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   زيتون يهاژنوتيپدر بين  زاييريشهبا  مرتبط OeAOX2 ژنساختار  مطالعه
)Olea europea L.( ايران يبوم  

 1ينانيمز ينيحس يمهد سيد و 1يآباد هاشم زهرا ،2يموسو ايثر ،*1يموسو ريام ،1يتيهدا دهيوح

  )NIGEB( يفناور ستيز و كيژنت يمهندس يمل پژوهشگاه تهران، 1
  )IBBR-CNR( انستيتو علوم زيستي و منابع طبيعي پروجا،، ايتاليا 2

  15/8/97 :تاريخ پذيرش  30/10/96 :تاريخ دريافت

 چكيده

. باشددر حوزه مديترانه است كه روش تكثير آن از طريق قلمه مي باغي يها گونهيكي از مهمترين ) .Olea europaea L(زيتون 
و ارقام مختلف بطور زايي در قلمه گياهان توانايي ريشه. استزيتون در ازدياد گياه اساسي فرايندهاي ها يكي از زايي قلمهريشه
 كه باشدمي OeAOX2ها يكي از اين ژن. نقش دارندفرايند اين در  متعدديهاي ژناز طرفي . داري با يكديگر متفاوت استمعني
زايي در جمعيت زيتون ايتاليايي در القاي ريشه كانديدژن  عنوان به تعادل انواع اكسيژن واكنشي نقش اصلي را بر عهده دارد ودر 

ژنوتيپ  99هاي قلمه زايي درريشه توانايي ،دراين مطالعه .ه استمعرفي شدآگوجا هاي لچينو و دلچه حاصل از تلاقي ژنوتيپ
 بررسي طول كاملسپس . زايي بالا و پايين تعيين شدندريشهتوانايي ها با شد و ژنوتيپبررسي  هاي مختلفاستان زيتون ايران از

هاي كرمانشاه و به ترتيب از استان) زايي پايينريشه(و اوزينه ) زايي بالاريشه(دالاهو  ،ژنوتيپ زيتون ايران دودر  OeAOX2 ژن
و اگزون  UTR ’5زايي بالا و پايين در ناحيه ژنوتيپ زيتون ايران با ريشه 20 توالي اين ژن در ،همچنين .انجام شدگلستان، 

هاي نشان داد كه چندشكليدر دالاهو و اوزينه  OeAOX2طول كامل ژن هاي بيوانفورماتيكي بررسي .گرديدبررسي نيز  1شماره 
-بررسي چند شكلي ،راز سوي ديگ. تنها يك چندشكلي مشاهده شدها در سطح اگزون ليزيادي در نواحي اينترون وجود دارد و

د و شونمي هااسيدهاي آمينهها منجر به تغيير مشخص نمود كه اين چند شكليايران  ديگر زيتون ژنوتيپ 20در  ي اين ژنها
 .قرار دهد ريتأثتحت  تواند يمرا زايي القاي ريشهسطح ترانسكريپتوم و تفاوت بيان، در  OeAOX2ژن  احتمالاً

   OeAOX2ژن  چندشكلي، زايي،ريشهتوان ، ايران زيتونهاي ژنوتيپ :يديكل يهاواژه

 m-amir@nigeb.ac.ir: ، پست الكترونيكي021-44787305: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه

 تيرهدرختي هميشه سبز از ) .Olea europaea L( زيتون
Oleaceae ايرانترين گياهان منطقه مديترانه و و از قديمي 

پايه ، هتروزيگوت و تك)2n=46(ديپلوئيد اين گياه . است
-ميغيرجنسي جنسي و روش دو به  زيتونازدياد  .است

تر و قلمه ارزان از طريق يرجنسيغازدياد باشد كه روش 
 كه با شايان ذكر است. باشدهاي ديگر ميتر از روشسريع
و هاي مطلوب توان پايهمي يرجنسيغ ازدياد روش

در ، هيپا اهيگبا حفظ خصوصيات ژنتيكي را  اميدبخش

هايي توليد ريشه از بخش .تري تكثير نمودكوتاه زمان مدت
بسيار پيچيده فرايندي مولكولي  ازنظرنظير ساقه يا قلمه 

، بنابراين. دهدرخ ميدر گياه بصورت طبيعي است كه 
ي توليد ريشه اعم از عوامل كنندهكنترل شناسايي عوامل

در  يمهم فيزيولوژيكي، مورفولوژيكي و مولكولي گام
هاي شناسايي ژن .شودزيتون محسوب ميازدياد فرايند 

توان افزايش  منظور بههاي زيتون زايي قلمهدر ريشه مؤثر
بومي زيتون ايراني از ارقام و ژنوتيپ هاي زايي ريشه
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هدايتي و همكاران در سال . اي برخوردار استاهميت ويژه
زيتون  2ژن اكسيداز تناوبي  براي اولين بار 2015

)OeAOX2(  هاي مناسبي جهت غربالگري زيتون كانديدرا
زيتون ايتاليايي زايي متفاوت در جمعيت با توان ريشه
مشتق  UQي تنفسي در اين ژن از زنجيره .معرفي نمودند

را كاتاليز  UQH2شده و بدون انتقال پروتون، اكسيد شدن 
كند و بيان آن در را به آب احيا مي (O2)اكسيژن كرده و 

 در جمعيت زيتون ايتاليايي زايي بالاهاي زيتون با ريشهقلمه
براي حاضر در تحقيق . )9( يابدافزايش مي مورد مطالعه

ژنوتيپ زيتون  99در زايي ريشهصفات مرتبط با  ،باراولين 
هاي با ريشه زايي ايراني ثبت گرديد و بر آن اساس ژنوتيپ

- هاي با ريشهو ژنوتيپ) زاييريشهدرصد  100تا  93(بالا 

. مشخص شدند )زاييريشهدرصد  31تا  6(زايي پايين 
 4000با طول حدود  OeAOX2ژن كامل توالي  سپس

زايي از ريشهدرصد  94دالاهو با هاي ژنوتيپ در جفت باز
از استان زايي ريشهدرصد  31استان كرمانشاه و اوزينه با 

منطقه  ،راز سوي ديگ. بررسي شدهمسانه سازي و گلستان 
5’UTR  زايي بالا و ژنوتيپ ديگر با ريشه 21در  1و اگزون

زايي پايين نيز جهت يافتن چندشكلي مرتبط با القاي ريشه
  .مورد مطالعه قرارگرفت

  روشهامواد و 
زيتون ايران از ژنوتيپ  99دراين تحقيق از : ياهيگ مواد
خراسان زنجان، ، گيلان، كرمانشاه هاي گلستان،استان

جنوبي، لرستان، خوزستان، كهگيلويه، بوشهر، يزد، ايلام و 
استان  درواقع در كلكسيون زيتون ايران موجود ، فارس
گيري از بخش بالاي قلمه. )15و 14( استفاده شد ،گلستان
هر قلمه حاوي . هاي يكساله صورت گرفتو شاخه يكانوپ

هر از قلمه  20 حداقل. بود يرأسبرگ  4و  )Node( گره 4
 IBA )Indole-3- Butyric هورمون از تهيه شد وژنوتيپ، 

Acid(  با غلظتppm 2000 دار شدن ريشه منظور به
بالاتر از با رطوبت  گلخانه ميستها در قلمه. استفاده گرديد

و دماي محيط  گراد يسانتدرجه  23 بستر و دماي درصد 90
صفات بعد از دو ماه، . نگهداري شدند گراد يسانتدرجه  18

دار شده، درصد هاي ريشهتعداد قلمه ازجملهزايي ريشه
و  گيري شدندها اندازهزايي، طول و تعداد ريشهريشه

زايي بالا و پايين از يكديگر هاي زيتون با ريشهژنوتيپ
  .گرديدندتفكيك 

بومي زيتون ژنوتيپ  22در  OeAOX2سازي ژن همسانه
در  OeAOX2توالي يابي طول كامل ژن  منظور به: ايران

از نواحي مختلف آن نظير هاي منتخب ايراني، ژنوتيپ
 ،ژن، نواحي داخل اگزون و گاها اينترون 5'و  3'انتهاي 
از ). 1جدول (اختصاصي طراحي گرديد  كاملاًهاي آغازگر
كيفيت و  استخراج شد DNA هانمونه ،تازه يها برگ

DNA دستگاه اسپكتروفوتومتر نانودراپ  باC2000  

(Thermo Scientific) 20- 30، سپس حدود گرديد دييتأ 
استفاده شد  PCRها جهت انجام واكنش DNAنانوگرم از 

 OeAOX2ژن از  شده يطراح آغازگرهايبا استفاده از  و
در  PCRواكنش  .صورت گرفت PCRسازي آزمون بهينه

از بافر  DNA ،µl2نانوگرم از  30تا  20شامل  µl20حجم 
10X ،µl1 از MgCl2 (50mM) ،10 آغازگرها pmol  به

 C◦ 94شرايط  و با µl2/0به مقدار  Taqو آنزيم  µl1مقدار 
Cچرخه با  35دقيقه،  5به مدت 

C، ثانيه 25، 94 ◦
◦ 58 ،25 

Cثانيه و 
Cدقيقه و تكثير نهايي  2، 72 ◦

 10به مدت  72 ◦
 1بر روي ژل آگارز  PCRمحصولات دقيقه انجام شد و 

  . مشاهده گرديددرصد 

 pTG19-T پلاسميديناقل  وارد تكثير شدهقطعات سپس 

(Sinaclone)  شامل، واكنش اتصال. شدند DNA  25)ناقل 

ng/µl) µl1 ،اتصال  بافر(10X)  µl1 ، محصولPCR µl5  و
و به  بود، µl10 حجم در  T4 DNA Ligase µl1آنزيم 
گراد و سپس به مدت درجه سانتي 22ساعت در  1مدت 

 .گرفتگراد قراردرجه سانتي 16يك شبانه روز در دماي 
شد و  DH5α E. coli يسويهمحصول آزمايش اتصال وارد 

كشت  LB/Amp/IPTG/X-GALها بر روي محيط باكتري
هاي رشد كرده در محيط مجدد كلوني دييتأجهت . شدند
 PCRمحصول و انجام شد  Colony PCRواكنش  ،كشت

از هر ژنوتيپ  .مشاهده گرديددرصد  1بر روي ژل آگارز 
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يابي ارسال براي توالينظر  دو كلون حاوي قطعه ژن مورد
آغازگرهاي از  OeAOX2يابي ژن توالي منظور به .گرديد

از سوي  ).1جدول (استفاده گرديد  ،متفاوت و همپوشان

جهت  Intron 1-Revو  UTR-For’5 آغازگرهاياز ديگر 
ژنوتيپ استفاده و  21در  UTR’5و ناحيه  1تكثير اگزون 

  .توالي يابي شدمستقيماً  PCRول صمح
 OeAOX2سازي ژن استفاده جهت همسانهفهرست آغازگرهاي مورد  -1جدول 

 )'3<-'5( آغازگرها يدينوكلئوت يتوال آغازگر نام

OeAOX2-5´ UTR-For2 GTTTTTCACCGGGCGTAGTA
OeAOX2-exon 1-For GGCGAGATCTCTGATGAAGC 
OeAOX2-intron 1-Rev TGTGGATCGAGCTCACAGAG 
OeAOX2-exon 2-Rer CTGGAAAAATATATCTGTTGGAATT 
OeAOX2-intron 2-For TCAATTTATGTTGCATATCTTAACCAG 
OeAOX2-exon 3-Rev CTCGATGGTGGGCTTCAT
OeAOX2-3´UTR-Rev TGTATAACAAAACCGGGACCA

  

هاي در ژنوتيپ OeAOX2بررسي بيوانفورماتيكي ژن 
هاي مرتبط با يك كلوني با يابينتايج توالي :زيتون ايراني
با مورد بررسي قرارگرفت و  BioEditافزار استفاده از نرم

طول كامل ژن در هر كلوني  Contigساختن قطعات 
از  OeAOX2 ژنكامل  هايسپس توالي. بدست آمد

از استان (و اوزينه  )از استان كرمانشاه( هاي دالاهوژنوتيپ
دو والد زيتون در  اين ژنآلل ثبت شده از  4با  )گلستان

 .مقايسه شدو  فيرد هم ،NCBIايتاليايي در بانك اطلاعاتي 
هاي در ژنوتيپ OeAOX2توالي پروتئيني از سوي ديگر 

 ExPASy translate toolدالاهو و اوزينه از طريق 

(http://web.expasy.org/translate/) سپس . بدست آمد
اين توالي پروتئيني با توالي پروتئيني حاصل از اين ژن در 

از سوي ديگر،  .اليايي مقايسه گرديدايت زيتون هايژنوتيپ
 ژنوتيپ 21در  OeAOX2و اگزون اول ژن  UTR’5ناحيه 
 6زايي بالا و ژنوتيپ با ريشه 14شامل  يايران زيتون

يابي تكثير و توالي) 2جدول (زايي پايين ژنوتيپ با ريشه
. هاي دالاهو و اوزينه مقايسه شدندژنوتيپ و با شد

تبديل ژن با  1 شماره اگزوندر  شده مشاهدههاي چندشكلي
   .شدندبررسي  نيز به اسيدآمينه و پروتئين

  نتايج و بحث
ايران بومي ژنوتيپ زيتون  99زايي براي ريشهميزان نمودار 

). 1شكل (ترسيم شد  )9( زاييصفات ريشهثبت بر مبناي 
استان ( 2، ماوي )كرمانشاهاستان ( دالاهوهاي ژنوتيپسپس 

، ده )گلستاناستان ( 6 قاضانقايه و 2، مينودشت )خوزستان

 درويش و ملكشاهي سياب، )كرمانشاهاستان ( 8سفيد 
و دراك ) يزداستان (طبس  ،)ايلاماستان (چوار  - 1چونان 

 وزايي بالا ريشهتوان هاي با بعنوان ژنوتيپ )فارساستان (
، )گلستاناستان ( 6ليوان و آزادشهر ، اوزينه هايژنوتيپ

) كهگيلويهاستان ( 1، دلي بايار )لرستاناستان ( سپيد دشت
-ريشه توان هاي بابعنوان ژنوتيپ )فارساستان ( وارك و

ژن اكسيداز  .)2جدول ( انتخاب شدند پايينزايي 
اي ي چند ژني هستهدر گياهان، خانواده )AOX(تناوبي

در و  AOX1ها فقط ايدر تك لپهكوچكي هستند كه 
البته  .)19و  10( دارد وجود AOX2و  AOX1ها ايدولپه
هاي مختلف به صورت در گونه AOXهاي ارتولوگ ژن

دهند ميهاي زيستي و غيرزيستي پاسخ متفاوتي به تنش
هاي مطالعات بياني در مورد ژن تاكنون) 17و  13، 12، 11(

AOX  اي و دولپه )23و  21، 7، 6(اي لپهگياهان تكدر
، )4(يونجه  ،)6(، سويا )23و  7( علفي نظير آرابيدوپسيس

انجام  )20(و خيار  )24(، كاساوا )18(ذرت  ،)3(هويج 
درحالي كه در درختان گزارشات محدودي در . شده است

هدايتي و براي اولين بار . )5و 22(اين زمينه وجود دارد 
و  ژن كانديد عنوان بهرا  OeAOX2ژن  )2015( همكاران

اين ژن ، )8( زايي زيتون معرفي كردنددر القاي ريشه مؤثر
 سهاگزون و  چهارجفت باز داراي  4000با طول حدود 

و همكاران در نوگالس همچنين ). 2شكل (باشد اينترون مي
زياد در اين ژن، آن را بعنوان  يچندشكلبه دليل  2015سال 

هاي اصلاحي در هويج يك نشانگر مولكولي جهت برنامه
  . )16( معرفي نمودند
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  زايي بالا و پايينهاي زيتون ايران با ريشهژنوتيپ -2جدول 

 نييپا/بالا ييزاشهير   (%)ييزاشهير درصد استان  رانيا تونيز يهاپيژنوت  شماره

  نييپا ييزاشهير  32 لرستان دشتديسپ  1
نييپا ييزاشهير  15 هيلويكهگ 1اريبايدل  2  

نييپا ييزاشهير  24 فارس وارك  3  

نييپا ييزاشهير  29 گلستان وانيل  4  

نييپا ييزاشهير  31 گلستان 5نهياوز  5  

نييپا ييزاشهير  9 گلستان 5آزادشهر  6  

نييپا ييزاشهير  6 گلستان نينگ  7  

نييپا ييزاشهير  24 گلستان گرگان  8  

  بالا ييزاشهير  100 خوزستان 2يماو  9
بالا ييزاشهير  100 گلستان 2نودشتيم  10  

بالا ييزاشهير  100 گلستان 6هيقاضانقا  11  

بالا ييزاشهير  93 كرمانشاه 8ديسفده  12  

بالا ييزاشهير  94  كرمانشاه  دالاهو  13  

بالا ييزاشهير  97 زدي طبس  14  

بالا ييزاشهير  95  لاميا  شيابدرويس-يملكشاه  15  

بالا ييزاشهير  96  لاميا  چوار-1 چونان  16  

بالا ييزاشهير  96  فارس  دراك  17  

بالا ييزاشهير  100  گلستان  قزل  18  

19  T8 بالا ييزاشهير  98  گلستان  

بالا ييزاشهير  93  گلستان  اقوتي  20  

بالا ييزاشهير  98  گلستان  خوشه  21  

بالا ييزاشهير  92 گلستان پارسه  22  

23  T23 بالا ييزاشهير  97 گلستان  

  

  
  )اينترون 3اگزون و  4شامل ( OeAOX2طول كامل ژن  -2شكل 

 

هاي در زيتون OeAOX2همچنين آنها نشان دادند كه ژن 
لچينو و دلچه آگوجا هتروزيگوت است و تفرق  ايتاليايي

 جينتاهاي اين دو والد، منجر به بروز حاصل از تلاقي آلل
يافتن ارتباط بين ژن  منظور به. شوددهي متفاوت ميبا ريشه

هاي زيتون ايران، جداسازي زايي در ژنوتيپمذكور و ريشه

از دو ژنوتيپ دالاهو  OeAOX2يابي طول كامل ژن و توالي
 )با توان ريشه زايي پايين(و اوزينه ) زايي بالابا توان ريشه(

مختلف براي  آغازگرهاي و از تركيب )3شكل (انجام شد 
  .استفاده گرديد 3مربوط براساس جدول قطعه  دييتأ
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 4تا  1؛ همچنين مسيرهاي )M4( 8و  4، )M3( 7و  3، )M2( 6و  2، )M1( 5و  1انجام شده از مسيرهاي  PCRالكتروفورز محصول  -3شكل 

DNA 8تا  5و مسيرهاي  اوزينهي DNA مسير . باشدمي دالاهويM  مربوط به نشانگر وزن مولكوليLadder Mix )Fermentas ( است و
  .اندتوصيف شده 3در جدول  M1-4مسيرهاي 

  

  OeAOX2مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده جهت تكثير ژن  -3جدول 

  شده هيته Master نام  )OeAOX2( ياختصاص يآغازگرها جفت  اتصال يدما  افتهي تكثير محصول طول

bp 3808  ˚C60  3´-UTR-Rev 5و´-UTR-For2  M1 

bp 2572  ˚C60  Exon 3-Rev2  وexon 1-For M2  
bp 2580  ˚C60 3´-UTR-Revوintron 2-For  M3  
bp 1605  ˚C60   exon 3-Revو intron 2-For  M4  

  

 در OeAOX2طول كامل ژن هاي بيوانفورماتيكي بررسي
 چهار كه مشخص نمودهاي دالاهو و اوزينه ژنوتيپ
 ها ودر اينترون يچندشكل چهارو  1در اگزون  يچندشكل
. وجود داردنوكلئوتيد در اينترون دوم اوزينه  3 حذف

آلل  4با دالاهو و اوزينه هاي ژنوتيپژن مذكور در مقايسه 
در بانك ) 8(در ارقام زيتون ايتاليايي  آنگزارش شده از 

هاي موجود مشخص نمود كه چندشكلي NCBIاطلاعاتي 
در ارقام زيتون ايتاليايي،  OeAOX2ژن  UTR’5در ناحيه 
 58هاي ايراني وجود ندارد ولي حذف شدگي در ژنوتيپ

جفت بازي ناحيه اينترون دوم در هر دو ژنوتيپ ايراني 
شدگي در همين ناحيه حذف مشاهده شد در حالي كه اين

از سوي  .لچينو وجود داشت رقم 2تنها در آلل شماره 
ژن  1در اگزون  يچندشكلبه دليل مشاهده  ديگر

OeAOX2  5در دالاهو و اوزينه، اين ناحيه به همراه’UTR 
زايي بالا و پايين ژنوتيپ ديگر زيتون ايران با ريشه 21در 
در  يچندشكل سه مطالعات نشان داد كه .ز بررسي شدين

جفت بازي  112و  60، 45هاي در موقعيت UTR’5ناحيه 
در  377و 318، 216، 183هاي چندشكلي در موقعيت 4و 

داري بين اگزون شماره يك وجود دارد ولي تفاوت معني
در . زايي بالا و پايين يافت نشدريشهتوان هاي با ژنوتيپ

و پايين،  زايي بالاريشه توان هاي باژنوتيپبعضي از 
ولي ) 4جدول (هتروزيگوت هم مشاهده شد  بازهايجفت

را در سطح  نهيدآمياس ،1 هاي موجود در اگزونچندشكلي
 T( 377و فقط تغيير نوكلئوتيد در باز  پروتئين تغيير نداد

اسيدآمينه  ،6هاي دراك و مينودشت در ژنوتيپ) Aبجاي 
ها ژنوتيپ در اكثر. والين را جايگزين گلوتاميك اسيد نمود

مشاهده شد، در حالي كه  377در موقعيت  نوكلئوتيد آدنين
، 6زايي، قازانقايه ريشهدرصد  29هاي ليوان با در ژنوتيپ
، %100به ترتيب با  T18درويش و  سياب-ملكشاهي

يا  Aزايي در اين موقعيت نوكلئوتيد ريشه% 6/91و % 6/94
T قرارداشت.  

۴٠٠٠ bp 

١۵٠٠ bp 

٣٠٠٠ bp 
٢٠٠٠ bp 

M     ٨     ٧      ٦      ٥      ٤      ٣      ٢       ١ 
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  ژنوتيپ زيتون ايران 23در  OeAOX2در ژن  1و اگزون شماره  UTR’5هاي مشاهده شده در ناحيه چند شكلي -4جدول 
  Rooting% 5' UTR Exon 1 Protein 

    
45 
bp 

60 
bp 

112 
bp 

183 
bp 

216 
bp 

318 
bp 

377 
bp 

23 34 68 88 

 C A A G G G A M R S E 31.4 سپيد دشت

 C A A G G G A M R S E 14.5 1دلي بايار 

 C A A G G G A M R S E 23.5 وارك

 T A/C A G G G A/T M R S E/V 29 ليوان

 T A A G A G A M R S E 31 5اوزينه 

 T A A G G G A M R S E 8.9 5آزادشهر 

 T A A/C G G G A M R S E 6 نگين

 T A A G A G A M R S E 24.2 گرگان

 T A A G A G A M R S E 98.8 2ماوي 

 T C A G G G T M R S V 100 2مينودشت 

 T A/C A G G G T/A M R S E/V 100 6قازانقايه 

 T A A G A/G G A M R S E 91.3 8ده سفيد 

 T A A G G G A M R S E 93.8 دالاهو

 T A A G G G A M R S E 97.2 طبس

 T A/C A G G G T/A M R S E/V 94.6 سيابدرويش- ملكشاهي

 T A A G A/G G A M R S E 96 چوار-1چونان

 T A A G A/G G T M R S V 96.3 دراك

T7 100 T A A/C A/G A/G G A M R S E 

T8 97.5 T A A/C A/G A/G G A M R S E 

 T A A G A G A M R S E 93 ياقوت

 T A A G A G A M R S E 97.8 خوشه

 T A/C A A/G G G/T T/A M R x E/V 91.6 پارسه

T23 97.2 T A A G A G A M R S E 
  

نيز نشان داد  OeAOX2نظر به اينكه بررسي توالي پروتئين 
هاي دالاهو و ايي در ژنوتيپكه تغييري در سطوح اسيدآمينه

گردد كه ژن اوزينه نيز رخ نداده است، بنابراين استنتاج مي
OeAOX2  23در سطح توالي ژنومي و پروتئيني بين 

- زايي بالا و پايين تفاوت معنيژنوتيپ زيتون ايران با ريشه

- داري ندارد و به احتمال قوي اثرات اين ژن بر روي ريشه

زايي در مرحله بياني يا ترانسكريپتوم، تغييرات پس از 
شايان ذكر است در مطالعات . باشدرونويسي يا ترجمه مي

زايي تفاوت بياني اين ژن در مراحل مختلف ريشه قبلي نيز
زايي بالا و پايين مشهود بين ارقام زيتون ايتاليايي با ريشه

لذا براي اثبات اين فرضيه، بررسي كمي ). 8(بوده است 
- هاي زيتون ايران با ريشهسطوح بيان اين ژن در ژنوتيپ

از  تواند راهكار مناسبي جهت اطمينانزايي بالا و پايين مي
زايي محسوب گردد، نقش اصلي اين ژن در فرايند ريشه

و ساير فاكتورهاي  ها تنشعوامل محيطي،  ريتأثهرچند 
 مدنظرفيزيكي قلمه را نيز در طي اين فرايند همواره بايد 

  ).2و 1( قرارداد

  سپاسگزاري

هاي اين پروژه با حمايت مالي مركز مطالعات و همكاري
و پژوهشگاه ملي مهندسي ژنتيك و وزارت عتف ي الملل نيب
از حمايت مالي همچنين . ي انجام شده استفناور ستيز

هاي آوري قلمهشركت زيتون گلستان نمونه براي جمع
زيتون و در اختيار گزاردن امكانات گلخانه ميست 

  .شودسپاسگزاري مي
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Abstract 

Olive (Olea europaea L.) is one of the most important fruit crops throughout the 
Mediterranean Basin, mainly propagated by cuttings. One of the fundamental processes 
in woody plant propagation, especially olive is rooting ability of cuttings. Rooting 
ability in various plants and ecotypes is different significantly. Also, many genes are 
affecting rooting ability process in plants. One of these is OeAOX2 gene which plays a 
central role in the balance of reactive oxygen species in plants. OeAOX2 as a candidate 
gene has been introduced and it induces rooting in an Italian olive population (Cross 
progenies of Leccino and Dolce Agogia). In this project, rooting ability of 99 semi-hard 
cutting of Iranian olive genotypes was studied from different provinces of Iran, so 
genotypes with high- and low-rooting ability were determined. Then, the full length of 
OeAOX2 gene was evaluated in two Iranian olive genotypes such as Dalahoo (high 
rooting) and Uzineh (low rooting) from Kermanshah and Golestan provinces, 
respectively. Also, the sequence of this gene was studied in 20 Iranian olive genotypes 
with high and low rooting in 5’UTR and exon 1 region. Bioinformatics studies of the 
OeAOX2 gene indicated that there are many polymorphisms in the introns, but only one 
polymorphism was observed in the exon levels. On the other hand, polymorphism of the 
OeAOX2 gene in 20 Iranian olive genotypes did not lead to protein alteration and 
probably it influenced rooting induction in transcript level. 

Key words: Iranian olive genotypes, rooting ability, polymorphism, OeAOX2 gene 


