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Abstract 
 

Objective 

Date palm is one of the most important trees in arid and tropical regions with very valuable fruit 

as a good food source. Therefore, the aim of this study was to investigate allelic diversity, the 

population structure and genetic diversity of important date palm genotypes using ISSR molecular 

marker for applying in genomic studies. 

 

Materials and Methods 

Genomic DNA was extracted from leaf tissue of 68 date palm genotypes by Zhang method. The 

quantitative and qualitative evaluation of the extracted DNA was performed by using a 

spectrophotometer. For qualitative evaluation, DNA samples were visualized on 2% agarose gel. 

Polymerase chain reaction was performed using 10 ISSR primers. 

 

Results 

In this study, 74 polymorphic bands were created that showed an average of 65.78% 

polymorphism. Based on the results of this experiment, (AG)8YC', (TC)8C and (GA)8C are 

suitable markers in the study of genetic diversity of date palm. Structural analysis divided the 

study population into three sub-structures. The results of analysis of molecular variance between 

and within the three subpopulations showed that the share of variance within and between 

subpopulations was 79 and 21% of the total variance, respectively. The principle component 

analysis based on the Euclidean square distance matrix showed that the first ten components 

mailto:fa.ebrahimi@uk.ac.ir
https://orcid.org/0000-0002-7402-1272


136 

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

 

explained 54.57% of the total changes and diagram of the principal component analysis based on 

the first two principal components divided population into four groups. In addition, cluster 

analysis based on complete linkage clustering method and the Euclidean distance divided 68 date 

palm genotypes into four groups. 

 

Conclusions 

The ISSR marker can be useful as a suitable marker for studying the differentiation and structure 

of the date palm population. High genetic diversity within and between subpopulations makes it 

possible to select parents for suitable traits in future breeding programs of date palm. 
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  چکیده

مهمترین درختان مناطق خشککو و گرمرککیری با میوه برککیار ارزشککمند به  نوان یو من خ بذایی خو  نخل خرما یکی از  هدف:

 ISSRهای مهم خرما با استفاده از نشانگر مولکولی باشد. لذا هدف از این مطالعه بررسی ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی ژنوتیپمی

 جهت استفاده در مطالعات ژنومیو است.

ارزیابی کمیت و ژانگ و همکاران استخراج شد. با استفاده از روش ژنوتیپ خرما  68ژنومی از بافت برگ  DNA :هاروشمواد و 

شده   DNAکیفیت ستخراج  ستفاده از ا سپکتروفتومتر انجام با ا ستگاه ا روی ژل  DNA هایبه منظور ارزیابی کیفی، نمونه شدد

 انجام شد. ISSRنشانگر  10ای پلیمراز با استفاده از واکنش زنچیره .مورد بررسی قرار گرفتندنیز درصد  2آگارز 

سط  74 در این مطالعه :نتایج شد که به طور متو شکل ایجاد  شان دادند.  78/65باند چند  شکلی ن صد چند  ساس نتایج این در بر ا

باشند. ژنتیکی خرما می گرهای مناسب در بررسی تنوعنشانبه  نوان  8C(GA)و  8YC' ،(TC)8C(AG) نشانگرهای آزمایش

سه  صل از تجزیه واریانس مولکولی بین و داخل  ریم نمود. نتایج حا ساختار تق سه زیر  سی را به  ساختار جمعیت مورد برر تجزیه 

های تجزیه به مولفهدرصد از واریانس کل بود.  21و  79ا به ترتیب هداد که سهم واریانس درون و بین زیر جمعیت نشانزیرجمعیت 

صلی شان داد که ده مؤلفه اول در مجموع  ا سی ن صله مربخ اقلید صد از کل تغییرات را توجیه نمود و  57/54بر پایه ماتریس فا در

نیز بر اسککاس روش  ایتجزیه خوشککهها بر اسککاس دو مؤلفه اول جمعیت را به چهار گروه تقرککیم نمود. دیاگرام پراکنش جمعیت

 بندی کرد.ژنوتیپ خرما به چهار گروه تقریم 68 یدسیالگوبندی اتصال کامل و معیار فاصله اقل
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و تجزیه ساختار جمعیت خرما مفید واقخ  تمایزیابی در مطالعه جهت مناسب نشانگر  نوان بهتواند می ISSR نشانگر گیری:نتیجه

صلاحی در برنامهتنوع ژنتیکی بالا درون و بین زیر جمعیتشود.  سب نژهای بهها امکان انتخا  والدین ا صفات منا ادی خرما برای 

 ند.کرا فراهم می

  ای، خرما، زیر جمعیت.، تجزیه خوشهISSRآبازگر : هاکلیدواژه
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 مقدمه

  Phoenixو از جنس Palmaceae دو پایه متعلق به خانواده گیاهی تو لپه و( .Phoenix dactylifera L) خرما

اساس این گیاه  .(Alalawi et al. 2017) گونه است که تنها این گونه دارای میوه خوراکی است 14این جنس دارای . باشدمی

شود. بطور گرترده در نواحی خشو خاورمیانه و شمال آفریقا کشت می و دهدکشاورزی در نواحی خشو و بیابانی را تشکیل می

سهم ایران در مقیاس  ها نقش برزایی داشته است.خرما  لاوه بر تامین بخشی از نیاز بذایی بشر در تهیه بریاری از لوازم زندگی آن

توالی ژن میتوکندری بر روی ر طی مطالعاتی د. است %16کل جهان و نر ت به  %25آسیا با تولید یو میلیون تن در سال بالغ بر 

ها قرار یایاصلی تو لپه (cluster) اند که این جنس در خوشهای دیگر به این نتیجه رسیدههمولوگ گونه 15خرما در مقایره با 

ای دیپلوئیدی هرتند شامل یو ژنوم هرته Phoenixهای جنس از نقطه نظر سیتولوژیکی همه گونه. ( .2012Fang et al) دارد

 .( 1937Beal) اندکروموزوم تشکیل شده 36که از 

 های اصلاح ن ات از اهمیت خاصی برخوردار است.های گیاهی در برنامهآگاهی از میزان تنوع ژنتیکی ذخایر توارثی گونه

های مطلو  و برتر و نیز از جهت نژادی در گزینش و ایجاد ژنوتیپشناخت دقیق میزان تنوع ژنتیکی واقعی موجود و پتانریل به

تنوع ژنتیکی با افزایش  .آیدبه شمار می های بومی برای کشور یو اقدام بریار مهم و اساسیضمانت مالکیت ارقام و ژنوتیپ

کند. تنوع و انتخا  های مفید جلوگیری میشود و از فرسایش ژنها میهتروزیگوسیتی با ث افزایش مقاومت گیاه به آفات و بیماری

دو رکن اصلی هر برنامه اصلاحی بوده و انجام انتخا  منوط به وجود تنوع مطلو  است. تخمین میزان تنوع ژنتیکی به  نوان یکی 
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جهت دستیابی  نژادی است.های بههای ژن و اجرای برنامهای و اساسی در نگهداری و حفاظت مواد ژنتیکی در بانوهای پایهاز گام

ها، وجود تنوع های زیرتی و بیرزیرتی از ق یل مقاومت به آفات و بیماریرقام با  ملکرد بالا، کیفیت بهتر، تحمل بیشتر به تنشبه ا

های اگرچه مقدار زیادی از تنوع در میان ژرم پلاسم نخل خرما وجود دارد، اما یافته (.Laurentine 2009ژنتیکی ضروری است )

ماهیت بیولوژیکی درخت، جداسازی در اثر فاصله جغرافیایی و اثرات زیرت محیطی بر ژنوم نخل  دهند که نقشمی  لمی نشان

. فرآیندهای پیچیده ت ادل ژرم پلاسم در (Chao & Krueger 2007) های انرانی بوده استخرما، به شدت تحت تأثیر دخالت

که در میان  وامل  نندکتوزیخ تصادفی  ناصر پراکندگی اشاره می دانه گرده، همراه با درختان خرما در جهان در پی انتخا  ارقام و یا

و، اولین قدم در اصلاح این گیاه راز این .داشته استرا دیگر، دخالت انران احتمالا حداکثر تاثیر بر ساختار ژنوم خرما در سراسر جهان 

 Elshibli & Korpelainenاند )ام را فراهم آوردههای مولکولی امکان تفکیو ارقها است که روششناسایی ارقام و دسته بندی آن

2008 .) 

های سنتی بریار مشکل بوده و با ها، دو پایه بودن و هتروزیگوسی بالا با روشاصلاح خرما به دلیل طولانی بودن سیکل نرل

بیوتکنولوژی در حل بریاری های اخیر پتانریل قابل توجه بنابراین در سال (.Bekheet et al. 2008) هائی مواجه استمحدودیت

توانند به  نوان ابزاری قوی جهت میمولکولی نشانگرهای  از مرائل اساسی در خصوص اصلاح خرما مورد توجه قرار گرفته است.

در بین نشانگرهای اصلاح و تشخیص افراد از منابخ اصلاحی مختلف که از نظر ژنتیکی با هم ش اهت دارند مورد استفاده قرار گیرند. 

شانگر  صل بین دو ناحیه تکراری ریزماهواره  DNAهایشامل تکثیر قطعه ISSRمولکولی، ن ست که در دو  هاییموجود در فوا ا

 RAPDیو نشککانگر بالب اسککت، اما نرکک ت به   RAPD مانند  ISSR نشککانگر(. Li et al. 2008)سککوی آن قرار دارند 

 الگو دارند  DNA. این نشکککانگرها نیاز کم به(Mohammadabadi et al. 2021)دارد تری لاپذیری با تکثیرپذیری و تنوع

(Bahador et al. 2016 و )تکرارپذیری نشککانگرهای ریز ماهواره SSR) ) را به دلیل طویل بودن طول نشککانگرهایشککان دارا

شندمی  و AFLP هایروشا را دارد و ه. در واقخ این تکنیو ابلب مزایای ریزماهواره(Mohammadabadi et al. 2017) با

RAPD  آمیزدرا در هم می (Ghasemi et al. 2010 سریخ و نیازی به ساده،  صی و این تکنیو  صا (. آبازگرهای آن بیراخت

ساختن کتابخانه ژنومی ندار کاربرد مواد رادیواکتیو و شانگرهاMohammadabadi & Askari 2012د )هزینه  در دامنه  (. این ن

سیعی از گیاهان و جانوران ست و ستفاده قرار گرفته ا سفند، بز، ماهی و زن ور  رل برای تعیین تنوع ژنتیکی مورد ا ، از جمله گاو، گو

(Askari et al. 2010; Ghasemi et al. 2010; Askari et al. 2011; Mohammadabadi & Askari 2012; 

Zamani et al. 2015; Bahador et al. 2016; Mohammadabadi et al. 2017; Mohammadabadi et al. 

سی تنوع ژنتیکی 2021 ستاده از  34(. در برر شانگر 12رقم ایرانی خرما با ا صل گردید. بر  112تعداد  ISSR ن شکل جا قطعه چند 

صلی گروه شت گروه ا صل در این تحقیق ارقام در ه ساس نتایج حا شانگر ا شدند و ن جهت تمایز ارقام مختلف خرما  ISSRبندی 

ید واقخ شکککد  عهBagheri & Hassanzadeh Khankahdani 2019)مف رقم  26ای جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی (. در مطال

استفاده شد. نتایج بیانگر چندشکلی بالا در بین همه نشانگرها  SSRو پنج نشانگر  ISSRخرمای تونری از هفت نشانگر مولکولی 
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قطعه در هر نشککانگر  6/1جفت باز با متوسککط  2500تا  250چند شکککل از  DNAقطعه  43در مجموع  ISSRبود. هفت نشککانگر 

(. اگر چه تنوع ژنتیکی خرما در برخی ارقام انجام شککده اسککت اما در ژرم پلاسککم ارقام مهم Hamza et al. 2013تولید کردند )

ست. لذا هدف این مطالعه بررسی قرابت و ت شده ا ستفاده مناطق مختلف خرماخیز ایران بندرت انجام  شابه ژنتیکی این ارقام جهت ا

 است.نژادی خرما های بهبرنامهدر مطالعات ژنومیو و 

 

 هامواد و روش

های کرمان، سیرتان و بلوچرتان، خوزستان ژنوتیپ خرما جمخ آوری شده از استان 68در این آزمایش از مواد گیاهی: 

 -80در فریزر  DNAهای جوان هر ژنوتیپ انجام شد و تا زمان استخراج گیری از برگ(. نمونه1و هرمزگان استفاده شد )جدول 

 نگهداری شد. 

استخراج  (Zhang et al. 1998)ژانگ و همکاران ژنومی از بافت برگ با استفاده از روش  DNA :DNA استخراج

 2روی ژل آگارز  DNA هایبه منظور ارزیابی کیفی، نمونه .نانوگرم در میکرولیتر رقیق شدند 100تا بلظت   DNAهای. نمونهشد

دستگاه اسپکتروفتومتر با استفاده استخراج شده   DNAارزیابی کمیت و کیفیتهمچنین  (.1)شکل  درصد مورد بررسی قرار گرفتند

 شد.انجام  نانومتر 280و  260های ر طول موج( دRAD Bio ساخت شرکت)

 

 های خرما بر روی ژل آگارزاستخراج شده از ژنوتیپ DNAای ه. الکتروفورز نمونه1شکل 

Figure 1. Electrophoresis of the extracted DNA samples from date palm genotypes on 

agarose gel  
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 های خرما مورد استفاده در این مطالعه. ژنوتیپ1جدول 

Table 1. Date palm genotypes used in this study  

 شماره 
Number 

 نام ژنوتیپ
Genotype 

name 

 شماره
Number  

 نام ژنوتیپ

Genotype 
name 

 شماره 
Number 

 نام ژنوتیپ

Genotype 
name 

 شماره 
Number 

 نام ژنوتیپ

Genotype 
name 

 سنگ شکن سیرتان 1
Sang shekan 

sistan 

 دقل تاس 18

Dagol tas 
 شاهانی 35

Shahani 
 بریمی 52

Barimi 

 برتکی 2

Bastaki 
 لرونن 19

Nalason 
 ق ا  آل 36

Al ghaba 
 الدینینیو 53

Nikadini 
 خاصویی 3

Khasoei 
 پهلوی 20

Pahlavi 
 سهلکی 37

Sahlaki 
  زرک 54

Zark 
 خلی گت 4

Khali get 
 موصلی 21

Mosalla 
 حامرون 38

hameron 
 مجول 55

Mejool 
 ای زودرسهلیله 5

Early halileh 
 زاهدی 22

Zahedi 
 ک کا  39

Kabkab 
 خلاص 56

Khalas 
 بوتهاری 6

Botehari 
 شهری 23

shahri 
 درویش احمد 40

Darvish 
ahmad 

 ابونارنجا 57

Abonarenja 

 رو خا 7

Kharo 
 کلو سرخ 24

Kalk sorkh 
 جیکل 41

Kalagi 

 کوش زاباد 58

Koosh zabad 
 گندگربه 8

Gandgorbeh 
 اینصفه 25

nesfehee 
 یونشاخ 42

Shakhoni 
 فرد )ماده( 59

Fard 
 تو شل 9

Tak shel 
 اصناف 26

Asnaf 
 زامردان 43

Zamardan 

 ابومعان 60

Abomaan 
 دریایی خارو 10

Kharo dariaie 
 کلو 27

Kalak 
 چاهی هنرم 44

Narmeh 
chahi 

 ن ات سیف 61

Nabat seif 

 آلی جت 11

Ali jet 
 س زرس 28

Sabzras 
 یزینخا 45

Khanizi 

 اشرسی 62

Ashresi 
 خشخرک 12

Khoshkhorak 
 تخم مربی 29

Tokhme 
morghi 

 ای جیرفتهلیله 46

Halileh 
Jiroft 

 برحی 63

Barhi 

 هفتادگزی 13

haftadgazi 
 خوریو 30

Khorik 
 گردک 47

Gherdek 
 پیارم 64

Piarom 
 سنگ شکن بم 14

Sang shekan 
bam 

 ایشیشه 31

Shishehee 
 سهردنگ 48

Sahrdang 
 ای زرد بمهلیله 65

Bam yellow 
halileh 

 آزار 15

Azar 
 کمالی 32

Kamali 
 زردونی 49

Zardoni 
 کروت 66

Karoot 
 توری 16

Thoory 
 خارک 33

Kharak 
 المهتری 50

Almehtri 
 سفید خرما 67

Sefid date  
 کل حاجی 17

Kal haji 
 مرداسنگ 34

Mardasang 
 قلمی 51

Ghalami 
 مضافتی 68

Mozafati 
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انتخا  شده  ISSRنشانگر  10های مورد مطالعه تعداد : جهت بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپپلیمرازای واکنش زنجیره

. نام، توالی، دمای اتصال و سایر خصوصیات تمام آبازگرها در جدول آبازگر انجام شد 15از بین چند شکل بر اساس حداکثر تعداد باند 

 Taq 2x Master Mix میکرولیتر 5/12که شامل: انجام شد میکرولیتر  25در حجم  واکنش زنجیرهای پلیمرازآورده شده است.  2

 پیکومول 10با بلظت  میکرولیتر آبازگر 3، نانوگرم در میکرولیتر 100ژنومی با بلظت   DNAمیکرولیتر 2، (Ampliqon شرکت)

 Bio Rad میکرولیتر آ  مقطر استریل بود. مواد مورد استفاده از شرکت سیناژن تهیه شدند. تکثیر در دستگاه ترموسایکلر 5/7و 

PCR System, USA) های چرخه( طیPCR  درجه  94شرح انجام شد: یو چرخه واسرشت سازی اولیه در دمای بدین

ثانیه، اتصال آبازگر در دمای  40گراد به مدت درجه سانتی 94در دمای  چرخه شامل واسرشت سازی 35دقیقه،  4گراد به مدت سانتی

گراد درجه سانتی 72در دمای  ثانیه 45، مرحله برط به مدت ثانیه 50به مدت  (برته به نوع آبازگر)گراد درجه سانتی 48 - 54بین 

 .گراددرجه سانتی 72دقیقه در دمای  10و یو چرخه برط نهایی به مدت 

 

 مورد استفاده در مطالعه ISSR. توالی و دمای اتصال آغازگرهای 2جدول 

 Table 2. Sequence and annealing temperature of ISSR primers used in this study 

 دمای اتصال
Annealing temperature (°C) 

 توالی آبازگرها
Sequence primers 

 آبازگر
primer 

C54 °  5' GAGAGAGAGAGAGAGAC3' (GA)8C 

C48° 5'GACAGACAGACAGACA3' (GACA)4 

C48° 5'GACGACGACGACGAC3' (GAC)5 

C53° 5'GAGAGAGAGAGAGAGAYG3' (GA)8YG 

C54° 5'TCTCTCTCTCTCTCTCC3' (TC)8C 

C50° 5'ACACACACACACACACG3' (AC)8G 

C50° 5'GAGAGAGAGAGAGAGARC3' (GA)8RC 

C52° 5AGAGAGAGAGAGAGAGYC'3' (AG)8YC' 

C50° 5'ACACACACACACACACC3' (AC)8C 

C52° 5HVHTCCTCCTCCTCCTCC3' HVH(TCC)5 
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محصولات حاصل از ها آشکارسازی چندشکلی بین نمونه جهت: اههلکتروفورز، مشاهده نوارهای تکثیر شده و تحلیل دادا

PCR  ولت در بافر  100درصد با ولتاژ ثابت  2روی ژل آگارزTBE 0.5x  ند. همچنین جهت دقیقه الکتروفورز شد 60به مدت

 UV Gel ها، ژل در دستگاه استفاده شد و به منظور مشاهده و بررسی نمونه DNA Green Viewerآمیزی ژل از رنگ

document (2)شکل  برداری از آن انجام شدقرار گرفت و  کس . 

 

 

 بر روی ژل آگارز ISSRهای مختلف خرما برای نشانگر ژنوتیپ PCR. الکتروفورز محصولات 2شکل 

Figure 2. Electrophoresis of PCR products from different genotypes of date palm for ISSR 

marker on agarose gel 

 

باندها به صورت ماتریس صفر ) دم حضور باند( و یو )حضور باند( مشخص شدند. برای بررسی محتوای اطلا ات چند 

𝑃𝐼𝐶 (PIC)شکلی  = 1 − 𝑝2 − 𝑞2 Weising et al. 2005))، ( شاخص نشانگرMI )𝑀𝐼 = 𝑃𝐼𝐶 ×

 𝑛𝑢𝑚𝑏𝑒𝑟 𝑜𝑓 𝑝𝑜𝑙𝑦𝑚𝑜𝑟𝑝ℎ𝑖𝑐 𝑙𝑜𝑐𝑖 (Powell et al. 1996) شاخص شانون ،(H) 𝐻 =  −1 × (𝑝 ×

𝑙𝑛 (𝑝) +  𝑞 × 𝑙𝑛(𝑞)) (Shannon 1948 از نرم افزار )GenAlEx 6.5b3 ( استفاده شدPeakall & Smouse 2012 .)

  به ترتیب فراوانی آلل بالب و مغلو  هرتند. qو   pدر معادلات فوق

 MCMC) و تعداد تکرار  2طول دوره 10000با   1درحالت مخلوط ISSRهای حاصل از نشانگر ساختار جمعیت بر اساس داده

( بررسی Kتکرار برای هر  5) 10تا  2از  Kبررسی شد مقادیر مختلف   2.3.4STRUCTUREبا استفاده از نرم افزار  100000 (3

 (Evanno et al. 2005)ط ق روش اوانو و همکاران  KΔبهینه )تعداد زیر جمعیت احتمالی( بر اساس حداکثر میزان  Kشد و  دد 

در روش اوانو بر اساس فرمول زیر بدست  KΔتعیین گردید. میزان  STRUCTURE HARVESTERبا استفاده از سایت 

                                                      
1. Admixture 
2. Burn-in 
3. Markov Chain Monte Carlo 
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انحراف  s[L(K)]پشت سر هم و  Kا در مقادیر هال دادهمیانگین قدر مطلق لگاریتم احتم |m|𝐿"(𝐾)در معادله زیر  آید. می

 باشد.می Kها برای تکرارهای مختلف در هر استاندارد لگاریتم احتمال داده

∆𝐾 = 𝑚 |𝐿"(𝐾)| s[L(K)]⁄  

ساس  Qسپس ماتریس  ساختار جمعیت بر ا ساختار جمعیت( از نتایج  شد.  K)ماتریس  صل   Q ماتریس واقخ دربهینه حا

 تعداد برابر آن سطر کند و تعدادمی بیان را شود داده نر ت زیرجامعه هر به تواندمی فرد هر که احتمالی میزان که است ماتریری

بین و داخل سه زیرجمعیت حاصل تجزیه واریانس  .است بهینه( Kجامعه )تعداد  هایزیرگروه با برابر آن ستون تعداد و جامعه افراد

های اصککلی و تجزیه انجام شککد. جهت انجام تجزیه به مولفه 6.5b3 GenAlExبا اسککتفاده از نرم افزار  از تجزیه سککاختار جمعیت

 استفاده شد. XlSTAT 2018افزار های مولکولی از نرمدادهای خوشه

 

 نتایج و بحث

 دد از این  74باند بود که  111استفاده شده در این مطالعه  ISSRآبازگر  10تعداد کل باندهای حاصل از  :تنوع آللی

، 61/84 با به ترتیب '8YC(AG)و  8C ،(TC)8C(GA)نشانگرهای  بیشترین درصد چند شکلی درباندها چند شکل بودند. 

(. درصد 3)جدول  درصد مشاهده گردید 66/41با مقدار  8RC(GA)نشانگر درصد و کمترین درصد چند شکلی در  80و  82/81

های خرما و توانند به  نوان یو ابزار قدرتمند در شناسایی، تفکیو ژنوتیپبالای چند شکلی بیانگر این است که این نشانگرها می

در نشانگرهای بالب از صفر تا نیم متغیر است و ( (PIC  ات چند شکلیطلامحتوای ا های اصلاحی خرما سودمند باشند.در برنامه

باشد تر آبازگر مورد استفاده میلاقدرت تفکیو بافراوانی بیشتر چند شکلی برای آن جایگاه و گتر باشد نشان دهنده هرچه این  دد بزر

(Wei et al. 2005.) ات لاود. بیشترین محتوی اطب 41/0  ات چند شکل در آبازگرهای مورد بررسی برابرلامیانگین محتوای اط 

 PIC بود. آبازگرهایی که مقادیر 8YG(GA) رین این پارامتر مربوط به آبازگرو کمت  '8YC(AG)چندشکلی مربوط به آبازگر

 2018Ditta)باشند  ات سودمند اندکی میطلاهرتند حاوی ا 25/0هایی که کمتر از باشد سودمند هرتند و آن 5/0تا  25/0آنها بین 

et al.  .)بیشترین میزان شاخص نشانگر (MI )نشانگر نیز مربوط به(AG)8YC'  نشانگر بود. در این میان(GA)8RC   کمترین

 8YG(GA)و  5(GAC)بیشترین و کمترین مقدار شاخص شانون به ترتیب در آبازگرهای میزان شاخص مذکور را نشان داد. 

بر اساس . ددر مجموع، با توجه به این نتایج کلیه آبازگرهای مورد استفاده از کارایی قابل ق ولی برخوردار بودن(. 3مشاهده شد )جدول 

ژنتیکی خرما  گرهای مناسب در بررسی تنوعنشانبه  نوان  8C(GA)و  8YC' ،(TC)8C(AG) نشانگرهاینتایج این پارامترها 

خرما  تمایزیابی در مطالعه جهت مناسب نشانگر  نوان به ISSR نشانگرهای خصوص در های ق لیگزارش با نتایج اینباشند. می

 (. Gholami et al. 2014; Hamza et al. 2013) دارد مطابقت
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 های مختلف خرماژنوتیپدر  ISSRآغازگر  10برای های مولکولی شاخص. 3جدول

Table 3. Molecular indexes for 10 ISSR primers in different genotypes of date palm 
محتوای اطلا ات چند شکلی 

(PIC) 
Polymorphic 

information content 

شاخص 

 (MI)نشانگر 
Marker 

index 

درصد چند شکلی 
Polymorphic 

percentage 

تعداد کل 

 باند
Total 

Band 

 تعداد باند چند شکل
Polymorphic 

bands 

شاخص 

 شانون

Shanoon 

Index 

 آبازگر
Primer  

0.40 4.43 84.61 13 11 0.59 (GA)8C    

0.39 1.97 62.50 8 5 0.58 (GACA)4      

0.46 2.76 60 10 6 0.65 (GAC)5 

0.32 1.94 54.54 11 6 0.49 (GA)8YG 

0.43 3.85 81.82 11 9 0.62 (TC)8C 

0.43 3.42 72.72 11 8 0.61 (AC)8G 

0.37 1.85 41.66 12 5 0.55 (GA)8RC 

0.44 5.25 80 15 12 0.63    (AG)8YC’ 

0.40 2.43 60 10 6 0.59 (AC)8C 

0.41 2.49 60 10 6 0.60 HVH(TCC)5 

 میانگین 0.51 7.4  65.78 3.04 0.41
Mean 

 

در  kΔو بیشترین مقدار  Kها به ازای تعداد مختلف گروه kΔبا توجه به تغییرات مقدار  :هاساختار ژنتیکی جمعیت

3=K ، بهترین مقدارK  ( 3برای جمعیت مورد بررسی برابر با سه انتخا  شد )شکل(Evanno et al. 2005) های ژنوتیپ. بنابراین

ها و (. به طوری که ا داد محور افقی کد ژنوتیپ4به سه زیر جمعیت تقریم شدند )شکل  75/0مورد مطالعه بر اساس حد آستانه 

های با رنگ یکران متعلق به یو زیر دهند و ژنوتیپها را نشان میا داد محور  مودی ضریب  ضویت هر فرد به زیر جمعیت

های برتکی، هفتاد گزی و زرک( دارای نر ت احتمالی کمتر از حد آستانه ژنوتیپ از جمله ژنوتیپ 10درصد )71/14باشند. جمعیت می

بودند و به یو زیر جمعیت  75/0رقم( دارای مقادیر بالای  58درصد ) 29/85های مختلط شناخته شدند. بودند و لذا به  نوان توده

های مناطق بین توده 1ژن شود. ایجاد پدیده شارش نوان مختلط شناخته میهایی که به خاص تعلق گرفتند. یکی از دلایل ایجاد توده

تواند دلیل های انرانی، همچنین مهاجرت و یا ت ار مشترک مشابه میمختلف است.  واملی نظیر انتقال دانه گرده توسط باد و فعالیت

(. در این مطالعه در هر یو از زیر Mousavi Derazmahalleh et al. 2014)ها باشد های مختلط در این جمعیتایجاد توده

 ژنوتیپ بودند.  4و  27، 37به ترتیب دارای  3و  2، 1ساختارها 

                                                      
1 gene flow 
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 بهینه K انتخاب در(Evanno’s method)  اوانو روش نتایج. 3شکل 

Figure 3  . The result of Evanno's method in optimal K selection 

 
 توسطهای مختلف خرما ژنوتیپدر  ISSRآغازگر  10 از حاصل هایدادهجزیه ساختار ت . بارپلات4شکل 

 فرد هر تعلق ضریب بیانگر ژنوتیپ و ترتیب به عمودی و افقی محور اعداد، STRUCTURE 2.3.4 افزارنرم

 افراد دارای رنگ مشابه به گروهی مشابه تعلق دارند .باشدمی کلاستر هر به

Figure 4. Bar plot of structural analysis of 10 ISSR primers in different genotypes of date 

palm by STRUCTURE software. The numbers on horizontal and vertical axes correspond 

to the genotypes and the membership coefficient of each individual, respectively. People of 

the same color type belong to the same group 

 



 1401و همکاران، ابراهیمی 

147 

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

های حاصل از برای بررسی تنوع ژنتیکی موجود در درون زیرجمعیت :هاپارامترهای ژنتیکی درون و بین جمعیت

عیت محاس ه تجزیه ساختار ژنتیکی، پارامترهای تعداد آلل موثر، شاخص شانون، هتروزیگوسیتی و میزان چند شکلی در هر زیر جم

 54/90و  91/1(. بیشترین میزان تعداد آلل مشاهده شده و درصد چند شکلی در زیر جمعیت دوم به ترتیب برابر با 4گردید )جدول 

درصد مشاهده شد. همچنین زیر جمعیت دوم بالاترین مقدارپارامترهای دیگر تنوع ژنتیکی از جمله تعداد آلل موثر، شاخص شانون و 

 دارا بود.   36/0و  53/0، 64/1سیتی را به ترتیب با مقادیر میزان هتروزیگو

 

 ISSRهای خرما با استفاده از نشانگر . پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده درون جمعیت4جدول 

Table 4. Estimated genetic variation parameters within subpopulations of date palm using 

ISSR markers 

 شکلی درصد چند

Polymorphic 

percentage 

 هتروزیگوسیتی

Heterozygosity 

 شاخص شانون

Shanoon Index 

های موثر       تعداد آلل

Number 

of effective 

alleles 

های مشاهده تعداد آلل

 Number of شده      

observed alleles 

زیر جمعیت 

 )تعداد(

Subpopulation 

(N) 

89.19% 0.35±0.02 0.51±0.03 1.61±0.04 1.88±0.04 Pop1 (37) 
90.54% 0.37±0.02 0.53±0.02 1.64±0.04 1.91±0.03 Pop2 (27) 
32.43% 0.13±0.03 0.19±0.03 1.24±0.04 1.05±0.09 Pop3 (4) 

 

شان داد ن 5نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی بین و داخل سه زیرجمعیت حاصل از تجزیه ساختار جمعیت در جدول 

)آنالوگ شاخص تث یت(  PhiPTدرصد از واریانس کل بوده و آماره  21و  79ها به ترتیب سهم واریانس درون و بین زیر جمعیتکه 

ها  لاوه بر دار بود. وجود تنوع ژنتیکی بالا درون جمعیتها بریار معنیدار بود. بنابراین تفاوت ژنتیکی بین زیر جمعیتبریار معنی

باشد بیانگر ناهمگنی اختلاف ژنتیکی زیاد افراد درون جمعیت از لحاظ مکان ژنی زیگوسیتی زیاد آنها میاینکه نشان دهنده هترو

تواند به دلایل زیادی از جمله ماهیت دگرگشنی، تلاقی مختلف بین تکثیر یافته است. به طور کلی ناهمگنی بالا درون جمعیت می

 Mahjoobباندی و ژنوتیپی جمعیت، بزرگ بودن ژنوم و اندازه جمعیت باشد )های مورد بررسی، موقعیت ارقام مختلف، تعدد مکان

et al. 2014 .)های ها به دلیل دخالت چندین  امل از جمله پیوستگی، تلاقی خویشاوندی، مهاجرت و تفاوتتنوع ژنتیکی در جمعیت

یق نشان داد که وجود تنوع ژنتیکی بیشتر در درون نتایج این تحق .هایی استها دارای پیچیدگیدهنده جمعیت موجود در افراد تشکیل

مدت به  حکایت از پایه ژنتیکی قوی آنها برای سازگاری با شرایط محیطی داشته و ممکن است سازگاری کوتاه خرماهای یتجمع

تواند امکان انتخا  میها یکی از مزایای تنوع ژنتیکی بالا درون زیر جمعیت .(Jump et al. 2006) تغییرات اقلیمی را ترهیل نماید

ها نیز تفاوت بین جفت زیر جمعیت PhiPTمقادیر . فراهم سازدنژادی خرما برای صفات مناسب را های بهوالدین اصلاحی در برنامه

برای تجزیه  ISSR(. این نتایج نشان داد که مارکر 6ها نشان داد )جدول داری را در بین کلیه جفت زیرجمعیتژنتیکی بریار معنی

 ساختار جمعیت مفید واقخ شد.
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( برای سه زیرجمعیت )زیرگروه( حاصل از تجزیه ساختار AMOVA. تجزیه واریانس مولکولی )5 جدول

 ISSRهای مختلف خرما با استفاده از نشانگر ژنوتیپ

Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) for three subpopulations derived from 

structural analysis in different genotypes of date palm using ISSR markers  

PhiPT درصد تنوع 
Variation 

percentage 

 انحراف استاندارد
Standard 

deviation 

میانگین مجموع 
 مربعات

Mean sum of 

square 

 درجه آزادی
Degree of 

freedom 

 من خ تغییر
Source of variation 

هابین جمعیت 2 64.51 2.91 21% **0.21  

Between populations 

هادرون جمعیت 65 10.81 10.81 79%   

Within populations 

 کل 67   100% 

Total 

 .باشدمی درصد 1 سطح احتمال در داریمعنی بیانگر :**

 

های مختلف خرما با های حاصل از تجزیه ساختار ژنوتیپدر بین جفت زیر جمعیت PhiPT. مقادیر 6جدول 

 ISSRاستفاده از نشانگر 

Table 6. PhiPT values among pairs of subpopulations resulting from structural analysis of 

different genotypes of date palm using ISSR marker 

 زیر جمعیت اول 

The first 

subpopulation 

 زیر جمعیت دوم

The second 

subpopulation 

 زیر جمعیت سوم

The third 

subpopulation 
 

 زیر جمعیت اول

The first subpopulation 

0.00   

 زیر جمعیت دوم

The second subpopulation 

13** 0.00  

 زیر جمعیت سوم
The third subpopulation 

 

0.42** 0.44** 0.00 

 .باشدمی درصد 1داری در سطح احتمال بیانگر معنی: **

 

های اصلی بر پایه ماتریس فاصله مربخ اقلیدسی انجام تجزیه به مولفه :های مولکولیهای اصلی دادهتجزیه به مولفه

 64/12تغییرات را توجیه نمود. سهم مؤلفه اول و دوم به ترتیب درصد از کل  57/54شد و نتایج نشان داد که ده مؤلفه اول در مجموع 

ها بر اساس مولفه اول و دوم رسم شد که جمعیت را به چهار گروه (. در ضمن دیاگرام پراکنش جمعیت7باشد )جدول می 91/7و 

های ر صورتی که نشانگرها از قرمتها است. ددهنده تشابه ژنتیکی آن(. تجمخ افراد در یو نقطه از پلات نشان5تقریم نمود )شکل 

مختلف ژنوم انتخا  شوند و پیوستگی آنها کم باشد، تعداد مؤلفه بیشتری جهت توجیه کل تغییرات لازم است. بهترین حالت آن است 
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ت آمده بیانگر برداری کنند. اطلا ات بدسکه نشانگرها توزیخ یکنواخت و مناس ی در ژنوم داشته باشند و بتوانند از تمام ژنوم نمونه

 به کار رفته در این تحقیق پراکندگی نر تا خوبی در سطح ژنوم دارند.  ISSRاین است که ترکی ات آبازگری نشانگر 

 

 ISSRهای مختلف خرما با استفاده از نشانگر های اصلی ژنوتیپ. تجزیه به مؤلفه7جدول 

Table 7. The principle component analysis in different genotypes of date palm using ISSR 

marker 

     Component مؤلفه         

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

 2.85 3.49 3.63 4.01 4.20 4.58 5.34 5.88 7.91 12.64 درصد

Percent           

 54.57 51.71 48.21 44.58 40.57 36.37 31.78 26.44 20.55 12.64 درصد تجمعی

Additive percent           
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های مختلف خرما با استفاده نمایش دو بعدی تجزیه مولفه اصلی بر اساس دو مولفه اول در ژنوتیپ: 5شکل 

 ISSRاز نشانگر 

Figure 5. Biplot diagram of the principal component analysis based on the first two principal 

components in the different genotypes of date palm using ISSR marker 
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ای، ضریب هم رتگی کوفنتیو بر اساس معیار مربخ جهت انتخا  روش خوشه :های مولکولیداده ایتجزیه خوشه

( Complete linkage( و اتصال کامل )UPGMAبندی اتصال متوسط )فاصله اقلیدسی و جاکارد و دو روش الگوی خوشه

( بر اساس روش الگوبندی اتصال کامل و معیار فاصله اقلیدسی بدست 81/0محاس ه گردید. بیشترین ضریب هم رتگی کوفنتیو )

بندی کرد. ژنوتیپ خرما به چهار گروه تقریم 68 بر اساس روش الگوبندی اتصال کامل و معیار فاصله اقلیدسی ایتجزیه خوشهآمد. 

 تفاوت .ژنوتیپ را در خود جای دادند 4و  9و خوشه سوم و چهارم به ترتیب  18، خوشه دوم شامل 37خوشه اول شامل (. 6)شکل 

یکران،  جغرافیایی م دأ پیدایش، زمان بودن نزدیو ناشی از تواندمی گروه یو در آنها گرفتن قرار و هاژنوتیپ بین کم ژنتیکی

(. ارقام Amini et al. 2008; Mahasi et al. 2009باشد ) مشترک اجداد داشتن و لیاحتما هایخویشاوندی ژنتیکی، هایقرابت

را دارند، بهترین  تلاقی بین ارقامی که بیشترین فاصلهسهرنگ و خرمای سفید بیشترین فاصله )کمترین میزان ش اهت( را نشان دادند. 

(. .Esposito et al 2013داشت )خواهد  F1 های پس ازدر نرلنتیجه را در دستیابی به هی ریدها و یا دستیابی به حداکثر تفکیو 

های آن منطقه رابطه خویشاوندی های مورد مطالعه در یو منطقه با سایر ژنوتیپها نشان داد که برخی از ژنوتیپبررسی قرابت

به  نوان مثال خرمای برتکی متعلق به استان  .های مناطق دیگر رابطه نزدیکی دارددوری دارند در حالی که با برخی ژنوتیپ

دهد که در بین ارقام کشت شده در این مناطق هرمزگان با خرمای سنگ شکن بم و سیرتان در یو گروه قرار گرفتند. این نشان می

بندی نمود. بر اساس  قهها را بر اساس منطقه جغرافیایی طاحتمالا اختلاط ژنوتیپی اتفاق افتاده است که با ث شده نتوان این ژنوتیپ

ای زرد بم، ها مثل هلیلههای مختلط شناخته شد. ال ته برخی ژنوتیپنتایج حاصل از تجزیه ساختار هم رقم برتکی به  نوان توده

ای نیز در یو گروه قرار گرفتند. به آوری شدند بر اساس نتایج تجزیه خوشهکروت، خرمای سفید و مضافتی که از شهرستان بم جمخ

به نو ی تأییدی بر نتایج  ایخوشهنتایج تجزیه  .داشت تطابق جغرافیایی ژنتیکی با تنوعها تنوع   ارتی در خصوص برخی ژنوتیپ

 . اصلی بود هایمولفهتجزیه به 

و تجزیه ساختار جمعیت به  تمایزیابی جهت مناسب نشانگر  نوان بهتواند می ISSR شانگرنبه طور کلی : گیرینتیجه

ها امکان انتخا  والدین در تنوع ژنتیکی بالا درون و بین زیر جمعیتمنظور استفاده در مطالعات ژنومیو خرما مفید واقخ شود. 

درصد بالای چند شکلی نشانگرهای مورد استفاده در این مطالعه کند. های اصلاحی خرما برای صفات مناسب را فراهم میبرنامه

های اصلاحی های خرما و برنامهتوانند به  نوان یو ابزار قدرتمند در شناسایی، تفکیو ژنوتیپنگر این است که این نشانگرها میبیا

ژنتیکی  گرهای مناسب در بررسی تنوعنشانبه  نوان  8C(GA)و  8YC' ،(TC)8C(AG) نشانگرهای خرما سودمند باشند و

 باشند.خرما می
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بر اساس روش الگوبندی  ISSRهای مختلف خرما با استفاده از نشانگر ای ژنوتیپه. تجزیه خوش6شکل 

 . اتصال کامل

Figure 6. Cluster analysis of different genotypes of date palm using ISSR marker based on 

complete linkage clustering method.  
 

و ریاست محترم پژوهشکده فناوری تولیدات گیاهی از معاونت محترم پژوهشی دانشگاه شهید باهنر کرمان : سپاسگزاری

 .شوددر اجرای پژوهش حاضر سپاسگزاری میو معنوی به خاطر حمایت مالی دانشگاه شهید باهنر کرمان 
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