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های توالی( در ایران با استفاده از نشانگرهای مولکولی .Ficus Lتنوع ژنتیکی سرده انجیر ) بررسی

 تکراری ساده میانی
 

 2عبدالناصر محمدی و ،*2حامد خدایاری ،1لیدا دولتیان
 

 دانشگاه لرستاندانشکده علوم پایه، شناسی، گروه زیست  ،دانش آموخته کارشناسی ارشد -1

 لرستان دانشگاه دانشکده علوم پایه،روه زیست شناسی، استادیار، گ -2
 

 (30/05/1396 تاریخ پذیرش: – 15/10/1395 )تاریخ دریافت:
 

 چکیده

های زنده و غیر زنده دچار فرسایش ژنتیکی شده انجیر به عنوان یک محصول مهم، در چند دهه اخیر به دلیل بروز تنش

باشد. می ISSRدر ایران با استفاده از نشانگر  Ficus سرده های خودرویگونههدف از این تحقیق تعیین تنوع ژنتیکی  .است

 ژنومی DNA های این جنس از سراسر کشور جمع آوری ومتعلق به  گونه یجمعیتنمونه  23تعداد  تحقیق،جهت انجام این 

قابل تحلیل  مناسب و باندهایشش جفت آغازگر که مورد آزمایش،  ISSRآغازگر  18از میان آنها از برگ استخراج گردید. 

 PCRالکتروفورزی  باند 83پس از تعیین دمای مناسب برای آنها انجام شد. در مجموع تعداد  PCRانتخاب و فرآیند  داشت،

و  C 8(AG) ،A 8(TG)های استفاده شده، آغازگرهای از میان آغازگر مورفیک بودند. باند پلی 78تولید شد که از این تعداد 

C 8(GT) دندرو گرام ایج به دست آمده از نتبر اساس . مطالعات آتی تشخیص داده شدکاربرد در ترین آغازگر برای مناسب

تحلیل واریانس نتایج حاصل از  در چهار گروه قرار گرفتند.  Ficusجمعیت  ISSR، 23های رسم شده حاصل از آنالیز داده

نتایج این تحقیق نشان داد که  ست.ا هاهای درون گونهی بین جمعیتبالاترین میزان فاصله ی ژنتیککه  دادنشان مولکولی 

باشند و ارتباط تولید مثلی و جریان ژنی ظ تبارزایی بسیار به هم نزدیک میدر ایران از لحا Ficusتاکسون های متعلق به سرده 

 ست.ا بین آنها بالا

 ایران، ژنی، انجیر، جریان های تکراری ساده میانیتوالی: تبارزایی، واژگان کلیدی
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و همکاران دولتیان .... در ایران با استفاده تنوع ژنتیکی سرده انجیر بررسی  

 مقدمه
  های مهم خانوادهیکی از جنس (.Ficus Lانجیر )

Moraceae  باشد که اعضا آن درگونه در دنیا می 830با 

جهان پراکنش دارند. سرده  ایای و نیمه حارهمناطق حاره

ای یا درختی و گاهی بالا رونده رت درختچهانجیر به صو

های یا خزنده، یک پایه یا دو پایه و دارای شیرابه، برگ

ساده، همیشه سبز یا خزان کننده، متناوب یا به ندرت 

های دار با شکل و اندازهای لوبمتقابل، کامل تا پنجه

این سرده به دلیل  .(Azizian, 2000شود )متنوع دیده می

هایش بسیار مورد توجه است در ظاهر، گونه تغییر زیاد

(Rout and Aparajita, 2009 جنس .)Ficus  در ایران

ای خودرو شامل: دارای تاکسون های درختی یا درختچه

F. carica L.،F. benghalensis L.، F.johannis Boiss 

 باشدمی .F. carica subsp. rupesteris Haussknو

(Mozaffarian, 2000تاکس .)های مذکور از نظر عدد ون

کروموزم هستند  26با تعداد  کروموزومی دیپلوئید 

(Azizian, 2000.) های خاص درخت انجیر و ویژگی

مقاومت آن در مقابل بعضی از عوامل نامساعد محیطی به 

ویژه شوری خاک، باعث شده که این درخت با ارزش، 

به طیف وسیعی از شرایط آب و هوایی سازگار باشد. 

مروزه آگاهی جهانی در مورد ارزش غذایی انجیر افزایش ا

تواند به عنوان یکی از گروههای کاربردی یافته است و می

گیرد. در زمینه پزشکی از غذایی مورد بررسی قرار می

میوه آن شربتی به نام فیجین برای درمان بیماری یبوست 

ها و تسریع شود و در درمان بیماری نقرس، زخمتهیه می

(. هم Hanafi, 2007ها حائز اهمیت است )التیام آن در

-اکنون بخش عمده مواد غذایی از تعداد اندکی از گونه

ها آید و بهبود ژنتیکی این گونههای گیاهی به دست می

 Almajaliست )ا هایک موضوع حیاتی جهت بقای انسان

et al., 2012 .) 

هم ، یکی از منابع مDNAداده های مولکولی مربوط به 

-افزوده می تاکسونومی است که روز به روز بر اهمیت آن

توان ترین بازدهی که میسریع (.Judd et al., 2002شود )

از کاربرد زیست شناسی مولکولی به دست آورد، استفاده 

های توالیاز نشانگرهای مولکولی است. نشانگرهای 

 ;Inter-simple sequence Repeat) تکراری ساده میانی

ISSR)،  نوع جدیدی از نشانگرهای بسیار چندریخت

را با استفاده از یک  DNAهستند که  PCRمبتنی بر 

کنند و به جفت باز تکثیر می 18-16ای آغازگر تک رشته

رسند که در مطالعه و تحقیق بر صورت غالب به ارث می

روی تنوع ژنتیکی، انگشت نگاری، تکامل نژادی، 

ژنتیکی و زیست شناسی  نشاندارکردن ژن، نقشه برداری

(. انجیر به Milad et al., 2011) باشندتکاملی مفید می

عنوان یک محصول مهم، در چند دهه اخیر به دلیل بروز 

های زنده و غیر زنده دچار فرسایش ژنتیکی شده تنش

خصوصیات استفاده از است. برای حفاظت ژنتیکی، 

ارزیابی و تعیین  هاگونه و مولکولی، تنوع مورفولوژیکی

و نشانگرهای مولکولی استفاده از این دو نوع شود و می

مفید برای حفاظت ژنتیکی هستند  دو فنمورفولوژیکی، 

(Salhi-Hannachi et al., 2004) . 

 Shazdeh) خرازی شازده احمدی و ،ایدر مطالعه

Ahmadi and Kharazi, 2016)  گیری نمودند که نتیجه

ه عنوان یک سیستم مناسب د بنتوانمی ISSRنشانگرهای 

جهت تشخیص تنوع و روابط ژنتیکی در اصلاح گیاه 

 Heikalهیکل و همکاران ) مورد استفاده قرار گیرد.توتون 

et al., 2008های ( ارتباط فیلوژنتیک گونهFicus  در مصر

و  RAPDرا با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

ان داشتند مورد بررسی قرار دارند و بی ISSRنشانگرهای 

که استفاده از این نشانگرهای مولکولی یک روش ایده آل 

 برای بهبود و حفاظت از منابع ژنتیکی گیاهی است.

( سطح تنوع Guasmi et al., 2006گواسمی و همکاران )

ژنتیکی ارقام درخت انجیر در تونس را با استفاده از 

و مورد بررسی قرار دادند. روت  ISSRنشانگرهای 

نشانگرهای  از (Rout and Aparajita, 2009ا )آپاراجیت

برای شناسایی ژنتیکی و همچنین رابطه  ISSRمولکولی 

موجود در شرق  Ficusهای فیلوژنتیک بین ارقام و گونه

و همکاران کالیسکان  هندوستان استفاده نمودند.

(Caliskan et al., 2012تغییر )های پذیری ژنتیکی نمونه
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مورد  RAPDو  SSRنیک نشانگرهای را با تک ترکیه انجیر

که تنوع ژنتیکی بالا بین  ندنشان دادو  بررسی قرار دادند

های توان برای برنامهنمونه های انجیر وجود دارد که می

اصلاح نژادی انجیر یک منبع ژنتیکی ارزشمند را ایجاد 

 ,.Salhi-Hannachi et alو همکاران )سلهی حناچی  کرد.

تعدادی از واریته های انجیر تونسی (، تنوع ژنتیکی 2004

مورد  RAPDو  ISSRرا بوسیله نشانگرهای مولکولی 

 Mahdavian etمهدویان و همکاران ) بررسی قرار دادند.

al., 2008 شناسایی و مطالعه تنوع ژنتیکی ارقام انجیر در )

ایران را با استفاده از صفات ریخت شناسی انجام دادند 

نشان داد تمام صفات مورد  که نتایج تجزیه واریانس

دهنده دار هستند که نشان بررسی در محدوده ارقام معنی

 .تنوع در صفات مورد بررسی بود

های مطالعه تنوع ژنتیکی نمونههدف با  تحقیق این

با استفاده از  تی مربوط به سرده انجیر در ایرانجمعی

پلاسم باقیبه منظور تدبیر حفاظتی ژرم ISSRهای نشانگر

از منابع ژنتیکی فعلی  رود. انتظار مینده انجیر انجام شدما

ایجاد تنوع و نه تنها به خاطر بقاء گونه، بلکه به خاطر 

محافظت  ،آینده نژادیبههای تغییرپذیری کافی برای برنامه

 .به عمل آید

 هامواد و روش

 در حاضر تحقیقمربوط به  هایآزمایشمواد گیاهی: 

 انجام ست شناسی دانشگاه لرستانتحقیقاتی زی آزمایشگاه

نمونه جمعیتی از سه تاکسون  متعلق به  23تعداد  .شد

آوری نواحی جغرافیایی مختلف ایران جمعسرده انجیر از 

مورد استفاده قرار گرفته  های جمعیتیگردید. نمونه

 F. johannis  (5نمونهF. carica (11  ،)از:  عبارت بودند

نمونهF. carica subsp. rupesteris  (7  .)نمونه( و

شناسی های ریختها بر اساس ویژگینمونهشناسایی 

( صورت Rechinger, 1963مندرج در فلور ایران )

آوری شده در هرباریوم گروه های جمعپذیرفت. نمونه

)جدول  شوندزیست شناسی دانشگاه لرستان نگهداری می

1 .) 

از ژنومی با استفاده  DNA :DNA استخراج و تکثیر

(، از Murray and Thompon, 1980)CTAB روش 

جدا شد. الکتروفورز با ژل آگارز برای تعیین  هابرگ

مورد استفاده قرار گرفت. بعد از  DNAکمیت و کیفیت 

که قبلا  ISSR، از میان آغازگرهای PCR سازیبهینه

 (Rout and Aparajita, 2009)  روت و آپاراجیتا توسط

هندوستان استفاده شده بود، روی انجیرهای خوراکی 

نشان  بیشتری چندشکلی و تکرارپذیری کهشش آغازگر 

 و الکتروفورز( و PCRبعدی ) هایدادند، برای آزمایش

تجزیه و تحلیل باندهای حاصله در تحقیق حاضر انتخاب 

 (. 2شدند )جدول 

 Roder et) از روش رودر و همکاران PCRبرای انجام 

al., 1998) واکنش یرات استفاده شد.با اندکی تغیPCR  

میکرولیتر از نمونه  2 میکرولیتر شامل 20 در حجم نهایی

ng/µl) DNA20) یک میکرولیتر از هر پرایمر ،(10 µM) ،

میکرولیتر آب مقطر  7 و Master mix (2x)میکرولیتر  10

در  PCRهای کلیه آزمایشدوبار استریل انجام شد. 

انجام شد  Gradinet  universal مدل ،PeQSTAR دستگاه

درجه  -20 ها به فریزرو پس از پایان آزمایش، نمونه

 منتقل شد.گراد سانتی

 تکثیر انجام شد:این شرایط به شرح   PCRچرخه های 

ورت یک چرخه مقدماتی شامل به ص DNA قطعات

درجه  94دقیقه در  5 سازی اولیه به مدتواسرشت

 در دمای شامل واسرشت سازی  چرخه 40 گراد،سانتی

 48-56 گراد، اتصال آغازگر در دمای بینسانتی درجه  92

ثانیه،  40 به مدت گراد )بسته به نوع آغازگر(درجه سانتی

درجه سانتی 72ثانیه در دمای  45مرحله بسط به مدت 

دقیقه در دمای  7 گراد و  یک چرخه بسط نهایی به مدت

 روی ژل آگارز PCRمحصولات  گراد.درجه سانتی 72

تفکیک مورد  TBEساعت در بافر  2درصد به مدت  5/1

 استفاده های حاصل، باباند از عکسبرداریقرار گرفتند. 

صورت گرفت. برای   UVنور زیر و DNA safe stainاز

  DNAمقایسه اندازه قطعات روی ژل آگارز از شاخص 

 جفت نوکلئوتیدی استفاده گردید. 100
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و همکاران دولتیان .... در ایران با استفاده تنوع ژنتیکی سرده انجیر بررسی  

 یاهی مورد استفاده در این پژوهشهای گنمونه ها و جمعیت -1جدول 

Table 1. The plant accessions and specimens used in this study 
 شماره

number 

 کد نمونه

Accession code 

 نام علمی گونه 

Scientific name 

 آوریمحل جمع

Collecting location 

 (mارتفاع محل )

Altitude (m) 

1 FC.mas F. carica 
 مشهد

Mashhad 
0988 

2 FC.nek F. carica 
 نکا

Neka 
0047 

3 FC.sar F. carica 
 ساری

Sari 
0042 

4 FC.bab F. carica 
 بابل

Babol 
0002 

5 FC.mah F. carica 
 محمودآباد

Mahmoodabad 
0025 

6 FC.amo F. carica 
 آمل

Amol 
0116 

7 FC.har F. carica 
 هرسین

Harsin 
1547 

8 FC.cha F. carica 
 هرقایم ش

Ghaemshahr 
0050 

9 FC.yas F. carica 
 سی سخت، دنا ،یاسوج

Yasooj, Dena, Sisakht 
1817 

10 FC.azn F. carica 
 ازنا

Azna 
1834 

11 FC.mam F. carica 
 معمولان، پلدختر

Poledokhtar, Maamoolan 
0878 

12 FR.and F. carica  subsp. rupestris 
 دوکوهه ،اندیمشک

Andimeshk, Dokooheh 
0142 

13 FR.als F. carica  subsp. rupestris 
 خرم آباد

Khorramabad 
1580 

14 FR.dar F. carica  subsp. rupestris 
 گردنه کل سفید، دره شهر

Darrehshahr, Kalesefid turn 
0647 

15 FR.pol F. carica  subsp. rupestris 
 پلدختر

Poledokhtar 
0669 

16 FR.koh F. carica  subsp. rupestris 
 شیرز ،کوهدشت

Koohdasht, Shirez 
1171 

17 FR.san F. carica  subsp. rupestris 
 سنندج

Sanandaj 
1401 

18 FR.kor F. carica  subsp. rupestris 
 خرم آباد

Khorramabad 
1153 

19 FJ.shi F. johannis 
 شیراز

Shiraz 
1491 

20 FJ.yas F. johannis 
 ختسی س، دنا ،یاسوج

Yasooj, Dena, Sisakht 
1817 

21 FJ.kaz F. johannis 
 کازرون

Kazeroon 
0856 

22 FJ.est F. johannis 
 استهبان

Estahban 
1731 

23 FJ.ham F. johannis 
 همدان

Hamedan 
2148 
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 PCR واکنش جهت مورد استفاده ISSRنام و توالی آغازگرهای  -2جدول 
Table 2. Name and sequence of ISSR primers used for PCR reaction 

 الگوی تکثیر (5'-3'توالی آغازگر) (5'-3'توالی آغازگر) نام آغازگر شماره
No Primer name Primer Sequence (5'-3) Primer Sequence(5'-3) Amplification pattern 

1 ISSR1 (AG)8 T AGAGAGAGAGAGAGAGT عدم بانددهی 

No banding 

2 ISSR2 (AG)8 C AGAGAGAGAGAGAGAGC بانددهی مناسب 
Suitable banding 

3 ISSR3 (AC)8 T ACACACACACACACACT عدم بانددهی 

No banding 

4 ISSR4 (GA)8 A GAGAGAGAGAGAGAGAA بانددهی مناسب 
Suitable banding 

5 ISSR5 (AC)8 G ACACACACACACACACG عدم بانددهی 

No banding 

6 ISSR6 (GA)8 T GAGAGAGAGAGAGAGAT عدم بانددهی 

No banding 

7 ISSR7 (TG)8 A TGTGTGTGTGTGTGTGA بانددهی مناسب 
Suitable banding 

8 ISSR8 (CT)8 A CTCTCTCTCTCTCTCTA عدم بانددهی 

No banding 

9 ISSR9 (GT)8 C GTGTGTGTGTGTGTGTC بانددهی مناسب 
Suitable banding 

10 ISSR10 (TG)8 C TGTGTGTGTGTGTGTGC عدم بانددهی 

No banding 

11 19ISSR (GACAGATA)2 GACAGATAGACAGATA عدم بانددهی 

No banding 

12 ISSR12 (GT)8 A TGTGTGTGTGTGTGTGA عدم بانددهی 

No banding 

13 ISSR13 ACA (TG)7 ACATGTGTGTGTGTGTG بانددهی مناسب 
Suitable banding 

14 14ISSR ACG (GT)7 ACGGTGTGTGTGTGTGT بانددهی مناسب 
Suitable banding 

15 15ISSR CAG(CA)7 CAGCACACACACACACA عدم بانددهی 

No banding 

16 16ISSR TGG(AC)7 TGGACACACACACACAC عدم بانددهی 

No banding 
17 17ISSR (GACA)4 GACAGACAGACAGACA عدم بانددهی 

No banding 

18 18ISSR (ACAG)4 ACAGACAGACAGACAG عدم بانددهی 

No banding 

 

حضور : ISSR-PC از  حاصل داده های تحلیل و تجزیه

 در صفرو  یکهای به ترتیب  و غیاب هر آلل با کد

 جداولیهای خام در های دوتایی وارد شد و دادهماتریس

تهیه شده بود، Excel  Microsoftکه در بسته نرم افزاری 

اساس ضریب های ژنتیکی بر شباهت وارد گردیدند.

به وسیله  PAUP افزارنرم شباهت جاکارد و با استفاده از

ها مورد از روی جدول داده Neighbour Joiningتحلیل 

تحلیل واریانس مولکولی محاسبه و بررسی قرار گرفت. 

(AMOVA; Analysis of Molecular Variance)  یک

مدل آماری برای اندازه گیری واریانس مولکولی در یک 

های خام تواند ورودی آن از دادهه نمونه است که میجامع

( و یا ماتریس فاصله ژنتیکی باشد. در 1و  0اولیه )جدول 

ها، تفاوت بین گونهاین تحلیل سهم هر کدام از سطوح )

ها و تفاوت بین نواحی جغرافیایی( تفاوت بین جمعیت

با استفاده از . در میزان تنوع مشاهده شده اندازه گیری شد

تجزیه و  ها موردداده  Gen ALEX version 6رم افزارن

 شدند.قرار داده تحلیل 

بین فاصله ژنتیکی و جغرافیایی میزان همبستگی بین 

 ,Mantel) منتلآزمون با استفاده از  (mZ) هاجمعیت
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 Vesion 6.5  Gene AlEx افزاردر نرم( تعبیه شده 1967

 :مورد محاسبه قرار گرفت زیرفرمول  بر اساس

 1رابطه 
 

به ترتیب فاصله ژنتیکی و  ijdو  ijgدر این فرمول، 

نیز کل جمعیت  nو  jو  iجغرافیایی بین جمعیت های 

 باشد. می

 نتایج و بحث
 23جفت آغازگر در های حاصل از بررسی شش تحلیل

در  ،Ficusخودروی  نمونه جمعیتیجمعیت از سه 

باند  78تعداد، باند ایجاد کرد که از این  83مجموع تعداد 

 (. 1پلی مورفیک بودند )شکل 

باند با  17تا  10تعداد باندها برای هر جایگاه آغازگر از 

کمترین   8C(GT)محاسبه شد. آغازگر 8/13میانگین 

 8C(AG) ( و جفت آغازگر10) چندشکل تعداد باند
ا ایجاد کردند. ( ر17)چندشکل بیشترین تعداد باند 

 8A(TG)جفت آغازگرهای  در بیشترین میزان چندشکلی

ده شد و کمترین میزان مشاه %100با میزان  8C(GT)و 

و  ACA(TG)7در جفت آغازگرهای  چندشکی

ACG(GT)7  میزان کل  .مشاهده گردید %6/86با میزان

 %94حدود  مشاهده شده در تمامی آغازگرها چندشکلی

های استفاده شده، آغازگرهای از میان آغازگر. بود

C 8(AG) ،A 8TG)(  وC 8(GT)  را از  چندشکلیبیشترین

روت و آزمایش (، که با نتایج 3 )جدول خود نشان دادند

( روی انجیرهای Rout and Aparajita, 2009آپاراجیتا )

 هندوستان مطابقت دارد.

 :Ficusهای خودرو جنس فاصله ژنتیکی در گونه

های جمعیت مختلف از تاکسون 23ماتریس شباهت بین 

 یر در ایران با استفاده از ضرایبه  جنس انجمتعلق ب

Dice، Jacard و Simple matching به دلیل  .محاسبه شد

( مابین دندروگرام و ماتریس rاین که میزان همبستگی )

میزان بالاتری نسبت به دیگر  Jacardتشابه برای ضریب 

ضرایب تشابه نشان داد، و همچنین تفاوت معناداری بین 

رسم شده با ضرایب تشابه مشاهده دندروگرام های 

ی ی دندروگرام رسم شدهنگردید، بنابراین تنها به ارائه

کمترین فاصله اکتفا شد.  Jaccardحاصل از ضریب تشابه 

و هرسین  F. caricaهای ( بین جمعیت66/0ژنتیکی )

subsp. rupestris  F. carica  سنندج، و بیشترین فاصله

 آمل  F. caricaعمولان و م F. carica( هم بین 96/0)

 .مشاهده شد

 ISSRهای دندرو گرام رسم شده حاصل از آنالیز داده

با استفاده از نرم افزار  Ficusجمعیت جنس  23برای 

PAUP  به وسیله تحلیلNeigbour Joining شامل چهار ،

 (.2د )شکل گروه ش
 

 

 

( در ژنوتیپ B)شکل  ISSR2و آغازگر ( A)شکل  ISSR9  آغازگرمربوط به  ISSR-PCR الگوی باندی حاصل از  -1شکل

 درصد. 1.5روی ژل آگارز  Ficus های 
Figure 1. ISSR-PCR banding pattern related to ISSR9 (A) and ISSR2 (B) in Ficus genotypes on 1.5 % agarose 

gel, (100 bp): DNA Ladder 
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 23 در  استفاده مورد ISSRهای چند شکل و درصد چند شکلی آغازگرهای ها، تعداد باندنام، تعداد کل باند -3 جدول
 Ficusجمعیت جنس 

Table 3. Name, No. of scored bands, No. of polymorphic bands and polymorphim percent of ISSR primers used 
in 23 population of genus Ficus 

 نام آغازگر (5'-3'توالی آغازگر) هاکل باند تعداد تعداد باند چند شکل درصد چند شکلی
Polymorphism (%) No. of 

Polymorphic bands 
No. of 

Scored bands )3-'5Primer Sequence ( Primer name 

100 17 17 C 8(AG) ISSR2 

92 12 13 A 8(GA) ISSR4 
100 13 13 A 8(TG) ISSR7 
100 10 10 C 8(GT) ISSR9 
86.6 13 15 7(TG)ACA  ISSR13 
86.6 13 15 7ACG (GT) ISSR14 
94 78 83 - Total 

 

 

 

جنس  جمعیت 23برای  Neighbor Joiningبه وسیله تحلیل  ISSRهای داده حاصل از آنالیز دندروگرام رسم شده -2 شکل
Ficus  

Figure 2. Dendrogram of ISSR data analyzed by Neighbor Joining method for 23 population of the genus Ficus. 
 

 F. caricaازنا،   F. caricaهای جمعیتشامل  Iگروه 

 .Fمحمود آباد،  F. carica ،یاسوج F. johannisیاسوج، 

rupesteris  اندیمشک وF. johannis  باشد.میاستهبان 

 .Fآمل،  F. caricaهای جمعیت متشکل ازII گروه 

carica   ،قائم شهرF. carica ابلب، F. carica مشهد، F. 

carica و ساری F. carica نکا ،F. rupesteris  کوهدشت

-شامل جمعیت IIIگروه  .کازرون است F. johannis  و

 .Fخرم آباد و  F. rupesterisشیراز،  F. johannisهای 

rupesteris  الشتر است. گروهIV های جمعیت نیز از

F.carica  هرسین وF. rupesteris  تشکیل شده سنندج

شود، هر کدام ملاحظه می 2 همانطور که در شکل .است

های از سه تاکسون مورد مطالعه با همدیگر ایجاد گروه

کسونومیکی بندی تاکه از گروهاند بطوریواهری نمودهخ

لی و ای المجهااند که این نتایج با یافتهرایج تبعیت نکرده

رار ارد. قمطابقت د( Almajali et al., 2012همکاران )

سنندج در  F.carica subsp. rupesteris گرفتن جمعیت
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 بالاینشان دهنده تشابه  F.caricaهای گونه بین جمعیت

 .F یجمعیتنمونه  است. تاکسونژنتیکی بین این دو 

carica  قرار  هاجمعیت سایرمعمولان به طور مجزا از

های اختصاصی گرفته است که احتمالا به دلیل داشتن آلل

 F. rupesterisهمدان،  F. johannisهای اشد. جمعیتب

پلدختر و دره شهر چندان قرابتی با بقیه ندارند و بصورت 

همانطوری که در  اند.تومی در دندروگرام ظاهر شدهپلی

بندی موجود در شود، گروهمشاهده می 2شکل دندروگرام 

های بندیها در ردهدروگرام تناسبی با موقعیت تاکسوندن

 ندارد. آنها جغرافیایی نشااکسونومیکی موجود و مت

تجزیه مختصات اصلی  :(PCoAتحلیل مولفه اصلی )

شود. ها استفاده میجهت تعیین روابط ژنتیکی بین گونه

ها با استفاده از آزمون تجزیه نحوه پراکندگی جمعیت

آنجا  نشان داده شده است. از 3مختصات اصلی در شکل 

های مواد  ژنتیکی، بندیر گروهکه به علت محدودیت د

تواند در بررسی تنوع ای به تنهایی نمیتجزیه خوشه

ژنتیکی مورد استفاده قرار گیرد، برای تعیین نحوه پراکنش 

 های انجیر،مورد استفاده در ژنوم گونه ISSRنشانگرهای 

 گیرد.های اصلی نیز صورت میآزمون تجزیه به مولفه

 ط تجزیه مختصات اصلیگروه بندی صورت گرفته توس

(PCOA) ای )شکل با گروه بندی حاصل از تجزیه خوشه

 Mantel آزمون ( مطابقت دارد. نتایج حاصل از تحلیل2

نشان داد که فاصله ژنتیکی و فاصله جغرافیایی به نسبت 

 R2دارای همبستگی هستند. این عدد که از جذر  %87/3

ر چه به دست آمده است، نشانگر این مطلب است که ه

-انتظار می 87/3%فاصله جغرافیایی بیشتر شود به میزان 

به ها از نظر ژنتیکی از هم دور شوند. رود که جمعیت

  عبارت دیگر هرچه فاصله جغرافیایی بیشتر شود به میزان

ها از نظر ژنتیکی از رود که جمعیتانتظار می درصد 87/3

 هم دور شوند.

تایج حاصل از ن: (AMOVAآنالیز واریانس مولکولی )

تاکسون تفاوتی مابین دادنشان تحلیل واریانس مولکولی 

ی ژنتیکی بین ها وجود ندارد و بالاترین میزان فاصله

پس از محاسبه ارزش  .ستا هاهای درون گونهجمعیت

Est.Var. های آللی کل با استفاده از دادهISSR  ،مقدار ها

تبعیت  دهنده عدمنشان  ( Est.Var = 1.0) آن بالای

از موقعیت  در ایران Ficusهای متعلق به سرده تاکسون

که به دلیل جریان باشد میتاکسونومیکی حال حاضر آنها 

 (.4)جدول  باشدژنی بالا می

با توجه به نتایج به دست آمده، تنوع ژنتیکی این سرده در 

ایران بالا است. شش جفت آغازگر استفاده شده برای 

های با اندازه DNAددی از قطعات متع ISSRنشانگر

مورفیسم را در تمامی متفاوت و سطح بالایی از پلی

مورفیسم بالای این پلیدهنده ها نشان داد که نشانجمعیت

ها بیشتر به لحاظ نشانگر است. جداسازی جمعیت

رسد که این نشانگر به نظر می جغرافیایی صورت گرفت.

ی مطالعه نوعات ژنتیکی درون گونه ودر آشکارسازی ت

های این گونه کارایی بالایی جریان ژنی بین جمعیت

هایی که جریان ژنی بیشتر است داشته باشد. در جمعیت

، جمعیتISSRهای داده. استشباهت ژنی بیشتر بوده 

 .Fشیراز و یاسوج و  F. johannis های مربوط  به 

rupesteris  اندیمشک را به طور کامل جدا نکرد که

 باشد. نتایجدلیل جریان ژنی بالا بین آنها میاحتمالا به 

های متعلق به سرده این تحقیق نشان داد که تاکسون

Ficus  در ایران از لحاظ قرابت تبارزایشی بسیار به هم

باشند و ارتباط تولید مثلی و جریان ژنی بین نزدیک می

داد انتخاب نتایج بدست آمده نشان  آنها بسیار بالاست.

اطق مختلف جغرافیایی ایران، گروهجیر از منهای اننمونه

بدست بندی واضحی بر مبنای منشا جغرافیایی آنها 

 Ikegami etکه موید نتایج ایکگامی و همکاران ) دهدنمی

al., 2009ی نتایج فوق بیانگر تبادلات گستردهباشد. ( می

ژنی از طریق انتشار رویشی در میان مناطق مختلف در 

و همکاران سید ا آزمایش نتایج با باشد کهایران می

(Essid, et al., 2015روی نمونه ) های انجیر تونس با

 ، مطابقت کامل دارد.SSRاستفاده از نشانگرهای 

در خوشه F. caricaو  F. johannisهای بیشتر جمعیت

تواند دال بر اند که میبندی در کنار یکدیگر قرار گرفته

اشد که این موضوع با شباهت ژنتیکی بالای دو گونه ب
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 Almajaliنتایج تحقیقی که توسط المجالی و همکاران )

et al., 2012و   ( انجام گرفت، مطابقت دارد. خالد

(، تنوع ژنتیکی ارقام Khaled et al., 2005همکاران )

F.carica  را با استفاده از نشانگرهایRAPD وISSR 

هنده دنشان AMOVAمورد بررسی قرار دادند، که تحلیل 

های درون گونه است که تنوع ژنتیکی بالای جمعیت

 گیاهی  F.caricaشود. منجر به ایجاد جریان ژنی می

است با گرده افشانی مخصوص که از طریق حشرات 

خورند های انجیر را میکند، پرندگان میوهافشانی میگرده

های پراکنده دهند که این دانهو آن را به اطراف انتقال می

هایی حفظ سطح تشابه بالا کافی است یا اینکه نمونهبرای 

که به هم بسیار شباهت دارند از طریق مهاجرت، اجداد 

هایی که جریان ژنی در جمعیتها یکی بوده باشد. آن

بیشتر باشد، شباهت ژنی بیشتر بوده، جمعیت های ازنا و 

یاسوج شباهت بسیار زیادی را در دندروگرام حاصل 

ظ ژنتیکی کنار یکدیگر قرار گرفتند. در و به لحا ندداشت

های شمال و شمال شرق ایران که جمعیت IIزیر گروه 

در کنار هم قرار گرفته اند، جریان ژنی بیشتر، منجر به 

شباهت بیشتر این جمعیت ها به یکدیگر شده است. 

( با استفاده Ikegami et al., 2009 و همکاران )ایکگامی 

نشان  SSRو  ISSR ،RAPDاز ترکیبی از سه نشانگر 

انجیر  ارقام آسیایی و اروپاییدادند که تنوع ژنتیکی بین 

است، که با نتایج مطالعه حاضر  پایین F. caricaگونه 

 دارد.نمطابقت 

مورفیسم بطور کلی انجیرهای ایران تنوع ژنتیکی و پلی

 Ficusبالایی را نشان دادند. تاکسون های متعلق به سرده 

باشند حاظ فیلوژنتیک بسیار به هم نزدیک میدر ایران از ل

 و ارتباط تولیدمثلی و جریان ژنی بین آنها بسیار بالاست.

با توجه به اینکه سرده انجیر از ارزش غذایی و دارویی 

بالایی برخوردار است، و از طرفی دیگر این گیاه دارای 

استفاده از پراکنش بالایی در ایران است، بنابراین 

های کلروپلاستی ولکولی بیشتر از جمله ژننگرهای منشا

  شود.ای برای مطالعه بیشتر، در آینده پیشنهاد میو هسته

 

 

 
 .PCOA .FC: F. carica, FR: F. rupestris and FJ; F بر اساس آنالیز  Ficusهای جنس گروه بندی جمعیت -3شکل 

johannis 
Figure 3. Grouping of Ficus populations based on principal coordinate analysis (PCOA). FC: F. carica, FR: F. 

rupestris and FJ; F. johannis 
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 (ایگزینیج 1023: داریآزمون معنی) در ایران  Ficusجمعیت از 23نتایج آنالیز واریانس مولکولی در  -4جدول 
Table 4. Results of analysis of molecular of variance in 23 populations of Ficus in Iran (significance test: 1023 

permutations) 

ابع تغییراتمن  
S.O.V 

 درجه آزادی
d.f 

 مجذور مربعات
Sum of squares 

 میانگین مربعات
Summary of matches (MS) 

 واریانس برآورد شده

Estimated variance 

 درصد

% 

 تنوع بین جمعیتی
Inter population 

variation 

2 24.588 12.294 0.000 0.000% 

 تنوع درون جمعیتی
Intra population 

variation 

22 453.972 20.635 20.635 100% 

 کل
Total 

24 478.560 - 20.635 100% 
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Abstract 
Figs as an important product in recent decades due to biotic and abiotic stresses have been faced to 

genetically erosion. The aim of this study was to determine the genetic diversity of taxa belonged to 

Ficus genus using Inter-simple sequence Repeat markers (ISSR). For this purpose, 23 accessions 

belonging to the fig genus collected from across the Iran country and genomic DNA was extracted 

from leaves. Out of 18 ISSR primers pairs, six primers pairs selected and PCR process were achieved 

for them. A total of 83 bands were produced, of which 78 were polymorphic. Using PAUP software, 

through Neighbor Joining methods, 23 populations of fig were divided in four groups. Among the 

primers, (AG) 8 C, (TG) 8 A and (GT) 8 C were identified as the most appropriate primers for using 

in future studies. Based on the results obtained from the analysis of data from ISSR, 23 populations of 

Ficus were classified into four groups. The results of the analysis of molecular variance (AMOVA) 

showed that there is no difference between the taxa and the highest genetic distance between 

populations within species. The results of this study showed that taxa belonging to the Ficus genus in 

Iran are very closely related phylogentically, and the relationship between reproductive and genetic 

flow is high. 

Keywords: Fig, Gene flow, Inter-Simple Sequence Repeats, Iran, Phylogeny 
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