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Abstract 

Objective 

The olive is considered as one of the most important horticultural crops, with more 

abundant number of cultivars. Thus, the aim of this research was to study the genetic 

diversity in a set of olive cultivars in Taroum station of Tran. 

 

Materials and methods 

In this research, 25 CBDP markers were used to study the genetic diversity and 

relationships of 20 promising and commercial Iranian and foreign varieties of olive.  

 

Results 

The 25 used primers amplified a total of 755 polymorph alleles, and the mean of PIC and 

MI indices were 0.941 and 5.64, respectively, indicating the high efficiency and 

differentiation power of CBDP markers. The genetic parameters of Nei and Shannon 

indices were higher in foreign cultivars than those of Iranian cultivars. The high gene 

flow (4.46) was observed among olive cultivars, which confirmed the low values of the 
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inter-population differentiation (Gst) and FsT indices. Analysis of molecular variance 

(AMOVA) differentiated the total genetic variation into inter-group (Iranian and foreign 

cultivars) (17%) and within-group (83%) diversity. The cluster analysis using Dice 

coefficient and UPGMA method divided the Iranian and foreign cultivars into five 

groups, which the promising cultivar T24 and Koroneiki with the maximum difference 

with others were placed in separate groups. The Principal Coordinate Analysis (PCoA) 

was able to distinguish promising Iranian cultivars from the other commercial cultivars. 

The population structure analysis confirmed the results of the cluster and PCoA analysis 

and clearly separated the two groups of Iranian and foreign cultivars. 

 

 Conclusions 

In conclusion, it was observed that the promising cultivar T24 with having a genetic 

similarity to both groups of Iranian and foreign cultivars can be a suitable candidate for 

commercialization with complementary characteristics of both groups. Also, it is 

recommended to use this marker to study the genetic diversity of other olive varieties. 

Keywords: CAAT box, Informative Marker, Promising cultivar, Structure analysis. 
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ا استفاده از چند شکلی نشانگرهای ارزیابی روابط ژنتیکی ارقام امیدبخش و تجاری زیتون ب

 (CBDPها )ژن CAATهدفمند مبتنی بر جعبه 
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 چکیده

 مطالعنه اینن ژنژوهش،   هدف  ،لذاانی در جهان است. فراوارقام ترین گیاهان باغی دارای تعداد زیتون به عنوان یکی از مهم هدف:

 .بود ایستگاه طارم ایراناز ارقام زیتون  ایتنوع ژنتیکی مجموعه

امیندبخش  زیتنون تجناری و   رقنم   20تنوع ژنتیکی روابط و  برای بررسی CBDPنشانگر  25از در این تحقیق ها: مواد و روش

 .استفاده شدایرانی و خارجی 

( PIC)چند شکلی اطلاعات و میانگین محتوای قطعه )آلل( چند شکل تکثیر دادند  755ورد استفاده در مجموع م آغازگر 25 نتایج:

-می CBDPهای بالای نشانگرتمایز قدرت بیانگر کارایی و بود که  64/5و  941/0به ترتیب آغازگرها  (MI) و شاخص نشانگری

جرینان ژننی    .( در ارقام خارجی نسبت به ارقام ایرانی بنالاتر بودنند  Iن )( و شاخص شانوHژارامترهای ژنتیکی تنوع ژنی نی )د. باش

(NM )( بین ارقام زیتون مشاهده46/4بالایی ) شد که این نتیجه مقادیر ژایین شاخص   ( های تمنایز بنین جمعیتنیGst و )FsT  را

تیکی را به تنوع بنین گروهنی )ارقنام    درصد از تغییرات کل ژن 83و  17( به ترتیب AMOVAتجزیه واریانس ملکولی ) تایید کرد.

ارقام ایرانی و  UPGMAای با استفاده از ضریب تشابه دایس و روش تجزیه خوشه ایرانی و خارجی( و درون گروهی تفکیک کرد.

ه هر کدام در یک گروبا بقیه با حداکثر تفاوت  Koroneikiو رقم خارجی  T24گروه قرار داد که رقم امیدبخش  ژنجخارجی را در 

mailto:s.ourang910@gmail.com
mailto:%20hamid.karimi126@gmail.com
mailto:%20hamid.karimi126@gmail.com
mailto:%20hamid.karimi126@gmail.com
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و  توانست به خوبی ارقنام امیندبخش ایراننی را از ارقنام تجناری ایراننی       (PCoA) تجزیه به مختصات اصلی جداگانه قرار گرفتند.

و دو  کنرد را تاییند   PCoAنتایج حاصل از تجزیه کلاستر و نیز ژنتیکی جمعیت ( Structure)تجزیه ساختار  تفکیک کند. خارجی

 د. شدنوح از هم تفکیک گروه ارقام ایرانی و خارجی به وض

با دارا بودن شباهت ژنتیکی مشترک به هر دو گنروه ارقنام    T24رقم امیدبخش شد که  هدر جمع بندی کلی مشاهدگیری: نتیجه

استفاده  همچنین .با دارا بودن خصوصیات مکمل هر دو گروه باشد سازیجهت تجاری مناسبیکاندید تواند رقم ایرانی و خارجی می

 شود.برای بررسی تنوع ژنتیکی سایر ارقام زیتون نیز توصیه می CBDPای هاز نشانگر

  .بخشنشانگر آگاهی، رقم امیدبخش، CAATتجزیه ساختار، جعبه : کلمات کلیدی

 

 مقدمه

یکی عنوان به کم بازدههای سنگلاخی و ( درختی با قابلیت رشد و تولید محصول در زمین.Olea europaea Lزیتون )

سال(، دشواری دستکاری ژنتیکی،  15طولانی بودن مرحله جوانی )بیش از  شود.میترین درختان میوه محسوب قدیمی از اولین و

کند. ( و نیز فقدان اطلاعات ژنتیکی؛ اصلاح زیتون را با مشکلاتی روبرو می2n=2x=46کروموزم ) 46ژیچیدگی ژنتیکی با داشتن 

های محیطی آن و نیز یافتن ارقام متحمل به تنش بهبودمدت در  برای موفقیت درازشناخت تنوع ژنتیکی ارقام زیتون رو از این

(. با توجه به محدود بودن ارقام Belaj et al. 2002تواند به حداکثر برساند )ژلاسم را میوری از ژرمامری ضروری است که بهره

منظور بهارزیابی سازگاری ارقام وارداتی  نیز می کشور وژلاسم بوآوری و ارزیابی ژرمجمعکاری ایران، تجاری در مناطق زیتون

  .امری ضروری است زیتون باغاتگسترش و  مناطقاین های سازگار با معرفی ارقام و ژنوتیپ

عنوان نمونه است. به ژلاسمی زیتون استفاده شدهاز نشانگرهای مولکولی متعددی برای ارزیابی منابع ژرمدر این خصوص 

ژلاسم مورد مطالعه تنوع بالایی در ژرم SSRهای زیتون متعلق به مناطق مختلف ترکیه با نشانگرمولکولی نوتیپدر ارزیابی ژ

توانستند درختان زیتون وحشی و  RAPD و ISSR(. در تحقیقی مشابه، نشانگرهای Sakar et al. 2016شده است ) گزارش

های وحشی ژنوتیپ RAPDکه براساس نشانگر طوریکیک نمایند؛ بههای طبیعی مربوط به مناطق مختلف ترکیه را تفنیز جمعیت

 هایزیتون در این تحقیقهای طبیعی مناسب بود. درجمعیتبرای تعیین تنوع ژنتیکی  ISSR نشانگر کهدرحالی متمایز شدند

 ؛بهت داشتنداز لحاظ ژنتیکی مشا ISSRبر اساس نتایج حاصل از نشانگر  Dikili Bademli و  Milas Pinarcikوحشی

ها اهمیت های مقاومت در اصلاح برای انواع تنشهای وحشی با دارا بودن ژنکه از مناطق جغرافیایی مختلفی بودند. زیتوندرحالی

 & Sesliها موثر خواهد بود )ها در این ژنوتیپدارند، بنابراین استفاده از چنین نشانگرهایی در گزینش برای انواع ژن

Yegenoglu 2017.)  همچنین نشانگرهای مولکولیSSR  وISSR بندی کولتیوارهای عنوان ابزاری قدرتمند برای طبقهبه

های مورد بررسی بر اساس که نمونهطوریبه ؛کشور ژرتغال و نیز چند نمونه خارجی گزارش شده است متعلق بهمختلف زیتون 
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های (. بررسی زیتونGomes et al. 2009است ) همعرفی شد بخشاساس نتایج، آغازگرهای آگاهی ناحیه جغرافیایی تفکیک و بر

های ایرانی از کولتیوارهای متعلق به سوریه و نیز های خارجی با نشانگرهای ریزماهواره نشان داده است که نمونهایرانی و نمونه

ارهای غرب دریای مدیترانه متفاوت بوده و اند و حاکی از این است که منشاء کولتیوارهای ایرانی از کولتیوها تفکیک شدهسایر نمونه

 (. Omrani-Sabbaghi et al. 2007اند )مستقل از سایرین رشد و نمو یافته

اشاره نمود. آغازگرهای این  CDBP1توان به نشانگر دهند؛ میها را هدف قرار میاز نشانگرهای مولکولی قدرتمند که ژن

با توالی توافقی  CAAT(. جعبه Singh et al. 2014د )نشوا طراحی میهبرنده ژنناحیه ژیش CAATنشانگر از جعبه 

GGCCAATCT  یند آهای یوکاریوتی واقع شده است که نقش مهمی در فربازی بالادست کدون آغاز در ژنجفت 80تقریبا در

اظت شده بوده و در حف CAAT در ناحیه مرکزی جعبه CAAT(. نوکلئوتیدهای Benoist et al. 1980کند )رونویسی ایفا می

، CDBP(. نشانگرهای Shahmuradov et al. 2003قرار گرفته است ) Cنوکلئوتید  CAATاغلب موارد قبل از نوکلوتیدهای 

اند و از تکرارژذیری بالایی برخوردار هستند. از های گیاهی مشتق شده( ژنومgene-richاز تنوع موجود در نواحی غنی از ژن )

از نواحی عملکردی ژنوم تولید  و همچنین نشانگرهای یادشده ژنوم  نداردو نیاز به آگاهی از توالی  آساناز آنها دیگر، استفاده سوی 

های اصلاحی گیاهان نظیر شناسایی در برنامه CDBPشود که نشانگرهای های ذکر شده سبب میشوند. مجموع ویژگیمی

 ,.Singh et alاقع شوند. از این نشانگر در مطالعه کولتیوارهای کتان )بسیار مفید و QTLهای ژیوستگی و ، تهیه نقشهژنوتیپ

 .Jojoba (Heikrujam et alهای ( و ژنوتیپHeidari et al. 2017; Etminan et al. 2018(، گندم دوروم )2014

 ( استفاده شده است. 2015

-ضرورت گروه، کاریور گسترش باغات زیتونمنظهای مختلف زیتون و حفظ و نگهداری آنها بهبا توجه به اهمیت ژنوتیپ

نشانگرهای از در تحقیق حاضر  های اصلاحی،استفاده از آنها در برنامههای مختلف زیتون در ایران و بندی ژنتیکی ارقام و ژنوتیپ

CDBP شد. استفادهموجود در ایران زیتون  تعدادی از ارقامژنتیکی و تنوع مطالعه روابط  با هدف 

 

 هامواد و روش

 CBDPنشانگر  25 از با استفاده (امیدبخشرقم یا لاین  10رقم ایرانی و خارجی و  10زیتون ) رقم 20در این تحقیق 

(Singh et al. 2014)  به صورت . کلیه ارقام مورد مطالعه از ایستگاه تحقیقاتی طارم )زنجان( ندمورد بررسی قرار گرفت (2)جدول

گرفت انجام CTAB (Doyle & Doyle 1987 )ژنومی با روش  DNA. استخراج (1دول )ج ندآوری شدهای برگی جمعنمونه

( براساس Nanodrop, Bio-Radو نیز روش اسپکتروفتومتریک )صد در 8/0با  ژل آگارز   DNAهای و کمیت نمونه و کیفیت

برای  (PCR) مرازژلیای نش زنجیرهواکبهینه سازی شرایط  .گردیدتعیین  نانومتر 280و  260های میزان جذب نوری در طول موج

                                                           
1. CAAT box- derived polymorphism; CBDP  
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 5/7شامل  ،میکرولیتر 15حجم مراز در ای ژلیواکنش زنجیرهانجام شد. دمایی روش شیب با  مطالعههر کدام از آغازگرهای مورد 

 کی و رومولار(کمی 4/0) میکرولیتر آغازگر یکمیکرولیتر آب مقطر دیونیزه،  1X ((Amplicon ،5/5مخلوط واکنش  میکرولیتر

 با (Techne-5000) مراز در دستگاه ترموسایکلرای ژلیزنجیره هایواکنش انجام شد.نانوگرم(  50)ژنومی  DNAمیکرولیتر 

 94با دمای سازی شامل واسرشتهچرخه  5دقیقه،  3مدت به درجه سلسیوس 94دمای  درسازی اولیه واسرشته برنامه دمایی شامل

 درجه 72در دمای  بسطو دقیقه  یک مدتبهدرجه سلسیوس  35آغازگر در دمای  الدقیقه، اتص مدت یکبهدرجه سلسیوس 

دقیقه، اتصال آغازگر  یک مدتبهدرجه سلسیوس  94 سازی با دمایشامل واسرشتهچرخه  35دقیقه و سپس  یک مدتبه سلسیوس

بسط نهایی در  در نهایت ودقیقه  یکمدت بهدرجه سلسیوس  72در دمای  بسط، دقیقه یک مدتبه درجه سلسیوس 50در دمای 

منظور مشاهده قطعات و بهدرصد تفکیک  3در ژل آگارز  PCR. محصول گرفتانجام  دقیقه 10مدت بهسلسیوس درجه  72دمای 

  ( امتیازدهی شدند.0( و عدم وجود باند )1آمیزی شد و سپس براساس وجود باند )رنگ safe stain (sinaclon)با  ،تکثیر یافته

 

 اسامی، سطح پلوئیدی و خاستگاه ارقام زیتون تجاری وامیدبخش ایرانی و خارجی. 1ل جدو

Table 1. The names, ploidy level and origins of Iranian and foreign promising and 

commercial olive cultivars 

 کد

Code 

 رقم امیدبخش

Promising 

cultivar 

 سطح ژلوئیدی

Ploidy 

level 

 خاستگاه

Origin 
 

 کد

Code 

 رقم تجاری

Commercial 

cultivar 

 سطح ژلوئیدی

Ploidy 

level 

 خاستگاه

Origin 

1 T2 2x Iran  11 Zard 2x Iran 

2 T6 2x Iran  12 Roghani 2x Iran 

3 T7 2x Iran  13 Mari 2x Iran 

4 T10 2x Iran  14 Beladi 2x Lebanon 

5 T17 2x Iran  15 Mission 2x USA 

6 T19 2x Iran  16 Manzanilla 2x Spain 

7 T20 2x Iran  17 Koroneiki 2x Greece 

8 T21 2x Iran  18 Kalamata 2x Greece 

9 T18 2x Iran  19 Corfolia 2x Spain 

10 T24 2x Iran  20 Abou-satl 2x Syria 

 

شاخص محتوای  ،ی موجود در جمعیت مورد مطالعهتنوع ژنتیک در تعیینمنظور بررسی کارایی آغازگرهای مورد استفاده به

ی های تنوع ژنی نشاخص ،جود درجمعیتبررسی تنوع مو برای( محاسبه گردید. 2MIو شاخص نشانگری ) (1PICچند شکلی )

                                                           
1. Polymorphic Information Content; PIC 

2. Marker index; MI 
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(1He شاخص تنوع ژنی شانون ،)(2Iشاخص تعداد آلل موثر ،) (3Ne )4) و تجزیه به مختصات اصلیoACP(  استفاده از نرم با

 STRUCTURE . تجزیه ساختار جمعیت مورد مطالعه با استفاده از نرم افزار شدندمحاسبه  GenAlEX (ver. 6.501)ارافز

  32POPGENEبا استفاده از نرم افزار ( NM)( و جریان ژنی 5Gstهای تمایز بین جمعیت )شاخص .گرفتانجام 2.3.4

 NTSYSافزار با نرم UPGMAساس ضریب تشابه دایس و روش برابندی جمعیت منظور گروهای به. تجزیه خوشهشد محاسبه

pc 2.  ترسیم گردیدانجام و دندروگرام. 

 

 نتایج و بحث 

مورد مطالعه قرار  CBDPآغازگر  25با  ایرانی و خارجی زیتون امیدبخش و تجاری رقم 20 تنوع ژنتیکی در این تحقیق

 755که  تکثیر دادند بازجفت  2000تا  350با اندازه بین  متفاوت دی )آلل(بانقطعه  756 در مجموع آغازگر مورد استفاده 25 .گرفت

در  CAAT13نمونه الگوی باندی تکثیر شده توسط آغازگر درصد بود.  8/99چند شکلی باندها  میانگین و هبودچند شکل قطعه 

 ارائه شده است.  1شکل 

 

 

ارقام امیدبخش و تجاری زیتون ایرانی و  برای CAAT13 . الگوی باندی تکثیر شده توسط آغازگر1شکل 

 100bp (sinaclon)نشانگر اندازه ملکولی : M. خارجی

Figure 1. Banding pattern amplified by CAAT13 primer for promising and commercial 

varieties of Iranian and foreign olive. M: 100bp ladder (sinaclon) 

 

                                                           
1. Nei’s genetic diversity; He 

2. Shannon’s information index; I 

3. Effective number of alleles; Ne 

4. Principal coordinate analysis; PCoA 

5. Coefficient of gene differentiation; Gst  



 (1397، زمستان 4، شماره 10مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره 

100 
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 CAAT8و در بین آغازگرهای استفاده شده، آغازگر   بود 24/30 برابرآغازگرها کثیری برای تعداد قطعات تمیانگین 

( بیشترین تعداد قطعات را تکثیر کردند. در بین 45و  46) CAAT2و  CAAT2( و آغازگرهای 12دارای کمترین قطعه تکثیری )

و  CAAT1( و 968/0ین )دارای بیشتر CAAT52و  CAAT2 ،CAAT13 ،CAAT14آغازگرهای مورد استفاده 

CAAT8 ( ( محتوای چند شکلی اطلاعات )881/0داری کمترینPIC با میانگین )بودند. در توافق و تایید بالا بودن  941/0PIC 

 PICمیانگین  نیز CBDPو  SCOTژنوتیپ نر و ماده گیاه جو با نشانگرهای  17در این تحقیق، در مطالعه  CBDPآغازگرهای 

 های بیانگر کارایی یک سیستمشاخص بین در (.Heikrujam 2015) گزارش شده است CBDPنگرهای نشا برای بالاتری

 آغازگرهای ژتانسیل تعیین در نشانگری سیستم قابلیت شاخص این زیرا برخوردار است، ایویژه اهمیت از PIC شاخص نشانگری،

 شاخص دیگر عبارت به(. Powell et al. 1996) دهدمی شانن را بررسی های موردژنوتیپ ژنتیکی تنوع ارزیابی در شده استفاده

PIC فراونی و تشخیص قابل هایآلل تعداد به که باشدمی فرد دو بین آغازگر یک توسط شده ایجاد چندشکلی تشخیص احتمال 

نشان  5/0و  25/0 بین PICنشان دهنده تنوع ژنتیکی خیلی ژایین،  25/0بین صفر و  PICطورکلی مقدار به .است وابسته هاآن

 (.Tams et al. 2005باشد )ها میبیانگر تنوع ژنتیکی بالا در بین ژنوتیپ 5/0بالاتر از  PICدهنده تنوع ژنتیکی متوسط و 

ژنتیکی ارقام داشتند زیرا  تنوع استفاده شده در این تحقیق توانایی بالایی در تفکیک و ارزیابی CBDPبنابراین تمام آغازگرهای 

 بودند. 88/0بیش از  آغازگرها همه PICمقادیر 

در  RAPDو  ISSRدر مقایسه با سایر نشانگرها در تحقیقات مختلف نظیر  CBDPآغازگرهای  PICمقادیر بالای 

در تعدای از گیاهان  SCoT(، Bohn et al. 1999در گندم ) AFLP(، Yousefiazar-Khanian et al. 2015مریم گلی )

(Rajesh et al. 2015; Etminan et al. 2018; Pour-Aboughadareh et al. 2017, 2018 و )SSR  در زیتون

(Gismondi & Canini 2013 Biton et al. 2012; Marra et al. 2013; کارایی بالای نشانگرهای )CBDP  را نشان

( و آغازگر 6/8)بیشترین  CAAT13بود و آغازگر  CBDP 64/5برای آغازگرهای  (MI) نشانگری دهد. میانگین شاخصمی

CAAT22 ( 5/2کمترین)  شاخصMI  دهنده قدرت تمایز این نشانگر در تفکیک ارقام و که نشان( 2)جدولرا نشان دادند

 (.Landjeva et al. 2006) های زیتون مورد مطالعه بودژنوتیپ

نشان داده شده است. تعداد  3 نتایج حاصل از برآورد ژارامترهای ژنتیکی به تفکیک برای ارقام ایرانی و خارجی در جدول

تعداد آلل مشاهده شده بالاتری نسبت به ارقام  51/1بود و ارقام خارجی با متوسط  497/1های مشاهده شده دارای میانگین آلل

لل موثر دارای تعداد آ 31/1بود که ارقام خارجی با میانگین  304/1های موثر نیز برابر با ( داشتند. متوسط تعداد آلل48/1ایرانی )

( بود 565( بیشتر از ارقام خارجی )575در ارقام ایرانی ) تکثیر شده متفاوت( بودند. تعداد قطعه 29/1بیشتری نسبت به ارقام ایرانی )

 آلل بود. 181و در ارقام خارجی برابر  191در ارقام ایرانی برابر  تعداد آلل اختصاصی هر جمعیتو همچنین 
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های مورد استفاده در این مطالعه و شاخصCBDP (Singh et al. 2014 ) مشخصات آغازگرهای .2جدول 

 محاسبه شده برای آغازگرها

Table 2. Characteristics of CBDP primers (Singh et al. 2014) used in this study and 

calculated indices for primers 

 نام آغازگر

Primer name 

 توالی آغازگر

Primer sequence 
TNB NL NPL EMR MI PIC 

CAAT1 TGAGCACGATCCAATAGC 97 18 18 3.88 3.44 0.88 

CAAT2 TGAGCACGATCCAATAAT 203 46 46 8.12 7.86 0.96 

CAAT3 TGAGCACGATCCAATACC 219 25 25 8.76 8.27 0.94 

CAAT4 TGAGCACGATCCAATAAG 159 29 29 6.36 6.01 0.94 

CAAT5 TGAGCACGATCCAATCTA 174 27 27 6.96 6.60 0.94 

CAAT6 TGAGCACGATCCAATCAG 159 23 22 6.08 5.61 0.92 

CAAT7 TGAGCACGATCCAATCGA 127 29 29 5.08 4.78 0.94 

CAAT8 TGAGCACGATCCAATCGG 115 12 12 4.6 4.05 0.88 

CAAT9 TGAGCACGATCCAATGAT 136 29 29 5.44 5.09 0.93 

CAAT10 TGAGCACGATCCAAT GTT 145 37 37 5.8 5.54 0.95 

CAAT10 TGAGCACGATCCAATTGC 177 32 32 7.08 6.74 0.95 

CAAT12 TGAGCACGATCCAATATA 169 36 36 6.76 6.45 0.95 

CAAT13 TGAGCACGATCCAATGAG 224 45 45 8.96 8.60 0.96 

CAAT14 TGAGCACGATCCAATGCG 211 40 40 8.44 8.11 0.96 

CAAT15 TGAGCACGATCCAATTGA 143 24 24 5.72 5.38 0.94 

CAAT16 TGAGCACGATCCAATTCA 116 28 28 4.64 4.33 0.93 

CAAT17 TGAGCACGATCCAATTTG 141 28 28 5.64 5.26 0.93 

CAAT18 CTGAGCACGATCCAATAG 186 31 31 7.44 7.08 0.95 

CAAT19 CTGAGCACGATCCAATAC 96 30 30 3.84 3.63 0.94 

CAAT20 CTGAGCACGATCCAATAT 99 22 22 3.96 3.71 0.93 

CAAT21 CTGAGCACGATCCAATCA 169 36 36 6.76 6.43 0.95 

CAAT22 CTGAGCACGATCCAATCG 68 17 17 2.72 2.50 0.91 

CAAT23 CTGAGCACGATCCAATGG 133 37 37 5.32 5.02 0.94 

CAAT24 CTGAGCACGATCCAATGA 123 31 31 4.92 4.67 0.94 

CAAT25 CTGAGCACGATCCAATGT 154 44 44 6.16 5.95 0.96 

Mean 149.7 30.24 30.2 5.97 5.64 0.94 

PIC ،MI ،NL ،NPL ،TNB و EMR :های محتوای چند شکلی اطلاعات، شاخص نشانگری، تعداد آلل، به ترتیب شاخص

 باشند.ژنوتیپ( می هر برای باند متوسط تعداد آلل چندشکل، تعداد کل قطعات تکثیر شده و نسبت مجموع موثر )تعداد
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ای برخوردارند و مقادیر سایر ژارامترها از اهمیت ویژهدو ژارامتر ژنتیکی شاخص تنوع ژنی نی و شاخص شانون نسبت به 

های مورد ارزیابی است. ارقام خارجی از نظر هر دو شاخص نی و بالای این دو شاخص بیانگر سطح بالای تنوع ژنتیکی در جمعیت

( برخوردار بودند. این 299/0و  195/0ترتیب ( نسبت به ارقام ایرانی )به318/0و  216/0ترتیب شانون از مقادیر بالاتری )به

وجود تنوع ژنتیکی بیشتر در ارقام تنوع آللی و ژنتیکی در بین ارقام خارجی بیشتر از ارقام ایرانی است. ها نشان دادند که شاخص

که  های متفاوت از سراسر جهانهای وسیعی با اقلیمتواند به این دلیل باشد که این ارقام مورد مطالعه خارجی به بخشخارجی می

اند که به ها دستخوش تغییرات ژنتیکی شدهها و حتی آللدر طول تکامل و سازگاری به مناطق رشدی خود از نظر برخی از ژن

موازات آن تنوع آللی آن افزایش یافته است. البته تنوع ژنتیکی بالای ارقام ایرانی )با اختلاف بسیار کمتر از ارقام خارجی( نیز قابل 

های زیتون های زاگرس و جنوب کشور خاستگاه اولیه برخی از گونهکه ایران در رشته کوهویژه اینت  است؛ بهتوجه و حائز اهمی

افشانی و بروز جهش و تأثیر عوامل محیطی از جمله کلی ماهیت دگرگردهطوربوده است. به O. ocherriو  O. ferruginaمانند 

شاخص جریان ژنی با محاسبه (. Rouppevander et al. 1998) استخته شدهعوامل موثر بر ایجاد تنوع در ارقام زیتون شنا

(NM جریان ژنی ،)( بین ارقام زیتون مشاهده46/4بالایی ) های تمایز شد که این نتیجه مقادیر محاسبه شده ژایین برای شاخص

 Dacryodes edulisز مطالعه روی گیاه در این رابطه نتایج حاصل ا را تایید کرد. 1/0با مقدار کم  Fst( و Gstبین جمعیتی )

 (.Donfagsiteli et al. 2016کند )را به خوبی تایید می NMو  FsTرابطه عکس دو شاخص 

دارای کمترین شباهت  Koroneikiو  Beladiنشان داد که ارقام  (4)جدول بررسی ماتریس ضرایب تشابه دایس 

ها تعیین جریان ژنی بین جمعیت( بودند. 74/0دارای بیشترین شباهت ژنتیکی ) Roghaniو  Zard( و در مقابل ارقام 2/0ژنتیکی )

تنوع ژنتیکی  وها کم بوده علت جریان ژنی بالا، فاصله ژنتیکی بین جمعیتهای دگرگشن بهباشد و در گونهکننده فاصله ژنتیکی می

 17( نشان داد که 5)جدول ( AMOVAولی )تجزیه واریانس ملک(. Chumacero et al. 2013ها بیشتر است )درون جمعیت

درصد از سهم تغییرات مربوط به  83و  هها مربوط به تنوع بین دو گروه ارقام ایرانی و ارقام خارجی بوددرصد از تغییرات کل داده

یتون وحشی . در توافق با این آزمایش، در مطالعه تنوع ژنتیکی دو گروه زیتون روغنی و زباشدمیتنوع ژنتیکی درون گروهی 

درصد گزارش  82درصد و تنوع درون گروهی  18از طریق تجزیه واریانس ملکولی، تنوع بین گروهی  SSRایتالیایی با نشانگرهای 

نیز تنوع بالایی را  RAPDرقم زیتون با استفاده از نشانگر  103در مطالعه تنوع ژنتیکی  (.Chiappetta et al. 2017شده است )

نیز تنوع  Linos et al.  (2014). همچنین در تطابق با این نتیجه،(Belaj et al. 2002) استشدهرش ها گزادر داخل گروه

ند. بالا بودن تنوع اهرقم زیتون گزارش کرد 101در  SSRو  RAPD ،ISSRدرون گروهی بالایی را با استفاده از نشانگرهای 

دلیل زمینه ژنتیکی بسیار متفاوت درون ارقام ایرانی و تواند بهون میژنتیکی مشاهده شده درون گروهی بین ارقام مورد ارزیابی زیت

ها باشد که آغازگرهای استفاده شده در این تحقیق به خوبی قادر بودند این تنوع را خارجی و همچنین منشاء ژنتیکی متفاوت آن

 نشان دهند.
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 CBDPبا استفاده از نشانگرهای  برآورد پارامترهای ژنتیکی در ارقام زیتون ایرانی و خارجی  .3جدول 

Table 3. Estimation of genetic parameters in Iranian and foreign olive cultivars using 

CBDP markers 

 کل

Total 

 ارقام خارجی

Foreign cultivars 

رقام ایرانیا  

Iranian 

cultivars 

 ژارامتر ژنتیکی

Genetic parameter 

1.497±0.022 1.51±0.03 1.48±0/03 
 (Na) های مشاهده شدهتعداد آلل

No. of Different Alleles 

 No. of Effective Alleles  (Ne) های مؤثرتعداد آلل 1.29±0.01 1.31±0.01 1.304±0.008

 Shannon's Index (I)شاخص شانون  0.299±0.009 0.318±0.009 0.308±0.006

 Nei genetic diversity  (H) ژنتیکی نیتنوع  0.195±0.006 0.216±0.006 0.26±0.01

 No. of Different Bands تعداد آلل تکثیری متفاوت 575 565 

 No. Private Bands  تعداد آلل اختصاصی هر جمعیت 191 181 

 بین ارقام امیدبخش و تجاری زیتون ایرانی و خارجیماتریس تشابه دایس  .4جدول 

Table 4. The Dice similarity matrix between promising and commercial cultivars of 

Iranian and foreign olive 
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 CBDP( ارقام زیتون با استفاده از نشانگرهای AMOVAتجزیه واریانس مولکولی ) .5جدول 

Table 5. Analysis of Molecular Variance (AMOVA) of olive cultivars using CBDP markers 

 تدرصد تغییرا

Variation% 

 واریانس برآورد شده

Estimated Variance 

 میانگین مربعات

(MS) 

 (S.O.V) منبع تغییرات (d.f) درجه آزادی

 هابین گروه 1 303.65 21.96 17

 (Among groups) 

 یدرون گروه 18 103.77 103.77 83

 (Within group) 

 Total کل 19  125.74 100

 

( PCoAهای تجزیه کلاستر و تجزیه به مختصات اصلی )رقام زیتون مورد مطالعه با روشتنوع و روابط ژنتیکی بین ا

 & Randiباشد )ها میمورد بررسی قرار گرفت. تجزیه کلاستر روشی قوی و مفید برای ارزیابی روابط ژنتیکی افراد و ژنوتیپ

Lucchini, 2002 .)ه دایس و روش یب تشاباضر استفاده از با ارقام زیتون ایتجزیه خوشهUPGMA  توانست ارقام خارجی و

ضریب کوفنتیک بالاتر از بود.  85/0دارای ضریب کوفنتیک  دندروگرام ترسیم شدهو ( 2)شکل  گروه تقسیم کند ژنجایرانی را به 

، T2 ،T6 ،T7ایرانی امیدبخش شامل ارقام یک گروه (. Rohlf 2000دهد )برازش قوی دندروگرام ترسیم شده را نشان می 8/0

T10 ،T17 ،T18 ،T19  وT20 ایرانی  تجاری و یک رقم امید بخش رقم سهگروه دوم شامل  .بودT21 ،Zard ،Roghani ،

Mari  رقم خارجی  سهبه همراهBeladi ،Mission  وManzanila  به  یادشدهم خارجی ارقا بالایشباهت  دهندهکه نشانبود

و گروه چهارم شامل یک رقم خارجی  T24ایرانی امیدبخش یک رقم نها تگروه سوم شامل  .باشدمیرقم ایرانی  چهار

Koroneiki  در گروه ژنجم سه رقم خارجی .باشدمیبود که نشان دهنده تفاوت بالای این دو رقم با سایر ارقامKalamata  ،

Corfolia  وAbousatl شود که در برخی موارد ه میبندی ارقام مختلف مشاهدبا توجه به الگوی گروه (.2)شکل  ندقرار گرفت

اند. علاوه بر این حضور برخی از ای از یکدیگر متمایز شدههای جداگانهارقام مورد ارزیابی بر اساس منشاء جغرافیایی خود در گروه

خارجی در  ارقام خارجی در کنار ارقام ایرانی در یک گروه و بالعکس نیز دور انتظار نبوده و با توجه به قدمت کشت و حضور ارقام

برای ارزیابی تنوع ژنتیکی  Haouane et al. (2011) کنار ارقام ایرانی تا حدودی قابل ژیش بینی بود. در این راستا در مطالعه

خطی و  هکه اگرچه در مواردی رابط استشدهرافیایی گزارش غج ءبندی با منشاای از ارقام زیتون و بررسی الگوی گروهمجموعه

حال بسیاری از ارقام مربوط به نواحی غربی و شرقی جغرافیایی ارقام مشاهده شد، با این ءبندی و منشاوی گروهداری بین الگمعنی

نیز نشان  Belaj et al. (2002)بندی ارقام در بررسی در یک گروه قرار گرفتند. همچنین الگوی گروهو مدیترانه در کنار یکدیگر 

نواحی مرکزی مدیترانه با ارقام مربوط به نواحی غربی در یک گروه قرار گرفتند و در مقابل  داد که بسیاری از ارقام زیتون مربوط به
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های با منشاء جغرافیایی متفاوت در یک های مجزایی از هم تفکیک شدند. قرارگرفتن ژنوتیپبرخی از ارقام از هر دو ناحیه در گروه

( و اصلاح هدفمند با استفاده از ارقام و ژرم Terral et al. 2004; Baldoni et al. 2006مهاجرت ) مانندگروه را به عواملی 

 اند.( نسبت دادهBelaj et al. 2002; Sarri et al. 2006ژلاسم بومی و خارجی )

 

 

با ضریب تشابه دایس و گروهبندی حاصل از تجزیه ساختار  UPGMA روشای به. تجزیه خوشه2شکل 

 CBDPبا استفاده از نشانگرهای  ون ایرانی و خارجیبرای ارقام زیت K=3و  K=2جمعیت با 

Figure 2. Cluster analysis with UPGMA method and Dice similarity coefficient and the 

grouping using population structure analysis with K = 2 and K = 3 for Iranian and foreign 

olive cultivars using CBDP markers 

 

نشان  3( انجام و نتایج آن در شکل PCoAای، تجزیه به مختصات اصلی )بندی حاصل از تجزیه خوشهجهت تأیید گروه

از هم را همانند تجزیه کلاستر، تجزیه به مختصات اصلی نیز توانست به خوبی دو گروه ارقام خارجی و ایرانی داده شده است. 

توانست ارقام امیدبخش ایرانی را از ارقام تجاری ایرانی تفکیک کند و در نتیجه به خوبی  PcoAتفکیک نماید. همچنین تجزیه 

 در جمعیت تجزیه ساختار ژنتیکیاز طرف دیگر . (3)شکل  متفاوت بودن ارقام امیدبخش ایرانی را از ارقام تجاری ایرانی نشان داد

و دو گروه  را تایید کندتر و تجزیه به مختصات اصلی تجزیه کلاس ایج حاصل از توانست نت( 2)شکل  K=2با  ارقام مورد مطالعه

هت ژرم ژلاسمی ارقام انیز به خوبی توانست شب K=3با  . تجزیه ساختارارقام ایرانی و خارجی را به وضوح از هم تفکیک کند

به هر دو هت ژنتیکی شبابا دارا بودن  T24 امیدبخش رقممشاهد شد که  وامیدبخش را با ارقام تجاری ایرانی و خارجی نشان دهد 
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هر دو گروه ارقام ایرانی و خارجی مکمل مناسبی با دارا بودن خصوصیات کاندید تواند رقم ترکیبی میم ایرانی و خارجی ارقاگروه 

 (.2)شکل  باشد

 

با استفاده برای ارقام زیتون ایرانی و خارجی ( PCoA) تجزیه به مختصات اصلیپلات حاصل از بای .3شکل 

 CBDPرهای از نشانگ

Figure 3. Biplot of principal coordinate analysis (PCoA) for Iranian and foreign olive 

cultivars using CBDP markers 

 

 گیرینتیجه

با توجه به بالا بودن میانگین محتوای اطلاعات چند شکلی  CBDPدر این تحقیق کارایی و قدرت تمایز نشانگرهای 

(PICو شاخص نشان )( گریMIآغازگرهای مورد استفاده ت )تنوع ژنی نی و شاخص شانون در ارقام خارجی نسبت به ید شد. أی

درصد از تغییرات ژنتیکی  83تجزیه واریانس ملکولی  و باشد  بالایی بین ارقام زیتون مشاهدهجریان ژنی  .بودند بیشترارقام ایرانی 

( توانست به خوبی ارقام PCoAتجزیه به مختصات اصلی ). شد توجیهگروهی ارقام ایرانی و خارجی  درونتنوع  کل توسط

با حداکثر  Koroneikiو رقم خارجی  T24رقم امیدبخش امیدبخش ایرانی را از ارقام تجاری ایرانی و خارجی تفکیک کند و 

و  یژنتیکی بالا در ارقام زیتون ایران تنوعمیزان  یدأیتبا در جمع بندی کلی تفاوت با بقیه هر کدام در یک گروه جداگانه قرار گرفتند. 

با دارا بودن شباهت  T24که رقم امیدبخش  گردداستنباط می خارجی و نیز تفاوت ارقام امیدبخش با ارقام تجاری مورد مطالعه،
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مکمل هر دو با دارا بودن خصوصیات جهت تجاری سازی تواند رقم کاندید مناسبی ژنتیکی به هر دو گروه ارقام ایرانی و خارجی می

  باشد.ارقام زیتون ایرانی و خارجی گروه 
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