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  چكيده

 هاي غذايي مهم شناخته مي يانه به عنوان يكي از ادويهكه در ايران و خاورم ).Rhus coriaria Lسماق (

ها و  ها، تانن نظير اسيدهاي آلي، اسيدهاي فنولي، فلاونوئيدها، آنتوسيانين ييشود داراي اجزاء دارو

غرب ايران دارد. در  هاي مهم جنگلي است كه پراكنش مناسبي در شمالاز گونهباشد. اين گياه  ترپنوئيدها مي

غرب  ناحيه واقع در شمال 5 هريك از ژنوتيپ سماق از 15هاي برگ و ميوه مربوط به  مونهاين بررسي، ن

ك اسيد، پروتوكاتكوئيك اسيد يگيري تركيبات مال و نيز اندازه ISSRنگاري با نشانگر  كشور به منظور انگشت

ي توصيفي بيانگر ها مورد استفاده قرار گرفتند. نتايج آماره LC-MS/MSو كوماريك اسيد از طريق تكنيك 

باشد. در مورد  هاي فيتوشيميايي مي پلاسم سماق مورد مطالعه از نظر ويژگي وجود تنوع ژنتيكي در ژرم

ك اسيد و كوماريك اسيد تنوع بين جمعيتي بيشتر از تنوع درون جمعيتي بود. مطالعه ساختار جمعيت يمال

افزار  و در نرم ISSRنشانگر  132شامل  ISSRگر آغاز 18هاي  ژنوتيپ سماق با استفاده از داده 75مربوط به 

Structure كه  داد نشان ها را در دو زيرجمعيت مختلف قرار داد. نتايج تجزيه ارتباطي آن

ژنومي كنترل كننده  واحيدار با ن به ترتيب داراي ارتباط معني  UBC864و UBC867 ،UBC801نشانگرهاي

ك اسيد هستند. نشانگرهاي شناسايي شده در اين تحقيق در ماليك اسيد، كوماريك اسيد و پروتوكاتكوئي

  نژادي بواسطه گزينش به كمك نشانگر در سماق بكار گرفته شوند. توانند در برنامه به صورت تاييد مي

  .ي، تجزيه ارتباطLC-MS/MSسماق، تنوع  ژنتيكي، : هاي كليدي واژه
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  مقدمه

) از خانواده .Rhus coriaria L( سماق

Anacardiaceae  بوده و در مناطق نيمه گرمسيري

و معتدل بويژه در آسياي شرقي، آفريقا و 

اي  درختچهكند. سماق  آمريكاي شمالي رشد مي

 4تا  1ديرزيست، تك پايه و با ارتفاعي حدود 

به طعم گس اسيدي ميوه آن بيشتر  كه متر است

تركيبات مختلف تانن و اسيدهاي آلي  دليل وجود

 . آنتوسيانين)Rawashdeh et al., 2009( باشد مي

ل يهاي ثابت به عنوان مواد اصلي تشك ها و چربي

 Guvenc andدهنده ميوه سماق شناخته شده اند (

Koyuncu, 1994 .(هاي  آنتوسيانينDelphidin ،

Myrtillin  وChrysanthemin  به عنوان

هاي ميوه سماق و اسيد اولئيك،  آنتوسيانين

عنوان بيشترين اسيدهاي لينولئيك و پالمتيك به 

چرب و اسيد ماليك، سيتريك، فوماريك و 

ترين اسيدهاي آلي در  تارتاريك به عنوان مهم

 ,.Mavlyanov et alاند ( ميوه سماق شناخته شده

1997; Dogan & Akgul, 2005 امروزه از ميوه .(

انعقاد خون، ضداسهال، درمان چرك براي  سماق

ممانعت از گوش، درمان تراخم گرم چشم، و 

گردد  بروز آبله در چشم و موارد ديگر استفاده مي

)Ahmadian-Attari et al., 2008.( ناسايي ش

هاي ژني كنترل كننده صفات در گياهان مكان

شامل بادام  Anacardiaceaeمختلفي از خانواده 

 Lal et) و انبه (Cavalcanti et al., 2012هندي (

al., 2017حالي است  ) انجام شده است اين در

كه در گياه سماق در اين زمينه گزارشي وجود 

 .Cavalcanti et alندارد. در مطالعه اي كه توسط 

3ژنوتيپ  71با استفاده از ) 2012(
1F  بادام زميني

انجام شد،   CCP1001×CP96تلاقيحاصل از 

در كنترل صفت  4TLQ 11مشخص گرديد كه 

عملكرد و صفات مورفولوژيك موثر در آن نقش 

هاي ژني شناسايي  دارند و ضريب تبيين مكان

باشد.  درصد متغير مي 98/12الي  79/3شده بين 

 تجزيهبا استفاده از ) Lal et al. )2017همچنين، 

ارتباطي از طريق نشانگرهاي ريزماهواره و روش 

 5) بيان نمودند كه 5MLMمدل خطي مخلوط (

) با شش متغير 6SSRاي ( جايگاه ريزماهواره

دار بوده و  به ميوه انبه داراي ارتباط معنيمربوط 

نژادي بواسطه نشانگر  هاي به توانند در برنامه مي

)7MAB .با توجه به اهميت دارويي ) بكار روند

مطالعه ژنتيكي و شناسايي نواحي گياه سماق، 

تواند  ژنومي كنترل كننده مواد موثره دارويي آن مي

د. امروزه با گامي موثر در به نژادي گياه مزبور باش

، امكان 8DNAوجود نشانگرهاي مولكولي 

و  كنترل كننده صفات ژني هاي مكان شناسايي

 با صفات نژادي به براي نشانگر، كمك به گزينش

ر د ظهور قابليت با صفات و پايين پذيري وراثت

ه گياه ميسر شد و توسعه رشد انتهايي مراحل

                                                           

3 First filial generation 

4 Quantitative trait loci 
5 Mixed linear model 
6 Simple sequence repeat 
7 Marker aided breeding 

8 Deoxyribonucleic acid 
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ي وتيپفنع تنو ارزيابي توان با است. بدين منظور مي

 از طلاعر اب جمعيت ژنتيكي علاوه مولكولي و

و  9ارتباطيه تجزيهاي  روش از طريق آللي، غناي

نشانگرهاي  10ا تجزيه مبتني بر پيوستگيي

را  صفات كننده كنترل عوامل با پيوسته مولكولي

 ;Najafzadeh et al., 2016( دكر شناسايي

Heydari et al., 2014( . از طرفي با توجه به

 زراعي، گياهان ميوه و درختان ه برخلافاينك

 فاقد درختان جنگلي، به مربوط ايه تجمعي

 از ن استفادهيبنابرا هستند اي سادهي ژنتيك ساختار

 منظور جنگلي به درختان در يارتباط تجزية روش

 است مفيد بسيار صفت نشانگر ارتباط شناسايي

)Awais Khan et al., 2012.(  اين تحقيق با

اي  ريزماهواره بين يي نشانگرهايهدف شناسا

)ISSR11فيتوشيميايي ميوه در  ) مرتبط با صفات

آوري شده از مناطق  هاي سماق جمع جمعيت

  غرب ايران انجام گرفته است. شمال

  

  مواد و روش ها

جمعيت طبيعي سماق از  5در اين تحقيق 

منطقه از آذربايجان  2غرب كشور شامل  شمال

 3وينق در ارسباران) و  شرقي (آقبراز در هوراند و

منطقه از آذربايجان غربي (دره خان، دره نيژ و 

كچله هر سه در اروميه) مورد بررسي قرار گرفتند 

هاي هاي برگي از سرشاخهنمونه). 1(جدول 

جوان درختچه هاي سماق با ظاهر سالم در اواخر 

                                                           
9 Association analysis 

10 Linkage-based analysis 

11 Inter simple sequence repeat 

از مناطق تحت بررسي و با  1394خرداد ماه 

 طقه آماده شد. نمونهپايه در هر من 15انتخاب 

برداري طبق الگوي خاص و با رعايت قوانين 

درخت  5برداري و آماري با فاصله حدود  نمونه

 DNAمتر) انجام شد. سپس جهت استخراج  15(

و تعيين تنوع ژنتيكي با نشانگرهاي مولكولي 

ISSRآوري شده از هر پايه در  هاي جمع ، برگ

حاوي  داخل كاغذ آلومنيوم و در داخل فلاسك

ازت مايع قرار داده شده و به آزمايشگاه منتقل و 

 - C80°در دماي  DNAتا مرحله استخراج 

 نمونه ميوه از درختاني كه نمونه نگهداري شدند.

هاي برگي از آنها انتخاب شده بود، برداشت 

) و در شرايط سايه خشك شدند. 1(جدول 

پريكارپ ميوه از دانه آن جدا و بوسيله آسياب 

هاي خرد  گرم از پريكاپ 5/0خرد شد. به خانگي 

) HPLC gradeميلي ليتر متانول ( 10شده مقدار 

ها  درصد حجمي به حجمي، اضافه شد. نمونه 80

(آلمان) به   ELMAدر حمام اولتراسونيك شركت

گيري  دقيقه و در دماي اتاق عصاره 45مدت 

 15ها به مدت  شدند. بعد از اين مرحله، نمونه

دور در دقيقه در دماي اتاق  3000دقيقه در 

 22/0سانتريفوژ شده و سپس با فيلتر سرنگي 

ميكروني (ساخت شركت پال آمريكا) فيلتر شده 

نگهداري شدند.  -C20°فريزر  و براي تجزيه در

) ميوه Pericarpهاي متانولي پريكارپ ( نمونه

با سيستم  ١٢MS/MS-LCسماق در دستگاه 

 ,Waters, Milford( اتاقك جداسازي پيوسته

                                                           
12 Liquid chromatography-tandem mass 

spectrometry 
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MA, USA( شدند تجزيه جزئي چهار حلال تحويل سيستم شامل.  

  سماق. ميوه و برگ هاي نمونه آوري جمع مناطق جغرافيايي موقعيت -1 جدول
 Table 1- Geographical situation of the collection areas of Sumac leaf and fruit. 
 منطقه

Area 

  جمعيت
Population 

  جغرافيايي عرض
Latitude 

 فيايي جغرا طول

Longitude 

 )متر( دريا سطح از ارتفاع

Altitude 
 )كچله( غربي آذربايجان 1

West Azerbaijan (Kechaleh) 

'12 °37 '52 °44 1727 

 )خان دره( غربي آذربايجان 2

West Azerbaijan 
(Darreh-Khan) 

'18 °37 '60 °45 1533 

 )نيژ دره( غربي آذربايجان 3

West Azerbaijan 
(Darreh-Nejh) 

'16 °37 ' 80°45 1623 

 )آقبراز -هوراند( شرقي آذربايجان 4

East Azarbaijan 
(Agboraz) 

'59 °38 '23 °47 1190 

 )وينق -ارسباران( شرقي آذربايجان 5

East Azarbaijan 
(Vinag) 

'02 °39 '50 °46 860 

  

 و طويل نسبتا ها ستون چون سيستم اين در

 براي بايستي بنابراين است كوچك تذرا اندازه

 شود اعمال فشاري ستون طول در حلال جريان

 مي استفاده پمپ موتور از فشار ايجاد براي كه

 بدون و ثابت فشار مقدار كه است مهم. شود

  .باشد نوسان

 مي ايجاد psi 4500 حدود فشاري پمپ

 فاز روي بر ثابت دمش با پمپ توسط حلال. كند

 هدف، به بسته. شود يم داده حركت ثابت

. است متفاوت دمش ميزان و مخازن از برداشت

 جزئي چهار يا گراديانت روش از بررسي اين در

 ،A، B مخزن نوع چهار آن در كه گرديد استفاده

C، D دستگاه و دارد وجود متفاوت هاي حلال با 

 را مخازن از مختلف هاي نسبت برداشت قابليت

ك اسيد، يمالمهم  شناسايي سه تركيب . بود دارا

در سطح پروتوكاتكوئيك اسيد و كوماريك اسيد 

). 1الكترواسپري منفي انجام گرفت (شكل 

مساحت زير منحني براي هر تركيب در هر يك 

گيري  اندازه AUCهاي سماق به صورت  از نمونه

شد. بدين صورت كه براي محاسبه مقدار كمي 

تركيبات شناسايي شده، سطح هر نوار جذبي 

) Area Under a Curveا ياحت زير منحني (مس

گردد زيرا  براي تركيب مورد نظر محاسبه مي

سطح هر نوار جذبي متناسب با مقدار نسبي 
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باشد كه بوسيله انتگراتور يا سطح  تركيبات مي

سنج به طريقه اتوماتيك توسط نرم افزار يا به 

نصف × صورت دستي (حاصلضرب قاعده 

  آيد.  ارتفاع) بدست مي

 

 
 

) Aهاي ميوه سماق در سطح الكترواسپري منفي. ( كروماتوگرام مربوط به يكي از نمونه -1شكل 

) كروماتوگرام MAS) .Bهاي اطلاعاتي  كروماتوگرام مربوط به شناسايي مالئيك اسيد با استفاده از بانك

 ) كروماتوگرام شناسايي كوماريك اسيد.Cشناسايي پروتوكاتكوئيك اسيد. (

Figure 1- Chromatogram for one of sumac fruit sample in the negative electrospray 

level. (A) Chromatogram related to identification of Malic acid using MAS database. (B) 

Chromatogram related to identification of Protocatechoice acid. (C) Chromatogram 

related to identification of Coumaric acid. 

  

هاي برگي با استفاده از ازت مايع در  نمونه

ظروف چيني ضدعفوني شده كوبيده شده و 

هاي پودر  ژنومي از برگ DNAسپس استخراج 

شده طبق دستورالعمل و با استفاده از كيت 

 DNA )dBIOZOL genomic DNAاستخراج 

extraction Regent, Japan انجام شد. كميت و (

رز افقي با به وسيله الكتروفو DNAكيفيت 

تعيين شد و در زير نور  %1استفاده از ژل آگارز 

عكس  Gel Documentationفرابنفش در دستگاه 

برداري انجام شد. جهت انگشت نگاري افراد، از 

 ) استفاده شد. 2(جدول  ISSRآغازگر  18
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  .سماق گياه ژنتيكي تنوع ارزيابي براي شده انتخاب اي بين ريزماهواره هاي آغازگر -2 جدول
Table 2- Selected ISSR primers for evaluation of Sumac genetic diversity. 

  شماره
Number 

  آغازگر كد
Primer 

code 

 موتيف

  تكراري
Repeated 

motif 

  3′′′′به  5′′′′ از آغازگر گسترده توالي
5` to 3` sequence of primer 

 آغازگر اتصال دماي

  )گراد سانتي درجه(
Annealing 

temperature (°C) 
1 UBC809 (AG)8G 5 ́-AGAGAGAGAGAGAGAGG-3 ́ 46 

2 UBC810 (GA)8T 5 ́-GAG AGA GAG AGA GAG AT-3 ́ 38 

3 UBC811 (GA)8C 5 ́-GAG AGA GAG AGA GAG AC-3 ́ 49 

4 UBC816 (GA)8T 5 ́-CAC ACA CAC ACA CAC AT-3 ́ 50 

5 UBC823 (TC)8C 5 ́-TCT CTC TCT CTC TCT CC-3 ́ 48 

6 UBC826 (AC)8C 5 ́-ACA CAC ACA CAC ACA CC-3 ́ 50 

7 UBC834 (GA)8YT 5 ́-GA GAG AGA GAG AGA GYT-3 ́ 50 

8 UBC835 (AG)8YC 5 ́-GA GAG AGA GAG AGA GYC-3 ́ 52 

9 UBC841 (GA)8CTC 5 ́-AG AGA GAG AGA GAG AYC-3 ́ 52 

10 UBC842 (GA)8CTG 5 ́-GAG AGA GAG AGA GAG AYG -3 ́ 50 

11 UBC854 (TC)8RG 5 ́-TCT CTC TCT CTC TCT CRG -3 ́ 44 

12 UBC856 (AC)8YA 5 ́-ACA CAC ACA CAC ACA CYA -3 ́ 44 

13 UBC857 (AC)8YG 5 ́-ACA CAC ACA CAC ACA CYG -3 ́ 40 

14 UBC864 (ATG)6 5 ́- ATG ATG ATG ATG ATG ATG -3 ́ 42 

15 UBC866 (CTC)6 5 ́-CTC CTC CTC CTC CTC CTC -3 ́ 53 

16 UBC867 (GGC)8 5 ́-GGC GGC GGC GGC GGC GGC -3 ́ 39 

17 UBC890 VHV (GT)7 5 ́-VHV GTG TGT GTG TGT GT -3 ́ 52 

18 B (01) - 5 ́-GAGTCTCAGG-3 ́ 27 

 

 داشتن به توجه با استفاده، مورد آغازگرهاي

 ISSR آغازگر 60 ميان از واضح، نواربندي الگوي

تگاه در دس PCRواكنش . شدند انتخاب

(ساخت  Applied Biosystemترموسايكلر 

مريكا) براي آغازگرهاي مورد بررسي در حجم آ

 20ژنومي ( DNAميكروليتري شامل  23

)، آب دو 10X( PCRميكروليتر بافر  2نانوگرم)، 

ميكروليتر كلريد  DDW ،(9/0بار تقطير شده (

  dNTPsميكروليتر 5/0ميلي مولار)،  25منيزيم (

 Taqميكروليتر آنزيم  28/0ر)، ميلي مولا 10(

DNA polymerase ك واحد و يك ميكروليتر ي

ميكرو مولار  100از هر يك از آغازگرها با غلظت 

سازي به ترتيب شامل واسرشت PCRبود. مراحل 

چرخه شامل  35دقيقه) و  C°94 )4اوليه در دماي 

ثانيه)، اتصال  C°94 )30سازي در دماي  واسرشت

ه نوع آغازگر استفاده شده، دماي آغازگرها [بسته ب

درجه سانتي گراد متفاوت  53الي  27اتصال بين 

ثانيه) و مرحله بسط  45)] (به مدت 2بود (جدول 

دقيقه) و يك مرحله براي  C°72 )2در دماي 

دقيقه) بودند.  C°72 )10بسط نهايي در دماي 

روي ژل آگارز  PCRپس از تكثير، فراورده هاي 

  ولت تفكيك گرديد.  80تاژ درصد و در ول 8/1

هاي توصيفي براي صفات  آماره

 مورد مطالعه با استفاده از نرم فيتوشيميايي

قطعات حاصل از . محاسبه شد  SPSS 23افزار

 ) عدم حضور0) حضور و (1نشانگرها بصورت (
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امتيازدهي و ماتريس حاصل براي بررسي ساختار 

 بررسي منظور بهجمعيت استفاده شد. سپس 

 از استفاده با سماق هاي جمعيت تفكيك و تمايز

 مولكولي واريانس تجزيه ،ISSR نشانگرهاي

)AMOVA (افزار نرم از استفاده باGenALEx 

تجزيه مؤثر ساختار جمعيت و . گرفت انجام 6.41

هاي  ها به زيرجمعيت بندي دقيق ژنوتيپ دسته

هاي مختلط با استفاده  مناسب و تشخيص ژنوتيپ

 Structure 2.3.4در نرم افزار   Bayesianاز روش

 )Pritchard et al., 2000 ( انجام گرفت. اين

ها را با يك احتمال و  ك از ژنوتيپي روش هر

كند  هاي فرضي منتسب مي طوري به زيرجمعيت

كه در هر زيرجمعيت ميزان عدم تعادل پيوستگي 

حداقل و تعادل مرحله گامتي حداكثر باشد. 

تا  1ت فرضي اوليه) بين (زيرجمعي Kمقادير اوليه 

در نظر گرفته شد و جهت افزايش دقت براي  10

تكرار منظور گرديد.  5ها  هر كدام از زيرجمعيت

و استقلال  Admixtureبراي اين منظور از مدل 

(دوره گرم  Burn-inتكرار  10000فراواني آللي با 

استفاده گرديد  13MCMCتكرار  10000كردن) و 

نمايي حاصل شود. نرم  تا منحني حداكثر درست

(تعداد K براي هر مقدار  Structure 2.3.4افزار 

را  Qstواقعي زير جمعيت) يك ماتريس به نام 

كند كه اين ماتريس شامل برآورد  محاسبه مي

ضرايب احتمال عضويت هر ژنوتيپ در هر يك 

ها است. در بارپلات حاصل، وقتي  از زيرجمعيت

ستر بيشتر درصد عضويت يك ژنوتيپ به يك كلا

                                                           

13 Markov chain Monte Carlo 

باشد، ژنوتيپ به آن كلاستر نسبت  7/0يا مساوي 

شود، ولي در صورتي كه درصد عضويت  داده مي

آن كمتر از اين مقدار باشد، به عنوان ژنوتيپ 

شود  تركيبي (مخلوط شده) در نظر گرفته مي

)Spataro et al., 2011 تعداد واقعي .(

براي هر  Likelihoodزيرجمعيت توسط لگاريتم 

K؛LnP (D)= L(K)  شود ( تعيين ميRosenberg 

et al., 2002ع ). از آنجايي كه توزي LnP(D)دد ع

دهد،  واقعي را نشان نميK دقيق و واضحي از 

∆K  مبني بر برآورد ثانويه تغيير درLikelihood 

 استفاده مي Kجهت برآورد دقيق مقدار واقعي 

 به منظور شناسايي .)Evanno et al., 2005شود (

 تجزية از مورد مطالعه صفات با پيوسته شانگرهاين

) MLMمدل خطي مخلوط ( روش ارتباط به

 TASSEL 3.0 نرم افزار در Q+Kوابسته به مدل 

  استفاده شد.

  

  نتايج و بحث

) نشـان  3هاي توصيفي (جدول  نتايج آماره

داد كـه از ميـان سـه تركيـب فيتوشـيميايي مــورد      

ــك ا   ــامل مالي ــماق ش ــوه س ــه در مي ــيد، مطالع س

بيشـترين   پروتوكاتكوئيك اسيد و كوماريك اسيد،

و كمترين مقدار به ترتيب مربوط به ماليك اسـيد  

ها نشان داد  افتهيباشد.  و پروتوكاتكوئيك اسيد مي

كــه بــر خــلاف پروتوكاتكوئيــك اســيد در مــورد 

ماليك اسـيد و كوماريـك اسـيد تفـاوت در بـين      

اين ها است كه  ها بيشتر از درون جمعيت جمعيت

تفــاوت احتمــال دارد ناشــي از اخــتلاف شــرايط 
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ها باشد. در اكثر موارد  رويشي و توپوگرافي نمونه

بر نقش رويشگاه بـه عنـوان عامـل تاثيرگـذار در     

 تجمع متابوليـت هـاي ثانويـه تاكيـد شـده اسـت      

)Hemati et al., 2003; Srivastava & Shym, 

2002; Hemmati et al., 2006.(  مكان رشد گياه

تواند از طريق تغييـرات دمـايي و رطـوبتي بـر      يم

فرايند تشكيل مواد موثره تاثيرگذار باشد. مكانيسم 

هـاي ثانويـه بـه     تاثيرات محيط بر تجمع متابوليت

درستي روشن نيست. با اين وجود روشـن اسـت   

كه محيط از طريـق تـاثيري كـه در فراينـد توليـد      

 ـ    ل متابوليت و عوامل مرتبط بـه فرآينـد توليـد (مث

هــاي  آنـزيم هــا) دارد، در نـوع و شــدت واكـنش   

مقــادير ضــريب تغييــرات شــيميايي مــوثر اســت. 

 ) بيانگر وجود تنوع فيتوشيميايي در ژرم3(جدول 

پلاسم مورد بررسي است كه اين امر در توافق بـا  

) مبني Rawashdeh et al., 2009گزارشات قبلي (

بر وجود تنوع ژنتيكي در سـماق و بـا اسـتفاده از    

 (تفاوت طـول قطعـه   AFLPهاي نشانگرهاي  ادهد

باشد. همچنـين، توزيـع    ميهاي حاصل از تكثير) 

نشـان   )2(شـكل   فراواني تركيبـات فيتوشـيميايي  

دهنده وجود تنوع ژنتيكي و سيسـتم چنـدژني در   

  .كنترل متغيرهاي مورد مطالعه است

  

 مطالعه مورد سماق هاي عيتجم در فيتوشيميايي صفات براي توصيفي هاي آماره مقادير -3 جدول

  .)ندارند واحد و اند شده محاسبه) AUC( منحني زير مساحت بصورت مقادير(
Table 3- The values of descriptive statistics of phytochemical characteristics in studied 

sumac populations. 

 ميانگين مربعات

(MS) 

 ضريب

  تغييرات

(CV)  

 حداكثر

(Maximu

m) 

 حداقل

(Minimu

m) 

 ميانگين

(Mea

n) 

  صفت
(Characters) 

 جمعيت درون

Within 

population 

 جمعيت بين

Between 

population 

     

 مالئيك اسيد 26843.1 43 160383 80 7544230237 753339551

(Maleic acid) 

 
 پروتوكاتكوئيك 5027.33 0 26676 95 18979471.63 28726697.12

(Protocatechoice acid)  

 
 Cumaric)كوماريك اسيد   3767.1 104 18294 98 59275941.99 12114302.42

acid)  

 
 CV: Coefficient of variation, MS: Mean-square 
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هاي متنوعي از سماق  وجود چنين جمعيت

هـاي   در كشور بيانگر امكان گـزينش در جمعيـت  

هـاي ژنـي    مذكور و نيز كارا بودن شناسايي مكـان 

كنترل كننده صفات با اسـتفاده از تكنيـك تجزيـه    

  ها است.   ارتباطي در اين جمعيت

آغـازگر   18در ارزيـابي تنـوع ژنتيكـي بـا      

ISSR ،132  تجزيـه  مكان ژني تكثير شدند. نتايج

هـاي نشـانگر    واريانس مولكـولي بـر اسـاس داده   

ISSR  درصد از تنوع برآورد شده  71نشان داد كه

درصـد   29هـا و   جمعيـت  مربوط بـه تنـوع درون  

 ).4ها مـي باشـد (جـدول     مربوط به بين جمعيت

 و مهـم  گياهـان  از بسياري اصلاحي پيچيده تاريخ

 وحشي، گياهان بيشتر در شده محدود جريان ژني

 مـي  وجود به ژرم پلاسم در اي ساختارهاي پيچيده

 نظـر  در يارتباط تجزيه در مطالعات بايد كه آورد

  ).Zhu et al., 2008( شود گرفته

  

 
مورد مطالعه. در شكل بيشترين در جمعيت هاي سماق  توزيع فراواني تركيبات فيتوشيميايي  -2شكل 

عرض و طول موقعيت جغرافيايي برداشت نمونه آن مشخص شده  ميزان توليد هر تركيب و همچنين

 ): طول جغرافيايي.λ): عرض جغرافيايي. (φاست. (

Figure 2- Frequency distribution of studied phytochemical characteristics in Sumac 

populations.  
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  ISSR نشانگرهاي از استفاده با سماق جمعيت AMOVA (5( مولكولي واريانس تجزيه -4 جدول
Table 4- Analysis of molecular variance of 5 Sumac populations using ISSR markers. 

  منابع تغييرات
S.O.V.  

رجه د

آزادي 
df 

مجموع 

  مربعات
SS 

ميانگين 

  مربعات
MS 

واريانس 

  برآوردي
Estimated 

Variance 

% 

Est. 

var. 

  آماره
Stat 

P(rand 

>= data) 

  جمعتي بين
Between population 

4 594.533  148.633 8.495 29  PhiPT=0.286  0.010 

  جمعيتي درون
Within population 

70 1485.067 21.215 21.215 71   

  كل
 Total  

74 2079.6  29.71 100   

 

 

 تجزيه مؤثر ساختار ژنتيكي جمعيت و دسته

با هاي مناسب  بندي دقيق افراد به زيرجمعيت

 132شامل  ISSRآغازگر  18هاي  استفاده از داده

انجام  Structureدر نرم افزار  ISSRنشانگر 

) در =K 2( زيرجمعيت احتمالي 2گرفت و 

به  =K 2د مطالعه شناسايي شد و هاي مور ژنوتيپ

بهينه در تخمين ساختار جمعيت و  Kعنوان مقدار 

محاسبه ماتريس سهم عضويت افراد در هر گروه 

) تعيين شد. بر اساس نتايج ارائه شده Q(ماتريس 

درصد  84) در مجموع 3در بارپلات (شكل 

ژنوتيپ هاي مورد مطالعه داراي درصد عضويت 

ها داراي  درصد ژنوتيپ 16و  7/0بيشتر و مساوي 

باشند. با احتمال  مي 7/0سهم عضويت كمتر از 

فرد متعلق به زير ساختار اول  31درصد،  41

فرد متعلق به زير ساختار دوم (سبز)  32(قرمز) و 

 مورد هايژنوتيپ در ساختار وجودباشند.  مي

 ساختار ماتريس از استفاده اهميت بيانگر مطالعه

 در ارتباطي تجزيه با مرتبط مطالعات در جمعيتي

 خطاهاي درصد بتوان تا است سماق پلاسمژرم

ساختار يك جمعيت، حاصل  .داد كاهش را مثبت

انتخاب و در سطوح بالاتر اختلاط در آن جمعيت 

باشد و منجر به افزايش عدم تعادل پيوستگي  مي

 & Cardon( شود بين نشانگرهاي غيرپيوسته مي

Palmer, 2003; Rostok et al., 2006.(  بنابراين

در نظر گرفتن ساختار جمعيت در مطالعات 

هاي  تجزيه ارتباطي به منظور شناسايي واريانت

ها متغير  هايي كه بين جمعيت كمياب در مكان

ها  هستند، ولي بطور شايعي درون زيرجمعيت

 اند، از اهميت خاصي برخوردار مي تثبيت شده

 تجزيه نتايج ).Flint-Garcia et al., 2005باشد (

 هاي در ژنوتيپ فيتوشيميايي صفات براي ارتباطي

 تحقيق، اين در است. شده ارائه 5 جدول در سماق

نشانگر  3 در مجموع تعداد MLMاز طريق روش 

ISSR  با هر يك از صفات مورد مطالعه پيوسته

). ضريب تبيين (درصد واريانس 5بودند (جدول 

 فنوتيپي توجيه شده توسط هر نشانگر)
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نشانگرهاي پيوسته با ماليك اسيد، 

 ،%13 ترتيب بهكوماريك اسيد  و پروتوكاتكوئيك

 ميزان بيشترين). 5 جدول( باشند مي %9 و 1%

 ژني جايگاه سومين ارتباط به مربوط تبيين ضريب

 مي اسيد مالئيك عملكرد با UBC867 نشانگر

 در ژني يابي مكان مورد در اگرچه ).4 شكل( باشد

 تحقيقات نتايج ولي ندارد وجود گزارشي سماق

 نظير آن خانواده هم گياهان در ژني يابي مكان

 تمام خانواده 85 از استفاده با و هندي بادام

 CCP1001×CP96 تلاقي از حاصل خواهري

 كنترل در QTLs 4 و 4 ،3 تعداد كه داد نشان

 هاي گل و نر هاي گل مغز، وزن صفات

 .دارند نقش هرمافروديت

 
 

 

ناحيه مختلف) به دو زيرجمعيت با  5ژنوتيپ سماق (از  75تجزيه ساختار جمعيتي مربوط به  -3شكل 

. اعداد روي محور ISSRآغازگر  18مكان ژني تكثير يافته توسط  132هاي حاصل از  استفاده از داده

 د.نده افقي و عمودي به ترتيب شماره افراد و ضريب تعلق هر فرد به هر كلاستر را نشان مي

Figure 3- Population structure analysis of 75 Sumac genotypes (from 5 different regions) 

into 2 sub-populations using data of 132 amplified loci by 18 ISSR primers. Digits on 

horizontal and vertical axis show individual number and individual affiliation coefficient 

to each cluster, respectively.   
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 900. شكل نمايانگر باندي با اندازه تقريبي UBC867نمونه سماق با آغازگر  30الگوي باندي  -4شكل 

  داري با توليد مالئيك اسيد دارد. جفت باز است كه ارتباط معني
Figure 4- Banding profile of 30 Sumac genotypes using UBC867 ISSR primer. The 

position of band with 900 bp weight with significant association by malic acid 

production has been presented.  

  

 مورد ISSR نشانگر بودن غالب به توجه با

ل يتبد با توان مي حاضر، تحقيق در استفاده

بارز  هم نشانگرهاي به نشانگرهاي شناسايي شده

(ناحيه تكثير شونده با رديف   SCARنظير

 ناي از بيشتري اطمينان قابليت بامشخص) 

-Markerنگر (نشا كمك به گزينش در نشانگرها

Assisted Selection( نمود ستفاده) اOsipova et 

al., 2003(. 

  

در   ارتباطي تجزيهنشانگرهاي پيوسته شناسايي شده براي صفات فيتوشيميايي از طريق   -5جدول 

  .هاي سماق مورد مطالعه جمعيت
Table 3- Identified linked markers with phytochemical characteristics via association 

mapping in Sumac populations. 
  تركيب شيميايي
(Components) 

 مكان نشانگري مرتبط

Associated marker 

locus  

F نشانگر 

)F براي  ه شدهمحاسب

 نشانگر)

F test of marker 

2R  
(ضريب 

  تبيين)

ه سطح احتمال محاسب

 براي نشانگر شده

Calculated probability 

level of marker 

 UBC 867 9.92 0.13 0.002 (Maleic acid)  ماليك اسيد

 پروتوكاتكوئيك اسيد

(Protocatechoice acid) 

UBC 864 7.5 0.1 0.007 

  كوماريك اسيد

(Cumaric acid) 

UBC 801 7.07 0.09 0.009 

 Coefficient of determination: 2R 
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از آنجائيكه محتواي ماليك اسيد، پروتوكاتكوئيك 

و كوماريك اسيد از مهمترين تركيبات براي تعيين 

ميزان خواص آنتي اكسيداني، ضد ميكروبي و در  

كل خواص دارويي ميوه سماق است با شناسايي 

توان در  مي نشانگرهاي مرتبط با اين تركيبات

جهت بهبود ميزان توليد اين تركيب گام برداشت. 

هاي مرتبط با ميزان  به طوريكه با شناسايي مكان

توليد كوماريك اسيد كه به عنوان شروع كننده 

توان ميزان  مسير توليد تركيبات فنلي است مي

توليد اين تركيبات را افزايش داد. البته بايد اين 

توليد اين تركيبات تا مطلب را در نظر داشت كه 

حد زيادي تحت تاثير عوامل محيطي مانند ارتفاع 

از سطح دريا و جهت عمومي دامنه رشدي و غيره 

توان در مطالعات بعدي اين  قرار دارد كه مي

عوامل را نيز لحاظ كرد و يك ارتباط كانوني 

 در(تجزيه همبستگي كانونيك) را بوجود آورد. 

تعداد نشانگر كم  با ارتباط هيتجز پژوهش اين

 18ستفاده از ا با شده دهيتول نشانگر 132(تعداد 

 تيمحدودي نوع كه گرفت انجام) ISSRآغازگر 

ي آغازگرها البته. ديآ يم حساب به قيتحقي برا

 الگوي داشتن به توجه با كه شدند تستي اديز

 قيتحق ادامهي برا آغازگر 18 واضح، نواربندي

 مطالعات در است لازم نيبنابرا. شدند انتخاب

 برطرف مشكل نيا نشانگر ستميس رييتغ باي ليتكم

ي ابي يتوال بري مبتني نشانگرها مورد نيا در. شود

 يم(چند شكلي تك نوكلئوتيدي)  SNP ليقب از

 در كه هرچند. باشندي مناسب نهيگز توانند

 Abdurakhmonov andي (قبل مطالعات

Abdukarimov, 2008 (كه است شده داده نشان 

 از بالايي سطح افشان دگرگرده گياهان در

 مسئله اين كه دارد وجود ژني پيوستگي نامتعادلي

  .دهد مي كاهش را نشانگر زياد تعداد به نياز
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Abstract 
Sumac (Rhus coriaria L.), recognized in Iran and other areas of the Middle East as a very 

popular flavoring spice, contains a wide range of medicinally active components including 

organic acids, phenolic acids, flavonoids, anthocyanins, hydrolyzable tannins and terpenoids. 

This plant species has suitable divergence in North West of Iran. In present research, samples 

of leaf and fruit of 15 sumac genotypes from each of 5 regions in north west Iran were 

conducted to fingerprinting using ISSR markers and also measuring Malic acid, Cumaric acid 

and Protocatechuic acid using LC-MS/MS. Inter population genetic diversity was higher that 

intra population variation for malic acid and Cumaric acid. Study of population structure of 75 

sumac genotypes using 18 ISSR primers data including 132 ISSR markers and Structure 

software have divided them into two sub-populations. Results of association analysis revealed 

that markers including UBC867, UBC801 and UBC864 have significant association with 

genomic regions controlling Malic acid, Cumaric acid and Protocatechoice acid, respectively. 

Markers which identified in present study could be applied in sumac breeding programs.   

Key words: Association mapping, genetic diversity, LC-MS/MS, Sumac. 
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