
 

 

 

 ژنتيک نوين

 9317 زمستان ،4، شماره سيزدهمدوره 

 471 - 487صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 زیتون

 تنوع ژنتیکی  

 تجزیه به مختصات اصلی 

 ای تجزیه خوشه

 

 چکیده

 

هاي اميد  ارزيابي تنوع ژنتيكي در برخي ارقام ايراني و خارجي و ژنوتيپ

 ISSR  بخش زيتون با استفاده از نشانگرهاي
Evaluation of genetic variation in some Iranian and foreign cultivars 

and promising genotypes of Olive using ISSR markers 
 

 6اله رسولی  ، ولی5، علیرضا قنبری4، مهدی طاهری3، جعفر احمدی2*، امید سفالیان1مجید گلمحمدی

 

 و  گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلی، اردبیل ،دانشجوی دکتری -1

 ی پژوهش، مرکز تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی ومنابع طبیعی، قزوین، ایرانمرب

 گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلی، اردبیل،ایران ،دانشیار -2

 ن، ایران، قزوی( ره)دانشگاه بین المللی امام خمینی استاد، گروه ژنتیک و به نژادی گیاهی، -3

 ، بخش تحقیقات خاک و آب، مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی، زنجان، ایراندانشیار -4

 گروه علوم باغبانی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلی، اردبیل، ایران ،دانشیار -5

 پرورش و منابع طبیعی و منابع طبیعی، قزوین، ایرانگروه تحقیقاتی حبوبات، مرکز تحقیقات و آموزش و استادیار،  -6

 

Golmohammadi M1, Sofalian O*2, Ahmadi J3, Taheri M4, Ghanbari A5, Rasoli V6 
 

1- PhD Candidate, Department of Agronomy and Plant Breeding, Faculty of Agricultural and 

Natural Resources, University of Mohaghegh Ardabili, Ardabil and instructor of Agricultural and 

Natural Resources Research and Education Center, AREEO, Qazvin, Iran 

2- Associate Professor, Department of Agronomy and Plant Breeding, Faculty of Agricultural 

and Natural Resources, University of Mohaghegh Ardabili, Ardabil, Iran 

3- Professor, Department of Genetics and Plant Breeding, Imam Khomeini International 

University, Qazvin, Iran 

4- Associate Professor, Department of Soil and water Research, Agricultural and Natural 

Resources Research and Education Center, AREEO, Zanjan, Iran 

5- Associate Professor, Department of Horticultural Sciences, Faculty of Agricultural Sciences 

University of Mohaghegh Ardabili, Ardabil, Iran 

6- Assistant Professor, Horticulture Crops Research Department, Agricultural and Natural 

Resources Research and Education Center, AREEO, Qazvin, Iran 
 

 o_sofalian@uma.ac.ir :نویسنده مسئول مکاتبات، پست الکترونیکی *

 (15/12/79 :تاریخ پذیرش - 11/4/79: تاریخ دریافت) 

رقم کاملاً  9011از شود که دارای بيش ترين گياهان باغی شناخته می  عنوان يکی از مهم زيتون به

در اين مطالعه تنوع ژنتيکی موجود در يک . متمايز و تعداد فراوانی رقم وحشی در جهان است

 91در مجموع . ارزيابی شد ISSRمجموعه از ارقام زيتون ايرانی و خارجی با استفاده از نشانگرهای 

ميانگين . د شکل بودچن( درصد 20/11)ها  قطعه از آن 970قطعه تکثير يافت که  911آغازگر، 

 42/1و  00/91ترتيب برابر با  به( PIC)و محتوای اطلاعات چند شکل ( Rp)های قدرت تمايز  شاخص

نتايج تجزيه واريانس . بود که بيانگر قابليت آغازگرهای استفاده شده در ارزيابی تنوع ژنتيکی بود

درصد از  13تنوع بين گروهی و درصد از تغييرات کل، مربوط به  7نشان داد که ( AMOVA)مولکولی 

های چند  ميانگين درصد مکان. های زيتون بود تغييرات مربوط به تنوع درون گروهی ارقام و ژنوتيپ

( H)و تنوع ژنتيکی ( I)، اطلاعات شانون (Ne)و مؤثر ( Na)های مشاهده شده  ، تعداد آلل(PPL)شکل 

بود و ارقام ايرانی نسبت به خارجی از نظر  01/1و  31/1، 43/9، 73/9درصد،  99/80ترتيب برابر با  به

روابط ژنتيکی بين ارقام مورد بررسی با . کليه پارامترهای تنوع ژنتيکی دارای مقادير بالاتری بودند

دست آمده نشان داد که کليه ارقام درون سه گروه  ای بررسی شد و نتايج به استفاده از تجزيه خوشه

کننده نتايج حاصل از تجزيه  نيز تأييد( PCoA)ه به مختصات اصلی نتايج تجزي. اصلی قرار گرفتند

طور  استفاده شده به ISSRطور کلی، نتايج حاصل از اين مطالعه نشان داد نشانگرهای  به. ای بود خوشه

رو، استفاده  از اين. مطلوبی قادر به منعکس نمودن ميزان تنوع ژنتيکی و روابط بين ارقام زيتون هستند

 .باشد و تجزيه ارتباطی قابل توصيه می QTLيابی  غازگرها در ساير مطالعات ژنتيکی مانند نقشهاز اين آ
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متعلق به خانواده ( .Olea europaea L)زیتون با نام علمی 

Oleaceae ترین درختان میوه است این  و یکی از اولین و قدیمی

گیاه برای هزاران سال منبع اصلی روغن خوراکی در حوزه 

امروزه با پیشرفت علم و مشخص شدن . مدیترانه بوده است

و روغن آن، گرایش به مصرف آن  خواص غذایی و درمانی زیتون

گیری داشته است، چراکه روغن زیتون دارای سطح  افزایش چشم

اگرچه برخی از (. Seifi 2008)بالایی از اولئیک اسید است 

شناسی، خاستگاه اولیه  محققان با توجه به شواهد تاریخی و باستان

دانند و  زیتون را فلسطین، لبنان، شمال غربی سوریه و مصر می

ها به اروپا برده عتقدند که زیتون در اثر تحولات تاریخی و جنگم

المللی  بر اساس گزارش انجمن بین(. Zohary 1994)است  شده

هکتار رسیده  11391111زیتون سطح زیر کشت زیتون در دنیا به 

است و این گیاه مناسب کشت در شرایط خشک و نیمه خشک 

عت میوه کاری ایران باشد، که جایگاه و اهمیت خاصی در صن می

(. Arji et al. 2013)دهد  ای نزدیک به خود اختصاص می در آینده

هکتار سطح زیر کشت زیتون و  111111امروزه ایران با دارا بودن 

عنوان یکی از کشورهای  تن روغن در سال به 3111تولید بیش از 

ذخایر ژنی زیتون . شود دهنده زیتون در جهان محسوب می پرورش

رو تشخیص و  از این. باشدیکی از ذخایر ژنی مهم جهان میایران 

های مختلف زیتون ایران انجام مطالعات ژنتیکی حفظ واریته

(. Motaghi et al. 2012)رساند نظر می مختلف را ضروری به

اولین قدم برای ارزیابی میزان تفاوت ژنتیکی و دامنه تنوع و نیز 

حی، اطلاع از تنوع ژنتیکی ریزی هدفمند برای کارهای اصلابرنامه

تنوع و . و روابط خویشاوندی بین ارقام مناطق مختلف است

انتخاب دو رکن اصلی هر هر برنامه اصلاحی بوده و انجام 

انتخاب منوط به وجود تنوع مطلوب از حیث هدف مورد بررسی 

مندی از تنوع موجود و ایجاد تغییرات منظور بهره به. باشدمی

تاکنون . رسد نظر می نابع ژنتیکی ضروری بهجدید، ارزیابی م

مطالعات گوناگونی در ارتباط با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

. است در مطالعه تنوع ژنتیکی ارقام گوناگون زیتون انجام شده

 47نوع ژنتیکی موجود در   .Motaghi et al(2012) عنوان نمونه، به

ه از نواحی مختلف آوری شد رقم جمع 11نمونه زیتون متعلق به 

مورد بررسی قرار دادند و  RAPDآغازگر  21ایران را با استفاده از 

نتایج این مطالعه سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را بین ارقام مختلف 

منظور مطالعه ارقام کشت شده در مولیسه ایتالیا و  به. نشان داد

ا استفاده ها با ارقام مناطق مجاور، هجده رقم از مولیسه بارتباط آن

ای و تجزیه  از تجزیه خوشه. بررسی شدند AFLPاز نشانگرهای 

ها و بررسی منشأ ارقام  منظور برآورد شباهت های اصلی بهبه مؤلفه

استفاده شد و ارقام مورد مطالعه با سایر ارقام کاشته شده در ایتالیا 

های زیادی نشان  ارقام متعدد شباهت و و فرانسه مقایسه شدند

  .Bemsard et al(2001)(. Angiolillo et al. 2006)دادند 

رقم و ژنوتیپ زیتون را با استفاده از  113ای متشکل از مجموعه

در این . مورد مطالعه قرار دادند RAPDنشانگرهای چندشکل 

صورت قابل توجهی ارقام و  به RAPDبررسی نشانگرهای 

براین، در علاوه. های زیتون را از یکدیگر تفکیک کردندژنوتیپ

برای  SSRنیز از نشانگرهای   .Marrozzo et al(2000) آزمایشی

ها  نتایج حاصل از مطالعه آن. شناسایی ارقام زیتون استفاده کردند

برای ارقام مورد مطالعه نشان  SSRجایگاه  51وجود تنوع را در 

چنین در این  هم. تک شکل بودند SSRداد و تنها در دو جایگاه 

های  ارقام بر اساس منشا جغرافیایی خود در گروه مطالعه تمامی

تنوع و  .Mardi et al( 2016)در ارزیابی . مجزایی تفکیک شدند

ای از ارقام زیتون با استفاده از نشانگرهای  روابط بین مجموعه

SSR نتایج حاصله از این ارزیابی نشان . مورد بررسی قرار گرفت

بندی شدند به  ایی گروهداد که اکثر درختان مادری در گروه مجز

ها امکان  طوری که با استفاده از کلید شناسایی مولکولی آن

ها مسیر منظور تأیید اصالت ژنتیکی آن تشخیص ارقام مختلف به

با استفاده از سه سیستم نشانگری  .Linos et al (2014) .دش

ISSR ،SSR  وRAPD ای از تنوع ژنتیکی موجود در مجموعه

این محققان . تون یونان را ورد بررسی قرار دادندهای زی پلاسمژرم

علاوه بر گزارش سطح بالایی از تنوع ژنتیکی عنوان کردند هر دو 

پلاسم زیتون نقش سیستم تولید مثلی و رویشی نیز در تکامل ژرم

ای از  نیز مجموعه .Abdessemed et al (2015) در بررسی. دارند

مورد  SSRفاده از نشانگرهای ارقام زیتون بومی آرژانتین را با است

ها بیانگر میزان قابل توجهی بین و  بررسی قرار گرفتند و نتایج آن

 . درون گروهی بود

تعیین منشاء ژنتیکی و ارزیابی تنوع ژنتیکی ارقام زیتون نه تنها از 

های احداث باغ، بلکه از نظر شناسایی روابط خویشاوندی،  جنبه
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تصادی و مطابق با نیازهای روز برای دستیابی به ارقام جدید اق

نژادی و ایجاد باغ بنابراین طراحی هر برنامه به. اهمیت زیادی دارد

های  با ارقام مورد نظر و گواهی شده مستلزم شناسایی ویژگی

های اخیر  نظر به اینکه در سال. باشد اختصاصی هر رقم می

های مختلف زیتون در بندی ارقام و ژنوتیپ گردآوری و گروه

یران بیش از پیش مورد توجه پژوهشگران توجه قرار گرفته ا

رو هدف از این تحقیق بررسی میزان تنوع ژنتیکی و است، از این

بندی ارقام مختلفی ایرانی و خارجی زیتون با استفاده از گروه

 .نشانگرهای مولکولی بود

 

العه و رقم ایرانی و خارجی زیتون مورد مط 21در این پژوهش 

کلیه ارقام مورد مطالعه از ایستگاه تحقیقاتی . ارزیابی قرار گرفت

درج  1ها در جدول  زیتون واقع در طارم تهیه و مشخصات آن

های هر یک از ارقام  ژنومی از برگ DNAاستخراج . است دهش

1مورد مطالعه با استفاده از دستورالعمل 
CTAB  و بر اساس روش

(1987)Doyle and Doyle  کیفیت . نجام شداDNA  استخراجی

مدل  هر توده علاوه بر تعیین توسط دستگاه نانودراپ

(THERMO;2000 spectrophotometer  ) توسط الکتروفورز ژل

در مرحله . درصد مورد بررسی قرار گرفت 8/1الکتروفروز 

جهت بررسی تنوع ژنتیکی  ISSRآغازگر  25نخست تعداد 

قادر به تولید   ISSRآغازگر  16نها ها ت انتخاب شدند که از بین آن

قطعات چند شکل بودند و جهت ارزیابی تنوع و برآورد 

مشخصات هر یک از این . پارامترهای ژنتیکی استفاده شد

سازی  پس از بهینه. است نشان داده شده 2آغازگرها در جدول 

2)ای پلیمراز  شرایط تکثیر، واکنش زنجیره
PCR ) 15در حجم 

میکرولیتر  Master mix2X  ،5/4میکرولیتر  5/9میکرولیتر شامل 

 5/1و ( نانوگرم 51)ژنومی  DNAمیکرولیتر  5/1آب دیونیزه، 

در  PCRتکثیر . آغازگر انجام شد( یک میکرومولار)میکرولیتر 

درجه سلسیوس به  74سازی اولیه  ترموسایکلر با دمای واسرشت

س به درجه سلسیو 74چرخه با دمای  41دقیقه و سپس  9مدت 

درجه سلسیوس اتصال هر  45ثانیه دمای  51دقیقه،  یکمدت 

                                                           
1
 Cethyl Trimenthyl Ammonium Bromide 

2
 Polymerase Chain Reaction 

عنوان دمای  درجه سلسیوس به 92دقیقه در دمای  دوآغازگر و 

درجه سلسیوس جهت  92دقیقه دمای  هفتگسترش و در نهایت 

 5/1نیز در ژل آگارز  PCRمحصولات . بسط نهایی انجام شد

تفکیک و سپس  Safeviewآمیزی با  درصد و با استفاده از رنگ

( عدم مشاهده باند)و صفر ( مشاهده باند)صورت ماتریس یک  به

 . امتیازدهی شدند

 
 اسامی ارقام زیتون مورد ارزیابی در این مطالعه -1جدول 

 کد رقم منشاء کد رقم منشاء

Iran Zard 11 Iran T2 1 

Iran Roghani 12 Iran T6 2 

Iran Mari 13 Iran T7 3 

Lebanon Beladi 14 Iran T10 4 

USA Mission 15 Iran T17 5 

Spain Manzanilla 16 Iran T19 6 

Greece Koroneiki 19 Iran T20 9 

Greece Kalamata 18 Iran T21 8 

Spain Corfolia 17 Iran T18 7 

Syria Abou-satl 21 Iran T24 11 

 

 منظور ارزیابی کارایی آغازگرهای استفاده شده برخی از به

معیارهای کارایی نشانگر همچون محتوی اطلاعات چندشکل 

(3
PIC) شاخص نشانگر ،(MI

Rp)و قدرت تمایز ( 4
اساس بر ( 5

به . دشمحاسبه  .Powell et al (1996) روابط ارائه شده توسط

منظور تعیین تنوع ژنتیکی بین گروهی و همچنین تنوع درون 

AMOVA)ها، تجزیه واریانس مولکولی  آن
تفاده از با اس( 6

جهت بررسی و مقایسه میزان تنوع . انجام شد GenAlEXافزار  نرم

های ایرانی و خارجی  ژنتیکی موجود در هر یک از گروه

9)های چندشکل  پارامترهای ژنتیکی درصد لوکوس
PPL) ،

8)شاخص شانون 
I) تنوع ژنی نی ،(H

های مشاهده ، تعداد آلل(7

11)شده 
Na )11)های مؤثر  و تعداد آلل

Ne) افزار با استفاده از نرم 

POP-GENE های مورد بررسی بر بندی تودهگروه .برآورد شدند

                                                           
3
 Polymorphism information content 

4
 Marker index 

5
 Resolving power 

6
 Analysis of molecular variance  

7
 Percentage of polymorphism loci 

8
 Shannon’s information index 

9
 Nei’s genetic diversity 

10
 Number of observed alleles 

11
 Effective number of alleles 

  ها مواد و روش
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با  Neighbor-joiningاساس ماتریس تشابه جاکارد و به روش 

تجزیه به . صورت گرفت DARwin ver. 6افزار  استفاده از نرم

PCoA)مختصات اصلی 
و  GenAlEXافزار  نیز با استفاده از نرم( 1

 .زیابی روابط بین ارقام مختلف انجام شدو با هدف ار

 

آغازگر  16دست آمده از تکثیر  ای از نتایج بهخلاصه 2در جدول 

ISSR  رقم زیتون ایرانی  21استفاده شده در ارزیابی تنوع ژنتیکی

آغازگرهای مورد استفاده در مجموع . است و خارجی ارائه شده

قطعه چندشکل  192ها بین آ قطعه تکثیری یافت شد که از 171

تعداد کل قطعات تکثیری از هشت تا پانزده با میانگین . بود

متغییر بود و در بین آغازگرهای استفاده شده، آغازگر  89/11

(UBC 846 )ترین قطعه تکثیری و آغازگرهای  دارای کم(UBC 

                                                           
1
 Principal coordinate analysis 

. ترین تعداد قطعات را تکثیر کردند بیش( UBC 855)و( 810-910

-VW)بود و آغازگر  95/11طعات چندشکل برابر با میانگین ق

 15با ( UBC 855)و( UBC 811)قطعه و آغازگرهای  5با ( 5672

ترین قطعات چندشکل برخوردار  ترین و بیش ترتیب از کم قطعه به

ای از  دامنه 11/5با میانگین ( MI)شاخص نشانگری . بودند

طوری که  بهتغییرات را بین آغازگرهای استفاده شده نشان داد 

ترتیب با مقادیر  به( UBC 810-910)و ( VW-5672)آغازگرهای 

. ترین شاخص نشانگری بودند ترین و بیش دارای کم 47/9و  39/1

 6نیز بین مقادیر ( Rp)علاوه بر این، شاخص قدرت تمایز 

(UBC-846 ) 5/14و (UBC 810-910 ) متغییر  22/11با میانگین

نیز دارای ( PIC)د شکل شاخص محتوی اطلاعات چن. بود

( UBC-817)و( (UBC-841-yبود و آغازگرهای  45/1میانگین 

 PICترین مقدار  در مقابل کم. بودند PICترین مقدار  دارای بیش

 . تعلق داشت( VW-5672)به آغازگر 

 

 
 ارجیرقم زیتون ایرانی و خ 21در  PCRو نتایج حاصل از تکثیر  ISSRمشخصات توالی آغازگرهای  -2جدول 

 Sequence (5´→3´) MI Rp PIC PPL PNB TNB آغازگر ردیف

1 UBC-873 GACAGACAGACAGACA 63/6 8/11 49/1 111 11 14 

2 UBC-841-y GAGAGAGAGAGAGAGAYC 11/6 1/13 47/1 8/72 13 14 

3 VW-5672 GAAGAAGAAGAAGAAGAA 39/1 21/8 36/1 55/55 5 7 

4 UBC 811 GAG AGA GAG AGA GAG AC 47/9 5/14 48/1 111 15 15 

5 UBC-834-910   AG AG AG AG AG AG AG AG YT 14/5 7/11 49/1 66/71 11 12 

6 UBC-827-910   AC AC AC AC AC AC AC AC G 17/3 2/8 42/1 81 8 11 

9 HB12 CAC CAC CAC GC 96/5 6/7 48/1 111 12 12 

8 ISSR-16   ACT CAC TCA CTC ACT C 67/6 17/11 49/1 111 14 14 

7 ISSR-17 CAC ACA CAC ACA CAC AAG 71/4 17/11 45/1 66/71 11 12 

11 UBC-825 ACACACACACACACACT 82/6 8/11 46/1 111 14 14 

11 UBC-810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 12/4 8/11 41/1 33/83 11 12 

12 UBC-817 CAC ACA CAC ACA CAC AA 14/4 7/7 47/1 71 7 11 

13 UBC-855-910 AC AC AC AC AC AC AC AC YT 75/4 1/7 49/1 111 11 11 

14 UBC-809 AGA AGA AGA AGA AGA GG 48/3 9/9 46/1 88/88 8 7 

15 UBC-846 CAC ACA CAC ACA CAC ART 89/2 6 41/1 5/89 9 8 

16 UBC-855 ACACACACACACACACYT 71/6 8/11 46/1 111 15 15 

 89/11 95/11 33/71 45/1 22/11 11/5 میانگین 

MI ،Rp ،PIC ،PPL ،PNB  وTNB های چند شکل، تعداد قطعات چند شکل و تعداد کل  ترتیب بیانگر شاخص نشانگری، قدرت تمایز، محتوای اطلاعات چند شکل، درصد مکان به

 .باشد می Tیا  Cبیانگر نوکلئوتید  Y. باشند قطعات تکثیر شده می
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دو  نشانگری، های تعیین کننده کارایی یک سیستمشاخص بین در

 این زیرا برخوردارند ایویژه اهمیت از Rp و PIC هایشاخص

 و اثر بخشی تعیین در نشانگری سیستم قابلیت شاخص دو

 قدرت و ژنتیکی تنوع ارزیابی در شده استفاده آغازگرهای پتانسیل

 .Powell et al) دهندمی نشان را بررسی مورد های نمونه تمایز

 چندشکلی تشخیص احتمال PIC شاخص دیگر عبارت به(. 1996

 تعداد به که باشدمی فرد دو بین آغازگر یک توسط شده ایجاد

 Rp شاخص. است وابسته هاآن فراونی و تشخیص قابل هایآلل

 مورد رفته کار هب آغازگرهای تمایز جهت معیاری عنوان به نیز

 سیستم یک توانایی شاخص این حقیقت در. ردگی می قرار استفاده

 این با. کند می تعیین امتیازدهی قابل باندهای ایجاد در را نشانگری

 این که، داشتند اظهار Prevost and Wilkinson( 1999) وجود،

 بازتاب در آغازگر یک توانایی درباره اطلاعاتی تواندنمی شاخص

 را مطالعه تحت یپژنوت گروه یک تاکسونومی با ژنتیکی روابط

دست آمده در این تحقیق مشخص  با توجه به نتایج به .کند فراهم

استفاده شده از توانایی بالایی در تفکیک ارقام  ISSRآغازگرهای 

 PICطوری که با بررسی مقادیر شاخص  ارزیابی شده دارند به

 41/1شود که اکثر آغازگرها دارای مقادیر بیش از ملاحظه می

 Biton et al.، (2013) (2012)های  ن نتایج با یافتهکه ای هستند

Gismondi and Canini (2013) وMarra et al.   مطابقت نشان

این پژوهشگران نیز با بررسی ساختار جمعیت و ارزیابی تنوع . داد

ای از ارقام زیتون سطح بالایی از چند شکلی  ژنتیکی در مجموعه

تجزیه . زارش کردندرا با استفاده از نشانگرهای مولکولی گ

های مولکولی بر اساس داده( AMOVA)واریانس مولکولی 

درصد از تغییرات کل، مربوط به تنوع  9دست آمده نشان داد که  به

درصد از تغییرات با تنوع درون  73که  بین گروهی است در حالی

در واقع سطح بالای تنوع (. 3جدول . )گروهی قابل توجیه بود

تواند  ن گروهی بین ارقام مورد ارزیابی را میژنتیکی مشاهده درو

دلیل زمینه ژنتیکی بسیار متفاوت این ارقام و همچنین منشاء  به

ها باشد که آغازگرهای استفاده شده در این  ژنتیکی متفاوت آن

در تطبیق با . تحقیق به خوبی قادر بودند این تنوع را نشان دهند

ح بالایی از تنوع درون نیز سط .Linos et al (2014) این نتایج،

رقم و  111ای از ارقام زیتون متشکل  گروهی را در مجموعه

نتایج حاصل از برآورد  4در جدول . ژنوتیپ گزارش کردند

پارامترهای ژنتیکی به تفکیک برای ارقام ایرانی و خارجی نشان 

شود مقادیر میانگین گونه که ملاحظه می همان. داده شده است

رهای ژنتیکی در ارقام ایرانی بیشتر از ارقام برای کلیه پارامت

 92/1های مشاهده دارای میانگین تعداد کل آلل. باشدخارجی می

نسبت به ( Na)آلل مشاهده  69/1بوده و ارقام ایرانی با متوسط 

های موثر نیز برابر متوسط تعداد آلل. ارقام خارجی برتری داشتند

دارای تعداد آلل موثر  45/1ین بود که ارقام ایرانی با میانگ 43/1با 

 .بیشتری نسبت به ارقام خارجی بودند

 

 

 

 

 

 

 
 نتایج حاصل از برآورد پارامترهای ژنتیکی در ارقام ایرانی و خارجی -4جدول 

 پارامتر ارقام ایرانی ارقام خارجی کل

92/1 ± 13/1  69/1 ± 15/1  96/1 ± 14/1  (Na)ه های مشاهده شد تعداد آلل 

43/1 ± 11/1  41/1 ± 12/1  45/1 ± 12/1  (Ne)های مؤثر  تعداد آلل 

37/1 ± 12/1  38/1 ± 13/1  41/1 ± 11/1  (I)شاخص شانون  

26/1 ± 11/1  25/1 ± 11/1  29/1 ± 13/1  (H)تنوع ژنتیکی نی  

11/82  49/97  94/84  های چندشکل درصد مکان 
 

 

 
 

 

 

 ISSRرقم زیتون مورد ارزیابی با استفاده از آغازگرهای  21( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی  -3جدول 

 منبع تغییرات درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس برآورد شده واریانس توجیه شده

 بین جمعیت 1 45/52 45/52 17/2 9

 درون جمعیت 18 25/564 34/31 34/31 73

 کل 17 91/616  54/33 111
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یی و با توجه به اینکه ارقام ایرانی با هدف اصلاحی شناسا 

ها حاصل به گزینی کلونی بین اند و هر یک از آنانتخاب شده

های مؤثر در این  اند لذا بالابودن تعداد آللهای هر رقم بوده کلون

در بین . ارقام امیدبخش نسبت به سایر ارقام دور از انتظار نیست

نسبت ( I)و شانون ( H)پارامترهای ژنتیکی دو شاخص تنوع ژنی 

در واقع مقادیر . ای برخوردارندها از اهمیت ویژهبه سایر پارامتر

بالای این دو شاخص بیانگر سطح بالای تنوع ژنتیکی در 

مشاهده  4با توجه به جدول . های مورد ارزیابی استجمعیت

ترین مقادیر  شود که مقادیر این دو شاخص نسبتاً بالا و بیشمی

بالایی از تنوع وجود سطح . است ها در ارقام ایرانی برآورد شده آن

تواند به این دلیل باشد این گیاه باغی  ژنتیکی درون ارقام ایرانی می

های  ویژه در رشته کوه های وسیعی از ایران به از دیرباز در بخش

های زیتون زاگرس و جنوب کشور خاستگاه اولیه برخی از گونه

بوده است که در طول تکامل و  O. ocherriو  O. ferruginaمانند 

ها و حتی  زگاری به مناطق رشدی خود از نظر برخی از ژنسا

ها دستخوش تغییرات ژنتیکی شده که به موازات آن تنوع آللی  آلل

افشانی بروز طور کلی ماهیت دگرگرده به. آن افزایش یافته است

ر بر ایجاد تنوع ثؤمجهش و تأثیر عوامل محیطی از جمله عوامل 

(. Rouppevander et al. 1998)اند  در ارقام زیتون شناخته شده

ضرایب تشابه ژنتیکی بین ارقام مختلف بر اساس روش جاکارد 

دامنه ضرایب تشابه . است نشان داده شده 5محاسبه و در جدول 

و  T17ارقام . متغیر بود 565/1با میانگین  674/1و  351/1بین 

T10 ترین تشابه ژنتیکی بودند و در مقابل دو رقم  دارای کم

ترین تشابه ژنتیکی  دارای بیش Corfoliaو  Abousatlخارجی 

ای بر اساس بندی ارقام مختلف تجزیه خوشه منظور گروه به. بودند

با توجه . شد Neighbor-joiningروش  ضرایب تشابه جاکارد و به

رقم زیتون مورد ارزیابی  21به دندروگرام حاصله از این تجزیه 

اول شامل ارقام ایرانی گروه . در سه گروه اصلی تفکیک شدند

T18 ،T20 ،T21 ،T24 ،Mari ،Roghani  وZard گروه دوم . بود

، Beadiو پنج رقم خارجی ( T2)در برگیرنده یک رقم ایرانی 

Koroneiki ،Kalamata ،Corfolia  وAbousatl رو  از این. بود

ترین تشابه ژنتیکی  بیش T2توان عنوان کرد در بین ارقام ایرانی  می

گروه سوم نیز شامل چهار رقم . ت به این ارقام داشته استرا نسب

همراه دو رقم خارجی  به T6 ،T7 ،T10 ،T17 ،T19ایرانی 

Mission  وManzanilla مشابهاً دو رقم خارجی فوق الذکر . بود

ترین میزان تشابه را با ارقام موجود در این گروه داشتند  بیش

مده از تجزیه دست آ بندی به جهت تأیید گروه(. 1شکل )

انجام و نتایج آن در ( PCoA)تجزیه به مختصات اصلی  ای، خوشه

 . است نشان داده شده 2پلات مندرج در شکل  بای

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
ای ارقام مختلف زیتون بر اساس  دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

 ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
رقم  21برای ( PCoA)یه به مختصات اصلی پلات حاصل از تجز بای -2شکل 

 ISSRهای  مختلف زیتون مورد ارزیابی بر اساس داده
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 ضرایب تشابه ژنتیکی برآورده شده برای ارقام زیتون مورد ارزیابی بر اساس روش جاکارد -5جدول 

 
T2 T6 T7 T10 T17 T18 T19 T20 T21 T24 Zard Roghani Mari Belydi Missien Manzanilla Koroneiki Kalamata Corfolia 

T2 
                   

T6 51/1 
                  

T7 517/1 431/1  
                 

T10 491/1 376/1 378/1 
                

T17 557/1 472/1 454/1 351/1 
               

T18 568/1 525/1 488/1 483/1 418/1 
              

T19 538/1 515/1 531/1 415/1 491/1 466/1 
             

T20 651/1 564/1 481/1 515/1 563/1 583/1 491/1 
            

T21 575/1 561/1 517/1 464/1 435/1 597/1 541/1 517/1 
           

T24 625/1 625/1 611/1 632/1 653/1 692/1 618/1 594/1 515/1 
          

Zard 698/1 611/1 641/1 591/1 616/1 591/1 626/1 624/1 557/1 611/1 
         

Roghani 647/1 612/1 564/1 585/1 621/1 547/1 619/1 571/1 611/1 615/1 564/1 
        

Mari 584/1 513/1 494/1 467/1 528/1 591/1 613/1 551/1 549/1 578/1 513/1 552/1 
       

Belydi 616/1 642/1 629/1 585/1 611/1 617/1 567/1 661/1 696/1 661/1 917/1 674/1 641/1 
      

Missien 611/1 524/1 511/1 543/1 515/1 533/1 575/1 646/1 599/1 689/1 559/1 624/1 523/1 673/1 
     

Manzanilla 648/1 472/1 481/1 512/1 411/1 417/1 518/1 538/1 511/1 618/1 574/1 541/1 537/1 578/1 491/1 
    

Koroneiki 563/1 555/1 511/1 588/1 542/1 551/1 517/1 574/1 599/1 616/1 629/1 619/1 529/1 582/1 619/1 519/1 
   

Kalamata 617/1 533/1 534/1 556/1 525/1 476/1 553/1 623/1 567/1 658/1 627/1 578/1 591/1 626/1 532/1 436/1 475/1 
  

Corfolia 631/1 599/1 629/1 624/1 588/1 576/1 583/1 661/1 637/1 693/1 917/1 674/1 612/1 598/1 651/1 536/1 493/1 485//1 
 

Abou-satl 574/1 576/1 575/1 614/1 544/1 554/1 562/1 578/1 566/1 639/1 911/1 647/1 567/1 659/1 563/1 531/1 545/1 524/1 435/1 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
97

.1
3.

4.
3.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
1-

05
 ]

 

                               7 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.4.3.6
https://mg.genetics.ir/article-1-83-en.html


 امید سفالیان و همکاران  ...ارزيابی تنوع ژنتيکی در برخی ارقام ايرانی و خارجی و

 

 484  9317 زمستان/ 4شماره / سیزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

درصد از کل تغییرات ژنتیکی  22/41مؤلفه نخست در مجموع  دو

بر اساس . رقم مورد ارزیابی را توجیه کردند 21موجود در 

دست آمده از این دو مؤلفه ارقام مختلف در سه گروه  پلات به بای

طوری که با مقایسه ارقام موجود در هر  اصلی تفکیک شدند به

ای بسیار مشابه  یه خوشهدست آمده از تجز های به گروه با گروه

شود  بندی ارقام مختلف مشاهده می با توجه به الگوی گروه. بود

که روند تفکیک ارقام مورد ارزیابی بر اساس منشاء جغرافیایی 

پیش از . اند ای از یکدیگر متمایز شده های جداگانه خود در گروه

اظهار داشتند که تفکیک ارقام  .Breton et al (2006) این

های جدا از هم  وری شده از مناطق مختلف در گروهآ جمع

ها و یا  ها در محیط زمان آن واسطه فرایند تکاملی هم تواند به می

علاوه بر این حضور برخی از . ها باشد های رویشی آن خواستگاه

ارقام خارجی در کنار ارقام ایرانی در یک گروه و بالعکس نیز دور 

در این راستا دلایلی . بینی بود شانتظار نبوده و تا حدودی قابل پی

عنوان نمونه در  به. است مختلفی توسط برخی از محققان ارائه شده

ای  تنوع ژنتیکی موجود مجموعه  .Haouane et al(2011) مطالعه

 ءبندی با منشا از ارقام زیتون ارزیابی و روند الگوی گروه

ان داد ها نش نتایج آن. ها مورد بررسی قرار گرفت جفرافیایی آن

 ءبندی و منشا داری بین الگوی گروه اگرچه رابط خطی و معنی

جغرافیایی ارقام مشاهده شد، با این حال بسیاری از ارقام مربوط 

به نواحی غربی و شرقی مدیترانه در کنار یکدیگر در یک گروه 

 بندی ارقام در بررسیهمچنین روند الگوی گروه. قرار گرفتند

(2012) Belaj et al. ز ناهمگن بود و بسیاری از ارقام زیتون نی

مربوط به نواحی مرکزی مدیترانه با ارقام مربوط به نواحی غربی 

در یک گروه قرار گرفتند و در مقابل برخی از ارقام از هر دو 

 .های مجزایی از هم تفکیک شدند ناحیه در گروه

رو، برخی از محققان قرار گیری ارقام مختلف با منشاء  از این

ایی متفاوت در یک گروه را به عواملی همچون مهاجرت یافجغر

(Terral et al. 2004; Baldoni et al. 2006; Koehmstedt et al. 

برای برخی از ( .Olea spp)، انتخاب ارقام وحشی زیتون (2011

 .Hannachi et al. 2008; Belaj et al)صفات مربوط به میوه آن 

با استفاده از منابع ژنتیکی دار  و در نهایت اصلاح جهت( 2010

نسبت ( Belaj et al. 2002; Sarri et al. 2006)بومی و خارجی 

 .اندداده

 کلی گیرینتیجه

طور کلی نتایج حاصل از این مطالعه نشان داد سطح بالایی از  به

با ارقام ایرانی و خارجی . تنوع ژنتیکی در ارقام زیتون وجود دارد

نظر کلیه پارامترهای ژنتیکی  مشخص شد که ارقام ایرانی از

برآورد شده نسبت به ارقام خارجی نمود بهتری داشتند که این 

. تواند بیانگر وجود منبع ژنی غنی از زیتون در ایران باشد نتیجه می

رو حفاظت از این منابع ژنی امری ضروری بوده و مطالعه  از این

بومی و  تری رقم کارگیری تعداد بیش هبیشتر در این زمینه با ب

ها از نظر صفات دارای ارزش  اصلاح شده ایرانی و مقایسه آن

ای در  تواند مسیر تازهاقتصادی با سایر ارقام تجاری و خارجی می

 . اصلاح و استفاده از منابع ژنتیکی بومی را بگشاید

 

 سپاسگزاری

وسیله از آزمایشگاه ژنتیک و ژنومیکس دانشکده کشاورزی  بدین

که امکان انجام بخشی از ( ره)لی امام خمینی المل دانشگاه بین

رساله دکتری در قالب فرصت مطالعاتی داخل را فراهم نمودند 

ویژه استاد ارجمند سرکار خانم دکتر فابریکی اورنگ و سرکار  هب

. خانم کاووسی مسئول آزمایشگاه کمال تشکر را دارم
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