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Abstract 

Objective 

The date palm (Phoenix dactylifera L.) is a monocotyledonous Arecaceae family plant widely 

cultivated in arid and semi-arid regions, including Iran. This investigation used the trnH-psbA 

intergenic region to study the intraspecific genetic diversity of 15 date palm cultivars in the 

southern regions of Sistan and Baluchestan province.  

Materials and Methods 

After sampling fresh leaves,  DNA was extracted using the Dellaporta method. PCR was then 

performed using primers specific to the trnH-psbA genes’ region. Next, the amplicons were sent 

for sequencing.  
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Results 

After receiving the sequencing results, the sequence quality was reviewed using the Chromas 

software and aligned using BioEdit and MEGA7. According to the analysis of the sequences, a 

total of 787 polymorphic positions were identified in the trnH-psbA intergenic region. The 

average value of synonymous and nonsynonymous substitutions (dN/dS) was approximately 0.25, 

indicating positive and purifying selection in the natural selection process of the studied varieties. 

The phylogenetic dendrogram and sequence similarity matrix revealed that the cultivars Gozloo 

11 and Shand_Shekand 10 from Saravan exhibited the most significant genetic distance, with a 

coefficient of 0.046. Based on the dendrogram obtained from cluster analysis, the studied cultivars 

were classified into four distinct groups. Gazalu 11 from Saravan was placed in the first group, 

Shandeshkand 10 from Saravan in the second group, Peymazo 16 from Jaleq in the third group, 

and the remaining 12 date genotypes were placed in the fourth group.  

Conclusion 

This research indicates that the trnH-psbA marker is suitable for investigating the intrageneric 

diversity of different Date Palm cultivars. However, further investigation is needed to obtain more 

comprehensive data. It is also recommended that the diversity of this cultivar be studied using 

other DNA barcodes and appropriate molecular markers. 
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   چکیده

و    یریگرمسلپه از خانواده پالماسه است که در نواحی  تک  یاهیگ  (Phoenix dactylifera L)  با نام علمی ل خرمانخ  هدف:

رقم نخل خرما    15ای  . در تحقیق حاضر تنوع ژنتیکی درون گونهابدییپرورش م  رانیا  از جملهی و بسیاری از کشورها  ریگرمسمهین

 مورد بررسی قرار گرفت.   trnH-psbA  یژنن یب هیناحبرخی مناطق جنوب استان سیستان و بلوچستان بر اساس   از

پرایمرهای  با استفاده از  PCR و سپس روش دلاپورتا به  DNAاستخراج  ، جوان یهابرگ  از یبردار نمونهپس از   ها:مواد و روش

 شدند.  ارسال  یابیی شده جهت توال ریمحصولات تکثانجام شد.    trnH-psbAژن
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  نرم استفاده از    در ادامه با  و  بررسی شد Chromas  افزار  نرم  از  استفاده  باها  کیفیت توالی  ،یتوال  نییتعدریافت نتایج  پس از  نتایج:  

 یژننیب  هیناحدست آمده نشان داد که در  های به. آنالیز توالیشدها انجام  توالی  یسازفیردهم  MEGA7و  BioEdit  یافزارها

trnH-psbA    های مترادف و غیرمترادف  عددی جایگزینی  یی شد. مقدار متوسطشناسا  گاهیجا  787در مجموع(dN/dS)    حدود

باشد. در ادامه دندروگرام روابط  های مثبت و خالص در روند انتخاب طبیعی ارقام مورد مطالعه می دهنده گزینشکه نشان   بود  25/0

و   11های گازالو  ژنوتیپ  trnH-psbA  یژنن یب  هیناحها ترسیم شد و نتایج نشان داد که از نظر  فیلوژنتیک و ماتریس تشابه توالی

دارای بیشترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر بودند. براساس دندوگرام حاصل از تجزیه کلاستر،    046/0از سراوان با ضریب    10شندشکند  

 از سراوان در گروه دوم، پیمازو  10از سراوان در گروه اول، شندشکند    11گروه مختلف قرار گرفتند. رقم گازلو    4ارقام مورد مطالعه در  

 ژنوتیپ خرمای مورد بررسی در گروه چهارم قرار گرفتند.  12از جالق در گروه سوم و بقیه  16

ارقام مختلف نخل   ایگونه  درون   تنوع  ارزیابی  جهت  trnH-psbA  نشانگر  که  داد  نشان  تحقیق  این  نتایجدر مجموع  گیری:  نتیجه

شود که تنوع این ارقام تر، نیاز به انجام تحقیقات بیشتری است و پیشنهاد میباشد. برای حصول اطلاعات جامع  تواند مناسبمی  خرما

 نیز بررسی شود. مناسب  یمولکول ینشانگرهاو همچنین سایر  DNAوسیله دیگر بارکدهای به 

 ای، خرما، نشانگر کلروپلاستی. ژنتیکی درون گونه ، تنوع DNAبارکدگذاری :  هاکلیدواژه

 پژوهشی. : نوع مقاله

 مولکولی واکاری  (4140نسب بهمن )نژاد نفیسه، فاضلیمهدیفهمیده لیلا، فاخری براتعلی،  جلیل الرحمن،    سیبمحمدی  استناد:

(،  2)2،  یاهیگ  ینژادو به   کیژنت. مجله  trnH-psbA   خرمای استان سیستان و بلوچستان براساس ناحیه بین ژنی برخی ارقام نخل

87-106. 
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 مقدمه 

حاضر نخل خرما  در حاللپه از خانواده پالماسه است.  گیاهی تک   (L.)  Phoenix dactylifera  علمینخل خرما با نام  

رقم، ایران   باشد. از نظـر تنـوعرقم از آن در کشور موجود می  400و بیش از    آیدشمار میهیکی از محصولات باغی مهم کشور ایران ب 

یکی از  رقم مختلف موجود در جهان،    4000از مجموع بیش از  اند(  رقم را هم ذکر کرده  600رقم )برخی منابع    400  با دارا بودن 

 .( Hassanzadeh Khankahdani & Bagheri 2019; Marsafari et al. 2014) است پلاسم خرما    بع ژرماترین منغنی

های اصلاحی در  شناسی، اهمیت تنوع ژنتیکی در برنامه  های اکولوژیکی و ریخت های مربوط به تنوعصرف نظر از اهمیت ارزیابی

https://ijhst.ut.ac.ir/?_action=article&au=550678&_au=Hamed++Hassanzadeh+Khankahdani
https://ijhst.ut.ac.ir/?_action=article&au=550657&_au=Abdoolnabi++Bagheri
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ارتباط درجه تغییرات    (الف :تمام تحقیقات ذکر شده است. ارزیابی تنوع ژنتیکی در سطح گونه به سه دلیل عمده حائز اهمیت است 

ت با خزانه ژن جهانی که نماینده تمام اطلاعات قتکمیل و مطاب  (هتروزیگوسیتی ج  (تکاملی با میزان تنوع ژنتیکی مشاهده شده ب

گیاهان، از اطلاعات  ا دانستن روابط ژنتیکی بین  (. بNewbury & Ford-Lloyd 1977)  موجود درباره فرآیندهای بیولوژیکی است

های مفید استفاده ها و جداسازی ژنها در تلاقیگیری از منابع ژنتیکی در استفاده از آنعنوان راهنمایی برای بهرهتوان به بندی میرده

های مولکولی  ها است که روشبندی آن ولین قدم در اصلاح این گیاه شناسایی ارقام و دسته (. اMarshall & Brown 1975)  کرد

 . اندارقام را فراهم آورده امکان تفکیک

پلاسم در بانک ژن، ارزیابی  ژرم هـایعنوان ابزارهای بسیار مهمی برای مدیریت نمونـهه ب  توانندمی  شانگرهای مولکولین

  و استفاده قرار گیرند   های مختلـف موردگیاهان برتر و بررسی شباهت یا تفاوت بین نمونه روابط خویشـاوندی ژنتیکـی، انتخـاب

  ( برای این منظور Botstein et al. 1980)  شودمتعددی استفاده می بـرای دسـتیابی بـه ایـن اهـداف از نشـانگرهای مولکـولی

یابی شده و  گیاه توالی است. در این تکنیک بخش کوچکی از ژنوم   استفاده قرار گرفته به وفور موردنیز  بارکدینگ    DNAتکنیک  

ارتباط تعیین  و  شناسایی  میتوکندریای  برای  ژن  حیوانات  در  شد.  بارکد  به Cytochrome Oxidase I (COI)   استفاده  عنوان 

نیز پذیرفته   بین اکثر محققینکارایی بسیار بالایی دارد و   گونه   زیرا این ناحیه برای تعیین و تفکیک حیوانات در سطح شودپیشنهاد می

 کلروپلاستی و   (ITS2, ITSی )اهستهDNA مختلفی از   تر از حیوانات بوده و نواحیوضعیت پیچیدهولی در گیاهان   .است   شده

(rpoB    وrpoC1 ،trnH-psbA(IGS) ،matK,  ،rbcl  ) ناهشد عنوان بارکد پیشنهادبه( دPang et al. 2012  .)  امروزه از بین

 ;Hollingsworth et al. 2011)  باشد می  trnH-psbA  ژنی بین  مورد توجه است ناحیه   نواحی مطرح شده، یکی از نواحی که

Akbarzadeh et al. 2013)یژنن یب  هی. ناح  trnH-psbA  توسط   بار  اولین  Kress et al.  (2005  )در   شد. این ناحیه  معرفی  

  است   تکثیر  قابل  راحتیبه  موراد  اکثر در دارد، که کوتاهی نسبتاً  طول دلیلبه دارد و  مناسبی  نسبتاً  تغییرپذیری  عالی  گیاهان  تمامی  بین

(Kress et al. 2005; Maheswaran 2014; Bolson et al. 2015). 

را با استفاده از مارکر مولکولی    استان کرمان  یرقم خرما  12ی  کیتنوع ژنت  .Madras Kia et al (2012)در پژوهشی   

RAPD    یمربوط به آغازگرها  ب یترتبه   یدیتعداد باند چند شکل تول  نیو کمتر  نیشترینشان داد که ب  جینتامورد بررسی قرار دادند و 

OPZ-20    وOPAG-06   آغازگر    نیبود. بنابراOPZ-20  و   یکیتنوع ژنت  ییدر شناسا  یبرتر  ییآغازگرها، توانا  گریبا د  سهیدر مقا

رقم ماده نخل خرما با استفاده   26رقم نر و  14تنوع ژنتیکی  Taghinejad et al. (2018) ی در تحقیق. داشتارقام خرما  کیتفک

مورد بررسی قرار دادند و نتایج نشان داد که بیشترین تشابه ژنتیکی بین ارقام آل مهتری و خنیزی و کمترین میزان   SSRاز نشانگر 

بین ژنی کلروپلاستی    ای و مناطقهای هستهتشابه مربوط به رقم ابونارنجا و سایر ارقام مورد بررسی بود. در بررسی مولکولی که با ژن

، نتایج تنوع ژنتیکی بالا را بین ارقام نشان داد و  شدبر روی ارقام مختلف زیتون انجام    trnH-psbAو    ITSبا استفاده از ناحیه  

تنوع ژنتیکی درون گونه trnH-psbA نشانگر   در تحقیقی تنوع   .(Firouzi 2016)ای زیتون مناسب گزارش شد  برای بررسی 

  یژننیب  هیناح)کرمان و هرمزگان( از طریق ارزیابی    جنوب کشوربرخی مناطق دو استان    ازژنوتیپ انبه    30ای  ژنتیکی درون گونه 
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trnH-psbA    شاید برای مطالعه و شناخت تنوع و روابط   یژننیب هیناحاستفاده از این  مورد بررسی قرار گرفت و نتایج نشان داد که

(. در پژوهشی که با استفاده از ارقام خرما  Shirzaie et al. 2021ای انیه موثرتر باشد )ای انبه نسبت به تنوع درون گونه بین گونه 

برای بررسی تنوع و روابط    rbcLنتایج نشان داد که نشانگر    انجام شده بود،  rbcLنشانگر    موجود در مطالعه حاضر با استفاده از 

(،  037/0تا   0ی مفید است اما در خصوص ارقام خرمای مورد مطالعه، فاصله ژنتیکی کمی برآورد شده بود )فاصله ژنتیکیاگونه درون

 .Raeisi et al)شود    استفادهنیز    مناسب  یمولکول  ینشانگرهاو همچنین سایر    DNAبارکدهای    ریاز سالذا پیشنهاد شده بود که  

ارقام    یلوژنتیکی درخت ف  یم ترس  ینهمچن  بندی و دسته   و  شباهت  ژنتیکی، تعیین   فاصله  تعیینحاضر  پژوهش  از  هدف    لذا   .(2021

 بود.  trnH-psbA  بین ژنی  بار با استفاده از ناحیهبررسی این مورد بومی نخل خرمای

 

 ها مواد و روش

های مرکزی شهرستان سراوان،  )بخشبرخی مناطق استان سیستان و بلوچستان  ازرقم بومی نخل خرما  15در این تحقیق 

  ترسیم   و  گذاریاتیکت  درختان،  انتخاب  و  منطقه بازدید  از  (. ابتدا پس1مورد بررسی قرار گرفتند )جدول  ناهوک، سینوکان و جالق(  

  بهار، از   اواخر  در  برداری، نمونه DNA  استخراج  برای  نمونه  تهیه  جهت  انجام شد و سپس درخت    هر  محل  دقیق   کروکی  و  نشانی

ها  نمونهبریده شد و    استریل  تیغ   توسط  برگ  نمونه  3  تصادفی  طوربه   درخت   هر  از  صورت گرفت.(  جوان  هایفلش)  جوان  هایبرگ

 فناوری کشاورزی دانشگاه زابل منتقل شدند.  یستزدرجه پژوهشکده    -80در فریزر    DNAمنظور استخراج  در شرایط سرد حمل و به 

  به  استخراج،  از پسشد.   امانج .Dellaporta et al (1993) روش از استفاده با خرما جوان یهابرگ  از DNA استخراج

 trnH-psbA (IGS) ژنپرایمر  از استفاده با PCR. شد استفاده درصد 1 آگارز ژل از  شده، استخراج  DNA تیفیک نییتع منظور

میکرولیتر    5/1میکرولیتر به شرح زیر انجام شد:    45در حجم    Eppendorf (22331 Humburg)( و با استفاده از دستگاه  2)جدول  

میکرولیتر آب دیونیزه شده. چرخه    21الگو و    DNAمیکرولیتر    6( )شرکت پیشگام(،  x2)میکرولیتر مستر میکس    15از هر آغازگر:  

 در  DNA  شدن  یارشته)تک چرخه    35  مدت شش دقیقه،درجه به  94  در  اولیه  سازیکه یک چرخه واسرشته   صورتن یبدحرارتی  

درجه    72  در  آغازگر  بسط  ثانیه:  45مدت  به  درجه  3/61  دمای   در  یارشتهتک  DNA  به  آغازگر  اتصال  ثانیه؛  45درجه به مدت    94

الکتروفورز از ژل آگاروز یک و نیم درصد جهت  دقیقه انجام شد.   15 مدتبه  درجه  72 در نهایی  یک چرخه بسط  و ( ثانیه 50مدت به 

نیز جهت مشاهده   Vilber – lourmat (E- Box- VX2- 20m)آمیزی ژل از ژل رد و از دستگاه ژل داک  هت رنگ و سپس ج

 باندها استفاده شد. 

یابی توسط  ها به شرکت پیشگام ارسال شدند و در ادامه توالیبه دست آمده، نمونه PCRیابی محصولات جهت انجام توالی 

 Chromas versionافزارهاینتایج دریافت شده از تعیین توالی با استفاده از نرم کیفیت    شد.جنوبی انجام  شرکت ماکروژن کره

v.2.4.1 ،  BioEdit    ها پس از ثبتحذف شد. توالی  5'و    3'یابی پایین از دو انتهای  کیفیت توالی  دارایبررسی شدند و نواحی، 

شدند و میزان تشابه   ، بلاستNucleotide BLASTدر قسمت NCBI های موجود در پایگاه داده با سایر توالی جهت همترازی 
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ها، تنوع  ها، در ادامه برخی پارامترهای ژنتیکی مانند تعداد جهشهای ثبت شده بررسی شد. بعد از هم ردیف کردن توالی با سایر توالی 

تعداد جایگاه نرم نوکلئوتیدی،  از  استفاده  با  آنها  تنوع  افتاده و همچنین  اتفاق  و    DNAspv.5افزارهای  هایی که درآنها جایگزینی 

MEGA7  افزار های  ی بین ارقام، از نرمکیو فاصله ژنت  یشاوندیروابط خو  مورد بررسی قرار گرفتند. به منظور تعیینMEGA7   و

 استفاده شد.  UPGMAهمچنین ترسیم درخت فیلوژنی از روش 

 

 مطالعه مورد  ارقام نخل خرمای مشخصات .1جدول 

Table 1. Characteristics of date palm cultivars studied 

 شماره 

Number 

 نام رقم 
Name 

 کد شناسایی

Identification 

code 

محل جمع  
 آوری

Location 

 طول جغرافیایی

Longitude 

عرض 
 جغرافیایی

Latitude 

ارتفاع از سطح  
 دریا )متر(

Height above 

sea level (m) 

1 
 شندشکند 

 (Shand Shekand) 
Jm10 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

2 
 سبزو 

 (Sabzoo) 
Jm13 

 جالق 

(Jalgh) 

62° 30' 27° 20' 
857 

3 
 کلوط 

 (Kaloot) 
Jm15 

 جالق 

(Jalgh) 

62° 30' 27° 20' 
851 

4 
 پیمازو 

 (Peymazo) 
Jm16 

 جالق

(Jalgh) 

62° 30' 27° 20' 
851 

5 
 صدگنج

 (Sad-Ganj) 
Jm18 

 سینوکان 

(Sinokan ) 

49° 30' 37° 20' 
1035 

6 
 ماکیلی 

 (Makili) 
Jm19 

 ناهوک

(Nahok ) 

49° 30' 37° 20' 
1319 

7 
 هلیله 

 (Holeileh) 
Jm20 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

8 
 سبزو 

 (Sabzoo) 
Jm1 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

9 
 کلوط 

 (Kaloot) 
Jn3 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1162 

10 
 سعودی 

 (Saudi) 
Jn10 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

11 
 زردان 

 (Zardan) 
Jn8 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

12 
 پیمازو 

 (Peymazo) 
Jn9 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

13 
 گوزلو

 (Gozalo) 
Jn11 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

14 
 هلیله 

 (Holeileh) 
Jn12 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 

15 
 ربی

 (Rabbi) 
Jn13 

 سراوان

(Saravan) 

65° 20' 27° 22' 
1155 
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 trnH-psbAآغازگرهای ژن   توالی .2جدول 

Table 2. The primer sequence of tranH-psbA genes 

 منبع

Reference 

 توالی آغازگر 

Primer Sequence 

 نام آغازگر

Primer 

name 

Sang et al. 1997 GTTATGCATGAACGTAATGCTC psbA3_f 

Sang et al. 1997 CGCGCATGGTGGATTCACAATCC trnHf_05 

 

 بحث  و  نتایج

منظور بررسی سالم بودن و  و اطمینان از خلوص آن به   DNAبعد از استخراج  :  استخراج شده  DNAارزیابی کیفی  

 DNAنتایج    1درصد الکتروفورز شدند. در شکل    یکدست آمده بر روی ژل آگارز  های بهاستخراج شده، نمونه   DNAعدم شکستگی  

 باشد.استخراج شده می  DNAاستخراج شده ارقام مورد مطالعه نشان داده شده است. وجود تک باند نشان دهنده کیفیت و سلامت 

 

  

 

 

 

 

 

 

تا   1استخراج شده ارقام  DNA ، به ترتیب15تا  1استخراج شده ارقام خرما. چاهک DNA .1شکل

 (bp 100مارکر ) Mو ستون  15

Figure 1. Extracted DNA of date palm cultivars. Wells 1 to 15, respectively, are 

extracted DNA of cultivars 1 to 15 and column M is ladder (100 bp) 

       

مارکر    DNAبر روی ژل آگارز یک و نیم درصد بررسی شدند. با مقایسه با    PCR، محصولات  PCRواکنش  از انجام    پس

bp100   مشخص شد پرایمرهای ژنtrnH-psbA  قطعه حدودbp 400  (.  2را تکثیر کردند )شکل 
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  ترتیببه .برخی ارقام خرمای مورد مطالعه trnH-psbAبا آغازگرهای ژن  PCRمحصولات  .2شکل 

 ( bp 100مارکر ) Mو ستون   8تا  1ارقام  PCRمحصولات ، 8تا  1چاهک

Figure 2. PCR products from trnH-psbA primers of some date palm cultivars 

studied. Wells 1 to 8, respectively, is PCR products of cultivars 1 to 8 and column M is 

ladder (100 bp) 

 

ارقام خرمای مورد    trnH-psbA  یژننیب  هیناحنتایج حاصل از تعیین توالی    :trnH-psbA  یژننیب  هیناحهمترازی  

ها نشانگر دقت قابل توجه در تعیین توالی  بررسی، برای انجام آنالیزهای بیوانفورماتیکی مورد استفاده قرار گرفت. کیفیت مناسب گراف 

های مشابه ثبت شده با یکدیگر و با توالی   trnH-psbAها بود. پس از ارزیابی کیفیت نتایج، میزان همولوژی نواحی تکثیر شده  نمونه 

- 100نشان داد که همولوژی بالایی )تشابه    هامقایسه توالی   مورد مقایسه قرارگرفتند.  Nucleotide NCBIموجود در پایگاه داده  

یابی نتایج توالی   .شتموجود در بانک ژن وجود دا   P. dactyliferaهای گونهها با توالیبین این توالی(  E-value = 0درصد و    95

های ثبت از توالی   هرکدامثبت گردید که مشخصات ثبت و شماره دسترسی    NCBIهای مورد بررسی سپس در پایگاه داده  ژنوتیپ 

 آورده شده است.  3شده در جدول 

جایگاه   613شده،  جایگاه شناسایی    787، در مجموع  DNAspدست آمده و به کمک نرم افزار  های به با استفاده از توالی     

( اضافه  و  پلی  30بدون حذف  و  174مونومورف(،    583مورف,    جایگاه  اضافه  و  دارای حذف   ( Singleton) سینگلتن  23جایگاه 

تعداد   این جمعیت  تنوع هاپلوتیپی    4شناسایی شد. در  ناحیه حفاظت شده  ( شناسایی شد371/0هاپلوتیپ )شاخص  . همچنین پنج 

DNA  برای نشانگرtrnH-psbA    (7تا  3)شکلشناسایی شد  . 
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  داده   پایگاه   در   ارقام نخل خرما    trnH-psbAیابی شده ژن مشخصات ثبت و شماره دسترسی ناحیه توالی   . 3جدول  

NCBI 

Table 3. Access numbers of trnH-psbA  sequenced region of date palm cultivars in the 

NCBI database 

 شماره ژنوتیپ 

Genotype 

Number 

 نام فارسی 

Farsi Name 

 کد شناسایی

Identification code 

 شماره دسترسی 

Accession 

1 
 شندشکند 

)Shand Shekand ( 
Jm10 KY768778.1 

2 
  سبزو 

)Sabzoo ( 
Jm13 KY768779.1 

3 
  کلوط

)Kaloot( 
Jm15 KY768780.1 

4 
 پیمازو 

 )Peymazo ( 
Jm16 KY768781.1 

5 
 صدگنج

)Sad-Ganj( 
Jm18 KY768782.1 

6 
 ماکیلی 

)Makili( 
Jm19 KY768783.1 

7 
 هلیله 

)Holeileh( 
Jm20 KY768784.1 

8 
 سبزو 

)Sabzoo ( 
Jm1 KY768785.1 

9 
 کلوط 

)Kaloot( 
Jn3 KY768786.1 

10 
 سعودی 

)Saudi( 
Jn10 KY768787.1 

11 
 زردان 

)Zardan ( 
Jn8 KY768788.1 

12 
 پیمازو 

)Peymazo( 
Jn9 KY768789.1 

13 
لو ازاگ  

)Gozalo( 
Jn11 KY768790.1 

14 
 هلیله 

)Holeileh( 
Jn12 KY768791.1 

15 
 ربی

)Rabbi( 
Jn13 KY768792.1 
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        GAACCTCCATACTTAGATCGAGATATTGGACATAGAATGCCAAT 

 1ناحیه حفاظت شده . 3شکل

Figure 3. Conserved region 1 

 

 
 

TTTAAAATGTAAAAAAAAAGGAGTAATCAGCTGTGACACGTTC 
 2ناحیه حفاظت شده . 4شکل 

Figure 4. Conserved region 2 

 

 

CTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTATCGGGAAAAATTGAAAA 

 ACTCAACATGAGGGAGGAGAAAGAAAT 

 3ناحیه حفاظت شده . 5شکل 

Figure 5. Conserved region 3 

 

 

TACCATTATACCCACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAA 

 AGGAAAATTTACCTATTTATATAACAGATCGTATGGTAGGTCACAAATTG 

 GGAGAATTCGCGCCTACT 

 4ناحیه حفاظت شده . 6شکل 

Figure 6. Conserved region 4 

 

  

TTCAATATTAATAGAAATATTATTAATATAAATAATAAATTAATATAAAT 

AATAAATACAAAATTAAAATACTAAAAAAAAAAAGTACTTATCATTCATT 

 5ناحیه حفاظت شده . 7شکل 

Figure 7. Conserved region 5 
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میزان   صورتو به Tamura & Nei    (1993)جانشینی نوکلئوتیدی براساس الگوی:  نوکلئوتیدی  های توالی  آنالیز 

 33/30بررسی شد. بیشترین میزان انتقالی از نوع پریمیدین )   trnH-psbAبا استفاده از نشانگر و متقاطع های نوع انتقالیجانشینی

 (. 4درصد( بود )جدول  02/0درصد( و کمترین میزان از نوع پورین )

 

 های نوع انتقالی و متقاطع جانشینی نوکلئوتیدی به صورت میزان جانشین  .4جدول 

Table 4. Nucleotide replacement as a transition and transversion 

G C T/U A   

0.02 4.31 8.48 - A 

3.6 15.41 - 10.7 T/U 

3.6 - 30.33 10.7 C 

- 4.31 8.48 0.05 G 

 

 صورتبه یا پریمیدین با پریمیدین دیگر(  و  در این جدول درصد جایگزینی همجنس )جایگزینی پورین با پورین دیگر       

است. همچنین نسبت   شده  دادهایتالیک نشان    صورتبه ضخیم و جایگزینی ناهمجنس )جایگزینی پورین به پریمیدین و برعکس(  

، گوانین  9/38،آدنین  4/16، سیتوزین  8/30طور میانگین نسبت تیمین  نوکلئوتیدهای مختلف به کل نوکلئوتیدها نیز محاسبه شد. به 

 (. 5دست آمد )جدول ، درصد درون جمعیت به 9/13

محاسبه شد. نتایج حاصل از تغییرات نوکلئوتیدی که سبب تغییر در اسیدهای آمینه    dN/dS  ،25/0در این پژوهش نسبت  

(، یک روش مفید و بسیار کارآمد جهت تشخیص روند  dSتاثیر هستند )( نسبت به تغییراتی که بر اسیدهای آمینه بیdNشوند )می

باشد انتخاب خالص   1باشد انتخاب مثبت، اگر کمتر از   1باشد. اگر این نسبت بیشتر از  ها میانتخاب طبیعی در طول تکامل برای ژن

(. از آنجا که در این تحقیق مقدار  Li et al. 2009دهد )ها نشان می و اگر برابر یک باشد انتخاب خنثی را در طی تکامل این ژن 

 ژن مورد بررسی اتفاق افتاده است.  دهنده این است که انتخاب خالص برای عددی کمتر از یک بود نشان

 یتکامل  شناسییستدر ز  یجروش را  یک(  یمعنبه هم  یمعنهم  یرغ  یگزینیجا  یها)نسبت نرخ  dN/dSاستفاده از نسبت  

  ژنی ینب  یهمانند ناح  ین،کدکننده پروتئ  یرغ  یحال، کاربرد آن در نواح  ینها است. با اژن  یبر رو  یانتخاب  یاستنباط فشارها  یبرا

trnH-psbAنسبت  .کنندینم  یدتول  ینپروتئ  ینواح  ینا  یراز  کندیرا مطرح م  ی، سوالات  dN/dS  ینامیکدرباره د  هاییینش ب  تواندیم  

  ی انتخاب  یممکن است هنوز تحت فشارها  کند،ی نم  یدتول ینپروتئ  trnH-psbAکه   یکدکننده ارائه دهد. در حال  یرغ ینواح  یتکامل

 یعملکرد  هایودیتممکن است تحت محد  یهناح  یندر ا  ییراتعنوان مثال، تغبگذارد. به   یرجهش آن تأث  یهاکه بر نرخ   یردقرار گ

از آنجا    کرد.  یابیارز  dN/dS  یلتحل  یقاز طر  یرمستقیمطور غها را به آن   توانی که م  یرند قرار گ  RNAساختار    یا ژن    یممرتبط با تنظ

درباره نقش    یممکن است اطلاعات ارزشمند  dN/dSآن از منظر    یلتحل  دهد،ینشان م  جهیقابل تو  یدیتنوع نوکلئوت  یهناح  ینکه ا
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 یهاممکن است بر ژن   یهناح  ینها در اجهش  کند،ینم  یدتول  ینپروتئ  trnH-psbA  اگرچه  ارائه دهد.  یکیژنت  یزو تما  ییزاآن در گونه 

به    تواندیم  dN/dSاستفاده از    ین،د. بنابرانبگذار  یرتأث  یو سازگار  یو بر تناسب کل  گذاشته  یرتأث  یمیعناصر تنظ  یاکدکننده مجاور  

اهم کردن  در  جهش  ینا  یعملکرد  یتروشن  کند  ترردهگست  یتکامل  ینهزم  یک ها   ;Kress & Erickson 2007) کمک 

Hollingsworth et al. 2011; Okoth et al. 2016; Hassan 2023 .) 

آورده شده است. بر اساس نتایج،    6ی در جدول  مورد بررس  خرما  هایپ ی ژنوت  یکیژنت  هفاصل   :مقایسه میان جفت نواحی 

های سبزو، کلوط، پیمازو، صدگنج، ماکیلی، هلیله، سبزو، کلوط، سعودی، زردان، پیمازو، هلیله و ربی در فاصله ژنتیکی کمی از  ژنوتیپ 

دارای    046/0سراوان با ضریب  های گازالو و شندشکند از  ژنوتیپ   trnH-psbA یژنن یب  هیناحیکدیگر قرار داشتند. همچنین از نظر 

 بیشترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر بودند. 

مطالعه از تجزیه کلاستر استفاده  مورد نخل خرمای ارقام یک یلوژنتیروابط فمنظور تعیین به بررسی روابط فیلوژنتیکی:  

نشان    8در شکل    UPGMAروش  به   خرما  هایدر نمونه   trnH-psbA  یژننیب  هیناح  یتوال  نیی حاصل از تع  یکیلوژنتیدرخت فشد.  

لو قرار ازاشدند که در شاخه اول رقم گ  یمارقام به دو شاخه تقس  ایخوشه  یهبرش دندوگرام حاصل از تجزبر اساس    داده شده است.

شرح زیر تقسیم شدند: در زیر شاخه اول رقم شندشکند  از شهرستان سراوان جمع آوری گردید. شاخه دوم به دو زیر شاخه بهدارد که 

و زیر شاخه فرعی    16و زیر شاخه دوم به دو زیر شاخه فرعی تقسیم گردید که زیر شاخه فرعی اول فقط شامل رقم پیمازو    داشتقرار  

قرار دارند و در گروه دوم که شامل چهار زیر گروه شد، زیر گروه    13و سبزو  15دوم به دو گروه تقسیم شدند که در گروه ارقام کلوط

 20، زیرگروه سوم شامل هلیله 3و کلوط  18شده از روستای جالق، زیر گروه دوم شامل صد گنج اول شامل رقم ماکیلی جمع آوری 

 بود. 9و پیمازو  6، سعودی  8گروه چهارم شامل زردان که هردو مربوط به شهرستان سراوان هستند و زیر 1و سبزو

آوری شده  جمع  9اند، مانند رقم پیمازوآوری شدهبا مقایسه فاصله ژنتیکی ارقام با اسم محلی مشابه که از دو منطقه جمع   

رسد پراکندگی جغرافیایی ارقام نخل خرما باعث  نظر میاست. به   16از سراوان با رقم مشابه آن در شهرستان جالق که شامل پیمازو

های متفاوت هستند که  ایجاد تغییرات در ژنوم ارقام مشابه گردیده و در نتیجه ارقام با وجود خصوصیات ظاهری مشابه دارای ژنوتیپ

( نسبت به تغییراتی  dNشوند )نتایج حاصل از تغییرات نوکلئوتیدی که سبب تغییر در اسیدهای آمینه می   می تواند به این دلیل باشد که

ها هستند. اگر این نسبت  یک شاخص مهم برای شناخت روند طبیعی در طول تکامل ژن   (،dSتأثیر هستند )ی بکه بر اسیدهای آمینه  

ها بیشتر از یک باشد انتخاب مثبت، اگر کمتر از یک باشد انتخاب خالص و اگر برابر یک باشد انتخاب خنثی را در طی تکامل این ژن 

محاسبه شد، کمتر از یک بودن مقدار   dN/dS  ،25/0(.  با توجه به اینکه در این پژوهش نسبت  Li et al. 2009دهد )نشان می 

دهنده این است که انتخاب خالص برای ژن مورد بررسی اتفاق افتاده و باعث    نشان   trnH-psbAبرای نشانگر    dN/dSعددی  

 تغییرات کلیدی نشده است. 
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 trnH-psbA  هیناح براساس نسبت نوکلئوتیدهای مختلف به کل نوکلئوتیدها .5جدول 

Table 5. The ratio of different nucleotides to total nucleotides in the examination of the 

trnH-psbA region  

 نام فارسی 
Farsi Name 

 کد شناسایی
Identification 

code 

T (U) C A G Total 

 شندشکند 

)Shand Shekand ( 
Jm10 

30.1 16.2 39.6 14.2 705.0 

  سبزو 

)Sabzoo ( 
Jm13 

30.2 16.5 39.2 14.1 732.0 

  کلوط
)Kaloot( 

Jm15 
30.8 16.3 39.5 13.4 692.0 

 پیمازو 
 )Peymazo ( 

Jm16 
30.6 16.2 38.5 14.7 742.0 

 صدگنج

)Sad-Ganj( 
Jm18 

30.7 16.2 38.5 14.6 740.0 

 ماکیلی 
)Makili( 

Jm19 
30.5 16.3 38.7 14.5 731.0 

 هلیله 

)Holeileh( 
Jm20 

30.7 16.6 38.7 14.1 724.0 

 سبزو 

)Sabzoo ( 
Jm1 

31.0 16.4 39.0 13.7 703.0 

 کلوط 
)Kaloot( 

Jn3 
30.8 16.6 39.3 13.3 712.0 

 سعودی 

)Saudi( 
Jn10 

30.9 16.3 39.0 13.8 712.0 

 زردان 
)Zardan ( 

Jn8 
30.6 16.0 39.5 13.9 736.0 

 پیمازو 
)Peymazo( 

Jn9 
31.2 16.2 39.0 13.6 705.0 

لو ازاگ  

)Gozalo( 
Jn11 

32.2 16.9 37.8 13.1 662.0 

 هلیله 

)Holeileh( 
Jn12 

30.7 16.7 38.7 14.0 724.0 

 ربی
)Rabbi( 

Jn13 
31.1 16.3 39.1 13.5 704.0 

 30.8 16.4 38.9 13.9 714.9  (  Average)میانگین 

    

Whitlock et al.  (2010)    فاصله بین ژنیدر مطالعات خود بیان کردند که  trnH-psbA   بالا  دلیل الگوی جانشینیه ب

.  شناسان بوده است گیاه گیرد مد نظربارکد صورت می DNAاستفاده از روش  عنوان یک مارکر مناسب در مطالعاتی که باهمیشه به 

  ژنتیک   برای   محبوب  ابزار  است و یک  کلروپلاست گیاهان گلدار  ژنوم  در  مناطق   متغیرترین  از  یکی   trnH-psbA  ژنی   بین  محدوده



 1404، سیب و همکارانمحمدی

101 

Journal of Genetics and Plant Breeding;    Print ISSN: 3060-7965,    Electronic ISSN: 3060-7221 

 Bolson)  است  شده  پیشنهاد  DNAبارکدینگ    مطالعات  برای  ابراز مناسب  عنوانبه   و  است  گونه  سطح  فیلوژنتیک در    و  گیاه  جمعیت

et al. 2015)در پژوهشی از بارکدهای  .rbcl ، tmH-psbA و ITS   لیمو، روناس، بارهنگ  زنیان، بهبرای ارزیابی پنج گونه دارویی

 ت یدرجه عموم  لیدله ب  trnH- psbAناحیه بین ژنی  شده    یمناطق بررس  نیکه از باستفاده شد و نتایج نشان داد    ای و پنیربادسرنیزه

 Vahabi)  بود  های جنس پنیربادگونه  کیقادر به تفک  ،شده  یبررس  یهادر اکثر گونه   یاگونه   یبالا   کیو قدرت تفک  ریتکث  تیبالا، قابل

-trnHبراساس نتایج آنالیزهای انجام شده در پژوهش حاضر، بین ارقام نخل خرمای مورد مطالعه با استفاده از نشانگر  (.  2016

psbA خرمایرقم  15  یبندو دسته   کیبارکد قادر به تفک  نای  پژوهش نشان داد که  نای  جینتاو  ای مشاهده شد  ، تنوع درون گونه  

  ن یکه از ا(  Akbarzadeh et al. 2013, Shirzaie et al. 2021)  از مطالعات قبلیدست آمده  به   جیبود، که با نتا  مطالعه  مورد

ا  یکیتاکسونوم  گاهیجا  صیتشخ  یبراترتیب  به  DNA  بارکد بلوط شمال    ران یا  انبه  پینوتژ  30  یکیژنت  تنوع  یبررس  و  رانیشاه 

   .داشت یهمخوان، کرده بودند ستفادها

یی استفاده از این  کاراگیاه خرما بود، لذا هدف اولیه بررسی    برای  trnH-psbAاین تحقیق اولین بررسی استفاده از بارکد  

های  بین نمونه   037/0بیشترین فاصله ژنتیکی  استفاده شده قبلی بود که در آن مطالعه  rbcL بارکد در گیاه خرما نسبت به بارکد  

از جالق، بیشترین    13  های انجام شده رقم سبزو بندییمتقسبر اساس  مشاهده شده بود و   از ناهوک  19از جالق و ماکیلی    13سبزو  

از    10و شندشکند    11که که در تحقیق حاضر ارقام گازالو  (. در حالیRaeisi et al. 2021فاصله را با سایر ارقام نشان داده بود )

با ضریب   بیشترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر بودند و    046/0سراوان  بندیدارای  انجام شده رقم گازالو  بر اساس تقسیم    11های 

( و    8، زردان6، سعودی9ل )پیمازوآوری شده از سطح شهرستان سراوان شامبیشترین فاصله را با سایر ارقام دیگر داشت. ارقام جمع

اند، بیشترین تشابه  آوری شده کیلومتری سراوان جمع  35و صدگنج که از روستاهای ناهوک و سینوکان درفاصله    19ارقام  ماکیلی

ژنتیکی، ی  های بررسبا بررسی و مقایسه نتایج تحقیق حاضر با نتایج تحقیق قبلی، شاید بتوان گفت ضمن لزوم  ژنتیکی را داشتند.  

 صورتبه ، ارقام محلی را  ترق یدقبندی  های مورفولوژیکی و فیزیولوژیکی بیشتری هم لازم است تا بتوان با شناسایی و طبقهبررسی

 تر مورد بررسی قرار داد.  دقیق

 هایگونه   با  آزمایش  های خرمای موردژنوتیپ   فیلوژنتیکی  رابطه  ،trnH-psbA  ژنیبین  ناحیه  توالی  تعیین  هایداده  بر اساس 

که گونه   شودای به چهار شاخه تقسیم میبرش دندوگرام حاصل از تجزیه خوشه  (. 9 شکل) گرفت قرار  ارزیابی مورد  نیز گیاهی دیگر

Phoenix dactylifera   گیرد. سپس گونه  قرار می  مطالعه  به ارقام مورد  نسبت  فاصله  از امریکا با کمترینP. dactylifera    از

 فاصله دورتر قرار دارند.  مطالعه در به ارقام خرما مورد  از امریکا نسبت Phoenix reclinataعربستان و گونه 

دیگر در    های گیاهیبررسی نسبت به گونه مورد  ارقام خرمای    trnH-psbA  ژنی  بین  این نتایج نشان داد که از نظر ناحیه

  ژنی   بین  ناحیه  تنوع  ارتباط  زمینه  در  خرما  گیاه  در  تاکنون  آنکه  به  توجه  با  رسدمی  نظراند. به قرار گرفته  فاصله نسبتاً قابل توجهی

trnH-psbA  جغرافیایی   نقاط  از  و  بیشتر  تعداد  حضور  با  آزمایشاتی  است،  نشده  انجام  ایمطالعه  هیچگونه  جغرافیایی در ایران  تنوع  با  

 .فراهم نماید را تریکامل اطلاعات تواندمی مختلف
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 های نخل خرمای مورد مطالعهفاصله ژنتیکی ژنوتیپ .6جدول  

Table 6. Genetic distance of date palm genotypes 

 ژنوتیپ

Genotype 

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

1- Jm10_Shand_Shekand 1               

2- Jm13_Sabzoo 0.013 1              

3- Jm15_Kaloot 0.015 0.002 1             

4- Jm16_Peymazo 0.017 0.005 0.007 1            

5- Jm18_Sad_Ganj 0.017 0.003 0.002 0.005 1           

6- Jm19_Makili 0.015 0.005 0.003 0.007 0.002 1          

7- Jm20_Holeileh 0.015 0.005 0.003 0.007 0.002 0.003 1         

8- Jm1_Sabzoo 0.015 0.005 0.003 0.007 0.002 0.003 0.000 1        

9- Jn3_Kaloot 0.017 0.003 0.002 0.005 0.000 0.002 0.002 0.002 1       

10- Jn10_Saudi 0.018 0.005 0.003 0.003 0.002 0.003 0.003 0.003 0.002 1      

11- Jn8_Zardan 0.018 0.005 0.003 0.003 0.002 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 1     

12- Jn9_Peymazo 0.018 0.005 0.003 0.003 0.002 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 0.000 1    

13- Jn11_Gozloo 0.046 0.039 0.037 0.039 0.036 0.037 0.037 0.037 0.036 0.038 0.038 0.038 1   

14- Jn12_Holeileh 0.017 0.003 0.002 0.005 0.000 0.002 0.002 0.002 0.000 0.002 0.002 0.002 0.036 1 1 

15- Jn13_Rabbi 0.017 0.003 0.002 0.005 0.000 0.002 0.002 0.002 0.000 0.002 0.002 0.002 0.036 0.000 0.000 

 

-trnH ه یناحهای خرما مورد مطالعه براساس نتایج تعیین توالی درخت فیلوژنتیکی ژنوتیپ .8شکل 

psbA  روش بهUPGMA 

Figure 8. The phylogenetic tree of palm genotypes studied based on the results of sequencing 

of trnH-psbA region by UPGMA method 
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های دیگر گیاهی براساس درخت فیلوژنتیکی ارقام خرما مورد مطالعه در مقایسه با گونه .9شکل 

 trnH-psb    هیناح نتایج تعیین توالی 

Figure 9. The phylogenetic tree of Palm genotypes studied compared to other plant species 

based on the results of sequencing of trnH-psbA region 

 

رقم نخل خرمای مورد مطالعه نشان داد که   15های انجام شده در این مطالعه برای  نتایج حاصل از بررسی:  گیرینتیجه

بدون  جایگاه    613  و   حذف و اضافه  یدارا  گاهیجا  174یی شد که  شناسا  گاهیجا  787در مجموع    trnH-psbA  یژنن یب هیناحبرای  

های دهنده گزینشکه نشان  بود  25/0حدود    ( dN/dS)های مترادف و غیرمترادف  بود. مقدار متوسط عددی جایگزینی  حذف و اضافه

نتایج نشان داد که از نظر   همچنین  مثبت و خالص در روند انتخاب طبیعی ارقام مورد مطالعه بوده و باعث تغییرات کلیدی نشده است.

بیشترین فاصله ژنتیکی از دارای    046/0از سراوان با ضریب    10و شندشکند    11های گازالو  ژنوتیپ  trnH-psbA  یژننیب  هیناح

از سراوان در گروه    11گروه مختلف قرار گرفتند. رقم گازالو    4یکدیگر بودند. براساس دندوگرام حاصل از تجزیه کلاستر، ارقام در  

ارم  ژنوتیپ خرمای مورد بررسی در گروه چه   12از جالق در گروه سوم و بقیه    16از سراوان در گروه دوم، پیمازو    10اول، شندشکند  

شود که تر، نیاز به انجام تحقیقات بیشتری است. لذا پیشنهاد میرسد، برای حصول اطلاعات جامع نظر می قرار گرفتند. با این حال به

و همچنین سایر نشانگرهای مولکولی مناسب بررسی شود تا    matkو    ITSنظیر    DNAوسیله دیگر بارکدهای  تنوع این ارقام به 

حاضر مورد بررسی قرار گیرد. از آنجایی که ارقام گازالو سراوان و شندشکند سراوان در دو گروه جداگانه قرار    بتواند با نتایج تحقیق

شود در برنامه اصلاحی آتی خرما، از ارقام گازالو و گرفتند که این نشان دهنده وجود تنوع بین ارقام مذکور است، لذا پیشنهاد می

  های پدری یا مادری استفاده شود.پایهعنوان یکی از شندشکند از سراوان به
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