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  ) .Ziziphus jujuba Mill( عناب مختلف هاي یپمطالعه مولکولی اکوت

 هاي کلروپلاستی در منطقه خراسان جنوبی بر مبناي ژن
  

  3ایوبیاختر  و 2، شعله قلاسی مود1، سید موسی موسوي کوهی1*مریم مودي
  ،دانشگاه بیرجند، بیرجند، ایران ،شناسی، دانشکده علوم استادیار گروه زیست1

  دانشگاه بیرجند، بیرجند، ایران ،استادیار گروه مرتع و آبخیزداري، دانشکده منابع طبیعی و محیط زیست2
  رانیدکترا، دانشکده علوم، دانشگاه الزهرا، تهران، ا يدانشجو3

  13/05/1399؛ تاریخ پذیرش: 07/03/1399تاریخ دریافت: 
  1چکیده

 Rhamnaceae یکی از گیاهان باغی و دارویی مهم در ایران و متعلق به خانواده .Ziziphus jujuba Mill عناب سابقه و هدف:
بندي درون جنس براي  رده 2007و در سال  2006در ایران در سال   Z. Jujubaگونهیپ هاي مختلف است. تنوع ژنتیکی اکوت

 DNA هاي مولکولی صورت گفته است. هدف از این مطالعه انجام شناختی و روش زمان صفات ریخت هم تجزیهگونه توسط  19
  .است matK و rbcL دو ژن کلروپلاستیهاي متفاوت عناب با استفاده از  یپبارکدینگ و تجزیه و تحلیل مولکولی اکوت

  

یپ عناب از استان خراسان جنوبی و پنج استان دیگر کشور مورد ارزیابی قرار اکوت 25براي این منظور تعداد  ها: مواد و روش
 به عنوان گروه خارجی استفاده) .Sangoisorba sp., Rosa sp( چنین دو جنس خویشاوند نزدیک از همین خانواده گرفت. هم

ساکارید) با استفاده از روش دستی انجام شد. سپس ژل با استفاده از اتیدیوم بروماید  سازي (پالایش پروتئین و پلی شد. خالص
  DNAهاي کلروپلاستی از نیز با استفاده از نتایج الکتروفورز ژل آگاروز تخمین زده شد. ژن DNA آمیزي شده و کیفیت رنگ

هاي حاصل از خوانش فوروارد و معکوس در این مطالعه براي  تکثیر شدند. تمام توالی PCR تکنیکاستخراج شده با استفاده از 
  . هاي مناسب سرهم شدند افزار تولید توالی نهایی با استفاده از نرم

  

 این مطالعه به دست آمده از ها انجام شد و تمام توالی به هر گونه براي شناسایی سریع، دقیق و خودکار گونه DNA بارکد ها: یافته
NCBI  هاي  یپژنتیکی بین اکوت  ترین فاصله دهد بیش ) ارسال شد و ثبت گردید. نتایج نشان میزیست فناوري(مرکز ملی اطلاعات

هاي مختلف عناب وجود ندارد و  یپتوجهی در بین اکوت عناب و دو نمونه از گروه خارجی وجود دارد و تنوع ژنتیکی قابل
تري  ها بینش اطلاعاتی بیش هاي ترکیبی ژن باشد. اگرچه تحلیل داده می شناسی بوم ناشی از شرایط شناختی ریختهاي  تفاوت

  . خراسان جنوبی مشاهده شدهاي  یپترین تنوع در اکوت هاي توالی ارائه داد. طبق نتایج بیش داده  جداگانهنسبت به تحلیل 
  

هاي اصلی عناب در ایران  عنوان یکی از خاستگاه تواند به هاي هاپلوتیپی، خراسان جنوبی می با توجه به گستره شبکه گیري: نتیجه
کند. با این حال، با در نظر گرفتن اهمیت اقتصادي  نتایج حاصله از این مطالعه را تأیید می معرفی گردد. مطالعات پیشین کاملاً

                                                
  maryammoudi@birjand.ac.ir مسئول مکاتبه: *
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اي  هاي هسته خصوص ژن تر به هاي بیش تر و ژن هاي بیش ویژه خراسان جنوبی استفاده از نمونه گیاهان عناب در جهان، ایران و به
تر مطالعه  شود. اگرچه براي دستیابی به نتایج دقیق ها پیشنهاد می یپاکوتهاي ژنتیکی این  ها و تفاوت تر شباهت دقیق  مطالعهبراي 

   گردد. اي پیشنهاد می هاي هسته تر از مناطق مختلف ایران و استفاده از ژن هاي بیش بر روي تعداد گونه
  

  matK ،rbcL ،نگبارکدی DNAعناب،  هاي کلروپلاستی، ژن کلیدي: هاي واژه
  

  مقدمه
ترین  یکی از مهم .Ziziphus jujuba Millجنس 

 باشد. این جنس می Rhamnaceaeهاي خانواده  جنس
طور عمده در  گونه دارد که همگی به 170حدود 

و   مناطق گرمسیري و نیمه گرمسیري پراکنش یافته
شوند  ها در نواحی معتدل یافت می تعداد کمی از آن

ور و در حال به خوبی در خاك ش ). اما با این2(
چنین در برابر  کند و هم محیطی گرم و خشک رشد می

). این گیاه 11سرما در فصل زمستان مقاوم است (
بومی آسیاي جنوب شرقی، مرکزي و قفقاز است، که 

چین و هند، افغانستان،  ماننددر برخی از کشورها 
پاکستان و ایران کشت شده و سپس به کشورهاي 

ه شمال سوریه، ایتالیا، اطراف دریاي مدیترانه از جمل
فرانسه، اسپانیا و شمال آفریقا برده شده است. درخت 

هاي خراسان، گلستان،  عناب در ایران، عمدتاً در استان
مازندران، گیلان، فارس، اصفهان، یزد، کرمان، لرستان، 

). 21شود ( همدان، تهران، قزوین و قم کشت می
هاي  اي و خاردار است با برگ عناب گیاهی درختچه

 براق و به رنگ سبز روشن، داراي گل آذین گرزنی و
کوچک که تخمدان آن توسط  هاي خوشه با گل

). درخت 20هاي شهد ساز احاطه شده است ( دیسک
هاي خود را در فصل زمستان از دست  عناب برگ

باشد. ارقام  دهد و زمان گلدهی آن فصل بهار می می
متفاوت  شناسی ریختمختلف عناب از نظر اندازه و 

 5الی  4سال، اکثر ارقام آن به طول  30هستند. پس از 
 1متر رشد خواهند کرد و اکثراً از  76/1متر با قطر تاج 

 ). دو گونه11دهند ( سال پس از کاشت میوه می 4تا 
Ziziphus jujuba Mill. and Z. mauritiana 
Lam. (synonym: Z. jujuba Lam. non-Mill.) 

 Z. jujuba Millهاي عناب خوراکی هستند.  ترین گونه مهم
 :2n= 2x= 24; genome sze( اي دیپلوئید است گونه

437.65 Mb( )24 این دو گونه گستردگی )25 و .
که برخی از  ). در حالی23فراوانی در جهان دارند (

تر کشت  هاي دیگر این گیاه در مقیاس محلی گونه
محصولات   عناب هاي حال، درخت شوند. با این می

کنند، اگرچه تقاضا براي تولید و  نسبتاً کمی تولید می
مصرف باعث شده در بسیاري از مناطق به فکر بومی 

  ).2کردن درخت این میوه ارزشمند باشند (
میوه درخت عناب مغذي بوده و خواص داروئی 

 81-83بسیاري دارد. از نظر شیمیایی، عناب حاوي 
ث)، قندها  (به ویژه ویتامینها  درصد رطوبت، ویتامین

، فروکتوز و گلوکز)، اسیدهاي درصد؛ گالاکتوز 22(
آلی (اسید سیتریک، مالونیک و اسیدهاي مالئیک)، 
مواد معدنی (کلسیم، فسفر، پتاسیم و آهن)، اسیدهاي 

درصد؛ گلوتامین، پرولین، سرین و  8آمینه (
باشد  درصد) و فلاونوئیدها می 3/1آسپارژین)، فیبر (

). علاوه بر مصارف دارویی، از این درختچه 19 و 5(
زایی بسیار  در جلوگیري از فرسایش خاك و بیابان

ترین  ). عناب یکی از محبوب30استفاده شده است (
تر از  درختان بومی کشت شده در چین بوده و بیش

سال است که براي مصارف خوراکی و پزشکی  3000
فرهنگ سنتی اي در  طور گسترده استفاده شده و به

  ).17چین ریشه دوانده است (
 .jujuba Z هاي مختلف گونه یپتنوع ژنتیکی اکوت

توسط خاکدامن  اي خوشه تجزیهبا استفاده از  ایران در
واریانس  تجزیه)، بررسی شد. 2007و همکاران (

یپ، اکوت 29شناختی  ها از مطالعه صفات ریخت داده
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  زاویه مانند در صفات ریختیداري  هاي معنی تفاوت
ها با تنه، تعداد خارها در شاخه، طول شاخه،  شاخه

شکل برگ، طول دمبرگ، طول برگ، عرض برگ و 
ترین خار در  رنگ برگ نشان داد. فقط طول بزرگ

داري نشان نداد. مقایسه مقادیر  شاخه تفاوت معنی
  ها نشان یپمیانگین، تغییرات بارزي در بین اکوت

شده تغییرات یاد پژوهشگراناساس نتایج  برداد. 
 شناختی ها در صفات ریخت یپاي بین اکوت ملاحظه قابل

وجود دارد. بر اساس مطالعات پیشین و با در نظر 
رسد انجام  به نظر می اي، هاي بین گونه گرفتن تفاوت

قادر است، وجود  DNAمطالعه مولکولی و بارکدینگ 
  .تر کند یا عدم وجود اختلافات ژنتیکی را روشن

  ابزارهاي مولکولی بسیاري تاکنون براي مطالعه
تبارزایی و ساختار جمعیتی و روابط ژنتیکی بین عناب 

 2006و عناب وحشی استفاده شده است. در سال 
 تجزیهگونه توسط  19بندي درون جنس براي  رده
 هاي مولکولی بر شناختی و روش ریختزمان صفات  هم
 ،internal transcribed spacersاي،  هسته rDNA  پایه

26S rDNA  وtrnL-F intergenic spacer  پلاست
زیادي بر  هاي پژوهش، 2000). از سال 20انجام شد (

روابط ژنتیکی بین ارقام مختلف عناب و یا عناب 
 لوحشی با استفاده از نشانگرهاي مولکولی شام

AFLP1 ،SRAP2 ،SSR3 ،RAPD4  تمرکز داشته
  ).  17 و 9است (

هاي مولکولی استفاده شده در سیستماتیک  داده
 کلروپلاست DNAشود:  گیاهی از دو منبع ناشی می

)cpDNA ( وDNA ریبوزومی هسته )31 .( DNA 
تر از سایر  کلروپلاست در تحلیل تبارزایی گیاهان بیش

 cpDNA استفاده ازها استفاده شده است.  داده
برخی از  .)27( صورت وسیعی بازنگري شده است به

                                                
1- Amplified fragment length polymorphisms 
2- Sequence-related amplified polymorphisms 
3- Simple sequence repeats 
4- Random amplified polymorphic DNA 

طور معمول در مطالعات  هاي کلروپلاستی که به ژن
شود عبارتند از: ژن کربوکسیلاز  تبارزایی استفاده می

. trnL-F و Maturase kریبولوزبی فسفات، ژن 
اي براي مانیتورینگ و حفاظت تنوع  شناسایی گونه

). هدف 6بزرگ ضروري است ( زیستی در مقیاس
هاي شناخته شده  تایید گونه DNAاصلی بارکدینگ 

  ها با مقایسه ن هاي ژنومی آ توسط مقایسه توالی
و تسهیل شناسایی  5هاي بارکد مرجع ها با توالی توالی
). در عصر پساژنومی، 34 و 13هاي جدید است ( گونه

را  بارکدینگ DNAشناسان مولکولی مفهوم  زیست
معرفی  زیستیعنوان استاندارد جهانی براي شناسایی  به

بر استفاده از نواحی استانداردي از  فناوريکردند. این 
DNA اي براي شناسایی دقیق  عنوان شناسه به

). 22استوار است ( زیستیهایی با منشأ  گونه
یک روش مطالعه با کارایی بالا براي  DNAبارکدینگ 

هایی که  تواند در نمونه ها است که می ایی گونهشناس
اعتماد یا حتی  کوتاه قابل DNAداراي توالی 

به شدت تخریب شده دارند،  DNAهایی که  گونه
هاي موجود در غذاهاي فرآوري شده،  مثل نمونه

هاي هرباریومی و بقایاي فسیلی، استفاده شود.  نمونه
را براي  استفاده از آن پژوهشگرانبه هر حال برخی 

اند اما شناسایی  شناسایی تا حد خانواده تصدیق کرده
). 36اند ( در حد جنس یا گونه را معتبر نشمرده

مطالعات زیادي بر بارکدینگ گیاهان انجام شده که 
هاي مختلف  نواحی استاندارد ژنومی را در گروه

اي سریع، دقیق و  گیاهی با این هدف که وسیله
استفاده از نواحی استاندارد خودکار براي شناسایی با 

DNA عنوان یک شناسه پیدا کنند مورد آزمون قرار  به
  ).14 و 13است (  داده

Chase ) استفاده از دو گزینه؛ 2005و همکاران (
براي  rpoB, rpoC1, matKیکی ترکیب سه ناحیه 

پروتکل استاندارد بارکدینگ تمام گیاهان خشکی و 
                                                
5- Reference libraries of barcode sequences 
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را پیشنهاد کردند  trnH-psbA spacerدوم ناحیه 
)4.(  

Newmaster ) براي شناسایی 2008و همکاران (
 trnH-psbAو  matKهاي  ، ژنMyristicaceae خانواده

و  Hollingsworth ). سرانجام26را پیشنهاد دادند (
) در کنسرسیوم بارکدینگ حیات 2009همکاران (

)CBOLهاي  ) ژنrbcL  وmatK  را به عنوان هسته
رکدینگ گیاهان خشکی پیشنهاد با DNAمرکزي در 

هاي جنس  ). در این بررسی بارکدینگ گونه16کردند (
Cymbidium  در تایلند انجام شده است. بارکدینگ

از هر  trnH-psbAو  rpoB ،rpoC1 ،matKنواحی 
ها  گونه براي شناسایی سریع، دقیق و اتوماتیک گونه

هاي  در گیاهانی که فاقد گل بوده یا ویژگی
مورفولوژیکی ناقصی داشته یا نابالغ بودند، انجام شد. 

منظور دریافت روابط  به هایی در این مطالعه، آزمایش
با استفاده از  Z. jujubaیپ مختلف اکوت 25بین 

آوري  هاي جمع براي نمونه DNA هاي مولکولی داده
هدف از این مطالعه مولکولی  شده، انجام شد.

منظور تعیین فاصله  آوري شده به هاي عناب جمع گونه
هاي  چنین دستیابی به شبکه ها و هم ژنتیکی بین آن

  باشد. هاي مورد نظر می هاپلوتایپی بین اکوتیپ
  

  ها مواد و روش
متعلق به  Z. jujubaنمونه تازه  25مجموعه 

هاي گلستان،  نواحی مختلف خراسان جنوبی و استان
فارس، اصفهان، مازندران، خراسان رضوي و قم که در 

شناسی سربیشه خراسان جنوبی کشت و  باغ گیاه
دو جنس از خانواده نگهداري شده است و 

Rosaceae (Sangoisorba sp., Rosa sp) عنوان  به
ها پس از خشک  گروه خارجی استفاده شد. تمام نمونه

شد  کردن در هرباریوم دانشگاه بیرجند نگهداري 
  ).1 (جدول

  
  .NCBI در ژن بانک به ورود شماره و شده مطالعه هاي گونه لیست -1 جدول

Table 1. List of studied Taxa and the Gene Bank Accession Numbers in NCBI. 

 
  نمونه

Samples 

  موقعیت
Location 

  شماره ورود
Voucher 
Number 

  شماره ورود در بانک ژن
Gene Bank Accession Number 

rbcL matK 

1 Ziziphus jujuba Mill. 
استان خراسان جنوبی)درح سربیشه (  

Doroh Sarbisheh 1 (South Khorasan Province) 
DSSKH1 MF574650 MF574623 

2 Ziziphus jujuba Mill. 
 کلاله چشمه (استان گلستان)

Kolaleh cheshmeh aghsoo (Golestan Province) 
KHG MF574651 MF574624 

3 Ziziphus jujuba Mill. 
 کوشک بیرجند (استان خراسان جنوبی)

Kashouk Birjand (South Khorasan Province) 
KBSKH MF574652 MF574625 

4 Ziziphus jujuba Mill. 
(استان خراسان رضوي) 1انبرستان سبزوار   

Anbarestan Sabzevar 1(Razavi Khorasan Province) 
ASRKH MF574653 MF574626 

5 Ziziphus jujuba Mill. 
خراسان جنوبی) نگزیک درمیان (استا  

Gazik Darmian (South Khorasan Province) 
GDSKH MF574654 MF574627 

6 Ziziphus jujuba Mill. 
 کازرون شیراز (استان فارس)

Kazeroun Shiraz (Fars Province) 
KSF MF574655 MF574628 

7 Ziziphus jujuba Mill. 
 القور بیرجند (استان خراسان جنوبی)

Alghour Birjand (South Khorasan Province) 
ABSKH MF574656 MF574629 

8 Ziziphus jujuba Mill. 
 اردستان (استان اصفهان)

Ardestan (Esfahan Province) 
AE MF574657 MF574630 

9 Ziziphus jujuba Mill. 
 دوراهی سربیشه (استان خراسان جنوبی)

Doroh Sarbisheh 2 (South Khorasan Province) 
DSSKH2 MF574658 MF574631 

10 Ziziphus jujuba Mill. 
استان مازندران)ساري ( مقام  

Mogham Sari (Mazandaran Province) 
RSM MF574659 MF574632 
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   - 1 جدول ادامه
Continue Table 1. 

 
  نمونه

Samples 

  موقعیت
Location 

  شماره ورود
Voucher 
Number 

  شماره ورود در بانک ژن
Gene Bank Accession Number 

rbcL matK 

11 Ziziphus jujuba Mill. 
 تاجنود قائن (استان خراسان جنوبی)

Tajnood Ghaein (South Khorasan Province) 
TGHSKH MF574660 MF574633 

12 Ziziphus jujuba Mill. 
استان خراسان جنوبی)( 2کنگان سربیشه   

Kangan Sarbisheh 2(South Khorasan Province) 
KSSKH2 MF574661 MF574634 

13 Ziziphus jujuba Mill. 
 جویبار (استان مازندران)

Joibar (Mazandaran Province) 
JM MF574662 MF574635 

14 Ziziphus jujuba Mill. 
 نوغاب (استان خراسان جنوبی)

Noghab (South Khorasan Province) 
NSKH MF574663 MF574636 

15 Ziziphus jujuba Mill. 
(استان خراسان جنوبی) 1کنگان سربیشه   

Kangan Sarbisheh 1(South Khorasan Province) 
KSSKH1 MF574664 MF574637 

16 Ziziphus jujuba Mill. 
 عربخانه نهبندان (استان خراسان جنوبی)

Arabkhaneh Nehbandan (South Khorasan Province) 
ANSKH MF574665 MF574638 

17 Ziziphus jujuba Mill. 
 گیوك بیرجند (استان خراسان جنوبی)

Giook Birjand (South Khorasan Province) 
GBSKH MF574666 MF574639 

18 Ziziphus jujuba Mill. 
 کنگان سربیشه (استان خراسان جنوبی)

Kangan Sarbisheh (South Khorasan Province) 
KSSKH MF574667 MF574640 

19 Ziziphus jujuba Mill. 
(استان خراسان رضوي) 2انبرستان سبزوار   

Anbarestan Sabzevar 2(Razavi Khorasan Province) 
ASRKH2 MF574668 MF574641 

20 Ziziphus jujuba Mill. 
استان قم)قم (  

Qom (Qom Province) 
GG MF574669 MF574642 

21 Ziziphus jujuba Mill. 
 کوهپایه (استان اصفهان)

Kouhpaieh (Esfahan Province) 
KE MF574670 MF574643 

22 Ziziphus jujuba Mill. 
 بیاضه (استان اصفهان)

Baiazieh (Esfahan Province) 
BE MF574671 MF574644 

23 Ziziphus jujuba Mill. 
 شارضا (استان اصفهان)

Shahreza (Esfahan Province) 
SE MF574672 MF574645 

24 Ziziphus jujuba Mill. 
 آسفیچ (استان خراسان جنوبی)

Asfij Sarbisheh (South Khorasan Province) 
ASSKH MF574673 MF574646 

25 Ziziphus jujuba Mill. 
 درخش درمیان (استان خراسان جنوبی)

Dorokhsh Darmian (South Khorasan Province) 
DDSKH MF574674 MF574647 

26 Rosa sp. 
(Outgroup1) 

 هرباریوم دانشگاه بیرجند
Herbarium of University of Birjand 

RH1 MF574675 MF574648 

27 Sangoisorba sp. 
(Outgroup2) 

 هرباریوم دانشگاه بیرجند
Herbarium of University of Birjand 

SH1 MF574676 MF574649 
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روش : یابی توالی وPCR و  DNA استخراج
CTAB1 گونه که قبلاً توسط  آنWang  و همکاران

) تشریح شده است با تغییرات جزئی استفاده 2004(
هایی که  براي نمونه DNA ). طی استخراج41شد (

DNA  استخراج شده از نظر کمی و کیفی مناسب
ساکارید) با  پالایش پروتئین و پلی سازي ( نبود، خالص

استفاده از روش دستی انجام شد. سنجش کمیت 
DNA درصد  8/0روفورز در ژل با استفاده از الکت

(حجمی/ وزنی) آگاروز انجام شد. سپس ژل در 
قرار گرفت و با استفاده از اتیدیوم  70معرض ولتاژ 

  دقیقه (بسته به غلظت  45تا  30براي  2بروماید
شده و در زیر نور لامپ  آمیزي اتیدیوم بروماید) رنگ

لدر استاندارد  DNAمشاهده شد و سپس با  3فرابنفش
)100 bp DNA ladder, Promega ( .مقایسه شد

نیز با استفاده از نتایج الکتروفورز ژل  DNAکیفیت 
آگاروز تخمین زده شد. باندهاي مشخص و شفاف 
بدون هرگونه اسمیر در اطراف، نشانه قابل اعتمادي از 

  شود. محسوب می DNAکیفیت خوب 
   شده، استفاده پرایمر جفت ktam ژن براي

 CGTACAGTACTTTTGTGTTTAC-′5 شامل

GAG-3′ 5 و فوروارد پرایمر عنوان هب′-ACCCAG 

TCCATCTGGAAATCTTGGTTC-3′ عنوان  هب
، توالی پرایمر rbcLپرایمر معکوس بود. براي ژن 

 ATGTCACCACAAAC-′5صورت  هفوروارد ب

AGAGACTAAAGC-3′  و پرایمر معکوس  
5′-GTAAAATCAAGTCCACCACG-3′  بود

)3.(  
ها، مخلوط واکنش حاوي حدود  براي تکثیر ژن

میکرولیتر بافر واکنش  5الگو،  DNAنانوگرم  50-10
dNTPs 2,5یک  (هر mM ،(0/2  1تگ پلیمراز و 

میکرولیتر از هر کدام پرایمر الیگونوکلئوتیدي (هر یک 
                                                
1- Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide 
2- Ethidium bromide 
3- Ultra Violet 

 50میکرومول)، در حجم نهایی  10با غلظت 
. انکوباسیون مخلوط واکنش براي ژن میکرولیتر بود

rbcl  دقیقه  4مدت  هگراد ب درجه سانتی 95در دماي
منظور تکثیر استفاده  انجام شد و چرخه حرارتی زیر به

 94ثانیه در  30سازي براي  سیکل واسرشت 33شد: 
گراد، یک دقیقه انلینگ اتصال در دماي  درجه سانتی

درجه و  72 سازي در دماي درجه، یک دقیقه طویل 55
چنین  درجه. هم 72سازي نهایی در  دقیقه طویل 5

درجه  94 ، انکوباسیون در دمايmtakبراي ژن 
سیکل  34حرارتی:   دقیقه و تکثیر با چرخه 5مدت  به

ثانیه،  30مدت  درجه به 94سازي در دماي  واسرشت
ثانیه  50درجه،  52ثانیه آنلینگ در دماي  20

سازي  دقیقه طویل 5و درجه  72سازي در دماي طویل
تکثیر شده با الکتروفورز  DNA. درجه 72نهایی در 

ژل آگاروز سنجیده و سپس بازیابی شد و با استفاده از 
طبق دستورالعمل  Promega4 سازي سیستم خالص

  شرکت سازنده، خالص سازي شد.
 یابی شده براي توالی سازي خالص PCRمحصولات 

  ، کره جنوبی فرستاده شد. Macrogenبه شرکت 
دست آمده براي این مطالعه  هب DNAهاي  تمام توالی

هاي توقف مورد بررسی قرار گرفت و سپس به  کدون
) ارسال NCBI(فناوري  زیستمرکز ملی اطلاعات 

  آورده شده  1ها در جدول  شد. کد دسترسی آن
هاي نوکلئوتیدي در پایگاه  است. جستجوي توالی

NCBI BLAST اي براي جستجوي برهم (ابزار پایه  
ها انجام  ) براي بررسی شباهت توالی5هاي موضعی نهی

دست  که در این مطالعه به DNAهاي  شد. تمام توالی
مقایسه شد.  NCBIهاي پایگاه داده  آمد، با توالی

درصد  90بیش از  query coverageها  تر توالی بیش
ا صفر) نشان دادند. تمام برابر ب E-value(با مقدار 

هاي حاصل از خوانش فوروارد و معکوس در  توالی
                                                
4- Wizard ® PCR Preps DNA Purification 
System 
5- Basic Local Alignment Search 
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این مطالعه براي تولید توالی نهایی با استفاده از 
). 12سرهم شدند ( BioEdit ver. 7.0.2افزار  نرم

دست آمد  هایی که در این مطالعه به همتراز کردن توالی
ه از با استفاد NCBIهاي بازیابی شده از  و نیز توالی

CLUSTAL X ) 40انجام شد.(  
اختصاصی  DNAقطعات :  DNAهاي تحلیل توالی

یابی شدند و  هاي مورد مطالعه توالی نمونه  تکثیر شده
). اطلاعات 1ارسال شد (جدول  NCBIها به  توالی

 PAUP * 4.0افزارهاي  مربوط به هر ژن با استفاده از نرم
  صورت دستی همتراز شد  دوباره به MEGA6و 

). براي تعیین مدل بهینه، بهترین مدل تحلیل 35-39(
براي  MEGA6) با استفاده از ML( بیشینه احتمال

 ML ،Tamura 3- parameterساختن درخت 
براي پیدا کردن درخت بهینه  MLتخمین زده شد. روش 

با  ،PAUP * 4.0) در heuristic( با جستجوي اکتشافی
تکرار افزودن توالی  10و  TBRمبادله انشعاب 

تکرار بوت  500تصادفی انجام شد. سطوح حمایت با 
مبادله  TBRبا استفاده از الگوریتم  )BPاسترپ (

صورت تصادفی در هر   تکرار به 10انشعاب براي 
تکرار بوت استرپ تخمین زده شد. تحلیل بیشینه 

و  PAUP * 4.0احتمال براي هر ژن با استفاده از 
MEGA 6 ام شد. استنباط بیزین با استفاده از انج

MrBayes 3.0 )18هاي پسین  احتمال  ) براي محاسبه
 LRTsها تعیین شده از  با مدل بهینه تکامل توالی

نسل زنجیره  106در  1با  MrBayesانجام شد. 
 log liklhoodمارکوف اجرا شد. بازبینی گرافیکی 

 100،000درخت در این نمونه نشان داد که در حدود 
دست آمده است و بنابراین، اولین  نسل، حالت ثبات به

درخت انتخاب شده) به عنوان  1000نسل ( 100،000
نسل  900،000سوزانده شده کنار گذاشته شد و از 

درخت نمونه) در تمام تجزیه و  9000مانده ( باقی
هاي پس از آن استفاده شد. درخت اجماع  تحلیل

درخت باقیمانده محاسبه شد و براي  9000 اکثریت از

تعیین احتمال پسین کلادها مورد استفاده قرار گرفت. 
این جهت تجزیه و تحلیل شبکه  علاوه بر

haplotypeافزار  ، نرمNETWORK v. 5.0.0.0 
  استفاده شد.

  
  نتایج و بحث

 25از  rbcLتوالی ژن : ها تجزیه و تحلیل توالی
از خانواده  جنسو دو  Z. jujubaاکوتایپ 

Rosaceae دست آمد.  عنوان گروه خارجی به به
  نوکلئوتید بود؛  529هاي همتراز شده شامل  توالی
ها حفاظت شده  کاراکتر در میان تمام تاکسون 478

  مورد از  28کاراکتر متغیر بودند و  51بودند، 
  نظر پارسیمونی حاوي اطلاعات بود. اریب 

(R) Transition/Transversion 7/1  تخمین زده
   ،A = 26.1٪، T = 30.2٪شد. فراوانی نوکلئوتید 

C = 20.7٪ و G = 23.1٪  بود. الگوي جایگزینی و
بود  Kimura 2-parameterها، مدل  برآورد نرخ

 Z. jujubaاکوتایپ  25نیز از  matK). توالی ژن 37(
عنوان گروه  به Rosaceaeاز خانواده  جنسو دو 

 793هاي همتراز شامل  خارجی کسب شد. توالی
کاراکتر حفاظت شده  635کاراکتر نوکلئوتیدي بودند که 

مورد در میان  112مورد متغیر بودند و  158 بودند،
ها از نظر پارسیمونی حاوي اطلاعات بود.  تاکسون  همه

 Transition/Transversion 8/0 (R)اریب تقریبی 
   ،A = 29.5٪، T = 36.5٪بود. فراوانی نوکلئوتید 

C = 17.5٪ و G = 16.5٪  بود. الگوي جایگزینی و
بود  Tamura 3-parameterنرخ پارامترها مدل 

). در این مطالعه دو مارکر از نواحی مختلف 37(
هاي مورد استفاده  کلروپلاست استفاده شد. یکی از ژن

یکی از  rbcL  بود. ناحیه rbcLدر این مطالعه 
اي براي مطالعات  طور گسترده نشانگرهایی است که به

  فیلوژنتیک استفاده شده است.
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یابی  گونه گیاهی توالی 5000این ژن در بیش از 
). این ژن در منطقه تک کپی بزرگ 29شده است (

ژنوم کلروپلاست واقع شده و زیرواحد بزرگ ریبولوز 
)، RUBISCOفسفات کربوکسیلاز/اکسیژناز ( بی 5و1

کند  می یک آنزیم فتوسنتزي حیاتی، را کدگذاري
 ). براي درك روابط در سطح خانواده و بالاتر،32(

rbcL چنان اولین انتخاب است، اما در قابلیت  هم
کاربرد آن در سطح جنس یا گونه محدودیت وجود 

 PIC1 ٪2/5شامل  rbcLدارد. در این مطالعه، ناحیه 
است. بنابراین، نتایج نشان داد که این ژن براي 

ها مناسب نیست. از  تشخیص روابط بین اکوتایپ
بود.   PIC ٪1/14حاوي  matKسوي دیگر، ناحیه 

کند که در  ) را کد میmaturaseاین ژن یک پروتئین (
 RNA هاي رونوشت IIهاي گروه  پیرایش اینترون
ژن در منطقه بزرگ  ). این43 و 8دخیل است (

کپی از ژنوم کلروپلاست واقع شده است. با توجه  تک
اي بسیار محافظت شده قرار دارد  که در منطقه به این

 matKهاي  توان آن را به آسانی تکثیر کرد. توالی می
تواند درخت فیلوژنتیکی را ایجاد کند که با وضوح  می

 rbcL ،atpBدست آمده از  هاي به و حمایت درخت
). استفاده از توالی 33 و 15قابل مقایسه است ( S18و 

matK ي اولین فرآیند شناسایی به عنوان بارکد برا
 PICحاوي  matKبسیار کارآمد بود. در این مطالعه، 

  بود و نتایج بهتري نشان داد. rbcLتر از  بیش
  

  تحلیل مولکولی
 :matK & rbcL تحلیل فیلوژنتیک بر اساس نواحی

  با دو ناحیه DNAو بارکدینگ  DNAاستخراج 
هاي مورد مطالعه موفق بوده  استاندارد در تمام نمونه

هر گونه براي شناسایی سریع،  DNAاست. بارکد 
هاي ژنتیکی  ها انجام شد. فاصله دقیق و خودکار گونه

عنوان بارکد، با   هاي دو منطقه استاندارد به براي توالی
                                                
1- Parsimony Character Informative 

مورد آزمایش  MEGAافزار  نرم 6استفاده از نسخه 
شده از مناطق  آوري هاي جمع گونهار گرفت. قر

ها  مختلف براي شناسایی سریع، دقیق و خودکار گونه
ارسال  GenBankها به پایگاه داده  . توالیانجام شد

ذکر شده  1در جدول  GenBankشد. اعداد دسترسی 
 Tamuraها با استفاده از مدل  است. تجزیه و تحلیل

حاوي وقفه و هاي  ). تمام جایگاه38انجام شد (
جایگاه  452 اًهاي گم شده حذف شدند. مجموع داده

داده نهایی وجود داشت. تجزیه و تحلیل   در مجموعه
). نتایج نشان داد 39انجام شد ( MEGA6تکاملی در 

هاي عناب و  یپژنتیکی بین اکوت  ترین فاصله که بیش
جز استان  دو نمونه از گروه خارجی وجود دارد. به

هاي مختلف  یپاصله ژنتیکی بین اکوتفارس، هیچ ف
هاي ژنتیکی بین  میانگین فاصله ها وجود ندارد. استان
وري شده در آ هاي مختلف عناب جمع یپاکوت

و  2 هاي هاي مختلف و گروه خارجی در جدول استان
ها با استفاده  تجزیه و تحلیلنمایش داده شده است.  3

 Tamura Maximum Compositeاز مدل 

Likelihood Tamura ) تمام 38انجام شد .(
هاي گم شده حذف  هاي حاوي وقفه و داده جایگاه

موقعیت در مجموعه داده نهایی  781 شدند. مجموعاً
 MEGA6وجود داشت. تجزیه و تحلیل تکاملی در 

 matKانجام شد. از سوي دیگر، نتایج بر اساس ژن 
هاي  یپترین فاصله ژنتیکی بین اکوت نشان داد که بیش

). 2/0عناب و دو نمونه گروه خارجی وجود دارد (
هاي عناب مربوط  ترین فاصله ژنتیکی بین اکوتیپ بیش

ترین مقدار  ) و کم02/0به استان اصفهان و گلستان (
باشد.  ) می00/0متعلق به استان خراسان رضوي و قم (

در مقایسه با  rbcLنشان داد که ژن  3نتایج جدول 
matK ها قابلیت  یپبراي تشخیص روابط بین اکوت

  تري دارد. کم
 تاریخ تکامل با استفاده از روش بیشینه احتمال

)ML و تحلیل بیزین بررسی شد. تجزیه و تحلیل (
ML ها در مقایسه با گروه  یپنشان داد که تمام اکوت
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استرپ  خارجی یک کلاد با پشتیبانی بسیار بالا (بوت
ها تمایز  حال، در میان آن . با اینکنند ) ایجاد می100%

 هاي وجود نداشته و وضعیت پارافیلتیک داشتند (شکل
). این بدان معنی است که تمام تغییرات 2و  1

مورفولوژیک مربوط به شرایط محیطی متفاوت است. 
براي  MrBayes 3.0 ) با استفاده ازBI( تحلیل بیزین

محاسبه احتمالات پسین کلادهاي حاصل با مدل 
انجام شد.  LRTsها تعیین شده از  تکاملی بهینه توالی

به عنوان بهترین مدل تکاملی  F81 + Gمدل  BIبراي 
). نتایج 28شناسایی شد ( Modeltest 3.7ها در  توالی

  بود. MLمشابه با تحلیل  )BIتحلیل بیزین (
هاي  تحلیل داده: هاي توالی کلروپلاست تحلیل داده
تري نسبت به  اطلاعاتی بیشها بینش  ترکیبی ژن

هاي توالی ارائه داد. با این حال،  داده  تحلیل جداگانه
در این آنالیز هم، کلادهاي پارافیلتیک مشاهده شد. 
اگرچه نتیجه بهتر از تجزیه و تحلیل با هر نشانگر 

صورت جداگانه بود. براي پیدا کردن تطابق  پلاستید به
شده  فها از هر منطقه، تست توصی بین درخت

). از 7اجرا شد ILD(1 )عنوان تمایز تضاد طول ( به
برابر  p-valueهاي کلروپلاست،  بین داده pHآزمون 

داري را نشان  دست آمد که ناهمگونی معنی هب 01/0با 
حال، با توجه به مشاهده حساسیت بالاي  داد. با این

رسد  نظر می این آزمون آماري در سایر مطالعات، به
اي و  هاي هسته داده  پارتیشن در مقایسهتست همگنی 

کلروپلاستی به طرز مفرطی حساس باشد. از تحلیل 
ها، در مقایسه با تحلیل جداگانه  هاي ترکیب ژن داده

تر حاصل شد که پشتیبانی بر  درختی با روابط روشن
فرض ما است که آزمون همگنی پارتیشن گاهی 

نتایج هاي بزرگ  ویژه براي مجموعه داده اوقات به
دهد. واضح است که این  غیرقابل اطمینانی نشان می

علت مسائل فنی مانند سیگنال  ها به ناسازگاري
فیلوژنتیک و هموپلازي است. بنابراین، مجموعه 
                                                
1- Incongruence-Length Differences 

تر فیلوژنی ترکیب  ها براي تجزیه و تحلیل قوي داده
  ).42شدند (

دست آمده از این مطالعه توسط  هبر طبق نتایج ب
  مشخص  MEGA6و  Modeltestهاي  برنامه

  گردید که بهترین مدل براي تحلیل تحلیل 
هاي توالی کلروپلاست،  بیشینه احتمال براي داده
Tamura 3-parameter براي ساخت  باشد. می

، بهترین مدل با استفاده MEGA6توسط  MLدرخت 
افزار برآورد شد. بهترین مدل براي تحلیل  نرم از این

هاي توالی کلروپلاست،  دادهبیشینه احتمال براي 
Tamura 3-parameter  بود. درختML  وBI  با

حال در تحلیل بیزین،  یکدیگر مطابقت داشتند. با این
کلادها مقادیر بالاتري نسبت به مقادیر  )PP( حمایت

  نشاد دادند. نتایج نشان  MLاسترپ در تحلیل  بوت
داد یکی از کلادها داراي احتمال پسین قوي 

)٪PP=100هاي استان  یپ) بود که مربوط به اکوت
 قامم هاي یپبر این، اکوت اصفهان است. علاوه

جنوبی، سربیشه) و  (مازندران)، کنگان (خراسان
نیا  جنوبی) کلادهایی تک درخش و گزیک (خراسان

ها  یپ). از سوي دیگر اکوتpp=100%تشکیل دادند (
نیایی  جنوبی) کلاد تک و عربخانه (خراسانگیوك از 
درصد تشکیل دادند. در مجموع، با  80بیش از  ppبا 

توجهی در بین  تفاوت ژنتیکی قابل توجه به نتایج،
تواند  ها مشاهده نشد از یک منظر این امر می اکوتایپ

هاي  بیانگر این موضوع باشد که تمام تفاوت
 محیطی و جغرافیایی شرایط زیست  مورفولوژیکی نتیجه

است. اگرچه ژنوم کلروپلاست، وراثت مادري دارد 
تنها با استفاده از ژنوم کلروپلاست بیان این  بنابراین

دست  هتواند با قاطعیت بیان شود و براي ب موضوع نمی
هاي  تر مطالعه با استفاده از ژن آوردن نتایج دقیق

  .گردد اي پیشنهاد می هسته
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از  خارجی و گروه Z. jujubaهاي مختلف  یپ) بین اکوتkimura-2 parameterمیانگین فاصله بین ژنتیکی اصلاح نشده ( -2 جدول
  .rbcLژن  جفت باز 600 فلات ایران بر اساس

Table 2. Average distance between uncorrected genetics (kimura-2 parameter) between different Z. jujuba 
ecotypes and the foreign group of the Iranian plateau based on 600 pairs of open rbcL genes. 

 

خراسان 
  جنوبی

Southern 
Khorasan 

  گلستان
Golestan 

خراسان 
  رضوي

Khorasan 
Razavi 

  فارس
Fars 

  اصفهان
Esfahan 

  مازندران
Mazandaran 

  قم
Qom 

  گروه خارجی
  2و  1

Foreign groups 
1 and 2 

  خراسان جنوبی
Southern Khorasan 

        

  گلستان
Golestan 

0.00        

  خراسان رضوي
Khorasan Razavi 

0.00 0.00       

  فارس
Fars 0.01 0.01 0.01      

  اصفهان
Esfahan 

0.00 0.00 0.00 0.01     

  مازندران
Mazandaran 

0.00 0.00 0.00 0.01 0.00    

  قم
Qom 

0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00   

  2و  1 گروه خارجی
Foreign groups  

1 and 2 
0.08 0.08 0.08 0.10 0.08 0.08 0.08  

  
   



 و همکاران مریم مودي
 

125 

و گروه خارجی از  Z. jujubaهاي مختلف  یپ) بین اکوتkimura-2 parameterهاي ژنتیکی اصلاح نشده ( میانگین فاصله -3جدول 
 .matKجفت باز از  800-1000 فلات ایران بر اساس قطعه

Table 3. The average of uncorrected genetic distances (kimura-2 parameter) between different Z. jujuba 
ecotypes and the foreign group of the Iranian plateau based on the 1000-800 pairs of open pairs of matK.  

 

خراسان 
  جنوبی

Southern 
Khorasan 

  گلستان
Golestan 

خراسان 
  رضوي

Khorasan 
Razavi 

  فارس
Fars 

  اصفهان
Esfahan 

  مازندران
Mazandaran 

  قم
Qom 

  گروه خارجی
  2و  1

Foreign groups 
1 and 2 

  خراسان جنوبی
Southern Khorasan 

        

  گلستان
Golestan 

0.01        

  خراسان رضوي
Khorasan Razavi 

0.01 0.01       

  فارس
Fars 0.01 0.01 0.01      

  اصفهان
Esfahan 

0.01 0.02 0.01 0.01     

  مازندران
Mazandaran 

0.01 0.01 0.01 0.01 0.01    

  قم
Qom 

0.01 0.01 0.00 0.01 0.01 0.01   

  2و  1 گروه خارجی
Foreign groups 

1 and 2 
0.20 0.21 0.20 0.21 0.21 0.20 0.20  

  
ها  هاي هاپلوتایپی در مطالعات جمعیتی گونه شبکه

تر از گونه، اهمیت بسیار زیادي  یا در سطوح پایین
که برآورد پارامترها بر اساس  ها ویژه آن دارند، به
 nested clade analysis مانندهاي شبکه،  توپولوژي
 NETWORK v. 5.0.0.0 افزار شود. نرم انجام می

  براي رسم شبکه هاپلوتایپی استفاده شد. این شبکه 
بازسازي شد  matKو  rbcLهاي  بر اساس توالی

 Median joiningهاي  ). شبکه2و  1 هاي (شکل
نشان  rbcLها بر اساس  ساخته شده براي هاپلوتایپ

هاي مختلف از مناطق مختلف  داد که بین نمونه
هاي  ین نمونهجدایی وجود ندارد. تفکیک عمده، ب

عناب از مناطق مختلف و دو گروه خارجی از خانواده 
Rosaceae  بر اساس نتایج 1مشاهده شد (شکل .(

یپی در هاي درون اکوت ، تفاوتmatK حاصل از ژن
ویژه در خراسان جنوبی، مازندران و  ها به برخی استان

). تمام 2شد (شکل  خراسان رضوي نشان داده
هم ارتباط نزدیک داشتند. نتایج هاي اصفهان با  نمونه

ترین تنوع  هاي هاپلوتایپی بیش دست آمده از شبکه به
هاي مختلف متعلق به مناطق  یپرا در میان اکوت

مختلف استان خراسان جنوبی نشان داد. تجزیه و 
به تحلیل شبکه نشان داد که هاپلوتیپ خراسان جنوبی 

  ایران است. هاپلوتایپ اجدادي عناب احتمال زیاد
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ها با  ها با فرکانس هاپلوتیپ متناسب هستند و طول شاخه شود. گره استنباط می rbcLها از توالی  شبکه متصل به هاپلوتیپ -1شکل 
: خراسان S.Khافزار شبکه هستند. ( دهنده بردارهاي میانه نظري معرفی شده توسط نرم ها متناسب است. نقاط قرمز نشان تعداد جهش

  .)2و  1: گروه خارجی O.G، : قمQom، : مازندرانMaz، : اصفهانEsf، : خراسان رضويR. Kh، : گلستانGol، جنوبی
Fig. 1. Median-joining network of the haplotypes inferred from rbcL sequences. Nodes are proportional to 
haplotypes frequencies and branches length is proportional to the number of mutations. The red dots 
represent theoretical median vectors introduced by the network software. (S. Kh: South Khorasan, Gol: 
Golestan, R. Kh: Razavi Khorasan, Esf: Esfahan, Maz: Mazandaran, Qom: Qom, O.G: Outgroup 1 & 2). 

  

  
  

ها با فرکانس هاپلوتیپ متناسب هستند و طول  شوند. گره استنباط می matKهایی که از توالی  کننده هاپلوتیپ شبکه متصل -2شکل 
: S.Khشبکه هستند. (افزار  دهنده بردارهاي میانه نظري معرفی شده توسط نرم ها متناسب است. نقاط قرمز نشان ها با تعداد جهش شاخه

  .)2و  1گروه خارجی ، : قمQom، : مازندرانMaz، : اصفهانEsf، : فارسFar، : خراسان رضويR.Kh، : گلستانGol، خراسان جنوبی
Fig. 2. Median-joining network of the haplotypes inferred from matK sequences. Nodes are proportional to 
haplotypes frequencies and branches length is proportional to the number of mutations. The red dots represent 
theoretical median vectors introduced by the network software. (S. Kh: South Khorasan, Gol: Golestan, R. Kh: 
Razavi Khorasan, Far: Fars, Esf: Esfahan, Maz: Mazandaran, Qom: Qom, O.G: Outgroup 1 & 2). 
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خود   در مطالعه )2007( خاکدامن و همکاران
خاطرنشان کردند که سه گروه اصلی اصفهان، 

هاي مختلف  یپتوان اکوت مازندران و خراسان را می
  . نتایج حاصل از مطالعه)21( عناب درنظر گرفت

هاي  هاي ژنتیکی و تحلیل شبکه حاضر از فاصله
کند  یید میأت matKهاپلوتایپ به ویژه براساس ژن 

عنوان  تواند به که خراسان جنوبی و اصفهان می
هاي اصلی عناب در ایران مورد توجه قرارگیرد.  گروه

یپ اکوت 34مطالعه دیگري بر روي تنوع ژنتیکی 
ده از نشانگر در ایران با استفا Z. jujubaمختلف 

ها  ). نتایج آن1انجام شده است ( RAPDمولکولی 
هاي خراسان جنوبی در  یپدهنده حضور اکوت نشان

که خراسان جنوبی  ها بود و با توجه به این همه گروه
دلیل  تواند به مرکز کشت عناب بوده است، این امر می

احتمالی توزیع  أاین واقعیت باشد که این استان منش
هاي  یران است. بررسی ژنتیکی ژنوتیپعناب در ا

حسینی  توسط شاه AFLPعناب با استفاده از نشانگر 
ها  . نتایج آن)30( ) انجام شده است2012و همکاران (

توان به سه گروه اصلی قم،  نشان داد که عناب را می
اصفهان و خراسان تقسیم کرد. گروه خراسان، گروهى 

و همکاران  گاستاي که  جداگانه است. در مطالعه
و  ISSR) در ایران با استفاده از نشانگرهاي 2014(

RAPD شد که تنوع عناب کل   انجام دادند، نشان داده
خلاصه شده  یپی خراسان جنوبیکشور در تنوع اکوت

 Z. jujubaهاي  حاضر، توالی  ). در مطالعه10است (
ارائه شده است.  GenBankایران براي اولین بار در 

 هاي کلروپلاست) رهاي مولکولی مختلف (ژناگرچه نشانگ
مورد بررسی قرار گرفت، نتایج  از مطالعات قبلی

کنند.  یید میأقبلی را ت هاي پژوهشدست آمده نتایج  به
هاي خراسان  یپاین امر بدین معنی است که اکوت

شود، بنابراین این  ها دیده می جنوبی در همه گروه
احتمالی پراکنش عناب  أعنوان منش تواند به منطقه می

هاي  در ایران درنظر گرفته شود. از سوي دیگر، توالی
DNA ها از مناطق مختلف تفاوت نداشت. در  آن

یخترهاي  ثیرات مهمی بر ویژگیأواقع، اقلیم منطقه ت

ها با توجه به یپاکوت ینها دارد و بنابرایپاکوت یشناخت
مناطق  يهایپاند. اکوتها جدا شدهآن یاییجغراف أمنش

در  ییراتو تغ یکسانداشتن منشاء  یلدلمختلف به
ها پس از انتقال و کشت نهال شناسیریخت هاي یژگیو

  .هستند گروه یکمتعلق به  یدجد یطدر شرا
  

  گیري نتیجه
حاضر، اطلاعات مولکولی، جزئیات  پژوهشدر 

عنوان  را به Z. jujubaهاي مختلف  کاملی از اکوتیپ
ایران  یک گیاه مهم از نظر دارویی و اقتصادي در

هاي این  دهد. یافته ویژه خراسان جنوبی ارائه می به
 شناختی هاي ریخت دهد با وجود ویژگی مطالعه نشان می

تفاوت ژنتیکی  Z. jujubaهاي  متفاوت در اکوتیپ
  دست ههاي ب ها وجود ندارد و توالی چندانی بین نمونه

 دهند. ها را نشان می نزدیک آن آمده ارتباط ژنتیکی
تر نیازمند به  گرچه براي دستیابی به نتایج با دقت بیش

تر از مناطق مختلف ایران  هاي بیش مطالعه تعداد گونه
ه به جباشد. که با تو اي می هاي هسته و استفاده از ژن

عنوان گیاه دارویی و باغی  اهمیت گیاه عناب به
آینده پیشنهاد  ارزشمند در ایران براي مطالعات

هاپلوتایپی و مطالعات   کهبا توجه به نتایج شب گردد. می
عنوان منبع گیاهان  تواند به قبلی، خراسان جنوبی می

عناب در ایران محسوب شود. با این حال، با در نظر 
گرفتن اهمیت اقتصادي گیاهان عناب در جهان، ایران 

تر  یشهاي ب ویژه خراسان جنوبی استفاده از نمونه و به
اي براي  هاي هسته خصوص ژن تر به هاي بیش و ژن
هاي ژنتیکی این  ها و تفاوت تر شباهت دقیق  مطالعه

  شود. ها پیشنهاد می یپاکوت
  

  سپاسگزاري
به شماره  یقالب طرح پژوهش در پژوهش نیا
و با استفاده  6/7/1395مورخ  1395/د/11546 هیابلاغ

 است شده انجام رجندیدانشگاه ب یاز اعتبارات پژوهش
 از چنین هم .شود یم یقدردان و تشکر لهیوسنیبد که
 گیاهی هاي نمونه تهیه در که سربیشه گیاهشناسی باغ

  .داریم را تشکر کمال اند، داشته همکاري
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