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 جنوب ایران براساس ناحیه بین ژنی  انبه هایبرخی نژادگان مولکولی واکاوی
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trnH-psbA Intergenic Region  
 

 3*لیلا فهمیده و ، محمود سلوکیشیرزایی عزیزالله
 

 چکیده
حاضر تنوع ژنتیکی درون  پژوهشدر . استیدن ریگرمس مهیو ن ریو مناطق گرمس ایقاره آس یهاوهیم نیاز مهمتر یکیانبه  

، نبرآبادع ،رفتیج اب،یارودان، منوجان، فر) ، کرمان و هرمزگانجنوب کشوربرخی مناطق دو استان  ازانبه  نژادگان 30ای گونه

 از یبردارنمونهی قرار گرفت. پس از مورد بررسکلروپلاست  trnH-psbA یژننیب هیناحارزیابی راه از  هیشین، دهکهان و بلوک(

مربوط  شده ریمحصولات تکث ام شد.انج  trnH-psbA(IGS)ژنآغازگرهای با استفاده از  PCR و DNAاستخراج  ،جوان یهابرگ

دندروگرام ها و ترسیم واکاویثبت شدند.  NCBIی در پایگاه داده توال نییپس از تع ،های مورد مطالعه به هر یک از نژادگان

و فاصله  یشاوندیوختا روابط انجام شد  Megaو  Darwin، Popgene یبا نرم افزارهاها یک و ماتریس تشابه توالیتروابط فیلوژن

 گاهیجا 361در مجموع  trnH-psbA یژننیب هیناحها نشان داد که در تجزیه توالی شود. نییتع هانژادگان نیب یکیژنت

فت بازی در میان ج 116ی با یکدیگر نشانگر یک توالی مشترک انبه مورد بررس هاینمونهتوالی  شباهتبررسی یی شد. شناسا

 هایهنتیجر اساس . بگروه مختلف قرار گرفتندچهار ها در اننژادگ ،ای خوشهرام حاصل از تجزیه براساس دندوگها بود. آن

انبه ای درون گونهت تنوع و روابط ای مطالعه و شناخبر trnH-psbA یژننیب هیناحاستفاده از توان نتیجه گرفت که می حاصل

  بوده است.مفید 

 .تینشانگر کلروپلاسیک، تط فیلوژنرواببارکدینگ،  DNAای، انبه، تنوع ژنتیکی درون گونههای کلیدی: واژه

 مقدمه

 جنس 83 یدارا سانانپسته تیره  باشد.می (Anacardiaceae) سانانپسته تیره از (.Mangifera indica L) یعلم نام با انبه 

 یرناسازگا ا،یدن در عیوس پراکنش کشت، یطولان خچهیتار .هستند یریگرمس آن هایگونه اغلب که است مختلف گونه 860 و

 باشد داشته وجود انبه هایرقم درون یفراوان یکیژنت تنوع که شده باعث یافشانگردهدگر یبالا درصد و یخود گرده رشیپذ از
 اندازه یبزرگ و ینونهال دوره بودن یطولان است، ساخته محدود را انبه یکیژنت هایهمطالع که یاصل مشکل حال نیا با (.25)

 زودتر که یهاییژگیو نیب یمنف ای مثبت داریمعن یهمبستگ افتنی ،یطولان ینونهال دوره یاراد اهانیگ مورد در. است درخت

  (.7باشند )یم تیاهم حائز هانژادگان هنگام زود یابیارز در گرید مهم هایویژگی با ندنماییم بروز

پیش از  چهارم و پنجمهای قرنبین  که انبهباورند بسیاری بر این  ،است شده رانیا وارد پیش سال 400 حدود در انبه 

ها یالغپرتدر قرن شانزدهم توسط  ق آفریقا وبه شراعراب  میلادی، انبه توسط سده دهم . ازه استرسیدآسیای شرقی  میلاد به
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 و غذاها اعانو میوه،آب تهیه در گیردمی قرار استفاده مورد میوه عنوان به آنکه بر افزون انبه (.14) برده شد کایبه قاره آمر

 هاچاشنی مختلف انواع و کمپوت مربا، جمله از مختلفی هایفرآورده انبه میوه ازهمچنین . رودمی کار به نیز عطرسازی صنایع

 هسته مغز هندوستان، مانند مناطقی در. شودمی استفاده ترشی تهیه در نیز انبه کوچک و نارس هایمیوه از و شودمی تهیه

 اکسیدانآنتی فیبر، زیادی مقادیر دارای انبه میوه همچنینشود. می استفاده خوراکی مصرف برای و درآمده ودرپ صورت به انبه

 مبنای و باشدمی محلی و شخصی مصارف به محدود کشور جنوب در انبه تولید که این به توجه با. (25) باشدمی ویتامین و

 هاجمعیت یا افراد میان ژنتیکی فاصله از اطلاع کسب دهند،می تشکیل رداتیوا هاینژادگان برخی و محلی هایهمگروه را آن

 و پلاسمژرم سازماندهی امکان ،نژادیبه هایبرنامه نظر برای استفاده در مورد یهانژادگان آگاهی از روابط خویشاوندی و

 .(15) سازدمی فراهم را هانژادگان از گیرینمونه

از  هیناح کی یابییتوالاز  فن نیدر ا .به کاربرده شد یاهیگ یشناسجامعهمقاله  کیبار در  نیاول نگیبارکد DNAاصطلاح  

DNA  استاندارد  هیناح کی نییتع .(10) شودمیاستفادهDNA فن نیدر استفاده از ا یاساس یهاشرط شیبه عنوان بارکد از پ 

 بین خویشاوندی روابط تعیین و هاجمعیت تنوع مطالعه برای و دهش یابیتوالی گیاه، ژنوم از کوچکی بخش روش این دراست. 

است، به عنوان  ییایتوکندریم یاهسته هیناح کیکه  COIناحیه  در جانوران .گیردمی قرار استفاده مورد مختلف هایگونه

و  پژوهشگران اهانید گموردر  حالی که در ،(10) شده است رفتهیپذ زین یشده و در جامعه جهان شنهادیبارکد پ هیناح

 ناحیه هفت گیاهان دربودند که بر همین اساس بارکد  استاندارد به عنوان هیناح کیو ارائه  شنهادیپ یدر جستجو دانشمندان

 پیشنهاد بارکد عنوان به (rpoBو  rbcL ،matK ،trnH-psbA ،rpoC1) کلروپلاستی و (ITS ،ITS2) ایهسته DNA از مختلف

 عالی گیاهان تمامی بین در و است بازی جفت 450 حدود در کوتاه ناحیه یک  trnH-psbAژنی بین احیهن .(10) است شده

 .شد معرفی( 10و همکاران ) Kress توسط 2005 سال در بار اولین ژنومی ناحیه این و دارد مناسبی به نسبت تغییرپذیری

 وجود عالی گیاهان همه میان در است و ناحیه غیرترینمت کلروپلاستی ژنی نواحی سایر بین در trnH-psbA ژنی بین ناحیه

 (.10) است تکثیر قابل راحتی به موراد بیشتر در دارد، که کوتاهی به نسبت طول دلیل به و داشته

 با کردند. ییشناسا Mangifera indica گونه از را زماهوارهیر مکان 15 تعداد (22) همکارانو  Schnellی پژوهشدر  

 از مکان 13 که دندیرس جهینت نیا به Mangifera جنس از گرید گونه 4 نیهمچن و دایفلور از رقم 59 یرو هاآن شیآزما

 گونه و هارقم صیتشخ منظور به نشانگرها نیا بودن دیمف از یحاک پژوهش نیا هاینتیجه. باشندیم یچندشکل یداراها آن

 به رانیا انبه یهانژادگان نیب در موجود یکیژنت تنوع ییشناسا رمنظو به( 15) و همکاران پور یعمران .بود Mangifera های

 از یابیارز مورد هاینژادگان نیب اختلاف. دادند قرار یبررس مورد را انبه نژادگان 27 ،شناسی و عملکردریخت هایویژگی کمک

 براساس ای خوشه هیتجز. بود یبررس دمور تیجمع در بالا تنوع وجود از یحاک یکیولوژیزیف و یکیمورفولوژ های یژگیو نظر

 آوریجمع انبه نژادگان 16 که است یحال در نیا. کرد یبندطبقه مختلف گروه 4 در را هانژادگان ،یابیارز مورد هایویژگی

 هایهنمون از یادیز تعداد یکیژنت یکینزد دهندهنشان نیا که گرفتند قرار گروه کی در هرمزگان و کرمان هایاستان از شده

 سطح مورد بررسی از انبه مختلف نژادگان 29 سیربر با (6) سیستانی هاشمی .بود هرمزگان و کرمان هایاستان انبه

 آوریجمع منظور به گزارش کرد که rbclژن  یابی توالی از استفاده با رودان و جیرفت فاریاب، عنبرآباد، منوجان، هایشهرستان

 شود. بیشتری توجه جیرفت شهرستان به ،نژادی اصلاح هایرداریببهره جهت انبه هایپلاسم ژرم

 آغازگر دو از رانیا در (Carpinus) ممرز جنس یکیلوژنتیف روابط نییتع منظور به( 2) همکاران و یدریپر چاپالاق 

  trnH- psbA به نسبت  ITSآغازگر بودن کاراتر از یحاک هانتیجه و کردند استفاده  (trnH- psbA)یکلروپلاست و ( (ITSیاهسته

 رانیشاه بلوط شمال ا یکیتاکسونوم گاهیجا( 8زاده کلاگر و همکاران )حسین. بود جنس نیا یهاگونه ییشناسا و کیتفک در

ها در مجموع نتیجه گرفتند مورد بررسی قرار دادند. آن trnH-psbA یژن نیب هیو ناح psbA یمولکول یبا استفاده از نشانگرهارا 

 یکیتاکسونوم گاهیجا ییشناسا یبرا عیآسان و سر یبه عنوان روش نگ،یبارکد DNA فنتوانند در یم psbAو  trnH-psbA که

 .رندیقرار گ پژوهشگرانمورد توجه  رانیشمال ا یهاشاه بلوط

 در و وارد انهندوست و پاکستان یکشورها از شوندیم کار و کشت کشور در امروزه کهانبه  هایرقم بیشتربا توجه به اینکه  

 واحد نام یدارا ندارند ی مشابه ظاهر یحت که ییهانژادگان یگاه ،اندشده ینامگذار متفاوت هاینام به مختلف مناطق

 نیا از متفاوت یامجموعه دیتول باعث آزاد یافشانگرده ،آن بر افزون .است ساخته مشکل را هاآن صیتشخ که باشندیم
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 وکشور  ی انبههانژادگان نیب یکیژنت و یشاوندیخو روابطبررسی  در زمینه از آنجا که. (15) است شده کشور در هانمونه

هدف  ،بنابراینکار چندانی صورت نگرفته است،  ،نشانگرهای ژنتیکی مناسب با استفاده از هاآن یکینزد زانیمتعیین همچنین 

 ناحیه براساس هانژادگان بندی دسته و شباهت تعیین، رسیبر مورد انبه هاینژادگان ژنتیکی فاصله تعیین حاضر از پژوهش

و با برخی گیاهان هم  با یکدیگرآنها  یسهمقا انبه و هاینژادگان یلوژنتیکیدرخت ف یمترس ینهمچن ،trnH-psbA بین ژنی

تر این مجموعه ریت مناسبد از این مخزن ژنی افزوده گردد و بتوان از آن برای مدیوتا از این طریق بر دانش موج بود خانواده

 .استفاده کرد

هامواد و روش  

 جمع آوری نمونه

شهرستان  تحقیقاتهای منوجان )مرکز ( از مناطق مختلف شهرستان1مختلف انبه )جدول  نژادگان 30 حاضر پژوهشدر  

لوک، مرکز شهر( واقع در جیرفت )روستای هیشین، ب و منوجان، روستای دهکهان(، عنبر آباد )مرکز شهر عنبرآباد(، فاریاب

 انتخاب و اینطقهم بازدید از پس جهت بررسی انتخاب شدند.استان کرمان و شهرستان رودان واقع در استان هرمزگان 

گیاهی  نمونه رسم شد. سپس، درخت هردقیق  محل وصورت گرفت  نشانی ترسیم و زنیبرچسب ،به طور تصادفی درختان

 هفته 3تا  2  که( جوان های رشدیجست) جوان هایبرگ از و بهار انتهای در برداری نهنمو شد.تهیه  DNA استخراج برای

 داخل سپس و شده بریده شدهگندزدایی تیغ توسط برگ نمونهسه  تصادفی طور به درخت هر از داشتند، انجام شد. عمر

 طولانی مسافت و گرما علت به شد. دهدا قرار بردارینمونه تاریخ و محل رقم، نام حاوی دار،برچسب داردرب هایشیشه

 های برگی درنمونه ،(هاآزمایش انجام محل) زابل پژوهشکده زیست فناوری دانشگاه آزمایشگاه تا برداری نمونه هایمحل

  .شدند منتقل آزمایشگاه به و شده داده قرار سیلیکاژل حاوی ویژه هایجعبه

 

 طالعه.ممورد  انبه هاینژادگان هایویژگی -1 جدول
Table 1. Characteristics of studied mango genotypes. 

شماره 

 نژادگان
Genotype 

number 

 نام فارسی
Farsi 

name 

 نشانه

 اختصاری
Symbol 

موقعیت 

 منطقه
Location 

of 

the area 

ارتفاع از 

  سطح دریا
Height 

above 

sea 

level 

(m) 

عرض 

 جغرافیایی
Latitude 

(North) 

طول 

ییجغرافیا  
Longitude 

(Eastern) 

میانگین 

 بارندگی 
Average 

rainfall 

(ml) 

متوسط دمای 

 روزانه
Average daily 

temperature 

(C) 

 26-25 190 '44 °57 '40 °28 685 جیرفت Helov هلو 1

 26-25 190 '44 °57 '40 °28 685 جیرفت Nargil نارگیل 2

3 
آل 

 مهتری
Am 26-25 190 '44 °57 '40 °28 685 جیرفت 

 26-25 190 '44 °57 '40 °28 685 جیرفت Kn خنیزی 4

 24-25 230 '25 °58 '20 °28 1320 هیشین Khh خلو 5

 24-25 230 '25 °58 '20 °28 1320 هیشین Shahani1 1شاهانی  6

 24-25 230 '25 °58 '20 °28 1320 هیشین Shahani2 2شاهانی  7

 27 180 '25 °58 '34°27 640 عنبر آباد Kiloo کیلو 8

 27 180 '36 °58 '34°27 640 عنبر آباد Mk مش کریم 9

36' 27°34' 640 عنبر آباد Anonym بینام 10   ° 58 180 27 

24' 340 منوجان Nabati1 1نباتی  11   ° 27 '30   ° 57 180 26 

24' 340 منوجان Nabati2 2نباتی  12   ° 27 '30   ° 57 180 26 

ایپودنه 13  Podney 24' 340 منوجان   ° 27 '30   ° 57 180 26 

24' 340 منوجان Arbabi اربابی 14   ° 27 '30   ° 57 180 26 

24' 340 منوجان Dogholo دوقلو 15   ° 27 '30   ° 57 180 26 

19' 460 دهکهان Anonym1 1بینام  16   ° 27 '17  ° 57 170 27-26 
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17 
حاجی 

 غلام
Haji 19' 460 دهکهان   ° 27 '17  ° 57 170 27-26 

19' 460 دهکهان Khiyar2 2خیار  18   ° 27 '17  ° 57 170 27-26 

19' 460 دهکهان Khiyar1 1خیار  19   ° 27 '17  ° 57 170 27-26 

27' 195 رودان Mikhaki2 2میخکی  20   ° 27 '11  ° 57 250 28-27 

27' 195 رودان Mikhaki1 1میخکی  21   ° 27 '11  ° 57 250 28-27 

27' 195 رودان Charak چارک 22   ° 27 '11  ° 57 250 28-27 

27' 195 رودان Kharvst خاروست 23   ° 27 '11  ° 57 250 28-27 

27' 195 رودان Zapak زاپاک 24   ° 27 '11  ° 57 250 28-27 

38' 500 فاریاب Majlesi1 1مجلسی  25  ° 27 '25   ° 57 250 26 

38' 500 فاریاب Majlesi2 2مجلسی  26  ° 27 '25   ° 57 250 26 

38' 500 فاریاب Zarak زرک 27  ° 27 '25   ° 57 250 26 

52' 650 بلوک Gol انبه گل 28  ° 27 '40  ° 57 160 27 

52' 650 بلوک Khb خلو 29  ° 27 '40  ° 57 160 27 

52' 650 بلوک Anonym2 2 بینام 30  ° 27 '40  ° 57 160 27 

 

 DNAاستخراج و تکثیر 

 DNA تیفیک وانجام شد ( 3) همکاران و Dellaporta روش از استفاده با انبه درخت جوان یهابرگ از DNA استخراج 

 DNAاین  تیکم بررسی شد.  80دقیقه با ولتاژ  60 زمان مدتدر  درصد یک آگارز ژل با استفاده از الکتروفورز شده استخراج

 trnH-psbA (IGS) ژنآغازگر  از استفاده با PCR واکنش .سنجیده شد Unico USA UV-2100 مدل اسپکتوفتومتر دستگاهبا 

 5/1 . واکنش نهایی شاملمیکرولیتر انجام شد 45در حجم  Eppendorf (22331 Humburg)با استفاده از دستگاه و ( 2)جدول 

میکرولیتر آب  21الگو و  DNAمیکرولیتر  6(، پیشگام ( )شرکتx2)میکرولیتر مستر میکس  15،از هر آغازگر میکرولیتر

مدت بهسلسیوس درجه  94 در اولیه سازیکه یک چرخه واسرشتهتنظیم شد  صورت نیبد. چرخه حرارتی بود دیونیزه شده

 DNA به آغازگر اتصال ؛ثانیه 45به مدت سلسیوس درجه  94 در DNA شدن یارشته)تک تکثیر چرخه 35 دقیقه، شش

یک  و( ثانیه 50مدت بهسلسیوس درجه  72 در آغازگر بسط ثانیه: 45مدت بهسلسیوس  درجه 3/61 دمای در یارشتهتک

از ژل آگاروز با استفاده  PCRتولیده شده های محصول دقیقه انجام شد. 15 مدت به سلسیوس درجه 72 در نهایی چرخه بسط

دستگاه  از وانجام  (ستانانگل Sambio) ژل رد آمیزی ژل بارنگ .شدند الکتروفورز ،80با ولتاژ و دقیقه  60به مدت درصد  5/1

 جهت نمایان شدن باندها استفاده شد.نیز  vilber – lourmat (E- Box- VX2- 20m)اتور ترانسلومین
 

 .trnH-psbAژن آغازگرهای  توالی -2جدول 
Table 2. The primer sequence of tranH-psbA gene. 

 منبع
Reference 

 توالی آغازگر
Primer sequence 

 نام آغازگر
Primer name 

Sang et al., 1997 GTTATGCATGAACGTAATGCTC psbA3_f 
Tate and Simpson, 2003 CGCGCATGGTGGATTCACAATCC trnHf_05 

 

 ها با برخی گیاهان هم خانوادهو مقایسه آن های انبه مورد بررسینمونهدر  psbA-trnH یژننیب هیناحتعیین توالی 

 هاینتیجهجنوبی فرستاده شد. سپس  ارسال به شرکت ماکروژن کره جهتشرکت پیشگام  به PCRمحصول واکنش  

و در پایگاه داده ها مورد استفاده قرار گرفت داده بیوانفورماتیکیواکاوی های مورد بررسی برای انجام یابی نمونه حاصل از توالی

NCBI  .های انبهنژادگان فیلوژنتیکی همچنین در ادامه، به منظور تعیین رابطهثبت گردید (Mangifera indica) آزمایش مورد 

ژاپنی  موم درخت (،Cotinus coggygri) پر درخت مانند (Anacardiaceaeخانواده انبه )هم گیاهی چند گونه با

(Toxicodendron succedaneum) دار فلوریداشرنگ، درخت (Metopium toxiferum) ، lentiscus Pistacia،Pistacia 
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weinmaniifolia ، iipreuss Trichoscypha، Anacardium occidental، Schinopsis brasiliensis  و  Astronium 

graveolens گرفت. قرار ارزیابی مورد 

  هاداده واکاوی

 Darwin، Popgene ،DNAsp یبا نرم افزارها یابی دریافتی از شرکت و توالی هاینتیجهبراساس  یمولکول یهاداده واکاوی 

روابط  نییبه منظور تع گردید. نییها تعنژادگاننیب یکیو فاصله ژنت یشاوندیبط خوو روا گرفتقرار  یابیمورد ارز Megaو 

 ضریببر پایه محاسبه  ای خوشه هیتجزروش  بنتخاا استفاده شد. ای خوشه هیاز تجز شیآزماانبه مورد  یهانمونه یکیلوژنتیف

 NJ یخوشهبند یلگوروش ابرای محاسبه شده بیشترین ضریب همبستگی کوفنتیک انجام شد.  کوفنتیک همبستگی

(Neighbor Joining) ،روش در ادامه از  بنابراین به دست آمدNJ  .استفاده شد 

 نتایج
  های انبه مورد بررسینمونهدر  psbA-trnH یژننیب هیناحتعیین توالی  بررسی کیفیت هاینتیجه

 بازنگری و باشد مورد بررسی قرار گرفتمیها ونهوجه در تعیین توالی نمنشانگر دقت قابل ت کهنمودارها کیفیت مناسب  

  ژن یابیتوالی از حاصل نمودارهای از اینمونه .شد انجام Chromas افزارنرم از استفاده با آمدهدستبه هاییتوال کیفیت

tranH-psbA  است شده داده نشان 1شکل  رهلو به عنوان نمونه د نژادگاندر. 

 

 
 

Fig. 1. The graph of sequencing results of tranH-psbA gene in Helov cultivar.  
  .(Helov)رقم هلو در  tranH-psbA یابی ژننمودار توالی -1 شکل

 

 های انبه مورد بررسینمونهدر  psbA-nHtr یژننیب هیناحهمترازی 

پس از  و ، مقایسه شدینبه مورد بررسا هاینمونهتوالی  شباهت، میزان trnH-psbA یژننیب هیناحتعیین توالی از پس  

ها مربوط به انبه  و تایید اینکه این توالی NCBIزیاد این توالی با دیگر توالی ثبت شده در پایگاه داده  شباهتمشاهده میزان 

رد بررسی های مو نژادگانتمامی  وجود توالی مشترک در میان حاصل هاینتیجهبقیه مراحل مورد نیاز انجام گردید.  بوده است،

 بود. این توالی مشترک عبارت بود از: انبه
 3 TTTCTTTGCAAAGGGTCGGTATTGCTCCGTTATTTAGTAGTTTTTTATTT 5 

 5 ACATACGTTTCGTTTGGTTGTTTGTTTTTCAACAAAACAAAATTTTCTGC 3 
 

دسترسی ت و شماره ثبهای ویژگیثبت گردید که  NCBIدر پایگاه داده  سپسمورد بررسی  یهانژادگانیابی توالی هاینتیجه

 آورده شده است. 4 های ثبت شده در جدولهر کدام از توالی
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 .NCBI داده پایگاه در توالی تعیین از پس هانژادگان یابیتوالی هاینتیجه -3جدول 
Table 3. Sequencing results of genotypes after sequencing in the NCBI database. 

شماره 

 نژادگان
Genotype 

number 

 نام فارسی
Farsi 

name 

 علامت اختصاری
Symbol 

 شماره دسترسی
Accession 

number  

شماره 

 نژادگان
Genotype 

number 

 نام فارسی
Farsi 

name 

 علامت اختصاری
Symbol 

دسترسی شماره  
Accession 

number  

 Anonym1 LC416731 بینام Helov LC416716 16 1 هلو 1
 Haji LC416732 حاجی غلام Nargil LC416717 17 نارگیل 2
 Khiyar2 LC416733 خیار Am LC416718 18 2 آل مهتری 3
 Khiyar1 LC416734 خیار Kn LC416719 19 1 خنیزی 4
 Mikhaki2 LC416735 میخکی Khh LC416720 20 2 خلو 5
 Mikhaki1 LC416736 میخکی Shahani1 LC416721 21 1 شاهانی 1 6
 Charak LC416737 چارک Shahani2 LC416722 22 شاهانی 2 7
 Kharvst LC416738 خاروست Kiloo LC416723 23 کیلو 8
 Zapak LC416739 زاپاک Mk LC416724 24 مش کریم 9
 Majlesi1 LC416740 مجلسی Anonym LC416725 25 1 بینام 10
 Majlesi2 LC416741 مجلسی Nabati1 LC416726 26 2 نباتی 1 11
12 2  Zarak LC416742 زرک Nabati2 LC416727 27  نباتی
ایپودنه 13  Podney LC416728 28 انبه گل Gol LC416743 
 Khb LC416744 خلو Arbabi LC416729 29 اربابی 14
 Anonym2 LC416745 بینام Dogholo LC416730 30 2 دوقلو 15

 

 نوکلئوتیدی هایتوالی واکاوی

با  و متقاطع های نوع انتقالیمیزان جانشینی و به صورت Tamura-Nei model( 24گوی )جانشینی نوکلئوتیدی براساس ال 

و کمترین میزان از نوع ( ددرص 92/4) انتقال از نوع پورینمیزان . بیشترین بررسی شد  trnH-psbAاستفاده از نشانگر

 (.5درصد( بود )جدول  90/1پیریمیدین )

 

 .های نوع انتقالی و متقاطعیزان جانشینصورت مجانشینی نوکلئوتیدی به -4جدول 
Table 4. Nucleotide replacement as a transition and transversion. 

G C T/U A   

3.46 5.62 16.01 - A 

8.47 1.90 - 12.05 T/U 

8.47 - 5.40 12.05 C 

- 5.62 16.01 4.92 G 

یگر )ستون( است. در این جدول درصد جایگزینی همجنس )جایگزینی پورین با پایه )ردیف( به پایه دی از یک هر وروداحتمال جایگزینی 

 بهضخیم و جایگزینی ناهمجنس )جایگزینی پورین به پیریمیدین و برعکس(  صورت بهیا پیریمیدین با پیریمیدین دیگر( و پورین دیگر 

 است.  شده دادهنشان مورب  صورت
 

 

، سیتوزین 6/37 به طور میانگین نسبت تیمین که کل نوکلئوتیدها محاسبه شدنسبت نوکلئوتیدهای مختلف به  ،همچنین

 .(6)جدول  درون جمعیت به دست آمد صددر 4/20، گوانین 5/28، آدنین 5/13

 psbA-trnH یژننیب هیناحهای ژنتیکی براساس های شاخصمحاسبه هاینتیجه

مجموع  در DNAspبه کمک نرم افزار و  trnH-psbA یژننیب هیناحبراساس های به دست آمده تجزیه توالی هاینتیجه 

 31تک شکل و جایگاه  313ها بودند که در میان آن حذف و اضافه یدارا گاهیجا 344 داد کهنشان مختلف را  گاهیجا 361

 17 در جمعیت مورد بررسیتشخیص داده شد.  بدون حذف و اضافهجایگاه  17 ،مچنینشناخته شد. ه چندشکلجایگاه 

 بود. 89/0 ی نیزپیهاپلوتاتنوع شاخص  یی شد وشناسا پیهاپلوتا 19و  نگلتونیس
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نوکلئوتیدی که سبب تغییر در تغییرهای حاصل از  هاینتیجهمحاسبه شد.  dN/dS ،76/1نسبت حاضر در پژوهش  

(، یک شاخص مهم برای dSتاثیر هستند )که بر اسیدهای آمینه بیتغییرهایی ( نسبت به dNشوند )یاسیدهای آمینه م

یک باشد  اگر این نسبت بیشتر از یک باشد انتخاب مثبت، اگر کمتر از .ها استشناخت روند طبیعی در طول تکامل ژن

 (.11دهد )ها نشان مینانتخاب خالص و اگر برابر یک باشد انتخاب خنثی را در طی تکامل این ژ
 

 

 .trnH-psbA هیناح براساسنسبت نوکلئوتیدهای مختلف به کل نوکلئوتیدها  -5 جدول
 

Table 5. The ratio of different nucleotides to total nucleotides based on the trnH-psbA region. 
نژادگانشماره   

Genotype 

Number 

 نام فارسی
Farsi 

Name 

 علامت اختصاری
Symbol 

T(U) C A G Total 

 Helov 37.2 13.8 28.5 20.6 355.0 هلو 1

 Nargil 37.4 13.2 28.7 20.8 356.0 نارگیل 2

 Am 37.5 13.7 28.6 20.2 357.0 آل مهتری 3

 Kn 37.4 13.8 28.7 20.2 356.0 خنیزی 4

 Khh 37.4 13.8 28.7 20.2 356.0 خلو 5

 Shahani1 37.3 12.9 28.9 21.0 357.0 شاهانی 1 6

 Shahani2 37.6 13.2 28.4 20.8 356.0 شاهانی 2 7

 Kiloo 37.4 13.5 28.4 20.8 356.0 کیلو 8

 Mk 37.6 14.0 28.1 20.2 356.0 مش کریم 9

 Anonym 37.3 13.7 28.6 20.4 357.0 بینام 10

 Nabati1 37.7 13.5 28.5 20.3 355.0 نباتی 1 11

 Nabati2 37.4 13.8 28.4 20.5 356.0 نباتی 2 12

ایپودنه 13  Podney 37.4 13.5 28.9 20.2 356.0 

 Arbabi 37.4 13.5 28.9 20.2 356.0 اربابی 14

 Dogholo 37.7 13.8 28.5 20.0 355.0 دوقلو 15

 Anonym1 37.5 13.5 28.7 20.3 355.0 بینام 1 16

 Haji 38.4 13.6 28.0 20.1 354.0 حاجی غلام 17

 Khiyar2 37.5 13.5 28.7 20.3 355.0 خیار 2 18

 Khiyar1 37.1 13.5 28.9 20.5 356.0 خیار 1 19

 Mikhaki2 37.4 13.8 28.4 20.5 356.0 میخکی 2 20

 Mikhaki1 37.3 13.4 28.3 21.0 357.0 میخکی 1 21

 Charak 38.9 13.5 26.8 20.8 355.0 چارک 22

 Kharvst 37.8 13.4 28.9 19.9 357.0 خاروست 23

 Zapak 37.7 13.5 28.5 20.3 355.0 زاپاک 24

 Majlesi1 37.5 13.5 28.7 20.3 355.0 مجلسی 1 25

 Majlesi2 38.2 13.2 28.7 19.9 356.0 مجلسی 2 26

 Zarak 39.2 13.6 27.6 19.6 352.0 زرک 27

 Gol 37.4 13.5 28.9 20.2 356.0 انبه گل 28

 Khb 37.4 13.1 29.1 20.4 358.0 خلو 29

 Anonym2 37.9 13.3 28.8 20.1 354.0 بینام 2 30

 355.7 20.4 28.5 13.5 37.6   میانگین

 

 های انبه مورد بررسیبررسی روابط فیلوژنتیکی نمونه

حاصل  یکیلوژنتیدرخت فاستفاده شد.  ای خوشه آزمایش از تجزیهانبه مورد  هاینمونه یکیلوژنتیروابط فبه منظور تعیین  

 نشان داده شده است. 2 در شکل NJانبه به روش  هایدر نمونه trnH-psbA یژننیب هیناح یتوال نییاز تع
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چارک از رودان در گروه اول، زرک  نژادگان .گروه مختلف قرار گرفتند 4ها در نژادگان NJها به روش نژادگانبندی در گروه     

انبه مورد بررسی در گروه چهارم  نژادگان 26از فاریاب در گروه دوم، حاجی غلام از دهکهان در گروه سوم و بقیه  2و مجلسی

 .  ندقرار گرفت

)رودان(، خلو )بلوک(، بینام )عنبرآباد(،  2های اربابی )منوجان(، میخکینژادگان ،چهارمدر گروه  هانژادگانبندی در گروه 

 یژننیب هیناح)دهکهان( از نظر  2ای )منوجان(، خلو )هیشین(، زاپاک )رودان(، خنیزی )جیرفت( و خیارانبه گل )بلوک(، پودنه

trnH-psbA  .هاینژادگانو  ابیاز فار 1یاز منطقه منوجان و مجلس 1ینبات هاینژادگان نیهمچندر یک زیر گروه قرار گرفتند 

 گروه قرار گرفتند. زیر  کینداشتند و در  یکیژنت تفاوتاز مناطق منوجان و رودان  بیدوقلو و خاروست به ترت

، به دست آمده هاینتیجهآورده شده است. بر اساس  7دول ی نیز در جانبه مورد بررس هاینژادگان یکیفواصل ژنت 

، 2و اربابی، میخکی 1و مجلسی 1مهتری از منطقه جیرفت، دوقلو و خاروست، نباتیاز منطقه دهکهان و آل 1های خیارنژادگان

رسی، در فاصله ژنتیکی های انبه مورد برنسبت به سایر نمونه 2ای، خلو، زاپاک، خنیزی و خیارپودنهخلو، بینام، انبه گل، 

به ترتیب از مناطق جیرفت و  1های هلو و بینامنژادگانهمچنین نشان داد که  هانتیجهکمتری از یکدیگر قرار داشتند. 

های نارگیل از جیرفت و نژادگان trnH-psbA یژننیب هیناحدهکهان فاصله ژنتیکی کمی از یکدیگر داشتند. همچنین از نظر 

 دارای بیشترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر بودند. 0579/0از منطقه بلوک با ضریب  2همچنین چارک و بینام چارک از رودان و

 
 

Fig. 2. The phylogenetic tree of studied mango genotypes based on the results of sequencing of trnH-psbA 

region by NJ method. 
.NJبه روش  trnH-psbA هیناحتعیین توالی  هاینتیجه های انبه مورد مطالعه براساسنژادگاندرخت فیلوژنتیکی  -2شکل 
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 .های انبه مورد مطالعهنژادگانفاصله ژنتیکی  -6جدول 
Table 6. Genetic distance of studied mango genotypes. 

 شماره
Number 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 .0000               

2 .0147 .0000              

3 .0088 .0058 .0000             

4 .0058 .0088 .0029 .0000            

5 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000           

6 .0118 .0147 .0147 .0147 .0147 .0000          

7 .0117 .0058 .0058 .0058 .0058 .0088 .0000         

8 .0088 .0177 .0117 .0088 .0088 .0147 .0147 .0000        

9 .0117 .0117 .0058 .0058 .0058 .0147 .0058 .0147 .0000       

10 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000      

11 .0088 .0088 .0029 .0029 .0029 .0117 .0029 .0117 .0029 .0029 .0000     

12 .0088 .0117 .0117 .0147 .0147 .0118 .0117 .0118 .0177 .0147 .0147 .0000    

13 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000   

14 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000  

15 .0088 .0117 .0058 .0029 .0029 .0177 .0088 .0117 .0088 .0029 .0058 .0177 .0029 .0029 .0000 

16 .0029 .0177 .0117 .0088 .0088 .0147 .0147 .0059 .0147 .0088 .0117 .0058 .0088 .0088 .0117 

17 .0267 .0298 .0237 .0207 .0207 .0359 .0267 .0298 .0267 .0207 .0237 .0359 .0207 .0207 .0177 

18 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000 .0029 

19 .0058 .0117 .0058 .0029 .0029 .0147 .0088 .0058 .0088 .0029 .0058 .0147 .0029 .0029 .0058 

20 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000 .0029 

21 .0088 .0147 .0088 .0088 .0088 .0088 .0088 .0058 .0088 .0088 .0058 .0147 .0088 .0088 .0117 

22 .0485 .0579 .0515 .0484 .0484 .0546 .0547 .0391 .0547 .0484 .0515 .0517 .0484 .0484 .0515 

23 .0088 .0117 .0058 .0029 .0029 .0177 .0088 .0117 .0088 .0029 .0058 .0177 .0029 .0029 .0000 

24 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000 .0029 

25 .0088 .0088 .0029 .0029 .0029 .0117 .0029 .0117 .0029 .0029 .0000 .0147 .0029 .0029 .0058 

26 .0207 .0237 .0177 .0147 .0147 .0297 .0206 .0237 .0206 .0147 .0177 .0297 .0147 .0147 .0117 

27 .0358 .0388 .0327 .0297 .0297 .0450 .0358 .0327 .0358 .0297 .0327 .0388 .0297 .0297 .0267 

28 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000 .0029 

29 .0058 .0088 .0029 .0000 .0000 .0147 .0058 .0088 .0058 .0000 .0029 .0147 .0000 .0000 .0029 

30 .0207 .0237 .0177 .0147 .0147 .0297 .0206 .0237 .0206 .0147 .0177 .0297 .0147 .0147 .0117 

 باشند. می 1ل ها در جدوها براساس ترتیب نژادگانشماره
The numbers are based on the order of genotypes in Table 1. 
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 ادامه. -6جدول 
Table 6. Continued. 

 شماره
Numbe 

16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 

16 .0000               

17 .0298 .0000              

18 .0088 .0207 .0000             

19 .0088 .0237 .0029 .0000            

20 .0088 .0207 .0000 .0029 .0000           

21 .0117 .0297 .0088 .0058 .0088 .0000          

22 .0454 .0517 .0484 .0453 .0484 .0452 .0000         

23 .0117 .0177 .0029 .0058 .0029 .0117 .0515 .0000        

24 .0088 .0207 .0000 .0029 .0000 .0088 .0484 .0029 .0000       

25 .0117 .0237 .0029 .0058 .0029 .0058 .0515 .0058 .0029 .0000      

26 .0237 .0237 .0147 .0177 .0147 .0236 .0515 .0117 .0147 .0177 .0000     

27 .0327 .0389 .0297 .0327 .0297 .0388 .0484 .0267 .0297 .0327 .0147 .0000    

28 .0088 .0207 .0000 .0029 .0000 .0088 .0484 .0029 .0000 .0029 .0147 .0297 .0000   

29 .0088 .0207 .0000 .0029 .0000 .0088 .0484 .0029 .0000 .0029 .0147 .0297 .0000 .0000  

30 .0237 .0237 .0147 .0177 .0147 .0236 .0579 .0117 .0147 .0177 .0117 .0267 .0147 .0147 .0000 

 باشند. می 1ها در جدول ها براساس ترتیب نژادگانشماره

The numbers are based on the order of genotypes in Table 1. 
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 چند گونه اب آزمایش موردهای انبه نژادگان فیلوژنتیکی رابطه ،trnH-psbA ژنیبین ناحیه توالی تعیین هایداده اساس بر 

ژاپنی  موم درخت(، Cotinus coggygri) پر درخت مانند هستند (Anacardiaceaeخانواده انبه )همکه همگی دیگر  گیاهی

(Toxicodendron succedaneum) دار فلوریداشرنگ، درخت (Metopium toxiferum،) Pistacia lentiscus، Pistacia 

weinmaniifolia  ،iipreuss Trichoscypha ،Anacardium occidental،Schinopsis brasiliensis  و Astronium graveolens  نیز 

 زاپر که گیاه درخت شودای به دو شاخه تقسیم میبرش دندوگرام حاصل از تجزیه خوشه (.3 شکل) گرفت قرار ارزیابی مورد

(coggygri Cotinus) گیاه  وiipreuss Trichoscypha درخت  سپس. گیرندقرار می مطالعه به انبه مورد تنسب فاصله با کمترین

 Pistacia جنس همچنین و (Toxicodendron succedaneum) ژاپنی موم درختبا ( Metopium toxiferum) دار فلوریداشرنگ

های انبه نژادگان ،لعهنشان داد که از نظر ناحیه ژنومی مورد مطا هانتیجهقرار دارند. این  دورتر فاصلهدر  مطالعه به انبه موردنسبت 

 اند. قرار گرفتههی قابل توجبه نسبت های گیاهی دیگر در فاصله بررسی نسبت به گونهمورد 

 بحث

را دارا انبه مورد استفاده  نژادگان 30بندی دستهتفکیک و  ییتوانانشان داد که این بارکد  حاضر های حاصل از پژوهشنتیجه 

علف  یمهاجم و بوم یهااز گونه یبرخبرای ارزیابی ( 4)سایر پژوهشگران مانند قهرمانزاده توسط ه به دست آمد هایکه با نتیجه بود

و همچنین قهرمانزاده و همکاران  رانیشاه بلوط شمال ا یکیتاکسونوم گاهیجا( برای تشخیص 8)، حسین زاده کلاگر و همکاران هرز

استفاده DNA که از این بارکد  ، Myriophyllumنه مختلف از جنسگو 13نمونه متعلق به  81 یاهگونه صیتشخ( به منظور 5)

 همخوانی داشت.کرده بودند، 

آوری شده جمعها از آنجا هایی که این نمونههای انبه مورد آزمایش با مکاندر این مطالعه با مقایسه فواصل ژنتیکی نژادگان 

 هاینتیجه با نتایج این ها وجود نداشت کههان انبه با فواصل ژنتیکی آنهای جغرافیایی گیانشان داد که ارتباطی میان مکان ،بودند

 نقاط از انبه نمونه 60 ژنتیکی تنوع مطالعه با ( که13و همکاران ) Majumderجمله  از است؛ مشابه، پژوهشگران سایر پژوهش

 تنوع تابع ژنتیکی، تنوع بررسی، مورد جمعیت در که بودند داده نشان آیزوزایم، نشانگرهای توسط بنگلادش کشور مختلف

 توسط هند کشور از انبه رقم 269 ژنتیکی تنوع مطالعه با که (20و همکاران )  Ravishankarپژوهش  همچنین. نبود جغرافیایی

 فواصل موارد اغلب در هاآن پژوهش در که بودند کرده گزارش STMS (Sequence Tagged Microsatellite Site) نشانگرهای

 نشانگرهای با چین کشور از انبه رقم 23 ژنتیکی تنوع بررسی با (12و همکاران ) Luo .نداشت مطابقت جغرافیایی فواصل با یژنتیک

SCoT و ISSR  وRajwana ( 18و همکاران) نشانگرهای وسیله به پاکستان انبه نژادگان و رقم 25 ژنتیکی تنوع ارزیابی با RAPD 

و   Paing Htway که است حالی در این .کردند گزارش جغرافیایی و ژنتیکی تنوع همخوانی دمع بر مبنی را مشابهی هاینتیجه

 که دادند نشان SSR نشانگرهای وسیله به میانمار کشور مختلف منطقه 3 از انبه نژادگان 60 ژنتیکی تنوع مطالعه با (16همکاران )

 و شمیلی دیگری پژوهش در. کردمی تبعیت جغرافیایی تنوع از زیادی اندازه تا ژنتیکی تنوع هاآن مطالعه مورد جمعیت در

 از استفاده با ای خوشه تجزیه که کردند گزارش انبه نژادگان 48 در کیفی و کمی صفت 48 ژنتیکی تنوع بررسی با (23) همکاران

. نماید تفکیک پاکستانی و هندی هاینژادگان شامل اصلی گروه دو به را ارزیابی مورد های نژادگان توانست بررسی مورد هایویژگی

. است کردهمی پیروی جغرافیایی تنوع از کیفی، و کمی هایویژگی پایه بر ژنتیکی تنوع نیز هاآن مطالعه در که دهدمی نشان این

 هیچگونه غرافیاییج تنوع با trnH-psbA ژنی بین ناحیه تنوع ارتباط زمینه در انبه گیاه در تاکنون آنکه به توجه با رسدمی نظر به

 تریکامل اطلاعات تواند می مختلف جغرافیایی نقاط از و ی نژادگان بیشتر تعداد حضور باهایی آزمایش است، نشده انجام ایمطالعه

 .بگذارد ما اختیار در را
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 .trnH-psbA    هیناحتعیین توالی  هاینتیجهبراساس  انبه تیرهدر  های دیگر گیاهیگونهدر مقایسه با های انبه مورد مطالعه نژادگاندرخت فیلوژنتیکی  -3شکل 
Figure 3. The phylogenetic tree of studied mango genotypes compared to the other plant species in Anacardiaceae family based on the results of sequencing of 

trnH-psbA region.  
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تنوع از دلایلی هستند که  گشنیدگری و درصد بالا یگرده خود رشیاز پذ یناسازگاراه انبه از جمله ذاتی گی هایویژگی 

نیز از  ایدن گیاه انبه در نقاط مختلف عیپراکنش وسو  کشت یطولان خچهیتار. اندآوردهقابل توجهی را برای این گیاه به بار  یکیژنت

انبه مورد مطالعه، مشخص  نژادگان 30با بررسی ( که در مطالعه حاضر نیز 25)باشند میدلایل دیگر وجود تنوع فراوان در گیاه انبه 

زیادی  پژوهشگرانهای یافتهبا  هانتیجهای بالایی وجود دارد که این  های مورد مطالعه تنوع ژنتیکی درون گونه نژادگانشد که بین 

های انبه استان هرمزگان در مناطق بررسی تنوع ژنتیکی دانهال با (19)راستگو از جمله های گذشته اغلب بررسی .داردهمخوانی 

 تنوع ژنتیکیبا مطالعه ( 23)شمیلی و همکاران همچنین  صفت مورفولوژیکی و فیزیکوشیمیایی، 55میناب و سیاهو با استفاده از 

ای که گیاه انبه از تنوع درون گونه نشان دادند، انبه از نقاط مختلف نژادگان 48عملکرد درخت در و کیفی  ،کمی هایویژگیبرخی 

ایران به جنوب  های انبهنژادگاندر بین  تنوع ژنتیکی موجودارزیابی  اب (15) و همکاران پور عمرانیقابل توجهی برخوردار است. 

 عملکرد و میوه کیفی و کمی مختلف هایویژگی  مطالعه( با 9)و همکاران   Human عملکرد،و ریخت شناسی  هایویژگیکمک 

با استفاده از رقم انبه از کشور بنگلادش و  نژادگان 60تنوع ژنتیکی ( با بررسی 13)همکاران و  Majumder و انبه رقم 52 درخت

 59( با مطالعه 22)و همکاران  Schnell ،همچنین. وجود داردگیاه انبه ای در تنوع درون گونهنشانگرهای آیزوزایم، نشان دادند که 

ژنوتیپ  41بین در بررسی ارتباط ژنتیکی و تنوع موجود با  (23)نشانگر ریزماهواره، شمیلی و همکاران  15با  فلوریدا رقم انبه از 

انبه از کشور  نژادگان 11( با ارزیابی تنوع ژنتیکی 1)Mohamed و   SSR ،Ahmedandنشانگر  16 با استفاده ازانبه موجود در ایران 

رقم انبه  269( با بررسی تنوع و روابط ژنتیکی 20)و همکاران  RAPD، Ravishankarرهای تصادفی نشانگ توسط ارزیابی با سودان

رقم  23( با مطالعه تنوع ژنتیکی 12)و همکاران  STMS، Luo( Sequence Tagged Microsatellite Site)هند، توسط نشانگرهای 

انبه پاکستان  نژادگانرقم و  25( با ارزیابی تنوع ژنتیکی 18)ران و همکا ISSR، Rajwanaو  SCoTنشانگرهای  با انبه از کشور چین

 20نمونه انبه از کشور هند شامل  65( با بررسی ساختار ژنتیکی تنوع در 21)و همکاران   RAPD،Samalبه وسیله نشانگرهای 

و  ISSR، Paing Htwayو  RAPDغیرمحلی به وسیله نشانگرهای  نژادگان 2محلی و  نژادگان 25و دورگه  18واریته تجاری، 

( 17)و همکاران  SSR، Panditنشانگر  9 بامنطقه مختلف کشور میانمار  3انبه از  نژادگان 60( با مطالعه تنوع ژنتیکی 16)همکاران 

انبه  نژادگان 30 نیدر ب یکیتنوع ژنت( با مطالعه 14و مقدس زاده ) ISSRنشانگر  33رقم انبه به وسیله  70با ارزیابی تنوع ژنتیکی 

نیز گیاه انبه از  DNAنشان دادند که در سطح IRAP یبر عناصر ترانسپوزون یمبتن ینشانگر مولکول 15با استفاده از  رانیجنوب ا

 ای برخوردار است. تنوع ویژه درون گونه
از توالی  trnH-psbA یژننیب هیناحبرای  نژادگان 10نمونه انبه مورد آزمایش، 30های پژوهش حاضر نشان داد که از یافته 

 30روی همین  IRAPمولکولی نشانگر ( که با استفاده از 14زاده )مقدس پژوهشیکسانی برخوردار بودند. این در حالی است که در 

 10و  گروه اصلی قرار گرفتند 4ها در نژادگاننشان داد که تمامی  ای خوشهتجزیه  هاینتیجهمورد مطالعه انجام شده بود،  نژادگان

(، 6)سیستانی هاشمی هاینتیجهبراساس گروه متفاوت قرار داشتند.  دوها در آن هاینتیجهمشابه در این مطالعه براساس  نژادگان

زاپاک،  ای، پودنه اربابی،های نژادگان ،در دو گروه اصلی قرار داشتند و براساس آن rbclانبه مورد بررسی براساس ناحیه  نژادگان 30

 دارد.  حاضر همخوانی مطالعه هاینتیجهدر یگ گروه یکسان قرار گرفته بودند که با  2خیار

 نژادگانهای مورد بررسی بسیار اندک بود و بر همین اساس نژادگانضرایب فواصل ژنتیکی بین ، حاصل هاینتیجهبراساس  

های زرک از ، به ترتیب نمونهنژادگاندار بود. پس از این ها برخورنژادگانچارک از منطقه رودان از بیشترین فاصله ژنتیکی با بقیه 

براساس ها برخوردار بودند. نژادگانمنطقه فاریاب و حاجی غلام از منطقه دهکهان نیز از فاصله ژنتیکی قابل توجهی با بقیه 

مهتری و نارگیل، انبه گل و آلی هانژادگانو بیشترین فاصله ژنتیکی مربوط به  زیاد( فاصله ژنتیکی 14زاده )مقدس هاینتیجه

با ضریب تشابه  و زاپاک 1و خاروست، مجلسی  1، خاروست و چارک، انبه گل و چارک، مجلسی 2دوقلو، انبه گل و میخکی 

( نشان داد که 6)سیستانی هاشمی هاینتیجه ،همچنین .بوده 947/0و  930/0، 938/0، 939/0، 920/0، 920/0، 967/0

 هاینتیجهبراساس  خنیزی بوده است.  نژادگانبود و بیشترین فاصله ژنتیکی مربوط به  377/0تا  صفر  تیکی فواصل ژنهای ضریب

 بندی و تفکیک کند. دستههای انبه مورد بررسی را نژادگانتوانست تا حد قابل قبولی  ای خوشه، تجزیه حاضر مطالعه
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 گیری نتیجه

 trnH-psbA بین ژنی ناحیه براساس آمده دست به هایتوالیواکاوی  ،PCRهای محصولپس از انجام آزمایش و تعیین توالی  

 دارای 0579/0 ضریب با بلوک منطقه از 2بینام و چارک همچنین و رودان از چارک و جیرفت از نارگیل هاینژادگان نشان داد که

 هانژادگان بقیه با ژنتیکی فاصله بیشترین از رودان منطقه از چارک نژادگان مجموع، در بودند. یکدیگر از ژنتیکی فاصله بیشترین

 داد نشان ،بودند شده آوریجمع هانمونه این که هاییمکان با آزمایش مورد انبه هاینژادگان ژنتیکی فواصل مقایسه. بود برخوردار

که این احتمال وجود دارد که  نداشت وجود هاآن ژنتیکی فواصل با انبه گیاهان جغرافیایی هایمکان ارتباط موثری میان که

با توجه به  اند.های متفاوت گسترش یافتههای مختلف با نامو در مکانپایه ژنتیکی بسیار نزدیکی داشته  هابسیاری از این نمونه

دیگر قرار هایی که در فاصله ژنتیکی دورتری از یکهای آتی اصلاح انبه بهتر است از نژادگانهای پژوهش حاضر، در برنامهنتیجه

های بنابراین جهت هر نوع تلاقی و اصلاح گیاه انبه بهتر است به نژادگاندارند به عنوان والدین مناسب جهت تلاقی استفاده شود. 

 منطقه جیرفت و رودان )به ویژه چارک( توجه بیشتری شود.

توان نتیجه گرفت که های انبه، میگانهای گذشته روی همین نژادهای پژوهش حاضر با پژوهشدر مجموع و با مقایسه نتیجه

این روش است، اما به ظاهر  کارآمد بسیار ایزیستی بین گونه تنوع پژوهش زمینه در trnH-psbA یژننیب هیناحاگرچه ارزیابی 

بررسی، های مورد ( روی همین نژادگان6) rbcl( و ناحیه بین ژنی 14) IRAPنسبت به برخی دیگر از نشانگرهای استفاده شده 

ای و در شناخت روابط بین ای گیاه انبه نیز مناسب بوده و به احتمال برای مطالعه تنوع بین گونهبرای بررسی تنوع درون گونه

جفت بازی(  450)در حدود   trnH-psbAژنی ناحیه بینتواند مناسب باشد. وجود این امر با توجه به کوتاه بودن ای انبه نیز میگونه

های بندی پژوهشتر، نیاز به جمعرسد، برای دستیابی به اطلاعات جامعبا این حال به نظر می دی قابل توجیه است.تا اندازه زیا

ها به وسیله دیگر بارکدهای شود که تنوع این نژادگانهای بیشتری است. بنابراین، پیشنهاد میگذشته و همچنین انجام پژوهش

DNA  نظیرITS  وmatk های پژوهش حاضر مورد انگرهای مولکولی مناسب بررسی شود تا بتواند با نتیجهو همچنین سایر نش

 مقایسه قرار گیرد. 
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Research article 

 
Molecular Analysis of Some Mango Genotypes in Southern Iran Based on 

trnhH-psbA Intergenic Region  
 

A. Shirzaie, M. Solouki and L. Fahmideh*11 
 

 

 Mango is one of the most important fruits in Asia and the tropical and subtropical regions of 

the world. In this study, the intraspecific genetic variation of 30 mango genotypes (Mangifera 

indica L.) from some regions (Roudan, Manoojan, Faryab, Jiroft, Anbarabad, Hishin, Dehkahan 

and Boluk) in two southern provinces of Kerman and Hormozgan was investigated by evaluating 

the trnH-psbA intergenic region. After sampling the young leaves, DNA extraction was done by 

using dellaporta method and PCR was conducted using trnH-psbA (IGS) primers. Proliferated 

products of each genotype were recorded in the NCBI database after sequencing. Analysis and 

drawing phylogenic relationships dendrogram and sequence similarity matrix was done by using 

Darwin, Popgene and Mega softwares to determine genetic relationships and genetic distances 

between genotypes. Sequence analysis showed that in the trnH-psbA intergenic region, 361 

positions were identified. Studying the sequence homology of all mango samples represented a 

common sequence of 116 base pairs among them. Based on the dendrogram resulted from cluster 

analysis, all genotypes classified in 4 groups. Based on the results, it can be concluded that the 

use of the trnH-psbA intergenic region was useful for studying and identifying the diversity and 

interrelationships of mango genotypes. 

Keywords: Mango, Intraspecific genetic variation, DNA barcoding, Phylogenetic relationships, 

Chloroplast markers. 
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