
 

 

 های زیتونژنوتیپو ارتباط آنها با نشانگرهای مولکولی در  صفات میوهتنوع ژنتیکی  بررسی

 

 چکیده

در دانشگاه  1399-1400در سال  تونیز پیژنوت 98در  وهیبا صفات م یمولکول ینشانگرها نیو ارتباط ب یکیتنوع ژنت یمنظور بررس پژوهش به نیا

 ادتانک، تعدپس وه،ینوک م وه،یم یقطر عرض نیشتریب وه،یشکل م وه،یتقارن م وه،یقطر م وه،یشامل طول م یابیگنبدکاووس انجام شد. صفات مورد ارز

ه، وزن نوک هست ار،ینسبت گوشت به هسته، طول هسته، شکل هسته، تعداد ش وه،یرنگ، ضخامت گوشت م رییعدسک، اندازه عدسک، محل شروع تغ

بالا  یکیبودند، که نشاندهنده تنوع ژنت داریدرصد معن کیصفات در سطح احتمال  ینشان داد که تمام جیو وزن هسته بود. نتا وهیوزن گوشت م وه،یم

وزن  وه،یاز نظر وزن م D1 پیو ژنوت وهیاز نظر طول و قطر م ”D1“و  ”ایدولیکار“ یهاپینشان داد که ژنوت هانیانگیم سهیاست. مقا هاپیژنوت نیب

( 909/0**) وهیطول و قطر م نیب داریمثبت معن یهمبستگ نیشتریداشت. ب یشتریطول هسته ب زین ایگدالولیآم پیو وزن هسته برتر بودند. ژنوت وهیگوشت م

 هویارتباط را با وزن م نیشتریو وزن هسته ب وهینشان داد که وزن گوشت م ونیرگرس هی( مشاهده شد. تجز994/0**) وهیبا وزن م وهیو وزن گوشت م

، CAATنشاگرهای  بین یارتباط هیتجز جیشدند که گروه سوم از نظر اکثر صفات برتر بود. نتا میبه چهار گروه تقس وهیبر اساس صفات م هاپیدارند. ژنوت

ScoT ،ITS و IJS  کنترل  یترشیو وزن هسته توسط تعداد آلل ب اریپستانک، شکل هسته، تعداد ش وه،یتقارن م وه،یکه طول م ادنشان دو صفات متعدد

را با نه صفت و آلل  یوستگیپ نیشتریب SCoT21-Bرا داشتند. آلل  یتجمع نییتب بیضر نیشتریب اریپستانک و تعداد ش وه،یو صفات تقارن م شوندیم

IJS9-A ستفاده قرار با عملکرد بالاتر مورد ا تونیبلندمدت و توسعه ارقام ز یمولکول ینژادبه یهادر برنامه تواندیپژوهش م نیا جیتابا پنج صفت داشت. ن

 .ردیگ

 DNA، تجزیه ارتباط، تنوع فنوتیپی، رگرسیون، نشانگرهای کلید واژه: 

 

 مقدمه

باشد. با پیشرفت علم و ( می.Olea europaea Lترین گیاهان در حوزه مدیترانه بوده و نام علمی آن )زیتون یکی از قدیمی   

 روغن زیتون به دلیل بالا بودن سطح اسید اولئیک است. گیری داشتهمصرف آن گسترش چشم مورد این میوه،آگاهی بیشتر در 

منطقه جهان  79 (. زیتون با توجه به اهمیت فراوان در اقتصاد درGolmohammadi et al., 2018)باشد بسیار مفید و مورد توجه می

بنابراین حفظ ذخائر ژنتیکی در جهت اصلاح و توسعه صنعت زیتون  .رقم وجود دارد 1200کشور حدود  24شود و در می کشت

 .(Ebrahimnia et al., 2019) استاهمیت حائز بسیار 

وای هکه دلیل آن وجود شرایط محیطی مناسب و آب و است بسیار رونق یافته  ،استان زنجانشهرستان طارم در کشت زیتون در 

 ردگیدما صورت میبر اساس میزان  آن دهیو تنطیم گلدهی و میوه استآل است. درخت زیتون به شدت تحت تاثیر دما ایده

(Taghizadeh et al., 2020). های برتر تولید کننده زیتون در سطح کشور های زنجان، قزوین، گیلان، گلستان جزو استاناستان

های های بالایی همچون مقاومت نسبت به شرایط سخت محیطی و سازگاری با خاکه به ویژگیآیند. زیتون با توجبه شمار می

 (. Sistani et al., 2012با داشتن درصد روغن بالا و خوراکی بودن دارای اهمیت زیادی است ) و همچنین خشک و شور

ر حائز بسیادر سطح دنیا و ایران به دلیل داشتن درصد بالای روغن و همچنین زیتون به دلیل داشتن خواص درمانی و دارویی 

های مختلف و بررسی روابط ژنتیکی، انجام مطالعات ژنتیکی امری بسیار مهم باشد و به همین دلیل شناخت ژنوتیپاهمیت می

صلاح زیتون در جهت بهبود کیفیت های ادر صنعت زیتون شناسایی و انجام مطالعات در برنامه (Motaghi et al., 2012).باشد می

باشد. از جهت دیگر انتخاب والدین در برنامه اصلاحی درختان زیتون امر و افزایش میزان روغن امر بسیار مهم و تاثیر گذار می

زیتون بر خلاف دیگر  (Milotic et al., 2005). باشدمهمی است که دلیل آن وجود اختلاف بین ژنوتیپ و فنوتیپ درختان می



 

 

گیرد های اصلاحی بسیار مورد مطالعه و اهمیت قرارگیاهان فرسایش ژنتیکی ندارد بنابراین همین امر باعث شده زیتون در برنامه

(Ebadi et al., 2019) . 

 و جزیهت روش یک به موجود، های ریخت شناسیزیادی در سطح دنیا وجود دارند، بنابراین برای شناسایی صفات و ویژگیارقام 

صفات تحلیل (. Abdelhamid et al., 2011)است نیاز آن  استراتژی و توسعه ژنتیکی منابع قدرتمند برای حفاظت تحلیل

، ژنتیکی تنوع مورفولوژکی حاصل تنوعباید توجه داشت . شودمحسوب میدر راستای بررسی تنوع ژنتیکی گام مهمی مورفولوژیکی 

انجام  ،حفظ ذخائر ژنتیکی به منظور(. Sistani et al., 2012ایط محیطی است )اثر متقابل ژنتیک در شراثرات محیطی به همراه 

و عملکرد بالاتر  با کیفیتمتنوع،  هایژنوتیپایجاد تنوع ژنتیکی باعث . وجود باشدبسیار مهمی می موضوعمطالعات تنوع ژنتیکی 

شود باعث می د،باش تنوع ژنتیکی بیشترهر چقدر  .باشندند در شرایط مختلف سازگار نتا بتوا شودمیو سازگار با شرایط محیطی 

 . (Albertini et al., 2011) ها بیشتر شوددر ژنوتیپشود هایی که باعث افزایش تداوم و مقاومت به شرایط محیطی میتعداد آلل

های های مختلف زیتون مستلزم استفاده از نشانگرتوصیف ساختار ژنتیکی و انجام مطالعات ملکولی در جهت شناسایی ژنوتیپ

-Omrani)آیند باشد در واقع این نشانگرها ابزار قدرتمند در جهت شناسایی و انجام مطالعات ملکولی به شمار میملکولی می

Sabbaghi et al., 2007.) نشانگر CAAT  از نشانگرهای مولکولی قدرتمند نشانگر CDBP مورد ها را ژن تواندیم که باشدمی

نشانگر . (Singh et al., 2014)شده استیها طراحبرنده ژنیشناحیه پ  CAAT . آغازگرهای این نشانگر از جعبهدهدهدف قرار 

SCoT شده است. طراحی این نشانگر بر اساس نواحی مراز طراحیایی پلیهای جدید مبتنی بر واکنش زنجیرهیکی از نشانگر

شده که از یک  آغاز استفاده بین رمزهای توالی شده است. برای آشکارسازی چندشکلی( طراحیATGشده کدون آغازگر)حفاظت

توان به تکرارپذیری بسیار بالا و برای ساخت . مزایای این نوع نشانگرها میشودنوکلئوتیدی استفاده می 18سیستم آغازگری 

 ینشانگر مولکول کی ITSنشانگر  .(Collard and Mackill, 2009)  باشدتوالی این نشانگر نیازی به داشتن اطلاعات ژنوم گیاه نمی

به  کیزدموجودات ن نیب زیتما یبرا ژهیگونه ها، به و انیآن در م یتنوع بالا لیاست که به دل کیلوژنتیپرکاربرد در مطالعات ف

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

 ینشانگرها (.Ramesh et al., 2020مورد استفاده قرار گرفته است ) یادیدر مطالعات ز یو روابط تکامل یکیدر درک تنوع ژنت

ISJبرش اتصال  یهستند که بر اساس نواح یدینوکلئوت 18تا  9 یهایتوال ی. داراشودیگفته م یتصادف مهین ی، نشانگرها

از  یبا تعداد نوکلئوتید متفاوت داشته که تعداد ییهایتوال ISJ یهامعمولاً آغازگرشوند. تقسیم می به دو گروه نترونیا -اگزون

 .(Rafalski, et al., 1997)کنندیها نواحی غیر کدکننده اینترونی و برخی دیگر نواحی کدکننده اگزونی را تکثیر ماین نشانگر

 وبنابراین شناسایی و مطالعه هویت هر رقم امری مهم در راستای پیشرفت است. در گذشته فقط از صفات ریخت شناسی 

گیری صفات مورفولوژیکی اصالت و هویت اما در حال حاضر در کنار اندازه شد،استفاده میدر جهت شناسایی ارقام موفولوژیکی، 

 (.Mardi et al., 2016) گیردهای نوین زیست فناوری در سطح ژنوتیپ گیاه صورت میژنتیکی ارقام به وسیله روش

 پیشینه پژوهش

 زیادیمطالعات  ،جهت حفظ ذخائر ژنتیکی و تنوع ژنتیکی دربا توجه به اهمیت بررسی مورفولوژیکی و ریخت شناسی صفات زیتون 

در ایستگاه تحقیقات زیتون طارم زیتون  رقم 29 در ژنتیکی تنوع بررسی در پژوهشی به منظور انجام رسیده است. این زمینه بهدر 

 ارقام زیجداسا در نشانگرها همة که داد نشان نشانگرهابررسی کارایی  نتایج آنالیز انجام شد، ،نشانگر ریزماهواره 10با استفاده از 

 گروه هس در زیتون ارقام ،این تحقیق نتایج براساس. کارآیی بیشتری را داشتند UBC 825 و UBC 855 نشانگر اما بوده مؤثر زیتون

 جغرافیایی نطقةم براساس مدیترانه زیتون ارقام همچنین. گرفتند قرار گروه یک در یونان و اسپانیا ایتالیا، ارقام. گرفتند قرار اصلی

 .((Ghanbari et al., 2019 باشندمی مدیترانه شرق همچنین و مرکز و غرب شامل که گرفتند قرار اصلی گروه دو در هاآن



 

 

گیری ژنوتیپ مختلف زیتون منطقه گرگان نشان داد تنوع ژنتیکی بسیار بالایی از نظر صفات اندازه 30نتایج بررسی تنوع ژنتیکی در 

ها وجود دارد. همچنین بین صفت وزن هسته و قطر هسته میزان همبستگی مثبت در سطح احتمال یک درصد در بین ژنوتیپشده 

 . (Ebrahimnia et al., 2019) داری در سطح احتمال یک درصد وجود داشتو معنی

که صفت درصد روغن به عنوان متغیر وابسته زمانی مشخص شد ،ژنوتیپ زیتون 30با بررسی تنوع ژنتیکی در  در تحقیق دیگری

و بقیه صفات به عنوان متغیر مستقل در نظر گرفته شدند، صفات زمان تغییر رنگ و رسیدن میوه بیشترین تاثیر را روی درصد 

  .Ebadi et al., 2019)) روغن دارند. همچنین خصوصیات گل و درصد گل نیز بیشترین تاثیر برروی عملکرد داشتند

طور دو رقم مقاوم به شرایط محیطی و سرما و همین جهت بررسی تنوع ژنتیکی ارقام زیتون در استان قم پژوهشی با استفاده از

ک درصد دار در سطح احتمال یوجود تنوع ژنتیکی مثبت و معنیبیانگر . نتایج حاصل از تجزیه واریانس انجام شدپنج رقم تجاری 

در تجزیه د و از سایر ژنوتیپ ها متمایز شدنفدک و طوبی  هایژنوتیپ ،نتایح مقایسه میانگینر اساس بها بود. همچنین بین ژنوتیپ

 Hosseini) های تجاری در یک گروه و دو ژنوتیپ مقاوم به سرما نیز در یک گروه مجزا قرار گرفتندهای اصلی نیز ژنوتیپبه مولفه

Gheydari et al., 2019) . 

در این ژنوتیپ بررسی شد.  50ی زیتون استان خوزستان با استفاده از نشانگرهای مورفولوژیک با استفاده از هاتنوع ژنتیکی ژنوتیپ

مؤلفه  12ها نشان داد که نتایج تجزیه به عامل. شدگیری خصوصیات مورفولوژیکی شامل صفات میوه، هسته و برگ اندازهبررسی 

 کردنددرصد از واریانس کل را توجیه  42/13 اول صفات مؤلفه در .کردند یهرا توج فاتدرصد از واریانس کل ص 7/78در مجموع 

که صفاتی نظیر طول میوه، عرض میوه، وزن میوه، شکل هسته، عرض هسته، طول هسته، تعداد شیار و طول برگ بیشترین 

ته و برگ، شکل هسته و برگ، ترین صفات نظیر طول و عرض میوه، هسمهم ،بندیها و گروهدر تفکیک ژنوتیپ ضریب را داشتند.

اندازه  ، Aعیتقتقارن هسته در مو ، Bعیتق، وزن هسته، سطح هسته در مو Aعیتقاعده میوه در موقخمش برگ، تعداد شیار هسته، 

 ,.Safipour et al) بندی ارقام تاثیر گذار بودنددر گروه B عیتقه در مو تتقارن هسو  عدسک روی میوه، توزیع شیار روی هسته

2021). 

ود که نگر این بابینتایج  ،ارتباط بین نشانگرها و صفات مورد بررسی ورقم زیتون در جنوب ایتالیا  30بررسی تنوع ژنتیکی در 

 .(Alba et al., 2009) بالایی در بررسی و شناسایی صفات مورد نظر داشتندپتانسیل  DCA16و  UDO43های نشانگر

-SSR DCA غازگرآ هفت از استفاده روابط بین نشانگرها با صفات مورد بررسی پژوهشی را بابررسی  و ژنتیکی تنوع برای در ترکیه

4)، DCA-09، DCA-11، DCA-16، DCA-17، GAPU-89، UDO-14) 3 از الل آغازگرها تعداد .انجام دادند (DCA-04 و DCA-

 UPGMA ای خوشه تحلیل و تجزیه. بود متغیر آغازگر هر در آلل 75/4 میانگین با ،(DCA-11، DCA 16، GAPU-89) 6 تا( 17

 یشناسای و زیتون در ژنتیکی تنوع ارزیابی برای SSRنشانگر کارایی نشان دهنده نتایج. کردند بندیتقسیم اصلی خوشه دو به را ارقام

 ((Ercisli et al., 2011 باشدمی هاژنوتیپ

 پلاسم ژرم جهانی بانک از زیتون رقم 103 از ایمجموعه در RAPD تکنیک از استفاده با ژنتیکی تنوع ایی برای بررسیمطالعه

Centro de Investigación y Formación Agraria (CIFA) Alameda del Obispo نوار  126. شد انجام( اسپانیا) کوردوبا در

 10 تا 3 از چندشکل نوارهای تعداد و 11 تا 4 از پرایمر هر در نوارها تعداد. آمدند دست به استفاده مورد آغازگر 21 ازچندشکل 

 اساس بر لیاص گروه سه ها را بهژنوتیپ جاکارد شاخص از استفاده با ایخوشه تحلیل و تجزیه بر مبتنی دندروگرام. بودند متغیر

 از ارقام( 3) و اسپانیایی و ایتالیایی ارقام از برخی( 2) مرکزی، و شرقی مدیترانه مناطق از ارقام( 1: )بندی کردتقسیم هاآن منشأ

 غربی،) یا مدیترانه مختلف منطقه سه از زیتون ارقام بین ژنتیکی تنوع الگوی . همچنین در این پژوهشغربی مدیترانه منطقه



 

 

 هب ژنتیکی تنوع ینبیشتر. گرفت قرار تحلیل و تجزیه مورد( AMOVA) مولکولی واریانس آنالیز از استفاده با( شرقی و مرکزی

 . et al(Belaj(2002 ,. شد داده نسبت( درصد 96/86) ایمدیترانه مناطق در ارقام تفاوت

بوط مر صفات ، در پژوهشی کلیهشناسایی ارقام برتر توسعه وبا هدف  و جمع آوری ژرم پلاسمهای بهنژادی جهت اجرای برنامه

بر اساس نتایج تجزیه های مورفولوژی و رویشی، میوه و هسته یادداشت برداری شدند. به گلدهی تا رسیدن میوه شامل ویژگی

،  No.6 ،No.7 ،No.8ای قرار گرفتند شاملهای جداگانهکه در گروه هاییژنوتیپدر هفت گروه قرار گرفتند.  هاای، ژنوتیپخوشه

 زفول،د ارقامی گردآوری شده از سطح استان خوزستان، هاژنوتیپدزفول و کیوپ بودند. در نهایت از بین  ویسی، ماوی، عقیلی،

ماوی و کیوپ به دلیل سازگاری با اقلیم منطقه، داشتن عملکرد قابل قبول و تحمل شرایط کم آبی برای استفاده در 

 (Ajamgard et al., 2013).شدندمناطق گرم جنوب کشور توصیه  بهنژادی برنامه

ط های برتر در زیتون به منظور اصلاح و تولید ارقام با کیفیت روغن بیشتر و مقاوم به شراییپبررسی تنوع ژنتیکی و شناسایی ژنوت

اصلاح و  ز جمله تحلیل تنوع نتیکی،ای و پیچیده است که نیازمند توجه به چندین جنبه کلیدی امحیطی، یک فرآیند چندمرحله

 های زیتون در ایران انجام گرفته است امامطالعه بر روی ژنوتیپ باشد. چندینتولید ارقام جدید و مقاومت به شرایط محیطی می

ها محدود بوده است. در این پژوهش تنوع ژنتیکی ژرم پلاسم وسیع زیتون، ازنظر صفات ها تعداد ژنوتیپدر بیشتر پژوهش

 ارزیابی قرار گرفت.های مولکولی مورد مورفولوژیکی میوه و هسته زیتون با استفاده از نشانگر

 شناسی پژوهشروش

شده از ایستگاه تحقیقات زیتون طارم استان زنجان در دانشگاه ( تهیه 1)جدول ژنوتیپ زیتون 98این پژوهش بر روی     
صفات، از ی و نشانگرهای ملکولها و بررسی تجزیه ارتباط بین کاووس انجام گرفت. جهت بررسی تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپگنبد

طور تصادفی انتخاب شد و صفات طول میوه،  بهعنوان سه تکرار  بهتایی  50به صورت سه مجموعه عدد میوه  150هر ژنوتیپ 
قطر میوه، تقارن میوه، شکل میوه، بیشترین قطر عرضی میوه، نوک میوه، پستانک، تعداد عدسک، اندازه عدسک، محل شروع تغییر 

هسته، طول هسته، شکل هسته، تعداد شیار، نوک هسته، وزن میوه، وزن گوشت  رنگ، ضخامت گوشت میوه، نسبت گوشت به
مورد ارزیابی  هانمونه یرو بر  1 (Anonymous. 2000)(IOCرالعمل شورای بین المللی زیتون )ودست میوه و وزن هسته بر اساس

گیری شد. صفت نسبت گوشت به بر حسب گرم اندازه 01/0وزن میوه، وزن گوشت میوه وزن هسته با استفاده از ترازو  .قرار گرفت
یوه و م گوشت گیری طول میوه، قطر میوه، ضخامتهسته از حاصل تقسیم وزن گوشت میوه به هسته به دست آمد. جهت اندازه

ر عرضی گیری صفات تقارن میوه، شکل میوه، بیشترین قطده شد. برای اندازهمتر استفاطول هسته از کولیس دیجیتال برحسب میلی
ر اساس بمیوه، نوک میوه، پستانک، تعداد عدسک، اندازه عدسک، محل شروع تغییر رنگ، شکل هسته، نوک هسته و تعداد شیار 

 دستورالعمل شورای بین المللی زیتون کد دهی و ثبت گردید

 پژوهش نیشده در ا یبررس تونیز یهاپیارقام و ژنوت ستیل. 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 

                                                 
1 -International of Olive Oil Council 



 

 

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 

 

 تونیز یالملل نیب یدستورالعمل شوراارزیابی صفات مطابق 

( و در 2(، میوه به صورت تخم مرغی )کد1ی، میوه کشیده )کددسته 3گیری صفت شکل میوه آن را به جهت اندازه شکل میوه:
لازم به ذکر است که کددهی برای مواردکیفی مانند شکل میوه و سایر صفات کیفی با  ( لحاظ گردید.3صورت گرد بودن )کد
 .(Sadeghian Motahar et al., 2019) ی انجام شدداریو پا یکنواختی ز،یتما شاتیانجام آزما یبرا یملاستفاده از دستورالعمل 

 ( منظور گردید.3( و در صورت نامتقارن بودن )کد 2(، تقریبا متقارن )کد1حالت میوه به صورت متقارن با )کد برای تقارن میوه:
( برای حالت عدسک بزرگ، 7میوه هستند، طبق دستور العمل )کدایی شکل برروی عدسک ها نقاط برجسته دایره اندازه عدسک:

 ( برای حالت عدسک ریز در نظر گرفته شد.3( برای عدسک متوسط و )کد5)کد 

 درنظر گرفته  3و  2، 1صفت شکل هسته طبق دستورالعمل به شکل هسته کشیده، تخم مرغی و گرد با کد به ترتیب  شکل هسته:

 شد.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 گیری صفات ظاهری زیتوناندازه .1شکل
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( وقتی میوه بیشترین قطر عرضی را داشته باشد )در عرض میوه بیشترین قطر را 2مطابق )شکل :محل بیشترین قطر عرضی میوه

 داده شده است.اختصاص  1و در حالت کمترین قطر در قسمت عرض میوه باشد کد  2داشته باشد( کد 

و  2که میوه گرد باشد کد باشد. طبق دستور العمل برای حالتی صفت نوک میوه دارای حالت نوکدار و حالت گرد می نوک میوه:

 داده شده است. 1برای حالتی که نوکدار باشد کد 

 1و بدون پستانک کد  9دار کد باشد که به دو صورت پستانکایی در انتهای میوه میصفت پستانک در میوه زیتون زائده پستانک:

 اندازه گیری شد.

انتهای میوه گرد باشد کد که به صورتیبرای حالت بدون نوک  و 1صفت نوک هسته برای حالت میوه نوکدار باشد کد  نوک هسته:

 داده شد. 2

 به صورت شمارش تعداد عدسک روی میوه و تعداد شیار روی هسته انجام گرفت. تعداد عدسک و تعداد شیار روی هسته:

 
 

 

 

 

 

 

 زیتون صفات ظاهری مورد ارزیابی .2شکل

 مرازایی پلیو واکنش زنجیره DNAاستخراج 

. جهت استخراج با استفاده از های برگی تهیه شدنمونهژنوتیپ زیتون  98های تازه و جوان از برگ ، ابتداDNAبه منظور استخراج 

به  (Saghai-Maroof et al., 1984).  تاستخراج انجام گرف CTABها در آون  پودر شده و با استفاده از روش نیتروژن مایع برگ

، CAATهای با استفاده از نشانگر PCRدرصد استفاده شد. واکنش  8/0از الکتروفورز افقی با ژل آگارز  DNAمنظور بررسی کیفیت 

SCoT ،ITS  وIJS .دهی، آمیزی و نمرهجهت رنگ انجام شدDNA  درصد قرار داده شد و با  6تکثیر یافته روی ژل اکریل آمید

امتیازدهی  DNAدر نهایت نوارهای و  ندها رنگ آمیزی شدژل (An et al., 2009) استفاده از روش سریع رنگ آمیزی نیترات نقره 

 . شدند

 های آماری تجزیه

 استفاده شد. SASدرصد از نرم افزار  5در سطح احتمال توکی  بر اساس آزمونبه منظور انجام تجزیه واریانس و مقایسه میانگین 

 ,IBM Crop) 24نسخه  SPSS ای با استفاده از نرم افزارتجزیه رگرسیون و محاسبه ضرایب همبستگی و همچنین تجزیه خوشه

از یونی، تجریه رگرس به روشمولکولی  نشانگرهایبین صفات مورفولوژیکی و  یتجزیه ارتباطانجام به منظور انجام شد.  (2010

 استفاده شد.  (IBM Crop, 2010) 24نسخه  SPSSنرم افزار 

 های پژوهشیافته

 نوک میوه میوه عرضی قطر بیشترین محل

 

 پستانک

 

 نوک هسته

        

2 1 2 

 

1 1 9 1 2 



 

 

( 2)جدول دنددار بوها برای تمامی صفات در سطح احتمال یک درصد معنیاختلاف بین ژنوتیپ تجزیه واریانس،با توجه به نتایج    

ییر رنگ، محل شروع تغصفات ها از نظر صفات مورد ارزیابی بود. که نشان دهنده وجود تنوع ژنتیکی بسیار بالا در بین ژنوتیپ

ر بین صفات مورد ارزیابی بودند. همچنین طول میوه، قطپستانک میوه و شکل هسته دارای بیشترین میزان ضریب تغییرات در 

  میوه و طول هسته کمترین میزان ضریب تغییرات را در بین صفات مورد ارزیابی داشتند.

 

 تونیز پیرقم و ژنوت 98در  وهیصفات م انسیوار هیتجز .2جدول 

 درجه آزادی منابع تغییر
 میانگین مربعات

 بیشترین قطر عرضی میوه شکل میوه تقارن میوه قطر میوه طول 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 

 باشددرصد می 1دار در سطح احتمال **، نشاندهنده اختلاف معنی

2 دامه جدولا  

 درجه آزادی منابع تغییر
 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   11/714 14/545 6/116 6/259 17/606 12/835 

2ادامه جدول   

 درجه آزادی منابع تغییر
 میانگین مربعات

 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   5/870 6/552 5/769 5/274 

 2ادامه 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   4/327 16/843 8/134 14/493 

 

ها داشتند. در تری نسبت به بقیه ژنوتیپاز نظر طول میوه و قطر میوه بزرگ D1و  1کاریدولیانتایج مقایسه میانگین،  طبق

 ادیبا توجه به تعداد ز (.3)جدولبه خود اختصاص داد طول هسته بیشتری را  2که از نظر صفت طول هسته ژنوتیپ آمیگدالولیاحالی

از نظر صفات وزن D1  .است برای هر صفت ذکر شده ریمقاد نیشتریدرصد ب 10 نیانگیم سهیجدول مقا نیا ها،پیژنوتو  ارقام

ها وتیپعدسک بیشتری نسبت به بقیه ژندارای میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته بیشتری داشت. کاریدولیا از نظر تعداد عدسک 

رقم ا داشت. هیپترودبار اندازه عدسک بزرگتری نسبت به سایر ژنو که از نظر صفت اندازه عدسک ژنوتیپ فیشمی. در حالیبود

                                                 
1 Caridolia 
2 Amygdalolia 



 

 

 یشمیکه از نظر شکل هسته ژنوتیپ ف. در حالیبودها تری نسبت به سایر ژنوتیپشکل میوه و شکل هسته کشیده واجد 1دزفول

از نظر صفت ضخامت گوشت  3ها داشت. خدیریمیوه کاملا متقارنی نسبت به سایر ژنوتیپ 2رودبار هسته گردی را داشت. آربکینا

نسبت گوشت به  ، ازهااز سایر ژنوتیپ 4کاسرنا ها داشت. همچنین ژنوتیپ مانزانیلای نسبت به سایر ژنوتیپبزرگتر ، مقدارمیوه

 .برخوردار بودهسته بیشتری 

 از نظر هر صفت تونیبرتر ز یهاپیارقام و ژنوت %10در  وهیصفات م نیانگیم سهیمقا .3جدول

 HDS            صفات 

 mm)) طول 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

 (mm) قطر میوه     
  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

ضخامت گوشت 
(mm) میوه    

  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

 ((gوزن میوه
  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

 ((gوزن گوشت
  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

 ((grوزن هسته
  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

 (mm) طول هسته   
  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

                                                 
1 Dezful 
2 Arbequina 
3 Khodeiri 
4 Manzanilla Cacereña 



 

 

 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

-درصد می 5سطح احتمال  توکی دردار بر اساس آزمون در هر ردیف حروف مشابه نشاندهنده اختلاف غیرمعنی آمده است. 1 ها براساس شماره در جدولنام ژنوتیپ

 باشد.

ها از نظر صفات طول میوه، قطر میوه، وزن میوه، وزن هسته و طول هسته کمترین مقدار را در بین سایر ژنوتیپ 1کرونیکی

صفات   نیدر ب ریمقاد نیدرصد کمتر 10 نیانگیم سهیجدول مقا نیا ها،پیژنوت ارقام و ادیبا توجه به تعداد ز (.4 جدول)داشت 

شکل  3و روغنی ها داشت. کورونیکیکمترین میزان وزن گوشت میوه را در بین ژنوتیپ 2که پاترینیحالی در .است مورد بررسی

ار را در بین کمترین مقد بعد از کرونیکی ها را داشتند. کرفولیا از نظر صفات طول میوه و قطر میوهمیوه کشیده در بین ژنوتیپ

ترین اندازه عدسک و کوچک T23که ها داشت. در حالیتعداد عدسک کمتری نسبت به سایر ژنوتیپ ها داشت. خدیریژنوتیپ

ها بیشترین محل قطر عرضی در بین ژنوتیپ 7جلتو  6، ماری5میشن، 4ابیعشکل هسته کاملا کشیده را به خود اختصاص داد. مص

های مورد بررسی کمترین مقدار را در بین ژنوتیپ 8ایکیتیمیوه در قسمت مرکز میوه را داشتند. از نظر صفت ضخامت گوشت میوه 

 کمترین میزان را داشته است. T21داشت. و تعداد شیار نیز ژنوتیپ 

 از نظر هر صفت تونیز ترضعیف یهاپیارقام و ژنوت %10در  وهیصفات م نیانگیم سهیمقا .4جدول

 HDS            صفات 

 (mm) طول  
 میوه

   3 23 24 34 103 104 60 7 109 114 ژنوتیپ
 16/800a 16/766 a 16/703 a 16/640 a 15/948 a b 15/689 a b 15/037 b 14/804 c 13/121 c 12/755 c 1/920 مقدار

 (mm) قطر  
 میوه

  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

 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 14/111 a b 14/111 a b 13/666 b 13/555 b 13/000 b 3/945 14/778 مقدار

 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

  118 116 114 112 109 106 105 104 103 101 ژنوتیپ شروع تغیر رنگ

                                                 
1 Koroneiki 
2 Patrini 
3Rowghani  
4 Mosabi 
5 Mission 
6 Mari 
7Jlot  
8Tiaiki  



 

 

 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 
(mm) 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

 ((grوزن میوه
  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

 ((grوزن گوشت
  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

 ((grوزن هسته
  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 
 ((grهسته

  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

 (mm) طول  
 هسته

  23 104 103 109 61 60 101 24 37 7 ژنوتیپ

 a 10/781 a 10/630 a 10/582 a 10/514 a 10/439 a b 10/360 a b 9/830 a b 9/664 c 6/711 c 2/337 10/887 مقدار

 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

 

(، بین وزن گوشت میوه با وزن میوه 909/0**) بیشترین همبستگی در بین صفات به رابطه بین طول میوه و قطر میوه به میزان

دار مثبت و معنی( 842/0**همبستگی ) در سطح احتمال یک درصد وجود داشت. بین صفات وزن میوه با وزن هسته نیز (994/0**)

در جهت منفی در سطح احتمال یک  (-433/0**) نوک میوه با پستانک به میزانرابطه  . سطح احتمال یک درصد وجود داشتدر 

دار بود. همچنین صفات طول میوه با بیشترین قطر عرضی میوه، نوک میوه، شروع تغیر رنگ میوه و شکل هسته درصد معنی

طور بیشترین قطر عرضی میوه و نوک میوه با صفت قطر میوه کمترین همبستگی در کمترین میزان همبستگی را داشت. همین

 شتند. جهت منفی را دا



 

 

 تونیز پیرقم و ژنوت 98در  وهیصفات م نیب یهمبستگ .5جدول

 

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

(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                 

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

 میوه

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            

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

 رنگ

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

 میوه

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

 هسته

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        

     1 -0/185 -0/013 -0/271** -0/063 0/241* -0/048 
-

0/153 
هسته شکل 0/14- 0/134- 0/091 **0/316 0/134 *0/242  

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      

   1 0/027 0/127 -0/119 -0/129 -0/104 -0/056 0/059 -0/081 
-

0/112 
هسته نوک 0/119- 0/154- **0/314- **0/378 0/044 **0/281  

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    

 1 0/842** 0/039 0/419** 0/048 0/525** 0/220* 0/399** -0/186 0/390** 0/463** 
0/201

* 
هسته وزن **0/660 **0/594 0/004 0/005- 0/06- 0/034-  

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  



 

 

 تجزیه رگرسیون

که وزن میوه به عنوان متغیر وابسته در نظر گرفته شد نشان داد که وزن گوشت ( زمانی6)جدول رگرسیوننتایج حاصل از تجزیه 

درصد از تغییرات  60/99در مجموع که با وزن میوه داشت را میوه و وزن هسته در سطح احتمال یک درصد بیشترین میزان ارتباط 

وزن میوه، نسبت گوشت  ،(7)جدول عنوان متغیر وابسته در نظر گرفته شدوزن گوشت میوه به  ادامهدر کردند. توجیه این صفت را 

که همچنین در مدلی کردند. توجیه درصد از تغییرات این صفت را  60/99به هسته و طول میوه وارد مدل شده که در مجموع 

وزن میوه، نسبت گوشت به هسته، قطر میوه و ضخامت  ،(8)جدول  شد در نظر گرفتهصفت وزن هسته به عنوان متغیر وابسته 

 نسبت گوشتدر این مدل که . وارد مدل شدندکردند و توجیه درصد از تغییرات صفت وزن هسته را  80/95گوشت میوه به میزان 

ت گوشت بنس ،با افزایش وزن گوشت میوه بیانگر این مطلب است که، نشان دادبه هسته در جهت منفی با صفت وزن هسته ارتباط 

وزن گوشت بیشتر از هسته تحت تاثیر این صفت  ،قطر میوهبا افزایش . همچنین یابدمیبه هسته افزایش و وزن هسته کاهش 

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

  در نظر گرفته شدوزن میوه به عنوان متغیر وابسته مدلی که برای  تجزیه رگرسیون  نتایج. 6جدول 
F  دخطای استاندار ضریب رگرسیون وزن میوه 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

 

  در نظر گرفته شدوزن گوشت میوه به عنوان متغیر وابسته مدلی که  برای تجزیه رگرسیون نتایج. 7جدول

F  دخطای استاندار ضریب رگرسیون وزن گوشت میوه نهایی   ضریب تبین تجمعی 

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

 0/995 **10328/441 0/010 **0/129 نسبت گوشت به هسته

 0/996 **7193/422 0/005 *0/012 طول میوه

 

  در نظر گرفته شدوزن هسته به عنوان متغیر وابسته مدلی که برای تجزیه رگرسیون  نتایج  .8جدول

F  دخطای استاندار ضریب رگرسیون وزن هسته 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  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

با  Wardبندی از روش گیری شده انجام گرفت. برای گروهصفات اندازه با درنظرگرفتنبندی ارقام گروهای با هدف تجزیه خوشه

بهتر بود، لذا این روش مورد تفسیر ها تمایز ژنوتیپدر  Wardنتایج روش ها، سایر روش بادر مقایسه . استفاده شدفاصله اقلیدوسی 

 4ل شککه با توجه به شوند گروه تقسیم بندی چهار به  تواندمیژنوتیپ زیتون  98ای نشان داد تجزیه خوشهنتایج  قرار گرفت.

 ها از نظر صفات مورد بررسی انجام گرفته است.مقایسه بین گروه

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 فاصله اقلیدوسی بر اساس  Wardگیری شده به روش های زیتون بر اساس صفات اندازهگروه بندی ژنوتیپ .3شکل
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ها از طول میوه، قطر میوه، تعداد عدسک، (، گروه سوم نسبت به سایر گروه4 )شکلها ژنوتیپبندی طبق نتایج حاصل از گروه

ضخامت گوشت میوه، وزن میوه، وزن گوشت میوه، وزن هسته، نسبت گوشت به هسته، طول هسته و تعداد شیار بیشتری نسبت 

 ها برخودار است.به سایر گروه

ها مشابه صفات تقارن میوه، شکل میوه، محل بیشترین قطر عرضی میوه، محل شروع تغییر رنگ و نوک هسته تمامی گروهدر بین 

ها از نظر ابعاد میوه و وزن میوه در جایگاه بعدی قرار داشت است. گروه بودند. بعد از گروه سوم، گروه اول نسبت به سایر گروه

صفات طول میوه، قطر میوه، تعداد عدسک، ضخامت گوشت میوه، وزن میوه، وزن گوشت ها از نظر چهارم نسبت به سایر گروه

 ها داشتند.میوه، وزن هسته، نسبت گوشت به هسته، طول هسته و تعداد شیار کمترین میزان را در بین سایر گروه

نیز از نظر اندازه عدسک یکسان های دوم و چهارم های اول و سوم یکسان بوده، همچنین گروهصفت اندازه عدسک در بین گروه

 داری نداشتند. شکل میوه و محل بیشترینهای اول، دوم و چهارم از نظر قطر میوه تقریبا مشابه بودند و اختلاف معنیبودند. گروه

و  های اولهای دوم و سوم یکسان بوده در حالیکه شکل میوه و محل بیشترین قطر عرضی میوه گروهقطر عرضی میوه گروه

 داری نداشتند.ارم یکسان یوده و اختلاف معنیچه

 

  کلاستر  هیزجحاصل از ت هایدر گروه وهیدر صفات م راتییتغ .4شکل
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که طول میوه به عنوان نشان داد زمانی (9 جدول) های مورد بررسیبین صفات با آلل رگرسیونی نتایج حاصل از تجزیه ارتباط

 2/73آلل با طول میوه ارتباط داشته که در مجموع  18ها به عنوان متغیر مستقل وارد مدل شدند در مجموع  متغیر وابسته و آلل

بودند.  آلل در جهت افزایش کنترل کننده این صفت 13آلل در جهت کاهشی و پنج درصد از تغییرات این صفت را کنترل کردند. 

با آلل  28نشان داد  ، نتایجتقارن میوهبرای . مرتبط بودندقطر میوه با درصد در جهت کاهشی  4/14 آلل در مجموع به میزاندو 

تقارن میوه را  ،آلل در جهت مثبت و افزایشی 9آلل در جهت منفی و کاهشی و  19ها که از بین این آلل مرتبط هستنداین صفت 

 7آلل،  11درصد توجیه شد که از بین  3/54آلل به میزان  11وجیه کردند. صفت شکل میوه به وسیله درصد ت 3/88در مجموع 

که صفت بیشترین قطر عرضی زمانیهمچنین آلل در جهت افزایش این صفت را کنترل کردند.  4آلل در جهت منفی و کاهشی و 

آلل  3ها آلل وارد مدل شدند که از بین این آلل 8 ،ر گرفته شدها به عنوان متغیر مستقل در نظمیوه به عنوان صفت وابسته و آلل

کنند. صفت نوک میوه توجیه درصد از تغییرات این صفت را  4/47آلل در جهت مثبت توانستند  5در جهت منفی و کاهشی و 

صفت نوک میوه  یفزایشآلل در جهت ا 1آلل در جهت کاهشی و  4ها درصد توجیه شد که از بین آلل 6/38آلل به مقدار  5توسط 

آلل در جهت  11آلل در جهت منفی و کاهشی و  9درصد صفت پستانک را توجیه کردند که  5/79آلل به مقدار  20کردند. تبیین را 

درصد توانستند این صفت را توجیه کنند که از  3/26آلل به مقدار  5 ،صفت تعداد عدسکبرای مثبت این صفت را کنترل کردند. 

آلل در جهت کاهشی  2شود که از این بین آلل کنترل می 7آلل مثبت بود. صفت اندازه عدسک توسط  1آلل منفی و  4 ،این بین

آلل به  7درصد از تغییرات را توجیه کردند. محل شروع تغییر رنگ توسط  7/42آلل در جهت افزایشی در مجموع به میزان  5و 

ضخامت گوشت میوه به برای آلل در جهت افزایشی بوده است.  4اهشی و آلل در جهت ک 3درصد توجیه شد که  2/47میزان 

آلل در جهت  7آلل در جهت کاهش و  7د که ندرصد از تغییرات را توجیه کن 67در مجموع   ندآلل توانست 14 ،عنوان صفت وابسته

 8/44در مجموع  ندتوانست و بود آلل افزایشی 2آلل کاهشی و  4آلل که  6افزایشی بوده است. صفت نسبت گوشت به هسته توسط 

درصد از تغییرات صفت طول هسته را توجیه کردند از  5/25آلل در مجموع  4تعداد د. نکنتوجیه درصد از تغییرات این صفت را 

که صفت شکل هسته به عنوان متغیر وابسته وارد مدل شد آلل در جهت مثبت بودند. زمانی 2آلل در جهت منفی و  2ها  بین آلل

تبیین درصد از تغییرات این صفت را  8/73 ندآلل در جهت افزایشی بود در مجموع توانست 8آلل در جهت کاهشی و  9آلل که  17

 10آلل در جهت کاهشی و  11 ،شد که از این بینتوجیه آلل  21درصد توسط  4/78د. صفت تعداد شیار در مجموع به مقدار نکن

آلل در جهت  1آلل در جهت افزایشی و  3آلل که  4. صفت نوک هسته توسط دشناسایی شآلل در جهت افزایش این صفت 

آلل که  7صفت وزن میوه در مجموع برای . نموددرصد از تغییرات این صفت را توجیه  9/27کاهشی بوده است در مجموع مقدار 

. وزن نمودندتوجیه این صفت را تغییرات فنوتیپی درصد  2/45آلل در جهت افزایش بوده به مقدار  3آلل در جهت کاهش و  4

آلل افزایشی بوده  8آلل در جهت کاهش و  7ها درصد توجیه شد که از بین آلل 6/65آلل در مجموع به مقدار  15هسته توسط 

درصد از تغییرات  9/50در مجموع به مقدار  و آلل افزایشی بود 5آلل کاهشی و  4آلل که  9است. صفت وزن گوشت میوه توسط 

 تبیین نمود.را  این صفت

    IJSو  CAAT ،SCoT ،ITSشده با استفاده از چهار نشانگر  ریتکث های¬و آلل وهیصفات م نیب ونیرگرس هیتجز .9جدول

 نهایی F دار شناسایی شدنددر مدل رگرسیونی معنی ی که در ارتباط با صفتهایآلل صفات
ضریب تبیین 

مدل  تجمعی نهایی
 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-A, ITS10 شکل میوه

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

 بیشترین محل
 میوه عرضی قطر

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 

 هب 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        10/609** 0/452 وزن میوه 

 ,SCoT21-B, CAAT16-A, IJS1-B, SCoT7-B, ITS14-F, SCoT24-A, IJS7-B, SCoT3-D وزن هسته 

SCoT4-C, IJS15-D, SCoT11-C, ITS7-B, CAAT2-B, SCoT5-D, ITS8-D 
10/406** 0/656 

 ,IJS9-A, SCoT7-B, SCoT21-B, ITS4-C, CAAT16-A, IJS7-B, SCoT5-C, CAAT13-A وزن گوشت میوه 

SCoT3-D 
10/142** 0/509 

 

 SCoT21-B(400bp)ها هر آلل به طور جداگانه با صفاتی که پیوستگی دارد آورده شده از بین آلل (10طبق نتایج حاصل از )جدول 

های  صفت پیوسته باشد. آلل 5توانسته در  IJS9-A(620bp)دارد. بعد از آن آلل صفت( را  9)پیوستگی تعداد نشان داد  بیشترین 

SCoT5-C(500bp) ،CAAT16-A(460bp)  وITS4-C(360bp)  صفت مورد بررسی دارای پیوستگی بودند. آلل   4درSCoT21-

B  وIJS9-A ند. همچنین  در صفات طول میوه، وزن میوه و وزن گوشت میوه مشترک بودSCoT21-B  باSCoT5-C  علاوه بر

در صفات نسبت گوشت به  SCoT5-Cبا  IJS9-Aصفات وزن میوه و وزن گوشت میوه در صفت طول هسته مشترک بودند. آلل 

علاوه بر پیوستگی با صفات وزن میوه، وزن گوشت میوه   CAAT16-A هسته، وزن میوه و وزن گوشت میوه مشترک بودند. آلل

 ،SCoT8-B(280bp) ،ITS1-A(600bp)های هسته توانست با صفت کیفی شکل هسته نیز پیوستگی داشته باشد. آللو وزن 

SCoT7-B(630bp) ،CAAT11-A(520bp)،SCoT3-D(346bp) ،ITS7-B(440bp) ، ITS1-E(410bp)  ، IJS10-F(450bp) 

در صفات طول میوه و تقارن میوه ITS1-A(600bp) و SCoT8-B(280bp) صفت پیوسته بودند. آلل  سهدر   ITS8-D(340bp)و



 

 

پیوسته بود. آلل   SCoT8-Bو در صفت ضخامت گوشت میوه آلل ITS1-Aمشترک بودند اما در صفات اندازه عدسک که آلل 

SCoT7-B  با آلل SCoT3-D(346bp)  .در صفات طول میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته مشترک بودند 

 

 دار با آنها بر اساس تجزیه ارتباط رگرسیونیآنها و صفات مرتبط و معنی DNAها به همراه طول تقریبی نوار الللیست نام  .10جدول 

 تعداد صفات آلل
تقریبی طول 
 DNAنوار 

  آلل مورد نظر داشتندبا  داریرابطه معنیکه  یصفات

SCoT21-B 
9 

هسته، تعداد شیار، وزن میوه، وزن گوشت طول میوه، قطر میوه، تعداد عدسک، ضخامت گوشت میوه، طول  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 وزن هستهرنگ، نوک 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 

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 

 

 بحث

حقیق حاضر، نتایج تدر پژوهش حاضر تنوع ژنتیکی قابل توجهی از لحاظ صفات مورفولوژیکی میوه زیتون مشاهده شد. مطابق با   
حاصل از تجزیه  نتایج شده بود کهبررسی شناختی  از طریق نشانگرهای ریختزیتون  ارقام ژنتیکی تنوعهای قبلی نیز در پژوهش

وجود دارد  دار در سطح احتمال یک درصداختلاف معنی مورد بررسی ها از نظر صفاتبین ژنوتیپنشان داد که  آنها نیز واریانس
(Nezamivand Chegini et al., 2015) . 

( و طول هسته 33/3) (، طول میوه74/6رقم آمیگدالولیا برای صفات نسبت طول به عرض میوه ) ه شددر پژوهشی نشان داد

گرم بیشترین وزن میوه  18/8 و 35/9با میانگین  بترتیب بیشترین میزان را در بین ارقام مورد بررسی داشتند. همچنین رقم تفاهی

رقم کرونیکی از نظر صفات وزن میوه و وزن گوشت میوه به ترتیب با در مقابل . را به خود اختصاص داد گوشت میوهو وزن 

بیشترین  دواج به ترتیبنیز . ارقام کایسی و کورفولیا ارقام داشترا در بین این صفات گرم کمترین میزان  71/0و  89/0میانگین 

 . (Ebadi et al., 2019)بودندها ین ژنوتیپو کمترین میزان نسبت گوشت به هسته در ب

شان داد رقم ناین پژوهش . نتایج مورد بررسی قرار گرفتهای زیتون استان خوزستان تنوع ژنتیکی ژنوتیپدر تحقیق دیگری 

را در  آمیگدالولیا و آمفی سیس بیشترین میزان روغنهمچنین . داراستکنسروالیا بیشترین تعداد میوه در خوشه و عملکرد میوه را 

ها داشتند. به طور کلی ارقام کنسروالیا، کرونیکی، محزم ابوالسطل بیشترین وزن میوه و عملکرد را در بین ارقام بین سایر رقم

  .(Ajamgard et al., 2012)داشتند. 

از بین صفات کمی  ،نشان داد آبادآباد، طارم، منجیل، گیلوان و جمالمنطقه علیزیتون در  ارقام مختلفبین صفات  بررسی ارتباط

(، عرض میوه با وزن میوه 947/0**(، شکل هسته با شکل میوه )994/0**) بین صفات وزن گوشت میوه با وزن میوه ،مورد ارزیابی

 et (Nezamivand Chegini ود داردوجدر سطح احتمال یک درصد دار ارتباط مثبت معنی( 874/0**و وزن گوشت با عرض میوه )

al., 2015). 

 در ی راآزمایش زیتون، میوه و گل مهم صفات از تعدادی ژنتیکی واریانس و عمومی پذیریوراثت محاسبه جهتدر تحقیق دیگری 

 اد کهنشان د واریانس تجزیه نتایج. دادند انجام زنجان استان طارم زیتون تحقیقاتی ایستگاه در رقم 20متوالی بر روی  سال دو

 مقدار را ترینپائین و عمومی بالاترین پذیریاز نظر وراثتهمچنین . هستند دیگریک با داریمعنی تفاوت دارای مورد نظر ارقام

 روغن درصد بین. به خود اختصاص دادند( درصد 04/7) نهایی میوه تشکیل درصد و( درصد 05/87) هسته تر وزن صفات ترتیببه

 مجموع ردمحقیقن بر اساس نتایج اظهار داشتند . داری مشاهده شدو معنی مثبت هسته همبستگی به گوشت نسبت صفت با میوه

پارامترهای  نداشت نظر در با را بهتر ارقام گزینش امکان که وجود دارد میوه و بین صفات گل ارقام زیتون بین در توجهی قابل تنوع

 تونینمونه ز 108ساختار  هیو تجز یکیتنوع ژنت یکه به منظور بررس یدر پژوهش. (Ahmadi et al., 2017) کندمی فراهم ژنتیکی

 .O. europaea L. ssp. cuspidata (Wall) پی( و هشت ژنوتOlea europaea L. ssp. europaea var. europaeaکشت شده )

ex G. Don) Ciferriقابل  یکیانجام شد، تنوع ژنت زماهوارهیر رنشانگ یمکان ژن 15با استفاده از  کایژرم پلاسم آمر ونی( از کلکس



 

 

 ریفسشد که طبق ت لیخوشه تشک زدهیس ایخوشه هیتجز جیمشاهده شد. بر اساس نتا تونیمختلف ز یهانمونه نیب یتوجه

   (.Koehmstedt et al., 2011بود ) فیقابل توص وهیم یهایژگیو و ییایپژوهش با منشا جغراف نیا نیمحقق

خه، ذین در شاارتفاع درخت، عرض تاج درخت، سطح مقطع تنه، تعداد گلا از جملهصفات رویشی و زایشی دیگر، پژوهش  در یک

وزن میوه، وزن هسته و نسبت  از جملهمیوه  طور صفاتهمینهای کامل، درصد تشکیل میوه و ذین، درصد گلتعداد گل در گلا

 حاصل نتایج. مورد ارزیابی قرار گرفتند، عملکرد میوه در هر درخت و درصد روغن (درخت از هرمیوه  30برای )گوشت به هسته 

 71/1 وزن تر میوهبا کی یارقم تیدارند. دار وجود اختلاف معنیشده ارزیابیبین ارقام از نظر همه صفات رویشی و زایشی  نشان داد

یوه بیشترین عملکرد مطبق نتایج . به خود اختصاص دادندبیشترین وزن تر میوه را  ،گرم 38/8 با رقم هالکیدیکیو  ، کمترینگرم

 .(Nourizadeh et al., 2019) شناسایی شدعملکرد مقدار که رقم آگروماناکی دارای کمترین در حالی بدست آمددر رقم هالکیدیکی 

بررسی  این نتایج. مورد بررسی قرار گرفتصفات میوه و هسته زیتون  از لحاظاستان خوزستان زیتون در ژنوتیپ  50همچنین 

 مؤلفه اولین و نمودند توجیه را صفات کل واریانس از درصد 78/7 مجموع در مؤلفه 12  ،هاعامل به تجزیهبر اساس نشان داد که 

 و هسته شکل برگ، و هسته میوه، عرض و طول هایصفت طور. همینبه خود اختصاص داد را کل واریانس از درصد 13/42

 موقعیت در هسته تقارن ،B موقعیت در هسته سطح هسته، وزن ،A موقعیت در میوه قاعده هسته، شیار تعداد برگ، خمش برگ،

A، موقعیت در هسته تقارن هسته، روی شیار توزیع میوه، روی عدسک اندازه B و هاژنوتیپ تفکیک در صفاتی بودند که از 

 تقسیم زامج گروه شش به ی مورد بررسیهاژنوتیپ ای،خوشه تجزیه از حاصل نتایج طبقهمچنین . آنها نقش داشتندبندی گروه

 .(Safipour et al., 2021) شدند

در تحقیق دیگری که بررسی تجزیه رگرسیون گام به گام برای عملکرد، انجام شد طول هسته و در مرحله بعد صفات تعداد گل 

درصد از  4/77به میزان آذین و درصد روغن در ماده تر وارد مدل شدند و توانستند در مجموع کامل در گل آذین، تعداد گل در گل

 .(Ebadi et al., 2019) کنندتغییرات عملکرد را توجیه 

 گیری و پیشنهادهانتیجه

دار بودند که نشان دهنده وجود تجزیه واریانس صفات مورد بررسی نشان داد تمامی صفات در سطح احتمال یک درصد معنی    

 کاریدولیایپ باشد. طبق نتایج حاصل از مقایسه میانگین ژنوتها از نظر صفات مورد ارزیابی میتنوع ژنتیکی بسیار بالا در بین ژنوتیپ

که از نظر صفت طول هسته ژنوتیپ ها داشتند. در حالیقطر میوه بزرگتری نسبت به بقیه ژنوتیپ از نظر طول میوه و D1و 

از نظر صفات وزن میوه، وزن گوشت میوه و وزن هسته بیشتری  D1طول هسته بیشتری را داشت. همچنین ژنوتیپ  آمیگدالولیا

ها داشت. ه میوه تعداد عدسک بیشتری نسبت به بقیه ژنوتیپاز نظر تعداد عدسک به دلیل بزرگ بودن انداز کاریدولیا رقمداشت. 

بیشترین میزان همبستگی در سطح  (994/0**)(، بین وزن گوشت میوه با وزن میوه 909/0**بین صفات طول میوه و قطر میوه )

سطح  در دارمثبت و معنی ارتباط( 842/0**). همچنین بین صفات وزن میوه با وزن هسته نیز داشتاحتمال یک درصد وجود 

نوان که وزن میوه به عنوان متغیر وابسته و بقیه صفات به ع. نتایج حاصل از تجزیه رگرسیون زمانیشناسایی شداحتمال یک درصد 

متغیر مستقل در نظر گرفته شد نشان داد که وزن گوشت میوه و وزن هسته در سطح احتمال یک درصد بیشترین میزان ارتباط با 

صفت وزن میوه، نسبت سه یوه را داشته است. در ادامه صفت وزن گوشت میوه به عنوان متغیر وابسته وارد مدل شد و وزن م

که درصد با این صفت ارتباط داشتند. همچنین زمانی 5و طول میوه در سطح احتمال  (بیشترین میزان ارتباط)گوشت به هسته 

صفات وزن میوه، نسبت گوشت به هسته، قطر میوه و ضخامت گوشت  رفته شددر نظر گصفت وزن هسته به عنوان متغیر وابسته 

ها، گروه ن گروهگروه تقسیم شدند از بی به چهارها ژنوتیپ ،بندیگروهبر اساس نتایج میوه بیشترین ارتباط را با این صفت داشتند. 

قطر میوه، ضخامت گوشت میوه، نسبت  سوم از نظر صفات طول میوه، طول هسته، وزن میوه، وزن گوشت میوه، وزن هسته،

نشان داد بیشترین   SCoT21-Bها . از بین آللداشتها گوشت به هسته، اندازه عدسک و تعداد شیار بالاتری نسبت به سایر گروه



 

 

باشد. دار داشته رابطه معنیصفت پنج توانست در  IJS9-Aدارد. بعد از آن آلل  با صفات مختلف را (صفت 9با دار )تعداد ارتباط معنی

 های هیبریداسیون ارقام استفاده نمود.توان در برنامهاز اطلاعات به دست آمده در این تحقیق می

 سپاسگزاری

دانند از همکاری ایستگاه تحقیقات زیتون شهرستان طارم و مرکز تحقیقات کشاورزی استان زتجان خود لازم می نویسندگان بر   

 حاضر تشکر و قدردانی نمایند. جهت تأمین مواد گیاهی پژوهش
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Investigating the genetic diversity of fruit traits and their relationship with 

molecular markers in olive genotypes 
Abstract 
 

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. 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, 150 fruits from each genotype were selected. All the investigated 

traits among olive genotypes were significant at the 1% probability level, indicating very high genetic diversity among the 

genotypes. Mean comparisons showed that “Caridolia” and “D1” had superior 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*), and between fruit flesh 

weight and fruit weight (0.994*). Regression analysis indicated that fruit flesh weight and stone weight had the highest 

correlation with fruit weight at the 1% probability level. Additionally, fruit weight, flesh-to-stone ratio, fruit diameter, and 

flesh thickness were most related to fruit weight. Genotypes were divided 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. The results of association analysis between 

CAAT, ScoT, ITS, and IJS 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 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 applied to breeding programs 

to develop cultivars with enhanced yield. 
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Extended Abstract  

Introduction 
Olive (Olea europaea L.) is one of the oldest plants in the Mediterranean region. With advancements in science and increased 

awareness, olive consumption has significantly expanded. Olive oil, rich in oleic acid, is highly valued for its therapeutic and 

medicinal properties. In Iran, olives are particularly important due to their high oil content. Understanding different genotypes 

and investigating genetic relationships are crucial for genetic studies. Describing the genetic structure and conducting 

molecular studies to identify various olive genotypes require the use of molecular markers, which are powerful tools for such 

analyses. Identifying morphological traits is a key step in examining genetic diversity, as these traits are easily measurable and 

reflect the genetic diversity of a plant in interaction with environmental conditions. 

 

Materials and Methods 
This research aimed to investigate the genetic diversity and the relationship between molecular markers and fruit-related traits 

in 98 olive genotypes obtained from the Tarem Olive Research Station of Zanjan Province during 2019-2021 at Gonbadkavous 

University. 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, 150 

fruits from each genotype were selected. Fresh and young leaves of olive trees were sampled for DNA extraction. The leaves 

were powdered using liquid nitrogen and extracted using the CTAB method. DNA quality was checked using 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 among olive genotypes were significant at the 1% probability level, indicating very high genetic 

diversity among the genotypes. Average comparisons showed that “Caridolia” and “D1” had superior 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*), and 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. Regression analysis, with 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. Genotypes were divided 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 allele SCoT21-B showed the strongest association with nine traits, followed by the allele IJS9-A with five 

traits. 

 

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