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  اي براي مشخص كردن روابط ژنتيكي گياه چاي در ايران وسيله RAPDنشانگرهاي 
  1سياوش پورعزيزيان و 2، مهران غلامي*1، شاهين جهانگيرزاده خياوي1رو كوروش فلك

 ايپژوهشكده چ، مؤسسه تحقيقات علوم باغبانيسازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي،  لاهيجان، ،ايران 1

-يعلوم زراع يقاتبخش تحق يلان،استان گ يعيو منابع طب يكشاورز يقاتمركز تحق ي،كشاورز يجآموزش و ترو يقات،سازمان تحق رشت، ،يرانا 2 
  يباغ

  07/07/1399 :تاريخ پذيرش  30/02/1399 :تاريخ دريافت

  چكيده

 يچاگياه  رفتن قرار دارند يندر معرض از بآنها از  ياريكه امروزه بس ايران محصولات منطقه شمال يناز مهمتر يكي
)Camellia sinensis (نشانگر  24اكسشن با استفاده از  60در اين بررسي تعداد . باشد يمRAPD  گرفتقرارمورد بررسي. 

 محتواي ميزان .نشان دادند يحالت چندشكل آنها درصد 28/81نمود كه  تكثير نوار 219استفاده مورد  RAPDنشانگرهاي 
شكلي كل نشانگرها نيز  چند اطلاعات محتواي ميزان. محاسبه شد 50/0الي  29/0شكلي براي تمام نشانگرها از  چند اطلاعات

ماتريس تشابه . هاي موجود دارد ت بررسي تنوع اكسشنمحاسبه شد كه نشان از كارايي بالاي نشانگرهاي بكار رفته جه 49/0
براساس  .متغير بود 65/0با ميزان متوسط  94/0تا  43/0هاي مورد مطالعه از  تشكيل شده براسلاس ضريب جاكارد مابين اكسشن

در تشابه (زير گروه  كه گروه دوم خود قابل تفكيك به سه تقسيم شدندسه گروه  به 61/0در ميزان تشابه ها  كلاستر نمونه يهتجز
پلات نيز نتايج  در تجزيه باي. ها از الگوي جغرافيايي است نكته قابل اهميت در اين تجزيه كلاستر عدم پيروي نمونه. بود) 65/0

 يكيتشابه ژنتدامنه مشخص گرديد كه  مورد بررسيهاي  بررسي ميزان تشابه و فاصله ژنتيكي جمعيتدر . مشابهي مشاهد شد
دارد تشابه ژنتيكي بالايي مابين  باشد كه نتيجه اين اعداد بيان مي مي 950/0الي  919/0يران از موجود در ا يچا هاي جمعيت ينماب

ها بصورت مستقيم با يكديگر  بطور كلي نتايج بدست آمده از اين بررسي بيان نمودند كه زماني كه نمونه. ها وجود دارد جمعيت
گردد كه تنوع  دهند اما زماني كه بصورت جمعيتي آنها را بررسي نماييم، مشخص مي را نشان ميگردند تنوع بالايي  مقايسه مي

هاي اوليه وارد شده باز  هاي چاي و تعداد بوته ها كم است كه دليل آن به نحوه تكثير و گرده افشاني آزاد بوته مابين جمعيت
  .گردد مي

  پلات- چندشكلي، باي اطلاعات محتواي ، ميزانRAPDگياه چاي، تنوع ژنتيكي، نشانگر : واژه هاي كليدي

  shjahangirzadeh@gmail.com : پست الكترونيكي،  01342424001 :تلفن نويسنده مسئول،* 

  مقدمه
 Camellia sinensis (L.)O.Kuntzeگياه چاي با نام علمي 

. باشد اي در كشور ايران مي از مهمترين محصولات نوشابه
كشت اين گياه محدود به شمال كشور ايران و دو استان 

اساس ژنتيكي اين گياه . گيلان و غرب مازندران است
هاي  به نام) Jat(محدود به سه واريته بذري عمومي 

Betjanِ ،Dhonjan  وRajghur باشد كه به علت  مي

ناسازگاري و دگرگرده افشاني اين گياه، باغات چاي از خود
  ).1(اند  طريق تكثير جنسي احداث شده

 ميزان از آگاهي نژادي، به برنامه هر شروع براي قدم اولين
 تنوع اين. است موردنظر گياه ژنتيكي تنوع وضعيت و

 درنتيجه اينكه يا داشته، وجود پيش از است ممكن
 در زاها جهش تأثير يا القائي خودي، خودبه هاي جهش
 عدم صورت در. باشند آمده وجود به آزمايشگاهي شرايط
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 هاي واريته بين ژنتيكي اختلاف جديد، ژنتيكي تنوع وجود
 استفاده با افراد شناسايي و كاهش يافته ،جديد شده اصلاح

 ذخاير حفظ بنابراين .شود مي مشكل موجود هاي تكنيك از
 متنوع، موفقيت گياهي مواد انتخاب امكان و ژنتيكي

 استفاده هاي روش). 4(كند  مي تضمين را گياهي نژادگران به
 تعيين و ژنتيكي تنوع ارزيابي امكان مولكولي نشانگرهاي از

 ژنوتيپي سطح در را نظر مورد هاي ژن وجود عدم يا وجود
 كاهش دليل به مولكولي جديد هاي روش. كنند مي فراهم

 اين جاذبه استفاده، در سهولت و ها هزينه در تدريجي
 دهد مي افزايش گياهي كنندگان اصلاح بين در را آوري فن
 برآورد جهت متعددي هاي روش ژنتيكي تنوع اهميت به بنا
 ترين مهم از مولكولي نشانگرهاي كه است شده ابداع آن

  ).12(باشند  مي تنوع بررسي ابزارهاي

هاي اخير از نشانگرهاي مختلف مولكولي مانند  در سال
RFLP )1020 و (،RAPD )1 ،9 ،11 ،2528 و (AFLP 

و ) 6 ،19( ،SRAP )16( ،SCoT )8( SSR ،)24 و14، 5(
ISSR )2 ،7 ،11 ،18 ،28براي بررسي تنوع ژنتيكي ) 32 و

و روابط ژنتيكي گياه چاي جهت اهداف متنوعي استفاده 
 نگاري انگشت در) 3(همكاران  و رو فلك. شده است

 براساس RAPD نشانگر با كشت تحت چاي ارقام برخي
 گروه چهار به درصد 55 تشابه را در ها نمونه كلاستر تجزيه
 اختلاط ها بندي گروه اين در مهم نكته .نمودند تقسيم
 گرديد بيان سريلانكايي و دارجلينگ به معروف ارقام بالاي
بذر  استفاده از و آزاد افشاني گرده دليل اين اختلاط به كه

 براساس آنها ،باشد مي گذشته براي تكثير اين گياهان در
 مابين بالايي تنوع كه نمودند بيان حاصل هاي داده

 .دارد وجود ايران در كشت تحت چاي هاي ژنوتيپ
هاي  اكسشن اي مطالعه در )29(همكاران  و تانيگوچي

توانستند  SSR نشانگر از استفاده با را چاي پلاسم ژرم
نمايند اين  تقسيم غيرژاپني و ژاپني گروه، ها را به دو نمونه

 تقسيم assamica و sinensis هاي واريته به سپس دو گروه
 ژنتيك تنوع بررسي در )13(همكاران  و جي .شدند

 توسط چين در شده كشت قديمي چاي هاي جمعيت

 را ها جمعيت درون ني ژنتيكي تنوع ميزان ISSR نشانگر
 تنوع سطح و كردند محاسبه 41/0 را شانون ضريب و 28/0

 آوردند بدست ها جمعيت بين در متعادل ژنتيكي
)39/0=Gst .(آمده  كه در بررسي بدست تنوع اين ميزان

 قابل چاي در گياه افشاني دگر گرده ماهيت توسط است
 استراتژي نهايت آنها اعلام كردند كه در بود و توضيح
 چاي هاي جمعيت اين نگهداري براي پلاسم ژرم حفاظت
در مطالعه ديگري، در  .است ضروري باستاني
 ISSR نشانگرهاي توسط چاي هاي ژنوتيپ نگاري انگشت

 77/77 و 54/88 مورفيسم به ترتيب پلي ميزان RAPD و
ها براساس  داده از حاصل نمودار براساس. بود درصد

 مورد هاي نمونه UPGMAو الگوريتم  Neiضريب ژنتيكي 
 فرم و آسامي فرم چيني، فرم( خوشه سه در بررسي
 تنوع ،)HT( ژنتيكي تنوع ميزان. شدند بندي گروه) مخلوط
 ترتيب به) Gst(جمعيت  بين تنوع و) HS( جمعيت درون

) Nm( ژني جريان. گزارش گرديد 25/0 و 27/0 ،38/0
 كمي ژنتيكي تغييرات كه نمود مي بيان نيز آمده بدست
بن يينگ و همكاران ). 28(است  داده رخ ها جمعيت مابين

هاي اصلاحي اقدام به بررسي  جهت طراحي برنامه) 7(
پلاسم چاي منطقه يوننان چين با استفاده از نشاگر  تنوع ژرم

ISSR  نمودند و گزارش آنها بيان داشت كه دامنه تشابه در
ا ب درصد 82تا  45بين نمونه هاي اين منطقه در محدوده 

باشد كه اين نتايج بيان از تنوع  متغير مي درصد 51متوسط 
براساس تجزيه كلاستر . پلاسم است ژنتيكي بالا در اين ژرم

و ضريب تشابه دايس نيز  UPGMAبراساس الگوريتم 
هاي مورد بررسي در سه گروه قرارگرفتند كه اين  نمونه

گروه بندي با الگوي جغرافيايي نمونه برداري همخواني 
تاييد  PCAنتايج تجزيه كلاستر آنها توسط آزمون . اشتند

در بررسي چندشكل و ) 14(كاس و همكاران  كاف. گرديد
هاي چاي در كشور تركيه با استفاده از  تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

درصد پلي مورفيسم در بين باندها  AFLP 8/69نشانگر 
 چند اطلاعات ميانگين ميزان محتواي. بدست آوردند

) Polymorphic Information Content =PIC(شكلي 
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بود و ميزان  79/0نشانگرهاي بكاربرده توسط آنها بطور 
 92/0تا  68/0تشابه بدست آمده توسط اين نشانگرها بين 

  . گزارش گرديد 76/0متغير بود و ميانگين اين تشابه 

 تنوع وضعيت ارزيابي و شناسايي تحقيق اين اهدف اصلي
 انتخابي هاي ژنوتيپ و وارداتي ارقام بين در موجود ژنتيكي
و تاييد  RAPDنشانگرهاي  از استفاده با ايران در چاي

 از امكان كاربرد اين نشانگرها در اين موارد كاري است تا
 كمكي و افزوده رابطه اين در موجود دانش به طريق اين
  .باشد موجود پلاسم ژرم از نگهداري و حفظ براي

  مواد و روشها
  جمع  نمونه گياه چاي  60دراين تحقيق تعداد  :مواد گياهي

 35پلاسم پژوهشكده چاي شامل  آوري شده در ژرم
نمونه از منطقه غربي چايكاري  16(ژنوتيپ بومي ايران 

نمونه  9نمونه از منطقه مركزي چايكاري ايران و  10ايران، 
ژنوتيپ تحت نام  15، )از منطقه شرقي چايكاري ايران

كلون وارداتي از سريلانكا مورد آزمايش  10دارجلينگ و 
هاي بكار رفته، محل  نمونه 1جدول . قرارگرفتند

  .دهد گيري و كد بندي آنها را نشان مي نمونه

از كيت  DNAجهت استخراج  ):RAPD(آناليز مولكولي 
) K0792يا  K0791كد (شركت ترمو  DNAاستخراج 

)GeneJET Plant Genomic DNA Purification Mini Kit 

(Thermo Scientific) (استفاده شد.  

  
  گيري و نام علمي آنها ها، محل نمونههاي چاي بكار رفته در بررسي، گروه ژنوتيپاسامي نمونه-1جدول

  نمونه كد
Plant code  

 ها ژنوتيپ گروه

Genotypes Group 

  آوري جمع محل
Location  

  علمي نام
Scientific name  

G1-G16 
  چايكاري غرب انتخابي هاي ژنوتيپ

Selected genotypes from West tea 
cultivated area  

 فشالم

Fashalam 
Camellia sp.  

G17-G26 
 چايكاري مركز انتخابي هاي ژنوتيپ

Selected genotypes from Central tea 
cultivated area 

 لاهيجان فجر

Fajr Lahijan 
Camellia sp. 

G27-G35  
 چايكاري شرق انتخابي هاي ژنوتيپ

Selected genotypes from East tea 
cultivated area 

 نشتارود

Nashtarood 
Camellia sp. 

G36-G50 
 دارجلينگ هاي ژنوتيپ

Dargeling Genotypes 
 لاهيجان فجر

Fajr Lahijan 
Camellia sp. 

G51-G60 
 سريلانكا هاي كلون

Sri Lanka Clone 

 ازبرم

Ezbaram  
Camellia sp. 

  

استخراج شده از روش  DNAجهت تعيين كميت 
 اسپكتوفتومتر و دستگاه نانودراپ استفاده گرديد و جهت

الكتروفورز  از DNA يتكم و يفيتاز ك ينانحصول اطم
ولت الكتروفورز  100با ولتاز  درصد 8/0ژل آگارز  يرو
جهت بهينه سازي و  RAPD آغازگرعدد  40تعداد . شد

گياه  DNAها بر روي چهار نمونه آغازگرانتخاب بهترين 
چاي كه در اين بررسي حضور نداشتند مورد بررسي 

عدد از آنها كه بهترين،  24قرارگرفت كه در نهايت 

د، جهت ادامه ترين و تكرار پذيرترين تكثير را داشتن قوي
بكار  RAPDتوالي آغازگرهاي . بررسي برگزيده شدند

جهت اجراي واكنش . آورده شده است 2رفته در جدول 
تركيب مواد در داخل هر واكنش ) PCR(اي پليمراز  زنجيره
 25/1به ميزان ) PCR )X10، بافر ng50الگو  DNAشامل 

ه ب dNTPميلي مولار، از هر  2ميكروليتر، كلريد منيزيم 
واحد  1مراز به ميزان  پلي Taqميلي مولار، آنزيم  2/0ميزان 

ميكرومولار از آغازگر بود كه در نهايت توسط آب  75/0و 



 1401، 1، شماره 35جلد                                                                )                         مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي گياهي 

           20.1001.1.23832592.1401.35.1.2.6 DOR: 

شرايط انجام . ميكروليتر رسانده شد 5/12مقطر به حجم 
به صورت زير  ها نيزاي پليمراز براي آغازگر واكنش زنجيره

ه در دماي دقيق 4ابتدا محلول واكنش به مدت : تنظيم شد
سپس اين محلول وارد  .گراد قرارگرفتسانتيدرجه  94

چرخه و  35مرحله دوم گرديد كه اين مرحله به صورت 
درجه سانتي گراد  95: شرايط به اين صورت تنظيم گرديد

يك درجه سانتي گراد به مدت  37، يك دقيقهبه مدت 
يك دقيقه و سي ثانيه به مدت  گرادسانتيدرجه  72و  دقيقه

و در نهايت براي تكثير و گسترش نهايي محلول ود ب
دقيقه  هفتگراد به مدت سانتيدرجه  72واكنش در دماي 

درجه سانتي گراد  4ها در دماي  سپس نمونه .نگهداري شد
 ترمال دستگاه از. تا زمان الكتروفورز نگهداري شدند

   .استفاده گرديد i-Cycler مدل Bio-Rad كلريسا

ميكروليتر محصول  5محصولات تكثير شده به نسبت 
PCR ،3  ميكروليتر ژل رد در  2ميكروليتر بافر بارگذاري و

ولت به مدت  90درصد تحت ولتاژ ثابت  5/1ژل آگارز 
توسط دستگاه  UVدقيقه تفكيك گرديدند و زير نور  120

از ژل حاصل عكس برداري ) Biometra(ژل داك بيومترا 
هاي تشكيل شده توسط نشانگرهاي باند جهت آناليز. شد

RAPD  عدد با آن حضور و عدم) 1(حضور باند با عدد 
فقط نوارهاي تشكيل شده  شد ونظر گرفته  در) 0( صفر
مشخص و مطمئن امتيازدهي شدند و باندهاي تار و  كاملاً

. نامشخص و ضعيف از نظر تكثير در بررسي حذف شدند
تكرارپذير در بررسي در واقع آغازگرهاي بسيار قوي و 

) PIC(محتواي اطلاعات چندشكلي  .تنوع بكار برده شدند
كه براي نشانگرهاي غالب  PICi=2fi(1-fi)براساس رابطه 

  ). 27(توصيه شده است، محاسبه شد 
 

  توالي پرايمرهاي بكار رفته در بررسي و اطلاعات آماري آنها -2جدول

 چند اطلاعات محتواي
 شكلي

Polymorphic 
Information 

Content (PIC)  

  چندشكلي درصد

Polymorphic 
percent  

 قطعات تعداد
  چندشكلي

No. of 
polymorphic 

fragment  

 قطعات كل تعداد

Total No. of 
fragments 

 پرايمر توالي

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
 ميانگين -  9.13 7.42 -  - 
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بعد از تشكيل ماتريس صفر و يك و انتقال آنها به نرم افزار 
NTSYS-pc, v. 2.02  ماتريس ضريب تشابهSM  تشكيل

 UPGMAها با الگوريتم  اي نمونه گرديد و تجزيه خوشه
هاي اصلي نيز توسط برنامه  تجزيه به مولفه. صورت گرفت

PAST محاسبه براي ها داده همين از. انجام گرفت 
 شاخص ،)ne( موثر آلل تعداد ،)na( آللي هاي فراواني
 و) Ht( كل تنوع) Hs( جمعيتي درون تنوع ،)I( شانون
 نرم وسيله به) Gst( كل تنوع به جمعيتي بين تنوع نسبت
  .شد استفاده PopGene v. 1.32 افزار

  نتايج
 كل تعداد :رفته بكار RAPD آغازگرهاي سودمندي
بكار برده  RAPDنشانگر  24 توسط شده تكثير نوارهاي

نمونه مورد  60براي بررسي تنوع ژنتيكي ) 3جدول (
 41 و چندشكلي حالت نوار 178 كه بود نوار 219بررسي 

 قطعات اندازه دامنه. دادند نشان را شكلي يك حالت نوار
 دامنه. بود كيلوباز 3جفت باز الي  300محدوده  در تكثيري
در آغازگر  نوار 5 از آغازگر هر براي نوارها تعداد تغيير
P24 در آغازگرهاي  نوار 12 تاP7  وP22 تعداد با متوسط 
دامنه نوارهاي چند شكل . بود 13/9 آغازگر هر براي نوار

با  P22در پرايمر  نوار 11 الي P18نوار در آغازگر  4نيز از 
. بود 42/7 آغازگر هر متوسط تعداد نوار چندشكل براي

 درصد شكل، چند نوارهاي و كل نوارهاي تعداد به باتوجه
 درصد 28/81 ميزان اين كه گرديد محاسبه نيز شكلي چند

 در آغازگرها قدرت ميزان بررسي براي .بدست آمد
 شكلي چند اطلاعات محتواي شكلي، چند و تنوع شناسايي

 و روز- رولدين توسط شده معرفي فرمول براساس آنها
 تغييرات دامنه و آمد بدست آغازگرها براي )27(همكاران 

 اطلاعات محتواي ميزان حداقل .بود 50/0 الي 29/0 از آن
 در آن حداكثر و 29/0 ميزان به P14 آغازگر در شكلي چند

 مشاهده 50/0 ميزان به P35 و P17، P34 آغازگرهاي
 تمام براي شكلي چند اطلاعات محتواي ميزان. گرديد

 كه شد محاسبه آغازگرها تمام توسط تكثيري نوارهاي
 اطلاعات 2 جدول. آمد بدست 49/0 برابر كل PIC ميزان

 تكثيري، نوار تعداد توالي، جمله از رفته بكار آغازگرهاي
 ميزان محتواي و شكلي چند صد در چندشكل، نوار تعداد

 1 شكل. دارد¬مي بيان را )PIC( شكلي چند اطلاعات
 را P27 آغازگر توسط شده تكثير هاي نمونه از تعدادي
 .دهد مي نشان

  

  

  
  bp100و  kb1هاي يك و بيست به ترتيب سايزماركر  ، چاهكP27نمونه مورد بررسي با استفاده از آغازگر  18الگوي باندي تكثير شده در  -1شكل 
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 ها براساساي نمونهو تجزيه خوشه تشابه ماتريس تحليل
براي مشخص نمودن :  RAPDنشانگرهاي  هاي¬داده

بهترين ضريب تشابه و الگوريتم خوشه بندي جهت 
ها و طراحي كلاستر ضريب  بررسي ميزان تشابه نمونه

 بندي گروه منظور به مطالعه اين در. كوفنتيك محاسبه شد
براي مشخص  مولكولي، هاي داده براساس ها ژنوتيپ

 تطابق تشابه هاي ها ضريب هاي مابين نمونه نمودن شباهت
 همچنين و مورد استفاده قرارگرفتند ساده، جاكارد و دايس

 اتصال ،UPGMAهاي الگوريتم از دندروگرام رسم براي
 تك تك براي. شد استفاده كامل اتصال ساده،

گرديد، كه  محاسبه كوفنتيك ضريب حاصل هاي دندروگرام
تشابه  يبضربراساس اين محاسبات مشخص گرديد 

 يبند خوشه يتمالگور ينبهتر UPGMA يتمجاكارد و الگور
همانطور كه از جدول ). 3جدول ( باشند ميتشابه  يبو ضر

از اطلاعات ماتريس تشابه  درصد 76مشخص است  3
  .شود محاسبه شده در كلاستر طراحي شده نمايش داده مي

  
  RAPDهاي  ها با ضرايب تشابه براساس داده ضرايب كوفنتيك حاصل از الگوريتم  -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 ضرايب جاكارد، تشابه ضريب براساس
 بيشترين. بود متغير65/0 ميانگين با 94/0تا  43/0 بين

هاي  از نمونه G54نمونه  بين) 947/0( ژنتيكي شباهت
هاي منطقه غرب چايكاري و  از نمونه G6سريلانكايي و 

هاي منطقه  از نمونه G15  حداقل ميزان تشابه بين دو نمونه
هاي منطقه مركز  از نمونه G20غرب چايكاري و نمونه 

هاي  بندي نمونه براساس خوشه .چايكاري مشاهده شد
ها در  نمونه) 2شكل ( RAPDهاي  مورد بررسي توسط داده

. اند خوشه اصلي قرارگرفته در سه درصد 61سطح تشابه 
 RAPDنشانگر  24نمودار بدست آمده از كاربرد  2شكل 

 .دهد نمونه گياه چاي را نشان مي 60در بررسي تنوع 
 G20(تنها داراي دو عضو بود ) A(خوشه تشكيل شده اول 

هاي منطقه مركز چايكاري  كه يكي متعلق به نمونه) G48و 
منسوب به دارجلينگ  هاي ايران و ديگري متعلق به نمونه

 80بزرگترين گروه بود و ) B(گروه دوم اصلي . باشد مي
را در بر ) نمونه 48(هاي مورد بررسي  كل نمونه درصد

به سه زير گروه  65/0اين گروه در سطح تشابه . گرفت مي
تنها يك عضو ) B1(زير گروه اول . قابل تفكيك بود

)G16 (ن را داشتاز نمونه هاي منطقه غرب چايكاري ايرا .
نمونه مورد  20تشكيل شده نيز شامل ) B2(زير گروه دوم 

در اين زير گروه از منطقه غربي چايكاري . بررسي بود
ايران هشت نمونه، منطقه مركزي چايكاري ايران پنج 
نمونه، از منطقه شرقي چايكاري ايران يك نمونه، از 

هاي تحت نام دارجلينگ چهار نمونه و از  ژنوتيپ
زير . اي وارداتي سريلانكايي دو نمونه وجود داشتنده كلون

نمونه مورد بررسي  27داراي ) B3(گروه سوم تشكل شده 
دراين زير گروه نيز . بود) Bهاي گروه  نمونه درصد 25/56(

ها به اين صورت بود كه از منطقه غربي  توزيع نمونه
چايكاري ايران سه نمونه، منطقه مركزي چايكاري ايران سه 

ه، از منطقه شرقي چايكاري ايران چهار نمونه، از نمون
هاي  هاي تحت نام دارجلينگ ده نمونه و از كلون ژنوتيپ

گروه سوم . وارداتي سريلانكايي هفت نمونه وجود داشتند
نيز ده نمونه مورد ) C/ (61تشكيل شده در سطح تشابه 

هاي  در اين گروه غالبيت نمونه. بررسي را در بر داشت
هاي مناطق چايكاري ايران  بررسي متعلق به نمونهمورد 

  .باشد مي
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  .UPGMAبه روش  RAPDنمونه چاي با استفاده از نشانگرهاي  60نمودار  -2شكل 

  

مشخص گرديد كه ) 3شكل (پلات  در تجزيه باي
هاي مورد بررسي از الگوي خاص جغرافيايي پيروي  نمونه
كنند و توزيع آنها بصورت يكساني در محدوده دو  نمي

هاي  در تجزيه به مولفه. عامل اول صورت گرفته است

درصد  28/50اصلي مشخص گرديد كه ده شاخصه اول 
پلات  نمودار باي 3شكل  .نمودند ها را ايجاد مي تفاوت

را نشان  RAPDهاي مولكولي  بدست آمده براساس داده
  .دهد مي
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  .نمونه چاي 60از  RAPDپلات حاصل براساس نشانگرهاي ي نمودار با -3شكل 

  

طق باتوجه به منا :هاي مورد بررسي تجزيه جمعيتي نمونه
ها را در پنج زيرجمعيت متفاوت،  توان نمونه گيري مي نمونه

ها  جهت بررسي و تجزيه جمعيتي نمونه. قرار داد
تعداد نوار مشاهده شده هاي مختلف ژنتيكي شامل  شاخص

(na) تعداد نوار موثر ،)ne( ميزان شاخص تنوع ژنتيكي ني ،
)h ( و ميزان شاخص تنوع ژنتيكي شانون)I ( درون هر

  ).4جدول (زيرجمعيت محاسبه شد 

در جمعيت  (na)بيشترين ميانگين تعداد نوار مشاهده شده 
هاي  و كمترين آن در زير جمعيت كلون) 94/1(غرب 

وارداتي از سريلانكاي كشت شده در ايستگاه ازبرم 
همچنين كمترين ميانگين . محاسبه شد) 79/1) (سياهكل(

انتخابي شرق  مربوط به جمعيت) ne(تعداد نوار موثر 
و بيشترين آن مربوط به جمعيت ) 56/1(چايكاري ايران 

كمترين ميزان . بود) 65/1(انتخابي غرب چايكاري ايران 
در ميان جمعيت انتخابي ) h(شاخص تنوع ژنتيكي ني 

و بيشترين در جمعيت ) 318/0(شرق چايكاري ايران 
 بيشترين ميزان. بود) 362/0(انتخابي غرب چايكاري ايران 

درون جمعيت انتخابي ) I(شاخص تنوع ژنتيكي شانون 
و كمترين آن مربوط به ) 528/0(غرب چايكاري ايران 

هاي وارداتي از سريلانكاي كشت شده در  جمعيت كلون
ميانگين تعداد . باشد مي) 463/0) (سياهكل(ايستگاه ازبرم 

، )ne(كل، ميانگين تعداد نوار موثر  (na)نوار مشاهده شده 
كل و ميزان شاخص ) h(شاخص تنوع ژنتيكي ني ميزان 

 367/0، 65/1، 00/2كل به ترتيب ) I(تنوع ژنتيكي شانون 
هاي  در ادامه آناليز جمعتي نمونه. محاسبه گرديد 540/0و 

، تنوع )Ht(  هاي تنوع كل جمعيت مورد بررسي، شاخص
) Gst(ها  ، تنوع بين زير جمعيت)Hs(ها درون زير جمعيت

  ).5جدول (رار گرفتند مورد بررسي ق

هاي چاي  از بررسي ميزان تشابه و فاصله ژنتيكي جمعيت
با استفاده از فاصله ژنتيكي ني  RAPDبراساس روش 

مشخص گرديد كه تشابه ژنتيكي ) 6جدول ) (1972(
هاي چاي موجود در ايران وجود دارد  بالايي مابين ژنوتيپ

ين جمعيت ها، ب بطوري كه حداكثر ميزان تشابه بين جمعيت
هاي وارداتي از سريلانكا و جمعيت منسوب به  كلون

هاي  و حداقل آن نيز بين جمعيت كلون) 950/0(دارجلينگ 
هاي انتخابي منطقه مركزي  وارداتي از سريلانكا و نمونه

  .محاسبه شد) 919/0( چايكاري
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  يتو كل جمع ها يتجمع يرشانون در ز يكيو شاخص تنوع ژنت ين يكيه شده، تعداد نوار مؤثر، شاخص تنوع ژنتتعداد نمونه، تعداد نوار مشاهد -4جدول 

  
  شانون يكيشاخص تنوع ژنت

Shannon's Information 
index (I)  

  ين يكيشاخص تنوع ژنت
Nei's gene diversity 

(h)  

  تعداد نوار مؤثر
Effective number 

of alleles (ne) 

  نوار مشاهده شدهتعداد 
Observed number of 

alleles (na) 

  نمونه اندازه
Sample size 

  جمعيت
population  

0.528 0.362  1.65 1.94 16 
 غرب منطقه

West area 

 مركز منطقه  10  1.89  1.59  0.335  0.494

Center area  
0.468 0.318  1.56 1.84 9 

 شرق منطقه

East area 

0.482  0.327  1.58  1.89  15  
 دارجلينگ به منسوب

Attributed to 
Darjeeling  

 سريلانكايي هاي كلون  10  1.79  1.57  0.319  0.463

Sri Lankan clones  
 كل  60  2.00  1.65  0.367  0.540

Total  
  

  
 ها يتجمع يرز ينتنوع ب ها،يتجمعيرتنوع درون ز،يتتنوع كل جمعيهاشاخص-5جدول

  

 اندازه نمونه  

Sample Size  

 كل تنوع

Total genetic 
diversity (Ht)  

  ها جمعيت زير درون تنوع
The genetic 

differentiation within 
population (Hs)  

  ها جمعيت زير بين تنوع
The genetic 

differentiation 
among population 

(Gst)  
 ميانگين

Mean  
60  0.366  0.332  0.092  

 معيار از انحراف

St. Dev  
  0.021  0.018    

  
 هاي چاي در مطالعه نمونه) اعداد پايين(و فاصله ژنتيكي)اعداد بالا) (1972(تشابه ژنتيكي ني-6جدول 

  
 سريلانكايي هاي كلون

Sri Lankan clones  
 دارجلينگ به منسوب

Attributed to Darjeeling 
 شرق منطقه

East area 
 مركز منطقه

Center area  
 غرب منطقه

West area  
  جمعيت

population  
0.938 0.943 0.938 0.944 *** 

 غرب منطقه

West area 

 مركز منطقه  0.057  *** 0.931 0.937 0.919

Center area  
0.932 0.934 ***  0.071  0.063 

 شرق منطقه

East area 

0.950 ***  0.067 0.065 0.58 
 دارجلينگ به منسوب

Attributed to Darjeeling  
***  0.0512  0.069 0.083 0.063 

 سريلانكايي هاي كلون

Sri Lankan clones  



 1401، 1، شماره 35جلد                                                                )                         مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي گياهي 

           20.1001.1.23832592.1401.35.1.2.6 DOR: 

  بحث و نتيجه گيري
 منظور به: رفته بكار RAPD آغازگرهاي سودمندي

 با آنها مقايسه و ايران چاي گياهان ژنتيكي تنوع بررسي
 شده ذكر استاندارد عنوان به موجود خارجي ارقام از برخي

جهت . شد استفاده RAPD مولكولي نشانگر از 1 جدول در
 RAPD نشانگر 40 ميان ترين نشانگرها ازمناسبانتخاب 

 كه نشانگر 24موجود در مجموعه پژوهشكده چاي تعداد 
 ساير به نسبت بالاتري پذيري تكرار و تكثير قدرت داراي

 روي بر سودمندي و كارايي بررسي از بودند پس نشانگرها
 بودند، نشده وارد بررسي در كه چاي گياه DNA نمونه سه

مورد  اصلي هاي نمونه تنوع بررسي براي و شدند گزينش
باتوجه به اعداد بدست آمده از امتياز دهي  .استفاده رفتند

هاي تعداد قطعات باندهاي مطلوب مشاهده شده شاخص
تكثيري كل، تعداد قطعات تكثيري چند شكل، درصد چند 

لي محاسبه شد شكلي قطعات تكثيري و محتواي چندشك
كه باتوجه به اعداد بدست آمده مشخص گرديد كه 

ها مناسب  نشانگرهاي گزينش شده براي اين گونه بررسي
درصد چند شكلي هاي موجود بر اساس داده. باشندمي

قطعات تكثيري توسط نشانگرهاي مورد استفاده محاسبه 
و مقايسه آن با مطالعات مشابه گذشته ) درصد 28/81(شد 
گرديد كه اين مشخص ) 28 و10، 9، 1(روي گياه چاي بر 

- دسته از نشانگرها ميزان چندشكلي مطلوبي را نشان مي

توسط نشانگر  )11(رو و خياوي  در بررسي فلك. دهند
RAPD  درصد  100تا  7/66نيز دامنه درصد چند شكلي از

 محتواي تغييرات دامنه. درصد بود 6/78با متوسط 
 الي صفر محدوده در تواند مي) PIC( شكلي چند اطلاعات

 نشانه باشد، بالاتر شده محاسبه ميزان هرچه كه باشد 5/0
آغازگرهاست و همانطور كه  بهتر تفكيك قدرت و كاربرد

نشانگر بكار  24باشد از تعداد  مشخص مي 1از جدول 
 PICداراي ميزان  P26و  P11 ،P14برده تنها سه نشانگر 

تاييد كننده توانايي بالاي باشند كه  مي 4/0كمتر از 
ها و شناسايي تنوع بين آنها نشانگرها براي تفكيك نمونه

نيز در بررسي ) 11(رو و خياوي  در مطالعه فلك. باشدمي
در كل نشانگرهاي بكار  PICميزان  RAPDتوسط نشانگر 

باشد كه  بدست آمده است كه نشان از اين مي 48/0رفته 
ژنتكي گياه چاي نشانگر  براي بررسي تنوع RAPDنشانگر 

 چند اطلاعات محتواي ميزان اين روي از. مناسبي است
 آغازگرهاي كه داشت بيان توان مي شده محاسبه كل شكلي
 تشخيص در بالايي قدرت داراي بررسي اين در رفته بكار
  .داشتند چاي گياه هاي نمونه ژنتيكي تنوع

 ها براي نمونهو تجزيه خوشه تشابه ماتريس تحليل
 ضريب كوفنتيك: RAPDنشانگرهاي  هاي¬داده اساس
 ورودي ماتريس يا اوليه اطلاعات از چقدر كه دهد مي نشان

 همبستگي واقع در. شود منتقل دندروگرام به است توانسته
. دهد مي نشان را خروجي ماتريس و ورودي ماتريس بين

هاي مولكولي،  اي توسط داده به طور كلي در تجزيه خوشه
كوفنتيك بالا دليل به كارايي نمودار در بيان ضريب 
دامنه تغييرات ضريب . باشد هاي محاسبه شده مي شباهت

اگر ضريب بالاي . تواند از صفر تا يك باشد كوفنتيك مي
9/0 )r<9/0 ( باشد، بيان اطلاعات خيلي خوب صورت

 7/0و  9/0گرفته است، اگر دامنه ضريب مابين 
)9/0<r<6/0 (عات خوب بوده و اگر باشد، بيان اطلا

هاي محاسبه  باشد، ويژگي) r<6/0( 7/0ضريب كمتر از 
بندي  شده در ماتريس تشابه به صورت ضعيفي در خوشه

ضريب كوفنتيك پايين در . حاصل، نشان داده شده است
اي، هميشه دليل بر عدم كارايي نمودار بدست  تجزيه خوشه
ه شرايط تواند ب باشد بلكه دليل اين امر مي آمده نمي

با توجه به ). 26(ها مربوط باشد غيرعادي در داده
 يتمتشابه جاكارد و الگور يبضرمحاسبات انجام شده 

UPGMA  مناسبترين  76/0با داشتن ضريب كوفنتيك
يتم براي بررسي ميزان تشابه تشابه جاكارد و الگور يبضر

  .اي بودند و تجزيه خوشه

محاسبه شد كه  94/0تا  43/0دامنه تشابه در اين پژوهش از
 مطالعه مورد هاي نمونه بين در توجهي قابل تنوع بيانگر
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 اين در RAPD نشانگر توسط حاصل تشابه دامنه. بود
 محققين ديگر توسط شده گزارش ميزان با مطالعه

 گزارش شباهت دامنه البته )21 و18، 7(داشت  همخواني
 مورد هاي پژوهش از تر گسترده حاضر پژوهش توسط شده
 بيشتر نشانگرهاي تعداد به تواند مي آن دليل كه بود اشاره
 پروژه كه در بررسي مورد هاي نمونه تعداد رفته و بكار

 مقايسه در. گردد باز قرارگرفتند استفاده مورد حاضر
 الي 43/0 تشابه گذشته دامنه مطالعات با پيش رو بررسي

مندي - مطالعات ميشرا و سن مشابه را بالايي تنوع 94/0
 نشان )32(و يائو و همكاران ) 31(، يانگ و همكاران )22(

به دگرگشن بودن،  تواند مي موضوع اين دليل كه دهد مي
 .بازگردد ايران در چاي بذري تكثير و) 6(خودناسازگاري 

هاي مورد بررسي نكات قابل  اي نمونه در تجزيه خوشه
كه ) A(خوشه اول تشكيل شده . گردد ذكري مشاهده مي

هاي منطقه مركز  تنها دو عضو دارد باتوجه به آنكه نمونه
هاي  و نمونه شداندچايكاري از همين مناطق جمع آوري 

هايي هستند كه براساس  منسوب به دارجلينگ نيز ژنوتيپ
هاي چاپ نشده منسوب به دارجلينگ خوانده  داده
گردند و همچنين تصادفي بودن نشانگر مورد استفاده،  مي

دن اين دو نمونه و تشكيل دادن يك گروه قابل جدا ش
  . باشد توجيه مي

-اختلاط زيادي مابين نمونه) B(در گروه دوم تشكيل شده 

اين ميزان اختلاط با توجه به سوابق گردد كه ها مشاهده مي
باشد زيرا در مطالعات  مطالعاتي پيشين قابل پذيرش مي

نكايي و هاي سريلا نيز اختلاط كلون) 1384(احمدي شاد 
در بررسي خياوي . هايي ايراني گزارش شده است ژنوتيپ

هايي از اين سه منطقه را به همراه  كه نمونه) 2(و همكاران 
هايي از كشور سريلانكا را مورد بررسي قراردادند نيز  نمونه

هاي چاي  گردد كه اختلاط بالايي مابين نمونه مشاهده مي
همچنين در . گردد هاي وارداتي مشاهده مي ايراني و كلون

هاي  تنوع كلون SRAPمطالعه ديگري كه توسط نشانگر 
هاي منطقه مركزي چايكاري  چاي وارداتي با برخي ژنوتيپ

اند نيز اختلاط بالايي  در ايران را مورد بررسي قرار داده

هاي شناسايي شده مشاهده شده  ها در گروه مابين نمونه
سطح مناطق  يچا ياه باتوجه به آنكه اكثر بوته). 16(است 

 ينا اند لذا گرديده يرتكث يمحدود يها از بوته يكاريچا
كه در  يبطور توان قابل قبول دانست ياختلاط و رابطه را م

اختلاط و رابطه  يزن يوانكشور تا يوحش هاي يچا يبررس
گزارش شده  يو ارقام چا يوحش هاي يپژنوت ينب يكينزد

 RAPDاز نشانگر كه كل كلاستر حاصل  يزمان .)17( است
گيرد  مدنظر قرار ميحاصل از آن، بطور جامع  يها و داده

ي حاصل ها داده ي كه مجموعهكند  خود نمايي مينكته  ينا
تنوع از نشان  RAPDاز بررسي تنوع با استفاده از نشانگر 

شامل (موجود  يپلاسم چا ژرمي در بين مطلوب يكيژنت
  .دارد) موجود هاي يپارقام و ژنوت

با مقايسه نتايج بدست آمده از بررسي مولكولي با نشانگر 
RAPD  مشخص ) 2(با نتايج نشاگرهاي مورفولوژي

 هاي يبا بررس كاملاً يمولكول هاي يبررسگردد كه  مي
 ينندارد كه مشابه هم يهمخوان يدر چا يمورفولوژ

گزارش شده است  )9( موضوع توسط چن و همكاران
در  يذكر كرد عدم هماهنگ توان يامر م ينا يكه برا يليدلا

گرده  يگرد ياحتمال يلو دل يمورد بررس يها تعداد نمونه
 يچا ياهدر گ )30( )بالا يدگر گرده افشان( دآزا يافشان

 يچا ياهدر گ ييبالا يگوتيكه منجر به هتروز باشد يم
بر  تواند يم يزن يطيمح يطشرا ينعلاوه بر ا. گردد يم
 .مدت اثر بگذارد يدر طولان) يپفنوت( يكيژنت هاي يژگيو

شود كه  گيري مي نتيجه) 3شكل (پلات  با انجام تجزيه باي
اي از الگوي جغرافيايي  ها مانند تجزيه خوشه توزيع نمونه

زماني كه نمودار حاصل از تجزيه . كنند خاصي تبعيت نمي
دهيم متوجه  پلات تطبيق مي اي را با نمودار باي خوشه

كه در سطح تشابه ) A(گروه اول  گرديم كه دو نمونه مي
ها جدا شده بودند در محدوده ساير  از ساير نمونه 59/0

 أمنشاين نحوه قرارگيري باتوجه به . اند ها قرارگرفته نمونه
اوليه گياه چاي در ايران و همچنين محل نمونه گيري قابل 

توان بيان نمود اين دو نمونه از ساير  قبول بوده و نمي
  . باشند مجزا مي هاي چاي نمونه
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براساس منطقه  :هاي مورد بررسي تجزيه جمعيتي نمونه
به (هاي ژنتيكي محاسبه شده  گيري و شاخص بندي نمونه

مشاهده شد كه ميزان ) رجوع گردد 5 و 4هاي جدول
باشد  هاي محاسبه شده به يكديگر بسيار نزديك مي شاخص

منبع و هاي چاي از يك  كه دليل آن به انشعاب تمام بوته
گردد زيرا براساس منابع اساس  تعداد محدودي گياه باز مي

) jat(ژنتيكي گياه چاي در ايران از سه واريته بذري عمومي 
). 1(باشد  مي Dhonjanو  Rajghur ،Betjanهاي به نام

و ) 4جدول (براساس ميزان شاخص شانون محاسبه شده 
 9/0شاخص شانون محاسبه شده در محدوده از آنجايي كه 

توان بيان كرد كه مابين  نبود، مي) I<7/0>9/0( 7/0الي 
ها تنوع محدودي وجود دارد؛ همچنين شاخص  زيرجمعيت

كه در حالت كلي ) 4جدول (تنوع ژنتيكي ني محاسبه شده 
دارد كه تنوع متوسطي  بدست آمده است، بيان مي 367/0

اين نتايج توسط اعداد . شود ديده مي هامابين زير جمعيت
نيز تاييد  5هاي جدول ت آمده از بررسي شاخصبدس
توان نتيجه گيري كرد كه تمام  بنابراين مي. گردد مي
هاي چاي موجود در ايران با يكديگر خويشاوندي  بوته

در مقايسه ) 23(پائول و همكاران  .جمعيتي بالايي دارند
هاي گياهان چاي  ميزان تنوع و روابط ژنتيكي بين جمعيت

، ميزان تنوع درون AFLPنشانگر  لهيسو بههند و كنيا 
 طور بههاي چاي هند و كنيا را  ها و بين جمعيت جمعيت
كايونديون و . بيان نمودند) به ترتيب( 21/0و  79/0متوسط 

اقدام به  RAPD-PCRتوسط نشانگر ) 15(همكاران 
اكسيشن برتر چاي از كره، ژاپن و  27ارزيابي تنوع ژنتيكي 

تنوع درون  درصد 71نشان داد كه تايوان كردند و نتيجه 
لاي و همكاران . ها بود درصد آن بين گروه 29ها و  گروه

ارقام  سه نوع چاي شامل به بررسي روابط ژنتيكي) 17(
چاي و  شده در تايوان، چاي آسامي چاي چيني اصلاح

 ISSRو  RAPDي بومي تايوان با استفاده از نشانگرها
ع ژنتيكي جمعيت چاي نتيجه نشان داد كه تنو. پرداختند

وحشي بومي تايوان، بالاترين مقدار از سه جمعيت مورد 
با بررسي ) 5(بلاساروانان و همكاران . مطالعه را دارا بود

، AFLPهاي جنوب هند توسط نشانگر  تنوع ژنتيكي چاي
مشخص آسامي، چيني و  كاملاًها را در سه گروه  نمونه

ي بالاترين شاخص قرار دادند گروه چين) انهيحد م(مخلوط 
را نشان ) درصد 28(و فرم آسام حداقل تنوع ) 61/0(تنوع 

دارد با استفاده از نشانگرهاي  داد، اين موضوع بيان مي
هاي چاي را  توان تفاوت بين جمعيت مولكولي مي
بيشترين فاصله ژنتيكي بين  ها آندر بررسي . تشخيص داد

صله بين و حداقل فا) 96/0( حد واسطگروه آسام و گروه 
روي و . است شده گزارشمحاسبه و ) 85/0(آسام و چيني 
چاي  پيژنوت 21نگاري ژنتيكي  انگشت) 28(چاكرابورتي 

 انجام RAPD نشانگر 12 و ISSR نشانگر 7 توسط را
 جمعيت درون تنوع ،)Ht( كل ژنتيكي تنوع ميزان. دادند

)Hs (جمعيت بين تنوع و (Gst)و 27/0 ،38/0ترتيب  ، به 
 788اي  در مطالعه) 29(گوچي و همكاران  تاني .بود 25/0

 SSRنشانگر  23پلاسم چاي را با استفاده از  اكسيشن ژرم
پلاسم را به دو گروه، ژاپني و  اين آناليز ژرم. آناليز كردند

و  sinensisكه بعداً به دو واريته . غير ژاپني تقسيم كرد
assamica م نوع پلاس تنوع ژنتيكي در ژرم. تقسيم شدند

چيني، تايوان، هند و سريلانكا بالاتر از ديگر كشورها و 
  .تر از ژاپني بود پايين

تشابه و هاي بدست آمده از بررسي ميزان  باتوجه به داده
با  RAPDبراساس روش  يهاي چا فاصله ژنتيكي جمعيت

مشخص ) 6جدول ) (1972(استفاده از فاصله ژنتيكي ني 
-كه در ايران كشت مي هاي گياه چاي شود كه نمونه مي

گردند با يكديگر رابطه ژنتيكي بالايي دارند كه با توجه به 
اين موضوع ) 1(اوليه محدود گياه چاي در ايران  أمنش
باشد اما همانطور كه مشخص است  مورد تاييد مي كاملاً

هاي وارداتي  هاي تحت كشت در ايران و نمونه مابين نمونه
 گردد كه مجدداً صله ديده مياز منطقه سريلانكا بيشترين فا

چاي ايراني از  أمنشاند  كه ذكر كرده) 1(براساس منابع 
پذيرفتني  باشد اين موضوع نيز كاملاً هاي چيني مي تيپ
هاي در تجزيه  يكي از دلايل اختلاط بالاي نمونه. است
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تواند به همين موضوع باز گردد كه  نيز مي 2كلاستر شكل 
  .ها ندارد در تفكيك نمونهثير أتتفاوت منطقه نمونه گيري 

هاي پيشين  هاي بدست آمده از بررسي همانطور كه از داده
ها نسبت  مشخص است دامنه تفاوت وسيعي مابين جمعيت

شود كه اين موضوع به زادگاه و  به بررسي پيش رو ديده مي
گردد  سابقه كشت گياه چاي در منطقه تحت بررسي باز مي

ابه بالاي محاسبه شده مابين كه اين موضوع با ميزان تش
هاي بوته چاي تحت كشت در ايران باتوجه به  جمعيت

پيشينه محدود كشت چاي و همچنين تعداد اجداد محدود 

هاي موجود، از آن  وارداتي اوليه بوته چاي كه تمام بوته
 .باشد قابل قبول مي اند، كاملاً تعداد محدود منشا گرفته

  سپاسگزاري

شماره ستخرج از پروژه تحقيقاتي با نتايج مقاله حاصل م
هشكده چاي انجام در پژو 2- 21-21- 88007 مصوب

ر همين جا نويسندگان از تمام همكاران و پذيرفته است و د
مسئولين پژوهشكده كه آنها را در انجام اين پروژه ياري 

  .نمودند اعلام تشكر و سپاس دارند
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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 


