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 ITSهای توالی اساس ( بر.Crataegus sppهای ایران )زالزالکبررسی تنوع ژنتیکی 

 ایهسته

 
2، نیما احمدی1ابوالفضل علیرضالو

4علی سنبلیو  3، پیمان صالحی*
 

 
 (1317/ 11/3تاریخ پذیرش:  -11/11/1317تاریخ دریافت: )

 

 چکیده

 میوهترین مراکز تنوع این  یاصلکشور ایران یکی از  و باشد یم (Rosaceaeگل سرخ ) متعلق به تیره (.Crataegus L) زالزالک

)برگ، گل و میوه( به دلیل برخورداری از انواع فلاونوئیدها و  زالزالکهای مختلف  شود. اندام ارزشمند محسوب می

های بومی در ی از پتانسیل ژنوتیپبردار بهرهدارویی دارند. با هدف شناخت و  غذایی و ها اهمیت زیادی در صنایع پروآنتوسیانین

ای مورد بررسی قرار هسته ITSهای توالی اساس استان( بر 11 از منطقه 67کارهای اصلاحی، تنوع ژنتیکی این گیاه در ایران )

را از هم  .Crataegus sppی مختلف سرده ها گونهها و ، ژنوتیپی توانستخوب به ITSیابی ناحیه توالی مولکولی ارزیابی گرفت.

که  باشد یمموجود  Sect. Crataegusی مربوط به ها گونهدر ایران فقط  .باشد یمجدا نماید که از لحاظ اصلاحی بسیار ارزشمند 

. اند شده( تشکیل Ser. Pentagynae ،Ser. Erianthae ،Ser. Orientalis ،Ser. Microphyllae ،Ser. Crataegusاز پنج سری )

، سری ها دادهدر شاخه اول از درخت فیلوژنی حاصل از آنالیز بقیه مشاهده شدند.  Ser. Microphyllae جز بهحاضر  پژوهشدر 

Ser. Orientalis در شاخه دوم ،Ser. Pentagynae و Ser. Erianthae  سریی سوم و چهارم ها شاخهو در Ser. Crataegus 
 در تواند می بود و نتایج این پژوهش ایران در زالزالک ژنتیکی تنوع زمینه در تحقیق ترین گسترده حاضر پژوهش قرار گرفتند.

 . گیرد قرار علمی استفاده مورد زالزالک بهنژادی و اصلاح

 

 زالزالک تیره گلسرخ،  یابی،توالی ،ITSهای توالی کلمات کلیدی:

 

                                                           
 دانشگاه تربیت مدرسشاورزی، آموخته دکتری فیزیولوژی و اصلاح گیاهان دارویی، دانشکده کدانش – 1

 شاورزی، دانشگاه تربیت مدرساستادیار گروه علوم باغبانی، دانشکده ک - 1

 ستاد گروه فیتوشیمی، پژوهشکده گیاهان و مواد اولیه دارویی، دانشگاه شهید بهشتیا - 3

 بیولوژی، پژوهشکده گیاهان و مواد اولیه دارویی، دانشگاه شهید بهشتی دانشیار گروه - 4

 ahmadin@modares.ac.irپست الکترونیک:  ٭
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  مقدمه

های متنوع و پر جمعیت از یکی از خانواده گلسرختیره 

گیاهان دارویی،  از تعداد زیادی .های گیاهی استنظر گونه

 از درختان میوه، بخشی از گیاهان زینتی، تعداد زیادی

های شاخه بریده یا گیاهان آپارتمانی در این خانواده  گل

درختان  های تیره گلسرخ بصورتگونهبیشتر  .قرار دارند

       ای تغذیههایی با خصوصیات ارزشمند یا درختچه

های موجود یکی از ارزشمندترین سرده زالزالکباشند. می

 .(1118و همکاران،  1علیرضالو) در خانواده رزاسه می باشد

زالزالک درختچه یا درختان کوچک کم و بیش خارداری 

های های سبز و روشن، گلهستند و معمولاً دارای برگ

آذین دیهیم ظاهر می سفید یا صورتی رنگ که روی گل

های کروی تا بیضوی، قرمز، زرد، ارغوانی و یا شوند و میوه

، 1باشند که هر میوه )بسته به گونه( حاوی سیاه رنگ می

زالزالک یکی از (. 1111، 1عدد بذر است )چانگ 6یا  3

که در درمان  هست خوش طعمهای پاییزی بسیار میوه

موثر است.  بیماری های قلبی عروقی و تنظیم فشار خون

و ویتامین  های گروه باین میوه جنگلی سرشار از ویتامین

گرفتگی  های زیاد،اکسیدانث است و به دلیل وجود آنتی

ی ها گونه .و همکاران( 3)چانگدهد عروق را کاهش می

ی آنها به عنوان داروهای گیاهی ها عصارهمختلف ولیک و 

اند و علت اصلی طب سنتی و طب نوین معرفی شدهدر 

ی دارویی عموماً به دلیل ها فرآوردهاستفاده از آنها در 

اکسیدانی، محافظ قلب و عروق، افزایش  یآنتداشتن اثرات 

خون دهنده جریان خون کرونری و پایین آورنده فشار

با اصلاح عملکرد قلب در  ها فرآوردهباشد. این  می

بی، نارسائی جریان خون کرونری و در های قل ینارسائ

و  4ژوگیچگیرند ) یمهای متوسط مورد مصرف قرار آریتمی

(. استفاده از ولیک در طب سنتی به زمان 1114همکاران، 

گردد، ولی حدود اواخر قرن نوزدهم در  می دیسکورید بر

های دارویی آمریکا و اروپا، به طور گسترده به این  کتاب

این گیاه، برای   ، برگ و میوه ت. گلگیاه اشاره شده اس

نظمی و تند شدن  درمان فشارخون بالا یا پایین، بی

های موجود، این  رود و بنا بر گزارش حرکات قلب به کار می

در معالجه تصلب  زالزالکگیاه ضداسپاسم و مسکن است. 

                                                           
1. Alirezalu 

2. Chang 
3. Chang 
4. Zugic 

، 6کامیشرائین و آنژین صدری نیز کارآیی داشته است )

ور معمول غنی از انواع (. این گیاهان به ط1111

ها هستند که ترپنها، فلاونوئیدها و تریپروسیانیدین

های بیولوژیکی آنها  یتفعالترکیبات اصلی موثره در 

 (. 1113، 7گارسیا ماتئوس و همکارانشوند ) یممحسوب 

 تنوع ژنتیکی بیانگر گوناگونی قابل وراثت در بین و درون

 تظاهربه صورت  افراد موجودات زنده است و در واقع

متفاوت صفتی در جمعیت حاصل از چند ژنوتیپ تعریف 

های  تنوع ژنتیکی رکن اصلی بیشتر برنامه .شود می

منوط به وجود تنوع ژنتیکی  انتخابو انجام  استاصلاحی 

باشد. مطالعه تنوع  مطلوب در صفت مورد بررسی می

ها،  ژنتیکی فرآیندی است که شباهت یا تفاوت گونه

های  ها و مدل ها و یا افراد را با استفاده از روش جمعیت

آماری خاص بر اساس صفات مورفولوژیک، اطلاعات 

ند. ک یا خصوصیات مولکولی افراد بیان می یا شجره

بنابراین آگاهی از تنوع ژنتیکی و مدیریت منابع ژنتیکی به 

 شوند های اصلاح گیاهان تلقی می عنوان اجزاء مهم پروژه

 مولکولی یها داده. (1116، 7گوینداراج و همکاران)

 خویشاوندی روابط بازسازی برای DNAمخصوصاً توالی 

 بیشتری صحت از دیگر یها روش به سایر نسبت تکاملی

 زمان از یژهو به امروزه دلیل همین به است برخوردار

 استقبال با روش این پلیمراز ای یرهزنج پیدایش واکنش

 از اصلی نوع سه گیاهان در .است شده مواجه محققین

 شامل ها یتوال این هستند. دسترس در DNAهای  یتوال

کلروپلاستی  های(، توالیnDNAی )ا هستههای  یتوال

(cpDNAو توالی )های توالی باشد. یم میتوکندریایی های

 در کمتر پایین، تکاملی سرعت علت به میتوکندریایی

 بررسی قرار مورد گیاهان خویشاوندی روابط بررسی

 ابعاد در و کلروپلاستی یا هسته هایتوالی اما گیرند. یم

 اندمورد استفاده قرار گرفته منظور بدین وسیعی

؛ 1116و همکاران،  8لکاربون ؛1381)امیراحمدی، 

 رونویسی گذار فاصله ناحیه (.1117و همکاران،  1جیووانا

ITSیا  درونی شونده
 هسته ریبوزومی DNAاز  ، بخشی11

شده  حفاظت بسیار کدگذار نواحی ناحیه، این در .باشد یم

(18S nrDNA, 5.8S nrDNA, 26S nr DNAبه ) همراه

                                                           
5. Kami 
6. García-Mateos 
7. Govindaraj 
8. Carbonell 
9. Giovanna 
10. Internal Transcribed Spacer 
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و  ITS1نواحی  دارند. ( قرارITS, ETS) کدگذار غیر نواحی

ITS2 ایفا را مهمی نقش پردازش ریبوزوم و شدن بالغ در 

 کمتر دلیل همین به شود ینم ترجمه ITSکنند )ناحیه  یم

 ،آن تکاملی بالای سرعت و باشد یم فشار عملکردی تحت

مناسب کرده  فیلوژنتیکی روابط بررسی برای را ناحیه این

 از اخیر یها دهه (. در1113، 1آلوارز و وندلاست )

 روابط تعیین برای ابزاری عنوان به ITSتوالی  یها داده

مخصوصاً  و تاکسونومی پایین در سطوح فیلوژنتیکی

جیووانا و همکاران، است ) شده استفاده نزدیک یها سرده

1117.) 

امروزه محققین اصلاح گیاهان بر اهمیت استفاده از ژرم 

مانند  های وحشی به خاطر داشتن خصوصیاتی پلاسم توده

مقاومت به شرایط نامناسب محیطی، مقاومت به آفات و 

کنند. بنابراین  ها و داشتن مواد مؤثره بالا تأکید می بیماری

 ،برنامه بهنژادی در مورد گیاهان هرگونهبرای انجام 

های مناسب و  شناخت کافی از ژرم پلاسم، استفاده از روش

جهت  نوین اصلاحی و همچنین وجود تنوع ژنتیکی بالا

 زالزالکتولید ارقام مناسب و با کیفیت ضروری است. گیاه 

غرب، غرب،  در سراسر ایران شامل شمال، شمال

غرب، مرکز و شرق کشور پراکنش دارد و ایران یکی  جنوب

آید  یم حساب بهترین مناطق پراکنش این گیاه  از مهم

اولین قدم برای  با توجه به اینکه(. 1371)خاتم ساز، 

تنوع  شناخت کافی از، یک گیاه های اصلاحی امهشروع برن

می باشد، در پژوهش حاضر های مختلف آن  ژنتیکی توده

هسته  ITSتنوع ژنتیکی زالزالک های ایران بر اساس توالی 

 .ای مورد ارزیابی قرار گرفت

 

 هامواد و روش

 مواد گیاهی

استان  11از  زالزالک نمونه برگی 67 حاضر در پژوهش

، 1)شکل  آوری شد مناطق مورد مطالعه جمعاز  کشور

های کاملاً جوان انتخاب و در  ها از برگ . نمونه(1جدول 

تا زمان  -C81° رازت مایع فریز شدند و نهایتاً به فریز

 DNAمنتقل شدند. قبل از استخراج  DNAاستخراج 

 DNAبا فریز درایر خشک شده و برای استخراج  ها نمونه

م ناپولی ایتالیا منتقل شدند. به دانشگاه فدریکو دو

                                                           
1. Alvarez and wendel 

های ژنتیکی رساله در گروه ژنتیک مولکولی  یابیارز

  .انجام شد دانشگاه فدریکو دوم ناپولی

 DNAاستخراج 

DNA  ژنومی به روشCTAB  ی برگی ها نمونهاز

روش یک این استخـراج گــردید. ترکیب اصلی در 

 ,CTAB (N,N,N به نام شوینده

Cethyltrimethylammonium bromide) باشد، که  می

ی، با دارا بودن بارهای مثبت شویندگعلاوه بر خاصیت 

دارد  را که بار منفی DNA یها تواند اطراف مولکول می

را تا حد زیادی از سایر  DNAبپوشاند که این عمل 

 کند. ترکیبات جدا می

 DNA یری کمیت و کیفیتگ اندازه
استخراج شده از نظر خصوصیات کمی و  DNAکیفیت 

همراه   RNAکیفی شامل شکستگی و وجود یا عدم وجود

توسط الکتروفورز با ژل آگارز بررسی  ،DNAهای مولکول

روش اسپکتروفتومتر از  DNAشد. برای سنجش کمیت 

 Thermo Scientific NanoDrop™ 2000نانودراپ )

Spectrophotometer.استفاده شد ) 

 (PCRای پلیمراز )زنجیرهواکنش 

به کمک دستگاه  (PCRای پلیمراز )واکنش زنجیره

-Biometra Tترموسایکلر تولیدی شرکت بیومترا )

Personal Thermocyclerانجام گرفت ). 

آغازگرهای مورد استفاده و شرایط بهینه انجام 

 PCRواکنش 

برای توالی های هسته ای  PCRبه منظور انجام واکنش 

nrDNA ITS  از آغازگرهایJK14  وJK11  استفاده شد

(. توالی آغازگرهای مورد 1111و همکاران،  1)آستو

 آمده است.  1استفاده در جدول

بود. ترکیب مواد استفاده  µl61حجم نهایی هر واکنش 

 آورده شده است. 3در جدول  PCRشده در 

استفاده شده بصورت  PCRبرنامه چرخه دمایی واکنش 

 درجه سانتی 14زیر بود: ابتدا واسرشته سازی اولیه در 

چرخه  36دقیقه انجام و سپس در ادامه  3گراد به مدت 

PCR  گراد درجه سانتی 14به ترتیب، واسرشته سازی در

گراد درجه سانتی 71ثانیه، اتصال پرایمر در  31به مدت 

گراد درجه سانتی 71سازی در ثانیه و طویل 31به مدت 

دقیقه توسط ترموسایکلر انجام گرفت. مدت  1به مدت 

                                                           
2. Aceto 
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 زالزالکهای مختلف آوری گونهمناطق جمع -1شکل 

 

 71دقیقه در دمای  7زمان لازم برای بسط نهایی نیز 

  گراد بود.درجه سانتی

 PCRالکتروفورز فرآورده های 

% استفاده 6/1از ژل آگارز  PCRبرای بررسی محصولات 

( به Dyeگذاری )باراز بافر  µl1شد. بعد از اضافه نمودن 

، مقدار PCRهای حاوی محصولات  یوبتداخل هر یک از 

µl 41  از محصولPCR  .در داخل هر چاهک تزریق گردید

ولت انجام  111ثابت  ولتاژدقیقه با  16 الکتروفورز به مدت

با استفاده از  UVگرفت. سپس از ژل حاصله توسط نور 

 ,Gel documentation  (Gel Logic 212 PROدستگاه

USA )ی صورت گرفت.بردار عکس 

، برش باندهای حاوی PCRبعد از مشاهده ژل محصول 

DNAگیری کمیت و کیفیت سازی از ژل و اندازه، خالص

DNA (.1111و همکاران،  توانجام گرفت )آس 

 یابیتوالی PCR انجام

یابی انجام مخصوص توالی PCRدر این مرحله از پژوهش 

 6/1با  DNAمیکرولیتر  6/1گرفت. بدین صورت که 

 PCRمیکرولیتر میکس مخلوط و  1میکرولیتر پرایمر و 

 استفاده PCR واکنش دمایی چرخه انجام گرفت. برنامه

 17 در اولیه سازی واسرشته ابتدا: بود زیر بصورت شده

 سپس وگرفت  انجام دقیقه 1 مدت به گرادسانتی درجه

 17 در سازیواسرشته ترتیب، به PCR چرخه 16 ادامه در

 61 در پرایمر اتصال ثانیه، 11 مدت به گرادسانتی درجه
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 مختلف ولیک هایژنوتیپآوری مشخصات جغرافیایی مناطق جمع -1جدول 

 منطقه کد
 ارتفاع

 )متر(
 منطقه کد طول جغرافیایی عرض جغرافیایی

 ارتفاع

 )متر(

 عرض

 جغرافیایی

 طول

 جغرافیایی

G1 63˚ 18 13 37˚ 11 17 1641 سمنان/پرور G29 46˚ 41 87 38˚ 14 18 1714 آذر شرقی/شانجان 

G2 64˚ 47 14 37˚ 61 11 411 گلستان/محمدآباد G30  46˚ 41 11 38˚ 14 11 1711 شرقی/شانجانآذر 

G3 64˚ 47 14 37˚ 61 16 413 گلستان/محمدآباد G31 46˚ 41 48 38˚ 11 11 1417 آذر شرقی/شبستر 

G4 61˚ 61 71 37˚ 16 11 1181 مازندران/کدیر G32 46˚ 41 48 38˚ 11 31 1417 آذر شرقی/شبستر 

G5 61˚ 61 71 37˚ 17 11 1111 مازندران/کجور G33 47˚ 13 31 38˚ 41 71 1176 آذر شرقی/کلیبر 

G6 /61˚ 61 31 37˚ 17 41 1641 کجورمازندران G34 47˚ 13 18 38˚ 41 61 1181 آذر شرقی/کلیبر 

G7 61˚ 18 71 37˚ 16 74 181 مازندران/پول G35 47˚ 13 17 38˚ 41 71 1177 آذر شرقی/کلیبر 

G8 61˚ 33 43 37˚ 14 17 1311 مازندران/ لرگان G36 47˚ 11 87 38˚ 61 76 1117 آذر شرقی/کلیبر 

G9 61˚ 31 76 37˚ 13 11 1371 مازندران/ لرگان G37 47˚ 14 11 38˚ 13 71 1616 آذر شرقی/اهر 

G10 61˚ 31 63 37˚ 13 46 1381 مازندران/ لرگان G38 47˚ 14 18 38˚ 13 71 1411 آذر شرقی/اهر 

G11 61˚ 31 64 37˚ 13 47 1388 مازندران/ لرگان G39 47˚ 14 18 38˚ 13 71 1411 آذر شرقی/اهر 

G12 61˚ 31 66 37˚ 13 48 1381 مازندران/ لرگان G40 64˚ 47 14 37˚ 61 11 1614 آذر شرقی/اهر 

G13 61˚ 31 71 37˚ 13 61 1314 مازندران/ لرگان G41 47˚ 66 76 36˚ 13 88 1713 کردستان/سنندج 

G14 61˚ 31 71 37˚ 13 61 1316 مازندران/لرگان G42 47˚ 66 77 36˚ 13 81 1731 کردستان/سنندج 

G15 61˚ 31 87 37˚ 16 77 1113 مازندران/کندلوس G43 47˚ 66 77 36˚ 13 81 1734 کردستان/سنندج 

G16 61˚ 31 61 37˚ 13 14 1371 مازندران/دشت نظیر G44 47˚ 66 71 36˚ 13 81 1733 کردستان/سنندج 

G17 61˚ 13 87 31˚ 11 11 1717 کهگلویه/میمند G45 47˚ 66 71 36˚ 13 88 1737 کردستان/سنندج 

G18 61˚ 11 11 31˚ 33 17 1113 بختیاری/گردبیشه G46 47˚ 66 77 36˚ 13 16 1744 کردستان/سنندج 

G19 61˚ 68 11 31˚ 17 18 1811 بختیاری/لردگان G47 47˚ 66 67 36˚ 14 11 1741 کردستان/سنندج 

G20 61˚ 13 17 31˚ 11 33 1136 بختیاری/فلارد G48 47˚ 11 11 37˚ 17 77 1617 کردستان/سقز 

G21 61˚ 13 87 31˚ 11 11 1863 بختیاری/شهریار G49 47˚ 11 11 37˚ 17 77 1617 کردستان/سقز 

G22 61˚ 33 37 37˚ 14 13 1331 قزوین/الموت G50 46˚ 67 36 37˚ 41 61 1718 آذر غربی/مهاباد 

G23 61˚ 41 77 37˚ 11 11 1814 البرز/زی دشت G51 44˚ 67 61 37˚ 17 87 1488 آذر غربی/بند اورمیه 

G24 61˚ 41 11 37˚ 11 11 1861 البرز/طالقان G52 44˚ 67 68 37˚ 17 87 1488 آذر غربی/بند اورمیه 

G25 61˚ 41 17 37˚ 11 88 1847 البرز/طالقان G53 46˚ 17 11 37˚ 18 37 1431 آذر غربی/دره شهدا 

G26 61˚ 47 71 37˚ 11 18 1174 البرز/طالقان G54 44˚ 68 76 37˚ 11 18 1441 آذر غربی/بند اورمیه 

G27 61˚ 64 17 37˚ 11 17 1181 البرز/طالقان G55 48˚ 41 61 33˚ 67 11 1741 لرستان/بروجرد 

G28 46˚ 41 38 38˚ 11 74 1431 آذر شرقی/شبستر G56 48˚ 41 67 33˚ 66 11 1743 لرستان بروجرد 

 

 PCRبرای  استفاده مورد آغازگرهای توالی -2جدول 

 نام قطعه توالی

GGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCG JK14-F 
GCTATGAACCACACTTAACGTCTTA JK11-R 

 
 PCRاجزاء واکنش  -3جدول 

 برای یک نمونه غلظت PCRاجزاء واکنش 

 PCR X 11 µl 6بافر واکنش 

 µM 11 µl 1 آغازگر پیش رو

 µM 11 µl 1 آغازگر معکوس

 mM 6/1 µl 4 دزوکسی نوکلئوتیدها

DNA  پلیمرازTaq U 6 µl 6/1 

 µl X - آب دوبار تقطیر

DNA ng 16 µl X 

 



 ... اساس ( بر.Crataegus sppهای ایران )بررسی تنوع ژنتیکی زالزالکعلیرضالو و همکاران: 
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 71 در سازی طویل و ثانیه 6 مدت به گرادسانتیدرجه 

 ترموسایکلر توسط دقیقه 4 مدت به گرادسانتی درجه

 . گرفت انجام

میکرولیتر از محصول  6به اتمام رسید،  PCRپس از اینکه 

PCR  میکرولیتر  61لیتری با میلی 1های  یوبتدر داخل

مولار و  3میکرولیتر سدیم استات  1درصد،  111اتانول 

به  ها نمونهمیکرولیتر آب مقطر استریل مخلوط شد.  16

 گراد قرار گرفت. یسانتدرجه  -81دقیقه در دمای 16مدت 

 با و دقیقه 16 مدت به ها نمونهردن سانتریفیوژ کپس از 

فاز مایع ، (Cold roomدر اتاق سرما ) rpm 13111سرعت 

درصد به نمونه  71میکرولیتر اتانول  161. شددور ریخته 

سرعت  با و دقیقه 16 مدت اضافه شده و سانتریفیوژ به

rpm 13111  در اتاق سرما انجام گرفت )این مرحله دوبار

را  ها نمونهدر این مرحله اتانول را دور ریخته و  (.شدتکرار 

)دمای  Concentratorدقیقه در داخل دستگاه  16به مدت 

گراد تنظیم شد( قرار داده  یسانتدرجه  46دستگاه روی 

میکرولیتر  16 تا هیچ اتانولی در نمونه باقی نماند.شد 

 11به مدت  ها نمونهو  اضافه شد ها نمونهفرمالدئید به 

در داخل دستگاه گراد  یسانتدرجه  14در دمای  دقیقه

های  یوبتدر داخل  ها نمونه ترموسایکلر قرار گرفتند.

 ABIمخصوصی ریخته شده و در دستگاه توالی یاب )

PRISM
®
 310 Genetic Analyzer قرار داده شدند. در )

 انجام گرفت DNAی ها رشتهیابی این مرحله عمل توالی

 .(1111)آستو و همکاران، 

 هاداده تحلیل و تجزیه

 از استفاده با ها داده ،DNA های نمونه یابیتوالی از پس

 نرم توسط و شده ذخیره فستا قالب در کروماس افزار نرم

 های داده ماتریس. گردیدند سازی ردیف هم BioEdit افزار

 با نظر مورد DNA قطعه هر برای شده سازیردیف هم

 قرار تحلیل و بررسی مورد MEGA6 افزار نرم از استفاده

           گونه توالی(. 1113و همکاران،  1تامورا) گرفتند

C. rhipidophylla اینترنتی پایگاه از آنها اطلاعات که 

NCBI (کد با EU500460 )نمونه عنوان به شد گرفته 

. شد استفاده هاداده تحلیل و تجزیه در گروهی خارج

 روش اساس بر هاژنوتیپ فیلوژنتیک رابطه بررسی

 پذیرفت صورت« 1نی -تامورا مدل احتمال، حداکثر»

                                                           
1. Tamura 
2. Tamura-Nei 

 تکرار 11111 اساس بر« 3استرپ بوت» آزمون. (1113)

  (.1186، 4)فلسنستین شد گرفته نظر در

 

 نتایج و بحث

صورت  7روو پس 6رویابی برای هر دو جهت پیشتوالی

خوبی یکدیگر را تایید نمود. ها بهپذیرفت و نتایج آن

 ITS1ای پلیمراز در مورد نواحی محصولات واکنش زنجیره

دست آمد. در مورد هر دو دسته ها بهبرای همه نمونه

 های یکسان بدست آمدبا اندازه PCRآغازگر، محصولات 

؛ که اندازه G30و  G29های جز محصولات ژنوتیپ)به

بزرگتری نسبت به سایر ژنوتیپ ها از خود نشان دادند(. 

درصد  3/61برابر  ITSبرای ناحیه  G+Cعداد میانگین ت

در  ITSهای کاملاً مشابه برای ناحیه بود. درصد توالی

 % محاسبه شد.14حدود 

( پنج بخش برای 1111) 7کریستنسن یبند بر اساس طبقه

در سراسر دنیا در نظر گرفته شده است  Crataegus سرده

 Sect. Mexicanae Loudon ،Sect. Crataegusکه شامل 

(= Sect. Oxyacanthae Loudon) ،Sect. Sanguineae 

Schneider ،Sect. Cuneatae Schneider  وC. 

hupehensis Sarg و C. shensiensis Pojarkova 

 .Sectی مربوط به ها گونهدر ایران فقط  .ندباش یم

Crataegus  باشد که از پنج سری ) یمموجودSer. 

Pentagynae، Ser. Erianthae، Ser. Orientalis، Ser. 

Microphyllae، Ser. Crataegus در اند شده( تشکیل .

بقیه مشاهده  Ser. Microphyllaeپژوهش حاضر به جز 

 .sppی مختلف سرده ها گونهی بند طبقه 1شدند. در شکل 

Crataegus .در شاخه اول از  نشان داده شده است

 Ser. Orientalis، سری ها دادهدندروگرام حاصل از آنالیز 

ی ها گونهها و قرار داشت. از خصوصیات مهم ژنوتیپ

رنگ میوه است، که زرد یا  Ser. Orientalisمربوط به 

( بوده و بخش خوراکی متمایل به رنگ کمنارنجی )قرمز 

های این سری بیشتر  یپژنوت. ارزش خوراکی باشد یمزرد 

از ارزش دارویی آنها می باشد. در شاخه دوم دندروگرام 

Ser. Pentagynae و Ser. Erianthae  رنگ  .اند گرفتهقرار

سیاه بوده و از  Ser. Pentagynaeهای مربوط به  یوهم

                                                           
3. Bootstrap 

4. Felsenstein 
5. Forward 

6. Reverse 
7. Christensen 
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باشند. در این سری  یملحاظ اندازه میوه بسیار کوچک 

 های سری یوهم. بذر، بخش اعظم میوه را فراگرفته است
Ser. Erianthae  سیاه متمایل به ارغوانی بوده و از نظر

های باشند. شاخه یم Ser. Pentagynaeاندازه بزرگتر از 

بود که از نظر  Ser. Crataegusسوم و چهارم مربوط به 

های دیگر در  یسرت پراکندگی بیشتری نسبت به جمعی

های این سری سرخ و سرخ تیره و  یوهمایران دارند. رنگ 

که در  طور همانباشد.  یماندازه میوه در این سری متوسط 

ی خوب به ITSنتایج نشان داده شد توالی یابی ناحیه 

 Crataegusی مختلف سرده ها گونهها و توانست، ژنوتیپ

spp.  را از هم جدا نماید که از لحاظ اصلاحی بسیار

 باشد. یمارزشمند 

 پذیری بالای نتایج، مطالعات مبتنی بر توالیبه دلیل تکرار

های موجود ترین روش، از مهمDNAیابی نواحی مختلف 

شمار جهت بررسی روابط فیلوژنتیکی در موجودات زنده به

 (. ناحیه فاصله1111و همکاران،  1آیند )تورس ماکارومی

 3ایریبوزومی هسته DNAاز  1شونده داخلیانداز رونویسی

آمیزی ( تاکنون به طور موفقیّت1114، 4)رامایا و همکاران

برای بررسی روابط فیلوژنتیک موجود در بسیاری از 

و  6اند )فاندار مورد استفاده قرار گرفتهگیاهان گل

ژنوتیپ مختلف از  67تحقیق  (. در این1114همکاران، 

های مختلف سرده ولیک با استفاده از این ناحیه گونه

ژنومی مورد ارزیابی قرار گرفتند. نتایج این مطالعه توانایی 

های منظور ارزیابی فیلوژنتیک گونهمناسب این ناحیه را به

 مختلف سرده ولیک نشان داد. 

اه ولیک که های گیارزیابی گوناگونی ژنتیکی در بین گونه

آوری شدند اطلاعات از مناطق گسترده اقلیمی ایران جمع

دهد دست میها بهارزشمندی را در زمینه سیر تکاملی آن

شناسایی های مناسب در راستای و از نظر اتخاذ استراتژی

های از این سرمایه ملیّ و نیز استفاده از مزیّت و حفاظت

)اصلاحی( از  نژادیگوناگونی گیاهی در قالب فرآیندهای بِه

سزایی برخوردار است. امروزه همه محققان اهمیّت به

اعتقاد دارند که اختصاصات عمومی مرتبط با رشد و نمو، 

های اوّلیه و ثانویه در گیاهان و بسیاری تولید متابولیت

های مرتبط، همگی تابعی از عامل ژنتیکی و دیگر از ویژگی

                                                           
1. Torres-Machorro 
2. Internal Transcribed Spacer: ITS 

3. nrDNA 

4. Ramaiya 
5. Fan 

اشند )امیدبیگی، بکنش آن با شرایط محیطی میبرهم

نظر گوناگونی ژنتیکی، دگرگشنی یکی از از نقطه (.1384

 عوامل مهم و شناخته شده ایجاد گوناگونی در گیاهان به

(. بنابراین با لحاظ طیف 1111، 7آید )لویدشمار می

گسترده ژنتیکی مورد استفاده در این تحقیق، وجود 

امری بدیهی گوناگونی ژنتیکی گسترده در بین این گیاهان 

-آوری نمونهرسد. از سوی دیگر با توجّه به جمعبه نظر می

های گوناگون موجود در کشور از گرم های گیاهی از اقلیم

های طبیعی و کنشو خشک تا سرد و مرطوب و برهم

محیطی موجود با ساختار ژنتیکی گیاهی، بیش از پیش 

به سازد. پذیر میوجود این سطح از گوناگونی را توجیه

 دلیل وجود تفاوت های ژنتیکی فراوان، ایجاد دو رگ

گیری به مقدار زیاد در بین گونه های مجاور، دو رگ 

گیری درهم، سیستم تولید مثلی آپومیکسی و پلی 

پلوییدی متوالی در این سرده رسیدن به یک طبقه بندی 

ثابت بین محقیقن مشکل به نظر می رسد. نتایج بدست 

   ها نیز این موضوع را تایید شآمده توسط سایر پژوه

 (. 1117جیوانا و همکاران، کند )می

 

 نتیجه گیری کلی

های مرسوم و متداول به عنوان یکی از روشبه گیریدورگه

آید. بنابراین منظور تولید و عرضه ارقام جدید به شمار می

های وجود اطلاعات فیلوژنتیکی موجود در میان گونه

تواند به عنوان ابزار ارزشمندی در می زالزالکمختلف 

کار آید. های اصلاحی آینده بهراستای مطالعات و برنامه

غرب،  گیاه ولیک در سراسر ایران شامل  شمال، شمال

غرب، مرکز و شرق کشور پراکنش دارد و  غرب، جنوب

 حساب بهترین مناطق پراکنش این گیاه  ایران یکی از مهم

پژوهش حاضر نشان داد که  نتایج بدست آمده در آید، یم

های ایران از تنوع وسیعی برخوردار هستند و این زالزالک

بررسی می تواند آغازی بر اهلی سازی این گیاه ارزشمند 

  .در کشور باشد
 

 تشکر و قدردانی

نویسندگان این مقاله تشکر و قدردانی خود را از مسئولین 

ایتالیا  گروه ژنتیک مولکولی دانشگاه فدریکو دوم ناپولی

 دارند.ابراز می

                                                           
6. Lloyd 



 ... اساس ( بر.Crataegus sppهای ایران )بررسی تنوع ژنتیکی زالزالکعلیرضالو و همکاران: 
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 آوری شده از مناطق مختلف ایران.جمع spp. Crataegus ی مختلف سردهها گونهی بند طبقه -2شکل  
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