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  اس اس آربررسي تنوع ژنتيكي برخي ژنوتيپ هاي ايراني زرشك با استفاده از نشانگر 
 

  )4( ، احمد بالندري)3( ، محمد رضا فتاحي مقدم)2( علي عبادي، )1( مهدي رضائي
استاديار گروه علوم باغباني دانشكده علوم باغباني و  -3 و دانشيار -2 استاديار گروه علوم باغباني دانشكده كشاورزي دانشگاه صنعتي شاهرود -1

پارك علم و فن آوري  -عضو هيأت علمي سازمان پژوهشهاي علمي صنعتي ايران -4 دانشگاه تهرانگياهپزشكي، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي، 
  مشهد مركز خراسان

مشخص . رقم باغي زرشك بي دانه و زرشك هاي وحشي در مناطق مختلف ايران استفاده هاي غذايي، صنعتي و دارويي دارند
كافي در مورد تنـوع گونـه هـاي وحشـي از مسـائل پـيش روي        نبودن منشاء زرشك بي دانه و همچنين عدم وجود اطلاعات

نمونه زرشك جمع آوري شده از منطقـه خراسـان شـامل گونـه      45در اين مطالعه تنوع ژنتيكي . اصلاح اين محصول مي باشد
ر با استفاده از هفـت جفـت آغـازگ    B. thunbergiiو  Berberis vulgarisهاي وحشي و رقم بي دانه  به همراه دو گونه 

آلل در هر مكان ريـز   28/14آلل با ميانگين  101در مجموع  .ريزماهواره طراحي شده براي گياه ماهونيا مورد بررسي قرار گيرد
قدرت تفكيك كننـدگي آغازگرهـا بـا    . عدد قرار گرفت 35تا  6تعداد آلل در مكان هاي ژني در محدوده . آمد دست بهماهواره 
. بـرآورد گرديـد   12/4تا  8/1شاخص شانون براي هر مكان ژني بين . قرار داشت 92/0تا  66/0در محدوده بين  80/0ميانگين 

. كارايي بالاتري نسبت به بقيـه آغازگرهـا در تفكيـك ژنوتيـپ هـا داشـتند       CA04و  GA33 نتايج نشان داد كه آغازگرهاي
شه اي و تجزيه به مختصات اصلي نشان نتايج تجزيه خو. آمد دست به 98/0تا  09/0ضريب تشابه بين ژنوتيپ ها در محدوده 

بود و همچنـين تنـوع    B. integerrimaبه گونه  B. khorasanicaدهنده قرابت بالاي زرشك هاي باغي بي دانه و گونه  
نتايج نشان داد كه نشانگر ريزماهواره با چند شكلي بالا ابـزار  . ژنتيكي بالايي در گونه هاي زرشك منطقه شاهرود مشاهده شد

 .بي در شناسايي ارقام، بررسي تنوع ژنتيكي، تعيين روابط درون و بين گونه اي زرشك مي باشدمناس
 زرشك، تجزيه خوشه اي،  تنوع ژنتيكي، نشانگر ملكولي ريزماهواره: واژهاي كليدي

  مقدمه
 Berberis(در ايران طبق نظر گياهشناسان، پنج گونه وحشي زرشك وجود دارد كه شامل زرشـــــــك معـــمولي 

vulgaris( زرشـــــك راست خوشه ،)B. orthobotrys(،  زرشــك خراســــــــــاني)B. khorasanica( زرشـك ،
 & Kafi(مي باشند ) B. integerrima( و زرشـك زرافشـــــــــانـي) B. crataegina( زالـــــزالــكــــي

Balandari, 2002(.  در مورد گونه هاي زرشك موجود در ايران به خصوص زرشك هاي زرافشاني و زالزالكي اسامي
گونه . )Kafi & Balandari, 2002( علمي مشابه زيادي وجود دارد و به نظر مي رسد زرشك خراساني بومي ايران باشد

اين گونه را تحت )1375(باغي زرشك كه در خراسان كشت و كار مي شود تحت نام هاي مختلف گزارش شده است؛ قهرمان 
 .Berberis Spآن را به عنوان يك گونه ناشناخته  معرفي و تحت نام ) 1376(معرفي كرد و ثابتي   B. khorasanicaنام 

نيز  B. orientalis Ck Schn var asperma و B. vulgaris L. var aspermaاين گياه تحـت نام هاي . آورده است
 & Sabeti, 1966; Ghahreman, 1997; Kafi (گزارش شده است و منشاء اين گياه مورد ترديد مي باشد 

Balandari, 2002(. شناسايي ارقام روشي معمول است كاربرد نشانگرهاي ملكولي در بررسي تنوع ژنتيكي و.  
در اين مطالعه با استفاده از هفت جفت آغازگر ريزماهواره طراحي شده براي ماهونيا، تنوع زرشك هاي طبييعي موجود در ژرم 

  . پلاسم جمع آوري شده از منطقه شرق و شمال شرق ايران بررسي و رابطه اين گونه با زرشك بي دانه باغي ارزيابي گرديد
  و روش ها مواد
 12نمونه از رقم باغي بي دانه زرشك،  3نمونه شامل  40. نمونه گياهي زرشك در اين مقاله مورد بررسي قرار گرفت  42

نمونه  18و  B. orthobotrysنمونه  B. cratagenia ،1نمونه  B. khorasanica ،3نمونه  B. integerrima ،3نمونه 
، از مناطق بيرجند و قائن واقع در استان خراسان جنوبي، )ابيني قابل شناسايي نبودندبه دليل داشتن صفات بين(شناسايي نشده 

منطقه شاهرود واقع در استان سمنان و منطقه راميان و شهرستان گرگان و گنبد از استان گلستان در كشور ايران كه در 
سال بود دو نمونه ديگر  6در كلكسيون  سن درختچه هاي واقع. كلكسيون پارك علم و فن اوري مشهد جمع آوري شده بودند
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از  DNA. بود  B. thunbergiiو يك نمونه  B. vulgaris از كشور آلمان منطقه پلينز پلاز شهر درسدن شامل يك نمونه
ژنومي با استفاده از ژل آگاروز يك  DNAكميت و كيفيت   .نمونه برگ هاي كاملاًً توسعه يافته در فصل بهار استخراج شد

هفت جفت آغازگر ريزماهواره براي تكثير مورد استفاده قرار . نانو گرم رقيق گرديد 20عيين و نمونه ها به غلظتدرصد ت
براي طول يابي آلل  .انجام گرفت PCRبا   ماكروليتر 25واكنش تكثير با حجم نهايي ). Rub and Durka 2006(گرفت 

، استفاده شد و طول هر يك از آلل هاي تكثير  Beckman Coulter® (Genetic Analyzer (ها از دستگاه كاپيلاري
داده بصورت آللي با نرم . محاسبه و ثبت گرديد ™GenomeLab (Applied Biosystems, USA) شده با نرم افزار 

  .مورد آناليز قرار گرفتند PowerMarkerو  Darwinافزارهاي 
  نتايج وبحث

را  SSRحاصل از آغازگر هاي  PCRخوبي الگوي باندي محصولات  توانست به SSRروش كاپيلاري طول يابي آلل هاي 
تعداد آلل هاي تكثير شده توسط هر جفت آغازگر در اكثر موارد بين سه عدد تا پنج عدد در هر مكان ژني متغيير . تفكيك كند

 عدد از جفت آغازگر 6آلل و كمترين تعداد آلل به ميزان  35با  GA33بيشترين تعداد آلل مربوط به جفت آغازگر . بود

GA05الگو بود كه بيشترين تعداد الگوي باندي در جفت  34تا  5دامنه الگوي باندي در آغازگرها بين . بدست آمد
. قرار گرفت 90/0تا  65/0و در محدوده  78/0شاخص هتروزيگوتي با متوسط . مشاهده شد GA33و  CA04آغازگرهاي 

داراي بيشترين  GA33و  CA04آغازگرهاي . قرار گرفت 92/0تا  66/0ده قدرت تفكيك كنندگي آغازگرها نيز در محدو
بيشترين تشابه . بودند) 66/0(داراي كمترين قدرت تفكيك كنندگي GA05و جفت آغازگر ) 92/0(قدرت تفكيك كنندگي 

بالاي  R5N3و  R4N1اين دو ژنوتيپ با ژنوتيپ هاي . مشاهده شد%)  R6N3 )98با ژنوتيپ  R2N3ژنتيكي بين ژنوتيپ 
تجزيه خوشه اي . بدست آمد%  96حدود  BD001 ،BD002تشابه ژنتيكي ژنوتيپ هاي بي دانه. درصد شباهت داشتند 90

، K001 ،Tumژنوتيپ هاي ). r=92/0(همخواني نسبتاً بالايي را با ماتريس تشابه نشان داد UPGMAحاصله از روش 
R13N2 ،R9N1 ، R11N3، R12N1 ،R14N2 و  Vul هركدام در يك شاخه جداگانه و جدا از  55/0صد تشابه در در

 .Bبر اساس نتايج ژنوتيپ هاي بي دانه و كم دانه زرشك در ميان ژنوتيپ هاي گونه . ساير ژنوتيپ ها قرار گرفتند

integerrima 1شكل(قرار گرفتند .(  
درصد واريانس ژنتيكي را توجيه نمودند؛  06/13و  73/17نمودار تجزيه دوبعدي با استفاده از دو عامل اصلي كه به ترتيب 

گروه بندي حاصله و پراكنش گونه ها در پلات ترسيم شده از الگوي كلي بدست آمده تجزيه خوشه اي آنها . ترسيم گرديد
تعدادي از ژنوتيپ ها به چهار گروه اصلي تقسيم شدند و بقيه ژنوتيپ ها به صورت پراكنده در پلات ها ). 2شكل (پيروي كرد

  ،B.vulgaris( ،Tum)B. thunbergii( ،K001 )B. crataegina( ،R5N1( Vulژنوتيپ هاي ). 2شكل (رار گرفتندق
R14N2 ،)B. orthobotrys(R9N1 ،R9N3 ،R11N3 ،R13N2 ،R8N3  وR2N2  به صورت كاملاًً جدا از ژنوتيپ

در يك گروه، ژنوتيپ هاي  R13N3 ،Sh001 ،R10N1 ،R12N1 ،R11N2ژنوتيپ هاي . هاي مورد بررسي قرار گرفتند
R13N1 ،D001 ،R1N2  وR9N2  در گروه ديگر و ژنوتيپ هايR10N3 ،R4N3 ،R14N1 ،R11N1   وR3N1 

،  B. integerrimaبقيه ژنوتيپ ها كه اكثراًً از منطقه خراسان جنوبي بودند و شامل گونه هاي . در گروه بعدي قرار گرفتند
B. khorasanica  2شكل (رشك هاي باغي بودند در يك گروه قرار گرفتندو ژنوتيپ هاي ز(  

در تجزيه خوشه اي آناليز به فاكتور هاي اصلي، ژنوتيپ هاي جمع آوري شده از منطقه جنوب خراسان را از ديگر ژنوتيپ ها 
ع بالاي بين ژنوتيپ هاي جمع آوري شده از منطقه شاهرود و گرگان در چندين گروه قرار گرفتند كه نشان از تنو. جدا كرد

 .Bمتعلق به گونه ) بيرجند و قائن(ژنوتيپ هاي جمع آوري شده از منطقه جنوب خراسان . گونه اي در اين منطقه دارد

integerrima نزديكترين گونه به ارقام زرشك بي دانه گونه .  بودندB. integerrima بود.  
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مي  B. vulgaris var aspermaو با نام علمي  vulgarisگونه باغي زرشك طبق نظر اكثر محققين متعلق به گونه 
تجزيه خوشه اي و ماتريس تشابه نشان دهنده قرابت زياد . )Ghahreman, 1997; Kafi & Balandari, 2002(باشد

مي باشد و اكثر گونه هاي اينتگريما در اين بررسي مربوط به منطقه بيرجند و   B. integerrimaزرشك باغي به گونـــــه 
بنابراين به نظر . رديد اين مناطق بيشترين ميزان كشت زرشك بي دانه را دارا مي باشندقائن بودند و همان گونه كه قبلاًً ذكر گ

بوده باشد كه در اثر انتخاب و اهلي سازي توسط  B.integerrimaمي رسد احتمالاًً زرشك باغي بي دانه حاصل جهش در 
  .استكشاورزان منطقه گسترش يافته 
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  B. integerrima 

Seedless barberry 
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B. integerrima  

B. khorasanica  

Unknown 
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B. khorasanica  
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B. integerrima  

B. thunbergii 
unknown  

نمونه از گونه ها و   47بر اساس ضريب تشابه دايس محاسبه شده از داده هاي ريزماهواره تعداد   UPGMAدندروگرام. 1شكل 
 ژنوتيپ هاي زرشك

B. khorasanica  

B. vulgaris  

B.orthobotrys  

B. crataegina 
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 SSRنمونه زرشك براساس ماتريس تشابه دايس بدست آمده از هفت جفت آغازگر  47تجزيه دوبعدي . 2شكل 
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Genetic diversity of some Iranian barberry genotypes with SSR marker 
 
Seedless barberry cultivar and wild types barberry are especial corps that used for food, 
industrial and medicinal purpose in Iran. There is a little information about genetic diversity 
of wild type barberry and origin of seedless barberry cultivars. In the present study, genetic 
diversity of forty five Iranian barberry accessions including seedless cultivar and wild type 
barberries and two genotypes Berberis vulgaris and B. thunbergi were studied with seven 
Mahonia SSR primers. Seven primers produced 101 putative alleles that were used for 
genetic diversity analysis. The number of putative allele per locus ranged from 6 to 35, with 
an average 14.28. Power of discriminating with average 0.80 ranged from 0.66 to 0.92. 
Shanon index ranged from 1.8 to 4.12. Results indicated that GA33 and CA04 primers have 
high efficiency in discriminating genotypes. Similarity coefficient ranged from 0.09 to 0.98. 
Result of cluster and principle component analysis indicated high relationship among 
seedless barberry cultivar and B.khorasanica with B.integerrima. There was high genetic 
diversity in genotypes that collected from Shahrood region. The SSR marker were highly 
polymorphic and can be used in cultivar identification and interaspecies genetic diversity in 
barberry genotype. 
 
Key Word: Barberry, cluster analysis, genetic diversity, SSR markers.  


