال

 غذایی و دارویی ارزش وجود باباشد. از قرفی، سنجد می

 و تولیتد بترای بتالا پتانسی  ینهوچن و گیاه سنجد فراوان

 مطالعه متأسفانه ،جهانی بازارهای به محصول این اتیادر

ژنتیکی سنجد بتویژه  و رویشی خصوییات روی چندانی

ها انجام نگرفته است. این مطالعه با هد  در این رویشگاه

های مختلتف ارزیابی تنوع ژنتیکی و مرفولوژیکی ژنوتیپ

استان آرربایجان شتر ی  جنوبیمرک ی و  بخشسنجد در 

 .گرفتانجام 

 هاروش و مواد

مواد گیاهی مورد استفاده در پژوهش حاضر، : مواد گیاهی

سته از آوری شتده سنجد جوتعژنوتیپ مختلف  30تعداد 

هتای مرک ی )شهرستان تبری ( و جنوبی )شهرستتان منطقه

شتوال )وا تع در  استان آرربایجان شتر یمراغه و ملکان( 

 .(1)جدول  باشندمی (انایرکشور غر  

های ارزیابی: ارزیابی مورفولوژیکی و ژنتیکی

گرهای مربوط به گیاه مورفولوژیکی با استفاده از توییف

در این ( انجام گردید. Talebi-Rad et al., 2015سنجد )

یفات کیفی از  (،2پژوهش علاوه بر یفات کوی )جدول 

   بی  شک  پهنک برگ، شک  انتهای برگ، رنگ سط

زیری و رویی برگ، رنگ پوست میوه، رنگ گوشت میوه، 

تیپ دمبرگ و وجود کرک در سط  میوه ارزیابی شدند. 

های سنجد، ابتدا به منظور بررسی ساختار ژنوتیپی نوونه

های جوان گیاه های سر شاخهاز برگ DNAاستخراج 

 (Vroh et al., 1996تغییر یافته ) CTABتوسط روش 

استخراج شده با  DNAو کیفیت  کویت انجام گرفت و

ژل  الکتروفورز با های اسپکتوفتومتری واستفاده از روش

نگاری ادامه انگشت درید تعیین گردیدند. در 8/0آگارز 

و مطابق  AFLPژنوم جوعیت سنجد، با استفاده از نشانگر 

انجام شد.  (Vos et al., 1995)با روش وس و هوکاران 

و  EcoRIو  MseIی برشی هادر این تحقیق، از آن یم

 ( استفاده گردید.2ترکیب آغازگری )جدول  14 تعداد 

 یفیک و یکو یهامورد داده در: هاآماری داده تجزیه

 تست پرت، یهاداده ییآزمون شناسا ابتدا ،یبررس مورد

 تج یه. گرفت یورت خطاها و کوی هاداده بودن نرمال

. شد انجام دفیتصا کاملاً قرح اساس بر هاداده واریانس

ضرایب هوبستگی فنوتیپی بین میانگین یفات محاسبه 

مورد بررسی،  یهابندی ژنوتیپگردید. به منظور گروه

 مربعو مقیاس فایله  UPGMAتج یه کلاستر به روش 

سی با استفاده از متغیرهای استاندارد شده انجام شد. وا لید

 و SPSS 20اف ارهای نرم قیقرآماری از  یهاتج یه

MINITAB 16.2.0 گردید.  انجام 
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 و همکاران زیرک ارزیابی تنوع ژنتیکی سنجد با استفاده از نشانگرهای ...

 مورد مطالعه سنجد یهاپیژنوتکان م و نام ،کد -1 جدول
Table 1. The code, name and location of evaluated Russian olive genotypes 

 ژتوتیپکان م

Genotype location 
 ژنوتیپ کد

Genotype code 
 ژتوتیپ کانم

Genotype location 

 ژنوتیپ کد
Genotype code 

  ملکان

Malekan 
G16  تبری 

 Tabriz 
G01 

  ملکان

Malekan 
G17  تبری 

 Tabriz 
G02 

  ملکان

Malekan 
G18  تبری 

 Tabriz 
G03 

  ملکان

Malekan 
G19  تبری 

 Tabriz 
G04 

 مراغه

 Maragheh 
G20  تبری 

 Tabriz 
G05 

 مراغه

 Maragheh 
G21  تبری 

 Tabriz 
G06 

 مراغه

 Maragheh 
G22  تبری 

 Tabriz 
G07 

 مراغه

 Maragheh 
G23  تبری 

 Tabriz 
G08 

 مراغه

 Maragheh 
G24  تبری 

 Tabriz 
G09 

 مراغه

 Maragheh 
G25  تبری  

Tabriz 
G10 

 مراغه

 Maragheh 
G26  تبری 

 Tabriz 
G11 

 مراغه

 Maragheh 
G27  تبری 

 Tabriz 
G12 

 مراغه

 Maragheh 
G28 ملکان  

Malekan 
G13 

 مراغه

 Maragheh 
G29 ملکان 

 Malekan 
G14 

 مراغه

 Maragheh 
G30 ملکان  

Malekan 
G15 

 

 ک،یتیفر و  سیابتدا ماتر ملکولی نشانگر یهاداده یبرا

و ستپس  دیتگرد جادیا باند حضور و حضور عدم براساس

تشابه جاکتارد و  بیها با استفاده از ضراپیژنوت نیتشابه ب

ها با استفاده از پیژنوت یبند. گروهدندیمحاسبه گرد سیدا

در نترم  UPGMA تمیتشابه محاسبه شد و الگتور سیماتر

اقلاعتات  یمحتتوانجام گرفت. شتاخ   NTSYSاف ار 

 شد برآورد  = fi)-1fi ( 2PICiه با رابط مطابق 1یچند شکل

  طعته یفراوانت fi ام،i نشانگر  PICi،PICه رابط نیا در که

                                                           
1- Polymorphism Information Content 

  طعته یفراوانت (fi-1)و  نتوار وجتود هنگتام ام i نشتانگر

 ن،ی. هوچنتاستت نتوار وجتود عتدم حالت در ام i نشانگر

شتاخ   و یشاخ  نت  انیتعداد آل  مؤثر، م یپارامترها

محاستتبه  PopGene32شتتانون بتتا استتتفاده از نتترم افتت ار 

 گردیدند.

 بحث نتایج و

 هیتتج  جینتتا: پلاسم  سمنجدارزیابی مرفولوژیکی ژرم

-معنتی تفاوت وجود انگریبکیفی  کوی ویفات  انسیوار
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از لحتا  یتفات  ستنجدمختلتف هتای پیتژنوت نیب دار

 ،یتنوع نی(. چنندنشد هئارا اه)داده باشدمی شناسیریخت

در جهت بهبود آن  سنجدمختلف  یهاپیژنوت نیب نشیگ 

ستازد. یم ریپذرا امکان یاهیگ ینژادبه یهابرنامه قیاز قر

شتام  میتانگین، حتدا  ،  های توییفی یفات کویآماره

حداکثر و ضریب تغییرات فنوتیپی یفات مرفولوژیکی در 

 8/2یفت قول برگ بین خلایه گردیده است.  2جدول 

متتر، ستانتی 3 تتا 9/0متر، عرض بترگ بتین سانتی 5/8تا 

 متتتر، وزن تتتر بتترگ درمیلتتی 20اتتت 2بتترگ بتتین قتول دم

ا تت 5/1برگ میوه گرم، قول دم277/0 ات 0139/0محدوده 

متتر ستانتی 4ا تت 3/1میتوه بتین  متر،  طر قتولیمیلی 11

 2/1متر، اندازه هسته بین سانتی 3/2ا ت 7/0میوه  طرعرضی

ا تت 457/0متر، وزن گوشت میوه در محدوده سانتی 9/2ا ت

گترم  82/0 تا 209/0گرم و وزن هسته در محدوده  002/3

یتفت  متغییر بودند. بیشترین مقدار ضتریب تغییترات در

مشاهده گردید که بیتانگر کتارا بتودن ( 42/49وزن برگ )

نژادگتران های گ ینشی برای بتهچنین متغیرهایی در برنامه

 گیاهی است.

مطالعته یتفات  قیاز قر سنجدپلاسم وجود تنوع در ژرم

راد و قتتالبی ی و توستتطدر گ ارشتتات  بلتت یکیمرفولتتوژ

 وکتاراناوزن و ه و (Talebi-Rad et al., 2015)هوکاران 

(Uzun et al., 2015 )قتالبی راد و  .گ ارش شده است  ین

، با استفاده از تعتداد (Talebi-Rad et al., 2015)هوکاران 

یتتفت مرفولتتوژیکی تنتتوع ژنتیکتتی را در میتتان پتتنج  19

جوعیت سنجد جوع آوری شده از استان آرربایجان شر ی 

ترین مورد مطالعه  رار دادند. نتایج آنها نشتان داد کته بیشت

( و 16/0فایتتله ژنتیکتتی بتتین جوعیتتت جلفتتا و میانتته )

( 95/0بیشترین تشابه ژنتیکی بین جوعیت جلفتا و مرنتد )

 مشاهده شد.

 

 های سنجدآمارهای توییفی یفات مرفولوژیکی کوی در ژنوتیپ -2جدول 
Table 2. Descriptive statistics of morphological-quantitative traits among Russian olive genotypes 

 حداکثر

Maximum 

 حدا  
Minimum 

 ضریب تغییرات
Coefficient of variation 

 میانگین
Mean 

 یفت

Trait 

 (cmقول برگ ) 5.40 21.94 2.8 8.50

Leaf length 

 (cmعرض برگ ) 1.56 23.78 0.9 3.00
Leaf diameter 

 (mmقول دمبرگ ) 9.93 32.75 2.00 20.00

Petiole length 

 (grوزن برگ ) 0.10 49.42 0.01 0.27

Leaf weight 

 (mmقول دم میوه ) 4.72 48.01 1.50 11.00

Fruit tail length 

 (cm طر قولی میوه ) 2.51 19.91 1.30 4.00

Fruit longitudinal diameter 

 (cm طر عرضی میوه ) 1.55 18.80 0.70 2.30

Fruit crosswise diameter 

 (cmاندازه هسته ) 2.02 18.26 1.20 2.90

Fruit stone size 

 (grوزن گوشت میوه ) 1.28 37.96 0.45 3.00

Fruit pulp weight 

 (grوزن هسته ) 0.53 22.98 0.20 0.82

Fruit stone weight 
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 UPGMAهای سنجد براساس یفات کوی با استفاده از الگوریتمای ژنوتیپبندی حای  از تج یه خوشههگرو -1 شک 

Figure 1. Dendrogram (UPGMA algorithm) of 30 Russian olive genotypes based on genetic distances calculated 

using quantitative traits 
 

ن والدین در هر محققین معوولاً جهت انتخا  بهتری

هایی هستند که از هم دور تلا ی در پی ار ام یا ژنوتیپ

تواند از قریق بررسی فایله بین باشند که این امر می

ای بدست آید. ها با استفاده از روش تج یه خوشهژنوتیپ

و با UPGMA ای به روش ای خوشهبر اساس نتایج تج یه

(، 1 های کوی مرفولوژیک )شکاستفاده از ویژگی

بندی شدند. دسته قبقه 5های مورد بررسی در ژنوتیپ

 2ژنوتیپ در گروه اول،  16ژنوتیپ مورد بررسی،  30از

ژنوتیپ در گروه سوم، یک  8ژنوتیپ در گروه دوم، 

ژنوتیپ در گروه پنجم  رار  3ژنوتیپ در گروه چهارم و 

های منطقه مراغه و در گرفتند. در گروه اول اکثر ژنوتیپ

در های منطقه تبری   رار گرفتند. وم اکثر ژنوتیپگروه س

 4بندی رکر شده، بیشترین می ان فایله بین دو گروه گروه

با فایله  3و 1ها، گروه ( و ن دیکترین گروه63/6) 5و 

حای  از (. اقلاعات 3شناسایی شدند )جدول  21/3

تواند در یورت وجود ها میفوای  ژنتیکی ژنوتیپ

-در برنامهرتری نتاج نسبت به والدین( پدیده هتروزیس )ب

انتخا  کلونی و انتخا  از باشد. گیری مفید های دورگ

قریق نتاج حای  از هیبریداسیون دو روش اساسی در 

نژادی درختان و درختچه های میوه و دارویی برنامه به

 10باشد. برای نوونه در گردو و با دوره نونهالی حدود می

نژادی گیاهی از قریق ی بهسال برنامه ها 12الی 

وجود در مورد  هیبریداسیون انجام می شود حال آنکه
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در سنجد )برتری نتاج نسبت به والدین( هتروزیس 

 گ ارشی وجود ندارد.

-بندی یفات کوی، ژنوتیپدر این تحقیق، مشابه با گروه

های کیفی و الگوریتم های سنجد با استفاده از ویژگی

UPGMA  (. 2 ا  رار گرفتند )شک  گروه مج 5نی  در

ژنوتیپ، گروه  4ژنوتیپ، گروه دوم  14گروه اول شام  

 6ژنوتیپ و گروه پنجم  2ژنوتیپ، گروه چهارم  4سوم 

، در گروه اول 2ژنوتیپ را دارا بودند. با توجه به شک  

-های مراغه و در گروه پنجم بیشتر ژنوتیپبیشتر ژنوتیپ

دوم و چهارم تنها  هایهای ملکان  رار داشتند و گروه

 .های تبری  بودندشام  ژنوتیپ

: AFLPپلاس  سنجد با نشمانگرهای نگاری ژرمانگشت

متورد استتفاده  ترار  AFLPترکیتب نشتانگری  14تعداد 

مکتان ژنتی )نتوار( را تکثیتر  439گرفتند که در مجوتوع 

(. تعتداد 4نوودند که هوگتی چندشتک  بودنتد )جتدول 

نوار در  51ات آغازگری بین نوارهای تکثیری توسط ترکیب

نتتوار در ترکیتتب  22 تتتا MGT, ETAترکیتتب آغتتازگری 

 (. 3متغییر بودند )شک   ECT, MGAGآغازگری 

در این مطالعه توانوندی نشانگر مورد استفاده در مطالعه 

های سنجد بوضوح نشان داده شد، تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

اده، مورد استف AFLPترکیب نشانگری  14تعداد بطوریکه 

مکان ژنی چندشک  تکثیر نوودند. این در  439در مجووع 

ترکیب  18مطالعه مشابه با استفاده از حالی است که 

ژنوتیپ سنجد از شش  16روی  SRAPنشانگر ملکولی 

 مکان ژنی چندشک  مشاهد شد 69استان ایران، تنها 

(Taghipour, 2013) . نشانگرAFLP  با دسترسی به نرخ

لی، امکان ارزیابی کارا و سودمندی را در بالایی از چندشک

های مربوط به تنوع ژنتیکی گیاه سنجد فراهم بررسی

در  AFLPساخت. چنین کاراریی بالا برای نشانگر 

های گیاهی از  بی  ارزیابی تنوع تحقیقات سایر گونه

با استفاده   .Tectona grandis Lژنوتیپ گیاه  96ژنتیکی 

 210( و Vaishnaw et al., 2018ترکیب آغازگر ) 5از 

جوعیت  14از بین  .Dactylis glomerata Lژنوتیپ گیاه 

( نی  Zhang et al., 2018ترکیب آغازگر ) 6با استفاده از 

 گ ارش شده است. 

 
 

 

 

 های سنجد بر اساس یفات کویبندی ژنوتیپهای حای  از خوشهفایله بین جفت گروه -3 جدول

Table 3. The distance between different group pairs, resulted from clustering of Russian olive 

genotypes based on quantitative traits 

 تعداد ژنوتیپ
Number of Genotype  

- 
 1گروه

Group 1 

 2گروه

Group 2 

 3گروه
Group 3 

 4گروه

Group 4 

 5گروه

Group 5 

16 
 1 گروه

Group 1 
0     

2 
 2 گروه

Group 2 
4.18 0    

8 
 3 گروه

Group 3 
3.21 6.43 0   

1 
 4 گروه

 Group 4 
4.02 5.64 3.97 0  

3 
 5 گروه

Group 5 
3.18 4.15 5.84 6.63 0 
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 UPGMAهای سنجد براساس داده های یفات کیفی با استفاده از الگوریتم بندی ژنوتیپگروه -2 شک 

Figure 2. Dendrogram (UPGMA algorithm) of 30 Russian olive genotypes based on genetic distances calculated 

using qualitative traits 
 

 

 

 

 

 

 

 آمیدآکری روی ژل پلی AFLPاده از نشانگر ملکولی ( با استف30تا  1های سنجد )نگاری ژنوتیپانگشت -3شک 
Figure 3. Fingerprinting of Russian olive genotypes (1-30) using AFLP markers on Polyacrylamide gel 
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 ژنوتیپ 30در بین  AFLPترکیب نشانگر  14اقلاعات ژنتیکی حای  از  -4جدول 
Table 4. The genetic information generated by 14 AFLP primer combinations among 30 genotypes of Russian olive 

 ردیف

Row 

 آغازگر ترکیب
Primer 

combinations 

 ژنی مکان تعداد

 تکثیرشده
Amplified 
Loci No. 

 موثر آل  تعداد
Effective allele 

No. 

 نی شاخ 
Nei index 

 شاخ  شانون
Shannon index 

 کلیمحتوای اقلاعات چندش
Polymorphic 
information 

content (PIC) 

1 GT+E-TM-A 51 1.68 0.39 0.57 0.33 
2 M-GAG+E-TA 26 1.57 0.36 0.54 0.73 
3 M-CAG+E-TA 26 1.79 0.44 0.63 0.76 

4 M-TTT+E-GA 46 1.49 0.32 0.49 0.83 
5 M-GC+E-CT 32 1.52 0.33 0.50 0.76 
6 M-CAG+E-GT 26 1.75 0.41 0.60 0.57 
7 M-GC+E-AGG 42 1.66 0.38 0.56 0.69 
8 M-CAT+E-GA 33 1.69 0.40 0.59 0.79 
9 M-CAA+EAGG 26 1.69 0.40 0.59 0.66 

10 M-TTT+E-AGG 26 1.54 0.34 0.52 0.75 
11 E-CT+M-GAG 22 1.90 0.47 0.66 0.63 
12 E-TA+M-GC 30 1.73 0.41 0.59 0.62 
13 E-TA+M-GT 36 1.68 0.39 0.57 0.75 
14 M-GAG+E-CT 37 1.73 0.41 0.59 0.60 

 میانگین
Mean 

- 31.35 1.67 0.39 0.57 0.67 

 

، بیشتترین تعتداد آلت  متوثر مربتوط بته حاضر در تحقیق

آل  موثر( و  90/1)تعداد ECT, MGAGترکیب آغازگری 

 یآغتازگرترکیتب کوترین تعتداد آلت  متوثر مربتوط بته 

MTTT, EGA  موثر( بوده و میانگین تعداد ل آ49/1)تعداد

بدستت آمتد  67/1آغازگرهتا های متوثر بترای توتامیآل 

تنتوع  ،های مختلتف تنتوعبا توجه به شاخ  .(4)جدول 

وجتود  ستنجد های مختلفژنتیکی بالایی در بین ژنوتیپ

شاخ  و  دارد به قوری که متوسط مقدار شاخ  شانون

 بدست آمتد. 39/0 و 57/0ه ترتیب برابر با بتنوع ژنی نی 

 شتاخ  نتی( و 66/0شتاخ  شتانون ) مقتدار یشترینب

 و ECT, MGAG یآغتتازگرترکیتتب  ( مربتتوط بتته47/0)

 و 49/0ترتیب بتا مقتادیر  ها بهمقدار این شاخ کوترین 

مشاهده گردید.  MTTT, EGAآغازگری  در ترکیب 32/0

 ,ECT یآغتازگرگیری کلتی، ترکیتب به عنوان یک نتیجه

MGAG  سودمندی را جهت تعیتین میت ان تنتوع بالاترین

 باشد.میدارا های سنجد مورد مطالعه ژنتیکی بین ژنوتیپ

 ترکیتب ی( بتراPIC) یاقلاعات چندشتکل ی انم ینکوتر

آن  مقدار ین( و بالاتردرید 33/0) MGT, ETA یآغازگر

( دریتتد 83/0) MTTT, EGA یآغتتازگر ترکیتتب یبتترا

 یهتاآغتازگر یبترا PIC یت ان. متوستط میتدمحاسبه گرد

AFLP متی دریتد 67/0حاضر  یقمورد استفاده در تحق-

 اقلاعتتاتی محتتتوای PIC شتتاخ (. 4)جتتدول  باشتتد

 نتوع انتختا  در که دهدمی نشان را هاآغازگر چندشکلی

 رابطته نتوع کافی، چندشکلی آوردن بدست برای نشانگر،

 اهویتت مطالعته متورد گیتاهی متواد نتوع و خویشاوندی

 ,MTTT یآغتازگر ترکیتب کته جتاییآن از. دارد زیتادی

EGA، PIC ینمطالعه نشتان داد، بنتابرا ینرا در ا یشتریب 

متورد مطالعته  سنجد هایژنوتیپ چندشکلی یبررس یبرا

برختوردار  هتاآغتازگر یرنسبت بته ستا یبالاتر ییاز توانا

 است. 

 AFLPنشانگربا استفاده از  های سنجدبندی ژنوتیپگروه

های مورد مطالعه با نتیکی ژنوتیپدر این مطالعه شباهت ژ

محاسبه گردیتد. براستاس  استفاده از ضریب تشابه جاکارد
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دریتد( کته  25معیار تشتابه جاکتارد، کوتترین شتباهت )

 )منطقته 19های ژنوتیپبیانگر بیشترین واگرایی است بین 

 95بیشتتترین شتتباهت )و ( منطقتته مراغتته) 27و ( ملکتتان

منطقته ) 9و ( تبریت  منطقته) 8هتای درید( بین ژنوتیتپ

، (منطقته تبریت ) 8 و( منطقه تبری ) 5های ژنوتیپ (،تبری 

و  (منطقتته تبریتت ) 5و ( منطقتته تبریتت ) 2هتتای ژنوتیتتپ

بدستت ( منطقته تبریت ) 6و ( منطقه تبری ) 2های ژنوتیپ

بنابراین واض  است کته  اند(.)داده ها نشان داده نشده آمد

مطلتتوبی بتترای  تواننتتد بتته نحتتومتتی AFLPنشتتانگرهای 

شناسایی تنوع ژنومی موجود در درخت سنجد و شناسایی 

هتای هتروتیتک( بکتار افراد با فایله ژنتیکی زیاد )گتروه

ای گونتهروند. نتایج این پژوهش نشان داد که تنتوع درون

-های ستنجد در زیستتگاهای در میان ژنوتیپ اب  ملاحظه

بتا تج یته کلاستتر  غتر  کشتور وجتود دارد.های شوال

و معیتتار تشتتابه جاکتتارد،  UPGMAاستتتفاده از الگتتوریتم 

گتروه ایتلی  ترار داد  3مورد بررسی را در  ژنوتیپ های

مغتتایر بتتا گروهبنتتدی بتتر استتاس یتتفات (. 4)شتتک  

، هتای ملکتولیبر استاس داده بندیدر گروهمرفولوژیکی، 

یتایی مشتابه در کنتار هتم  ترار هایی بتا منشتا جغرافتوده

ژنوتیپ  17با نتایج حاضر، مطالعه روی در تطابق  نگرفت.

نشتتان داد کتته  AFLPترکیتب آغتتازگر  34گیتاه کنتتف بتتا 

گروهبندی حای  از نشتانگر ملکتولی بتا گروهبنتدی بتر 

 اساس یفات مرفولوژیکی هوخوانی نداشت. در توضتی 

، بته معنتی تکامت  مستتق  و 1تکامت  هوگترا این مطلتب

بتتین  غیرمتترتبط یتتفات مرفولتتوژیکی مشتتابه بتتا هتتم در

های متفاوت یک موجود، علت این موضتوع بیتان ژنوتیپ

هتای به عبتارتی ژنوتیتپ (.Kim et al., 2010) شده است

متفاوت سنجد که ارتبتاط ژنتیکتی زیتادی بتاهم ندارنتد، 

)منتاقق  که در شترایط ا لیوتی و محیطتی مشتابههنگامی

ایتن  هگیرنتد، در پاستخ بت رار می جغرافیایی ن دیک بهم(

صورت مستتق  یتفات مرفولتوژیکی مشتابهی شرایط و ب

در مورد گیاه سنجد یک دلی  احتوتالی لیکن  کنند.پیدا می

تکثیر عوتدتاً غیرجنستی تواند دیگر برای این موضوع، می

                                                           
1- Convergent evolution 

-رسد که ژنوتیتپبه نظر میباشد.  این گیاه از قریق  لوه

 نسبتاًمادری های ژنوتیپ از تعدادهای سنجد مورد مطالعه 

از قریتق تکثیتر غیرجنستی در و گرفتته نشات  یمحدود

-یافتتهپراکنش مناقق جغرافیایی مختلف منطقه آرربایجان 

تنهتا و جغرافیتایی  پتراکنشاکتفای یر  به  بنابراین. اند

انتختا  جهتت یتفات مرفولتوژیکی ه تغییترات بتتوجه 

کتافی نتژادی ستنجد هتای بتهبرد برنامهبرای پیشوالدین 

هتای توجه به ظرفیت یستی بابلکه این مهم بانخواهد بود، 

و به کوک نشانگرهای ملکولی از جولته  ویژه هر جوعیت

AFLP .مطالعته حاضتر و  رغتمعلی کام  و تصحی  شود

تنتوع  خصوص ارزیابیدر زیاد دیگر  مطالعات کم و بیش

، ژنتیکی گیاه سنجد در منتاقق جغرافیتایی مختلتف ایتران

وجود نتدارد. در کشور آوری کاملی از این گیاه لیکن جوع

آوری، ارزیتابی ژنتیکتی بته کوتک نشتانگرهای لذا جوتع

در هایی یا کلکسیون لکسیونکایجاد لی و در نهایت وکلمو

از ا تدمات عولتی در مناقق جغرافیتایی مختلتف کشتور 

های ایلاحی گیاه سنجد خواهتد برد برنامهخصوص پیش

 بود. 

هتا و جهت کتاهش حجتم دادهتج یه به مختصات ایلی 

ه و تحلی  بهتر نتایج یتورت گرفتت. بتا توجته بته تج ی

 4و  59%نتایج تج یه به مختصات ایتلی، دو مولفته اول 

نواینتد. از تغییرات داده هتا را توجیته متی 82%مولفه اول 

توجیه درید کوی از تغییرات توستط هتر مولفته در ایتن 

تواند بیانگر پوشش ژنومی مناسب نشتانگرهای مطالعه، می

AFLP یبنتدمطالعه، گتروه ینا باشد. درده میانتخا  ش 

بتا  یتا حدود (5)شک   ها با استفاده از دو مولفه اولینلا

بنتدی . تطابق بین گروهدر توافق بود یاخوشه یهتج  یجنتا

ای با تج یه به مختصات ایلی بتا حای  از تج یه خوشه

 Indigoferaدر گیتتتاه AFLPاستتتتفاده از نشتتتانگرهای 

pseudotinctoria یت  گت ارش شتده استت )نFan et al., 

هتا در سته ناحیته از ، ژنوتیتپ5(. با توجه به شک  2017

 19و  27،  12هتتای انتتد و ژنوتیتتپپتتلات پراکنتتده شتتده

 ها دارند.بیشترین فایله را با بقیه ژنوتیپ
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Similarity coefficient 
 ضریب تشابه

 . جاکارد تشابه اریمع و UPGMAو الگوریتم AFLP نشانگرهای های سنجد با استفاده از گروه بندی ژنوتیپ -4 شک 

Figure 4. Cluster analysis using UPGMA algorithm and Jaccard similarity coefficient of 30 Russian olive 

genotypes based on AFLP markers 
 

 AFLP با استفاده از نشانگره محورهای ایلی بر اساس تج یه بهای سنجد سه بعدی ژنوتیپنوودار پراکنش  -5شک  
Figure 5. Trimensional scatter plot of Russian olive genotypes based on principle co-ordinate analysis using 

AFLP markers 
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اولتین گت ارش علوتی در خصتوص  در وا تع این تحقیق

در بررستی تنتوع ژنتیکتی  AFLPاده از نشتانگرهای استف

ایتتن نشتتانگرها باشتتد و نتتتایج نشتتان داد کتته متتی ستتنجد

در ستط  توانند به نحو مطلوبی بترای شناستایی تنتوع می

بتا فایتله ژنتیکتی زیتاد هتایی ژنوتیتپو شناستایی  ژنوم

بته  بنتدیگروهبر اساس های هتروتیک( بکار روند. )گروه

هتایی بتا منشتا جغرافیتایی ، تتودههای ملکتولیکوک داده

بندی بر اساس ، لیکن گروههم  رار نگرفتند مشابه در کنار

تا حدود زیادی با توزیع یفات مرفولوژیکی کوی و کیفی 

ها هوخوانی نشان داد. بتر ایتن استاس جغرافیایی ژنوتیپ

گیری در خصوص انتختا  والتدین ضروری است تصویم

تلا ی دارای حداکثر فایله ژنتیکتی ازهوتدیگر یترفا بتا 

نتایج تج یته یورت نگیرد.  توجه به یفات مرفولوژیکی

بتته مختصتتات ایتتلی بیتتانگر پوشتتش ژنتتومی مناستتب 

انتخا  شده در این مطالعته بتود و در  AFLPنشانگرهای 

دارای کتارایی EGA و MTTT این بین ترکیب آغتازگری 

 مطالعه بود. های سنجد مورد بالایی در توای  ژنوتیپ
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Abstract 
Genetic diversity among Russian olive genotypes in three different regions of East-Azerbaijan 

province (includes Tabriz, Maragheh and Malekan) were assessed using morphological and molecular 

(AFLP) markers. Results of the quantitative and qualitative traits statistics showed a significant 

genetic variation among studied germplasm and categorized them in five distinguished groups. The 

most number of genotypes from Maragheh region were in group 1, while, the group 3 consisted of the 

majority of genotypes from Tabriz region. All genotypes were analyzed with 14 EcoRI-MseI primer 

combinations. A total of 439 informative and polymorph AFLP markers was generated and analyzed. 

Based on Jaccard Similarity Index, the minimum genetic similarity was observed between genotype 19 

(from Malekan region) and 27 (from Maragheh). The principal coordinate analysis (PCoA) showed the 

suitable genomic distribution of AFLP markers among individuals. The highest (0.83 %) and lowest 

(0.33 %) polymorphic information content achieved by primers combination MTTT-EGA and MGT-

ETA, respectively. Cluster analysis using molecular data and UPGMA algorithm, classified the 

studied genotypes in three distinguished groups. The genotypes at the same geographical region did 

not classify in the same group based on clustering by molecular data. However, this achieved to a 

large extent when they were classified groups using morphological traits. This result might be 

explained in terms of convergent evolution and some in part due to asexual propagation of Russian 

olive from the limited maternal genotypes and distribution across the different geographical regions. 

Keywords: Genetic diversity, Elaeagnus angustifolia, Quantitative traits, AFLP 
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