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This research was conducted to investigate the genetic diversity and the relationship 

between molecular markers and fruit-related traits in 98 olive genotypes during 2019-

2021 at Gonbadkavous University. Nineteen growth and morphological traits of 150 

olive fruits associated with each genotype were assesed. All the investigated traits 

showed significant differences among olive genotypes at the 1% probability level, 

indicating a high level of genetic diversity among the genotypes. Mean comparisons 

showed that 'Caridolia' and 'D1' genotypes exhibited greater fruit length and diameter, 

while 'D1' genotype also demonstrated superiority in fruit weight, fruit flesh weight, 

and stone weight. The 'Amygdalolia' genotype showed the greater stone length. The 

most significant positive correlations were observed between fruit length and diameter 

(0.909*), as well as between fruit flesh weight and fruit weight (0.994*). The results 

of regression analysis demonstrated that fruit flesh weight and stone weight had the 

strongest correlation with fruit weight at a 1% probability level. Additionally, fruit 

weight, flesh-to-stone ratio, fruit diameter, and flesh thickness were found to be most 

closely associated with the weight of the fruit. According to the results of cluster 

analysis, genotypes were classified into four distinct groups based on their fruit 

characteristics, with the third group demonstrating superiority in the majority of these 

traits. The results of association analysis involving CAAT, ScoT, ITS, and IJS markers 

in relation to the studied traits revealed that multiple alleles are responsible for 

controlling fruit length, fruit symmetry, nipple, stone shape, number of grooves, and 

stone weight. Among these traits, fruit symmetry, nipple, and number of grooves had 

the highest cumulative coefficient of determination. The allele SCoT21-B showed the 

strongest association with nine traits, followed by the allele IJS9-A with five traits. 

The findings from this research can be utilized in breeding programs to develop olive 

cultivars that show improved yield. 

Cite this article: Tanhaei, A., Dadras, A. R., Sabouri, H., Gholamalipour Alamdari, E., Sajadi, S. J. & Hosseini Moghaddam, H. (2025). 
Investigating the Genetic Diversity of Fruit Traits and Their Relationship with Molecular Markers in Olive Genotypes.  Iranian Journal of 

Horticultural Science, 56 (1), 179-203. DOI: https://doi.org/10.22059/ijhs.2025.382119.2207   
 

 

                               © The Author(s).                                                                Publisher: The University of Tehran Press. 
                                    DOI: https://doi.org/10.22059/ijhs.2025.382119.2207   
 

 

  

mailto:tanhaee.ali17@gmail.com
mailto:a.dadras@areeo.ac.ir
mailto:a.dadras@yahoo.com
mailto:a.dadras@yahoo.com
mailto:hos.sabouri@gmail.com
mailto:eg.alamdari@gmail.com
mailto:javadsajadi@gmail.com
mailto:hhm548@yahoo.com
https://doi.org/10.22059/ijhs.2025.382119.2207
https://doi.org/10.22059/ijhs.2025.382119.2207
https://orcid.org/0000-0002-7268-2229
https://orcid.org/0000-0001-8591-5813
https://orcid.org/0000-0003-4128-7952
https://orcid.org/0000-0001-6939-1546
https://orcid.org/0000-0002-6555-080X
https://orcid.org/0000-0002-6629-6778
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


Investigating the Genetic Diversity of Fruit Traits and Their Relationship with Molecular …/Tanhaei, et al.,      180 

Extended Abstract 

Introduction 

The Olive tree (Olea europaea L.) is among the oldest cultivated plants found in the Mediterranean region. 

Owing to scientific progress and heightened awareness, the consumption of olives has grown significantly. 

Olive oil, which is rich in oleic acid, is esteemed for its therapeutic and medicinal properties. In Iran, olives 

are particularly important due to their high oil content. Understanding different genotypes and their 

relationships are crucial for genetic studies, and this require examining both morphological and employing 

molecular markers. Morphological traits, such as fruit characteristics, are crucial as they reflect the genetic 

makeup of the plant and its interaction with the environment. Molecular markers, which can be easily 

measured, are also powerful tools for identifying genotypes and assessing genetic diversity. This study 

explored the extent of genetic diversity in a large collection of olive germplasm utilizing morphological 

characteristics of fruit and molecular markers. The findings of this study could be valuable for olive breeding 

programs, helping to select parent plants with desirable traits for improved yield, quality, and disease 

resistance. 

 

Materials and Methods 

A total of 89 olive genotypes cultivated in Tarem Olive Research Station of Zanjan Province, Iran were 

analyzed in this study during 2019-2021. To evaluate the characteristics of fruit length, fruit diameter, fruit 

symmetry, fruit shape, position of maximum diameter, fruit apex, nipple, presence of lenticels, size of lenticels, 

site of color change initiation, flesh thickness, flesh-to-stone ratio, stone length, stone shape, number of 

grooves, stone apex, fruit weight, fruit flesh weight, and stone weight, the sum of 150 fruits from each genotype 

were selected. For the purpose of molecular analysis, fresh and young leaves of olive trees were collected for 

DNA extraction. The leaves were powdered with the aid of liquid nitrogen and extracted using the CTAB 

method. The quality of DNA was assessed through horizontal electrophoresis with 0.8% agarose gel. PCR 

reactions were performed using CAAT, ScoT, ITS, and IJS markers. SPSS software version 24 was used to 

analyze the relationship between morphological traits and the analysis between morphological and molecular 

traits. 

 

Results and Discussion 

All the investigated traits showed significant differences among olive genotypes at the 1% probability level, 

indicating very high genetic diversity among the genotypes. The results of mean comparisons showed that 

“Caridolia” and “D1” genotypes demonstrated the greatest fruit length and diameter, while 'D1' also excelled 

in fruit weight, fruit flesh weight, and stone weight. The 'Amygdalolia' genotype had the longest stone length. 

The highest significant positive correlations were observed between fruit length and diameter (0.909*), as well 

as between fruit flesh weight and fruit weight (0.994*). Additionally, there was a positive and significant 

correlation between fruit weight and stone weight (0.842) at the 1% probability level. The finding of regression 

analysis, considering fruit weight as the dependent variable and other traits as independent variables, showed 

that fruit flesh weight and stone weight had the highest correlation with fruit weight at the 1% probability level. 

Furthermore, fruit weight, flesh-to-stone ratio, fruit diameter, and flesh thickness were most related to fruit 

weight. Cluster analysis divided the genotypes into four groups based on fruit traits, with the third group being 

superior in traits such as fruit length, stone length, fruit weight, fruit flesh weight, stone weight, fruit diameter, 

flesh thickness, flesh-to-stone ratio, size of lenticels, and number of grooves. Association analysis between 

molecular markers and various traits revealed that fruit length, fruit symmetry, nipple, stone shape, number of 

grooves, and stone weight were controlled by multiple alleles. Among these traits, fruit symmetry, nipple, and 

number of grooves had the highest cumulative coefficient of determination. The strongest association of the 

alleles to traits was obtained from allele SCoT21-B and IJS9-A with nine five traits, respectively. 

 

Conclusion 

This study revealed significant genetic diversity among olive genotypes, with 'Caridolia' and D1 genotypes 

showing superior fruit traits. Strong correlations were found between key traits, and regression analysis 

highlighted fruit flesh weight and stone weight as major factors influencing fruit weight. Molecular marker 

analysis identified important alleles, with SCoT21-B showing the strongest association with multiple traits. 

These findings are valuable for breeding programs aimed at improving olive cultivars.  
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  ها:واژهکلید
 ،یپیارتباط، تنوع فنوت هیتجز

 .DNA ینشانگرها ون،یرگرس

 پیژنوت 98در  وهیبا صفات م یمولکول ینشانگرها نیو ارتباط ب یکیتنوع ژنت یمنظور بررس پژوهش به نیا

 150 در کیو مورفولوژ یصفت رشد 19 تعداد. در دانشگاه گنبدکاووس انجام شد 1399-1400در سال  تونیز

درصد  کیصفات در سطح احتمال  ینشان داد که تمام جینتا. قرار گرفت یابیارز مورد پیاز هر ژنوت وهیم

 یهاپینشان داد که ژنوت هانیانگیم سهیاست. مقا هاپیژنوت نیببالا  یکیبودند، که نشاندهنده تنوع ژنت داریمعن

و  وهیوزن گوشت م وه،یوزن مصفات از نظر  'D1' پیو ژنوت وهیطول و قطر مصفات از نظر  'D1' و 'ایدولیکار'

 داریمثبت معن یهمبستگ نیشتریداشت. ب یشتریطول هسته ب زین 'ایگدالولیآم' پیوزن هسته برتر بودند. ژنوت

 وهیبا وزن م وهیوزن گوشت م، همچنین صفات ( 909/0) وهیو قطر مطول صفات  نیبدر سطح یک درصد 

ارتباط را با  نیشتریو وزن هسته ب وهینشان داد که وزن گوشت م ونیرگرس هیتجزنتایج ( مشاهده شد. 994/0)

ثر شدند که گروه سوم از نظر اک میبه چهار گروه تقس هاپیژنوتای، براساس نتایج تجزیه خوشه دارند.  وهیوزن م

نشان و صفات مورد بررسی  IJS و CAAT ،ScoT ،ITSبین نشاگرهای  یارتباط هیتجز جیصفات برتر بود. نتا

 یشتریو وزن هسته توسط تعداد آلل ب اریپستانک، شکل هسته، تعداد ش وه،یتقارن م وه،یطول مصفات که  ادد

 نیشتریرا داشتند. ب یتجمع نییتب بیضر نیشتریب اریپستانک و تعداد ش وه،یو صفات تقارن م شوندیکنترل م

در  تواندیپژوهش م نیا جیتا. نندبا پنج صفت داشت IJS9-Aبا نه صفت و آلل  SCoT21-Bرا آلل  یوستگیپ

 .ردیبا عملکرد بالاتر مورد استفاده قرار گ تونیبلندمدت و توسعه ارقام ز یمولکول ینژادبه یهابرنامه

 وهیصفات م یکیتنوع ژنت یبررس(. 1404) نیحس مقدم، ینیو حس دجوادیس ،یسجاد م؛یابراه ،یعلمدار پور یغلامعل ن؛یحس ،یدادرس، احمدرضا؛ صبور ؛یعل ،یتنهائ: استناد

 2025.382119.2207ijhs./10.22059https://doi.org/: DOI    .179-320(، 1) 65 ،رانیا نشریه علوم باغبانی .تونیز یهاپیدر ژنوت یمولکول یو ارتباط آنها با نشانگرها
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 مقدمه
در ترین گیاهان در حوزه مدیترانه بوده که با پیشرفت علم و آگاهی بیشتر یکی از قدیمی (.Olea europaea Lزیتون )

گیری داشته است. روغن زیتون به دلیل بالا بودن سطح اسید اولئیک بسیار مفید و مورد این میوه، مصرف آن گسترش چشم
منطقه جهان کشت  79 (. زیتون با توجه به اهمیت فراوان در اقتصاد در1397محمدی و همکاران، باشد )گلمورد توجه می

وجود دارد. بنابراین حفظ ذخائر ژنتیکی در جهت اصلاح و توسعه صنعت زیتون  رقم از آن 1200کشور حدود  24شود و در می
 (. 1398بسیار حائز اهمیت است )ابراهیم نیا و همکاران، 

کشت زیتون در شهرستان طارم در استان زنجان، به دلیل وجود شرایط محیطی و آب و هوای مناسب، بسیار رونق یافته 
گیرد) دهی آن بر اساس میزان دما صورت میدت تحت تاثیر دما بوده و تنطیم گلدهی و میوهاست. رشد و نمو درخت زیتون به ش

های برتر تولید کننده زیتون در سطح کشور های زنجان، قزوین، گیلان و گلستان از استاناستان (.1399زاده و همکاران، تقی
های خشک و هایی مانند مقاومت نسبت به شرایط سخت محیطی و سازگاری با خاکآیند. زیتون با داشتن ویژگیبه شمار می

 (. 1391یادی است )سیستانی و همکاران، شور، و همچنین داشتن درصد روغن بالا و خوراکی بودن دارای اهمیت ز
زیتون به دلیل داشتن خواص درمانی و دارویی، همچنین داشتن درصد بالای روغن در سطح دنیا و ایران بسیار حائز اهمیت 

های مختلف و بررسی روابط ژنتیکی آنها در (. در صنعت زیتون شناسایی و شناخت ژنوتیپ1391باشد )متقی و همکاران، می
های اصلاح زیتون در جهت بهبود کیفیت و افزایش میزان روغن بسیار ضروری است. از جهت دیگر انتخاب والدین در امهبرن

 ,.Milotic et al)برنامه اصلاحی درختان زیتون با توجه به وجود اختلاف بین ژنوتیپ و فنوتیپ درختان امر مهمی است 

گیرد های اصلاحی این گیاه بسیار مورد توجه قراربب شده است که برنامه. عدم وجود فرسایش ژنتیکی در زیتون نیز س(2005
 (. 1397)عبادی و همکاران، 

قدرتمند  یروش ازمندیآنها ن یکیمورفولوژ یهایژگیصفات و و ییدر سراسر جهان، شناسا یاهیارقام گ ادیبا توجه به تعداد ز
توسعه آنها  یبرا یمناسب یهایحفظ کرد و استراتژ یخوبرا به یکیع ژنتها است تا بتوان منابداده لیو تحل هیو کارآمد در تجز

(. اگرچه تنوع مورفولوژیک حاصل اثر متقابل ژنتیک و محیط است، تحلیل صفات Abdelhamid et al., 2011) نمود یطراح
(. به منظور حفظ ذخائر 1391شود )سیستانی و همکاران، ریخت شناسی گام مهمی در راستای بررسی تنوع ژنتیکی محسوب می

های متنوع، با کیفیت و عملکرد باشد. وجود تنوع ژنتیکی باعث ایجاد ژنوتیپژنتیکی، بررسی تنوع ژنتیکی آنها بسیار ضروری می
هایی که باعث افزایش ها بیشتر باشد، تعداد آللشود. هر چقدر تنوع ژنتیکی در بین ژنوتیپبالاتر و سازگار با شرایط محیطی می

 . (Albertini et al., 2011)تداوم و مقاومت به شرایط محیطی هستند بیشتر خواهد بود 
های مختلف زیتون مستلزم استفاده از توصیف ساختار ژنتیکی و انجام مطالعات ملکولی در جهت شناسایی ژنوتیپ

 یمولکول یاز نشانگرها  CAAT نشانگر (.Omrani-Sabbaghi et al., 2007)باشد های قدرتمند ملکولی مینشانگر

  CAAT نشانگر از جعبه نیا ی. آغازگرهادهدهدف قرار  موردها را ژن تواندیکه م باشدیم CDBP قدرتمند نشانگر

که  است دیجد یهااز نشانگر یکی SCoT نشانگر. (Singh et al., 2014)است شدهیها طراحبرنده ژنشیپ هیناح

شده کدون حفاظت ینشانگر بر اساس نواح نیا یاست. طراح شدهیطراح مرازیپل یارهیبر واکنش زنج یمبتن

 18آغازگر با طول  ستمیس کیاز  رمزها،نیب یدر نواح یتنوع توال ییشناسا یبرا است. شدهیطراح ATGآغازگر

به داشتن اطلاعات ژنوم  ازینعدم بالا و  اریبس یریتکرارپذنوع نشانگرها  نیا یایمزااز  ،استفاده شده است دینوکلئوت

پرکاربرد در  ینشانگر مولکول کی ITSنشانگر  .(Collard and Mackill, 2009) برای ساخت توالی آنها است اهیگ

به  کیموجودات نزد نیب زیتما یبرا ژهیگونه ها، به و انیآن در م یتنوع بالا لیاست که به دل کیلوژنتیمطالعات ف

است.  یابی یقابل توال یمحافظت شده، به راحت یها یتوال نیقرار گرفتن ب لیبه دل هیناح نیکارا است. ا اریهم بس

 Ramesh etمورد استفاده قرار گرفته است ) یادیدر مطالعات ز یو روابط تکامل یکیدر درک تنوع ژنت انگرنش نیا
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al., 2020.) ینشانگرها ISJ، یهستند که بر اساس نواح یدینوکلئوت 18تا  9 یهایتوالی با تصادف مهین ینشانگرها 

با تعداد نوکلئوتید  ییهایتوال ISJ یها. معمولاً آغازگرشوندیم میبه دو گروه تقس نترونیا -برش اتصال اگزون

ها نواحی غیر کدکننده اینترونی و برخی دیگر نواحی کدکننده اگزونی را از این نشانگر یمتفاوت داشته که تعداد

شد، در گذشته فقط از صفات ریخت شناسی، در جهت شناسایی ارقام استفاده می (.Rafalski, et al., 1997) کنندیتکثیر م

های نوین زیست گیری صفات ریخت شناسی اصالت و هویت ژنتیکی ارقام به وسیله روشاما در حال حاضر در کنار اندازه
 (. 1395گیرد )مردی و همکاران، فناوری در سطح ژنوتیپ گیاه صورت می

 پیشینه پژوهش
با توجه به اهمیت بررسی صفات ریخت شناسی زیتون در جهت حفظ ذخائر ژنتیکی و تنوع ژنتیکی، مطالعات زیادی در این 

نشانگر  10زیتون در ایستگاه تحقیقات زیتون طارم با استفاده از  رقم 29 ژنتیکی زمینه به انجام رسیده است. در پژوهشی تنوع
 UBC نشانگرهای اما بودند بوده مؤثر زیتون ارقام جداسازی در نشانگرها همة که داد نشان نتایج ریزماهواره، بررسی شد، 

 و اسپانیا ایتالیا، ارقام. گرفتند جای اصلی گروه سه در زیتون ارقام بر این اساس. کارآیی بیشتری داشتند UBC 825 و 855
 همچنین و مرکز و غرب شامل اصلی گروه دو در هاآن جغرافیایی منطقة براساس مدیترانه زیتون ارقام و گروه یک در یونان
 . ((Ghanbari et al., 2019قرار گرفتند  مدیترانه شرق

ژنوتیپ مختلف زیتون منطقه گرگان نشان داد که تنوع ژنتیکی بسیار بالایی از نظر صفات  30نتایج بررسی تنوع ژنتیکی در 
ها وجود دارد. همچنین بین صفت وزن هسته و قطر هسته در بین ژنوتیپگیری شده در سطح احتمال یک درصد اندازه

 (. 1398داری در سطح احتمال یک درصد وجود داشت )ابراهیم نیا و همکاران، همبستگی مثبت و معنی
که صفت درصد روغن به عنوان متغیر وابسته و بقیه صفات به عنوان ژنوتیپ زیتون، زمانی 30در تحقیق دیگری روی 

غیر مستقل در نظر گرفته شد، صفات زمان تغییر رنگ و رسیدن میوه بیشترین تاثیر را روی درصد روغن داشتند. همچنین، مت
 (.1397خصوصیات گل و درصد گل نیز بیشترین تاثیر را بر عملکرد داشتند )عبادی و همکاران، 

م مقاوم به شرایط محیطی و سرما و پنج رقم تجاری بررسی تنوع ژنتیکی ارقام زیتون در استان قم نیز با استفاده از دو رق
ها بود. همچنین، مقایسه میانگین صفات دار در سطح احتمال یک درصد بین ژنوتیپبیانگر وجود تنوع ژنتیکی مثبت و معنی

اری را از دو های تجهای اصلی نیز ژنوتیپهای فدک و طوبی از سایر ژنوتیپ ها بود. تجزیه به مولفهنشان دهند تمایزژنوتیپ
 (.1398ژنوتیپ مقاوم به سرما جدا نمود )حسینی قیداری و طاهرنژاد، 

های زیتون استان خوزستان با استفاده از نشانگرهای مورفولوژیک شامل ژنوتیپ از ژنوتیپ 50در بررسی تنوع ژنتیکی 
را  فاتدرصد از واریانس کل ص 7/78 مؤلفه در مجموع 12ها نشان داد که نتایج تجزیه به عاملصفات میوه، هسته و برگ، 

که صفاتی نظیر طول میوه، عرض میوه،  کردنددرصد از واریانس کل را توجیه  42/13 اول، صفات مقدار مؤلفه در .کردند یهتوج
ها و در تفکیک ژنوتیپ وزن میوه، شکل هسته، عرض هسته، طول هسته، تعداد شیار و طول برگ بیشترین ضریب را داشتند.

اعده قترین صفات نظیر طول و عرض میوه، هسته و برگ، شکل هسته و برگ، خمش برگ، تعداد شیار هسته، مهم ،بندیگروه
 اریش عیتوز وه،یم ی، اندازه عدسک رو Aتیعقتقارن هسته در مو ، Bعیتق، وزن هسته، سطح هسته در مو Aعیتقمیوه در مو

 'A'. موقعیت  (.1400پور و همکاران، )صفی گذار بودند ریارقام تاث یبندگروه در B تیعقه در مو تهسته و تقارن هس یرو
حالتی است که میوه بین دو انگشت نشانه و شصت نگه داشته شود و در این حالت بیشترین عدم تقارن را نشان دهد و اگر 

   .(International olive oil council, 2000)رسد می 'B'درجه بچرخد به موقعیت  A' 90'ازحالت 
رقم زیتون در جنوب ایتالیا و ارتباط بین نشانگرها و صفات مورد بررسی، نتایج بیانگر این بود  30در بررسی تنوع ژنتیکی 

 .(Alba et al., 2009)پتانسیل بالایی در بررسی و شناسایی صفات مورد نظر داشتند  DCA16و  UDO43های که نشانگر
 آغازگر هفت از استفاده بط بین نشانگرها با صفات مورد بررسی پژوهشی را باروا و ژنتیکی بررسی تنوع برای در ترکیه

SSR DCA-4)، DCA-09، DCA-11، DCA-16، DCA-17، GAPU-89، UDO-14) الل آغازگرها تعداد .انجام دادند 
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. بود متغیر آغازگر هر در آلل 75/4 میانگین با ،(DCA-11، DCA 16، GAPU-89) 6 تا( DCA-17 و DCA-04) 3 از
 SSRنشانگر کارایی نشان دهنده نتایج. کردند بندیتقسیم اصلی خوشه دو به را ارقام UPGMA ای خوشه تحلیل و تجزیه
 ((Ercisli et al., 2011ها بود ژنوتیپ شناسایی و زیتون در ژنتیکی تنوع ارزیابی برای

 کوردوبا در پلاسم ژرم جهانی بانک از زیتون رقم 103 از ایمجموعه در RAPD تکنیک از استفاده با ژنتیکی تنوع مطالعه
 تعداد و 11 تا 4 از پرایمر هر در نوارها تعداد. آمدند دست به استفاده مورد آغازگر 21 نوار چندشکل از 126. شد انجام( اسپانیا)

ها ژنوتیپ جاکارد شاخص از استفاده با ایخوشه تحلیل و تجزیه بر مبتنی دندروگرام. بودند متغیر 10 تا 3 از چندشکل نوارهای
 ارقام از برخی مرکزی در گروه اول، و شرقی مدیترانه مناطق ارقام بندی کرد.تقسیم هاآن منشأ اساس بر اصلی گروه سه را به

 تنوع گویال غربی در گروه سوم جا گرفتند. همچنین در این پژوهش مدیترانه منطقه ارقام  و اسپانیایی در گروه دوم و ایتالیایی
 مولکولی واریانس آنالیز از استفاده با( شرقی و مرکزی غربی،) ای مدیترانه مختلف منطقه سه از زیتون ارقام بین ژنتیکی

(AMOVA) ( درصد 96/86) ایمدیترانه مناطق در ارقام تفاوت به ژنتیکی تنوع بیشترین. گرفت قرار تحلیل و تجزیه مورد
 .) et alBelaj ,.2002( شد داده نسبت

های مورفولوژی و رویشی میوه و هسته یژگیوزیتون و بررسی  جمع آوری ژرم پلاسم نژادی باهای بهدر یک برنامه
ماوی و کیوپ  دزفول، قاماری گردآوری شده از سطح استان خوزستان، هاژنوتیپهفت گروه قرار گرفتند. از بین در  هاژنوتیپ

مناطق  ینژادبه ر برنامهدداشتن عملکرد قابل قبول و تحمل شرایط کم آبی برای استفاده به دلیل سازگاری با اقلیم منطقه، 
 (.1392گرد و زینانلو، شدند )عجمگرم جنوب کشور توصیه 

و  بهترکیفیت  با روغن دارایهای برتر در زیتون به منظور اصلاح و تولید ارقام بررسی تنوع ژنتیکی و شناسایی ژنوتیپ
ز جمله تحلیل تنوع ای و پیچیده است که نیازمند توجه به چندین جنبه کلیدی امحیطی، یک فرآیند چندمرحله مقاوم به شرایط

های زیتون در ایران انجام باشد. چندین مطالعه روی ژنوتیپژنتیکی، اصلاح و تولید ارقام جدید و مقاومت به شرایط محیطی می
ها محدود بوده است. در این پژوهش تنوع ژنتیکی ژرم پلاسم وسیع زیتون، تیپها تعداد ژنوگرفته است اما در بیشتر پژوهش

 ارزیابی قرار گرفت.های مولکولی مورد شناسی میوه و هسته زیتون با استفاده از نشانگرازنظر صفات ریخت

 شناسی پژوهش  روش
کاووس ن طارم استان زنجان در دانشگاه گنبدشده از ایستگاه تحقیقات زیتو( تهیه 1ژنوتیپ زیتون )جدول 98در این پژوهش 

ها و بررسی تجزیه ارتباط بین نشانگرهای ملکولی و صفات، از مورد بررسی قرار گرفت. جهت بررسی تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ
یوه، طور تصادفی انتخاب شد و صفات طول م تایی به عنوان سه تکرار به 50عدد میوه به صورت سه مجموعه  150هر ژنوتیپ 

قطر میوه، تقارن میوه، شکل میوه، بیشترین قطر عرضی میوه، نوک میوه، پستانک، تعداد عدسک، اندازه عدسک، محل شروع 
تغییر رنگ، ضخامت گوشت میوه، نسبت گوشت به هسته، طول هسته، شکل هسته، تعداد شیار، نوک هسته، وزن میوه، وزن 

 (  ,2000International olive oil council) (IOCورای بین المللی زیتون )گوشت میوه و وزن هسته بر اساس دستورالعمل ش

بر حسب گرم و صفات مربوط به طول و ضخامت با استفاده از  01/0صفات وزنی با استفاده از ترازو . مورد ارزیابی قرار گرفت
تقسیم وزن گوشت میوه به هسته  متر اندازه گیری شد. صفت نسبت گوشت به هسته از حاصلکولیس دیجیتال برحسب میلی

 (. 2و  1و شکل 2به دست آمد. سایر صفات بر اساس دستورالعمل شورای بین المللی زیتون کد دهی و ثبت گردید )جدول
  

                                                                                                                                                                 
1. Centro de Investigación y Formación Agraria (CIFA) Alameda del Obispo 

2. Analysis of Molecular Variance 

3. International of Olive Oil Council 
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 پژوهش نیشده در ا یبررس تونیز یهاپیارقام و ژنوت فهرست. 1جدول

 ژنوتیپ
شماره 

 ژنوتیپ
 ژنوتیپ

شماره 

 ژنوتیپ
 ژنوتیپ

شماره 

 ژنوتیپ
 ژنوتیپ

شماره 

 ژنوتیپ
 ژنوتیپ

شماره 

 ژنوتیپ

Ds14 91 
takham 

kabki 
67 Cornicabra 43 Hamed 21 Mosabi 1 

Ds17 92 Svilana 68 Zard 

golooleh 
44 Koroneiki 23 Caridolia 2 

Zagros 93 D1 69 Souri 45 Leccino 24 Corfolia 3 

KH-10 94 
Amficis 

Rudbar 
70 Frantoio 46 Amygdalolia 25 Baladi 4 

KH-13 95 
Fishimi 

Rudbar 
71 Cipressino 47 Arbequina 26 Oblonga 5 

T-H2 96 Ozine 2 72 Piramidal 48 Konservolia 27 Kalamon 6 

T-H4 97 Ozine 3 73 Dakal 49 Mission 28 Cailetier 7 

T1 100 Tuscastan 74 Coratina 50 Valanolia 29 
Manzanilla 

F 
8 

T2 101 Gorgan 3 75 Dezful 51 Grossane 30 Mavi 9 

T6 103 KH-BA 80 Manzanilla 54 Lucques 31 Dan 10 

T7 104 T-MO1 81 Clonavis 55 Toffahi 32 Jlot 11 

T9 105 T-MO3 82 Gordal 56 Kaissy 33 Khodeiri 12 

T10 106 T-MO4 83 Agromanaki 58 Sorani 34 
Verdial de 

Jaén 
13 

T14 109 T-MO12 84 Tiaiki 60 Doebli 35 Piculin 14 

T17 112 Tmn2 85 Patrini 61 Abou-satl 36 Nabali 15 

T19 114 QG3 86 Chalkidikis 62 Picual 37 Voliotiki 16 

T21 116 QG8 87 Direh 63 Picudo 38 Zard 17 

T23 118 Bn1 88 Amin 64 
Manzanilla 

de sevilla 
39 Rowghani 18 

  Bm5 89 Meshkat 65 
Manzanilla 
Cacereña 

40 Mari 19 

  Ds7 90 Derak 66 
Lechin de 

granada 
42 Shengeh 20 

 

  (1397)صادقیان مطهر و همکاران،  تونیز یالملل نیب یشورادستورالعمل کد های اختصاص یافته به میوه ها بر اساس  .2جدول

 صفت صفت )کد( حالت

 وهیم شکل (3) ی(، کرو2) ی(، تخم مرغ1)دهیکش

 وهیم تقارن (3(، نامتقارن )2متقارن ) بای(، تقر1) متقارن

 اندازه عدسک (7(، بزرگ )5(، متوسط )3ریز )

 شکل هسته (3(، گرد )2(، تخم مرغی )1کشیده )

 محل بیشترین قطر عرضی میوه (2(، بیشترین قطر عرضی )1کمترین قطر عرضی )

 نوک میوه (2(، گرد )1نوکدار )

 پستانک (9(، پستانکدار )1بدون پستانک )

 نوک هسته (2(، گرد )1نوکدار )

 تعداد عدسک و تعداد شیار روی هسته هسته انجام گرفت یرو اریو تعداد ش وهیم یبه صورت شمارش تعداد عدسک رو
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 گیری صفات ظاهری زیتوناندازه .1شکل

 

 

 زیتون صفات ظاهری مورد ارزیابی .1شکل

 

 

 

 

 

 

 

 

 زیتون صفات ظاهری مورد ارزیابی .2شکل

 

 

 

 

 مرازایی پلیو واکنش زنجیره DNAاستخراج 

های برگی تهیه شد. جهت استخراج با ژنوتیپ زیتون نمونه 98های تازه و جوان از برگ ، ابتداDNAبه منظور استخراج 
 Saghai-Maroof).  تاستخراج انجام گرف CTABها در آون  پودر شده و با استفاده از روش استفاده از نیتروژن مایع برگ

et al., 1984)  به منظور بررسی کیفیتDNA  درصد استفاده شد. واکنش  8/0از الکتروفورز افقی با ژل آگارزPCR  با استفاده
تکثیر یافته روی ژل اکریل آمید  DNAدهی، آمیزی و نمرهانجام شد. جهت رنگ IJSو  CAAT ،SCoT ،ITSهای نشانگر از
ها رنگ آمیزی شدند و در ژل (An et al., 2009) درصد قرار داده شد و با استفاده از روش سریع رنگ آمیزی نیترات نقره  6

 امتیازدهی شدند.  DNAنهایت نوارهای 
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2

3

 

1
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 شکل میوه

 

 تقارن میوه

 

 

 

اندازه 
 عدسک

 

 شکل هسته

 

 

 

7

3 

1

2

3 

 نوک میوه میوه عرضی قطر بیشترین محل

 

 پستانک

 

 نوک هسته

 

2 1 2 

 

1 1 9 1 2 
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 های آماری تجزیه

 SASدرصد از نرم افزار  5به منظور انجام تجزیه واریانس و مقایسه میانگین بر اساس آزمون توکی در سطح احتمال 
 24نسخه  SPSS ای با استفاده از نرم افزارتجزیه رگرسیون و محاسبه ضرایب همبستگی و همچنین تجزیه خوشه استفاده شد.

(IBM Crop, 2010) ظور انجام تجزیه ارتباطی بین صفات مورفولوژیکی و نشانگرهای مولکولی به روش انجام شد. به من
 استفاده شد.  (IBM Crop, 2010) 24نسخه  SPSSتجریه رگرسیونی، از نرم افزار 

 

 های پژوهشیافته
دار بودند ها برای تمامی صفات در سطح احتمال یک درصد معنیبا توجه به نتایج تجزیه واریانس، اختلاف بین ژنوتیپ

ها از نظر صفات مورد ارزیابی بود. صفات محل شروع ( که نشان دهنده وجود تنوع ژنتیکی بسیار بالا در بین ژنوتیپ3)جدول
تغییر رنگ، پستانک میوه و شکل هسته دارای بیشترین میزان ضریب تغییرات در بین صفات مورد ارزیابی بودند. همچنین طول 

  ه کمترین میزان ضریب تغییرات را در بین صفات مورد ارزیابی داشتند.میوه، قطر میوه و طول هست
 

 تونیز پیرقم و ژنوت 98در  وهیصفات م انسیوار هیتجزنتایج  .3جدول 

 درجه آزادی منابع تغییر
 میانگین مربعات

شکل  تقارن میوه قطر میوه طول میوه
 میوه

بیشترین قطر عرضی 
 میوه

 **0/167 **0/830 **0/660 **15/018 **49/480 97 رقم

 0/020 0/020 0/020 0/148 0/288 196 خطا

 ضریب تغییرات
)%( 

 2/668 4/151 7/734 7/011 7/329 

 باشددار در سطح احتمال یک درصد میدهنده اختلاف معنی**، نشان

3دامه جدول ا  

 منابع تغییر
درجه 
 آزادی

 میانگین مربعات

 اندازه عدسک تعداد عدسک پستانک نوک میوه
شروع محل تغییر 

 رنگ
ضخامت 

 گوشت میوه

 **1/702 **0/193 **4/126 **43/745 **21/113 **0/677 97 رقم

 0/075 0/037 0/081 1/219 1/306 0/027 196 خطا

 ضریب تغییرات
 )درصد(

 11/714 14/545 6/116 6/259 17/606 12/835 

3ادامه جدول   

 درجه آزادی منابع تغییر
مربعات میانگین  

 نسبت گوشت به هسته وزن هسته وزن گوشت وزن میوه

 **9/971 **0/154 **11/418 **14/740 97 رقم

 0/084 0/001 0/058 0/074 196 خطا

 ضریب تغییرات
 )درصد(

 5/870 6/552 5/769 5/274 
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 3ادامه جدول 

 درجه آزادی منابع تغییر
 میانگین مربعات

 نوک هسته تعداد شیار شکل هسته طول هسته

 **0/135 **4/348 **2/444 **35/910 97 رقم

 0/023 0/840 0/085 0/427 196 خطا

 ضریب تغییرات
 )درصد(

 4/327 16/843 8/134 14/493 

 

 از نظر هر صفت تونیبرتر ز یهاپیارقام و ژنوت درصد10در  وهیصفات م نیانگیم سهیمقا .4جدول
 HDS            صفات 

 متر()میلیطول میوه 
   63 39 38 20 18 62 25 1 69 2 ژنوتیپ
 38/349a 37/8 a 35/74 a b 33/188 b 24/921c 24/138 c 24/097 c 23/821 c 23/451 c 23/249 c 1/92 مقدار

متر( قطر میوه )میلی   
  38 62 4 16 9 18 25 1 69 2 ژنوتیپ
 a 19/881 a 18/466 a b 17/328 b 12/005 c 11/786 c 10/64 c 10/343 c 10/227 c 10/098 c 1/375 19/94 مقدار

 تقارن میوه
  10 1 82 3 72 31 67 112 66 26 ژنوتیپ
 a 3 a 3 a b 3 a b 2 a b 2 b 2 b c 2 b c 2 b c 2 b c 0/625 3 مقدار

 شکل میوه
  46 49 8 7 54 30 37 85 35 51 ژنوتیپ
 a 3 a 3 a b 3 a b 3 a b 3 a b 3 b c 3 b c 3 b c 3 b c 0/551 3 مقدار

بیشترین قطر عرض 
 میوه

   9 8 81 2 5 4 73 71 31 ژنوتیپ

 a 2 a 2 a b 2 a b 2 a b 2 a b 2 b c 2 b c 2 b c   0/551 2 مقدار

 نوک میوه
  44 26 42 7 39 21 37 93 35 17 ژنوتیپ
 a 2 a 2 a b 2 a b 2 a b 2 a b 2 b c 2 b c 2 b c 2 b c 0/625 2 مقدار

 پستانک
  84 9 8 81 6 75 4 3 2 1 ژنوتیپ
 a 9 a 9 a b 9 a b 9 a b 9 a b 9 b c 9 b c 9 b c 9 b c 5/001 9 مقدار

 تعداد عدسک
  16 20 62 63 25 49 4 69 1 2 ژنوتیپ
 a 32/555 a 22 a b 21/666 b 20/666 b 20/111 b 20/111 b 20 b 19/889 c 19/889 c 3/945 48/333 مقدار

 اندازه عدسک
  38 54 18 82 27 69 86 49 72 71 ژنوتیپ
 a 7 a 7 a b 7 a b 7 a b 7 a b 7 b c 7 b c 7 b c 7 b c 0/931 7 مقدار

 شروع تغیر رنگ
  33 40 13 26 23 6 16 28 10 11 ژنوتیپ
 a 2 a 2 a b 2 a b 2 a b 2 a b 1/333 c 1/333 c 1/333 c 1/333 c 0/416 2 مقدار

میوه   ضخامت گوشت 
 متر()میلی

  19 8 17 21 38 69 2 36 28 12 ژنوتیپ
 a 3/949 a 3/814 a b 3/724 a b 3/689 a b 3/625 b 3/591 c 3/381 c 3/192 c 3/178 c 0/983 4/233 مقدار

 وزن میوه )گرم(
  36 40 66 51 62 2 67 1 25 69 ژنوتیپ
 a 11/247 a 10/668 a b 9/261 a b 9/221 a b 9/131 b 8/716 b c 8/651 b c 7/912 c 7/679 c 0/976 11/584 مقدار

 وزن گوشت)گرم(
  36 40 51 66 2 62 67 1 25 69 ژنوتیپ
 a 9/563 a 9/058 b 7/693 b 7/641 b 7/57 b 7/279 b 7/05 b 6/851 c 6/181 c 0/865 9/858 مقدار

 وزن هسته )گرم(
  35 66 62 1 36 2 25 51 32 69 ژنوتیپ
 a 1/295 a 1/266 a b 1/15 a b 1/131 a b 1/076 b 1/05 b c 1/019 c 0/973 c 0/968 c 0/134 1/306 مقدار

 نسبت گوشت به هسته
  49 25 1 39 11 68 13 54 55 40 ژنوتیپ
 a 10/202 a 9/645 a b 9/645 a b 9/387 a b 8/743 8/684 c 8/634 c 8/322 c 8/313 c 1/041 11/251 مقدار

 متر(طول هسته   )میلی
  62 43 63 11 18 1 69 2 3 25 ژنوتیپ
 a 26/41 a 26/206 a b 25/779 a b 23/323 a b 19/663 c 18/27 c 17/734 c 17/604 c 17/562 c 2/337 27/565 مقدار

 شکل هسته
  27 101 82 81 3 95 20 104 54 71 ژنوتیپ
 a 3 a 3 a b 3 a b 3 a b 3 a b 3 b c 3 b c 3 b c 3 b c 0/954 3 مقدار

 تعداد شیار 
  4 17 62 9 25 69 1 2 21 10 ژنوتیپ
 a 14/333 a 14/222 a b 13/666 b 13/555 b 13/333 b 13/333 b 13/111 b 13 c 13 c 3/276 14/444 مقدار

 نوک هسته
  2 58 94 7 44 75 42 24 35 51 ژنوتیپ
 a 2 a 2 a b 2 a b 1/333 b 1/333 b 1/333 b 1/333 c 1/333 c 1/333 c 0/589 2 مقدار

 5دار بر اساس آزمون توکی در سطح احتمال دهنده اختلاف غیرمعنیآمده است. در هر ردیف حروف مشابه نشان 1ها براساس شماره در جدول نام ژنوتیپ

 باشد.درصد می



 1404،اول، شمارة ششمایران، دورة پنجاه و  یغبانعلوم با هینشر                                                                                                 190

  

 

 تونیز یهاپیارقام و ژنوت ازدرصد  10 یبرا وهیصفات م نیانگیم سهیمقا ،یبررس وردم یهاپیژنوتارقام و  تعددتوجه به  با
طبق نتایج مقایسه میانگین،  آورده شده است. 5و  4 هایجدول در بیبه ترت یصفات مورد بررس ریمقاد نیکمتر و نیشتریب با

 2'آمیگدالولیا'، بیشترین طول هسته در ژنوتیپ ' 1D'و  1'لیاکاریدو'های بیشترین مقادیر طول میوه و قطره میوه مربوط به ژنوتیپ
مشاهده شد. بیشترین تعداد عدسک متعلق به ژنوتیپ  'D1 'ژنوتیپ وزن میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته در  و بیشترین

به  شکل میوه و هستهمشاهده شد. کشیده ترین  'رودبار فیشمی'ها در ژنوتیپ که بزرگترین عدسکبود، در حالی 'کاریدولیا'
 4'آربکینا'رودبار هسته گردی داشت. ژنوتیپ  که از نظر شکل هسته ژنوتیپ فیشمیدر حالی اختصاص داشت، 3'دزفول'ژنوتیپ 

رسد. بیشترین ضخامت گوشت میوه به ها داشت و شکل میوه تقریبا گرد به نظر میمیوه کاملا متقارنی نسبت به سایر ژنوتیپ
 تعلق داشت. 6'کاسرنا مانزانیلا'و بیشترین نسبت گوشت میوه به هسته به ژنوتیپ  5'خدیری'ژنوتیپ 

و کمترین میزان  7'کرونیکی'کمترین مقادیر صفات طول میوه، قطر میوه، وزن میوه، وزن هسته و طول هسته در ژنوتیپ 
 9'روغنی'و  'کرونیکی'های شکل میوه کشیده تنها در ژنوتیپ (.5جدول )دست آمد به 8'پاترینی'وزن گوشت میوه در ژنوتیپ 

ها کمترین مقدار را در بین ژنوتیپ 'کرونیکی'از نظر صفات طول میوه و قطر میوه بعد از ژنوتیپ  'کورفولیا'مشاهده شد. ژنوتیپ 
سته کاملا کشیده در ترین اندازه عدسک و شکل همشاهده شد و کوچک 'خدیری'داشت. کمترین تعداد عدسک در ژنوتیپ 

 ژنوتیپ
 '23T' ها بیشترین محل قطر عرضی میوه در در بین ژنوتیپ 13'جلت'و  12'ماری'، 11'میشن'، 10'مصعابی'های ثبت شد. ژنوتیپ

بود. کمترین تعداد شیار نیز به  14'ایکیتی'قسمت مرکز میوه را داشتند. کمترین مقدار ضخامت گوشت میوه متعلق به ژنوتیپ 
 اختصاص داشت. 'T21'ژنوتیپ 

 کمترین مقادیر صفات  ی زیتون باهاپیارقام و ژنوتدرصد از 10در  وهیصفات م نیانگیم سهیمقا .5جدول

 HDS            صفات 

 طول میوه 
متر()میلی  

   3 23 24 34 103 104 60 7 109 114 ژنوتیپ

 16/800a 16/766 a 16/703 a 16/640 a مقدار
15/948 a 

b 
15/689 a 

b 
15/037 b 14/804 c 13/121 c 12/755 c 1/920 

قطر میوه 
متر()میلی  

  23 103 24 5 104 7 37 3 8 42 ژنوتیپ

 a 7/530 a 7/454 a 7/282 a 7/277 a 6/841 a b 6/812 a b 6/804 c 6/732 c 5/597 c 1/375 7/741 مقدار

 تقارن میوه
  35 34 33 49 48 30 4 11 23 9 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/625 1 مقدار

 شکل میوه
  18 43 50 112 31 21 4 19 23 69 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/551 1 مقدار

بیشترین 
قطر عرض 

 میوه

  1 28 19 11 18 33 39 12 58 7 ژنوتیپ

 a 1/666 a 1/666 a 1/666 a 1/666 a 1/666 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/551 1/666 مقدار

 

                                                                                                                                                                 
1. Caridolia 

2. Amygdalolia 

3. Dezful 

4. Arbequina 

5. Khodeiri 

6. Manzanilla Cacereña 

7. Koroneiki 

8. Patrini 

9. Rowghani  

10.  Mosabi 

11.  Mission 

12.  Mari 

13. Jlot  

14. Tiaiki  
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 .5ادامه جدول 

 نوک میوه
  118 116 114 112 109 67 105 104 27 101 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/625 1 مقدار

 پستانک
  48 26 50 49 39 5 29 45 46 24 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 5/001 1 مقدار

تعداد 
 عدسک

  12 15 26 64 24 61 84 7 14 34 ژنوتیپ

 a 14/778 a 14/777 a 14/777 a 14/444 a 14/778 مقدار
14/111 a 

b 
14/111 a 

b 
13/666 b 13/555 b 13/000 b 3/945 

اندازه 
 عدسک

  118 116 114 61 68 47 12 11 10 75 ژنوتیپ

 a 3 a 3 a 3 a 3 a 3 a b 3 a b 3 a b 3 a b 3 a b 0/931 3 مقدار

شروع تغیر 
 رنگ

  118 116 114 112 109 106 105 104 103 101 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/416 1 مقدار

ضخامت 
گوشت 

 متر()میلی
 میوه

  60 61 47 64 5 83 91 68 84 58 ژنوتیپ

 a 1/226 a 1/209 a 1/207 a 1/087 a 1/050 a  b 1/016 a  b 0/948 c 0/915 c 0/710 c 0/983 1/245 مقدار

وزن میوه 
 )گرم(

  23 61 3 60 84 26 47 74 5 24 ژنوتیپ

 a 2/010 a 1/948 a 1/923 a 1/903 a 1/739 a b 1/704 a b 1/629 c 1/278 c 1/274 c 0/976 2/090 مقدار

وزن 
گوشت 
 )گرم(

  61 23 84 83 114 3 47 26 60 103 ژنوتیپ

 a 1/425 a 1/411 a 1/411 a 1/224 a b 1/125 b 1/073 b 1/034 b c 0/978 b c 0/799 c 0/865 1/466 مقدار

وزن هسته 
 )گرم(

  23 74 60 61 3 26 24 103 14 5 ژنوتیپ

 a 0/354 a 0/353 a 0/341 a 0/312 a b 0/305 a b 0/279 a b 0/278 b 0/271 c 0/196 c 0/134 0/378 مقدار

نسبت 
گوشت به 

هسته 
 )گرم(

  114 61 64 46 118 82 19 91 96 104 ژنوتیپ

 a 3/656 a 3/642 a 3/589 a 3/544a  b 3/409a  b 3/286 a b 3/086 b 2/860 c 2/437 c 1/041 3/669 مقدار

طول   
هسته 

متر()میلی  

  23 104 103 109 61 60 101 24 37 7 ژنوتیپ

 a 10/781 a 10/630 a 10/582 a 10/514 a 10/887 مقدار
10/439 a 

b 
10/360 a 

b 
9/830 a b 9/664 c 6/711 c 2/337 

شکل 
 هسته

  118 116 114 112 109 106 105 28 84 26 ژنوتیپ

 a 1 a 1 a 1 a 1 a 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 1 a b 0/954 1 مقدار

 تعداد شیار 
  116 114 26 5 64 109 94 95 92 91 ژنوتیپ

 a 10/000 a 9/999 a 9/999 a 9/889 a b 9/777 a b 9/666 a b 9/555 a b 9/444 a b 9/333 a b 3/276 10/000 مقدار

 نوک هسته
  118 116 114 112 109 106 105 104 103 101 ژنوتیپ

 1/000a 1/000 a 1/000 a 1/000 a 1/000 a 1/000 a b 1/000 a b 1/000 a b 1/000 a b 1/000 a b 0/589 مقدار
 آمده است. 1ها براساس شماره در جدولنام ژنوتیپ

 (994/0)(، وزن گوشت میوه و وزن میوه 909/0بیشترین همبستگی مثبت و معنی دار صفات بین طول میوه و قطر میوه )
دست آمد. بین صفات نوک میوه و پستانک میوه همبستگی (، و در سطح احتمال یک درصد به842/0و وزن میوه و وزن هسته )

در سطح احتمال یک درصد مشاهده شد. همچنین، صفت طول میوه با صفات بیشترین قطر عرضی  (-433/0)منفی و معنی دار 
ه کمترین میزان همبستگی را داشت. کمترین همبستگی منفی نیز در میوه، نوک میوه، شروع تغیر رنگ میوه و شکل هست

 (.6صفات بیشترین قطر عرضی میوه و نوک میوه با صفت قطر میوه ثبت شد )جدول 
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 تونیز پیرقم و ژنوت 98در  وهیصفات م نیب یهمبستگ .6جدول
(FLW150) STW150)) FRW150)) STA)) NOG)) (STS) STL)) FSR)) (THF) (SSC) (SIL) (PRL) (NIP) FEA)) (PMD) FRP)) FRS)) FRD)) FRL)) Trits 

میوه طول 1                                      

میوه قطر **0/909 1                   

میوه تقارن 0/028 0/013 1                  

میوه شکل *0/250- *0/233- 0/181- 1                 

میوه عرضی قطر بیشترین 0/171- 0/173- **0/342 0/021- 1                

میوه نوک 0/153- 0/166- 0/164- **0/465 0/045 1               

 پستانک 0/14 0/172 0/009- **0/264- 0/05- **0/433- 1            

عدسک تعداد **0/714 **0/710 0/027- 0/16- 0/143- 0/125- 0/118 1             

عدسک اندازه 0/169 0/176 0/111 0/097 0/117 0/055 0/033 0/114 1            

رنگ تغیر شروع محل 0/109- 0/123- 0/17- 0/139- *0/240- 0/138- 0/074 0/062- 0/177- 1           

میوه گوشت ضخامت **0/480 **0/435 0/161- **0/269- **0/272- 0/182- 0/17 **0/331 0/093 0/163 1          

هسته به گوشت نسبت **0/433 **0/282 0/005- 0/039 0/101- 0/151 0/003 *0/241 0/081 0/069 **0/264 1         

هسته طول **0/788 **0/724 0/048 *0/216- 0/078- 0/129- 0/106 **0/568 0/092 0/016- **0/374 **0.443 1        

هسته شکل 0/14- 0/134- 0/091 **0/316 0/134 *0/242 0/153- 0/048- *0/241 0/063- **0/271- 0/013- 0/185- 1       

شیار تعداد **0/539 **0/508 **0/324- 0/119- **0/262- 0/039- 0/125 **0/448 0/096 0/141 **0/718 **0/374 **0.456 0/069- 1      

هسته نوک 0/119- 0/154- **0/314- **0/378 0/044 **0/281 0/112- 0/081- 0/059 0/056- 0/104- 0/129- 0/119- 0/127 0/027 1     

میوه وزن **0/764 **0/645 0/021 0/008 0/114- 0/021 0/131 **0/499 **0/312 0/102- **0/422 **0/684 **0/663 0/029 **0/527 0/049- 1    

هسته وزن **0/660 **0/594 0/004 0/005- 0/06- 0/034- *0/201 **0/463 **0/390 0/186- **0/399 *0/220 **0/525 0/048 **0/419 0/039 **0/842 1   

میوه گوشت وزن **0/759 **0/634 0/025 0/015 0/112- 0/036 0/119 **0/493 **0/293 0/086- **0/414 **0/742 **0/666 0/024 **0/529 0/055- **0/994 **0/749 1  

 دهد.درصد را نشان می 1و  5دار در سطح احتمال * و ** بترتیب رابطه معنی

 

 تجزیه رگرسیون

که وزن میوه به عنوان متغیر وابسته در نظر گرفته شد نشان داد که وزن گوشت میوه نتایج حاصل از تجزیه رگرسیون زمانی
درصد از تغییرات  60/99و وزن هسته در سطح احتمال یک درصد بیشترین میزان ارتباط را با وزن میوه داشت که در مجموع 

(. با در نظر گرفتن وزن گوشت میوه به عنوان متغیر وابسته ، وزن میوه، نسبت گوشت به 7این صفت را توجیه کردند)جدول
(. همچنین در 8درصد از تغییرات این صفت را توجیه کردند)جدول 60/99هسته و طول میوه وارد مدل شده که در مجموع 

در نظر گرفته شد ، وزن میوه، نسبت گوشت به هسته، قطر میوه و ضخامت که صفت وزن هسته به عنوان متغیر وابسته مدلی 
(. در این مدل 9درصد از تغییرات صفت وزن هسته را توجیه کردند و وارد مدل شدند)جدول  80/95گوشت میوه به میزان 

افزایش وزن گوشت میوه، نسبت گوشت به هسته با صفت وزن هسته ارتباط منفی نشان داد، این ارتباط بیانگر آن است که با 
یابد. همچنین، با افزایش قطر میوه، وزن گوشت بیشتر از هسته تحت نسبت گوشت به هسته افزایش و وزن هسته کاهش می

درصد با صفت وزن هسته ارتباط  5یابد. ضخامت گوشت میوه نیز در سطح احتمال تاثیر این صفت قرار گرفته و افزایش می
 دارد.

  ژنوتیپ زیتون )مدلی که وزن میوه به عنوان متغیر وابسته در نظر گرفته شد( 98زیه رگرسیون  برای صفات میوه تج نتایج. 7جدول 
F خطای استاندارد  ضریب رگرسیون صفت نهایی   ضریب تبین تجمعی 

 0/988 **8112/672 0/012 **1/000 وزن گوشت میوه

 0/996 **11490/826 0/106 **1/407 وزن هسته

 
  (شد گرفته نظر دروابسته  ریبه عنوان متغ وهیگوشت م وزنکه  یمدلژنوتیپ زیتون ) 98صفات میوه  یبرا ونیرگرس هیتجز جینتا. 8جدول

F خطای استاندارد   ضریب رگرسیون صفت نهایی   ضریب تبین تجمعی 

 0/988 **8112/672 0/012  **0/787 وزن میوه

نسبت گوشت به 
 هسته

0/129** 
 

0/010 10328/441** 0/995 

 0/996 **7193/422 0/005  *0/012 طول میوه
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  ژنوتیپ زیتون )مدلی که وزن هسته به عنوان متغیر وابسته در نظر گرفته شد( 98تجزیه رگرسیون برای صفات میوه  . نتایج9جدول

F خطای استاندارد  ضریب رگرسیون صفت نهایی   ضریب تبین تجمعی 

 0/948 **233/804 0/004 **0/140 وزن میوه

 0/954 **865/533 0/004 **0/087- نسبت گوشت به هسته

 0/956 **646/925 0/003 **0/012- قطر میوه

/0 **506/866 0/007 *0/016 ضخامت گوشت میوه 859  

 یاخوشه هیتجز

گیری شده، ارقام مورد مطالعه را ای به روش وارد، براساس فاصله اقلیدسی با درنظرگرفتن تمام صفات اندازهتجزیه خوشه
(. در مقایسه با روش های نزدیک ترین همسایه ها، دورترین همسایه ها، سنترویید، 3به چهار گروه تقسیم بندی کرد)شکل 

 ها بهتر بود، لذا این روش مورد تفسیر قرار گرفت. تمایز ژنوتیپدر  Wardلینکاژ بین گروهی و درون گروهی، نتایج روش 

 
 

 

 
 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 
 
 

 بر اساس فاصله اقلیدوسی Wardگیری شده به روش های زیتون بر اساس صفات اندازهژنوتیپ 98گروه بندی  .3شکل

 
 

 

 

 

 

 

 

  یدوسیبر اساس فاصله اقل Wardشده به روش  یریگبر اساس صفات اندازه تونیز یهاپیژنوت 98 یگروه بند .3شکل

 

 1گروه 

 2گروه 

 3گروه 

 4گروه 

87, 88, 89, 18, 65, 

105, 92, 72, 43, 

93, 106, 94, 44, 

96, 97, 90, 95, 20, 

38, 63, 62, 36, 32, 

56, 81, 27, 100, 

66, 67, 13, 55, 40, 

39, 68, 8, 17, 30, 

33, 54, 49 

6, 16, 10, 11, 28, 

9, 21, 4, 19, 3, 31, 

12, 15, 14, 23 

25, 69, 1, 2 

71, 86, 82, 101, 

104, 58, 70, 64, 

47, 60, 103, 61, 

73, 75, 80, 114, 

118, 116, 74, 37, 

85, 34, 83, 84, 91, 

109, 112, 29, 45, 
48, 50, 5, 7, 26, 

46, 35, 51, 24, 42 
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ها از طول میوه، قطر میوه، تعداد (، گروه سوم نسبت به سایر گروه4ها )شکل بندی ژنوتیپطبق نتایج حاصل از گروه
میوه، وزن میوه، وزن گوشت میوه، وزن هسته، نسبت گوشت به هسته، طول هسته و تعداد شیار  عدسک، ضخامت گوشت

 ها برخودار است.بیشتری نسبت به سایر گروه
در بین صفات تقارن میوه، شکل میوه، محل بیشترین قطر عرضی میوه، محل شروع تغییر رنگ و نوک هسته تمامی 

ها از نظر ابعاد میوه و وزن میوه در جایگاه بعدی قرار م، گروه اول نسبت به سایر گروهها مشابه بودند. بعد از گروه سوگروه
داشت. گروه چهارم از نظر صفات طول میوه، قطر میوه، تعداد عدسک، ضخامت گوشت میوه، وزن میوه، وزن گوشت میوه، وزن 

 ها داشت.ین سایر گروههسته، نسبت گوشت به هسته، طول هسته و تعداد شیار کمترین میزان را در ب
های اول، های دوم و چهارم نیز با یکدیگر مشابه بودند. گروههای اول و سوم با یکدیگر و گروهاز نظر اندازه عدسک، گروه

داری نداشتند. از نظر شکل میوه و محل بیشترین قطر عرضی دوم و چهارم از نظر قطر میوه تقریبا مشابه بودند و اختلاف معنی
 داری نداشتند.های اول و چهارم با یکدیگر مشابه بودند و اختلاف معنیهای دوم و سوم با یکدیگر و گروهوهمیوه گر

 

 های زیتون ژنوتیپکلاستر  هیزجحاصل از ت یهادر گروه وهیدر صفات م راتییتغ .4شکل
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  یونیرگرس ارتباط هیتجز

( نشان داد که با وارد شدن طول میوه 10های مورد بررسی )جدول آللرگرسیونی صفات با  نتایج حاصل از تجزیه ارتباط
 2/73آلل با طول میوه ارتباط دارند و در مجموع  18ها به عنوان متغیر مستقل در مدل، در مجموع به عنوان متغیر وابسته و آلل

افزایش، کنترل کننده این صفت  آلل در جهت 13درصد از تغییرات این صفت را کنترل می کنند. پنج آلل در جهت کاهش و 
آلل مرتبط بودکه  28درصد در جهت کاهشی با قطر میوه مرتبط بودند. تقارن میوه با  4/14بودند. دو آلل در مجموع به میزان 

درصد از تغییرات این  3/88آلل در جهت منفی و کاهشی و نه آلل در جهت مثبت و افزایشی و در مجموع  19ها از بین این آلل
آلل در جهت  7آلل،  11درصد توجیه شد که از بین  3/54آلل به میزان  11ت را کنترل کردند. صفت شکل میوه به وسیله صف

که صفت بیشترین قطر عرضی میوه به عنوان آلل در جهت افزایش این صفت را کنترل کردند. زمانی 4منفی و کاهشی و 
آلل وارد مدل شدند که سه آلل در جهت منفی و کاهشی و  8گرفته شد،  ها به عنوان متغیر مستقل در نظرصفت وابسته و آلل

 6/38درصد از تغییرات این صفت را توجیه کنند. صفت نوک میوه توسط پنج آلل به مقدار  4/47آلل در جهت مثبت توانستند  5
آلل به مقدار  20کردند. آلل در جهت کاهشی و یک آلل در جهت افزایشی صفت نوک میوه را تبیین  4درصد توجیه شد که 

آلل در جهت مثبت این صفت را کنترل  11درصد صفت پستانک را توجیه کردند که نه آلل در جهت منفی و کاهشی و  5/79
درصد توانستند این صفت را توجیه کنند که چهار آلل در جهت منفی  3/26کردند. برای صفت تعداد عدسک، پنج آلل به مقدار 

ت کنترل کننده صفت بودند. صفت اندازه عدسک توسط هفت آلل کنترل شد که از این بین دو آلل در و یک آلل در جهت مثب
درصد از تغییرات را توجیه کردند. محل شروع تغییر رنگ  7/42جهت کاهشی و پنج آلل در جهت افزایشی در مجموع به میزان 

آلل در جهت افزایشی بوده است. برای  4شی و آلل در جهت کاه 3درصد توجیه شد که  2/47توسط هفت آلل به میزان 
درصد از تغییرات را توجیه کنند که هفت آلل در  67آلل توانستند در مجموع  14ضخامت گوشت میوه به عنوان صفت وابسته، 

جهت کاهش و هفت آلل در جهت افزایش عمل کردند. صفت نسبت گوشت به هسته توسط شش آلل که چهار آلل کاهشی و 
 5/25درصد از تغییرات این صفت را توجیه کنند. تعداد چهار آلل در مجموع  8/44فزایشی بود و توانستند در مجموع دو آلل ا

درصد از تغییرات صفت طول هسته را توجیه کردند که دو آلل در جهت منفی و دو آلل در جهت مثبت کنترل کننده بودند. 
آلل، نه آلل در جهت کاهشی و هشت آلل در جهت  17رد مدل شد که صفت شکل هسته به عنوان متغیر وابسته وازمانی

 4/78درصد از تغییرات این صفت را تبیین کنند. صفت تعداد شیار در مجموع به مقدار  8/73افزایشی، در مجموع توانستند 
د. صفت نوک آلل در جهت افزایش، این صفت را کنترل کردن 10آلل در جهت کاهشی و  11آلل توجیه شد،  21درصد توسط 

هسته توسط چهار آلل، سه آلل در جهت افزایشی و یک آلل در جهت کاهشی کنترل کننده این صفت بودند و در مجموع مقدار 
 2/45درصد از تغییرات این صفت را توجیه نمود. چهار آلل در جهت کاهش و سه آلل در جهت افزایش و در مجموع  9/27

درصد توجیه  6/65آلل و در مجموع به مقدار  15وه را توجیه نمودند. وزن هسته توسط درصد از تغییرات فنوتیپی صفت وزن می
شد که هفت آلل در جهت کاهش و هشت آلل در جهت افزایش وزن هسته بودند. صفت وزن گوشت میوه توسط نه آلل که 

درصد از تغییرات این  9/50چهار آلل در جهت کاهش و پنج آلل در جهت افزایش وزن بود کنترل می شود که در مجموع 
 صفت را تبیین نمودند.
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 یها پیژنوت در   IJSو  CAAT ،SCoT ،ITS هایشده با استفاده از نشانگر ریتکث های¬و آلل وهیصفات م نیب ونیرگرس هیتجز .10جدول

 تونیز مطالعه مورد

 نهایی F *هاآلل صفات
ضریب تبیین 
تجمعی نهایی 
 مدل رگرسیونی

 طول میوه
 

SCoT21-B, ITS4-C, SCoT9-B, IJS9-A, IJS15-D, SCoT8-B, ITS1-A, 

SCoT4-C, CAAT14-A, SCoT7-B, ITS2-E, CAAT10-C, CAAT11-A, 

SCoT3-D, ITS7-B, CAAT10-A, CAAT16-B, SCoT11-C 

11/973** 0/732 

 SCoT21-B, CAAT13-A 8/00** 0/144 قطر میوه

 تقارن میوه

IJS9-C, SCoT15-A, CAAT10-E, ITS3-D, CATT3-D, SCoT4-A, CATT3-C, 

ITS3-B, IJS13-A, ITS1-A, CAAT16-C, SCoT8-B, ITS12-B, IJS14-D, 

CAAT6-E, ITS15-C, SCoT2-B, IJS14-A, CAAT13-E, SCoT9-C, SCoT2-E, 

SCoT7-A, ITS1-B, SCoT11-D, IJS4-A, CAAT12-B, IJS15-C, IJS2-A 

18/536** 0/883 

-ITS1-E, SCoT8-A, IJS1-B, IJS7-C, SCoT11-A, IJS8-B, SCoT14-F, ITS4 شکل میوه

A, ITS10-A, CAAT9-C, ITS13-D  
9/280** 0/543 

 بیشترین محل
 عرضی قطر

 میوه

IJS10-F, CAAT12-B, CATT3-C, IJS9-C, SCoT9-C, IJS14-E, CAAT9-A, 

CAAT7-C 
10/022** 0/474 

 ITS11-A, ITS11-G, IJS10-E, CAAT13-C, CAAT7-A  11/543** 0/386 میوه نوک

 پستانک
ITS1-E, ITS14-E, ITS15-B, CAAT8-B, IJS9-A, ITS2-A, SCoT5-A, 

SCoT12-E, ITS2-C, SCoT12-C, CAAT10-D, ITS2-D, SCoT24-B, ITS14-F, 

ITS9-B, ITS1-C, SCoT12-D, ITS4-A, CAAT2-E, ITS10-C   

14/959** 0/795 

 SCoT21-B, SCoT2-C, CATT3-A, SCoT5-B, CAAT5-B 6/552** 0/263 تعداد عدسک

 ITS1-A, SCoT15-A, SCoT12-D, IJS11-A, IJS11-B, ITS3-G, CAAT11-A 9/594** 0/427 عدسک اندازه

 تغیر شروع محل
 رنگ

ITS8-D, CAAT10-F, IJS14-A, CAAT14-D, CAAT2-E, ITS3-E, ITS6-B

  
11/512** 0/472 

 گوشت ضخامت
 میوه

ITS14-E, IJS10-A, SCoT21-B, ITS10-E, IJS5-B, ITS6-B, IJS10-F, 

CAAT6-B, IJS2-B, ITS13-D, ITS1-E, SCoT8-B, ITS8-C, CAAT5-C 
12/025** 0/670 

 به گوشت نسبت
 هسته

ITS10-G, SCoT5-C, IJS9-A, SCoT4-A, IJS7-A, SCoT9-D 12/299 0/448 

 SCoT21-B, CAAT13-A, SCoT5-C, ITS2-E 7/958** 0/255 هسته طول

 شکل هسته
IJS13-C, SCoT2-E, SCoT8-A, IJS8-D, CAAT16-A, CAAT13-D, ITS14-A, 

ITS14-B, IJS1-C, ITS4-C, ITS3-A, CAAT16-D, CAAT13-C, CAAT11-A, 

ITS2-F, CAAT6-C, SCoT7-A  

13/249** 0/738 

 تعداد شیار
IJS2-B, ITS14-C, CATT3-A, ITS15-B, SCoT21-B, CATT3-B, ITS14-A, 

SCoT14-C, SCoT14-B, IJS7-C, ITS5-D, CAAT6-E, ITS11-G, SCoT9-D, 

IJS3-B, IJS10-F, ITS7-B, IJS4-C, ITS14-G, SCoT5-B, ITS3-F 

13/108** 0/784 

 CAAT11-C, ITS8-D, CAAT16-C, SCoT2-B  8/989** 0/279 نوک هسته

      IJS9-A, SCoT21-B, ITS4-C, CAAT16-A, IJS7-B, SCoT5-C, ITS10-C وزن میوه 

  
10/609** 0/452 

 وزن هسته 
SCoT21-B, CAAT16-A, IJS1-B, SCoT7-B, ITS14-F, SCoT24-A, IJS7-B, 

SCoT3-D, SCoT4-C, IJS15-D, SCoT11-C, ITS7-B, CAAT2-B, SCoT5-D, 

ITS8-D 

10/406** 0/656 

وزن گوشت 
 میوه 

IJS9-A, SCoT7-B, SCoT21-B, ITS4-C, CAAT16-A, IJS7-B, SCoT5-C, 

CAAT13-A, SCoT3-D 
10/142** 0/509 

 دار شناسایی شدند.هایی که در ارتباط با صفت در مدل رگرسیونی معنی*، آلل
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صفت( بود.  9دارای بیشترین پیوستگی با صفات ) SCoT21-B(400bp)آلل  11های مورد بررسی در جدول از بین آلل
  ITS4-C(360bp)و  SCoT5-C(500bp) ،CAAT16-A(460bp)های صفت و آلل 5با  IJS9-A(620bp)بعد از آن آلل 

در پیوستگی با صفات طول میوه، وزن میوه و وزن گوشت میوه  IJS9-Aو  SCoT21-Bهای صفت پیوستگی داشت. آلل 4با 
علاوه بر صفات وزن میوه و وزن گوشت میوه در صفت طول هسته  SCoT5-Cبا  SCoT21-Bهمچنین  مشترک بودند. 

در صفات نسبت گوشت به هسته، وزن میوه و وزن گوشت میوه مشترک بودند.  SCoT5-Cبا  IJS9-Aمشترک بودند. آلل 
، با صفت کیفی شکل هسته نیز علاوه بر پیوستگی با صفات وزن میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته  CAAT16-A آلل

-SCoT8-B(280bp) ،ITS1-A(600bp) ،SCoT7-B(630bp) ،CAAT11های پیوستگی داشت. آلل

A(520bp)،SCoT3-D(346bp) ،ITS7-B(440bp) ، ITS1-E(410bp)  ، IJS10-F(450bp) وITS8-D(340bp)   در
ات طول میوه و تقارن میوه مشترک بودند اما در صفITS1-A(600bp) و SCoT8-B(280bp) سه صفت پیوسته بودند. آلل 

داری نشان ارتباط معنی  SCoT8-Bو در صفت ضخامت گوشت میوه، فقط آلل ITS1-Aدر صفت اندازه عدسک، فقط آلل 
 در صفات طول میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته مشترک بودند.  SCoT3-D(346bp) با آلل  SCoT7-Bدادند. آلل 

 
 بر اساس تجزیه ارتباط رگرسیون  *و صفات مرتبط با آنها DNAها، طول تقریبی نوار ام اللفهرست ن .11جدول 

 تعداد صفات آلل
طول تقریبی نوار 

DNA 
 صفات * 

SCoT21-B 
9 

طول میوه، قطر میوه، تعداد عدسک، ضخامت گوشت میوه، طول هسته، تعداد شیار، وزن میوه، وزن گوشت  400
 میوه، وزن هسته

IJS9-A 5 620 ،پستانک، نسبت گوشت به هسته، وزن میوه، وزن گوشت میوه طول میوه 

SCoT5-C 4 500 طول هسته، وزن میوه، وزن گوشت میوهنسبت گوشت به هسته ، 

CAAT16-A 4 460 هسته، وزن میوه، وزن گوشت میوه، وزن هسته شکل 

ITS4-C 4 360 طول میوه، شکل هسته، وزن میوه، وزن گوشت میوه 
SCoT8-B 3 280 ،تقارن میوه، ضخامت گوشت میوه طول میوه 

ITS1-A 3 600 ،تقارن میوه، اندازه عدسک طول میوه 

SCoT7-B 3 630 ،وزن گوشت میوه، وزن هسته طول میوه 

CAAT11-A 3 520 ،اندازه عدسک، شکل هسته طول میوه 

SCoT3-D 3 346 ،وزن گوشت میوه، وزن هسته طول میوه 

ITS7-B 3 440 ،تعداد شیار، وزن هسته طول میوه 

ITS1-E 3 410  شکل میوه، پسنانک، ضخامت گوشت میوه 

IJS10-F 3 450 میوه، ضخامت گوشت میوه، تعداد شیار عرضی قطر بیشترین محل 

ITS8-D 3 340 رنگ، نوک هسته، وزن هسته تغیر شروع محل 
IJS15-D 2 270 ،وزن هسته طول میوه 

SCoT4-C 2 400 ،وزن هسته طول میوه 

ITS2-E 2 210 ،طول هسته طول میوه 

SCoT11-C 2 480 ،وزن هسته طول میوه 

CAAT13-A 2 470 قطر میوه، وزن گوشت میوه 

IJS9-C 2 460 میوه عرضی قطر بیشترین تقارن میوه، محل 

SCoT4-A 2 460 تقارن میوه، نسبت گوشت به هسته 
CATT3-C 2 420 میوه عرضی قطر بیشترین تقارن میوه، محل 

CAAT16-C 2 460 تقارن میوه، نوک هسته 

CAAT6-E 2 450 ،تعداد شیار تقارن میوه 

SCoT2-B 2 480 ،نوک هسته تقارن میوه 

IJS14-A 2 640 ،محل تغییر شروع رنگ تقارن میوه 

SCoT9-C 2 540 ،میوه عرضی قطر بیشترین محل تقارن میوه 
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 .11ادامه جدول 

 تعداد صفات آلل
طول تقریبی نوار 

DNA 
 صفات * 

SCoT2-E 2 360 ،شکل هسته تقارن میوه 

SCoT7-A 2 640 ،شکل هسته تقارن میوه 

CAAT12-B 2 490 ،میوه عرضی قطر بیشترین محل تقارن میوه 

SCoT8-A 2 300 شکل میوه، شکل هسته 

IJS1-B 2 530 شکل میوه، وزن هسته 

IJS7-C 2 210  ،تعداد شیارشکل میوه 

ITS4-A 2 420 میوه، پستانک شکل 

ITS13-D 2 270 میوه، ضخامت گوشت میوه شکل 

ITS11-G 2 300 نوک میوه، تعداد شیار 

CAAT13-C 2 480 نوک میوه، شکل هسته 

ITS14-E 2 510 پستانک، ضخامت گوشت میوه 

ITS15-B 2 450 ،تعداد شیار پستانک 

ITS14-F 2 420 ،وزن هسته پستانک 

SCoT12-D 2 650 ،اندازه عدسک پستانک 

CAAT2-E 2 470 ،محل شروع تغییر رنگ پستانک 

ITS10-C 2 470 ،وزن میوه پستانک 

CATT3-A 2 500 ،تعداد شیار تعداد عدسک 

SCoT5-B 2 520 ،تعداد شیار تعداد عدسک 

ITS6-B 2 290 رنگ، ضخامت گوشت میوه تغیر شروع محل 

IJS2-B 2 510 میوه، تعداد شیار گوشت ضخامت 

SCoT9-D 2 510 تعداد شیارنسبت گوشت به هسته ، 

ITS14-A 2 710 هسته، تعداد شیار شکل 

IJS7-B 2 260 وزن میوه، وزن گوشت میوه 

 *، صفاتی که ارتباط آنها با آلل معنی دار شده است.

 

 بحث
های قبلی در پژوهش حاضر تنوع ژنتیکی قابل توجهی از لحاظ صفات مورفولوژیکی میوه زیتون مشاهده شد. در پژوهش  

گزارش شده است )نظامیوند چگینی و همکاران، شناختی  نشانگرهای ریخت معنی دار در ارقام زیتون با بررسی ژنتیکی نیز تنوع
1394.)  

(، طول میوه 74/6برای صفات نسبت طول به عرض میوه ) 'آمیگدالولیا'در یک بررسی روی ارقام مختلف زیتون، رقم 
متر و طول هسته بیشترین مقادیر را در بین ارقام مورد بررسی به خود اختصاص دادند که همسو با نتایج پژوهش ( میلی33/3)

ترتیب بیشترین وزن میوه و وزن گوشت میوه را به خود گرم، به 18/8و  35/9با میانگین  'تفاهی'حاضر است. همچنین، رقم 
گرم  71/0و  89/0ترتیب با میانگین از نظر صفات وزن میوه و وزن گوشت میوه به 'کرونیکی'اختصاص داد. در مقابل، رقم 

تیب واجد بیشترین و کمترین میزان نسبت نیز به تر 'کورفولیا'و  'کایسی'کمترین میزان این صفات را در بین ارقام داشت. ارقام 
  (.1397ها بودند )عبادی و همکاران، گوشت به هسته در بین ژنوتیپ

بیشترین تعداد میوه در خوشه و عملکرد میوه  'کنسروالیا'های زیتون در استان خوزستان رقم در بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ
طور کلی، ارقام ها داشتند. بهبیشترین میزان روغن را در بین سایر رقم 'سیسآمفی'و  'آمیگدالولیا'های را دارا بود. همچنین، رقم

 (. 1392گرد و زینانلو، بیشترین وزن میوه و عملکرد را در بین ارقام داشتند )عجم 'محزم ابوالسطل'، 'کرونیکی'، 'کنسروالیا'
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نشان داده شده است  آبادطارم، منجیل، گیلوان و جمال آباد،منطقه علیدر بررسی ارتباط بین صفات ارقام مختلف زیتون در 
(، 947/0**(، شکل هسته با شکل میوه )994/0**که از بین صفات کمی مورد ارزیابی، بین صفات وزن گوشت میوه با وزن میوه )

رصد وجود دارد دار در سطح احتمال یک د( ارتباط مثبت معنی874/0**عرض میوه با وزن میوه و وزن گوشت با عرض میوه )
  (.1394)نظامیوند چگینی و همکاران، 

 و داریمعنی تفاوت گزارش شده است که زنجان استان طارم تحقیقاتی ایستگاه در زیتون رقم 20در یک بررسی روی 
 فراهم ژنتیکیپارامترهای  داشتن نظر در با بهتر را ارقام گزینش امکان مورد نظر، میوه ارقام و در صفات گل توجهی قابل تنوع
 درصد و( درصد 05/87) هسته تر وزن در صفات ترتیب،عمومی به پذیریمقادیر وراثت ترینپائین و همچنین، بالاترین. کندمی

 هسته همبستگی به گوشت نسبت با میوه روغن صفات درصد همچنین، بین. دست آمدبه( درصد 04/7) نهایی میوه تشکیل
  (.1396احمدی و همکاران، داری مشاهده شد )مثبت و معنی

( Olea europaea L. ssp. europaea var. europaeaکشت شده ) تونینمونه ز 108ساختار  هیو تجز یکیتنوع ژنت یبررس
با استفاده  کایژرم پلاسم آمر ونی( از کلکسO. europaea L. ssp. cuspidata (Wall. ex G. Don) Ciferri) پیو هشت ژنوت

 ها درنمونه. نشان داده است تونیمختلف ز یهانمونه نیب یقابل توجه یکی، تنوع ژنت زماهوارهیر رنشانگ یمکان ژن 15از 
   (.Koehmstedt et al., 2011)تقسیم بندی شدند بود  فیقابل توص وهیم یهایژگیو و ییایخوشه که با منشا جغراف زدهیس

صفات رویشی و زایشی و درصد روغن زیتون مورد بررسی از نظر بین ارقام ( گزارش کردندکه 1398زاده و همکاران )نوری
 گرم به ترتیب کمترین و 38/8با  'سهالکیدیکی'رقم گرم  71/1 وزن تر میوهبا  'کییاتی' هایرقمدارد. دار وجود اختلاف معنی
 هایدر رقم ترتیببه عملکرد میوهو کمترین مقدار بیشترین طبق نتایج . تر میوه را به خود اختصاص دادندبیشترین وزن

 .دست آمدبه 'آگروماناکی' و 'سهالکیدیکی'
ژنوتیپ زیتون در استان خوزستان از لحاظ صفات میوه و هسته زیتون نشان داد که بر اساس  50نتایج یک بررسی روی 

 از درصد 13/42 مؤلفه اولین نمودند و توجیه ار صفات کل واریانس از درصد 78/7 مجموع در مؤلفه 12 ها،عامل به تجزیه
 خمش برگ، و هسته شکل برگ، و هسته میوه، عرض و طول هایبه خود اختصاص داد. علاوه بر این، صفت را کل واریانس

 اندازه ،A موقعیت در هسته تقارن ،B موقعیت در هسته سطح هسته، وزن ،A موقعیت در میوه قاعده هسته، شیار تعداد برگ،
بندی گروه و هاژنوتیپ تفکیک در صفاتی بودند که از B موقعیت در هسته تقارن هسته، روی شیار توزیع میوه، روی عدسک

 تقسیم مجزا گروه شش به های مورد بررسیژنوتیپ ای صفات،خوشه با استفاده از تجزیه در این گزارش. آنها نقش داشتند
  (.1400پور و همکاران، شدند )صفی

در یک بررسی با تجزیه رگرسیون گام به گام برای عملکرد زیتون، با وارد شدن صفات طول هسته و در مرحله بعد صفات 
درصد از تغییرات  4/77آذین و درصد روغن در ماده تر در مدل، در مجموع تعداد گل کامل در گل آذین، تعداد گل در گل

 (. 1397عملکرد را توجیه کردند )عبادی و همکاران، 

 

 گیری و پیشنهادهانتیجه
های زیتون از نظر صفات مورفولوژیک میوه است این پژوهش حاکی از وجود تنوع ژنتیکی قابل توجهی در میان ژنوتیپ

ها های حاصل از مقایسه میانگینکند. یافتهکه فرصت مناسبی برای انتخاب و بهبود ارقام از طریق اصلاح گیاهی فراهم می
از نظر اکثر صفات کمی میوه، از جمله طول و قطر میوه، وزن میوه، وزن گوشت و  'D1'و  'کاریدولیا'های وتیپنشان داد که ژن

های تواند در برنامهبه دلیل داشتن طول هسته بالا، می 'آمیگدالولیا'اند. همچنین، ژنوتیپ وزن هسته، عملکرد بهتری داشته
عنوان ها به چهار گروه منجر شد که در آن گروه سوم بهبندی ژنوتیپاصلاحی مرتبط با صفات هسته مورد توجه قرار گیرد. گروه

ار شناسایی شد. برترین گروه از نظر صفات مطلوبی مانند ابعاد میوه، ضخامت گوشت، نسبت گوشت به هسته و تعداد شی
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همبستگی شدید بین وزن میوه با وزن گوشت و وزن هسته، و همچنین نتایج تجزیه رگرسیون، نشان داد که این صفات 
-SCoT21های مولکولی )مانند دار بین برخی آللکننده عملکرد میوه هستند. وجود ارتباط معنیهای تعیینترین مؤلفهکلیدی

B  وIJS9-A) های مطلوب فراهم گری زودهنگام ژنوتیپان استفاده از نشانگرهای مولکولی را برای غربالبا صفات مهم، امک
عنوان والد در آلی برای استفاده بهویژه به دلیل برتری چندوجهی در صفات کمی، کاندیدای ایدهبه 'D1' کند. ژنوتیپمی

تعداد بالای عدسک و ابعاد بزرگ میوه، از نظر کیفیت به دلیل  'کاریدولیا'های هیبریداسیون است. همچنین، ژنوتیپ برنامه
های اصلاحی هدفمند، انتخاب والدین تواند در طراحی برنامههای این مطالعه میای دارد. یافتهفرآوری و صادراتی اهمیت ویژه

رفولوژیک و مولکولی در این های مومناسب و بهبود کیفیت و عملکرد میوه زیتون مورد استفاده قرار گیرد. بنابراین، تلفیق داده
از اطلاعات به دست آمده در  .های مطلوب فراهم کرده استای محکم برای توسعه ارقام جدید زیتون با ویژگیتحقیق، پایه

 های هیبریداسیون ارقام استفاده نمود.توان در برنامهاین تحقیق می
 

 سپاسگزاری
اه تحقیقات زیتون شهرستان طارم و مرکز تحقیقات کشاورزی استان دانند از همکاری ایستگخود لازم می نویسندگان بر

 زتجان جهت تأمین مواد گیاهی پژوهش حاضر تشکر و قدردانی نمایند.
 

 منابع
 زیتون هایژنوتیپ از بعضی شناختی ریخت تنوع بررسی .(1398) حسین فریدونی، و خدایار. همتی، اسماعیل؛ سیفی، سمیه؛ نیا، ابراهیم

 .113-97 ،( 4)26 ،(طبیعی منابع و کشاورزی علوم) گیاهی تولید هایپژوهش. انگرگ منطقه
(. روابط بین صفات گل و میوه در برخی ارقام زیتون در شرایط آب و 1396) لالج ،صبا، مهدی و طاهری، علی؛ سلیمانی هرا؛ز ،احمدی

 .297-283(، 3)33، رنهال و بذ ینژادبه مجله. هوائی طارم
 گیری متحرک بر مطالعات سازگاری زیتونارزیابی میانگین(. 1399، رقیه )امینیان دهکردیعباس؛ زینانلو، علی اصغر و تقی زاده، امیر

.(Olea europaea L.) 309-295 ،)3)30، نشریه علمی پژوهشی دانش کشاورزی و تولید پایدار. 
تنوع ژنتیکی دو ژنوتیپ برتر زیتون استان قم در مقایسه با برخی ارقام تجاری بررسی (. 1398حسینی قیداری، فرشته و طاهرنژاد، زهرا )

 .386-373(، 3)42، تولیدات گیاهی. ISSR شناسی و نشانگرهایموجود در باغ فدک این استان با استفاده از صفات ریخت
تنوع  یابیدر ارز انسیوار هیو تجز یاخوشه هیجزت(. 1391پور، سیده ساناز؛ سلطانلو، حسن و سیفی، اسماعیل. )سیستانی، فاطمه؛ رمضان

 خرداد. 3 -1دانشگاه شهید بهشتی، تهران، ایران، ، رانیا کیژنت کنگره نیدوازدهم ی.صفات کم یبرا تونیز یهاپیژنوت یکیژنت
 ،یداریو پا یکنواختی ز،یتما شاتیانجام آزما یبرا ی(. دستورالعمل مل1397ف. ) ،یع.ع. و قنوات نانلو،یع.، ز ،ی.، نانکلیمطهر، س. انیصادق

 .26-1. اهیو ثبت بذر و گ یمؤسسه گواه
های های مختلف زیتون در برخی از شهرستانارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ .(1400) ورالهن ،معلمی سمعیل وا ،خالقییروس؛ س ،صفی پور

 .12-1 (،1)44، تولیدات گیاهیک. استان خوزستان با استفاده از نشانگر مورفولوژی
رقم زیتون ایرانی  30بررسی تنوع ژنتیکی و تجزیه رگرسیون برخی صفات در (. 1397همتا، محمد رضا و بهمنی، رامین )عبادی، رحیم؛ بی

 .858-845(، 4)49، علوم باغبانی ایران. و خارجی با استفاده از صفات کمی و کیفی
نهال  نژادیبه مجله. کرد کمی و کیفی ارقام زیتون در شمال استان خوزستان( مقایسه عمل1392)علی اصغر  ،زینانلوریدون و ف ،گردعجم

 .579-567(، 3)29 ر،و بذ
 در ژنتیکی تنوع (. ارزیابی1397اله )رسولی، ولی علیرضا و قنبری، مهدی؛ طاهری، جعفر؛ احمدی، امید؛ سفالیان، محمد؛ محمدی،گل

(، 4)13، فصلنامه ژنتیک نوین. ISSRنشانگرهای  از استفاده با زیتون امیدوارکننده های ژنوتیپ و خارجی و ایرانی ارقام برخی
479-487. 

 نشانگرهای از استفاده با ایران زیتون ارقام برخی ژنتیکی تنوع بررسی .(1391) حمید جباری، و مهدیسید مزینانی،حسینی لیلا؛ متقی،
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RAPDs .104-91(، 33)8 ،بوم زیست و گیاه.  
 یام؛پ ،پتکیبدالرضا؛ ع ،کاوندسید حسین؛  ،جمالیمجتبی؛  سید ،خیام نکوئی ؛اصغرلیع ،زینالومهرشاد؛  ،زین العابدینی حسن؛م ،مردی

کاربرد نشانگرهای  .(1395) علی اکبر ،لونی هرا وز ،طاهرنژادغری؛ ص ،خوشکام رشاد؛ف ،کیاشمسسعید؛  ،عبدیکریم؛  ،احمدی
 .21-1(، 1)23، های تولید گیاهیپژوهش هینشر. ریزماهواره جهت شناسایی و ثبت ارقام زیتون

تنوع  یبررس(. 1394زاده گلفزانی، محمد )رودی، محمد و محسناله؛رمضانی ملکلاهیجی، حبیب نظامیوند چگینی، مهناز؛ سمیع زاده
  .213-201(، 2)3دی گیاهان زراعی و باغی. نژای. بهشناختختیر یانشانگره قیاز طر تونیچهار رقم ز یکیژنت

نشریه . بررسی سازگاری تعدادی از ارقام زیتون یونانی در منطقه طارم(. 1398اله )زاده، محمد؛ عظیمی، محمود و عبدالهی، عزیزنوری
 .166-153(، 3)26، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان. های تولید گیاهیپژوهش
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