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Abstract 
Aim and Background: Assessing the genetic diversity of natural and protected germplasm is one of 
the most strategic global activities and as the national capital of each country. Over the years, various 
mutations and crosses have caused the accumulation of some useful genes in this germplasm and can be 
used as genetic resources in critical situations. Evaluation of diversity based on morphological and 
phenotypic traits is not stable due to the influence of the environment and the interaction of genotype in 
the environment. Therefore, the use of DNA-based markers that have high reproducibility. Codon-based 
DNA amplifier-based markers have recently been used to translate SCoT in plants due to heritability and 
reproducibility. The aim of this study was to evaluate the genetic diversity of hazelnut genetic 
germplasms in the forests of the northwest of the Iran by SCoT markers and it’s accordance to diversity 
estimates based on national markers of hazelnut differentiation tests. 

Materials and Methods: In this study, 77 genotypes from hazelnut forests of Ardabil, Miyaneh and 
Arasbaran were selected by locating each genotype using GPS. Qualitative traits were evaluated using the 
national guidelines for uniform differentiation and hazelnut stability tests. after DNA extraction from leaf 
tissue, their polymorphism diversity was assessed using 15 SCoT-specific primers. 

Results: The results showed that the genotypes were classified according to the qualitative traits of 
differentiation of 17 clusters. Using 15 SCoT markers, 165 polymorphic bands were produced with an 
average of 11 bands per marker and the average percentage of polymorphisms with an average of 11 
bands per marker and the average percentage of polymorphisms for markers 90.2% of genotypes based on 
these markers in 19 sub-clusters Were grouped. 

Discussion: Analysis of qualitative traits based on bands created in SCoT showed that markers 3, 5, 11, 
12, 18 and 20 had more genetic diversity and that the degree of  accordance of genotype grouping based 
on the SCoT markers was 0.87 on The basis of the Mantel test. 

Conclusion: Using two genetic markers, 75% (R2) of the variety of hazelnut differentiation descriptors 
can be accessed. 

Keywords: SCoT marker, genetic diversity, hazelnut, northwest of Iran, Iau Science. 
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مقاله پژوهشی

 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
 نویسنده مسئول:

 ارگانیک، واحد میانه، دانشگاه آزاد اسلامی محصولات مرکز تحقیقات گیاهان دارویی و 
  hassannourafcan@gmail.com پست الکترونیکی:

 12/10/1400: دریافت تاریخ
 30/01/1401 تاریخ پذیرش:

  فندق پلاسم ژرمتنوع  یریانطباق پذ لیتحل
 یکیژنت نشانگر و یفیک صفات اساس بر رانیا غربشمال

 ATG (SCoT)کدون آغاز  هیناح 
 ،3،4، حسنعلی نقدی بادی2*، حسن نورافکن1مهران اوچی اردبیلی

 6، اردشیر قادری5پورناصر محبعلی 

 زاد اسلامی، میانه، ایرانآ. گروه علوم باغبانی، دانشکده کشاورزی، واحد میانه، دانشگاه 1
 ارگانیک، واحد میانه، دانشگاه آزاد اسلامی، میانه، ایرانمحصولات گروه علوم باغبانی، مرکز تحقیقات گیاهان دارویی و . 2
 ، تهران، ایران، دانشگاه شاهدگروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی. 3
 مرکز تحقیقات گیاهان دارویی، دانشگاه شاهد، تهران، ایران .4
 و اصلاح نباتات، واحد میانه، دانشگاه آزاد اسلامی، میانه، ایران گروه زراعت. 5
 . علوم کشاورزی و گیاهی، مرکز تحقیقات گیاهان دارویی، پژوهشکده گیاهان دارویی، جهاد دانشگاهی، کرج، ایران6

 چکیده
وان سرمایه ملی هر کشور نعههای جهانی و بفعالیتترین ارزیابی تنوع ژنتیکی ژرم پلاسمی طبیعی و حفاظت شده از راهبردی سابقه و هدف:

عنوان هتواند به و میدها شلاسمپهای مفید در این ژرم باعث تجمع برخی ژن مختلفهای ها و تلاقیجهش متمادیکه در طول سالیان طوریهاست. ب
ثیر محیط و اثر متقابل أدلیل تهات مورفولوژیکی و فنوتیپی بوع بر اساس صفنذخایر ژنتیکی در مواقع بحرانی مورد استفاده قرار گیرد. ارزیابی ت

 DNAبر امپلیکون مبتنی نشانگرپذیری بالایی دارد. رکه تکرا DNAبر های مبتنینشانگرر محیط پایداری مناسبی ندارد. بنابراین استفاه از دژنوتیپ 
 مورد استفاده قرار گرفته است. هدف از این پژوهش تازگیبه ،تکرارپذیرییری و ذپدلیل وراثتهدر گیاهان ب SCoTناحیه شروع کدون برای ترجمه 

به روش  وSCoT  یمولکول نشانگراستفاده  با کشور غربی شمالهای جنگلگاه ژنتیکی فندق در رگههای ذخیرهتنوع ژنتیکی ژرم پلاسمارزیابی 
PCR استفندق های تمایز زمونآهای ملی نشانگربر اساس  یفیکصفات  ن با تنوعآپذیری انطباق . 

-نشانه GPSمحل هر ژنوتیپ با استفاده از  و های فندق اردبیل، میانه و ارسباران انتخابژنوتیپ از جنگل 77در این تحقیق  ها:مواد و روش

از  DNAگذاری شد و پس از استخراج ارزشی صفات کیف ،های تمایز یکنواخت و پایداری فندقزمونالعمل ملی آره از دستودگذاری شد. با استفا
ها ارزیابی شد.نآمورفیسم تنوع پلی SCoTپرایمر اختصاصی  15با استفاده از ها آنبرگ 

 نوارهایتعداد  SCoT نشانگر 15بندی شدند. با استفاده از کلاستر طبقه 17 به تمایز از نظر صفات کیفی هاادند که ژنوتیپنتایج نشان د ها:یافته
پلی دو میانگین درص نشانگربرای هر نوار  11 مورفیسم با میانگینپلی دنگین درصو میا نشانگربرای هر  نوار 11با میانگین  نوار 165چند شکل 

 بندی شدند. گروه زیر کلاستر 10ها در نشانگرها بر اساس این ژنوتیپ 2/00 % نشانگرمورفیسم برای 
 تر وبیش دارای تنوع ژنتیکی 20و  11، 12، 11، 5، 3های نشانگرنشان دادند که  SCoTهای ایجاد شده در نوارآنالیز صفات کیفی بر اساس  بحث:

 . دورد گردیآزمون مانتل برآ بر اساس 17/0ها نشانگر SCoTها بر اساس بندی ژنوتیپدار بودند که میزان انطباق گروهمعنی
 از تنوع دیسکریپتورهای تمایز فندق دسترسی پیدا نمود.  (R2=75%)توان ژنتیکی می نشانگربا استفاده از دو  گیری:نتیجه

 Iau Science.،غرب ایران، تنوع ژنتیکی، فندق، شمال SCoTرنشانگ :کلیدی واژگان

 مقدمه
( یکی از محصولات آجیلی .Corylus avellana Lفندق )

مهم در جهان است. از نظر تولید جهانی، فندق با سطح 
هزار هکتار در رتبه ششم و بعد از  500زیرکشت نزدیک به 
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بلوط و پسته محصولاتی چون بادام هندی، گردو، بادام، شاه
عنوان % تولید جهانی، به75قرار دارد. ترکیه با حدود 
ننده فندق در جهان شناخته بزرگترین تولیدکننده و صادرک

%(، ایالات متحده آمریکا 13شود و پس از آن ایتالیا )می
%(، آذربایجان، اسپانیا، گرجستان و ایران قرار دارند. ایران 4)

عنوان یکی از تواند در آینده بهدلیل اقلیم مساعد میبه
تولیدکنندگان مهم این محصول در جهان مطرح باشد 

(1،2 .) 

ترین ابزار برای اصلاح گیاهان زراعی و مهم تنوع ژنتیکی
های مختلف در خصوص مطالعه باغی است. از بین روش

های مولکولی که نتایج آن تکرارپذیر نشانگرتنوع ژنتیکی، 
باشد مورد توجه است. این نشانگرها که اغلب برای ارزیابی 

رود، انواع کار میهای مختلف درختان بهتنوع ژنتیکی گونه
(. نشانگرهای مولکولی، از جمله چند 2دارند ) مختلفی
( و نشانگرهای 1RFLP) قطعات حاصل از برششکلی 

(، RAPD2) تکثیریافته تصادفی DNAچندشکلی قطعات 
ابزارهای اولیه برای مطالعه ژنتیکی گیاهان هستند ولی 

RFLP  بسیار پرهزینه وRAPD  تکرارپذیری پایینی دارد
(، نشانگرهای 4SNPو SSR3ه )از جمل DNAهای نشانگراما 
برداری ژنی توانند در نقشهجدیدی هستند که مینسبت به

، DNA نشانگر(. با استفاده از فناوری 3استفاده شوند )
سازی شبیه cDNAتوانند روابط بین توالی دانشمندان می

های های مشخص شده کلاسیک را از طریق روششده و ژن
این امکان را  DNAهای نشانگربیوانفورماتیکی کشف کنند. 

کنند تا سهم چندین مکان ژنتیکی اساسی به فراهم می
در فرآیندهای رشد پیچیده را QTL mapping روش 

(. منابع اصلی تنوع ژنوتیپی، اساس و تظاهر 4تشریح کنند )
است که نه تنها  نشانگرآن چند شکلی، از جمله چندشکلی 

شیمیایی یا شناسی بلکه در سطح بیودر سطح ریخت
 DNAدهند. نشانگرهای مولکولی نیز خود را نشان می

کاربردهای متعددی در تحقیقات تنوع ژنتیکی گیاهان دارند. 
، ISSRاین نشانگرها شامل نشانگرهای تکرار توالی ساده

و  SRAشده مرتبط با توالی  مورفیسم تقویتنشانگرهای پلی
های  در سال (.5( است )SSRنشانگرهای تکرار توالی ساده )

انداز های نشانگرهای مولکولی جدید با چشم اخیر، جایگزین

                                                           
1 Restriction Fragment Length Polymorphism 
2 Random Amplified Polymorphic DNA  
3 Simple Sequence Repeats  

4 Single Nucleotide Polymorphism 

دار کدون  های هدفاند. چند شکلیمناسب معرفی شده
( نشانگرهای غالب و قابل تکرار هستند که بر SCoTشروع )

های گیاهی اطراف  شده کوتاه در ژن  اساس ناحیه حفاظت
 11هستند و از یک پرایمر  ATGکدون شروع ترجمه 

ای پلیمراز  های واکنش زنجیره نوکلئوتیدی در سنجش
درجه  50کنند و با توجه به دمای اتصال بالاتر ) استفاده می

 SCoTسلسیوس( سطوح نوترکیبی کمتری بین نشانگرهای 
، RAPDو ژن/ویژگی نسبت به نشانگرهای تصادفی مانند 

ISSR  یاSSR ( از نشانگرهای 6) استSCoT  با موفقیت
ی ارزیابی تنوع ژنتیکی و ساختار، شناسایی ارقام و برای برا

نگاری ( و انگشتQTLهای کمی صفت )نقشه برداری مکان
DNA های مختلف از جمله برنج، نیشکر، انگور، در گونه
(. 7زمینی استفاده شده است )زمینی، انبه و بادامسیب

طراحی پرایمر بر اساس منطقه محافظت شده کوتاه در کنار 
  DNAهاینشانگریک روش جدید برای تولید  دون آغاز،ک

کدون  11گیاهان است. در این روش از پرایمرهای در 
شود. استفاده می  PCRمند در واکنشآغازگر هدف

با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز  PCR هایآمپلیکون
شوند. این روش در برنج با استفاده از استاندارد تفکیک می

یید أها مورد تها و جمعیت کراسعی از ژنوتیپمجموعه متنو
های قرار گرفته است. قابلیت تکرار با استفاده از نمونه

 SCoTدر روزهای مختلف با نشانگر   PCRتکراری و انجام
 (.6پذیر است )امکان

با آنالیز  RAPDپرایمر  16با استفاده از  هاهاین مطالع
RAPD-PCR که تر، اینانجام شده است. برای ارزیابی آسان

یید یکی از ارقام استفاده شود، أکدام آغازگر باید برای ت
ای های کنار هم به صورت مقایسهالگوی نواربندی به ستون

شود و پس از کدگذاری حضور و عدم حضور نوار منتقل می
بندی سریع  به روش ترسیم درخت شباهت برای طبقه

اند گنجانده شده 1و  0مام نتایج در یک ماتریس ها، ت نمونه
تا برای ایجاد یک دندروگرام روی شاخص شباهت جاکارد 

تواند به عنوان ابزار ارزیابی دیگری برای اعمال شود که می
 (.0،1شناسایی ارقام ناشناخته فندق استفاده شود )

طور کلی قابل تولید به (SCoT5) نشانگرهای هدفدار کدون
ما موارد استثنایی نشان داده که طول آغازگر و هستند ا

دمای اتصال، تنها عوامل تعیین کننده قابلیت تولید مجدد 
تواند همراه با نشانگرهای مورد مطالعه نیستند. این روش می

                                                           
5 Start Codon Targeted  
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 QTLبرای کاربردهایی مانند تجزیه و تحلیل ژنتیکی و 

mapping ( 11،10برای صفات کمی استفاده شود.) 

ح فعلی بر اساس انتخاب از گیاهان وحشی، راهبرد اصلا
کند. تقاضای روز افزون برای اصلاح فندق را برآورده نمی

نشانگرهای مولکولی ابزار مفیدی برای حمایت از این تلاش
روند. در یک ها با اصلاح و تکثیر گسترده فندق به شمار می

های تعیین توالی از داده EST-SSRهای نشانگرمطالعه، 
RNA  ای از دست آمده است. مجموعهسه رقم فندق بهاز

ها طور تصادفی برای تأیید سودمندی آنجفت آغازگر به 40
و  (C. avellanaرقم فندق ) 10بررسی تنوع ژنتیکی در 

انتخاب شده  (Corylus colurnaهمراه یک گونه دیگر )به
اند مورد بسیار چند شکل بوده 21جفت پرایمر،  40از این 

مقادیر متوسط هتروزیگوزیتی مشاهده شده، که دارای 
ها به ترتیب در محتوای اطلاعات چند شکل و تعداد آلل

 (.13،12بودند ) 11/6و  67/0، 45/0

در درختانی مثل فندق ارزیابی صفات کیفی مستلزم گذشت 
. لذا تعیین صفات مطلوب کیفی استزمان تا رسیدگی میوه 

ها جزو اهداف نشانگرواع قبل از رسیدگی با استفاده از ان
-. بررسی تنوع ژنتیکی و چندشکلیاستاصلاحی درختان 

های های موجود در ناحیه نزدیک به کدون آغاز در فندق
که هدف از  بومی و طبیعی ایران انجام نشده است. از آنجایی

های فندق مطالعه فوق بررسی تنوع ژنتیکی در بین ژنوتیپ
با استفاده از  استیران غرب اهای طبیعی شمالجنگل

و ارتباط آن برای تعیین میزان نشانگر بودن  SCoTنشانگر 
 . استصفات کیفی فندق 

 هاو روش مواد
 هاانتخاب ژنوتیپ

های درختان فندق از سه رگه طبیعی واقع در جنگل
شرقی( فندقلوی اردبیل، ارسباران و میانه )استان آذربایجان

با توجه به تنوع مورفولوژیکی و صفات ظاهری انتخاب و پس 
تهیه نقشه در طول مراجعات متعدد و صفات  GPSاز تعیین 

های تمایز، کیفی بر اساس دستورالعمل ملی آزمون
( در کنار دو رقم اصلاح شده 14یکنواختی و پایداری فندق )

های برگاز  DNAگیری شد. استخراج داویانا و فرتیل اندازه
( و با 15استخراج ) CTABبه روش  DNAدرختان انتخابی 

استخراجی تست گردید و  DNAاستفاده از نانودراپ کیفیت 

و  PCRبا استفاده از  SCoTتکثیر بر اساس نشانگرهای 
مورفیسم نوار ( انجام شد. پلی1پرایمرهای اختصاصی )جدول

 1در الکتروفورز اگارز  PCRتشکیل شده توسط محصول 
 درصد ارزیابی شد.

 هاآنالیز داده
 های حاصل از مشخصات کیفیداده

مشخصات کیفی شامل صفات عادت رشد، زمان باز شدن 
زمان باز شدن اولین جوانه گل نر، سطح مقطع  جوانه برگ،

میوه، شکل میوه، زمان باز شدن اولین جوانه ضخامت 
، کرک دار بودن دم برگ، فشردگی گریبانک در پایه

گریبانک، شکل پهنک، شکل راس ماده، سطح مقطع هسته، 
دار بودن گریبانک، طول شکل هسته، جوانه میوه، دندان

گریبانک در مقایسه با طول میوه، انحنای خراش پایه میوه، 
س میوه، تاریخ رسیدن میوه بودند. تمایز ابتدا با أشکل ر

ها به ی تجزیه و تحلیل شده و دادهاستفاده از آمار توصیف
های مورد تجزیه کلاستر قرار گرفتند. داده UPGMAروش 

مورف ( نوارهای پلی-مربوط به حضور )+( و عدم حضور )
 Jaccardنیز به روش  SCoTهای مربوط به نوارهای ژنوتیپ

داری به معنی( مورد آنالیز کلاستر قرار گرفت. با توجه16)
ها آنالیز دیگری بر اساس بندی ژنوتیپگروه ثیر نوارها درتأ

انجام شد.  11و  3،5،11،20هایبه شماره SCoTنوار موثر 
-ها با استفاده از نرمبندی ژنوتیپمیزان انطباق پذیری گروه

انجام شد و  SPSSv22و  ver2  NTsysافزارهای آنالیز داده
( صورت 17کیفی تمایز به روش آزمون مانتل ) نشانگر
  گرفت.

 نتایج
 هایگرتوصیفهای مختلف درصد فراوانی تیپنالیز کیفی آ

گاه  فندق ذخیرههای طبیعی در رگه ژرم پلاسم فندق ایران
گرهای توصیفشده است ارائه  1غرب ایران در شکل شمال

ترین بیش .مختلفی بودندانواع  های انتخابی دارایژنوتیپ
دهی ، پا جوشنوع ضعیف خت ازدر تیپ رشد درفراوانی 

ای کوتاه و های استوانهمیوه، با دیر دهی، در شکوفهزیاد
هر چند که تنوع کافی براساس  ،ها دیده شدرسی میوهزود

 (.1)شکل  ها وجود داشتژنوتیپز در یصفات کیفی تما

 ،(LBD)7 برگ جوانه شدن باز زمان ،(TGH) 6رشد عادت
 مقطع سطح ،(FMBD) 1نر گل جوانه نیاول شدن باز زمان

                                                           
6 Tree Growh Habit 
7 Leaf bud bloom date 
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 نیاول شدن باز زمان ،(NS) 10وهیم شکل ،(NCS) 0وهیم
 کرک ،(ITBI) 12هیپا در بانکیگر ضخامت ،(FBD) 11جوانه

 شکل ،(IP) 14بانکیگر یفشردگ ،(PH) 13برگ دم بودن دار
 مقطع سطح ،(SNA) 16ماده راس شکل ،(LBS) 15پهنک
 ،(FB)10 وهیم جوانه ،(KS)11 هسته شکل ،(KCS) 17هسته

 با سهیمقا در بانکیگر طول ،(II) 20بانکیگر بودن دنداندار
 22وهیم هیپا خراش یانحنا ،(IL/NL) 21وهیم طول

(CNBS)، 23وهیم راس شکل (FB)، 24وهیم دنیرس خیتار 
(NMD). 

ر اساس صفات کیفی که بر های فندق بژنوتیپوع ژنتیکی تن
ود به فندق ارزیابی شده بگر توصیفرد استاندا اساس روش

شده ارائه  2در شکل ن آروش کلاستر بررسی شد و نتایج 
 .است

 شاخص به)با توجه یواحد 15برش دندوگرام در ناحیه 
 17ژنوتیپ مورد مطالعه در  77داد که نشان  (لامبدا لکسیو

. زیر کلاستر اول (2)شکل  بندی شدندزیرکلاستر طبقه
، 14، 45، 16، 41، 57، 56، 53، 62 ،61های شامل ژنوتیپ

 42و  15، 27، 51، 17، 71، 76، 71، 46، 54، 52، 36، 55
، 0، 43، 41، 10های دند. زیر کلاستر دوم شامل ژنوتیپبو

30 ،21 ،24 ،47 ،4 ،10 ،30 ،40 ،23 ،44 ،37 ،31 ،1 ،
43 ،70 ،73 ،20 ،51، 35 ،50 ،60 ،2،7،1،6 ،12،3،26 

را شامل  67و  40های تیپسوم نیز ژنو بود. زیر کلاستر 50و
در زیر کلاستر پنجم قرار  5و  13های شود. ژنوتیپمی

و  32، 20های تیپگرفته است و زیر کلاستر ششم شامل ژنو
در  64 در زیر کلاستر هفتم، ژنوتیپ 21های بود. ژنوتیپ 65

، 60، فرتیل، 25، 70، 33های زیر کلاستر هشتم و ژنوتیپ

                                                                                       
8 First Male bud bloom date 
9 Nut cross section 
10 Nut shape 
11 Firsat bud bloom date 
12 Involucre thickness at base of involucre  
13 Petiol hairness 
14 Involucre pressure 
15 Leaf blade shape 
16 Shape of nut apex 
17 Kernel cross section 
18 Kernel shape 
19 Fruit Bud 
20 Involucre Indentation 
21 Involucre Length Compared to Nut Length 
22 Curvature of Nut Basal Scar 
23 Fruit Dud 
24 Nut Maturity Date 

و داویانا هر کدام در زیر کلاستر جداگانه قرار  66، 11، 11
 .گرفتند

قابل اعتماد  SCoT نوار 165آغازگر  15 در این پژوهش از
 6چندشکل در هر آغازگر از  نوار. شدتولید  چند شکل

(SCoT9 تا )14 (SCoT21, SCot 12, SCot 5 با )
متغیر بودند. درصد نوارهای چندشکل در هر 11میانگین 

درصد  2/00درصد با میانگین  0/100تا  5/51آغازگر از 
نشان داده شده  3در شکل  (SCoT5متغیر بود. نمایه )

 است.
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 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

 مورد استفاده در مطالعه SCoT. توالی و مشخصات پرایمرهای 1جدول 

پرایمر توالی نام نشانگر  Tm (c) 
 مقدار

(%) GC 

SCoT3 CAACAATGGCTACCACCG 2/55  6/55  

SCoT4 CAACAATGGCTACCACCT 5/35  50 

SCoT5 CAACAATGGCTACCACGA 54 50 

SCoT6 CAACAATGGCTACCACGC 0/55  6/55  

SCoT7 CAACAATGGCTACCACGG 2/55  6/55  

SCoT8 CAACAATGGCTACCACGT 3/43  50 

SCoT9 CAACAATGGCTACCAGCA 3/54  50 

SCoT11 AAGCAATGGCTACCACCA 4/55  50 

SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG 1/50  1/61  

SCoT17 CATGGCTACCACCGGCCC 0/61  2/72  

SCoT18 ACCATGGCTACCACCGCG 5/61  7/66  

SCoT19 GCAACAATGGCTACCACC 4/55  6/55  

SCoT20 AACCATGGCTACCACCGC 1/50  1/61  

SCoT21 CACCATGGCTACCACCAT 6/55  6/55  

SCoT23 ACCATGGCTACCACGGGC 1/61  7/66  

 

 

 

 

 

 

 

  
بر اساس  ژرم پلاسم فندق ایران گرهایتوصیف های مختلف درصد فراوانی تیپ مطالعه به روش راداری. مورد یفیک صفات نیانگیم سهیمقا جینتا .1شکل 

 فندقهای ملی تمایز و یکنواختی آزمون
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 های کیفی فندقگرتوصیفگین صفات کیفی مورد مطالعه به روش کلاستر با استفاده از بندی میانگروه. نتایج 2کل ش

 

 SCoT نشانگربا استفاده از  PCRهای محصول نوار. نتایج الکتروفورز برای 3شکل  
ایجاد شده توسط  نوارهایها با استفاده از بندی ژنوتیپگروه

کلاستر با فاصله اقلیدسی  ( به روش4)شکل  SCoTنشانگر
درج شده است. برش  3در شکل   Jaccardو ضریب

ازمون  جیبراساس نتا برش اریمع 2/1دندوگرام در فاصله 

-طبقهکلاستر  10ها در نشان داد که ژنوتیپلامبدا  لکسیو
، 67، 64، 65های بندی شدند. کلاستر اول شامل ژنوتیپ

61 ،51 ،50 ،54 ،60 ،61 ،66 ،53 ،52 ،56 ،40 ،63،62 ،
های ، بود. ژنوتیپ45و 44، 57، 71، 50، 45، 60، 47، 41
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 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

در زیر کلاستر سوم قرار داشته و زیر 17و  11، 15، 16، 30
، 27، 21، 40، 26، 25، 41های ر چهارم ژنوتیپکلاست

ها به تنهایی نوتیپژ بقیهشد. را شامل می 21و  42،12،24
 بندی شده بودند.هرکدام در یک کلاستر جداگانه گروه

( و 2ها به روش صفات کیفی )شکل نوتیپبندی ژگروه
 ( باعث شد که به منظور استفاده از4ژنتیکی )شکل  نشانگر

 نشانگربراورد تنوع ژنتیکی بر اساس صفات کیفی از طریق 
 ژنتیکی انجام گیرد.

 SCoT (SCoT 9,5,12,11,8,20)ها بر اساس نشانگر بندی ژنونتیپ. گروه4شکل 

 ر در تنوع موجودنشانگداری اثر هر برای معنیزمون کروسکال والیس آ نتایج. 2جدول 

  SCoTینوارهاها بر اساس تفاوت ژنوتیپناپارامتری  آنالیز
 ن( از بی1به روش کروسکال والیس نشان داد )جدول 

، SC3 ،SC5 ،SC12 ،SC11فقط   SCoTهاینشانگر
SC18 و SC20  اختلاف معنی داری از نظر مجموع صفات

 کیفی داشتند. بقیه نشانگرهای مولکولی معنی دار نبودند.

-گروهمیزان ضریب همبستگی تشابه )به روش مانتل( بین 
 SCoTهای مولکولی نشانگربندی با صفات کیفی و 

دار درصد و معنی17/0به میزان  11و  3،5،11،20
(P≤0.001)  براورد شد که 75/0ن آبود. میزان ضریب تبیین

ها بر اساس % از تنوع ژنوتیپ75ه این است که نشان دهند
 SC3 ،SC5 ،SC11 ،SC20های نشانگرصفات کیفی توسط 

در براورد ضریب  هانشانگرشوند. این توجیه می SC18و 
اند و بدین معنی که ضریب تنوع در تاثیر داشته MI 25تنوع

 های موثر در صفات ژنتیکی نقش مهمی دارند. نشانگرتعیین 

                                                           
25 Marker Index 

تحلیل ممیزه بررسی اثر هرکدام از نشانگرها در تبیین تنوع 
( که میزان نمونه یبرا 3 شکلصفات کیفی نشان داد )

به روش ها بندی ژنوتیپماتریس مشابه در گروههمبستگی 
به جز  نشانگرهااز  کیهر توسط( 4و3کلاستر ) شکل 

SC18، SC11  ،SC18  وSC20  دار  یمعن یهانشانگرکه
-گروه در مشابه روند بایتقربودند،  یفیصفات ک نییدر تع

بدین معنی که  .داشت یفیها با صفات ک پیژنوت یبند
تواند نشانگر مناسبی برای دار ذکر شده مینشانگرهای معنی

 بر اساس صفات کیفی مناسب باشند. ارزیابی تنوع ژنتیکی

 بحث
در  یکیفی فندق قبل از رسیدگگرهای توصیفشناسایی 

است.  درختان از اهمیت بالایی برخوردارهای اصلاحی برنامه
تواند های مولکولی مینشانگردر این مسیر استفاده از 

های مولکولی مورد استفاده درختان نشانگرراهگشا باشد. 
که هرکدام  است SSR ،RAPD ،SRAP ،SCARشامل 
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و  SSRحال از ه دارای مزایا و معایب خاص خود است. تا ب
RAPD  در فندق برای بررسی تنوع ژنتیکی استفاده شده

 هرهای کیفی مطالعگتوصیفها با نآاست اما بررسی ارتباط 
 نشده است.

و ژنتیکی زمون مانتل تست تشابه تنوع بر اساس صفات کیفی. نتایج آ3جدول 

سیستم نشانگر ساده و جدید، نشانگر هدفمند عنوان یک به
( بر اساس ناحیه حفاظت شده کوتاهی SCoTکدون شروع )

های گیاهی قرار  ( در ژنATGکه در کنار کدون شروع )
نیازی به اطلاعات  SCoT(. نشانگر 11دارد، ایجاد شد )
های عملکردی و صفات مربوطه در ارتباط توالی ندارد و با ژن

چندشکلی تکثیر شده  DNA(. در مقایسه با 10است )
( و ISSR(، تکرارهای توالی بین ساده )RAPDتصادفی )

از آغازگرهای  SCoT، (SSRsتکرارهای توالی ساده )
-کند که پلی( استفاده مینوکلئوتیدی 11تری )طولانی

طور گسترده در به که کنندتری تولید میهای بیشمورفیسم
و برای  جزیه و تحلیل فیلوژنتیکژنتیکی، تتنوع  هایهمطالع

 سیاری از گیاهان استفاده شده استاصلاح به کمک نشانگر ب
به  نسبتبهدلیل حساس بودن با این حال، به .(20،10)

هنگام  PCRشرایط آزمایشی و پیچیدگی محصولات 
به SCoT، نشانگرهای ISSRو  RAPDعنوان استفاده به

-شدهطور مستقیم برای شناسایی گونه ها استفاده ندرت به
 .اند

های نشانگرعنوان یکی از هکیفی فندق بهای وهتوصیف گر
 17بر اساس تجزیه کلاستر به را  ژنوتیپ 77مورفولوژیکی 

-بندی دادهکه خوشهنمود. در حالیبندی زیر کلاستر تقسیم
ها نآ SCoTمولکولی نشانگر ها بر اساس ها همین ژنوتیپ

-بر اساس پلی SCoTبندی کرد. یر کلاستر طبقهز 10را به 
-را نشان می ATGمورفیسم ناحیه حفاظت شده نزدیک 

 یک پرایمر امپلیکون فقط با نشانگرکه این نجاییآدهد. از 
و قابلیت تکرارپذیری بالایی  دهدمی را تشکیل ATGناحیه 

. مورد استفاده قرار گیرد نشانگرعنوان یک هتواند بدارد، می
بندی بر بستگی مانتل بین تشابه ماتریس تشابه گروههم

ور های کیفی و ماتریس تشابه بر اساس حضگرتوصیفاساس 
بود  درصد17/0به میزان SCoT شکل نوارهاییا عدم حضور 

 کیفی و گرهایبین توصیف 17/0که نشان دهنده جایگزینی 
 .(22،21) است SCoTمولکولی  نشانگر

درصد  76/0به میزان  شاخصهضریب تبیین ارتباط این دو 
مورفیسم صفات کیفی بر دهنده ممیزه پلیبود که نشان

پذیری تکرار که چون است SCoT مولکولی نشانگراساس 
 ن برای ارزیابی تنوع صفات کیفیآتوان از مناسبی دارد می

 نشانگراز  پیشترکارا استفاده نمود.  نشانگریک  عنوانبه 
RAPD استفاده شده  قبرای تنوع ژنتیکی درختان فند

ن امکان استفاده مجدد و آدلیل عدم تکرارپذیری هاست که ب
نیز برای  SSR نشانگر از چنینهم .یستندقابل اعتماد ن

ن آدلیل سخت بودن تکنیک هفندق استفاده شده است که ب
استفاده  .(17، 10،11) جایگزین دیگری استفاده شود باید

های گیاهانی مثل جاتروپا برنج و کراسدر   SCoTنشانگراز
را حاصل از تلاقی درون گونه استفاده شده و تنوع مناسبی 

 .(7) نشان داده است

 گیرینتیجه
ژنتیکی براساس  رهایاز نظر تغییاین مطالعه نشان داد که 

تر از ها کممیزان تنوع ژنتیکی بین جمعیت SCoTنشانگر 
ژنتیکی درون جمعیتی بود که نشانگر تنوع بین تنوع 

توجه به نتایج اخذ شده از مطالعه  بنابرین با درختی بود.
توان صفات کیفی و ژنتیکی می و صفات مورفوفیزولوژیکی
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های فندق تنوع ژنتیکی وجود  بین و درون جمعیت گفت
 دارد.
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