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چکیده
چای )Camellia sinensis (L.) O. Kuntze( یکی از مهم ترین محصولات منطقه شمال ایران است که بسیاری از بوته های آن در معرض از بین 
رفتن قرار دارند، بنابراین داشتن اطلاعات درباره ژنتیک آن برای طراحی برنامه های اصلاحی با اهداف خاص کمک شایانی است. در این بررسی نشانگرهای 
مورفولوژی و ISSR برای بررسی تنوع ژنتیکی 28 درختچه چای از سه منطقه غرب، مرکز و شرق چای کاری مورد استفاده قرار گرفتند. استفاده از 21 
ویژگی مورفولوژی نشان داد که دامنه تشابه میان نمونه های چای مورد بررسی محدود است. در تجزیه خوشه ای نمونه ها در سطح تفاوت 0/86 به سه گروه 
تقسیم شدند گروه اصلی تشکیل شده گروه دوم (B) بود که 57 درصد نمونه ها را در خود جای داد. با کاربرد 7 آغازگر ISSR 60 باند ایجاد شد که 52 
باند حالت چندشکلی نشان دادند. حداکثر و حداقل محتوای اطلاعات چند شکلی )PIC( برای تمام آغازگرها به ترتیب 0/49 و 0/44 بود. بر اساس داده های 
ISSR دامنه تشابه در محدوده 0/31-0/87 به دست آمد. در تجزیه کلاستر، نمونه ها در سطح تشابه 0/54 به دو گروه تقسیم شدند که گروه دوم بزرگ ترین 
گروه تشکیل شده با پوشش 66/85 درصد نمونه ها بود. از این نتایج می توان استنباط کرد که این صفات و آغازگرها تفاوت های ژنتیکی را بسیار خوب 

تشخیص می دهند. نتایج تحقیق بیان نمود که ژنوتیپ های چای ایران از آن جایی که اکثرا به صورت بذری تکثیر شده اند دارای تنوع ژنتیکی بالایی هستند.
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Abstract
Tea (Camellia sinensis (L.) O. Kuntze) is one of the most important products in the northern of Iran, many of them are endangered, 

so having information about their genetics to design breeding programs for special purposes is a great help. In this study, morphological 
and ISSR markers were used to evaluate the genetic diversity of 28 tea plants from east, center and west of tea culturing regions. The 
use of 21 morphological traits showed narrow range of similarity between the studied tea samples. The samples were divided into three 
groups at a difference of 0.86. The main group formed was the second group (B), which contained 57% of the samples. Application of 
7 ISSR primers produced 60 bands, of which 52 bands showed polymorphism. The maximum and minimum polymorphic information 
content (PIC) for all primers were 0.49 and 0.44, respectively. Based on ISSR data, the similarity ranges were in the ranges of 0.31 to 
0.87. In cluster analysis, the samples were divided into two groups at the similarity level of 0.54, with the second group being the largest 
group with coverage of 66.85% of the total samples. From these results it can be inferred that this series of traits and primers can detect 
genetic differences very well. The results of study showed that Iranian tea genotypes have a high genetic diversity since they are mostly 
propagated by seeds.
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1- مقدمه:
 Camellia sinensis (L.) O. Kuntze ،( چای 
نوشیدنی های  از محبوب ترین  2n = 2x = 30( یکی 

با  طعم  به دلیل  و  است  جهان  سراسر  در  غیر الکلی 
طراوت، رایحه جذاب، خصوصیات درمانی و خواص 
مردم  از  درصد   70 توسط  تقریباً  آن  ملایم  محرک 
 .(Karak and Bhagat, 2010) جهان مصرف می شود
چای یک محصول مهم درختی است که در بیش از 
52 کشور آسیا ، آفریقا و آمریکای جنوبی رشد کرده 
 Karunarathna et al., 2018، Wambulwa) است 
همیشه  ساله  چند  گیاه  یک  چای   .(et al., 2017

بومی  موجود،  گزارش  اساس  بر  و  است  چوبی  سبز 
استان های یوننان و سیچوان در چین و قسمت شمالی 

.(Wight, 1959) میانمار است
برنامه های  در  ژنتیکی  منابع  از  استفاده  اهمیت 
ژنتیکی  پتانسیل  افزایش  برای  به نژادی  و  اصلاحی 
از  بسیاری  است.  شده  شناخته  به خوبی  محصول 
مورفولوژی،  مانند  ژرمپلاسم،  ارزیابی  روش های 
حسی،  ارزیابی  و  مولکولی  نشانگرهای  بیوشیمی، 
برای ارزیابی منابع ژرم پلاسم چای استفاده شده است 
(خیاوی و همکاران، 1398؛ Chaeikar et al., 2020؛ 

 Falakro and Khiavi, Chen and Zhou, 2005؛ 

2020؛ Feng et al., 2014؛ Khiavai et al., 2020؛ 

از   .)Wambulwa et al., 2016 Li et al., 2016؛ 

برای  خوب  استاندارد  یک  به عنوان  می توان  فنوتیپ 
ارزیابی ژرم پلاسم چای یاد کرد، زیرا این روش صرفاً 
تحلیل  و  تجزیه  برای  مورفولوژیکی  صفات  براساس 
 .(Gunasekare, 2007)است ژنتیکی  تنوع  ارزیابی 
نشانگرهای  از  استفاده  که  است  شده  ثابت  اخیراً 
شناسایی  برای  روش ها  موثرترین  از  یکی  مولکولی 
1398؛  همکاران،  و  )خیاوی  است  چای  مختلف  انواع 
 Chen et al., Chen  and Yamaguchi, 2005؛ 

2012؛ Fang et al., 2012؛ Kafkas et al., 2009؛ 

.(Young-Goo et al., 2002

چای گونه ای دگرگرده افشان است و ژنوتیپ های 
برتر منتخب به صورت رویشی تکثیر می شوند و ارقام 
 Lai et ؛Fang et al., 2012( کلون معرفی می شوند
کلون ها شناسایی   .)Oh et al., 2008  al., 2001؛ 

 به طور سنتی بر اساس توصیفات مورفولوژیکی مانند 
شکل گیاه، عرض ساقه، شکل برگ، نوع برگ جوان 
 Lai et است(Korir et al., 2013؛  میوه  شکل  و 
محصولات  از  بسیاری  مانند  بااین حال،   .(al., 2001

بیشتر  و  است  هتروزیگوت  بسیار  چای  دگرگشن، 
و  فیزیولوژیکی  مورفولوژیکی،  توصیف نامه های 
بیوشیمیایی آن تغییرات مداوم و قابلیت انعطاف پذیری 
 Jeong and ؛Gai et al., 2019) بالا را نشان می دهند
 Korir et al.,)همکاران و  کوریر   .(Park, 2013

مورفولوژیکی  صفات  که  داده اند  گزارش   (2013

و  فعل  صفات،  بیان  بر  محیط  تأثیر  مانند  موانعی  با 
انفعالات اپیستاتیک1، و اثرات پلیوتروپیک2  در میان 
است.  همراه  آنها  مزایای  و  ارزش  وجود  با  دیگران 
در  نشانگرها  از  گروه  این  از  استفاده  بااین وجود  اما 
داشته  کاربرد  چای  خصوصا  متفاوت  گیاهان  میان 
و  )خیاوی  است  شده  استفاده  زیادی  مطالعات  در  و 
Piyasun- Chen et al., 2005؛  1398؛   همکاران،

در   .(Rajanna et al., 2011 dara et al., 2008؛ 

جمع آوری  ژنوتیپ های  برخی  ژنتیکی  تنوع  بررسی 
و  جهانگیرزاده  مازندران  غرب  منطقه  از  چای  شده 
همکاران )1396( با استفاده از نشانگرهای مورفولوژی 
دامنه تشابه بین نمونه های مورد بررسی را از 0/20 الی 
 0/60 گزارش نمودند. بر اساس نتایج بدست آمده در
خوشه بندی نمونه ها آنها گزارش کردند که گیاه چای 
مازندران(  غرب  )منطقه  چایکاری  شرق  منطقه  در 
و  خیاوی  می باشد.  پایینی  ژنتیکی  تفاوت   دارای 
ویژگی  21 تحلیل  و  تجزیه  با   )1398(  همکاران 

1. Epistatic
2. Pleiotropic
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نشان  چای  کلون های  و  ژنوتیپ ها  در  مورفولوژیکی 
چای  نمونه های  میان  موروفولوژیکی  تنوع  که  دادند 
مورد بررسی محدود است و دامنه تشابه باریکی برای 
سطح  در  خوشه ای  تجزیه  در  کردند.  محاسبه  آنها 
تفاوت 6/6، نمونه ها به شش گروه تقسیم شدند گروه 
درصد   88 که  بود  ششم  گروه  شده  تشکیل  اصلی 
 PCA نمونه ها را در خود جای داده بود. نتایج آزمون
در خصوص ویژگی های مورفولوژیکی نشان داد که 
پنج مولفه اصلی اول 5/21 درصد از واریانس کل را 

نشان می دهند. 
تأثیر  نشانگرهای مولکولی به علت آن که کمتر تحت 
عوامل محیطی قرار می گیرند و به تعداد بسیارزیادی 
وجود دارند، نیز به شدت مورد استفاده قرار می گیرند. 
نتیجه  علاوه بر این، امکان مشاهده مستقیم ژنوم و در 
از بین بردن کاستی های ذاتی مشاهده فنوتیپ را فراهم 
پیشین،  مطالعات  در   .(Lai et al., 2001) می کنند 
با تمایز ژرم پلاسم های چای  تبعیض و  ژنتیکی،   تنوع 
مانند   DNA مختلف  نشانگرهای  از   استفاده 
 2

R(RAPD) (Matsumoto et al., 2004)، 1(RELP)

 (Falakro and Khiavi, 2020، Kaundun et

،(al., 2000، Roy and Chakraborty, 2009

 D4(ISSR) (Kafkas et al., 2009)، 3(AFLP)R

 Falakro and Khiavi, 2020 ،1398 ،خیاوی و همکاران)

 Roy and Chakraborty, 2009)، 5(SRAP)

 (Khiavi et al., 2020)، 6(SCot) (Chaeikar et

 (al., 2020)، 7(SSR) (Wambulwa et al., 2016

است. شده  ارزیابی   (SNP) (Yang et al., 2016) و 

خیاوی و همکاران )1398( در بررسی تنوع ژنتیکی 
گیاه چای در ایران از نشانگر مولکولی ISSR استفاده 
را 78/26 درصدگزارش  میزان چند شکلی  و  کردند 
اطلاعات  محتوای  داده ها  همین  اساس  بر  نمودند. 
چندشکلی )PIC( در دامنه 0/43 تا 0/50 بدست آمد. 
تا 93/گزارش شد. در تجزیه  نیز 0/28  تشابه  محدوه 
به چهار گروه  تشابه 0/55  در سطح  نمونه ها  کلاستر 

تقسیم شدند که گروه چهارم بزرگترین گروه تشکیل 
شده با پوشش 66/66 درصد کل نمونه ها بود. یائو و 
همکاران )Young-Goo et al., 2002( تنوع ژنتیکی 
ژاپن  چین،  کشورهای  در  شده  کشت  رقم های  بین 
بررسی  مورد   ISSR نشانگرهای  کاربرد  با  را  کنیا  و 
قرار دادند و نتیجه گرفتند که حداقل و حداکثر میزان 
حدود  به ترتیب  کشورها  این  نمونه های  میان  تشابه 
نی و  ژنتیکی  تنوع  تا 0/54 است. شاخص های   0/16
شانون گزارش شده توسط آنها نیز 0/22 و 0/35 بود. 
GST )0/20( محاسبه شده میزان  با توجه به شاخص 
تنوع درون جمعیتی بالایی توسط این محققان گزارش 
انگشت نگاری  در  دیگری،  مطالعه  در  است.  شده 
 RAPD و ISSR ژنوتیپ های چای توسط نشانگرهای
درصد   77/77 و   88/54 به ترتیب  پلی مورفیسم  میزان 
بود. بر اساس نمودار حاصل از داده ها بر اساس ضریب 
مورد  نمونه های   UPGMA الگوریتم  و   Nei ژنتیکی 
فرم  و  آسامی  فرم  چینی،  )فرم  سه خوشه  در  بررسی 
 ،)HT( گروه بندی شدند. میزان تنوع ژنتیکی )مخلوط
 )Gst( و تنوع بین جمعیت )HS( تنوع درون جمعیت
به ترتیب 0/38، 0/27 و 0/25 گزارش شد. جریان ژنی 
تغییرات  که  می دهد  نشان  نیز  آمده  به دست   )Nm(
 Roy) است  داده  رخ  جمعیت ها  مابین  کمی  ژنتیکی 

.(and Chakraborty, 2009

و  مطلوب  بوته های  چای  پژوهشکده  ایران،  در 
باغ های  سطح  از  را  ظاهری  ویژگی های  نظر  از  برتر 
بومی  کلکسیون  سه  در  و  نموده  جمع آوری   چای 
نگهداری  را  آنها  خارجی  ارقام  کلکسیون  یک  و 
و  گیاهان  این  ریخت شناسی  خصوصیات  می کند. 
مورد وسیعی  به طور  آنها  ژنتیکی  روابط   همچنین 

  

8

1-Restriction Fragment Length Polymorphism
2-Random Amplification of Polymorphic DNA
3- Amplified fragment length polymorphism
4- Inter-Simple Sequence Repeat
5- Sequence-Related Amplified Polymorphism
6- Start Codon Targeted Polymorphism
7-Simple sequence repeat
8-Single-nucleotide polymorphism
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با  رابطه  در  اطلاعات  و  است  نگرفته  قرار  مطالعه   
در  مطالعات محدودی  البته  است.  بسیار محدود  آنها 
با استفاده از  زمینه بررسی روابط ژنتیکی این گیاهان 
گرفته  صورت  مولکولی  و  مورفولوژی  نشانگرهای 
 Chaeikar et al., ،1398 ،است )خیاوی و همکاران
 2020، Falakro and Khiavi, 2020، Khiavi et

تنوع ژنتیکی  بااین حال، تجزیه و تحلیل   .)al., 2020

در ژرم پلاسم چای ایران کافی نیست زیرا با
می شده  تکثیر  طریق جنسی  از  گیاه چای  در گذشته 
با  خصوصا  و   )1398 همکاران،  و  )خیاوی  است 
توجه به ویژگی خودناسازگاری موجود در این گیاه 
)Chen et al., 2012( بررسی تنها ژرم پلاسم انتخابی 
را  محدود  جمعیت  آنکه  زیرا  باشد  کافی  نمی تواند 

شامل می شود. 
استفاده  با  ایرانی  چای  ژنوتیپ   28 مطالعه  دراین 
از 21 صفت مورفولوژی و هفت آغازگر ISSR برای 
ارزیابی و افزایش دانش در رابطه با تنوع ژنتیکی توجه 

و  تمایز  برآورد  و  ایران؛  چای  جمعیتی  ساختار  و  به 
موجود  جمعیت های  میان  در  ژنتیکی  تغییرات  منبع 
مورد بررسی شدند. فرضیه این است که نتایج مطالعه 
حاضر برای دستیابی به درک عمیق تر از تنوع ژنتیکی، 
ساختار جمعیت و تمایز ژرم پلاسم چای برای هدایت 
گزینش موثر، حفاظت و استفاده از منابع ژنتیکی چای 

در ایران مفید خواهد بود.

2 - مواد و روش ها:
2-1 مواد گیاهی:

از  چای  ژنوتیپ   28 تعداد  پژوهش  این  در 
نمونه(،   9( رشت(  )فشالم  چایکاری  غرب  سهمنطقه 
شرق چایکاری )نشتارود( )9 نمونه( و مرکز چایکاری 
از  بخشی  به عنوان   )1 )شکل  نمونه(   10( )لاهیجان( 
جدول1  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  چای  ژرم پلاسم 

اطلاعات مواد گیاهی تحقیق را نشان می دهد.

شکل 1. مناطق جمع آوری نمونه های مورد بررسی )شماره 1 غرب )فشالم( شماره 2 مرکز )لاهیجان( و شماره 3 شرق )نشتارود(
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جدول1. نمونه های چای بکار رفته در بررسی

نام علمی نمونه هامحل جمع آوریکد نمونه*نام علمی نمونه هامحل جمع آوریکد نمونه*

G1غربCamellia sinensisG15مرکزCamellia sinensis

G2غربCamellia sinensisG16مرکزCamellia sinensis

G3غربCamellia sinensisG17مرکزCamellia sinensis

G4غربCamellia sinensisG18مرکزCamellia sinensis

G5غربCamellia sinensisG19مرکزCamellia sinensis

G6غربCamellia sinensisG20شرقCamellia sinensis

G7غربCamellia sinensisG21شرقCamellia sinensis

G8غربCamellia sinensisG22شرقCamellia sinensis

G9غربCamellia sinensisG23شرقCamellia sinensis

G10مرکزCamellia sinensisG24شرقCamellia sinensis

G11مرکزCamellia sinensisG25شرقCamellia sinensis

G12مرکزCamellia sinensisG26شرقCamellia sinensis

G13مرکزCamellia sinensisG27شرقCamellia sinensis

G14مرکزCamellia sinensisG28شرقCamellia sinensis

2-2- آنالیز مورفولوژی:
ارزیابی صفات بر اساس توصیف نامه مخصوص 
مخازن  بین المللی  موسسه  شده  معرفی  چای  گیاه 
International Plant Genetic Re- )ژنتیکی گیاهان 

sources Institute, 2000( انجام شد. حذف تاثیر سال 

این مطالعه در دو سال متوالی و در هر سال با سه تکرار 
در هر مرتبه نمونه گیری انجام گرفت. که در صورت 
وجود حالت موردنظر در گروه بندی ها بسته به صفات 
حالت  وجود  عدم  صورت  در  و   ،9 الی   1 اعداد  از 
شد.  استفاده  نمره دهی  برای  صفر  عدد  از  موردنظر 
همچنین در یادداشت برداری ها اگر صفتی فقط دارای 

جدول 2 صفات مورفولوژیکی مورد بررسی

صفاتردیفصفاتردیف

طول به عرض برگ بالغ12طول میان گره )میلی متر(1
طول برگ بالغ )میلی متر(13رنگی شدن در برگ های جوان )در فصل رشد(2

عرض برگ بالغ )میلی متر(14رنگی شدن در برگ های جوان )در فصل رکود(3

زاویه برگ15رنگ برگ نابالغ4
رگه بندی16رنگ برگ بالغ5

طرز قرار گیری برگ روی گیاه17شکل برگ6

واکسی بودن برگ18سطح بالایی برگ7
رنگی بودن برگچه19شکل انتهای )نوک برگ(8

طول دمبرگ برگ بالغ )میلی متر(20عادت رشد انتهای برگ )نوک برگ(9

رنگ شاخه جوان21شکل پایه برگ10
حاشیه برگ11
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دو حالت حضور یا عدم حضور بود از عدد یک برای 
حالت مشاهده ویژگی و از صفر به عنوان عدم حضور 
ویژگی موردنظر استفاده و ثبت شد. داده های حاصل 
 NTSYS-pc, v. نرم افزار  توسط  ابتدا  بررسی  برای 
2.02 و ضریب YBAR استانداردسازی شده و سپس 

توسط همین نرم افزار ماتریس تشابه بر اساس ضریب 
فاصله اقلیدسی محاسبه گردید. جهت طراحی کلاستر 
در   UPGMA الگوریتم  از  تشابه  ماتریس  اساس  بر 
صفات  شد.  استفاده   NTSYS-pc, v. 2.02 نرم افزار 

مورد بررسی در جدول 2 آورده شده است.

:)ISSR( 2-3- آنالیز مولکولی
سرشاخه های  از  چای  گیاه  برگی  نمونه های 
جوان بوته چای بدون علائم ظاهری ناشی از عوامل 
بررسی  مورد  مناطق  از  فیزیولوژیک  و  بیماری زا 
سریع ترین  در  خشک  یخ  به وسیله  و  شد  جمع آوری 
چای  پژوهشکده  ژنتیک  آزمایشگاه  به  ممکن  زمان 
تا  سانتی گراد  درجه   - فریزر80  در  و  گردید  منتقل 
زمان استخراج DNA نگهداری شدند. برای استخراج 
 Dellaporta et( از روش دلاپورتا و همکاران DNA

تعیین  برای  شد.  استفاده  تغییر  اندکی  با   )al., 1983

کمیت DNA استخراج شده از روش اسپکتوفتومتر و 
کیفیت،  تعیین  برای  و  شد  استفاده  نانودراپ  دستگاه 
و  درصد   0/8 آگارز   ژل  در  شده  استخراج   DNA

آغازگر   7 تعداد  شد.  الکتروفورز  ولت   100 ولتاژ 
ISSR برای بررسی تنوع ژنتیکی نمونه ها مورد استفاده 

قرار گرفت. توالی آغازگرهای ISSR به کار رفته در 
جدول 3 آورده شده است.

 )PCR( پلیمراز  زنجیره ای  واکنش  اجرای  برای 
 DNA شامل  واکنش  هر  داخل  در  مواد  ترکیب 
الگو50 نانو گرم، بافر)PCR(X10 به میزان           1/25 
 dNTP هر  از  منیزیم2میلی مولار،  کلرید  میکرولیتر، 
میزان  به  پلیمراز   Taq آنزیم  میزان0/2میلی مولار،  به 
در  که  بود  آغازگر  از  میکرومولار   0/75 و  واحد   1
میکرولیتر    12/5 حجم  به  مقطر  آب  توسط  نهایت 
پلیمراز  زنجیره ای  واکنش  انجام  شرایط  شد.  رسانده 
ابتدا  شد:  تنظیم  زیر  به صورت  نیز  آغازگرها  برای 
درجه  94 دمای  در  دقیقه   4 مدت  به  واکنش   محلول 

 سانتی گراد قرار گرفت سپس این محلول وارد مرحله 
و چرخه   35 صورت  به  مرحله  این  که  گردید   دوم 

جدول 3- توالی و اطلاعات آماری آغازگرهای به کار رفته مورد استفاده در مطالعه

محتوای 
اطلاعات 
چندشکلی

درصد 
چندشکلی

تعداد 
قطعات 

چندشکلی

تعداد کل 
قطعات توالی آغازگر شماره 

آغازگر

0/44 75 6 8 CTCTCTCTCTCTCTCTRC P1

0/49 85/71 6 7 GAGAGAGAGAGAGAGAYT P2

0/49 100 8 8 GAGAGAGAGAGAGAGAYG P3

0/46 87/50 7 8 CTCTCTCTCTCTCTCTTG P4

0/47 83/33 10 12 GAGAGAGAGAGAGAGAC P5

0/46 100 8 8 GAGAGAGAGAGAGAGAT P6

0/47 77/78 7 9 ACACACACACACACACC P7

0/49 86/67 52 60 جمع

7/43 8/57 میانگین

 µl
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شرایط به این صورت تنظیم شد: 94 درجه سانتی گراد 
به مدت یک دقیقه، 52 درجه سانتی گراد به مدت یک 
و  دقیقه  یک  مدت  به  سانتی گراد  درجه   72 و  دقیقه 
سی ثانیه بود و در نهایت برای تکثیر و گسترش نهایی 
محلول واکنش در دمای 72 درجه سانتی گراد به مدت 
هفت دقیقه نگهداری شد. سپس نمونه ها در دمای 4 
درجه سانتی گراد تا زمان الکتروفورز نگهداری شدند. 
 i-Cycler مدل   Bio-Rad سایکلر  ترمال  دستگاه  از 

استفاده شد. 
میکرولیتر   10 نسبت  به  شده  تکثیر  محصولات 
 2 و  بارگذاری  بافر  میکرولیتر   3  ،PCR محصول 
میکرولیتر ژل ردBiotium, USA(  1( در ژل آگارز 
به مدت 120  ولت   90 ثابت  ولتاژ  تحت  1/5 درصد 
دستگاه  توسط   UV نور  زیر  و  شدند  تفکیک  دقیقه 
ژل داک از ژل حاصل عکس برداری شد. از دوسایز 
مارکر kb1 و bp 50 برای تخمین طول قطعات تکثیر 
شده استفاده شد. باندهای چندشکل غیرمبهم و دارای 
وضوح بالا در ژل آگارز آغازگرها بر اساس وجود و 
عدم وجود به صورت صفر و یک نمره دهی شدند. 
باندهای نامشخص و دارای وضوح کم که نشانه عدم 
اتصال  عدم  )مانند  متفاوت  دلایل  به  مطلوب  تکثیر 
صحیح آغازگر، یا رقابت جایگاه های اتصال آغازگر 
همچنین  و   )1398 همکاران،  و  )خیاوی  است   )... و 
نگرفتند.  قرار  نمره دهی  این  در  مونومورف  باندهای 
 محتوای اطلاعات چندشکلی )PIC(2 بر اساس رابطه
توصیه  غالب  نشانگرهای  برای  که   PICi=2fi(1-fi  )
شده است، با استفاده از نرم افزار اکسل محاسبه شد. 
در این رابطه fi فراوانی قطعه نشانگر iام هنگام وجود 
و )fi-1( فراوانی قطعه نشانگر iام در حالت عدم وجود 
باند است )خیاوی و همکاران، 1398(. بعد از تشکیل 
 Ntsys افزار  نرم  به  آنها  انتقال  و  ماتریس صفر و یک 
ماتریس ضریب تشابه SM تشکیل شد و تجزیه خوشه ای 

نمونه ها با الگوریتم UPGMA صورت گرفت.

3- نتایج و بحث:
3- 1-آنالیز مورفولوژی:

مطالعه مقایسه ای روی 28 نمونه گیاه چای انتخاب 
شده از سه منطقه شرق، مرکز و غرب چایکاری ایران 
کیفی(  و  )کمی  مورفولوژی  21 صفت  از  استفاده  با 
تنوع کمی را نشان داد. با توجه به نتایج چن و همکاران 
)Chen et al., 2005( استفاده از خصوصیات مربوط 
به برگ و ساقه به دلیل داشتن اختلاف معنی دار برای 
از  استفاده  با  چای  گیاه  در  ژنتیکی  تنوع  مطالعات 
 Chen( ایشان  است.  کافی  مورفولوژی  نشانگرهای 
et al., 2005( همچنین، گزارش کردند خصوصیات 

مربوط به میوه به دلیل معنی دار نبودن اختلافات برای 
رو  پیش  بررسی  در  بنابراین  نیست  مناسب  بررسی 
میان  )فاصله( دوگانه  تفاوت  ماتریس  نشده اند.  لحاظ 
محاسبه  اقلیدسی  فاصله  ضریب  اساس  بر  نمونه ها 
شد که این جدول )جدول آورده نشده است( میزان 
تفاوت کمی را مابین نمونه های مورد بررسی نشان داد 
)0/16 تا 1/40( در مطالعات پیشین بر روی ژرم پلاسم 
چای دامنه تفاوت مورفولوژی محدودی گزارش شده 
است )خیاوی و همکاران 1396، خیاوی و همکاران 

.)Rajanna et al., 2011 ،1396
تنوع  مطالعه  به  اقدام   )1396( و همکاران  خیاوی 
ایران  ژنتیکی گیاه چای در منطقه مرکزی چایکاری 
اساس  بر  را  نمونه ها  میان  تفاوت  دامنه  و  نموده اند 
محاسبه  دامنه  از  محدودتر  بسیار  اقلیدسی  ضریب 
شده در بررسی حاضر گزارش کردند ایشان کمینه و 
بیشینه میزان تفاوت را به ترتیب 0/19 و 1/74 به دست 
بودن  به محدود  دلیل عمده آن می تواند  آوردند که 
صفات  کمتر  تعداد  همچنین  و  نمونه برداری  منطقه 
و  خیاوی  می گردد.  باز  آنها  بررسی  در  شده   بررسی 
از  استفاده  با  دیگری  بررسی  در   )1398(  همکاران 

1. Gelred

2. Polymorphic Information Content (PIC)
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صفات مورفولوژی و نشانگر ISSR تنوع گیاهان چای 
بررسی  را  چای  پژوهشکده  ژرم پلاسم  در  شده  ثبت 
نمودند و نتایج آنها نشان داد که تنوع موروفولوژیکی 
و  است  محدود  بررسی  مورد  چای  نمونه های  مابین 

دامنه تشابه باریکی برای آنها محاسبه شد.
چای  بوته های  روی  بر  که  نتایج  این  اساس  بر 
حاصل  نتایج  و  است  شده  مطالعه  ایران  در  موجود 
شده از بررسی پیش رو می توان بیان کرد میزان دامنه 
قابل  بررسی  مورد  مجموعه  در  آمده  به دست   تفاوت 
پذیرش است. دلایل متنوعی برای باریک بودن میزان 
مهمترین  که  است  ذکر  قابل  آمده  به دست  تفاوت 
دلیل، وارد شدن گیاه چای در گذشته است به طوری 
که منشا تمام گیاهان چای موجود در ژرم پلاسم گیاه 
چای ایران نتیجه تکثیر بذری حاصل از گرده افشانی 
آزاد سه توده اولیه است )خیاوی و همکاران، 1398(. 
چای  گیاه  ایران  کشور  مانند  که  ترکیه  کشور  در 
با  چای  گیاه  ژنتیکی  تنوع  مطالعه  در  است،  وارداتی 
تشابه  دامنه  نیز   AFLP مولکولی  نشانگر  از  استفاده 
 .)Kafkas et al., 2009( است  شده  گزارش  بالایی 
از طرف دیگر از آنجایی که در ایران تکثیر گیاه چای 
دانهال هایی  و  است  بوده  بذری  به صورت  در گذشته 
که دارای ویژگی های مناسب تر برای کشت در محل 
اصلی بودند مانند شروع به رشد اول فصل زود هنگام 
یا وارد شدن به رکود دیر هنگام در پایان فصل رشد، 
توسط  درشت تر  برگ  اندازه  طویل تر،  میانگره  طول 
محدود  به  توجه  با  همچنین  و  شده اند  انتخاب  انسان 
کاهش  عموما  شده  وارد  گیاهان  ژنتیکی  تنوع  بودن 
همکاران،  و  )خیاوی  می شود  مشاهد  ژنتیکی  تنوع 
هتروزیگوتی  کاهش  عنوان  به  موارد  این  که   )1398

)H( شناخته  می شود )خیاوی و همکاران، 1398(.
برای دستیابی به بهترین الگوریتم و ضریب تفاوت 
مورد  نمونه های  بین  تفاوت  میزان  محاسبه  جهت 
بررسی و همچنین طراحی کلاستر ضریب کوفنتیک 

میزان  چه  که  می دهد  نشان  این ضریب  شد.  محاسبه 
از اطلاعات اولیه یا ماتریس ورودی توانسته است به 
همبستگی  نوع  واقع یک  در  منتقل شود.  دندروگرام 
نشان  را  خروجی  ماتریس  و  ورودی  ماتریس  بین 
می دهد. در این مطالعه به منظور گروه بندی ژنوتیپ ها 
 CORR، ضریب های  مورفولوژی،  داده های  بر اساس 
DIST و ECLID محاسبه شد و هم چنین برای رسم 

دندروگرام از الگوریتم UPGMA استفاده شد. برای 
هر یک از دندروگرام های حاصل ضریب کوفنتیک 
 ،ECLID تفاوت  این اساس، ضریب  بر  محاسبه شد. 
بهترین ضریب و الگوریتم UPGMA به عنوان بهترین 
 0/65 کوفنتیک  ضریب  با  خوشه بندی  الگوریتم 

انتخاب شد.
فاصله  ضریب  و  مورفولوژی  داده های  اساس  بر 
نحوی  به  نمونه ها   UPGMA الگوریتم  و  اقلیدسی 
تفاوت  سطح  در  می شود  مشاهده   2 شکل  در  که 
0/86 نمونه ها به سه گروه اصلی قابل تفکیک بودند. 
از منطقه غرب   G6 G2 و  گروه اول شامل سه نمونه 
چایکاری و نمونه G24 از منطقه شرق چایکاری بود. 
گروه دوم که بزرگترین گروه قابل تشکیل بود و 16 
نمونه مورد بررسی )حدود 57 درصد کل نمونه ها( را 
توزیع  با  گروه  این  در  نمونه ها  توزیع  گرفت.  بر  در 
جغرافیایی هم خوانی نداشت که این مورد تأیید کننده 
منشا واحد برای گیاهان چای تحت کشت است. این 
گروه در حد فاصله 0/54 به سه زیر گروه تقسیم شد. 
بود که  )G12 و   G8( 2 عضو  دارای  اول  گروه   زیر 
زیر  بودند.  مرکز  و  غرب  مناطق  به  متعلق  به ترتیب   
 G5، G7،( پنج عضو  دارای  تشکیل شده  دوم  گروه 
بود.  نمونه گیری  مناطق  تمام  از   )G28 و   G11، G25

نیز دارای نه عضو بود که یک عضو  زیر گروه سوم 
 G10،( از منطقه غرب و هشت عضو باقی مانده )G4(
از   )G19 و   G13، G14، G15، G16، G17، G18

شده  تشکیل  اصلی  سوم  گروه  بودند.  مرکز  منطقه 
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عضو  چهار  دارای  مورفولوژی  داده های  اساس  بر 
مرکز  منطقه  از  دو عضو  و  چایکاری  منطقه شرق  از 
چایکاری بود. همانطور که مشخص است گروه اصلی 
دوم را می توان به عنوان گروه اصلی این تحقیق در نظر 
گرفت. جدا شدن دو گروه A و C از سایر نمونه ها با 
و شرایط جغرافیایی  آزاد  تلاقی  به دلیل  دلیل که  این 
مورفولوژی  ویژگی های  برخی  بر  موثر  محیطی  و 

می توانند توجیه شود. 
با توجه به عدم همخوانی توزیع نمونه ها در نمودار 
جغرافیایی  مناطق  به  توجه  با   )2 )شکل  آمده  بدست 
در تجزیه خوشه ای مشاهد می گردد که نتایج مشابهی 
تنوع  بررسی  در   )1398( همکاران  و  خیاوی  توسط 
آنها  ایران گزارش شده است.  ژنتیکی گیاه چای در 
تجزیه  در  بوته چای   48 ژنتیکی  تنوع  بررسی  در  نیز 
تنها  که  کردند  شناسایی  را  6 خوشه  تعداد  خوشه ای 
شامل  را  نمونه ها  کل  درصد   88 حدود  خوشه  یک 
می شد و آن را به عنوان خوشه اصلی گزارش کردند. 
نشانگرهای  توسط  تنوع  بررسی  قبلی  مطالعات  در 

مورد  خوشه بندی  الگوریتم  نوع  این  مورفولوژیکی 
و   )Rajanna et al., 2011( است  گرفته  قرار  تایید 
موجود  دانش  با  گروه بندی  نحوه  این  کلی  طور  به 
گونه های سیستماتیک  و  مورفولوژی  مورد   در 
Camellia سازگار است )خیاوی و همکاران، 1398، 

 Balasaravanan et al., 2003، Rajanna et al.,

مطالعات  نتایج  با  توجه  با   .)2011، Wright, 1962

گذشته و نتایج تحقیق حاضر این موضوع که می توان 
شناسایی  به  اقدام  مورفولوژیک  داده های  اساس  بر 
افزایش  به منظور  البته  است.   تایید  قابل  کرد  نمونه ها 
از  استفاده  شناسایی  این  کارایی  بالابردن  و  دقت 

نشانگرهای مولکولی توصیه می شود.

:ISSR 3-2-آنالیز
از میان 20 آغازگر ISSR آزمون شده روی چهار 
دارای  که  آغازگر   7 تعداد  تصادفی،  انتخاب  نمونه 
بهترین تکثیر بودند انتخاب شدند. جدول 3 اطلاعات 
توالی آغازگرهای به کار رفته، تعداد نوارهای تکثیری، 

.UPGMA شکل 2. نمودار 28 نمونه چای مورد بررسی با استفاده از نشانگرهای موفولوژی به روش
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و  چندشکلی  درصد  چندشکلی،  نوارهای  تعداد 
تعداد  نشان می دهد.  را  محتوای اطلاعات چندشکلی 
به کار  آغازگرهای  برای  شده  تکثیر  نوارهای  کل 
حالت  نوار   52 تعداد،  این  از  که  بود  نوار   60 رفته 
چندشکلی1 و 8 نوار حالت یک شکلی2  داشتند. دامنه 
نوار   12 تا  نوار  هفت  از  به ترتیب  نوارها  تعداد  تغییر 
نوار  متوسط  شد.  ثبت   P5 و   P2 آغازگرهای  برای 
نوارهای  تعداد  بود.   8/57 برابر  آغازگر  هر  ازای  به 
نشانگرهای  توسط  ژنوم  بررسی  از  چندشکل حاصل 
ISSR در دامنه 6 تا 10 با متوسط 7/43 بود. با توجه 

نوارهای چند شکل، درصد  و  نوارهای کل  تعداد  به 
دامنه  در  میزان  این  که  شد  محاسبه  نیز  چندشکلی 
برای  درصد  تا 100  و   ،P1 آغازگر  برای  درصد   75
آغازگرهای P3 و P6 بود. درصد چندشکلی کل نیز 
مقایسه درصدهای  با  برابر86/67 درصد محاسبه شد. 
با مطالعات مشابه که روی ژنوتیپ های گونه  حاصل 
C. Sinensis صورت گرفته است، مشاهده می شود که 

اکثر درصدها تقریبا در همین دامنه قرار دارند. Yao و 
همکاران )Yao et al., 2008( تنوع ژنتیکی و روابط 
از چای چین، ژاپن و کنیا را توسط  ژنتیکی 48 رقم  
برنامه های  انتخاب والدین جهت  برای   ISSR نشانگر 
 ،ISSR اصلاحی، بررسی کردند. از مجموع 382 باند
احمدی  بودند.  پلی مورفیسم  (99/7 درصد(  باند   381
شاد، )1388( تنوع ژنتیکی 30 کلون های چای ایران را 
با 16 نشانگر رپید بررسی کرد که از مجموع 96 نوار 
و  بود  نوار یک شکل   7 و  نوار چند شکل   89 حاصل 
درصد قطعات چند شکل 99/71 درصد به دست آمد. 
 )Falkro and Khiavi, 2020( خیاوی  و  رو  فلک 
ایران  چای  ژنوتیپ های   20 ژنتیکی  تنوع  بررسی  در 
دامنه   ISSR نشانگرهای  با کاربرد  منطقه لاهیجان  از 
درصد چندشکلی را از 66/7 تا 100 درصد گزارش 
تنوع  بررسی  نمودند. خیاوی و همکاران )1398( در 
ژنتیکی گیاه چای با استفاده از نشانگرهای مورفولوژی 

و ISSR مناطق سه گانه چای کاری ایران و برخی ارقام 
محدوده  در  را  چندشکلی  درصد  دامنه  نیز  وارداتی 
63/64  الی100 درصد به دست آوردند. قطعات تکثیر 
شده از نظر اندازه در دامنهbp 100 تا bp 2000 بودند 
ولی دامنه قطعات قابل بررسی در محدوده bp 200 تا 

bp 1500بودند.

برای بررسی میزان توانایی آغازگرها در تشخیص 
تنوع و چندشکلی، محتوای اطلاعات چندشکلی آنها 
برای تمام آغازگرها محاسبه شد، که دامنه تغییرات آن 
از 0/44 تا 0/49 بود. دامنه تغییرات محتوای اطلاعات 
 0/5 تا  محدوده صفر  در  می تواند   )PIC( چندشکلی 
نشانه  باشد،  بالاتر  باشد که هرچه میزان محاسبه شده 
میزان  آغازگرهاست.  بهتر  تفکیک  قدرت  و  کاربرد 
نوارهای  تمام  برای  چندشکلی  اطلاعات  محتوای 
تکثیری توسط تمام آغازگرها محاسبه شد که میزان 
میزان  این  از روی  آمد.  بدست  برابر 0/49  PIC کل 

شده  محاسبه  کل  چندشکلی  اطلاعات  محتوای 
می توان بیان داشت که آغازگرهای به کار رفته در این 
بررسی دارای قدرت بالایی در تشخیص تنوع ژنتیکی 
نمونه های چای هستند. در بررسی فلک رو و خیاوی 
)Falkro and Khiavi, 2020( و خیاوی و همکاران 
)1398( نیز دامنه PIC محاسبه شده مشابه اعداد بدست 
 Khiavi et( در مطالعه پیش رو بود. خیاوی و همکاران
al., 2016( در بررسی تنوع ژنتیکی لایم های ایران در 

منطقه جنوب که از یک جنس و گونه هستند و تکثیر 
آن ها نیز عموماً بذری است نیز دامنه تغییرات PIC را 
از 0/42 تا 0/49 گزارش نموده اند و بیان کرده اند که 
بالای  توانایی  نشان دهنده   PIC میزان  از  این محدوده 
مورد  در گیاه  ژنتیکی  تنوع  بررسی  برای  نشانگر  این 
مشخص  نتایج  این  مجموع  به  توجه  با  است.   بررسی 
می شود نشانگرهای انتخاب شده دارای شرایط مناسبی 

برای بررسی تنوع ژنتیکی گیاه چای بودند. 
1- Polymorphism
2- Monomorphism
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بهترین  تشخیص  منظور  به  کوفنتیک  ضریب 
ضریب برای محاسبه ماتریس تشابه دو به دو و تجزیه 
کلاستر برای سه ضریب دایس، جاکارد و تشابه ساده 
بالاترین  دارای  جاکارد  تشابه  ضریب  و  شد  محاسبه 
ضریب  این  شده  محاسبه  میزان   .)0/73( بود  میزان 
ماتریس  اطلاعات  از  مقدار  چه  که  می دهد  نشان 
منتقل  شده  طراحی  کلاستر  به  آمده  به دست  تشابه 
برای  تشابه جاکارد  اساس ضریب  این  بر  است.  شده 
برای   UPGMA الگوریتم  و  تشابه  ماتریس  محاسبه 

طراحی کلاستر مورد استفاده قرار گرفت.
دامنه تشابه به دست آمده در ماتریس تشابه محاسبه 
در  تنوع  بیانگر  که  بود  متغیر   0/87 تا   0/31 از  شده، 
بین نمونه های این مناطق بود. حداقل میزان تشابه میان 
 G24 از منطقه فجر لاهیجان و G17 و G15 نمونه های
و G20 از منطقه نشتارود مازندران با مقدار 0/31 دیده 
بوته های  ژنتیکی زیاد  فاصله  نشان  دهنده  این  شد، که 
والد که اغلب بذری هستند است. حداکثر تشابه بین 
دو نمونه  ی G6 و G7 مربوط به منطقه فشالم رشت با 
مقدار 0/87 بود که چون بوته های مذکور از بوته های 
انتخابی منطقه هستند این تشابه را تأیید می کند. متوسط 
تشابه  دامنه  بود.   0/62 نیز  آمده  بدست  تشابه  میزان 
میزان  با  مطالعه  این  در   ISSR نشانگر  توسط  حاصل 
گزارش شده توسط مطالعات دیگر همخوانی داشت. 
لی یو و همکاران )Liu et al., 2010( تنوع و روابط 
ژنتیکی اکسشن هایی از ژرم پلاسم چای ینان1  مربوط به 
8 گونه را توسط نشانگر ISSR بررسی کردند و میزان 
تشابه ژنتیکیGS(  2( بین اکسشن های مورد بررسی را 
در محدوده 0/445 تا 0/819 محاسبه کردند. احمدی 
ژنتیکی  تنوع  بررسی  در   ،)1388( همکاران  و  شاد 
برخی کلون های چای ایران را با نشانگر رپید بیشترین 
فاصله ژنتیکی را بین گونه های آسام و کلون انتخابی 
فاصله  کمترین  و  لاهیجان  فجر  ایستگاه  در  موجود 
ژنتیکی را بین کلون های انتخابی ایستگاه فجر و فشالم 

کلون ها  این  بین  قرابت  نشان دهنده  که  کردند  عنوان 
بود. واچیرا و همکاران )Wachira et al., 1995( در 
کلون های   فیلوژنتیکی  روابط  و  ژنتیکی  تنوع  بررسی 
as- )خویشاوند گیاه چای از سه واریته اصلی این گیاه 

گونه  از   lasiocalyx زیرگونه  و   samica، sinensis

assamica( با استفاده از نشانگر RAPD، تنوع وسیعی 

بین و درون گونه ها تشخیص دادند و میزان این تنوع  
 Chen( را70 درصد گزارش کردند. چن و همکاران
and Yamaguchi, 2005( تنوع و روابط ژنتیکی چای 

چینی )C. sinensis( را توسط نشانگر RAPD بررسی 
کردند و فاصله ژنتیکی را در محدوده 0/16 تا 0/62 
همکاران  و  لی یو  آوردند.  بدست   0/37 میانگین  با 
مشخص  برای   ISSR روش  از   )Liu et al., 2009(
کردن روابط ژنتیکی ژرم پلاسم چای استفاده کردند 
و فاصله ژنتیکی را در محدوده 0/16 الی 0/79 با حد 
همکاران  و  فانگ  آوردند.  به دست   0/50 متوسط 
)Fang et al., 2012( روابط بین ارقام چای را توسط 
نشانگر SSR و صفات مورفولوژی مورد بررسی قرار 
دادند و نتایج آنها نشان داد که شاخص تنوع ژنتیکی، 
نتایج این  است.   0/54 میانگین  با   0/80 و   0/23  بین 

پیش  تحقیق  در  شده  محاسبه  تشابه  دامنه  تایید کننده 
رو است.

بررسی  مورد  نمونه های  خوشه بندی  اساس  بر  
سطح  در  نمونه ها   )3 )شکل   ISSR داده های  توسط 
تشابه 0/54 در دو خوشه اصلی قرار گرفته اند. گروه 
اول )A( که در سطح شباهت 0/52 از بقیه ی نمونه ها 
جدا شد شامل 9 نمونه بود که به دو زیرگروه در سطح 
تشابه 0/58 تقسیم شد. زیرگروه اول شامل یک نمونه 
سطح  در  که  بود  چای کاری  مرکز  منطقه  از   )G16(
تشابه 0/56 از زیرگروه دیگر جدا شد. زیرگروه دوم 
دو  و  چای کاری  مرکز  منطقه  نمونه های  اکثر   شامل 
 نمونه )G23 و G24( از منطقه شرق چای کاری است. 
1- Yunnan
2- Genetic similarity
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ابتدا محدود بوده  بوته های چای در  اینکه  به  با توجه 
و با تکثیر بذری و یا تکثیر رویشی )قلمه( تعداد آنها 
افزایش یافته و عمل انتخاب گیری بوته های مناسب در 
گذشته توسط چایکاران صورت گرفته و این بوته ها 
به مناطق مختلف برده شده اند، این شباهت بوته ها در 

مناطق مذکور را می توان پذیرفت.
گروه دوم )B( که گروه بزرگتری است و 67/85 
را شامل می شود  بررسی  مورد  نمونه های  درصد کل 
دو  و  چای کاری  غرب  منطقه  نمونه های  تمام  شامل 
نمونه از منطقه مرکز چای کاری )G13 و G14( و بیشتر 
نمونه های منطقه شرق چای کاری است. این گروه در 
B2( تقسیم  سطح تشابه 0/58 به دو زیرگروه )B1 و 
از   )G25( نمونه اول )B1( شامل یک  شد. زیرگروه 
بود. زیرگروه دوم که قسمت  منطقه شرق چایکاری 

بزرگ نمونه ها را شامل می شود شامل تمام نمونه های 
و  بررسی(  مورد  نمونه   9( چایکاری  غرب  منطقه 
نمونه  )شش  چایکاری  شرق  منطقه  نمونه های  اکثر 
از منطقه مرکز  نمونه  نمونه مورد بررسی( و دو  نه  از 
که  این  به  توجه  با  است.   )G14 و   G13( چایکاری 
اکثر بوته های چای سطح مناطق چایکاری از بوته های 
محدودی تکثیر شده اند این ارتباط نزدیک و اختلاط 
می رسد،  نظر  به  منطقی  شدن،  تفکیک  عدم  و  بالا 
کشور  وحشی  چای  گیاهان  بررسی  در  که  بطوری 
ژنوتیپ های  بین  نزدیکی  رابطه  و  اختلاط  نیز  تایوان 
وحشی و ارقام چای گزارش شده است )27(. خیاوی 
و همکاران )1398( نیز در بررسی تنوع زنتیکی گیاه 

چای اختلاط مناطق نمونه گیری را گزارش کرده اند.

.UPGMA به روش ISSR شکل 3. نمودار 28 نمونه چای با استفاده از نشانگرهای
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تضاد و تعارض منافع- نویسنده هر گونه تعارض و تضاد منافع اعم از تجاری و غیر تجاری و شخصی را که در ارتباط 

مستقیم یا غیر مستقیم با اثر منتشر شده است رد می نمایند.
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تنوع  بررسی  زمینه  در  موجود  منابع  اساس  بر 
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کار آمد شناخته می شوند )خیاوی و همکاران، 1398، 
 Falakro and Khiavi, 2020، Liu et al., 2009،
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شناسایی  و  تشخیص  برای  بالایی  حساسیت  دارای 
حاصل  نتایج  است.  نزدیک  افراد  بین  ژنتیکی  رابطه 
نشانگرهای  کاربرد  از  حاصل  داده های  بررسی  از 
بین  در  موجود  تنوع  مطالعات  در   ISSR مولکولی 
اختلاف  که  می دهد  نشان  چای  گیاه  اکسشن های 
مناطق  در  موجود  چای  نمونه های  تک  میان  بالایی 
با توزیع  مختلف چایکاری وجود دارد و این تفاوت 
نشان نمی دهد. خیاوی  ارتباطی  جغرافیایی هیچ گونه 
 Falakro( و خیاوی  رو  فلک  و   )1398( و همکاران 
and Khiavi( نیز در مطالعات خود اعلام کرده اند که 

فاصله جغرافیایی این تنوع های مشاهده شده بایکدیگر 
همخوانی ندارند.

4- نتیجه گیری کلی
سطوح  در  شده  انتخاب  چای  ژنوتیپ هاي  در 
توجهي  قابل  تغییرات  مولکولي،  و  مورفولوژیکي 

که  داد  نشان  مورفولوژی  بررسی  شد.  مشاهده 
اساس  بر  چند  هر  گذشته  در  چای  گیاه  توزیع  این 
ویژگی های مطلوب بوده است اما با توجه به محدود 
بودن منبع اولیه وارداتی این گیاه تنوع چندانی در بین 
ژنوتیپ های مناطق دیده نمی شود. در ارتباط با نشانگر 
اطلاعات  محتوای  و  چندشکلی  درصد  نیز   ISSR

بکار  آغازگری  از  حاصل  توجه  قابل  چندشکلی 
نشانگرها  این  توانمندی  بیانگر  پژوهش  این  در  رفته 
در تفکیک ژنوتیپ های چای است. از این نتایج می 
توان درک کرد که این سری از صفات و آغازگرها 
می توانند تفاوت های ژنتیکی را بسیار خوب تشخیص 
بین  ژنتیکی  تنوع  نشانگرها  این  از  استفاده  با  دهند. 
ژنوتیپ های چای مشاهده شد اما این تنوع به گونه ای 
از  را  مختلف  مناطق  ژنوتیپ  های  باشد  قادر  که  نبود 
هم منفک نماید. به نظر می رسد شاید با افزایش تعداد 
آغازگرهای مورد استفاده و استفاده از سایر نشانگرها 
تفکیک  این  به  بتوان  غیره  و   SSR، SNP همانند 
داد که  نشان  بررسی  این  نتایج  یافت. همچنین  دست 
ژنوتیپ های چای ایران به دلیل آنکه اکثرا به صورت 
بالایی  ژنتیکی  تنوع  دارای  شده اند  تکثیر  جنسی 

می باشند.
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