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Abstract 
Objective 

Fig (Ficus carica) is a deciduous tree that is grown in arid and semi-arid regions. Figs, as an 

important crop, have undergone genetic erosion in recent decades due to living and non-living 

stresses. This study aimed to determine the genetic diversity of genotypes in Estahban using 

morphological traits and Start Codon Targeted (SCoT) molecular markers. 
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Materials and methods 

In this study, 16 fig genotypes were evaluated in a completely randomized design with three 

replications based on their morphological traits. Also, their genomic DNA was extracted from 

leaves and the genotypic diversity of genotypes based on 10 SCoT primers was examined. 

Results 

Variance analysis showed a significant difference between traits, and cluster analysis based on 

morphological traits placed the genotypes in five groups. Eight primers amplified a total of 50 

polymorphic bands, and SCoT12 and SCoT11 produced the most bands with 13 and 9 

polymorphic bands, respectively. The polymorphic information content (PIC) for the SCoT 

primers varied between 0.3423 and 0.3791 with an average of 0.3595. Cluster analysis by 

UPGMA and Gower similarity criterion based on SCoT data, 16 fig genotypes were placed in 

four groups. The grouping based on the Bayesian method placed the genotypes in nine groups, 

although the genotypes were not differentiated and were a mixture of all nine groups. 

Conclusions 

The results indicate that the use of the SCoT marker has a high advantage and plays an important 

role in the differentiation of fig genotypes. In general, it can be said that SCoT molecular markers 

and morphological traits have shown high diversity among genotypes. In general, the results 

obtained from this study indicate the existence of high genetic diversity in the germplasm of 

Estahban fig cultivars, which can be used in breeding programs by protecting this rich germplasm 

source. 
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  چکیده

شد که در مناطق خشک و نیکننده مدرخت خزان کی( Ficus carica) ریانج هدف: عنوان نجیر بها. شودیکشت م خشکمهیبا

ست. هدف از این تحقیق یک محصول مهم، در چند دهه اخیر به دلیل بروز تنش شده ا های زنده و غیرزنده دچار فرسایش ژنتیکی 
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 Start Codonشتتناستتی و نشتتانگر مولکولی صتتدات ری تبا استتتداده از های موجود در استتتهبان ژنوتیپتعیین تنوع ژنتیکی 

Targeted (SCoT) است. 

سه تکرار از لحاظ صدات ری ت 16تعداد در این پژوهش،  :هاروشو مواد  سی ژنوتیپ انجیر در قالب طرح کاملاً تصادفی با  شنا

 SCoTآغازگر  10ها بر اساس و تنوع ژنوتیپی ژنوتیپ ها از برگ است راج گردیدژنومی آن DNAهمچنین  .ها ارزیابی گردیدندآن

 .بررسی شد

شتتناستتی، ای بر استتاس صتتدات ری تداری بین صتتدات نشتتان داد و همچنین تجزیه خوشتتهتجزیه واریانس تداوت معنی :نتایج

به  SCoT11و  SCoT12 تکثیر کردند و چندشتتتکلنوار  50در مجموع تعداد ها را در پنج گروه قرار داد. هشتتتت آغازگر ژنوتیپ

بین  SCoTبرای نشتتانگر  (PIC)محتوای اطلاعات چندشتتکل . کردندنوار چندشتتکل، بیشتتترین نوار رو تولید  9و  13ترتیب با 

و معیار  یحستتتاب نیانگیجدت گروه بدون وزن با مای به روش تجزیه خوشتتتهمتغیر بود.  3595/0 با میانگین 3791/0تا  3423/0

ساس دادهشباهت گاور  ساس روش بیزی ژنوتیپ دادند. گروه بندی برگروه قرار  چهاردر ژنوتیپ انجیر را  SCoT ،16های بر ا ها ا

 .ها تمایز نداشتند و م لوطی از هر نه گروه بودندداد اگرچه ژنوتیپ نه گروه قراررا در 

 زیو تما کیدر تدک ییبوده و نقش بستتتزادارای مزیت بالایی  SCoTنشتتتانگر کاربرد که نتایج حاکی از آن استتتت  گیری:نتیجه

 جی. نتااندهها نشتتان دادپیژنوت انیرا م ییتنوع بالاشتتناستتی و صتتدات ری ت SCoT یدارد نشتتانگر مولکول های انجیرژنوتیپ

ستبه شان نیآمده از اد ستهبان ریارقام انجخزانه ژنتیکی بالا در  یکیدهنده وجود تنوع ژنتپژوهش ن ست که با حداظت از ا ا  نیه

 .بهره برد ینژادهای بهبرنامه یدر اجرا هاتوان از آنمی یمنبع غن

  .ضریب تغییرات، چندشکل، بیزی: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 یهاپیژنوت یکیتنوع ژنت یبررس (1401) جتبی، کردرستمی ممیدزارع ح، ریمعبدلی نسب م، هدیرحیمی م، لهها رنجبران استناد:

 .68-45 (،4)14، بیوتکنولوژی کشاورزیمجله . SCoTنشانگرهای مولکولی و  یشناس تیاساس صدات ر بر نمنطقه استهبا ریانج
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 مقدمه

استتت و یک درخت خزان کننده می باشتتد که در مناطق  2x=2n=26( با تعداد کروموزوم Ficus caricaاز جنس ) انجیر

. در ایران کشت این محصول در مناطقی چون ساوه، ورامین، (Dalklccedil et al. 2011)شود خشک کشت میخشک و نیمه



 1401و همکاران، رنجبران 

49 

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

شک و نیمه شتر این مناطق آب و هوایی خ ستهبان که بی صورت میدزفول و ا شک دارند،  شت رقم خ شاورزان به ک گیرد و اغلب ک

هم در مقیاس وستتیع باعا افزایش رجنستتی، آنستتبز که رقمی تجاری محستتوب شتتده می پردازند، اما مت ستتدانه تکثیر فراوان غی

پذیری در برابر بیماری های م تلف از جمله موزاییک انجیر، آنتراکنوز، شانکر و.... شده یکنواختی و درنتیجه بالاتر رفتن خطر آسیب

ست. صدات فنوتیپی در یک گیاه را تعیین می ا صورت ترکیبی،  شانگرهای عوامل ژنتیکی و محیطی به  های ژنتیکی تداوتکنند و ن

 108براستتاس آمار فا و تولید ستتالانه انجیر در ایران در حدود  .(Datwyler & Weiblen 2004) کنندبین موجودات را بیان می

صر، مراکش، الجزایر در رتبه پنجم قرار دارد  شد و ایران بعد ازترکیه، م سطح (FAOSTAT 2020)میلیون تن می با شترین  . بی

ادی ترکیبات فنلی، فلاوونو یدی و آنتوسیانینی است ی انجیر حاوی مقادیر زیزیر کشت در ایران مربوط به استان فارس است. میوه

 در مولکولی هایتکنیک از  استداده دیگر، سویی از .(Ghorbani et al. 2019)باشند های طبیعی میکه مهمترین آنتی اکسیدان

عه جهت اخیر هایستتتال ته ایگستتتترده کاربرد شتتتده،حداظت و بومی موجودات مطال  ;Askari et al. 2010)استتتت  یاف

Mohammadabadi 2017) .برای ارزیابی قابل پارامترهای از یکی ژنتیکی، هایتکنیک این از آمدهدستتتتبه اتاطلاع میزان 

عه طال یت م داوت درک و م تلف هایجمع یت بین ژنتیکی هایت  ;Mohammadifar et al. 2014) ها استتتتتجمع

Mohammadifar & Mohammadabadi 2018)،بسیار ملکولی تکنیکهای از استداده با م تلف نژادهای مطالعه . همچنین 

 منابع از عمیقی دانش استتاس بر باید حداظت. (Mohammadabadi et al. 2017) استتت مدید هاآن بندیطبقه برای و مهم

 دارد اهمیت بستتتیار م تلف نژادهای ژنتیکی خصتتتوصتتتیات تعیین و شتتتناستتتایی برای تلاش لذا باشتتتد، خاص نژادهای ژنتیکی

(Ghasemi et al. 2010; Mohammadabadi et al. 2021)حدظ ژنتیکی، پیشرفت برای اساسی صرعن یک ژنتیکی . تنوع 

 & Askari et al. 2008; Mohammadifar)باشتتد می م تلف و متغییر محیطی شتترای  به ستتازگاری و تکامل ها،جمعیت

Mohammadabadi 2012). هایگونه فیلوژنتیک ارتباط Ficus مولکولی نشتتتانگرهای از استتتتداده با مصتتتر در RAPD و 

 بهبود برای آل ایده روش یک مولکولی نشانگرهای این از استداده کهنتایج نشان داد  و گرفته قرار بررسی مورد ISSR نشانگرهای

 شتتناستتایی برای ISSR مولکولی نشتتانگرهای ازای طالعهدر م .(Hadia et al. 2008)استتت  گیاهی ژنتیکی منابع از حداظت و

ای براساس . تجزیه خوشهشد استداده هندوستان شرق در موجود Ficus هایگونه و ارقام بین فیلوژنتیک رابطه همچنین و ژنتیکی

اهم مطابقت داشتتتند ها را در چهار گروه قرار داد. همچنین نتایج تجزیه خوشتته ای براستتاس نشتتانگر و صتتدات بنشتتانگرها ژنوتیپ

(Rout & Aparajita 2009) .ایلام  استتتان م تلف منطقه شتتش از که انجیر هایژنوتیپ از برخی ژنتیکی تنوع ای،مطالعه در

شانگرهای بودند،  ساس ن سی  ISSRو  RAPDبرا شه تجزیه. شدندبرر و  یحساب نیانگیجدت گروه بدون وزن با مروش  با ایخو

 داد نشان کلی نتایج. کرد تقسیم اصلی گروه شش بهها را ، ژنوتیپ45/0در فاصله ژنتیکی  ISSRو  RAPDبراساس نشانگرهای 

 انجیر نژادیبه هایبرنامه و ژنتیکی منابع از استتتتداده بندی،طبقه در که دارد وجود انجیر هایبین ژنوتیپ در بالایی ژنتیکی تنوع

. مطالعات دیگری هم توس  محققین دیگر نیز بر روی انجیر برای بررسی تنوع زنتیکی (Gheitarani et al. 2020)دارد  اهمیت

 ;Khadari et al. 1995)براساس صدات موروفولوژیکی و همچنین نشانگرهای مولکولی در کشورهای م تلف انجام شده است 
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De Masi et al. 2005; Saddoud et al. 2005; Sadder & Ateyyeh 2006; Saddoud et al. 2007; Akbulut 

et al. 2009; Aradhya et al. 2010; Chatti et al. 2010; Zeynel et al. 2011; Hssaini et al. 2020).  موجببه 

سان به جمع شنا سیب پذیری، ابتدا کار شامل ژنوتیپ ژنتیکی آوری منابع خزانهکاهش خطر آ های مطلوب و پرداخته و این منبع باید 

. از (Li et al. 2006)های اصلاحی خود استداده شوند چنین شامل ارقام متنوع باشند تا به عنوان والدین نسل بعد برای برنامههم

شرای  نامناسب اقلیمی و آفات و بیماریمهم ست. م ها، متنوع بودنترین عوامل حدظ گیاه در برابر  ها و فاصله بودن ژن تنوعارقام ا

 .(Behera et al. 2008)است  های گیاهییکی از نیازهای اولیه اصلاح گونهرواب  فیلوژنتیکی 

های مورد مطالعه داشته نژادی گیاهی نشانگرهایی برتر هستند که دارای وراثت پذیری بالا بوده و پیوستگی نزدیک با ژنبه در

های شناسایی م تلدی ، از روشهای هیبریدتولید واریته وشناسایی والدین مطلوب . جهت شند و همینطور قابل رؤیت و ثبت باشندبا

. در چند دهه اخیر استداده (Kumar 1991) شوداستداده می ، نشانگرهای بیوشیمیایی و نشانگرهای مولکولیشناختیری ت چون

و همچنین به  دهندرواج بیشتری پیدا کرده است. این نشانگرها به طور قطع تنوع ارقام را نشان می DNAاز نشانگر های مبتنی بر

سایی آن شانگرها مکمل کار بهشنا ست. این ن شیده ا سرعت ب  شبرد مراحل ها  سرعت پی نژادگران بوده و باعا افزایش دقت و 

ست  شده ا شان (Nadeem et al. 2018)اصلاح  . محققان طی تحقیقاتی بر روی  شش رقم تجاری انجیر تازه با رنگ متداوت ن

صدادند که میوه سیدان را دراند. نتایج حا سیانین و آنتی اک سطح پلی فنل، فلاونو ید و آنتو شن بالاترین میزان  ل از این های رقم می

تحقیق، مصرف میوه های کاملا رسیده را توصیه می کند و همین طور توصیه شده که ترکیبات شیمیایی گیاهی مانند کاروتنو یدها، 

 .(Jiang et al. 2013)مواد معدنی و پتانسیل سلامتی میوه انجیر باید بیشتر مورد بررسی قرار گیرد 

سبز در طی سی دیگری که بر روی انجیر ارقام پیوس و  شان داد که نوع گرده بر میزان  برر شد، نتایج ن منطقه کازرون انجام 

صوص بر  شده از بر کوهی به خ صیه  شته و تو سزایی دا سیانین و فلاونویید و رنگ میوه تاثیر ب فنل کل ، طول میوه، میزان آنتو 

 .Jiang et al)با یکدیگر همبستگی مثبتی نشان دادند  TSSاوگیزی استداده شود. همچنین طی این بررسی میزان آنتو سیانین و

شانگر ملکولی (2013 ستداده از ن ستان فارس با ا سی دیگری در ا سی قرار گرفت و  RAPD. تنوع ژنتیکی انجیر طی برر مورد برر

شان داد که تنوع بالایی بین ارقام انجیر وجود دارد و با حدظ این منابع می آینده از آن بهره برد توان در برنامه های به نژادی نتایج ن

(Jiang et al. 2013) ستداده از نشانگر در بررسی دیگری در  ISSR. بررسی تنوع فیتوشیمیایی، بیوشیمایی و مولکولی انجیر با ا

شد و آن ارقام را برای برنامه صله ژنتیکی  سب با بالاترین فا سایی ارقام منا شنا های منطقه آذربایجان انجام گرفت. نتایج منجر به 

ده پیشنهاد کردند. همچنین نتایج حاصل از آنالیزهای فیتو شیمیایی و بیوشیمایی در قالب طرح کاملا تصادفی نشان داد اصلاحی آین

سطح  TSS،TA ،pHکه میزان  سیدان در  سیانین کل و آنتی اک ستند  %1، ویتامین ث، آنتو  .(Jiang et al. 2013)معنی دار ه

شانگر شانگر های مبتنی بر SCoT ن ست DNA از جمله ن ساس  که ا سایی برا شده اطراف کدون شنا  آغازینمناطق حداظت 

(ATG )نشانگر مانند نیا است. عملکرد RAPD  وISSR باشد. یعنی براساس تک شکل و چندشکل بودن، از یکدیگر تمایز می
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ش نیهمچن شوند وداده می صرفه مسریع و ساده،  یرو شدیمقرون به  شانگرهای غالب میبا س ،بالک هیتجز یبراتوان . از ن  یبرر

به اهمیت  توجهبا  .(Kumar 1991; Luo et al. 2011) شتودیاستتداده م QTL یهانقشته هیته ،یکیژنتو نقشته یابی تنوع 

شناسی و بیوشیمیایی و مولکولی رقم انجیر با استداده از صدات ری ت16ژنتیکی، در این تحقیق، تنوع  بندی خزانهشناسایی و گروه

 مورد بررسی قرار گرفت.

 

 هامواد و روش

ستان  ( بود که در1انجیر )جدول ژنوتیپ م تلف  16 ،این پژوهش ژنتیکی مواد :مواد گیاهی شهر شاورزی  مرکز تحقیقات ک

سه تکرار مورد صادفی با  ستهبان در قالب طرح کاملا ت سی ا شی گیاهان برگ آوریهمچنین جمع .گرفتند قرار برر  در در مرحله روی

در فویل و در ازت مایع قرار  DNAهای تازه پس از برداشتتت به منرور استتت راج گرفت و برگ انجام 1400 بهار اواستت  و اوایل

گیری شدند که عبارتند از: طول برگ، آنتوسیانین میوه، مقدار صدت اندازه 12گرفتند و به آزمایشگاه منتقل گردیدند. در این مطالعه 

صتتتدات و کل، کارتنویید، طول و قطر دمبرگ، باز شتتتدن میوه، وزن تر تک میوه و میزان مواد جامد محلول.  a ،bقند، کلروفیل 

ها آنتوستتیانین میوه، مقدار قند، باز شتتدن میوه، وزن تر تک میوه و میزان مواد جامد محلول در انتهای فصتتل رشتتد بر روی میوه

دمبرگ هم در اواستت  مرحله رشتتدی بر روی  قطر و طول کارتنویید، کل، و a، b کلروفیل برگ، گیری شتتدند و صتتدات طولاندازه

 ها انجام شدند.برگ

شته و در هاونگ به خوبی  g 1/0ابتدا پوست میوه جدا شد و از قسمت گوشت میوه به اندازه  نیانیآنتوس گیریزهاندا برای بردا

شد و  سپس به مدتمیلی 3ساییده  ضافه گردید.  سیدی به آن ا شد و در  24لیتر متانول ا ساعت در ی چال و در تاریکی قرار داده 

سبه  جذب نانومتر مقدار 550نهایت در طول موج  سیانین محا ستاندار آنتو ساس معادله ا شد و بر ا سپکتوفتومتر خوانده  ستداده از ا با ا

ستی )TSS. میزان مواد جامد محلول )(Beck & Lord 1988)گردید  ساس Refrectometr, Protable( با رفرکتومتر د ( برا

نانومتر و برحسب  600در طول موج  یسومورگ. میزان قند براساس روش (Hoehn et al. 2003)گیری گردید واحد بریکس اندازه

mg/w  سومورگی شد ) سبه  و کاروتنویید کل  (Arnon 1949)و کل به روش آرنون  bو  aهای گیری کلروفیل(. اندازه1952محا

 انجام گرفت. (Price & Hendry 1991)به روش پرایس و هندری 

 دلاپورتا با استتتداده از روش های انجیرژنوتیپجوان  هایهای برگاز نمونه DNAاستتت راج : ژنومی DNA استتتخرا 

(Dellaporta et al. 1983) انجام  )کرمان( شرفتهیپ یو فناور یصنعت یلیتکم لاتیدر آزمایشگاه دانشگاه تحصندکی تغییرات با ا

ست راج . گرفت سپکترفتومتری تعیین  2ها با الکتروفورز ژل آگارز ، کیدیت نمونهDNAپس از ا ستداده از روش ا درصد و کمیت با ا

که در مطالعات محققین دیگر تعداد باند و تنوع خوبی نشتتان داده  SCoT آغازگر 10ای پلیمراز از شتتد. برای انجام واکنش زنجیره

 (.2استداده شد )جدول بودند، 
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 . نام ارقام انجیر مورد مطالعه1جدول 
Table 1. List of studied genotypes of Figs 

 
 پیکد ژنوت

Genotype 

No. 
 Genotype name نام ژنوتیپ

 پیکد ژنوت

Genotype No. 
 Genotype name نام ژنوتیپ

R1 برگ چناری  Brag Chenari R9 متی  Matty 

R2 شاه انجیر خودمونی Shah Anjir R10 ایمتی خربزه  Matty Kharbozeh 

R3 سبز Sabz R11 رونو  Rono 

R4 پیوس سبز Payvas Sabz R12 اتابکی  Atabaki 

R5 پیوس سیاه Payvas Siah R13 کشکی سیاه  Kashki Siah 

R6 گیلاسی سبز Gilasi Sabz R14 گیلاسی سیاه  Gilasi Siah 

R7 شاه انجیر مرواریدی Shah Anjir Morvaridi R15 سیاه  Siah 

R8 سان پدرو بندش San Pedro R16 ایکله گربه  Kalleh Gorbeh 

 

 مورد استفاده در این مطالعه SCoTمشخصات آغازگر  .2جدول 
Table 2. Specifications of SCoT primer used in this study 

 GC    % GC contentدرصد  Annealing temperature   دمای اتصال Sequence  توالی Primers آغازگر Row ردیف

1 SCoT1 5´-CAACAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

2 SCoT10 5´-CAACAATGGCTACCAGCC-3´ 50 56 
3 SCoT11 5´-AAGCAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

4 SCoT12 5´-ACGACATGGCGACCAACG-3´ 52 61 

5 SCoT16 5´-ACCATGGCTACCACCGAC-3´ 52 61 
6 SCoT21 5´-ACGACATGGCGACCCACA-3´ 52 61 

7 SCoT28 5´-CCATGGCTACCACCGCCA-3´ 55 67 

8 SCoT35 5´-CATGGCTACCACCGGCCC-3´ 57 72 
9 SCoT37 5´-CAATGGCTACCACTAGCC-3´ 50 56 

10 SCoT48 5´-ACAATGGCTACCACTGGC-3´ 50 56 

 

، نانوگرم 50-40 ژنومی DNAنهایی  انجام شتتد و غلرتمیکرولیتر  10ای پلی مراز در حجم زنجیره واکنش: DNAتکثیر 

dNTP هایی هایی  mM  2/0 ،MgCl2 با غلرت ن با  PCRبافر ، Unit 1با غلرت  پلیمراز Taqآنزیم ، mM 2با غلرت ن

شدند.  0.5µMبا غلرت نهایی  آغازگر، 1Xغلرت نهایی  ستداده  شاما شته 4ل چرخه حرارتی  سر ، C94°سازی اولیه در دقیقه وا

صورت چرخه 35سپس  شته 30 ب سر سته به آغازگر متداوت بوددر دمای ثانیه  C94، 45°سازی در ثانیه وا صال آغازگر )ب ، جدول ات

و آشکارسازی  PCR تالکتروفورز محصولا. بود C72°نتهایی در دمای دقیقه بس  ا 5و  C72°مرحله بس  در دمای  دقیقه 2(، 2

 .شد ستدادها (Bio-Rad)دستگاه ژل داک از  ،عکس برداری نوارهاانجام شد و برای % 2ژل آگارز نوارها روی 

و تجزیه واریانس طرح کاملا تصتتادفی با نرم افزار  4نستت ه  PASTافزار آمار توصتتیدی با نرم : هاتجزیه و تحلیل داده

SAS  شد تا وجود تداوت معنی 4/9نس ه شود. اجزای واریانس )واریانس ژنوتیپی، محیطی دار بین ژنوتیپانجام  های انجیر آزمون 

به گردید و درصتتد واریانس و براستتاس معادلات زیر محاستت تصتتادفی و فنوتیپی( از طریق امید ریاضتتی میانگین مربعات طرح کاملا

 ژنوتپی و محیطی از کل واریانس یا همان واریانس فنوتیپی محاسبه گردید.
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واریانس محیطی (1رابطه  = 𝜎𝑒
2 = 𝑀𝑠𝑒 

واریانس ژنوتیپی (2رابطه  = 𝜎𝑔
2 =

𝑀𝑠𝑔 − 𝑀𝑠𝑒

𝑟
 

واریانس فنوتیپی (3رابطه  = 𝜎𝑝
2 = 𝜎𝑔

2 + 𝜎𝑒
2 

ست آمده در ضریب تغییرات فنوتیپی از طریق آمار  صد به د صدت بر حسب در سیم انحراف معیار بر میانگین  توصیدی و از تق

 بر حالی که ضتتریب تغییرات طرح آماری از تقستتیم جذر میانگین مربعات خطا برای صتتدت مورد نرر در طرح آزمایشتتی بر میانگین

شان  حسب ضریب تغییرات فنوتیپی مقدار تنوع در جمعیت را ن ست در درصد به دست می آید.  شد بهتر ا شتر با می دهد و هرچه بی

ست. شد، بهتر ا شان داده و هرچه کمتر با شی دقت آزمایش و کاهش عوامل خطا در طرح را ن ضریب تغییرات طرح آزمای  حالی که 

سایی جمعیت شنا صدات اندازه هایبندی جمعیتهای مورد مطالعه و گروهبرای  شابه از نرر کلیه  شهم شده از تجزیه خو ای گیری 

شد. روش ستداده  ستگی کوفنتیک بالاتر و همچنین دندروگرام آن حالت زنجیرها ضریب همب شی که   ایهای م تلف ارزیابی و رو

(Chaining effect )شه صله ادغام خو شترین گسی تگی در فا شت، انت اب گردید. همچنین از روش بی ها برای برش و تعیین ندا

شد.تعداد گروه ستداده  صورت  امتیازدهی ها ا صدر، عدم وجود نوار و یک، وجود نوار(  صدر و یک ) ساس  . گرفتنوارها در ژل بر ا

صدر و یک به ست آمد و ماتریس  شکلی برای هر آغازگر بد صد چند شکل و در شده، تعداد نوارهای چند ست تعداد نوارهای تکثیر  د

مده برای گروه یپآ ندی ژنوت داده ها و همچنین برآورد شتتتاخ ها ب فت.مورد استتتت کل  قرار گر ندشتتت عات چ محتوای اطلا

(Polymorphism Information Content) (Botstein et al. 1980)مورد انترتتار ، هتروزیگوستتتیتی (Expected 

heterozygosity) (Liu 1998) نشتتانگری  ، شتتاخ(Marker Index) ،چندگانه موثر ) نستتبتEffective Multiplex 

Ratio( و میانگین هتروزیگوسیتی )Mean heterozygosity )(Powell et al. 1996)  قدرت تش ی  نشانگر و(Tessier 

et al. 1999)  ستداده برنامه آنلاین شدند. تعداد آلل موثر،  iMCE (Amiryousefi et al. 2018)با ا سبه  شانون محا شاخ  

(Shannon 2001) و تنوع ژنی نی (Nei 1972) نرم افزار  با استداده ازPOPGEN  تعیین گردید  31/1نس ه(Yeh 1999) .

شابهت ژنوتیپابتدا تداوت انجیر هایبندی ژنوتیپجهت گروه شابه تهیه و گروه انجیر هایها و م ساس معیارهای متداوت ت بندی برا

، متوستت  فاصتتله بین و درون UPGMAها، های م تلف حداقل واریانس وارد، دورترین همستتایهها با استتتداده از روشژنوتیپ

شه سایهای و نزدیکها، مرکزی، میانهخو شد و از بین آنترین هم سم  شهها ر شه خو ستگی ها رو ضریب همب شترین  ای که بی

همچنین از روش  انت اب گردید. نداشتتتت،( Chaining effect) ایکوفنتیک را داشتتتت و همچنین دندروگرام آن حالت زنجیره

 PASTها استداده شد. دندروگرام با استداده از نرم افزار برش و تعیین تعداد گروه ها برایبیشترین گسی تگی در فاصله ادغام خوشه

(Hammer et al. 2001)  .شد سم  سا یبرار  Structureافزار ز نرممورد مطالعه ا انجیر هایدر ژنوتیپ یتساختار جمع ییشنا

(Pritchard et al. 2000) ینهانت اب ستتطح به یاستتتداده شتتد. برا Kهر  ی، براK  10000تکرار و به دنبال آن  10000ابتدا 

ساس مدل MCMCمارکو مونت کارلو ) یرهتکرار زنج سه تکرار  K = 10تا  K = 2از  م لوط( بر ا شد با  سپس بهترانجام   ینو 



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

54 

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

 

K داده از  𝐾∆روش  بر استتتاسو  HARVESTER STRUCTURE (Earl & vonHoldt 2012)نرم افزار  با استتتت

(Evanno et al. 2005) شد. ییشناسا 

 

 نتایج و بحث

سه ژنوتیپبه دلیل اینکه هدف از مطالعه جمعیت: فنوتیپی شد، به های موجود میها از نرر میزان تداوتهای ژنتیکی مقای با

عه استتتتداده نمود و یک دید کلی از میزان توان از دامنه تغییرات دادهاین ترتیب می یه بین ارقام مورد مطال ها برای مقایستتته اول

صیتداوت صدات مورد مطالعه در جدول های موجود پیدا کرد. امار تو شده  3دی از جمله حداقل، حداکثر و دامنه تغییرات  شان داده  ن

ها بوده و به دلیل این که این  های برآورد تنوع در جمعیتترین شتتاخ ضتتریب تغییرات یکی از مهمترین و با ارزش پارامتراستتت. 

ندازه ت ثیر واحد ا گیرد و از این نرر از معیارهای دیگر تنوع نریر دامنه قرار نمی گیری صتتتدت و یا دامنه تغییرات آنمعیار تحت 

شتری دارد و می شتری گزینشتغییرات اهمیت بی ضریب تغییرات بالاتری توان با اعتماد بی صداتی که  صلاح  های مطلوب را برای ا

 aدنبال آن کاروتنویید و کلروفیل و به  bدارند، انجام داد. بررستتی ضتترایب تغییرات فنوتیپی صتتدات نشتتان داد که صتتدت کلروفیل 

شترین  ستداده نمود و گزینشضریب تغییرات فنوتیپی را دارا بودند. بنابراین میبی صدات در به نژادی ا های مؤثری در توان از این 

مربوط به  های انجیر مورد مطالعه جهت بهبود و اصلاح این صدات انجام داد. همچنین کمترین ضریب تغییرات فنوتیپیبین ژنوتیپ

صدات دیگر از طریق گزینش در جمعیت مورد مطالعه با موفقیت  برگ و قطر صدات طول سبت به  صدت ن صلاح این  میوه بود و ا

شاهده می صدات م ضریب تغییرات فنوتیپی بین  صدات کمتری همراه خواهد بود. با توجه به مقادیر  شود که تنوع مطلوبی در بین 

تجزیه واریانس  نتایج (.3انجیر مورد مطالعه استداده نمود )جدول  هایها در بهبود ژنوتیپتوان از آنمی ها وجود دارد وبرای اکثر آن

صدات مورد مطالعه اختلاف معنی صادفی برای کلیه  سطح طرح کاملا ت شان داد )جدول  انجیر هایبین ژنوتیپ 01/0داری را در  ن

متغیر بود که نشتتان  bدرصتتد برای کلروفیل  26/51درصتتد برای قطر میوه تا  94/8(. ضتتریب تغییرات طرح کاملا تصتتادفی بین 4

سب آزمایش می ست.دهنده دقت منا شی از اجرای آزمایش در حد قابل قبول ا شد و خطای نا جهت تعیین میزان تنوع موجود در  با

برگ  . کمترین ضتتریب تغییرات فنوتیپی مربوط به صتتدت طولحاستتبه ضتتریب تغییرات فنوتیپی گردیدصتتدات م تلف، اقدام به م

صدت کلروفیل31/16) شترین آن مربوط به  شتند. b (57/117 ( و بی صدات در این بین قرار دا  یادتنوع ز یلدل ینبنابرا( بود و بقیه 

 .باشد هاژنوتیپ ییکنتژمتداوت  ینهزم ینو همچن یطیمح ی تواند شرایصدت م ینا
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 های انجیر. آمار توصیفی صفات مورد مطالعه در ژنوتیپ3جدول 
Table 3. Descriptive statistic of studied traits in fig genotypes 

 صدات
Traits 

 آماره توصیدی
Discriptive statistic 

 مینیمم
Min 

 ماگزیمم
Max 

 دامنه
Range 

 میانگین
Mean 

 انحراف معیار
Stand. dev 

)%( ضریب تغییرات  
Coeff. Var (%) 

 قند
suger 

0.354 0.791 0.437 0.573 0.155 26.961 

 آنتوسیانین میوه
Anthocyanin 

0.345 6.377 6.031 2.068 1.765 85.340 

 طول برگ
Leaf lenght 

19.500 35.933 16.433 28.157 4.591 16.305 

 قطر میوه
Fruit diameter 

19.733 34.800 15.067 28.881 4.906 16.987 

 دم انجیر
Fig tail 

4.033 16.167 12.133 8.367 3.689 44.092 

 باز شدن میوه
Fruit opening 

3.600 14.300 10.700 6.653 3.159 47.477 

 وزن تر
Fresh weight 

4.433 29.663 25.230 15.793 6.708 42.476 

 مواد جامد محلول
TSS 

1.667 6.333 4.667 3.406 1.260 37.004 

 aکلروفیل 

Cla 
0.007 0.139 0.132 0.076 0.043 56.737 

 bکلروفیل 

Clb 
0.005 0.327 0.321 0.100 0.117 117.569 

 کلروفیل کل
Total Cl 

0.068 0.357 0.288 0.176 0.091 51.893 

 کاروتنویید
Carotenoid 

0.001 0.011 0.010 0.004 0.003 68.625 

 

صدت  یزانم ست و بنابرا یهاز بق قطر میوه کمترو به دنبال آن  طول برگتنوع موجود در  صدات  مورد  ینا ینصدات بوده ا

بر اساس  هایرند. ولی بقیه صدات دارای تنوع خوبی بوده و می تواند مورد توجه واقع شود و انت اب جمعیتگنمینژادگر قرار توجه به

صدا صدات منجبر به بهبود این  شده این  ضر یگرصدات د یولت  شانس کمتر یینپا ییراتتغ یببا  جهت انت اب برخوردار  یاز 

نتایج اجزای واریانس برای صدات مورد مطالعه بر اساس طرح کاملا تصادفی نشان داده شده است.  5 جدولدر  (.4)جدول  ندهست

مورد مطالعه برای صدات م تلف بین  انجیر هایوتیپنتایج نشان داد که درصد اجزای واریانس برای صدات مورد مطالعه در بین ژن

توان از آن برای انت اب ها وجود دارد و میای بین ژنوتیپدهد که تنوع قابل ملاحضتتهباشتتد و این نشتتان میدرصتتد می 97تا  61

شاهده می صدات تنوع درون ژنوتیپ نیز م ضی  ستداده نمود. همچنین برای بع صد اجزای واریانس  شود که از نتایجژنوتیپ برتر ا در



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

56 

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

 

شاهده می صدات طول برگ، موادبرای منبع تغییر خطا قابل م شد و تنوع درون ژنوتیپ برای   30انجیر بالای  محلول و دم جامد با

 نیز به دنبال تنوع و انت اب افراد برتر بود. انجیر توان درون ژنوتیپباشد و از این لحاظ میدرصد می

 

 های انجیرطرح کاملا تصادفی صفات مورد مطالعه در ژنوتیپ. تجزیه واریانس 4جدول 
Table 4. Analysis of variance of completely randomized design of studied traits in fig 

genotypes 

 راتییمنابع تغ

S.O.V 
 درجه آزادي

df 

 میانگین مربعات
Mean Squre 

 قند
suger 

 آنتوسیانین میوه
Anthocyanin 

برگطول   
Leaf lenght 

 قطر میوه
Fruit diameter 

 دم انجیر
Fig tail 

 باز شدن میوه
Fruit opening 

 ژنوتیپ

genotype 
15 0.071** 9.34** 63.24** 72.21** 40.83** 29.93** 

 خطا

Error 
32 0.0049 0.92 10.10 6.68 5.51 1.48 

 ضریب تغییرات )%(
Coeff. Var (%) 

13.65 26.46 11.29 8.94 28.01 18.29 

 راتییمنابع تغ

S.O.V 
 درجه آزادي

df 

 میانگین مربعات
Mean Squre 

 وزن تر
Fresh weight 

مواد جامد 
 TSSمحلول

 aکلروفیل 

Cla 
 bکلروفیل 

Clb 
 کلروفیل کل
Total Cl 

 کاروتنویید
Carotenoid 

 ژنوتیپ

genotype 
15 135.01** 4.77** 0.0056** 0.041** 0.0249** 0.000025** 

 خطا

Error 
32 13.59 0.81 0.000049 0.0026 0.0021 0.0000017 

 ضریب تغییرات )%(
Coeff. Var (%) 

23.34 26.37 9.21 51.26 25.77 31.29 

 درصد. 1دار در سطح احتمال : معني**

**: significant at the 1% probability level. 

 

( نشان 1و معیار فاصله اقلیدوسی )شکل  UPGMAهای مربوط به صدات مورد ارزیابی با روش ای دادهتجزیه خوشه نتایج

 1های ( بین ژنوتیپ62/20وجود داشت و بیشترین فاصله ژنتیکی ) 15و  12های ( بین ژنوتیپ31/5داد که کمترین فاصله ژنتیکی )

بندی ها به پنج گروه تقسیم شدند که درصد صحت گروهگسی تگی در فاصله ادغام آنهای انجیر براساس بیشترین بود. ژنوتیپ 2و 

ش ی   هاژنوتیپ شکل  94با تجزیه تابع ت صد بود. همانطور که در  صلی قرار  انجیر هایشود ژنوتیپدیده می 1در در پنج گروه ا

شامل ژنوتیپ شامل ژنوتیپ16و  2های گرفتند که گروه اول  شامل ژنوتیپ7و  5 های، گروه دوم  سوم  ، 10، 8، 4 ،1های ، گروه 

در گروه پنجم قرار گرفتند. همان طور که  11و  9، 6های ، و در نهایت ژنوتیپ3 ، گروه چهارم شتتتامل ژنوتیپ15و  14، 13، 12
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تواند و می ا قرار گرفتههای کاملا جدهای ژنتیکی متداوت یا سایر عوامل محیطی در دستهبه دلیل پایه انجیر هایعنوان شد ژنوتیپ

تداوت  دهنده نشان نشان ایخوشه تجزیه کننده این باشد که صدات مورفولوژیکی قادر به تعیین این تمایزند. نتایج حاصل ازتوجیه

باشتتد. دلیل تداوت داخل هر گروه می یهاتیجمعهای دیگر و شتتباهت و قرابت گروه یهاتیجمع ستتایر با هر گروه یهاتیجمع

سایر ساختار ژنتیکی در تداوت علت به تواندها باهم میگروه یهاتیجمع شد صدات روی بر محیطی عوامل یا تاثیر  در مطالعات  .با

ستند ژنوتیپ صدات مورفولوژیکی به خوبی توان شد که  ش    بندی کنند و تنوع بالای های انجیر را گروهدیگر بر روی انجیر نیز م

شان دهند آن  Fateh & Ali 2010; Benettayeb et al. 2017; Doolatian et al. 2017; Abdelsalam et)ها را ن

al. 2019). 

 

 . برآورد اجزای واریانس منابع تغیرات طرح کاملا تصادفی صفات مورد مطالعه5جدول 
Table 5. Estimation of the components of variance of the sources of changes in the 

completely random design of the studied traits 

 منابع تغییرات
Mean Squre 

 

 صفات
trait 

 خطا
Error 

 ژنوتیپ 
genotype 

 

 درصد
percentage 

 اجزاي واریانس
Variance 

component 

 درصد 
percentag

e 

 اجزاي واریانس
Variance 

component 

 

 suger      قند  0.022033 81.80693  0.0049 18.19307

 Anthocyanin    آنتوسیانین میوه  2.806667 75.31306  0.92 24.68694

 Leaf lenght      طول برگ  17.71333 63.68648  10.1 36.31352

 Fruit diameter      قطر میوه  21.84333 76.58058  6.68 23.41942

 Fig tail     دم انجیر  11.77333 68.11958  5.51 31.88042

 Fruit opening     باز شدن میوه  9.483333 86.50046  1.48 13.49954

 Fresh weight    وزن تر  40.47333 74.86282  13.59 25.13718

 TSS     مواد جامد محلول  1.32 61.97183  0.81 38.02817

 a          Claکلروفیل   0.00185 97.42015  0.000049 2.579853

 b          Clbکلروفیل   0.0128 83.11688  0.0026 16.88312

 Total Cl    کلروفیل کل  0.0076 78.35052  0.0021 21.64948

17.95775 0.0000017  82.04225 7.77E-06  کاروتنویید  Carotenoid 

 

شد و از بین آن SCoTدر این پژوهش از ده آغازگر : مولکولی مطالعه ستداده  شان دادند و ا شکلی ن شت آغازگر چند ها ه

های چندشتتکل به ازای هر آغازگر برای نشتتانگرهای نوار چندشتتکل بودند و میانگین مکان 50نوار تکثیر کردند که  51در مجموع 

SCoT  (. از بین آغازگرهای مورد استتتداده در نشتتانگر 6بدستتت آمده استتت )جدول  25/6معادلSCoT آغازگر ،SCoT12  و

SCoT11  نوار بیشتتتترین تعداد نوار و آغازگرهای  9و  13به ترتیب با تعدادSCoT37  با دو نوار وSCoT48  با تعداد ستتته نوار
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شتند ) ست آمده در جمعیت6 جدولکمترین تعداد را دا شکلی بد صد چند صد برای  67/66های انجیر از (. در  100 تا SCoT37در

 (.6درصد بود )جدول  83/95دست آمده در این تحقیق درصد چندشکلی بهمتوس  متغییر بود. نشانگرها بقیه  درصد برای

 

 

و  UPGMAهای انجیر با روش ای براساس صفات زراعی در ژنوتیپ. دندروگرام تجزیه خوشه1شکل 

 معیار فاصله اقلیدسی

Figure 1. Dendrogram of cluster analysis based on agronomic traits in fig genotypes by 

UPGMA method and Euclidean distance 

 

های چندشکل ( معادل تنوع ژنتیکی بوده و قدرت تدکیک یک نشانگر را به واسطه تعداد آللPICمیزان اطلاعات چند شکل )

. محتوای اطلاعات چندشتتکل، به (Botstein et al. 1980)دهد ها در جمعیت تحت مطالعه نشتتان میو فراوانی نستتبی این آلل

 (PIC)لاعات چندشکل ارا ه شد. محتوای اط 6در جدول  آغازگرهای مورد مطالعه محاسبه و نتایج مربوطهتدکیک برای هر یک از 

(. 6 جدولبود ) 3595/0محتوای اطلاعات چندشتتتکل  و میانگین 3791/0تا  3423/0بین  SCoTدر این تحقیق برای نشتتتانگر 

غازگر در PICبالاترین میزان  قدار  SCoT11 آ مایز تعیین شتتتد که نشتتتان 3791/0با م غازگر در ت بالای این آ دهنده کارایی 

در این تحقیق برای نشتتانگرهای  (Hانترار ) مورد هتروزیگوستتیتی همچنینباشتتد. مورد استتتداده در این تحقیق می هایژنوتیپ

SCoT  (.6 جدولبود ) 4626/0 انترار مورد هتروزیگوسیتی و میانگین 4991/0تا  4189/0بین 
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مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی  SCoTهای مطالعه آغازگرهای . مشخصات و شاخص6جدول 

 های انجیرژنوتیپ
Table 6. Characteristics and study indices of SCoT primers used in the study of genetic 

diversity of fig genotypes 

 نام آغازگرها
Primers 

 درصد چندشكلي
Polymorphism 

percentage 

تعداد 

 کل نوار
Total 
band 

نوار چند تعداد 

 شكلي
Polymorphism 

band 

 اطلاعات محتواي

 چندشكل
Polymorphism 

Information 

Content 

 هتروزیگوسیتي

انتظار مورد  

Expected 
heterozygosity 

 تشخیص قدرت
Discriminating 

power 

SCoT1 100.00 5 5 0.3542 0.4747 0.8528 

SCoT11 100.00 9 9 0.3791 0.4189 0.9123 

SCoT12 100.00 13 13 0.3570 0.4688 0.8605 

SCoT16 100.00 6 6 0.3651 0.4512 0.8842 

SCoT21 100.00 7 7 0.3497 0.4841 0.8335 

SCoT35 100.00 5 5 0.3542 0.4747 0.8528 

SCoT37 66.67 3 2 0.3745 0.4297 0.9093 
SCoT48 100.00 3 3 0.3423 0.4991 0.7340 

 Average 95.83 6.38 6.25 0.3595 0.4626 0.8549    میانگین

 نام آغازگرها
Primers 

 شاخص

 نشانگري
Marker 
Index 

 چندگانه نسبت

 موثر
Effective 

Multiplex 

Ratio 

 میانگین

 هتروزیگوسیتي
Mean 

heterozygosity 

 تعداد آلل موثر
Effective 

allel 

 شاخص شانون
Shanon 

index 

 تنوع ژني ني
Nei diversity 

SCoT1 0.0115 1.9375 0.0059 1.53 0.49 0.32 

SCoT11 0.0078 2.6875 0.0029 1.39 0.41 0.26 

SCoT12 0.0110 4.8750 0.0023 1.47 0.47 0.30 

SCoT16 0.0097 2.0625 0.0047 1.46 0.47 0.30 

SCoT21 0.0124 2.8750 0.0043 1.53 0.49 0.32 

SCoT35 0.0115 1.9375 0.0059 1.53 0.48 0.32 

SCoT37 0.0084 0.6250 0.0134 1.40 0.46 0.28 
SCoT48 0.0162 1.5625 0.0104 1.67 0.53 0.36 

 Average 0.0111 2.3203 0.0062 1.50 0.47 0.31    میانگین

 

 تمایز در آغازگر این بالای کارایی دهندهنشتتتان که شتتتد تعیین 4991/0 مقدار با SCoT48 آغازگر در H میزان بالاترین

و  SRAPبرای مارکرهای  PICدر مطالعه بر روی گیاهان دیگر میانگین مقادیر  .باشدمی تحقیق این در استداده مورد هایژنوتیپ

SCoT  یب نگ (Golkar & Mokhtari 2018)بود  30/0و  35/0به ترت یاه گلر عه بر روی گ طال با م عه  طال تایج این م . ن

(Golkar & Mokhtari 2018)  و گیاه گلرنگ(Talebi et al. 2018)  شانگر شان داد که ن شد و ن سه  در این  SCoTمقای

به منرور تعیین کارایی نشتتتانگرها در بروز  .ها مثل آن مطالعات بوده استتتتمطالعه قادر به مطالعه تنوع ژنتیکی و تمایز جمعیت

شانگری  شاخ  ن شکلی،  شترین میزان  (MI)چند شد. بی سبه  شانگر MI)محا ( و 0162/0) SCoT48برای آغازگر  SCoT( در ن

غازگر  یانگین هتروزیگوستتتیتی (. 6 جدول( بود )0078/0) SCoT11کمترین میزان برای آ بین  SCoTدر نشتتتانگر همچنین م

 واحد دارای بیشترین میانگین 0104/0، و 0134/0به ترتیب با  SCoT48 و SCoT37متغیر بود. آغازگرهای  0134/0تا  0023/0

سیتی شان می بودند که کارایی بالا این آغازگرها را (avpH) هتروزیگو شکلی ن سبت6 جدولدهد )در بروز چند که  موثر چندگانه (. ن

برای  875/4تا  SCoT37برای نشتتانگر  6250/0باشتتد بین پلاستتم میی چندشتتکل موجود در یک ژرمهای ژنبیانگر تعداد جایگاه



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

60 

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

 

SCoT12 ش ی  متغیر بود. همچنین قدرت شانگر که می( D) ت شان بهتر را فرد دو تمایز تواندن شانگری که قدرت ن  دهد و هر ن

ش ی  شتری ت شته بی ست، بین  دا صیت را دارا ا صو شد این خ شانگر  برای 7340/0با  SCoT11برای  9123/0تا  SCoT48ن

 متغیر بود.

شاخ  شاخ  تنوع ژنی نی میها برای ارزیابی تنوع ژنی در بین ارقام و جمعیتیکی از مهمترین  شاخ  ها،  شد. برآورد  با

شان داد که میزان تنوع ژنی ا مورد مطالعه برابر متغیر بود و میانگین آن در جمعیت  SCoTدر بین آغازگرهای  36/0تا  26/0ز نی ن

کمترین میزان  SCoT11آغازگر  را نشتتتان داد. نی بیشتتتترین تنوع ژنی 36/0با مقدار  SCoT48 (. آغازگر6 جدولبود ) 31/0با 

ها است. در این تحقیق میانگین ضریب تنوع ژنی نی را نشان داد. ضریب یا شاخ  شانون بیانگر میزان چندشکلی در بین ژنوتیپ

، SCoT48های مورد بررسی است. آغازگرهای بود که نشان دهنده تنوع متوس  در توده 47/0برابر با  SCoTگر شانون برای نشان

SCoT1 و SCoT21 تواند اشاره می دکه آغازگرهای مور ددهبودند، این نشان می شاخ  شانونمقدار  به ترتیب دارای بیشترین

(. همچنین 6 جدولباشتتد )دارای کمترین شتتاخ  شتتانون می SCoT11گر تنوع ژنتیکی درون جمعیتی را بهتر توجیه کند و آغاز

 (.6 جدولبود ) 50/1متغیر بود و میانگین آن در جمعیت مورد مطالعه برابر با  67/1تا  39/1ز تعداد آلل موثر ا

 با ضتتریب (Gowerو معیار تشتتابه گاور ) UPGMAروش با استتتداده از  SCoTای براستتاس نشتتانگرهای تجزیه خوشتته

ای های مورد بررستتی براستتاس ضتتریب کوفنتیک و نداشتتتن حالت زنجیرهبندی از بین روشبهترین روش گروه73/0کوفنتیک 

 هامتغیر بود. با توجه به مقادیر تشتتابه بین ژنوتیپ 76/0تا  14/0دندروگرام بود و میزان تشتتابه بین ارقام براستتاس ضتتریب گاور از 

شابه را دارند )ژنوتیپ بین ژنوتیپگیری کرد که تلاقی توان نتیجهمی ستیابی به 13و  11هایی که کمترین ت (، بهترین نتیجه را در د

و برش نمودار،  UPGMAخواهد شتتتد. براستتتاس روش  1Fهای پس از هیبریدها و یا دستتتتیابی به حداکثر تدکیک در نستتتل

بود و  76/0با تشتتابه  9و  10های هت بین ژنوتیپ(. بیشتتترین شتتبا2های مورد مطالعه در چهار گروه قرار گرفتند )شتتکل ژنوتیپ

، 4های ژنوتیپ ، در گروه دوم9و  7های بود. در گروه اول ژنوتیپ 14/0با مقدار تشابه  13و  11های کمترین تشابه هم بین ژنوتیپ

دور های ژنوتیپگیری بین جام دورگبنابراین، با انها در گروه چهارم قرار گرفتند. و بقیه ژنوتیپ 15، در گروه سوم ژنوتیپ 8و  6، 5

ای که پیا و همکاران یابد. در مطالعهاند امکان رسیدن به نتایج مطلوب افزایش میهای با فاصله زیاد انت اب شدهاز هم، که از خوشه

(Piya et al. 2014)  آوری شتتده فرد از هرجمعیت انجیر که از مناطق م تلف آمریکا جمع 12بر روی هشتتت جمعیت م تلف و

شانگرهای  ساس ن شان دادند که این افراد برا شان دادند.  SSRبودند، ن سه گروه م تلف قرار گرفتند و تنوع خوبی ن  مطالعه دردر 

 است، شده را ها ،(Pritchard et al. 2000)همکاران  و استراکچر پریچارد افزار نرم در که مدلی اساس بر جمعیت ساختار حاضر،

 10رای تعداد گروهای از دو تا های به دستتت آمده باستتاس تعداد گروه مناستتب برای جمعیت با استتتداده از داده این شتتد. بر تعیین

ستداده  شکل  هاتعداد نه زیر گروه برای این جمعیت harvester structure website for best kانت اب و با ا انت اب گردید )

3.) 
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و ضریب گاور براساس  UPGMAهای انجیر با ای ژنوتیپ. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه2شکل 

 SCoTنشانگرهای 
Figure 2. Dendrogram obtained from cluster analysis of fig genotypes with UPGMA and 

Gower coefficient based on SCoT markers 

 

 Structure Harvesterاز  استفاده با هازیرگروه . تعیین3شکل 
Figure 3. Determining subgroups using Structure Harvester 

 

ها و با ای جمعیتبه منرور پی بردن به ساختار فاصله بیزی، بر مبنای مدل، بر اساس شاخ  آماریبندی نتایج تجزیه خوشه

ی نشتتان دهنده K=10 (K تا K=2 و مدل فراوانی آللی از نوع پیوستتته باشتتد و نیز با فرض فرض اینکه مدل تبار از نوع م لوط

این  بطور کاملها ژنوتیپ و ژنوم آنوجود دارد که بر مبنای  جمعیت نهپلاستتم موجود تعداد جمعیت استتت( نشتتان داد که در ژرم

ها اند و ژنوتیپها به طور کامل تمایز نداشتتتته( و در نه گروه قرار گرفتند اگرچه گروه4)شتتتکل  اندشتتتدهناز هم تدکیک ها ژنوتیپ

صورت م لوط میها هستند و همه ژنوتیپم لوطی از همه گروه شند. ها به  سبا ساختار جمعیزیب یگروه بند جینتا اسبر ا به  یت، 

 .ای را نشان ندادشناسی نتایج مشابهصدات ری ت ایخوشه ای نشانگرها و تجزیهخوشه یهتجز یجشد و با نتا یمگروه تقس یرز نه
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بندی بیزی توسط نرم افزار های انجیر با استفاده از رویکرد خوشهساختار جمعیتی ژنوتیپ .4شکل 
STRUCTURE 

Figure 4. Demographic structure of fig genotypes using Bayesian clustering approach by 

STRUCTURE software 

 

از مناطق و  هاانجیر مورد بررسی است. با توجه به اینکه جمعیتهای نتایج این بررسی حاکی از وجود تنوع بالا در یبن جمعیت

های ژنتیکی م تلدی هستتتتند و از لحاظ صتتتدات باهم تداوت دارند، لذا وجود تنوع ژنتیکی تایید کننده این مطلب همچنین پایه

شد که اختلافات جمعیتمی سطه اثر محیطی نمی هابا س  عوامل ژنتیکی تنها به وا شد، بلکه تو و همچنین اثر متقابل ژنوتیپ و با

سریع در برنامهمحی  نیز کنترل می شانگرهای مولکولی یک روش  ساس ن صلاحی بوده و اطلاعات  شوند. همچنین انت اب برا ا

کنند، بنابراین برای انت اب ژنوتیپ و های اصتتلاحی نقش مهمی را ایدا میژنتیکی بدستتت آمده از نشتتانگرهای مولکولی در برنامه

دلیل عدم نیاز به SCoTنژادی هستند، علاوه بر صدات، استداده از نشانگرهای های بهبرتر که دارای ارزش بالایی در برنامه جمعیت

طور موثر تواند بهتر استتت و بنابراین میبهتر و آستتان SSRهدف در مقایستته با نشتتانگرهای  هایبه اطلاعات قبلی در مورد توالی

های مولکولی تا حد زیادی با با داده انجیر هایبندی جمعیتاستتتتداده شتتتوند. گروه انجیر هایعیتجهت مطالعه تنوع ژنتیکی جم

 تعداد صتتدات برای قم-ایلان و گیلان-دیلمان هایجمعیتخوانی داشتتتند. بندی با صتتدات زراعی و همچنین روش بیزی همگروه

 در کشت برای دارند نقش تولید افزایش در که آن با مرتب  صدات یبالا مقدار به توجه با همچنین و داشتند را مقدار بیشترین برگ

 ها در مناطق م تلف ژنوتیپ برتر را پیدا نمود.توان با بررسی این جمعیتشوند و میمی توصیه منطقه این

ستداده باای مطالعه در شانگر  ا ساس بر انجیر هایژنوتیپ صدات، و RAPDاز ن قرار  بالا تنوع گروه با 12در  رواب  ژنتیکی ا

 اساس بر UPGMA تحلیل و و تجزیه SSRآغازگر  24 از استداده با انجیر بررسی ارقام .(Ali-Shtayeh et al. 2014) گرفتند

شابه،ماتریس  صلی گروه دو به را انجیر هایژنوتیپ ت سیم ا  با را انجیر نمونه 22تنوع ژنتیکی  .(Teoman et al. 2017) کرد تق

ستداده با دندروگرام شدند و ارزیابی ISSR شش آغازگر ستبه  Nei و  Li/Diceضریب  از ا سی مورد هاینمونه و آمد د  به برر
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 بیانگر این گروه یک در م تلف مناطق هاینمونه و گروه مستقل دو در منطقه یک هاینمونه گرفتن تقسیم شدند. جای گروه چهار

ست مطلب صلی فاکتور عنوان یکبه تواندنمی جغرافیایی عامل که ا در  .(Ganopoulos et al. 2015)گیرد  قرار زمینه این در ا

 بررستتی  SSRآغازگر  13و  RAPDآغازگر  ISSR ،19 ازگرآغ 13 از استتتداده با را انجیر نمونه 19ژنتیکی  تنوعای دیگر مطالعه

 ایخوشه تحلیل و تجزیه. بود RAPDآغازگر  به مربوط مکان چندشکلی بیشترین که کردند تولید نوار 258آغازگرها تمام  شدند و 

 به متعلق ترتیببه که آمد دستبه 749/0و  717/0، 787/0 به ترتیب ژنتیکی هایمیانگین شباهت و شد انجام سه نشانگر هر برای

ISSR ،RAPD  وSSR  بود(Ikegami et al. 2009). 

ساس بر انجیر هایژنوتیپ ارزیابی نتایج: گیرینتیجه شانگرهای ا شانگر  ن شان SCoTمورفولوژیکی و ن  تنوع که دادند ن

سی هایژنوتیپ بین در بالایی ژنتیکی سب ژنتیکی مواد توانندمی که دارند وجود شده برر صلاحی هایپژوهش برای منا  گیاه این ا

 تش ی  برای کافی و نشان دادند اطلاعات کردند ایجاد هاژنوتیپ چندشکل روی نوار 50شده  استداده آغازگرهای. باشند آینده در

شتر ژنی جریان که هاییجمعیت در .اندکرده فراهم یکدیگر از را هاژنوتیپ تدکیک و شد، بی شتر ژنی شباهت با شترین  بوده، بی بی

شابه  13و  11های شباهت بین ژنوتیپ شابه هم  قرار یکدیگر کنار ژنتیکی لحاظ به بود و و 6818/0با ت گرفتند. همچنین کمترین ت

 .دادند نشتتتان را بالایی چندشتتتکلی و ژنتیکی تنوع ایران انجیرهای کلی طوربود. به 05/0با مقدار تشتتتابه 10و  9های بین ژنوتیپ

سون سیار فیلوژنتیک لحاظ از ایران در Ficusسرده  به متعلق هایتاک شند ومی نزدیک هم به ب  ژنی جریان و تولیدمثلی ارتباط با

 گیاه این دیگر طرفی از و استتت، برخوردار دارویی بالایی و غذایی ارزش از انجیر ستترده اینکه به توجه با .بالاستتت بستتیار آنها بین

ست، ایران در بالایی دارای پراکنش ستداده بنابراین ا شانگرهای ا  برای ایهسته کلروپلاستی و هایژن جمله از بیشتر مولکولی از ن

 شود.می پیشنهاد آینده در بیشتر، مطالعه

سگزاری شگاه علوم و تکنولوژاز  :سپا ص ،یطیو علوم مح شرفتهیپ یپژوه شگاه تح  یو فناور یصنعت یلیتکم لاتیدان

داوران محترم  همچنین از .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار یدر اجرا یهمکار و یمعنو، یمال یتبه خاطر حما کرمان شرفته،یپ

  .شودیم یسپاسگزار  یو علم یساختار یبه خاطر ارا ه نررها

 

 منابع

 از استداده با راینی کرکی بز جمعیت چهار در ژنتیکی تنوع مطالعه(. 1389) محمدرضا محمدآبادی امین، زادهباقی ناهید، عسکری

 . 49-56 ،5 نوین ژنتیک مجله. ISSR نشانگرهای

 و فنوتیپی های ارزش بر TGFb3 ژن ت ثیر( 1392) محمد سدلایی محمدرضا، محمدآبادی سیدعلی، ایمانی فقیه آمنه، فرمحمدی

 .125-136 ،(4)5  کشاورزی تکنولوژی بیو مجله. فارس استان بومی مرغ در بدن وزن صدات ارثی
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