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 با استفاده از لیاستان اردب گزمختلف  هایژنوتیپ یکژنتی تنوع یبررس

 یمولکول ینشانگرها

 اصغر استاجی و ، اسماعیل چمنی*هیرگیتا وکیلی عباسعلیلو، یونس پوربیرامی

 علوم باغبانی ، گروه اردبیلیدانشگاه محقق  ،اردبیلایران، 

 11/07/1401 تاریخ پذیرش: 07/12/1400 تاریخ دریافت:

  چکیده

به دليل گزها شود. محسوب مینيز فضای سبز برای گياهان زینتی  از وبوده  Tamaricaceae گونه بومی ایران از تيره 13با گياه گز 

 صفات و ژنتيکی تنوع بالا، مورد توجه قرار گرفته است. مطالعهمقاومت به شرایط سخت آب و هوایی و سازگاری با شوری 

 توسعه برای نظر مورد ارقام اصلاح و گزینیبه برای ضروری و مفيد اطلاعات جغرافيایی، مختلف نقاط در گوناگون هایژنوتيپ

های گز بومی اردبيل انجام گرفت. ژنتيکی ژنوتيپ تنوعبه منظور بررسی این تحقيق ، از این رو. نمایدمی فراهم بهينه کار و کشت

آوری و ساختار ژنتيکی های طبيعی اردبيل جمعهای تازه رویشگاهجمعيت از این گونه از نمونه نههای جوان در تحقيق حاضر، برگ

کل باندهای ایجاد  ،ن دادمورد بررسی قرار گرفت. نتایج بدست آمده نشا SCOTنشانگر  5و  ISSRنشانگر  13  ها با استفاده ازآن

تکثير شد. ميانگين  UBC855و   UBC810،UBC826آغازگر  توسط آنهاترین باند بود که بيش 96 تعداد ISSRشده توسط نشانگر 

بود.  %100به ميزان UBC826و  UBC814 ،UBC855ترین چندشکلی مربوط به که بيش بوددرصد  30/34اطلاعات چندشکلی 

ترین و بيشباند تکثير شد.  32در مجموع  SCOTد. همچنين با استفاده از شبندی به چهار گروه تقسيم در دندروگرام هاژنوتيپ

ها ژنوتيپدر تفکيک  ISSRدست آمد. نتایج این پژوهش نشان داده که نشانگر به SCoT1و  SCoT4ترین تعداد باند به ترتيب از کم

های در تعيين ميزان تنوع ژنتيکی و روابط خویشاوندی نمونه همچنين هر دو آغازگز. موفق بودبراساس منطقه جغرافيایی از یکدیگر 

 جمعيتی مورد مطالعه گز از کارآیی بالایی برخوردار بودند.

 چندشکلی ،SCoT، ISSR، ایآناليز خوشه (،Tamarixگز ) کلیدی: واژه های

 younes_ph62@uma.ac.ir ، پست الکترونيکی:نویسنده مسئول* 

 مقدمه

های نسبتاً کوچک از گياهان خانواده Tamaricaceaeه تير

که بوده های متعددی جنس باباشد ای میدرختی و درختچه

های مختلف این است. گونه Tamarixهای آن یکی از جنس

و نواحی نمکی، گرمسيری تيره بيشتر در مناطق معتدل و نيمه

گونه  90گياه گز دارای (. 1) شودمی دیدهخشک و بيابانی 

باشد. در ایران گونه در فلات ایران می 35در سراسر جهان و 

ها مخصوص نواحی گونه گز وجود دارد اغلب آن 13حدود 

باشد و معدودی نيز مخصوص زارها میاستپی و شوره

. گز در مناطق مختلف کشور برای (12) نواحی حاره است

گرگان، سيستان و مثال در آذربایجان، کرمان، تهران، لرستان، 

توليد . (7) شودبلوچستان، سمنان، اردبيل و اصفهان دیده می

افشانی با حشرات یا باد یکی بذرهای فراوان و همچنين گرده

های مختلف های پراکنش وسيع این گياه است. گونهاز مزیت

کننده سيلاب و بادهای شدید مورد استفاده عنوان کنترلگز به

دارد های محيطی گيرد و توانایی بالا در تحمل تنشقرار می

های های گسترده از نمونهو همچنين به دليل داشتن ریشه

ای به های ماسهموفق تثبيت خاک در مناطق بيابانی و تپه

 (. 12آید )حساب می
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های گوناگون در ی تنوع ژنتيکی و صفات ژنوتيپمطالعه

-نقاط مختلف جغرافيایی، اطلاعات مفيد و ضروری برای به

 ظر برای توسعه کشت و کارگزینی و اصلاح ارقام مورد ن

روش طریق نماید. مطالعه تنوع ژنتيکی از بهينه فراهم می

 پذیرشناسی، نشانگر مولکولی و بيوشيميایی امکانریخت

شناسی و های ریختاست. بررسی تنوع ژنتيکی با روش

باشد و به همين دليل هایی میبيوشيميایی دارای محدودیت

 .ندمفيدتری تنوع ژنتيکی هنشانگرهای مولکولی برای مطالع

به ISSR (Inter Simple Sequence Repeat )نشانگر مولکولی 

های طراحی آغازگرهای خاص دانش قبلی از ژنوم و روش

نياز ندارد. در این نشانگر از یک سری آغازگرهای منفرد 

شود. از جمله مزایای آغازگر جهت ایجاد قطعات استفاده می

ISSRبرایسریع و قابل استفاده  چندشکلی بالا،توان به ، می 

( و همچنين مستقل 6، 8تعداد زیادی نمونه و هزینه پایين )

علاوه بر آن، نشانگر ( اشاره کرد. 22، 5از تغييرات محيطی )

ISSR نسبت به نشانگرهایی  قابليت تکرارپذیری بالاتری

 19داشته و همچنين استفاده از آن آسان است ) RAPDمانند 

، SCoT (Potential of Start Codon Targeted) نشانگر(. 23، 

های آغاز هدف واقع شده، روشی است که در آن یا کدون

طراحی شده و  (ATG) های آغازگرپرایمرها بر اساس توالی

های آغازگر طی واکنش زنجيرهای پليمراز نواحی بين کدون

)فرشادفر(، این  شودها آشکار میشود و تفاوتتکثير می

بررسی تنوع ژنتيکی در برای  مناسبیمولکولی نشانگر 

-این نشانگر برای مطالعه تنوع ژنتيکی در گونه گياهان است،

و  پرتقالزمينی، خرما، انگور، های زراعی زیادی مانند سيب

روشی  SCoTغيره مورد استفاده قرار گرفته است. همچنين 

اطمينان و با تکرار پذیری است ، قابل با کارایی بالاسریع، 

حتی به سطوح پایين تغييرات ژنتيکی  SCoT(. نشانگر 12)

نيز حساس است. بنابراین این نشانگر برای آناليز ژنتيک 

جمعيت در طيف وسيعی از گياهان گزینه مناسبی محسوب 

 .شودمی

-ساختار ژنتيکی جمعيت بررسی( 1393تيموری و شيدایی )

همچنين ميزان تنوع ژنتيکی موجود در های گز و های گونه

ریزی تنوع ژنتيکی های یک گونه جهت برنامهبين جمعيت

برای شناسایی، حفظ و نگهداری ذخایر توارثی و همچنين 

-لذا نمونه .دانستند های انتخابی بسيار ضروریانجام تلاقی

جمعيت جغرافيایی مختلف واقع در  ششدر  بومیهای گز 

ژنتيکی و دوری  ستان با توجه به تنوعستان و بلوچاستان سي

مورد  ISSRها با استفاده از نشانگرهای و نزدیکی جمعيت

برای بررسی  آنها از نتایج بدست آمدهمطالعه قرارگرفت. 

با  های مختلف استفاده کردند.فاصله ژنتيکی ژنوتيپ

ها و ارقام یک گونه مشخص شدن فاصله ژنتيکی بين ژنوتيپ

که فاصله ژنتيکی بيشتری دارند جهت توان والدینی می

 ژنتيکی تنوع (. آگاهی11بدست آمدن نتاج برتر انخاب کرد )

 بررسی را آن مکانسيم و تکامل فرآیندهای تنها نه هاجمعيت

 بيولوژیکی حفاظت مورد در را مفيدی اطلاعات بلکه کند،می

 افزایش نباتات اصلاح در مهم رویکرد یک نماید،می فراهم

(. 4است ) تلاقی برای والدینی ژنوتيپهای بين تيکیژن تنوع

جمعيت از  شش( تنوع مولکولی 1395شاغولی و همکاران )

از رویشگاه استان  T. Szowitsianaو T. Androsswiiدو گونه 

مورد بررسی قرار را  ISSRسمنان با استفاده از نشانگرهای 

 موفق به مورد سهمورد استفاده  آغازگرهایاز ميان . دادند

 UPGMAای . آناليز خوشهایجاد باندهای واضحی شدند

(Unweighted pair group method with arithmetic mean ) مرز

ها مشخصی بين افراد این دو گونه و جریان ژنی بالا بين آن

-با بررسی گونه (2015)و همکاران  Mayonde را نشان داد.

های وارد شده به این های گز بومی جنوب آفریقا و گونه

ها شناسی مانند شکل برگمنطقه با استفاده از صفات ریخت

غدد نمک، نوع دیسک پرچم، و ها، تراکم شکل گلبرگ

ژنومی و  DNAهای ریخت شناسی با توالی یابی مقایسه داده

پلاستيدی حالات بينابينی موجود در صفات   DNAتوالی 

 .Tگيری بين گونه بومی ریختی را در حاصل دوگه

UneoidesE.Mey.ex Bgo  و گونه مهاجمT. Ramosissima 

 نشان داد. 

در ابتدا محل های رویش  که بود این حاضر پژوهش از هدف

 گزهای وحشی در استان اردبيل شناسایی و سپس با استفاده
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شوند.  بندیدستهها ژنوتيپ مولکولی این نشانگرهای از

ی مورد نظر نيز بررسی بين ژنوتيپ ها فاصله و تنوع همچنين

های وحشی و همچنين فاصله شود که شناسایی رویشگاهمی

ای برای برنامه های اصلاحی مقدمه هاژنتيکی بين ژنوتيپ

  باشدمی

 مواد و روشها 

بيل گياه گز از نواحی مختلف اردهای وتيپژن در این مطالعه

محمدتقی  -4هر، مشکين ش -3کورائيم،  -2و  1)شامل، 

 8ار، بيله سو -7قاسم کندی،  -6گرمی، خروجی -5، کندی

گراد سانتیه درج 4آوری و در دمای ( جمعآبادپارس  -9و 

منظور در گلخانه دانشگاه محقق اردبيلی نگهداری شد. به

صورت های تازه و جوان هر گياه بهاز برگ DNAاستخراج 

 (.1)جدول جداگانه انجام شد

 Murray ژنومی از روش DNAدر این تحقيق برای استخراج 

 است CTABاستفاده شد که مبتنی بر استفاده از  Thompsonو 

(Murray & Thompson, 1980 کيفيت .)DNA  ژنومی

های مورد نظر استخراج شده با استفاده از الکتروفورز نمونه

سنجش  درصد و دستگاه نانودراپ 8/0گارز روی ژل آ بر

نشانگر  13 منظور ارزیابی تنوع ژنتيکی با استفاده ازبهشد. 

(. برای انجام واکنش 2)جدول استفاده شد ISSRمولکولی 

PCR  حجم واکنش مورد استفاده برای واکنشPCR  شامل

 2/1 نانوگرم در ميکروليتر، 50با غلظت  DNAميکروليتر  3/1

 5ميکروليتر آب مقطر و  5/2، آغازگر ميکروليتر

استفاده شد. که در نهایت حجم   Master mixميکروليتر

 بعد از ژل گذاری بهميکروليتر رسانده شد.  10واکنش به 

حضور و عدم حضور امتيازدهی شد. در تعيين پارامترهای 

های تنوع ژنتيکی، شاخص اطلاعاتی شانون، تعداد آلل

 ژنتيکیشاخص تنوع های مؤثر، و مشاهده شده، تعداد آلل

 PopGeneبا نرم افزار ( Nei's genetic diversity index)نی 

افراد بندی محاسبه دندروگرام برای گروه .(11) محاسبه شد

و تعيين ساختار جمعيت از  DARwin با نرم افزارها جمعيت

 .(20) مشخص شد STRUCTUREطریق 

 

 های گز مورد مطالعهآوری ژنوتيپمناطق جمع -1جدول

 عرض جغرافيایی طول جغرافيایی (mارتفاع  ) محل جمع آوری 

 ՜ 20  ̊ 48 ՜ 08 ̊ 38 1378 کورائيم -اردبيل

 ՜ 02  ̊ 48 ՜ 44 ̊ 38 1447 کورائيم -اردبيل

 ՜41  ̊ 47 ՜59 ̊ 38 991 شهرمشکين -آبادتونل پارسخروجی

 ՜50  ̊ 47 ՜03  ̊ 39 726 روستای محمدتقی کندی

 ՜  05̊ 47 ՜ 04 ̊ 39 708 خروجی گرمی

 ՜ 41 ̊ 47 ՜ 05 ̊ 38 1089 سه راه قاسم کندی -گرمی

 ՜ 02 ̊ 48 ՜ 01  ̊ 39 154 بيله سوار

 ՜ 31 ̊ 47 ՜ 15  ̊ 39 260 خروجی اصلاندوز-آبادپارس

 ՜ 54  ̊ 47 ՜ 36  ̊ 39 65 آبادخروجی پارس -آبادپارس
 

 نتایج و بحث

 های مولکولی، دربدست آمده از آناليز دادهبا توجه به نتایج 

باند تکثير شد. که  96نشانگر مورد استفاده،  13 ز ا مجموع

ترتيب مربوط به بيشترین و کمترین باندهای تکثير یافته به

UBC810 ،UBC826، UBC855  باند و 13باISSR2  ،ISSR6، 

UBC806  بود. ميانگين ميزان چندشکلی  باند 4باPIC 

(Polymorphism information content )بود 30/34 برابر با .

 بيشترین و کمترین ميزان آن به ترتيب مربوط به نشانگرهای 

UBC826 و  UBC855 و %45با ISSR2  وUBC809  25با% 
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نيز با مطالعه تنوع ژنتيکی  (1394) قوام پور و همکاران بود.

هشت جمعيت های گز در استان اصفهان ميزان چند شکلی 

و همکاران  Musarratدرصد بيان کردند.  30را در حدود 

 ISSRنمونه گز با نشانگر  21( با بررسی تنوع ژنتيکی 2020)

تشکيل شد که ميانگين باند  131در مجموع بيان کردند که 

 درصد بود. 34ميزان چندشکلی حدود 

 ISSR   خصوصيات و نتایج حاصل از تعداد باندهای هریک از آغازگرهای -2جدول 

 NSB NPB %P PIC (I) (NA) (Ne) (H) توالی آغازگرها آغازگرها

ISSR1 BDB(CA)7 7 4 57 34 54/0 8 48/6 45/0 
ISSR2 (GA)7VG 4 2 50 25 69/0 4 94/3 49/0 
ISSR4 (CA)8AG 8 7 87 41 48/0 14 01/11 32/0 
ISSR6 (AG)8T 4 1 25 15 69/0 2 99/1 49/0 
ISSR8 (CT)8RC 7 6 85 38 49/0 10 95/7 32/0 
ISSR9 (GA)8T 5 5 100 27 59/0 10 01/9 41/0 

ISSR11 (ATG)6 6 4 66 36 63/0 8 99/7 44/0 
ISSR12 (CT)8TT 5 4 80 38 63/0 8 32/7 44/0 
UBC809 (AG)8G 4 2 50 25 41/0 4 69/2 20/0 
UBC810 (GA)8C 13 11 84 36 41/0 22 34/15 25/0 
UBC814 (CT)8A 7 7 100 41 51/0 14 02/11 33/0 
UBC826 (AC)8CC 13 13 100 45 48/0 26 08/20 32/0 
UBC855 (AC)8 13 13 100 45 54/0 26 10/19 36/0 

 37/0 55/9 38/11 45/0 - - 79 96 - تعدادکل

 45/0 48/6 8 54/0 30/34 6/75 07/6 34/7 - میانگین

(، شاخص اطلاعاتی PIC(، ميزان اطلاعات چندشکلی )P%چند شکلی ) (،درصدNPBشکلی ) چند باندهای (، تعدادNSBباندهای تکثيریافته ) تعداد

 (H(، و شاخص تنوع ژنتيکی نی )Neمؤثر )های (، تعداد آللNaهای مشاهده شده )(، تعداد آللIشانون )

 :  ISSR ها و معیارهای مرتبط با نشانگرهافراوانی آلل

های مشاهده شده (، تعداد آللIشاخص اطلاعاتی شانون )

(Naتعداد آلل ،)(های موثرNe( شاخص تنوع ژنی نی ،)H )

، 55/9، 38/11، 45/0که به ترتيب ميانگين  محاسبه گردید

بيشتر باشد  (،I) دست آمد. هر چقدر شاخص شانون به 37/0

باشد. که در بين این ژنتيکی نيز بيشتر می ميزان تنوع

ميزان تنوع  69/0با  ISSR6و  ISSR2نشانگرها ، نشانگر 

براساس مطالعه (. 1، شکل 4ژنتيکی بيشتری را دارد )جدول

Brotherson  وWinkel (1986 گرده افشانی در این گونه )

 Stevensاد صورت می گيرد و همچنين طبق مطالعه توسط ب

( حشرات نيز تاثيرگذار هستند که در هر 1985و همکاران )

صورت نحوه به دليل دگرگشنی در این جنس تنوع ژنتيکی 

 بالا می باشد.

نقطه برش دندروگرام های مولکولی: ای دادهی خوشهتجزیه

های مورد و ژنوتيپ دست آمداز طریق آزمون تابع تشخيص به

(. گروه اول 1نموداربندی شد )گروه تقسيم چهارمطالعه به 

راه قاسم کندی سه، روستای محمدتقی کندی، گرمی های ژنوتيپ

سوار، گروه بيلههای ژنوتيپ دومشهر، گروه مشکين -آبادپارسو 

-ژنوتيپ چهارمگروه و اصلاندوز و  آبادپارس یهاژنوتيپ سوم

سوار به با توجه به دندروگرام، جمعيت بيلهبودند. کورائيم های 

که هر چند است  ها قرار گرفتهصورت مجزا از دیگر جمعيت

زیادی با  سوار از نظر شرایط آب وهوایی اختلافبيله جمعيت

مناطقی مانند پارس آباد و گرمی ندارد ولی از لحاظ فاصله 

دور بودن از لحاظ فاصله  .جغرافيایی مجرا از یکدیگر هستند

و درنتيجه تغييرات  جغرافيایی سبب سازگاری های آب و هوایی

هایی که از لحاظ فاصله ژنتيکی در گزها شده است و جمعيت

یه کلاستر هم در یک گروه در تجزجغرافيایی نزدیک به هم هستند 
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شود های زیر مشخص میبا مطالعه جمعيت( 18گيرند )قرار می

هایی که مسافت جغرافيایی نزدیکی باهم دارند، که بيشتر جمعيت

کورائيم  -اردبيل -1های در یک گروه هستند. برای مثال جمعيت

پارس آباد خروجی اصلاندوز و  -8و یا  کورائيم -اردبيل -2و 

که مسافت جغرافيایی کمی با  پارس آباد خروجی پارس آباد -9

  Javaidاین نتایج با نتایج. (2)شکل  هم دارند، در یک گروه هستند

 21( در مورد 2020و همکاران ) Musarrat( و 2004و همکاران )

مطابقت داشت که در آنها نيز مناطقی از پاکستان های گز ژنوتيپ

 ها بود،جغرافيایی جمع آوری نمونهموقعيت گروه بندی براساس 

بطوری که جمعيت گزهای کالورکوت و باهاکار که مناطق 

  .های جداگانه قرار گرفتندجغرافيایی مخنلفی بودند در دسته

 

 UBC 826 (L: Ladder) حاصل از تکثير آغازگر ISSRالگوی نواری  -1لشک

 
 Diceتجزیه خوشه ای ژنوتيپ های گز با ضریب تشابه  -2شکل 

 

بين  Diceفاصله ژنتيکی بر اساس ضریب فاصله ژنتیکی: 

مشاهده  3طور که در جدول صفر تا یک مشخص شد. همان

 64/0تا  25/0های گز از شود فاصله ژنتيکی بين ژنوتيپمی

بود. کمترین  45/0ر بود. همچنين ميانگين فاصله ژنتيکی متغي

 5و  4( و 25/0) 6و  3های فاصله ژنتيکی نيز بين ژنوتيپ

 7و  3های وتيپ( و بيشترین فاصله ژنتيکی نيز بين ژن29/0)

نشان  ( بودند. این فاصله ژنتيکی63/0) 8و  7( و 64/0)

-دهنده تنوع ژنتيکی مناسب در سطح مولکولی در ژنوتيپ

ها را به وجود فاصله ژنتيکی ژنوتيپ .های مورد نظر بود

عنوان منبعی برای انتخاب والدین جهت کارهای اصلاحی 

 گروه اول

 گروه دوم

 گروه سوم

 گروه چهارم

 5 خروجی گرمی

 4 روستای محمد تقی کندی

گرمی سه راه قاسم کندی  6  

خروجی تونل پارس آباد مشکین شهر  3  

بیله سوار  7  

پارس آباد خروجی اصلاندوز  8  

پارس آباد خروجی پارس آباد  9  

اردبیل کورائیم  2  

اردبیل کورائیم 1   
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بالا  هتروزیگوتيتهای حاوی کند. شناسایی تلاقیمتمایز می

ترین قدم در تهيه محصولات هيبرید است. معمولًا مهم

پذیری بالاتر و فاصله ژنتيکی بيشتر والدین با قدرت ترکيب

 .(7) توانند هيبریدهایی باعملکرد بالاتر توليد کنندمی

های گز را نتيجه تيپشباهت و فاصله ژنتيکی کم بين ژنو

و  Ijbariپراکنش آنها بيان کردند.  منشاءدروگه گيری و 

بالای جریان ژنی بين ( بيان کردند که درجه 2014همکاران )

ی گز هاهاز تفاوت های ژنتيکی گوندرختان کنار هم 

کند که با نتایج ما نيز مطابقت داشت و درختان جلوگيری می

نزدیک به هم از لحاظ فاصله جغرافيایی، فاصله ژنتيکی 

 .کمتری نيز داشتند

 

 Diceماتریس فاصله ژنتيکی بر اساس ضریب تشابه  -3جدول 

9 8 7 6 5 4 3 2 1  

       1 30/0 2 

      1 38/0 40/0 3 

     1 37/0 49/0 50/0 4 

    1 29/0 36/0 48/0 46/0 5 

   1 30/0 30/0 25/0 38/0 40/0 6 

  1 46/0 43/0 48/0 64/0 54/0 56/0 7 

 1 63/0 47/0 56/0 49/0 49/0 42/0 50/0 8 

1 41/0 55/0 45/0 54/0 49/0 56/0 45/0 51/0 9 

 

مؤلفه اصلی در کنار تجزیه  تحليل : های اصلیمؤلفه تحلیل

های آماری چند متغيره ترین روشای، یکی از متداولخوشه

باشد که برای نشان ها میدر مطالعات روابط ژنتيکی اکوتيپ

رود مورد مطالعه به کار می هایدادن آرایش تجمعی اکوتيپ

 بيان داشتند که این( 1992و همکاران )  Messmer(. 3شکل )

ای منجر به استفاده بهينه از روش مکمل با تجزیه خوشه

های مؤلفه شود. نتایج حاصل از تحليلهای مولکولی میداده

عامل چهارز را به های گهای مولکولی، ژنوتيپاصلی داده

 روستای گرمی، هایژنوتيپ اول گروه. اصلی تقسيم کرد

مشکين  -پارس آباد و کندی قاسم سه راه کندی، محمدتقی

ژنوتيپ  سوم گروه بيله سوار، هایژنوتيپ دوم گروه شهر،

 هایژنوتيپ چهارم گروه و اصلاندوز و پارس آباد های

نيز همانند نتایج تجزیه  این تحليل. نتایج بودند کورائيم

ها را براساس منطقه جغرافيایی از همدیگر ای ژنوتيپخوشه

 سبب  هاژنوتيپجدایی منشاء جغرافيایی تفکيک کرد. 

وع که باعث ایجاد تنشود میهای ژنتيکی مجزا تجمع جهش

نتایج فوق نشان  .(4) ستدر آنها نسبت به یکدیگر شده ا

-ها در دستهدهد منشأ جغرافيایی و ژنتيکی این ژنوتيپمی

 ها نقش مهمی داشته است.بندی آن

:  SCoTهای گز با استفاده از نشانگر تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

نيز   SCoTاز پنج نشانگر ISSRاستفاده از نشانگر علاوه بر 

های گز، استفاده شد. در ژنتيکی ژنوتيپبرای بررسی تنوع

این تحقيق بيشترین و کمترین باندهای تکثيریافته به ترتيب 

 5با مقدار  SCoT1باند و نشانگر 8به تعداد  SCoT4به نشانگر

  دست آمد.باند به
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 اصلیهای تحليل مؤلفههای گز برا اساس پراکنش ژنوتيپ -3شکل 

 

و  SCoT1بيشترین ميزان درصد چندشکلی مربوط به نشانگر

SCoT2  و کمترین آن به نشانگر  %100با ميزانSCoT3  به

-محاسبه شد. ميانگين ميزان اطلاعات پلی %33مقدار 

دست آمد که بيشترین و به %36( به ميزان PICمورفيک)

به مقدار   SCoT4کمترین ميزان آن به ترتيب به نشانگرهای

محاسبه گردید  %22به مقدار  SCoT3و کمترین آن به  44%

های (، تعداد آللIشانون ) شاخص اطلاعاتی (.4-4)جدول

(، و شاخص Neهای مؤثر )(، تعداد آللNaمشاهده شده )

( محاسبه گردید. هر چقدر شاخص Hتنوع ژنتيکی نی )

باشد که در بين شانون بيشتر باشد ميزان تنوع نيز بيشتر می

ميزان تنوع  57/0با مقدار  SCoT4و  SCoT1این نشانگرها 

 17( 1396فرشادفر و همکاران ) (7بيشتری را دارد )جدول

مورد  SCoT آغازگرهای 15ژنوتيپ مریم نخودی را با 

 شکل چند باند 48 توانستند مجموع بررسی قرار دادند که در

 آغازگر هر توسط شده توليد باند تعداد ميانگين. کنند توليد

 شکلی چند درصد ميانگين. بود 82/2 برابر ژنوتيپ 17 برای

(PPB)% شکلی چند اطلاعات و محتوای (PICدر ) بين 

 361/0 و 98 /485 برابر ترتيب به بررسی مورد آغازگرهای

متغير  از صفر تا نيم در نشانگرهای غالب PICشاخص بود. 

است و هرچه این عدد بزرگتر باشد بيانگر بالا بودن قابليت 

 هاستپرایمر یا مارکر مورد استفاده در غربال نمودن ژنوتيپ

از ( که در این پژوهش این شاخص در حد مطلبوبی بود، 4)

 ژنتيکی تغييرات پایين سطوح به حتی SCoT آنجا که نشانگر

است تنوع ژنتيکی مطلوبی را در این پژوهش  حساس نيز

، که این حاکی از آن است که های گز نشان دادبين ژنوتيپ

 ها تکثير کرده است.تری را بين ژنوتيپهای خاصآل

 بندی کلی نتایججمع

مفيد برای استفاده در راستای  نشانگرهای مولکولی، ابزاری

ها بررسی تنوع و تغييرات ژنتيکی بين افراد و جمعيت

که نوعی  SCoTو  ISSR. در این تحقيق از نشانگر هستند

-سی تنوع ژنتيکی در جمعيتر، برای برنشانگر غالب هستند

هر دو نشانگر تنوع های گز شهرستان اردبيل استفاده شد. 

ژنتيکی بين ژنوتيپ های گز را به خوبی نشان دادند و از 

لحاظ پارامترهای ژنتيکی تا حدودی مشابه به یکدیگر بودند 

با مقایسه پس می توان هر دو نشانگر را کارآمد بيان کرد. 

 گروه اول
 گروه چهارم

 گروه دوم

 گروه سوم
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مشخص شد که در سه شاخص  ISSRو   SCoTبين نشانگر

طلاعات چند شکلی و مهم تعداد باندهای چندشکل، ميزان ا

هر دو نشانگر تقریبا مشابه یکدیگر بودند  درصد چندشکلی

به خوبی ژنوتيپ ها را گروه بندی  ISSRو همچنين نشانگر 

ها را براساس توانست ژنوتيپ ISSRنشانگر  نمود و این

کلی نتایج این  بطورمنطقه جغرافيایی آنها گروه بندی کند. 

مفيدی برای  ابزارتحقيق نشان داد که نشانگرهای مولکولی 

سنجش خصوصيات موفولوژیکی و ژنتيکی و شناسایی 

 .باشدها میتر جمعيتدقيق

 تقدیر و تشکر

دانم از زحمات سایر اعضای گروه علوم برخود لازم می

باغبانی دانشگاه محقق اردبيلی که ما را در انجام این پایان 

  نامه کمک نمودند کمال تشکر را داشته باشم. 

 
 SCOTخصوصيات و نتایج حاصل از تعداد باندهای هریک از آغازگرهای  -4جدول 

 

شاخص اطلاعاتی  (،PIC(، ميزان اطلاعات چندشکلی )P%چند شکلی ) (،درصدNPBشکلی ) چند باندهای (، تعدادNSBباندهای تکثيریافته ) تعداد

 (H(، و شاخص تنوع ژنتيکی نی )Neهای مؤثر )(، تعداد آللNaهای مشاهده شده )(، تعداد آللIشانون )
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Abstract 

Tamarix is belonging to the Tamaricaceae family with 13 indigenous species of Iran and 

is one of the important ornamental plants in the landscape. This plant has been considered 

due to its resistance to the different weather and compatibility with salinity condition. In 

this study was conducted to investigate genetic diversity of different tamarix genotype 

endemic in the Ardebil province. The young leaves of 9 tamarix population were 

collected from natural habitats of this plant in Ardebil province to evaluate the genetic 

diversity. The leaves DNA were extracted using CTAB method. In this investigation 13 

ISSR and 5 SCOT primers were used. A total number of 96 bands were produce by ISSR 

primers and the highest numbers of bands were amplified by UBC810- UBC826- 

UBC855. The average percentage polymorphism loci (PPL) was 6.75%, the highest 

polymorphism with the amount of 100% was in UBC814- UBC826 and UBC855 primers. 

The dendrogram was drowned based on WARD technique and genotypes classified into 

four main clusters.  Also, a total of 32 band amplified by SCoT primer. The highest and 

lowest number of bands was obtained from SCoT4 and SCoT1, respectively. The average 

polymorphism percentage was 75.8%. In general, the results obtained from this study 

indicate that ISSR and SCoT primers were useful to separate the geographical region of 

genotypes. These primers also were highly efficient to determine the genetic diversity and 

relationship of studied tamarix populations. Hence, the use of these primers in other 

genetic studies like QTL and association mapping are recommended. 
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