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 ای برای مشخص کردن روابط ژنتیکی گیاه چای در ایرانوسیله RAPDنشانگرهای 

 1سیاوش پورعزیزیان و 2، مهران غلامی*1، شاهین جهانگیرزاده خیاوی1روکوروش فلک

 ایپژوهشکده چ، مؤسسه تحقیقات علوم باغبانیسازمان تحقیقات، آموزش و ترویج كشاورزی،  لاهیجان، ،ایران 1

-یعلوم زراع یقاتبخش تحق یلان،استان گ یعیو منابع طب یكشاورز یقاتمركز تحق ی،كشاورز یجآموزش و ترو یقات،سازمان تحق رشت، ،یرانا 2 

 یباغ

 07/07/1399 تاریخ پذیرش: 30/02/1399 تاریخ دریافت:

 چکیده

 یچاگیاه  رفتن قرار دارند یندر معرض از بآنها از  یاریكه امروزه بس ایران محصولات منطقه شمال یناز مهمتر یکی

(Camellia sinensisم )نشانگر  24اكسشن با استفاده از  60باشد. در این بررسی تعداد یRAPD  گرفت.قرارمورد بررسی 

 محتوای میزان نشان دادند. یحالت چندشکل آنها درصد 28/81نمود كه  تکثیر نوار 219استفاده مورد  RAPDنشانگرهای 

شکلی كل نشانگرها نیز  چند اطلاعات محتوای محاسبه شد. میزان 50/0الی  29/0شکلی برای تمام نشانگرها از  چند اطلاعات

های موجود دارد. ماتریس تشابه ت بررسی تنوع اكسشنمحاسبه شد كه نشان از كارایی بالای نشانگرهای بکار رفته جه 49/0

براساس  متغیر بود. 65/0با میزان متوسط  94/0تا  43/0های مورد مطالعه از تشکیل شده براسلاس ضریب جاكارد مابین اكسشن

زیر گروه )در تشابه  كه گروه دوم خود قابل تفکیک به سه تقسیم شدندسه گروه  به 61/0در میزان تشابه ها كلاستر نمونه یهتجز

پلات نیز نتایج ها از الگوی جغرافیایی است. در تجزیه بای( بود. نکته قابل اهمیت در این تجزیه كلاستر عدم پیروی نمونه65/0

 یکیتشابه ژنتدامنه مشخص گردید كه  مورد بررسیهای بررسی میزان تشابه و فاصله ژنتیکی جمعیتمشابهی مشاهد شد. در 

دارد تشابه ژنتیکی بالایی مابین باشد كه نتیجه این اعداد بیان میمی 950/0الی  919/0یران از موجود در ا یچا هایجمعیت ینماب

ها بصورت مستقیم با یکدیگر ها وجود دارد. بطور كلی نتایج بدست آمده از این بررسی بیان نمودند كه زمانی كه نمونهجمعیت

گردد كه تنوع دهند اما زمانی كه بصورت جمعیتی آنها را بررسی نماییم، مشخص میرا نشان میگردند تنوع بالایی مقایسه می

های اولیه وارد شده باز های چای و تعداد بوتهها كم است كه دلیل آن به نحوه تکثیر و گرده افشانی آزاد بوتهمابین جمعیت

 گردد.می

 پلات-چندشکلی، بای اطلاعات محتوای ، میزانRAPDگیاه چای، تنوع ژنتیکی، نشانگر : واژه های کلیدی

 shjahangirzadeh@gmail.com پست الکترونیکی: ،  01342424001 تلفن: نویسنده مسئول،* 

 مقدمه

 Camellia sinensis (L.)O.Kuntzeگیاه چای با نام علمی 

باشد. ای در كشور ایران میاز مهمترین محصولات نوشابه

كشت این گیاه محدود به شمال كشور ایران و دو استان 

گیلان و غرب مازندران است. اساس ژنتیکی این گیاه 

های ( به نامJatمحدود به سه واریته بذری عمومی )

Betjanِ ،Dhonjan  وRajghur باشد كه به علت می

خودناسازگاری و دگرگرده افشانی این گیاه، باغات چای از 

 (.1اند )طریق تکثیر جنسی احداث شده

 میزان از آگاهی نژادی، به برنامه هر شروع برای قدم اولین

 تنوع این. است موردنظر گیاه ژنتیکی تنوع وضعیت و

 درنتیجه اینکه یا داشته، وجود پیش از است ممکن

 در زاهاجهش تأثیر یا القائی خودی،خودبه هایجهش

 عدم صورت در. باشند آمده وجود به آزمایشگاهی شرایط
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 هایواریته بین ژنتیکی اختلاف جدید، ژنتیکی تنوع وجود

 استفاده با افراد شناسایی و كاهش یافته ،جدید شدهاصلاح

 ذخایر حفظ بنابراین .شودمی مشکل موجود هایتکنیک از

 متنوع، موفقیت گیاهی مواد انتخاب امکان و ژنتیکی

 استفاده های(. روش4كند )می تضمین را گیاهی نژادگرانبه

 تعیین و ژنتیکی تنوع ارزیابی امکان مولکولی نشانگرهای از

 ژنوتیپی سطح در را نظر مورد هایژن وجود عدم یا وجود

 كاهش دلیل به مولکولی جدید هایروش. كنندمی فراهم

 این جاذبه استفاده، در سهولت و هاهزینه در تدریجی

 دهدمی افزایش گیاهی كنندگاناصلاح بین در را آوریفن

 برآورد جهت متعددی هایروش ژنتیکی تنوع اهمیت به بنا

 ترینمهم از مولکولی نشانگرهای كه است شده ابداع آن

 (.12)باشند می تنوع بررسی ابزارهای

های اخیر از نشانگرهای مختلف مولکولی مانند در سال

RFLP (1020 و، )RAPD (1 ،9 ،11 ،2528 و )AFLP 

( و 8) SSR (6 ،19 ،)SRAP (16 ،)SCoT (،24 و14، 5)

ISSR (2 ،7 ،11 ،18 ،28برای بررسی تنوع ژنتیکی 32 و )

و روابط ژنتیکی گیاه چای جهت اهداف متنوعی استفاده 

 نگاری انگشت ( در3همکاران ) و روفلکشده است. 

 براساس RAPD نشانگر با كشت تحت چای ارقام برخی

 گروه چهار به درصد 55 تشابه را در هانمونه كلاستر تجزیه

 اختلاط هابندی گروه این در مهم نکته نمودند. تقسیم

 گردید بیان سریلانکایی و دارجلینگ به معروف ارقام بالای

بذر  استفاده از و آزاد افشانی گرده دلیل این اختلاط به كه

 براساس آنها ،باشدمی گذشته برای تکثیر این گیاهان در

 مابین بالایی تنوع كه نمودند بیان حاصل هایداده

 .دارد وجود ایران در كشت تحت چای هایژنوتیپ

های اكسشن ایمطالعه در (29همکاران ) و تانیگوچی

توانستند  SSR نشانگر از استفاده با را چای پلاسمژرم

نمایند این  تقسیم غیرژاپنی و ژاپنی گروه، ها را به دونمونه

 تقسیم assamica و sinensis هایواریته به سپس دو گروه

 ژنتیک تنوع بررسی در (13همکاران ) و جی .شدند

 توسط چین در شده كشت قدیمی چای هایجمعیت

 را هاجمعیت درون نی ژنتیکی تنوع میزان ISSR نشانگر

 تنوع سطح و كردند محاسبه 41/0 را شانون ضریب و 28/0

 آوردند بدست هاجمعیت بین در متعادل ژنتیکی

(39/0=Gst .)آمده  كه در بررسی بدست تنوع این میزان

 قابل چای در گیاه افشانی دگر گرده ماهیت توسط است

 استراتژی نهایت آنها اعلام كردند كه در بود و توضیح

 چای هایجمعیت این نگهداری برای پلاسمژرم حفاظت

در مطالعه دیگری، در  .است ضروری باستانی

 ISSR نشانگرهای توسط چای هایژنوتیپ نگاریانگشت

 77/77 و 54/88 مورفیسم به ترتیبپلی میزان RAPD و

ها براساس داده از حاصل نمودار براساس. بود درصد

 مورد هاینمونه UPGMAو الگوریتم  Neiضریب ژنتیکی 

 فرم و آسامی فرم چینی، فرم) خوشه سه در بررسی

 تنوع ،(HT) ژنتیکی تنوع میزان. شدند بندیگروه( مخلوط

 ترتیب( بهGstجمعیت ) بین تنوع و( HS) جمعیت درون

( Nm) ژنی جریان. گزارش گردید 25/0 و 27/0 ،38/0

 كمی ژنتیکی تغییرات كه نمودمی بیان نیز آمده بدست

(. بن یینگ و همکاران 28است ) داده رخ هاجمعیت مابین

های اصلاحی اقدام به بررسی ( جهت طراحی برنامه7)

پلاسم چای منطقه یوننان چین با استفاده از نشاگر تنوع ژرم

ISSR  نمودند و گزارش آنها بیان داشت كه دامنه تشابه در

ا ب درصد 82تا  45بین نمونه های این منطقه در محدوده 

باشد كه این نتایج بیان از تنوع متغیر می درصد 51متوسط 

پلاسم است. براساس تجزیه كلاستر ژنتیکی بالا در این ژرم

و ضریب تشابه دایس نیز  UPGMAبراساس الگوریتم 

های مورد بررسی در سه گروه قرارگرفتند كه این نمونه

گروه بندی با الگوی جغرافیایی نمونه برداری همخوانی 

تایید  PCAاشت. نتایج تجزیه كلاستر آنها توسط آزمون ند

( در بررسی چندشکل و 14كاس و همکاران )گردید. كاف

های چای در كشور تركیه با استفاده از تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

درصد پلی مورفیسم در بین باندها  AFLP 8/69نشانگر 

 چند اطلاعات بدست آوردند. میانگین میزان محتوای

( Polymorphic Information Content =PIC)شکلی 
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بود و میزان  79/0نشانگرهای بکاربرده توسط آنها بطور 

 92/0تا  68/0تشابه بدست آمده توسط این نشانگرها بین 

 گزارش گردید.  76/0متغیر بود و میانگین این تشابه 

 تنوع وضعیت ارزیابی و شناسایی تحقیق این اهدف اصلی

 انتخابی هایژنوتیپ و وارداتی ارقام بین در موجود ژنتیکی

و تایید  RAPDنشانگرهای  از استفاده با ایران در چای

 زا اامکان كاربرد این نشانگرها در این موارد كاری است ت

 كمکی و افزوده رابطه این در موجود دانش به طریق این

 .باشد موجود پلاسمژرم از نگهداری و حفظ برای

 مواد و روشها

 جمع  نمونه گیاه چای  60دراین تحقیق تعداد  گیاهی:مواد 

 35پلاسم پژوهشکده چای شامل آوری شده در ژرم

نمونه از منطقه غربی چایکاری  16ژنوتیپ بومی ایران )

نمونه  9نمونه از منطقه مركزی چایکاری ایران و  10ایران، 

ژنوتیپ تحت نام  15از منطقه شرقی چایکاری ایران(، 

كلون وارداتی از سریلانکا مورد آزمایش  10دارجلینگ و 

های بکار رفته، محل نمونه 1قرارگرفتند. جدول 

 دهد.گیری و كد بندی آنها را نشان مینمونه

از كیت  DNAجهت استخراج  (:RAPDآنالیز مولکولی )

( K0792یا  K0791شركت ترمو )كد  DNAاستخراج 

(GeneJET Plant Genomic DNA Purification Mini Kit 

(Thermo Scientific) ).استفاده شد 

 

 گیری و نام علمی آنهاها، محل نمونههای چای بکار رفته در بررسی، گروه ژنوتیپاسامی نمونه -1جدول

 نمونه كد
Plant code 

 هاژنوتیپ گروه

Genotypes Group 

 آوری جمع محل
Location 

 علمی نام
Scientific name 

G1-G16 

 چایکاری غرب انتخابی هایژنوتیپ
Selected genotypes from West tea 

cultivated area  

 فشالم

Fashalam 
Camellia sp. 

G17-G26 

 چایکاری مركز انتخابی هایژنوتیپ

Selected genotypes from Central tea 

cultivated area 

 لاهیجان فجر

Fajr Lahijan 
Camellia sp. 

G27-G35 
 چایکاری شرق انتخابی هایژنوتیپ

Selected genotypes from East tea 

cultivated area 

 نشتارود

Nashtarood 
Camellia sp. 

G36-G50 
 دارجلینگ هایژنوتیپ

Dargeling Genotypes 

 لاهیجان فجر

Fajr Lahijan 
Camellia sp. 

G51-G60 
 سریلانکا هایكلون

Sri Lanka Clone 

 ازبرم

Ezbaram 
Camellia sp. 

 

استخراج شده از روش  DNAجهت تعیین كمیت 

 اسپکتوفتومتر و دستگاه نانودراپ استفاده گردید و جهت

الکتروفورز  از DNA یتكم و یفیتاز ك ینانحصول اطم

ولت الکتروفورز  100با ولتاز  درصد 8/0ژل آگارز  یرو

جهت بهینه سازی و  RAPD آغازگرعدد  40شد. تعداد 

گیاه  DNAها بر روی چهار نمونه آغازگرانتخاب بهترین 

چای كه در این بررسی حضور نداشتند مورد بررسی 

عدد از آنها كه بهترین،  24قرارگرفت كه در نهایت 

د، جهت ادامه ترین و تکرار پذیرترین تکثیر را داشتنقوی

بکار رفته  RAPDبررسی برگزیده شدند. توالی آغازگرهای 

آورده شده است. جهت اجرای واكنش  2در جدول 

( تركیب مواد در داخل هر واكنش PCRای پلیمراز )زنجیره

 25/1( به میزان X10) PCR، بافر ng50الگو  DNAشامل 

ه ب dNTPمیلی مولار، از هر  2میکرولیتر، كلرید منیزیم 

واحد  1مراز به میزان پلی Taqمیلی مولار، آنزیم  2/0میزان 

میکرومولار از آغازگر بود كه در نهایت توسط آب  75/0و 
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شرایط انجام میکرولیتر رسانده شد.  5/12مقطر به حجم 

به صورت زیر  ها نیزای پلیمراز برای آغازگرواكنش زنجیره

ه در دمای دقیق 4تنظیم شد: ابتدا محلول واكنش به مدت 

سپس این محلول وارد  .گراد قرارگرفتسانتیدرجه  94

چرخه و  35مرحله دوم گردید كه این مرحله به صورت 

درجه سانتی گراد  95شرایط به این صورت تنظیم گردید: 

یک درجه سانتی گراد به مدت  37، یک دقیقهبه مدت 

یک دقیقه و سی ثانیه به مدت  گرادسانتیدرجه  72و  دقیقه

و در نهایت برای تکثیر و گسترش نهایی محلول ود ب

دقیقه  هفتگراد به مدت سانتیدرجه  72واكنش در دمای 

درجه سانتی گراد  4ها در دمای سپس نمونه نگهداری شد.

 ترمال دستگاه ازتا زمان الکتروفورز نگهداری شدند. 

  استفاده گردید. i-Cycler مدل Bio-Rad کلریسا

میکرولیتر محصول  5محصولات تکثیر شده به نسبت 

PCR ،3  میکرولیتر ژل رد در  2میکرولیتر بافر بارگذاری و

ولت به مدت  90درصد تحت ولتاژ ثابت  5/1ژل آگارز 

توسط دستگاه  UVدقیقه تفکیک گردیدند و زیر نور  120

( از ژل حاصل عکس برداری Biometraژل داک بیومترا )

های تشکیل شده توسط نشانگرهای باند شد. جهت آنالیز

RAPD ( و عدم1حضور باند با عدد ) عدد با آن حضور 

فقط نوارهای تشکیل شده  شد ونظر گرفته  در( 0) صفر

مشخص و مطمئن امتیازدهی شدند و باندهای تار و  كاملاً

نامشخص و ضعیف از نظر تکثیر در بررسی حذف شدند. 

تکرارپذیر در بررسی در واقع آغازگرهای بسیار قوی و 

( PICمحتوای اطلاعات چندشکلی ) تنوع بکار برده شدند.

كه برای نشانگرهای غالب  if-1(if2=iPIC(براساس رابطه 

 (. 27توصیه شده است، محاسبه شد )

 

 توالی پرایمرهای بکار رفته در بررسی و اطلاعات آماری آنها -2جدول

 چند اطلاعات محتوای

 شکلی

Polymorphic 

Information 

Content (PIC) 

 چندشکلی درصد

Polymorphic 

percent 

 قطعات تعداد

 چندشکلی

No. of 

polymorphic 

fragment 

 قطعات كل تعداد

Total No. of 

fragments 

 پرایمر توالی

Primer sequence 

 شمار

 آغازگر

Primer 

No. 

0.48 90.91 10 11 CCTTGACGCA P2 

0.43 80.00 8 10 CTTCACCCGA P3 

0.47 77.78 7 9 AATCGGGCTG P4 

0.49 100.00 6 6 GAAACGGGTG P6 

0.45 66.67 8 12 GTGACGTAGG P7 

0.42 81.82 9 11 CTGAGACGGA P8 

0.48 75.00 6 8 GTGCCTAACC P10 

0.33 75.00 6 8 GTCCACACGG P11 

0.49 66.67 6 9 TCGGCGATAG P13 

0.29 100.00 8 8 AGGGGTCTTG P14 

0.50 77.78 7 9 AGGTGACCGT P17 

0.45 57.14 4 7 GTCCACTGTG P18 

0.49 85.71 6 7 GTTACCGCGA P19 

0.48 72.73 8 11 CACCATCCGT P21 

0.48 91.67 11 12 CCCGTTGGGA P22 

0.48 100.00 7 7 CTCCATGGGG P23 

0.41 100.00 5 5 TGAGCCTCAC P24 

0.38 72.73 8 11 AAGCCCGAGG P26 

0.47 100.00 8 8 GACCGACCCA P27 

0.46 75.00 6 8 ACCTCAGCTC P28 

0.42 90.00 9 10 CAGCCCAGAG P29 

0.49 90.91 10 11 ACGCCAGTTC P32 

0.50 54.55 6 11 GGTACTCCCC P34 

0.50 90.00 9 10 TGCCGGCTTG P35 

 جمع - 219 178 81.28 0.49

 میانگین - 9.13 7.42 - -
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زار اف بعد از تشکیل ماتریس صفر و یک و انتقال آنها به نرم

NTSYS-pc, v. 2.02  ریب تشابه ضماتریسSM  تشکیل

 UPGMAها با الگوریتم ای نمونهگردید و تجزیه خوشه

های اصلی نیز توسط برنامه صورت گرفت. تجزیه به مولفه

PAST محاسبه برای هاداده همین انجام گرفت. از 

 شاخص ،(ne) موثر آلل تعداد ،(na) آللی هایفراوانی

 و( Ht) كل تنوع( Hs) جمعیتی درون تنوع ،(I) شانون

 نرم وسیله به( Gst) كل تنوع به جمعیتی بین تنوع نسبت

 .شد استفاده PopGene v. 1.32 افزار

 نتایج

 كل تعداد :رفته بکار RAPD آغازگرهای سودمندی

بکار برده  RAPDنشانگر  24 توسط شده تکثیر نوارهای

نمونه مورد  60( برای بررسی تنوع ژنتیکی 3)جدول 

 41 و چندشکلی حالت نوار 178 كه بود نوار 219بررسی 

 قطعات اندازه دامنه. دادند نشان را شکلییک حالت نوار

 دامنه. بود كیلوباز 3جفت باز الی  300محدوده  در تکثیری

در آغازگر  نوار 5 از آغازگر هر برای نوارها تعداد تغییر

P24 در آغازگرهای  نوار 12 تاP7  وP22 تعداد با متوسط 

بود. دامنه نوارهای چند شکل  13/9 آغازگر هر برای نوار

با  P22در پرایمر  نوار 11 الی P18نوار در آغازگر  4نیز از 

. بود 42/7 آغازگر هر متوسط تعداد نوار چندشکل برای

 درصد شکل، چند نوارهای و كل نوارهای تعداد به باتوجه

 درصد 28/81 میزان این كه گردید محاسبه نیز شکلی چند

 در آغازگرها قدرت میزان بررسی برای بدست آمد.

 شکلی چند اطلاعات محتوای شکلی، چند و تنوع شناسایی

 و روز-رولدین توسط شده معرفی فرمول براساس آنها

 تغییرات دامنه و آمد بدست آغازگرها برای (27همکاران )

 اطلاعات محتوای میزان حداقل .بود 50/0 الی 29/0 از آن

 در آن حداكثر و 29/0 میزان به P14 آغازگر در شکلی چند

 مشاهده 50/0 میزان به P35 و P17، P34 آغازگرهای

 تمام برای شکلی چند اطلاعات محتوای میزان. گردید

 كه شد محاسبه آغازگرها تمام توسط تکثیری نوارهای

 اطلاعات 2 آمد. جدول بدست 49/0 برابر كل PIC میزان

 تکثیری، نوار تعداد توالی، جمله از رفته بکار آغازگرهای

 میزان محتوای و شکلی چند صد در چندشکل، نوار تعداد

 1 شکل. دارد¬می بیان را (PIC) شکلی چند اطلاعات

 را P27 آغازگر توسط شده تکثیر هاینمونه از تعدادی

 .دهدمی نشان

 

 

 
 bp100و  kb1های یک و بیست به ترتیب سایزماركر ، چاهکP27نمونه مورد بررسی با استفاده از آغازگر  18الگوی باندی تکثیر شده در  -1شکل 
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 ها براساسای نمونهو تجزیه خوشه تشابه ماتریس تحلیل

برای مشخص نمودن :  RAPDنشانگرهای  های¬داده

بهترین ضریب تشابه و الگوریتم خوشه بندی جهت 

ها و طراحی كلاستر ضریب  بررسی میزان تشابه نمونه

 بندیگروه منظور به مطالعه این كوفنتیک محاسبه شد. در

برای مشخص  مولکولی، هایداده براساس هاژنوتیپ

 تطابق تشابه هایها ضریبهای مابین نمونهنمودن شباهت

 همچنین و مورد استفاده قرارگرفتند ساده، جاكارد و دایس

 اتصال ،UPGMAهایالگوریتم از دندروگرام رسم برای

 تک تک برای. شد استفاده كامل اتصال ساده،

گردید، كه  محاسبه كوفنتیک ضریب حاصل هایدندروگرام

تشابه  یبضربراساس این محاسبات مشخص گردید 

 یبندخوشه یتمالگور ینبهتر UPGMA یتمجاكارد و الگور

(. همانطور كه از جدول 3جدول ) باشندمیتشابه  یبو ضر

از اطلاعات ماتریس تشابه  درصد 76مشخص است  3

 شود.محاسبه شده در كلاستر طراحی شده نمایش داده می

 

 RAPDهای ها با ضرایب تشابه براساس دادهضرایب كوفنتیک حاصل از الگوریتم  -3جدول 
a 

Complete Linkage 

algorithm 
Simple Linkage 

algorithm UPGMA algorithm  

0.60 0.66 0.74 DICE similarity coefficient 

0.62 0.68 0.76 Jaccard similarity coefficient 

0.56 0.62 0.71 SM similarity coefficient 
 

 محدوده در تشابه ضرایب جاكارد، تشابه ضریب براساس

 بود. بیشترین متغیر65/0 میانگین با 94/0تا  43/0 بین

های از نمونه G54نمونه  بین( 947/0) ژنتیکی شباهت

های منطقه غرب چایکاری و از نمونه G6سریلانکایی و 

های منطقه از نمونه G15 حداقل میزان تشابه بین دو نمونه

های منطقه مركز از نمونه G20غرب چایکاری و نمونه 

های بندی نمونهبراساس خوشه چایکاری مشاهده شد.

ها در ( نمونه2)شکل  RAPDهای مورد بررسی توسط داده

اند. خوشه اصلی قرارگرفته در سه درصد 61سطح تشابه 

 RAPDنشانگر  24نمودار بدست آمده از كاربرد  2شکل 

 دهد.نمونه گیاه چای را نشان می 60در بررسی تنوع 

 G20( تنها دارای دو عضو بود )Aخوشه تشکیل شده اول )

های منطقه مركز چایکاری ( كه یکی متعلق به نمونهG48و 

منسوب به دارجلینگ  هایایران و دیگری متعلق به نمونه

 80( بزرگترین گروه بود و Bباشد. گروه دوم اصلی )می

نمونه( را در بر  48های مورد بررسی )كل نمونه درصد

به سه زیر گروه  65/0گرفت. این گروه در سطح تشابه می

( تنها یک عضو B1قابل تفکیک بود. زیر گروه اول )

(G16از نمونه های منطقه غرب چایکاری ایرا ) .ن را داشت

نمونه مورد  20( تشکیل شده نیز شامل B2زیر گروه دوم )

بررسی بود. در این زیر گروه از منطقه غربی چایکاری 

ایران هشت نمونه، منطقه مركزی چایکاری ایران پنج 

نمونه، از منطقه شرقی چایکاری ایران یک نمونه، از 

های تحت نام دارجلینگ چهار نمونه و از ژنوتیپ

ای وارداتی سریلانکایی دو نمونه وجود داشتند. زیر هكلون

نمونه مورد بررسی  27( دارای B3گروه سوم تشکل شده )

( بود. دراین زیر گروه نیز Bهای گروه نمونه درصد 25/56)

ها به این صورت بود كه از منطقه غربی توزیع نمونه

چایکاری ایران سه نمونه، منطقه مركزی چایکاری ایران سه 

نمونه، از منطقه شرقی چایکاری ایران چهار نمونه، از 

های های تحت نام دارجلینگ ده نمونه و از كلونژنوتیپ

وارداتی سریلانکایی هفت نمونه وجود داشتند. گروه سوم 

( نیز ده نمونه مورد C) /61تشکیل شده در سطح تشابه 

های بررسی را در بر داشت. در این گروه غالبیت نمونه

های مناطق چایکاری ایران بررسی متعلق به نمونهمورد 

 باشد.می
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 .UPGMAبه روش  RAPDنمونه چای با استفاده از نشانگرهای  60نمودار  -2شکل 

 

( مشخص گردید كه 3پلات )شکل در تجزیه بای

خاص جغرافیایی پیروی  های مورد بررسی از الگوینمونه

كنند و توزیع آنها بصورت یکسانی در محدوده دو نمی

های عامل اول صورت گرفته است. در تجزیه به مولفه

درصد  28/50اصلی مشخص گردید كه ده شاخصه اول 

پلات نمودار بای 3نمودند. شکل ها را ایجاد میتفاوت

 را نشان RAPDهای مولکولی بدست آمده براساس داده

 دهد.می
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 نمونه چای. 60از  RAPDپلات حاصل براساس نشانگرهای ینمودار با -3شکل 

 

اطق باتوجه به من های مورد بررسی:تجزیه جمعیتی نمونه

ها را در پنج زیرجمعیت متفاوت، توان نمونهگیری مینمونه

ها  جهت بررسی و تجزیه جمعیتی نمونهقرار داد. 

تعداد نوار مشاهده شده های مختلف ژنتیکی شامل شاخص

(na)( تعداد نوار موثر ،neمیزان شاخص تنوع ژنتیکی ،)  نی

(h( و میزان شاخص تنوع ژنتیکی شانون )I درون هر )

 (.4زیرجمعیت محاسبه شد )جدول 

در جمعیت  (na)بیشترین میانگین تعداد نوار مشاهده شده 

های ( و كمترین آن در زیر جمعیت كلون94/1غرب )

وارداتی از سریلانکای كشت شده در ایستگاه ازبرم 

( محاسبه شد. همچنین كمترین میانگین 79/1)سیاهکل( )

( مربوط به جمعیت انتخابی شرق neتعداد نوار موثر )

( و بیشترین آن مربوط به جمعیت 56/1چایکاری ایران )

( بود. كمترین میزان 65/1ب چایکاری ایران )انتخابی غر

( در میان جمعیت انتخابی hشاخص تنوع ژنتیکی نی )

( و بیشترین در جمعیت 318/0شرق چایکاری ایران )

( بود. بیشترین میزان 362/0انتخابی غرب چایکاری ایران )

( درون جمعیت انتخابی Iشاخص تنوع ژنتیکی شانون )

و كمترین آن مربوط به  (528/0غرب چایکاری ایران )

های وارداتی از سریلانکای كشت شده در جمعیت كلون

باشد. میانگین تعداد ( می463/0ایستگاه ازبرم )سیاهکل( )

(، neكل، میانگین تعداد نوار موثر ) (na)نوار مشاهده شده 

( كل و میزان شاخص hمیزان شاخص تنوع ژنتیکی نی )

 367/0، 65/1، 00/2ب ( كل به ترتیIتنوع ژنتیکی شانون )

های محاسبه گردید. در ادامه آنالیز جمعتی نمونه 540/0و 

(، تنوع Ht) های تنوع كل جمعیتمورد بررسی، شاخص

( Gstها )(، تنوع بین زیر جمعیتHsها)درون زیر جمعیت

 (.5مورد بررسی قرار گرفتند )جدول 

های چای از بررسی میزان تشابه و فاصله ژنتیکی جمعیت

با استفاده از فاصله ژنتیکی نی  RAPDراساس روش ب

( مشخص گردید كه تشابه ژنتیکی 6( )جدول 1972)

های چای موجود در ایران وجود دارد بالایی مابین ژنوتیپ

ها، بین جمعیت بطوری كه حداكثر میزان تشابه بین جمعیت

های وارداتی از سریلانکا و جمعیت منسوب به كلون

های و حداقل آن نیز بین جمعیت كلون( 950/0دارجلینگ )

های انتخابی منطقه مركزی وارداتی از سریلانکا و نمونه

 ( محاسبه شد.919/0) چایکاری

 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832592.1401.35.1.2.6


 1401، 1، شماره 35جلد                                                                مجله پژوهشهای گیاهی )مجله زیست شناسی ایران(                         

 

183 

 

           20.1001.1.23832592.1401.35.1.2.6 DOR: 

 

 یتو كل جمع هایتجمع یرشانون در ز یکیو شاخص تنوع ژنت ین یکیتعداد نمونه، تعداد نوار مشاهده شده، تعداد نوار مؤثر، شاخص تنوع ژنت -4جدول 
 

 شانون یکیشاخص تنوع ژنت
Shannon's Information 

index (I) 

 ین یکیشاخص تنوع ژنت
Nei's gene diversity 

(h) 

 تعداد نوار مؤثر
Effective number 

of alleles (ne) 

 تعداد نوار مشاهده شده
Observed number of 

alleles (na) 

 نمونه اندازه
Sample size 

 جمعیت
population 

0.528 0.362 1.65 1.94 16 
 غرب منطقه

West area 

0.494 0.335 1.59 1.89 10 
 مركز منطقه

Center area 

0.468 0.318 1.56 1.84 9 
 شرق منطقه

East area 

0.482 0.327 1.58 1.89 15 
 دارجلینگ به منسوب

Attributed to 

Darjeeling 

0.463 0.319 1.57 1.79 10 
 سریلانکایی هایكلون

Sri Lankan clones 

0.540 0.367 1.65 2.00 60 
 كل

Total 

 

 

 هایتجمع یرز ینتنوع ب ها،یتجمع یرتنوع درون ز ،یتتنوع كل جمع یهاشاخص -5جدول 

 

 اندازه نمونه 

Sample Size 

 كل تنوع

Total genetic 

diversity (Ht) 

 هاجمعیت زیر درون تنوع

The genetic 

differentiation within 

population (Hs) 

 هاجمعیت زیر بین تنوع

The genetic 

differentiation 

among population 

(Gst) 
 میانگین

Mean 
60 0.366 0.332 0.092 

 معیار از انحراف

St. Dev 
 0.021 0.018  

 

 های چای)اعداد پایین( در مطالعه نمونه( )اعداد بالا( و فاصله ژنتیکی 1972تشابه ژنتیکی نی ) -6جدول 

 

 سریلانکایی هایكلون

Sri Lankan clones 

 دارجلینگ به منسوب

Attributed to Darjeeling 

 شرق منطقه

East area 

 مركز منطقه

Center area 

 غرب منطقه

West area 

 جمعیت

population 

0.938 0.943 0.938 0.944 *** 
 غرب منطقه

West area 

0.919 0.937 0.931 *** 0.057 
 مركز منطقه

Center area 

0.932 0.934 *** 0.071 0.063 
 شرق منطقه

East area 

0.950 *** 0.067 0.065 0.58 
 دارجلینگ به منسوب

Attributed to Darjeeling 

*** 0.0512 0.069 0.083 0.063 
 سریلانکایی هایكلون

Sri Lankan clones 
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 بحث و نتیجه گیری

 منظور به: رفته بکار RAPD آغازگرهای سودمندی

 با آنها مقایسه و ایران چای گیاهان ژنتیکی تنوع بررسی

 شده ذكر استاندارد عنوان به موجود خارجی ارقام از برخی

جهت . شد استفاده RAPD مولکولی نشانگر از 1 جدول در

 RAPD نشانگر 40 میان ترین نشانگرها ازمناسبانتخاب 

 كه نشانگر 24موجود در مجموعه پژوهشکده چای تعداد 

 سایر به نسبت بالاتری پذیری تکرار و تکثیر قدرت دارای

 روی بر سودمندی و كارایی بررسی از بودند پس نشانگرها

 بودند، نشده وارد بررسی در كه چای گیاه DNA نمونه سه

مورد  اصلی هاینمونه تنوع بررسی برای و شدند گزینش

باتوجه به اعداد بدست آمده از امتیاز دهی  استفاده رفتند.

های تعداد قطعات باندهای مطلوب مشاهده شده شاخص

تکثیری كل، تعداد قطعات تکثیری چند شکل، درصد چند 

شکلی قطعات تکثیری و محتوای چندشکلی محاسبه شد 

شخص گردید كه كه باتوجه به اعداد بدست آمده م

ها مناسب  نشانگرهای گزینش شده برای این گونه بررسی

درصد چند شکلی های موجود باشند. بر اساس دادهمی

قطعات تکثیری توسط نشانگرهای مورد استفاده محاسبه 

و مقایسه آن با مطالعات مشابه گذشته ( درصد 28/81شد )

 گردید كه این( مشخص 28 و10، 9، 1بر روی گیاه چای )

-دسته از نشانگرها میزان چندشکلی مطلوبی را نشان می

توسط نشانگر  (11رو و خیاوی )در بررسی فلکدهند. 

RAPD  درصد  100تا  7/66نیز دامنه درصد چند شکلی از

 محتوای تغییرات درصد بود. دامنه 6/78با متوسط 

 الی صفر محدوده در تواندمی( PIC) شکلی چند اطلاعات

 نشانه باشد، بالاتر شده محاسبه میزان ههرچ كه باشد 5/0

آغازگرهاست و همانطور كه  بهتر تفکیک قدرت و كاربرد

نشانگر بکار  24باشد از تعداد  مشخص می 1از جدول 

 PICدارای میزان  P26و  P11 ،P14برده تنها سه نشانگر 

باشند كه تایید كننده توانایی بالای  می 4/0كمتر از 

ها و شناسایی تنوع بین آنها نمونهنشانگرها برای تفکیک 

( نیز در بررسی 11رو و خیاوی )در مطالعه فلکباشد. می

در كل نشانگرهای بکار  PICمیزان  RAPDتوسط نشانگر 

باشد كه بدست آمده است كه نشان از این می 48/0رفته 

برای بررسی تنوع ژنتکی گیاه چای نشانگر  RAPDنشانگر 

 چند اطلاعات محتوای میزان این روی مناسبی است. از

 آغازگرهای كه داشت بیان توانمی شده محاسبه كل شکلی

 تشخیص در بالایی قدرت دارای بررسی این در رفته بکار

 .داشتند چای گیاه هاینمونه ژنتیکی تنوع

ها بر ای نمونهو تجزیه خوشه تشابه ماتریس تحلیل

 ضریب كوفنتیک: RAPDنشانگرهای  های¬داده اساس

 ورودی ماتریس یا اولیه اطلاعات از چقدر كه دهدمی نشان

 همبستگی واقع در. شود منتقل دندروگرام به است توانسته

. دهدمی نشان را خروجی ماتریس و ورودی ماتریس بین

های مولکولی، ای توسط دادهبه طور كلی در تجزیه خوشه

ضریب كوفنتیک بالا دلیل به كارایی نمودار در بیان 

باشد. دامنه تغییرات ضریب های محاسبه شده میشباهت

تواند از صفر تا یک باشد. اگر ضریب بالای كوفنتیک می

9/0 (r>9/0 باشد، بیان اطلاعات خیلی خوب صورت )

 7/0و  9/0گرفته است، اگر دامنه ضریب مابین 

(9/0>r>6/0 باشد، بیان اطلاعات خوب بوده و اگر )

های محاسبه ( باشد، ویژگیr>6/0) 7/0ضریب كمتر از 

بندی شده در ماتریس تشابه به صورت ضعیفی در خوشه

حاصل، نشان داده شده است. ضریب كوفنتیک پایین در 

ای، همیشه دلیل بر عدم كارایی نمودار بدست تجزیه خوشه

تواند به شرایط باشد بلکه دلیل این امر میآمده نمی

با توجه به  (.26ها مربوط باشد )غیرعادی در داده

 یتمتشابه جاكارد و الگور یبضرمحاسبات انجام شده 

UPGMA  مناسبترین  76/0با داشتن ضریب كوفنتیک

یتم برای بررسی میزان تشابه تشابه جاكارد و الگور یبضر

 ای بودند.و تجزیه خوشه

محاسبه شد كه  94/0تا  43/0دامنه تشابه در این پژوهش از

 مطالعه مورد هاینمونه بین در توجهی قابل تنوع بیانگر
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 این در RAPD نشانگر توسط حاصل تشابه بود. دامنه

 محققین دیگر توسط شده گزارش میزان با مطالعه

 گزارش شباهت دامنه البته (21 و18، 7داشت ) همخوانی

 مورد هایپژوهش از ترگسترده حاضر پژوهش توسط شده

 بیشتر نشانگرهای تعداد به تواندمی آن دلیل كه بود اشاره

 پروژه كه در بررسی مورد هاینمونه تعداد رفته و بکار

 مقایسه در. گردد باز قرارگرفتند استفاده مورد حاضر

 الی 43/0 تشابه گذشته دامنه مطالعات با پیش رو بررسی

مندی -مطالعات میشرا و سن مشابه را بالایی تنوع 94/0

 نشان (32همکاران )( و یائو و 31(، یانگ و همکاران )22)

به دگرگشن بودن،  تواندمی موضوع این دلیل كه دهدمی

 بازگردد. ایران در چای بذری تکثیر ( و6خودناسازگاری )

های مورد بررسی نکات قابل ای نمونهدر تجزیه خوشه

( كه Aخوشه اول تشکیل شده )گردد.  ذكری مشاهده می

های منطقه مركز تنها دو عضو دارد باتوجه به آنکه نمونه

های و نمونه شداندچایکاری از همین مناطق جمع آوری 

هایی هستند كه براساس منسوب به دارجلینگ نیز ژنوتیپ

های چاپ نشده منسوب به دارجلینگ خوانده داده

گردند و همچنین تصادفی بودن نشانگر مورد استفاده، می

دن این دو نمونه و تشکیل دادن یک گروه قابل جدا ش

 باشد. توجیه می

-( اختلاط زیادی مابین نمونهBدر گروه دوم تشکیل شده )

این میزان اختلاط با توجه به سوابق گردد كه ها مشاهده می

باشد زیرا در مطالعات مطالعاتی پیشین قابل پذیرش می

نکایی و های سریلا( نیز اختلاط كلون1384احمدی شاد )

هایی ایرانی گزارش شده است. در بررسی خیاوی ژنوتیپ

هایی از این سه منطقه را به همراه ( كه نمونه2و همکاران )

هایی از كشور سریلانکا را مورد بررسی قراردادند نیز نمونه

های چای گردد كه اختلاط بالایی مابین نمونهمشاهده می

گردد. همچنین در های وارداتی مشاهده میایرانی و كلون

های تنوع كلون SRAPمطالعه دیگری كه توسط نشانگر 

های منطقه مركزی چایکاری چای وارداتی با برخی ژنوتیپ

اند نیز اختلاط بالایی در ایران را مورد بررسی قرار داده

های شناسایی شده مشاهده شده ها در گروهمابین نمونه

سطح مناطق  یچا یاهباتوجه به آنکه اكثر بوته(. 16است )

 ینا اند لذاگردیده یرتکث یمحدود یهااز بوته یکاریچا

كه در  یبطور توان قابل قبول دانستیاختلاط و رابطه را م

اختلاط و رابطه  یزن یوانكشور تا یوحش هاییچا یبررس

گزارش شده  یو ارقام چا یوحش هاییپژنوت ینب یکینزد

 RAPDاز نشانگر كه كل كلاستر حاصل  یزمان .(17) است

گیرد مدنظر قرار میحاصل از آن، بطور جامع  یهاو داده

ی حاصل هاداده یكه مجموعهكند خود نمایی مینکته  ینا

تنوع از نشان  RAPDاز بررسی تنوع با استفاده از نشانگر 

موجود )شامل  یپلاسم چاژرمی در بین مطلوب یکیژنت

 دارد.( موجود هاییپارقام و ژنوت

با مقایسه نتایج بدست آمده از بررسی مولکولی با نشانگر 

RAPD ( مشخص 2با نتایج نشاگرهای مورفولوژی )

 هاییبا بررس كاملاً یمولکول هاییبررسگردد كه می

 ینندارد كه مشابه هم یهمخوان یدر چا یمورفولوژ

گزارش شده است  (9) موضوع توسط چن و همکاران

در  یذكر كرد عدم هماهنگ توانیامر م ینا یكه برا یلیدلا

گرده  یگرد یاحتمال یلو دل یمورد بررس یهاتعداد نمونه

 یچا یاهدر گ (30) بالا( ی)دگر گرده افشان دآزا یافشان

 یچا یاهدر گ ییبالا یگوتیكه منجر به هتروز باشدیم

بر  تواندیم یزن یطیمح یطشرا ین. علاوه بر اگرددیم

 مدت اثر بگذارد. ی( در طولانیپ)فنوت یکیژنت هاییژگیو

شود كه  گیری می( نتیجه3پلات )شکل با انجام تجزیه بای

ای از الگوی جغرافیایی ها مانند تجزیه خوشهتوزیع نمونه

زمانی كه نمودار حاصل از تجزیه كنند. خاصی تبعیت نمی

دهیم متوجه پلات تطبیق میای را با نمودار بایخوشه

( كه در سطح تشابه Aگروه اول ) گردیم كه دو نمونهمی

ها جدا شده بودند در محدوده سایر از سایر نمونه 59/0

 أمنشاند. این نحوه قرارگیری باتوجه به ها قرارگرفتهنمونه

اولیه گیاه چای در ایران و همچنین محل نمونه گیری قابل 

توان بیان نمود این دو نمونه از سایر قبول بوده و نمی

 باشند. مجزا می های چاینمونه
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براساس منطقه  های مورد بررسی:تجزیه جمعیتی نمونه

های ژنتیکی محاسبه شده )به گیری و شاخص بندی نمونه

رجوع گردد( مشاهده شد كه میزان  5 و 4های جدول

باشد های محاسبه شده به یکدیگر بسیار نزدیک میشاخص

منبع و های چای از یک كه دلیل آن به انشعاب تمام بوته

گردد زیرا براساس منابع اساس تعداد محدودی گیاه باز می

( jatژنتیکی گیاه چای در ایران از سه واریته بذری عمومی )

(. 1باشد )می Dhonjanو  Rajghur ،Betjanهای به نام

( و 4براساس میزان شاخص شانون محاسبه شده )جدول 

 9/0شاخص شانون محاسبه شده در محدوده از آنجایی كه 

توان بیان كرد كه مابین ( نبود، میI>7/0<9/0) 7/0الی 

ها تنوع محدودی وجود دارد؛ همچنین شاخص زیرجمعیت

( كه در حالت كلی 4تنوع ژنتیکی نی محاسبه شده )جدول 

دارد كه تنوع متوسطی بدست آمده است، بیان می 367/0

شود. این نتایج توسط اعداد دیده می هامابین زیر جمعیت

نیز تایید  5های جدول ت آمده از بررسی شاخصبدس

توان نتیجه گیری كرد كه تمام گردد. بنابراین میمی

های چای موجود در ایران با یکدیگر خویشاوندی بوته

( در مقایسه 23پائول و همکاران ) جمعیتی بالایی دارند.

های گیاهان چای میزان تنوع و روابط ژنتیکی بین جمعیت

، میزان تنوع درون AFLPنشانگر  لهیسوبههند و كنیا 

 طوربههای چای هند و كنیا را ها و بین جمعیتجمعیت

)به ترتیب( بیان نمودند. كایوندیون و  21/0و  79/0متوسط 

اقدام به  RAPD-PCR( توسط نشانگر 15همکاران )

اكسیشن برتر چای از كره، ژاپن و  27ارزیابی تنوع ژنتیکی 

تنوع درون  درصد 71نشان داد كه تایوان كردند و نتیجه 

ها بود. لای و همکاران درصد آن بین گروه 29ها و گروه

ارقام  سه نوع چای شامل به بررسی روابط ژنتیکی( 17)

چای و  شده در تایوان، چای آسامیچای چینی اصلاح

 ISSRو  RAPDی بومی تایوان با استفاده از نشانگرها

ع ژنتیکی جمعیت چای . نتیجه نشان داد كه تنوپرداختند

وحشی بومی تایوان، بالاترین مقدار از سه جمعیت مورد 

( با بررسی 5مطالعه را دارا بود. بلاساروانان و همکاران )

، AFLPهای جنوب هند توسط نشانگر تنوع ژنتیکی چای

مشخص آسامی، چینی و  كاملاًها را در سه گروه نمونه

ی بالاترین شاخص ( قرار دادند گروه چینانهیحد ممخلوط )

را نشان ( درصد 28( و فرم آسام حداقل تنوع )61/0تنوع )

دارد با استفاده از نشانگرهای داد، این موضوع بیان می

های چای را توان تفاوت بین جمعیتمولکولی می

بیشترین فاصله ژنتیکی بین  هاآنتشخیص داد. در بررسی 

صله بین ( و حداقل فا96/0) حد واسطگروه آسام و گروه 

است. روی و  شدهگزارش( محاسبه و 85/0آسام و چینی )

چای  پیژنوت 21نگاری ژنتیکی ( انگشت28چاكرابورتی )

 انجام RAPD نشانگر 12 و ISSR نشانگر 7 توسط را

 جمعیت درون تنوع ،(Ht) كل ژنتیکی تنوع میزان. دادند

(Hs )جمعیت بین تنوع و (Gst)و 27/0 ،38/0ترتیب  ، به 

 788ای ( در مطالعه29گوچی و همکاران )تانی بود. 25/0

 SSRنشانگر  23پلاسم چای را با استفاده از اكسیشن ژرم

پلاسم را به دو گروه، ژاپنی و آنالیز كردند. این آنالیز ژرم

و  sinensisغیر ژاپنی تقسیم كرد. كه بعداً به دو واریته 

assamica م نوع پلاستقسیم شدند. تنوع ژنتیکی در ژرم

چینی، تایوان، هند و سریلانکا بالاتر از دیگر كشورها و 

 تر از ژاپنی بود.پایین

تشابه و های بدست آمده از بررسی میزان  باتوجه به داده

با  RAPDبراساس روش  یهای چافاصله ژنتیکی جمعیت

( مشخص 6( )جدول 1972استفاده از فاصله ژنتیکی نی )

-كه در ایران كشت می های گیاه چایشود كه نمونهمی

گردند با یکدیگر رابطه ژنتیکی بالایی دارند كه با توجه به 

( این موضوع 1اولیه محدود گیاه چای در ایران ) أمنش

باشد اما همانطور كه مشخص است مورد تایید می كاملاً

های وارداتی های تحت كشت در ایران و نمونهمابین نمونه

 گردد كه مجدداًصله دیده میاز منطقه سریلانکا بیشترین فا

چای ایرانی از  أمنشاند ( كه ذكر كرده1براساس منابع )

پذیرفتنی  باشد این موضوع نیز كاملاًهای چینی میتیپ

های در تجزیه است. یکی از دلایل اختلاط بالای نمونه
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تواند به همین موضوع باز گردد كه نیز می 2كلاستر شکل 

 ها ندارد.در تفکیک نمونهثیر أتتفاوت منطقه نمونه گیری 

های پیشین های بدست آمده از بررسیهمانطور كه از داده

ها نسبت مشخص است دامنه تفاوت وسیعی مابین جمعیت

شود كه این موضوع به زادگاه و به بررسی پیش رو دیده می

گردد سابقه كشت گیاه چای در منطقه تحت بررسی باز می

ابه بالای محاسبه شده مابین كه این موضوع با میزان تش

های بوته چای تحت كشت در ایران باتوجه به جمعیت

پیشینه محدود كشت چای و همچنین تعداد اجداد محدود 

های موجود، از آن وارداتی اولیه بوته چای كه تمام بوته

 باشد.قابل قبول می اند، كاملاًتعداد محدود منشا گرفته

 سپاسگزاری

شماره ستخرج از پروژه تحقیقاتی با نتایج مقاله حاصل م

هشکده چای انجام در پژو 2-21-21-88007 مصوب

ر همین جا نویسندگان از تمام همکاران و پذیرفته است و د

مسئولین پژوهشکده كه آنها را در انجام این پروژه یاری 

 نمودند اعلام تشکر و سپاس دارند.

 نابعم

 ،، ن.ع.جلودار یانبابائ ، س.ک،تباریكاظم ، م.ع.،شادیاحمد .1

تنوع  ییابارز .1388 ،مساری، ح.و كاظمی پشت ،ی، م.غلام

نگر با استفاده از نشا یراندر ا یچا یزراع یهاكلون یکیژنت
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Abstract 

One of the important crop in the north of Iran that now many of them are at risk of 

disappearing, is tea plant (Camellia sinensis). In this study 60 accessions using 24 

RAPD markers were investigated. Used RAPD markers amplified 219 bands that 

81.28% of them showed polymorphic pattern. Polymorphic Information Content (PIC) 

were calculated for all markers (0.29-0.50). Total calculated PIC for all markers was 

0.49 that evidenced the usefulness and high level of efficiency of used markers for 

investigating the diversity of available accessions. The pairwise similarity coefficient 

between the accessions varied from 0.43 to 0.94 whit average 0.65 by using Jaccard’s 

coefficient. According to cluster analysis samples were divided into three main groups 

at 0.61 similarity and second group also created three sub-group (at 0.65 similarity). 

The notable point in this cluster analysis is that the samples did not follow the 

geographical pattern. Similar result was observed in bi-plot analysis. In comparing the 

similarity and genetic distance of the studied populations, it was found that there is a 

high genetic similarity between the tea populations in Iran (0.919-0.950). In general, the 

results of this study showed that when the samples are compared individually, they 

show high diversity, but when we compared them demographically, it is clear that the 

diversity between the populations are low due to the way propagation, cross-pollination 

of tea plants and the number of imported primary plants are restored. 

Key words: Camellia sinensis, Genetic diversity, RAPD Marker, Polymorphic 

Information Content, Bi-plot 
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