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بررسي روابط ژنتيكي ارقام و ژنوتيپ هاي سيب ايران با گونه هاي وحشي جنس سيب و نمونه هايي 

  )شفاهي(از ارقام و پايه هاي قديمي سيب از ساير نقاط جهان به كمك نشانگرهاي ريز ماهواره  
 

، حسن )1(مقدم ، محمد رضا فتاحي)2(اوراگوزي . ، نادوزي ان)1(يي ، عليرضا طلا)1(، ذبيح االله زماني )1(علي قرقاني 
)4(گاردينر . و سوزان اي) 3(حاج نجاري   

 -2 به ترتيب دانشجوي دكترا، دانشيار، استاد و استاد يار گروه علوم باغباني پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران، كرج، -1
 پروفسور بخش -4 استاد يار بخش باغباني موسسه اصلاح و تهيه بذر و نهال، كرج، -3اشنگتن، اسيستانت پروفسور دانشگاه ايالتي و

  ژنوميكس مؤسسه تحقيقات باغباني نيوزيلند
  

 چكيده

براي روشن شدن نقش سرزمين ايران در اهلي شدن، تكامل و نقل و انتقال سيب، روابط ژنتيكي  مجموعه اي مشتمل بر 
 وحشي سيب، شامل ارقام و ژنوتيپ هاي بومي ايران، تعدادي از گونه هاي وحشي منتخب و  رقم و ژنوتيپ اهلي و159

براي استخراج اطلاعات و . همچنين ارقام و پايه هاي قديمي سيب از نقاط مختلف جهان مورد بررسي قرار گرفت
 نشانگر ريز 9ي گياهي با  تمامي نمونه هاDNAپارامترهاي ژنتيكي، تمامي مواد گياهي به شش جمعيت تقسيم شدند و 

از داده هاي آللي ريز ماهواره ها براي برآورد پارامتر هاي . ماهواره انتخاب شده از مطالعات قبلي غربال گري شدند
 ، جريان ژن، (Wrights F-statistics)محاسبات آماري تغييرات ژنتيكي، محاسبات آماري رايت : ژنتيكي جمعيت شامل
نتايج نشان داد .   استفاده شد32/1تيكي و نهايتاً آناليز خوشه با استفاده از نرم افزار پاپ جين نسخهتشابه ژنتيكي، فاصله ژن

كه تمامي مكان هاي ريز ماهواره درجات بالايي از چند شكلي را به نمايش گذاشته اند و جمعيت هاي مورد ارزيابي نيز 
محاسبات آماري رايت و به خصوص جريان ژن . گر دارنداز نظر شاخص هاي تنوع آللي اختلافات قابل توجهي با همدي

برآورد تشابه و فاصله ژنتيكي . نشان داد كه، تنوع و تغييرات ژنتيكي درون جمعيت ها بسيار بيشتر از بين جمعيت هاست
جمعيت ها و همچنين دندرو گرام حاصل از آناليز خوشه به روش ميانگين رياضي گروه هاي جفتي وزن نشده 

(UPGMA) نشان داد كه جمعيت ارقام و ژنوتيپ هاي ايران، ارتباط ژنتيكي بسيار نزديك تري با جمعيت هاي دو گونه  
در شمال و شمال (بومي شوروي سابق و تركيه  M. orientalisو ) شرق ايران(از آسياي ميانه  M. sieversiوحشي 

ام قديمي از نقاط مختلف جهان نيز ارتباط ژنتيكي ارق.  در مقايسه با جمعيت ساير گونه هاي وحشي داشت) غرب ايران
 نسبت به ساير ،M. orientalis و M. sieversiiنزديك تري به ترتيب با ارقام و ژنوتيپ هاي ايران و گونه هاي وحشي 

 براساس اين نتايج به نظر مي رسد كه سيب هاي بومي ايران مي تواند حد واسط ارقام اهلي و. گونه هاي وحشي داشتند
گونه هاي وحشي مهم در تكامل سيب باشد و ايران به عنوان يكي از مراكز مهم تنوع ژنتيكي سيب اهلي بوده وهمچنين 

 . از آسياي ميانه به غرب مي باشديكي از بازيگران اصلي در اهلي شدن، تكامل و نقل و انتقال سيب
 

  مقدمه
 پيچيده اي است 1 يك مجموعه تاكسونوميكيBorkh.) (Malus x domesticaسيب تحت كشت امروزي با نام علمي

اگرچه منازعه در مورد منشاء واقعي سيب اهلي   . را در بر مي گيرد(Malus)كه تمام انواع تحت كشت جنس سيب 
 مقبول ترين نظريه كه عمدتاً بر را دخيل مي دانند، اما  گونه هاي متعددي  و محققين در تكامل سيب اهليهنوز ادامه دارد

 از .M. sieversii (Ledeb.) Roemمدارك متعدد حاصل از مطالعات مورفولوژيكي و مولكولي است، گونه  پايه 

                                                 
1- Taxonomic  
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 و هريس و 2001و همكاران، 2روبينسون (آسياي ميانه را محتمل ترين نامزد براي نياي مادري سيب اهلي مي داند 
 به سمت غرب از آسياي ميانهيار دور  شايان ذكر است كه كشت و كار سيب در گذشته هاي بس ).2002همكاران، 

به عنوان مثال اعتقاد بر اين است كه كشت و .  گسترش پيدا كرد3حركت كرده و در طول انشعابات مختلف جاده ابريشم
كار سيب قبل از قرن نهم پيش از ميلاد به يونان منتقل شده و بعد از آن توسط رومي ها در سراسر منطقه مديترانه و 

  اما سؤال اين است كه سيب چگونه از آسياي ميانه به غرب رسيد؟ ). 1987پونمارنكو، ( گسترش پيدا كرد اروپاي مركزي
 واقعيت هايي مثل سابقه تاريخي روشن، نزديكي جغرافيايي ايران به آسياي ميانه به عنوان مهمترين منشاء پيدايش و مركز 

از سرزمين ايران و وجود ارتباطات متعدد سياسي، نظامي مورد اتفاق نظر سيب، عبور خط اصلي جاده ابريشم تنوع  

 ايران و شرق و غرب از گذشته هاي بسيار دور، مي تواند بيانگر نقش تعيين كننده و فعال ايران در اهلي و اقتصادي بين
هريس و (ايند بايد متذكر شد كه علي رغم اذعان محققين به نقش ايران در اين فر. انتقال سيب باشدشدن، تكامل و نقل و 

و وجود مستندات تاريخي و ادبي بسيار كهن دال بر كشت و ) 2008 و مادج و همكاران، 2005؛ جنيك، 2002همكاران، 
كار سيب در ايران از گذشته هاي دور، ولي آنچنان كه بايد و شايد نقش ايران به طور جدي مطرح نشده و در هيچ يك از 

 روشن شدن نقش براي  بنابراين.جي از منابع ژنتيكي ايران استفاده نشده استمطالعات متعدد قبلي توسط محققين خار
م و ارقا  از روابط ژنتيكي  مجموعه اي در يك مطالعه جامعسرزمين ايران در اهلي شدن، تكامل و نقل و انتقال سيب،

ي وحشي منتخب و  اهلي و وحشي سيب، شامل ارقام و ژنوتيپ هاي بومي ايران، تعدادي از گونه ها هايژنوتيپ
  .همچنين ارقام و پايه هاي قديمي سيب از نقاط مختلف جهان مورد بررسي قرار گرفت

  
  مواد و روش ها

 1 رقم و ژنوتيپ اهلي و وحشي سيب به شرح جدول 159براي اين منظور ارزيابي روابط ژنتيكي مجموعه اي مشتمل بر 
 از قزاقستان، كه به طور M. sieversiiد روي گونه هاي در انتخاب گونه هاي وحشي تأكي .مورد توجه قرار گرفت

 از روسيه و تركيه كه، به M. orientalisوسيع به عنوان نياي مادري اصلي سيب اهلي مورد اتفاق نظر مي باشد، و 
ر سمت عنوان يكي از نياي احتمالي،  اما با اهميت كمتر سيب اهلي از آن ياد مي شود، بود كه به ترتيب پراكنش آنها د

در انتخاب ارقام قديمي نيز تأكيد اصلي روي كشور هايي مثل آمريكا،  .مرزهاي شرقي و غربي ايران واقع شده است
روسيه و كشور هاي اروپايي بود كه به خاطر روابط سياسي و اقتصادي نزديكتر با ايران حداقل در چندين قرن اخير، 

براي سهولت مقايسه و انجام محاسبات آماري و با توجه به نزديكي . احتمال تبادلات گياهي في مابين بيشتر بوده است
   .گروه بندي شد) 1جدول (مكاني و گياه شناختي، اين مجموعه گياهي در قالب شش جمعيت مجزا 

 موجود در نمونه ها براساس دستور العمل تهيه شده توسط DNAتخمين غلظت   و از نمونه هاي برگيDNAاستخراج 
در آزمايشگاه تهيه نقشه هاي ژنتيكي موسسه تحقيقات باغباني كشور نيوزيلند واقع در شهر ) 1996(كاران گاردينر و هم

 نشانگر ريز ماهواره كه عمدتاً متعلق به گروه هاي لينكاژي متفاوتي نيز بودند، 10تعداد .  انجام گرفت4پالمرستون نورث
ليبهارد و همكاران، (منه وسيعي از گونه هاي سيب انتخاب شدند بر اساس ميزان چند شكلي آنها و قابليت استفاده در دا

براي  5 ميكرو ليتر با يك برنامه مشابه تاچ داون15 در حجم كلي PCRواكنش  ).2008؛ سلتون و همكاران، 20002
 يك براي تعيين طول آلل ها از ).2008سلتون و همكاران، (تمامي مكان هاي ريز ماهواره و به شرح زير انجام شد 

                                                 
2- Robinson  

3- Silk Trade Route  
4- Palmerston North  

5- Touch down  
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و  2 نسخه 7سپس به كمك نرم افزار  ژن اسكن. استفاده شد ABI 3776 از نوع DNAدستگاه توالي ياب اتوماتيك 
 آللي  داده هاياز. براساس استاندارد دروني  استفاده شده، اطلاعات باند هاي موجود روي ژل آناليز و استخراج مي شد

هاي تغييرات، تنوع، تمايز ژنتيكي، همساني و فاصله  ژنتيكي و جهت محاسبه پارامتر هاي ژنتيكي جمعيت شامل شاخص 
  .استفاده شد) 1997 و همكاران، 9يه (32/1 نسخه 8همچنين جريان ژن با استفاده از نرم افزار پاپ جين

  
  نتايج و بحث

ز تنوع  مجموع جمعيت هاي مورد مطالعه ا،)1جدول (تنوع آللي و ژنتيكي به طور كلي بر اساس تمامي شاخص هاي 
جمعيت ساير گونه  ).I = 17/2 و ميانگين He = 83/0،  ميانگين ne = 8/6ميانگين (ژنتيكي نسبتاً بالايي برخوردار بودند 

و اين در حالي است كه ) I = 07/2 و ne ،/0 = He = 95/6(هاي وحشي بالاترين ميزان تغييرات و تنوع ژنتيكي را داشت 
 و ne  ،76/0 = He = 26/4( تغييرات و تنوع ژنتيكي را به خود اختصاص داد جمعيت پايه هاي رويشي سيب كمترين

63/1 = I .( البته جمعيت گونهM. orientalisاز جمعيت پايه هاي رويشي سيب قرار داشت  نيز با اندكي تفاوت بعد .
اً در حد جمعيت هاي و تنوع ژنتيكي جمعيت ارقام و ژنوتيپ هاي ايران تقريب بر اساس شاخص هاي بحث شده تغييرات

با توجه به اينكه بيشتر شاخص هاي تغييرات و تنوع ). 1جدول ( بود M. sieversiiارقام قديمي خارجي و گونه 
 و پايه هاي M. orientalisجمعيت گونه (ژنتيكي ، متأثر از اندازه جمعيت هستند، بنابراين جمعيت هاي كوچكتر 

جمعيت ساير گونه هاي وحشي نيز خود شامل .  به خود اختصاص دادندمقادير كمتر اين شاخص ها را) رويشي سيب
 گونه مختلف سيب مي باشد كه بسيار متنوع هستند، بنابراين انتظار مي رفت كه 10وسيعي از افراد متعلق به بيش از  دامنه

  .بالاترين مقادير اين شاخص ها را به خود اختصاص دهد
 و مكان هاي ريزماهواره جمعيت ها اخص هاي تمايز و وضعيت هتروزايگوسيتيبه طور كلي مقادير محاسبه شده براي ش

به اين معني است كه .  مي باشدمقدار كم تمايز بين جمعيت هاي مورد مطالعهبيانگر  و جريان ژن، FSTبويژه شاخص 
كمتر از ( كوچكي تغييرات و تنوع ژنتيكي مربوط به داخل جمعيت ها بوده و تنها بخش)  درصد90بيش از (بخش عمده 

اين مسئله بيانگر اختلاط ژنتيكي نسبتاً . از اين تغييرات و تنوع ژنتيكي مربوط به تغييرات بين جمعيتي است)  درصد10
برآورد  .زياد بين و ميان جمعيتي و وجود روابط ژنتيكي نسبتاً بالاي اغلب جمعيت هاي مورد بررسي با همديگر مي باشد

عيت ها و همچنين دندرو گرام حاصل از آناليز خوشه به روش ميانگين رياضي گروه هاي تشابه و فاصله ژنتيكي جم
 جمعيت ارقام و ژنوتيپ هاي ايران، ارتباط ژنتيكي بسيار نزديك تري   كه مي دهد  نشان(UPGMA)جفتي وزن نشده 

بومي شوروي سابق و  M. orientalisو ) شرق ايران(از آسياي ميانه  M. sieversiبا جمعيت هاي دو گونه وحشي 
ارقام قديمي از نقاط مختلف .  هاي وحشي دارددر مقايسه با جمعيت ساير گونه ) در شمال و شمال غرب ايران(تركيه 

 .M و M. sieversiiجهان نيز ارتباط ژنتيكي نزديك تري به ترتيب با ارقام و ژنوتيپ هاي ايران و گونه هاي وحشي 

orientalis،كه سيب هاي بومي  براساس اين نتايج به نظر مي رسد. )1شكل (نه هاي وحشي دارند سبت به ساير گو ن
  مهمايران مي تواند حد واسط ارقام اهلي و گونه هاي وحشي مهم در تكامل سيب باشد و ايران به عنوان يكي از مراكز

به آسياي ميانه  انتقال سيب از اهلي شدن، تكامل و نقل و وهمچنين يكي از بازيگران اصلي درتنوع ژنتيكي سيب اهلي 
  .غرب مي باشد

                                                 
6- PE Applied Biosystem, Foster City, CA, USA  

7 - Gene Scan (PE Applied Biosystems) 
8- Pop Gene 

9- Yeh  
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دندروگرام براساس -1شكل 
روش تجزيه كلاستر ميانگين 
رياضي گروه هاي جفتي وزن 

  با استفاده از (UPGMA)نشده 
كه روابط ) 1987(ضريب ني 

ژنتيكي جمعيت هاي ارزيابي شده

  

Abstract 
in order to shed light on the role of Iran in apple evolution and domestication, we chose to 
investigate the relationships of a collection of 159 accessions of wild and domesticated apples 
including Iranian indigenous apple cultivars and landraces, selected wild species, and old apple 
scion and rootstock cultivars from different parts of the world. The accessions were assigned into 
six arbitrary populations for the purpose of generating information on genetic parameters and nine 
simple sequence repeat (SSR) loci selected from previous studies in apple were screened over 
DNA extracted from all the accessions. The SSR allelic data were then used for estimation of 
population genetic parameters, including genetic variation statistics, F-statistics, gene flow, genetic 
identity, genetic distance and then cluster analysis using POPGENE 1.32 software.  Results 
showed that all SSR loci displayed a very high degree of polymorphism and investigated 
populations showed noticeable differences in genetic diversity parameters. The F-statistics and 
gene flow in particular, showed that there was more intra-population than between population's 
variation. The genetic identity and genetic distance estimates, and the dendrogram generated from 
the unweighted pair group arithmetic average (UPGMA) method of cluster analysis showed that 
the Iranian cultivars and landraces were more closely related to M. sieversii from Central Asia 
(east of Iran) and M. orientalis native to Turkey and Russia than to other accessions of Malus 
species. Also, the old apple cultivars from different parts of the world had a closer genetic 
relationship to M. sieversii, M. orientalis and the Iranian apples, than to other wild speciesBased 
on these results, it is suggested that the Iranian apples may occupy an intermediate position 
between the domesticated varieties and wild species. Also it is proposed that Iran could be one of 
the main centers of diversity for domestic apples and also one of the major players in apple 
domestication, evolution and its transfer from Central Asia to the western countries.  
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