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بابهاره پاییزه شمال ایران مختلف گندم هاي تنوع ژنتیکی ژنوتیپبررسی
ISSRاستفاده از نشانگر 

4علی فلاحیحسینو3، حسین صبوري2، عیسی جرجانی1علی گلی

چکیده
گیاهان درژنتیکیخایرذحفظونژاديبهيدرزمینهمهمهايفعالیتازیکیتوارثیذخایربنديطبقهوژنتیکیتنوعشناخت

وآزمایشگاه ژنتیکدرISSRآغازگر10ازاستفادهباژنیهايمکانتکثیر،گندمژنوتیپ48درژنتیکیتنوعارزیابیمنظوراست. به
درشدهتولیدنوار62تعدادشد. ازانجام1393در سال گنبدکاووسدانشگاهطبیعیمنابعوکشاورزييدانشکدهنباتاتاصلاح

چندهاينواربود. بیشترین متفاوتآغازگرهرازايبه8تا2ازشکلچندهاينواربودند. تعدادشکلچندنوار41،هاژنوتیپکل 
بین هم) MI(نشانگريشاخصو498/0تا 375/0بین ) PICکلی (شمحتواي چندبود. مقادیرPRI-10آغازگربهمربوطشکل

کمترین درصدودرصد80با PRI-10و PRI-4آغازگرهايبهچندشکلیدرصدبود. بیشترینمتغیررآغازگهردر84/39تا 75/18
بیشترین)PRI-3+PRI-4(داشت. آغازگردرصد تعلق50با PRI-5و )PRI-2+PRI-4( ،)PRI-3+PRI-4(آغازگرهاي بهچندشکلی

درژنتیکی نیتنوعمیزاندادند. بیشتریننشانرامترینک502/0با PRI-5آغازگرو666/0مقدار باراشانونشاخصمیزان
برايمؤثرآللتعدادشد. بیشترینمشاهده336/0مقدارباPRI-5آغازگردرکمترینو474/0مقدار با)PRI-3+PRI-4(آغازگر
يآمد. تجزیهدستبه584/1مقدارباPRI-5آغازگربرايمؤثرآللتعدادکمترینو908/1مقداربا)PRI-3+PRI-4(آغازگر
کمترینکرد.بنديگروهمجزاگروهچهاردرراژنوتیپ48،اکاردجتشابهاز ضریباستفادهباوUPGAMروشبهايخوشه

باشد. میگروهدوبینزیادژنتیکیاختلافدهندهنشانموضوعاینوشدمشاهدهپنجویکگروههايژنوتیپبینشباهت ژنتیکی
آوردن حداکثردستبهبرايگیريدورگواصلاحیهايبرنامهدروالدعنوانبهمطلوبصفاتداشتنصورتدرهاآنازتوانمیلذا

نمود.استفادههتروزیس

ISSR،PICنشانگر،گندم، شکلیچند،ژنتیکیتنوعکلیدي:هايهواژ

قدمهم
ازبخش بزرگیبرايپروتئینوکالرياصلیمنبعگندم

گر در صورتی ). یک اصلاح32(شودمیمحسوبدنیامعیتج
هاي اصلاحی دارد که امکان انتخاب شانس موفقیت در برنامه

مواد مناسب را داشته باشد و این مواد نیز داراي تنوع کافی 
ب ژنوتیپی نیز هاست و انتخاي گزینشباشند. تنوع مبناي همه

ژنتیکی در مواد تعیین میزان تنوع ).32(نیازمند تنوع است 
گیاهی گام اولیه براي شناسایی، حفظ و نگهداري ذخایر 
توارثی و نیز پایه اساسی و اولیه براي تحقیقات ژنتیکی و 

جهت تعیین و برآورد تنوع ).18(باشد هاي اصلاحی میبرنامه
هاي مختلفی مانند انواع توان از روشژنتیکی گیاهان می

DNAیایی و مولکولی یا نشانگرهاي مورفولوژیکی، بیوشیم
هاي حاصل از استفاده نمود. در بررسی تنوع ژنتیکی داده

هاي مورفولوژیکی، نشانگرهاي مولکولی نسبت به داده
ها و کروماتوگرافی) (نظیر آللوزایمها، بیوشیمیایینامهشجره

هاي یک نشانگر ویژگیترینمهماز ).15برتري دارند (
سادگی روش کار و سرعت مناسب دسترسی آسان به آن، 

عمل بالا، تکرارپذیري و بالا بودن درصد چندشکلی آن، 
هاي حاصل از بارز بودن و آسان بودن تجزیه و آنالیز دادههم

). ازنظر تکنیک، مواد مورداستفاده، هزینه و 36باشد (آن می

نیاز، درجه موردDNAها، مقدار سرعت انجام آزمایش
نشانگرهاي ماهواره)هاي بین ریز(توالیهاISSRچندشکلی، 

). 7(هستندمطلوبی مولکولی 
قتنشیرقم51ونانگندمرقم48ژنتیکیتنوعبررسیدر
انجامISSRآغازگر 18ازاستفادهباکهدوروم پرتغالگندم

نان و گندمارقامبرايچندشکلیدرصد3/96مجموع درشد
کردندگزارشمدوروگندمارقامبرايچندشکلیدرصد5/98
ازخوبیبازتابISSRکه کردنداشارهپژوهشگران. این)8(

نشانراهاارقامبینوايگونهبیناي،گونهدرونژنتیکیتنوع
Triticumگندمرقم8تنوع ژنتیکیبررسیمنظوربه. داد

aestivum L. آغازگر 5ازISSR آغازگر2وSSRاستفاده
، ISSRآغازگر 5توسطشدهتکثیرنوار43مجموعازکردند و

هاينوارتعداد.شددرصد) چندشکلی مشاهده44/67(نوار29
در ISSRآغازگرهاي ازیکهرتوسطشدهتکثیرشکلچند

پرایمر هربرايهانوارتعدادمیانگینبود ونوار8تا 3دامنه 
ارقام تمامتشخیصبهقادر UBC-849آغازگر بود و8/4

در بررسی تنوع ژنتیکی برخی ارقام متحمل . بودمطالعهمورد
ISSRو حساس به خشکی گندم نان با استفاده از نشانگر 

ي به روش اخوشهکه دندروگرام حاصل از تجزیه شدمشاهده 
Ward38(بندي نمود، ارقام را به دو گروه اصلی تقسیم( .

کاووسگنبددانشگاه، و استادیارارشدکارشناسیآموخته دانش-2و 1
)hos.sabouri@gmail.com(نویسنده مسوول:  کاووسگنبددانشگاهدانشیار، -3

پژوهش مرکز تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی گنبدکاووس،استادیار-4
1/8/94:تاریخ پذیرش19/11/93تاریخ دریافت:

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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طور مؤثري بهISSRنتایج این پژوهش نشان داد که نشانگر 
براي مطالعه تنوع ژنتیکی ارقام گندم استفاده شوند. وانندتیم

ارزیابی سودمندي منظور) به28همکاران (و پاسکوالون
لاین 20رقم و 30براي شناسایی ISSRنشانگرهاي 

آغازگر صورت گرفت 9اصلاحی گندم دوروم ایتالیایی که با 
مایز متبه این نتیجه رسیدند که آغازگرهاي مورداستفاده براي 

بررسی مناسب بودند.کردن همه ارقام گندم دوروم مورد
رقم تجارتی 28را براي تعیین چندشکلی در RAPDنشانگر

کاربردند و سودمندي این نشانگر را براي ه بزمینییبس
کردند. بیانژنتیکیتنوعیابیو ارزپلاسمژرميبنددسته

گیاهان عنوان مارکر ژنتیکی دربهRAPDکاربرد نشانگرهاي 
پایین مانند گندم ياافشان با سطح تنوع داخل گونهخودگرده

ازنمونه14ژنتیکیتنوعبررسیمنظوربه. شده استثابت
آغازگر 17و یونان)مدیترانه (مصرمنطقهنانهايگندم

RAPDاستفادهموردژنتیکیمقایسهووتحلیلتجزیهبرايرا
بر اساستشابهیبضرمتوسطگزارش کردندودادندقرار

واست718/0هاي مورد مطالعه براي نمونهRAPDآغازگر 
آمدهبه دستارقامبینژنتیکیتشابهضرایبدامنهومیانگین

تا 66/0به ترتیب (از 765/0مستقل طوربهیونانومصراز
) بود. ضرایب همبستگی 896/0تا 604/0(از 723/0) و 88/0

رقم 7رقم، 14(براي RAPDوگرام ) از سه دندرrکوفنتیک (
74/0و 8/0، 774/0رقم یونان به طور جداگانه)، 7مصر و 

بههاي اصلی قدراي و تجزیه به مؤلفهبود و تجزیه خوشه
بهتجزیهامابودندیونانیومصريهايرقمبینتفرق
.)1(بودکارآمدتراصلیهايمؤلفه

جدیـد گنـدم   رقـم قـدیمی و  54در آزمایش تنوع ژنتیکـی  
آلل با 151ماهواره ارزیابی و در مجموع جایگاه ریز23بهاره با 

آلل براي هر جایگـاه  9/6آلل و میانگین 3-11تعداد آلل بین 
رقـم  30اي ) در مطالعـه 19. لیو و همکاران ()16(گزارش شد
115آغازگر ریز مـاهواره ارزیـابی و در مجمـوع    24گندم را با 

آلـل بـراي هـر    6/4آلل و میـانگین  9تا 2اي ازآلل در دامنه
رقـم و لایـن ایرانـی    28جایگاه گزارش کردند. تنوع ژنتیکـی  

ــه   ــا اســتفاده از تجزی ــان را ب ــدم ن ــه RAPDگن مــورد مطالع
متغیـر بـود و   91/0تا 4/0قراردادند که دامنه ضریب تشابه از 

. تنـوع ژنتیکـی   )2(ها دیده شدتشابه ژنتیکی زیادي بین لاین
نمونـه و  39هاي بومی شمال غرب ایران را با استفاده از مگند

اي نشـان داد کـه   بررسی کردند، تجزیـه خوشـه  ISSRمارکر 
در یک گروه قـرار گرفتنـد  25ها در فاصله ژنتیکی تمام نمونه

از نشــانگرهاي مولکــولی بــراي بررســی تنــوع ژنتیکــی .)37(
نیـز اسـتفاده   ) 12) و برنج (21گیاهان زراعی دیگر مانند کلزا (

ISSRبا توجـه بـه اینکـه اسـتفاده از نشـانگرهاي      شده است. 
تاکنون براي بررسی تنوع ژنتیکی ارقـام گنـدم ایرانـی انجـام     
نشده بود و همچنین درصد چندشکلی بالایی که با اسـتفاده از  

شود، این پژوهش بـدین منظـور انجـام    این نشانگر حاصل می
.گرفت

هاروشمواد و 
کشت

هاي بررسی تنوع ژنتیکی بین برخی از ژنوتیپبه منظور
تحقیقات ایستگاهاز ) 1(جدول ژنوتیپ گندم 48گندم، تعداد

سپس جهت و شدگنبدکاووس تهیه کشاورزي و منابع طبیعی 
ها در یک خط دو متري جهت ژنوتیپDNAاستخراج 

متر سانتی20ها ي بین ردیففاصلهبااطمینان از خلوص آنها 
آبیاري اولیه قبل از کشت صورت گرفت. .کشت شدند
DNAاستخراج 

مختلـف  هـاي یـپ ژنوتازبرگی در اوایـل صـبح   يهانمونه
هـر نمونـه   يهـا شدند و برگآوريجمعطور جداگانه بهگندم

و يبنـد اسـم ژنوتیـپ بسـته   همراه بانایلونیهايیسهدرون ک
ه شدند و سپس به آزمایشگايداربلافاصله درون ظرف یخ نگه

شـدند. در  يدارنگـه گـراد یدرجه سانت-20منتقل و در فریزر 
درنهایـت اسـتخراج گردیـد و   هـا آنژنومی DNAمرحله بعد 

کمیـت  درصـد و 8/0اسـتفاده از ژل آگـارز   باDNAکیفیت 
DNAتعیـین شـد  با استفاده از اسپکتروفوتومتر شدهاستخراج.

وشردرتغییـر بـا تحقیـق ایـن درژنـومی DNAاسـتخراج 
CTABشدانجام.

ISSRنشانگرهاي ها با استفاده ازژنوتیپDNAکثیر ت

تهیـه کلـون سـینا يموسسـه ازISSRپرایمـر 10تعـداد  
واکـنش وگـذاري و ژلآزمـایش مرحلهچندازپسکهگردید

دارايکـه شـد انتخـاب ISSRپرایمـر 6پلیمـراز، ايزنجیـره 
آورده)2(جـدول درکهبودنددهیهقابل نمروواضحهاينوار

همچنین جهت بالا بردن تعداد نوارهاي چنـد شـکل از   .شدند
چهار ترکیب آغازگري نیـز اسـتفاده شـد بـه ایـن ترتیـب کـه        

، 4و 3، 4و 2هاي آغـازگري  هاي مورد بررسی با ترکیبنمونه
واکـنش اتمـام ازپـس تکثیـر شـدند.   10و 6و نهایتـا  4و 8

آگارزژلازPCRمحصولاترسیبرجهتپلیمراز،ايزنجیره
والکتروفـورز عمـل اتمـام ازدرصـد اسـتفاده شـد، پـس    5/1

شدهشستهمقطربا آبژلبروماید،اتیدیومباژلآمیزيرنگ
UVPشـرکت GeldocدستگاهدرUVنورزیردرDNAو

شـده ایجـاد هايفایلشده و برداريعکسمشاهده وآمریکا،
.گردیدندسازيذخیرهافزارنرمباآنالیزجهت

هاي مولکولیتحلیل آماري داده
وتحلیـل پارامترهـاي   بـراي تجزیـه  Popgeneافزار نرماز 

)، PICي اطلاعاتی چند شـکل ( امربوط به جمعیت مانند محتو
ه، شـاخص شـانون،   شـد مشـاهده يهاتعداد آللوفراوانی آلل

POPافـزار  هاي مؤثر و شـاخص تنـوع نـی از نـرم    تعداد آلل
Gene ــه ــراي ب ــم  و ب ــی و رس ــل ژنتیک ــت آوردن فواص دس

گردیـد.  اسـتفاده  PASTافـزار  از نـرم دندروگرام مورد انتظـار 
اصـلی  هـاي مؤلفهبراي تجزیه به PASTافزار نرماز ینچنهم

نشـانگر کـارایی بیـانگر نشانگري که. شاخصاستفاده گردید
هـر  شدهمشاهدهمورفیسمپلیدرصدضرب،حاصلازباشد،می

.به دست آمدپرایمرآنPICدرپرایمر
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هاي مورد بررسیو شجره ژنوتیپنام- 1جدول 
Table 1. Name and pedigree of evaluated genotypes

شجره ژنوتیپ
Improved گنبد

SW89.3064/STAR CMBW91Y01627S-13Y... N-80-19

Improved مروارید
Improved فلات
Improved تجن
Improved شیرودي
Improved پاستور
Improved اترك
Improved روشن
Improved ورنیاك
Improved قدس
Improved کویر
Improved بم
Improved پیشتاز
Improved دریا
Improved رسول
Improved سایونز
Improved گاسکوژن
Improved 1خزر

trap#1/yaco/3/kauz*2//trap//kauz CM96-099y-099m N-80-9
SABUF/7/ALTAR 84/AE.SQUARROSA (224)//… N-87-20
MILAN  CM75118/KA   CM75118/K 1//TAJAN N-87-19

BAV92/PRINIA//TAM200/PRL N-87-4
PFAU/MILAN/5/CHEN/AEGILOPS SQUARROSA (TAUS)//BCN/3/VEE#7/BOW/4/PASTOR N-91-8

TILHI/5/PF74354//LD/ALD/4/2*BR12*2/3/JUP//PAR214*6/FB6631/6/ATTILA/2*PASTOR N-91-10
PF74354//LD/ALD/4/2*BR12*2/3/JUP//PAR214*6/FB6631/5/SW89-5124*2/FASAN/6/TILH N-91-14

PFAU/SHANGHAI#3/3/NAI60/HN//SY/4/SHIROODI/5/KAUZ/STAR N-91-6
MILAN/S87230//BABAX N-91-17

BABAX/LR42//BABAX*2/3/VIVITSI N-90-12
OASIS/SKAUZ//4*BCN/3/2*PASTOR N-90-7

Improved کریم
Improved Aلاین 
Improved 17لاین 
Improved کوهدشت
Improved زاگرس
Improved ناز
Improved اینیا
Improved گلستان
Improved گهر
Improved 3مغان 
Improved آرتا
Improved مارون
Improved یرمنده
Improved البرز
Improved نیک نژاد

CNDO/PRIMADUR//HAI-OU_17/3/SNITAN D-88-2
Improved دنا
Improved آریا
Improved سیمره
Improved دهدشت

استفادهموردISSRمشخصات آغازگرهاي - 2جدول
Table 2. Information of used ISSR primers

نام آغازگردماي اتصالتوالی آغازگر
(CAG)554PRI-1

(CT)8T42PRI-4

(CCA)547PRI-5

(CCA)542PRI-7

(ACTG)454PRI-9

(GT)6CC42PRI-10

(GAAT)4+(CT)8T46PRI-2+PRI-4

(CCTA)4+(CT)8T47PRI-3+PRI-4

(CT)8A+(CT)8T47PRI-8+PRI-4

(ATG)5+(GT)6CC48PRI-6+PRI-10
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نتایج و بحث
هاي مولکولیارزیابی

شـاخص شـانون   ،چندشکلیتعیین میزان معیارهايازجمله
)I( مؤثرو تعداد آلل)Ne ( نتـایج مربـوط بـه ایـن     باشـند مـی .

تعـداد  آورده شده اسـت. )3جدول (براي هر جایگاه در هامعیار
هــاينمونــهآلــل تشــخیص داده شــده در هــر جایگــاه بــراي 

). 26(باشـد میع ژنتیکی یک شاخص خوبی از تنوموردبررسی
ISSRآغازگر10ازاستفادهباگندممختلفارقامژنتیکیتنوع

از میـان همـه   ) 4جـدول (مطـابق . گرفـت قـرار موردبررسـی 
نشـان رامناسبیچندشکلیآغازگر7موردبررسیآغازگرهاي

ارقـام ژنتیکـی عتنوآنالیزبرايشدهاستفادهدادند. آغازگرهاي
کننـد شناسـایی رامکان62توانستندوعدرمجمگندممختلف

نـوار 62از .دادنـد نشـان راچندشـکلی هـا آنازمکان41که
87/33بودند و چند شکلها نواردرصد از 12/66، شدهتشکیل

و نیـز میـانگین درصـد    بودنـد شـکل یـک ها هم نواردرصد از 
که با توجه به این درصـد  درصد برآورد شد28/65چندشکلی، 
انتظار داشـت کـه ایـن نشـانگرها بتواننـد      توانیمچندشکلی 

هـاي یپژنوتیک ابزار قدرتمند در شناسایی و تفکیک عنوانبه
ــوار10بــا PRI-10نشــانگر گنــدم عمــل نماینــد. و تــوالی ن

و ترکیـب نشـانگري   نوار، بیشترین تعداد 6CC(GT)آغازگري 
)PRI-8+PRI-4 ( با توالی آغازگري(CT)8A+(CT)8T  3بـا

يهـا آلـل را بـه خـود اختصـاص داد.   نـوار کمترین تعداد نوار
آلـل  8تـا  2توسط هـر نشـانگر بـین    شدهشناساییچندشکلی 

آلل براي هر جایگـاه مشـاهده   1/4متوسط طوربهمتغیر بود و 
498/0تـا  375/0محتواي اطلاعـات چندشـکلی بـین    و؛شد

اي بود. از معیارهاي دیگر بر475/0متوسط طوربهمتغیر بود و 
، شـاخص شـانون   چندشـکلی ارزیابی کارایی نشانگر در تعیین 

،)PRI-3+PRI-4اســت کــه مقــدار آن بــراي ترکیبــات (    
)PRI-8+PRI-4 ( وPRI-7  و 663/0، 666/0بـــه ترتیـــب

داشـت. تعـداد   یخوانهمPICبه دست آمد که با نتایج 658/0
در بین نشانگرهاي مطالعـه شـده متفـاوت بـود.     مؤثريهاآلل
بـه دسـت آمـد و از    77/1در کل مؤثريهاآللگین تعداد میان
بـراي  مـؤثر متغیـر بـود. بیشـترین تعـداد آلـل      90/1تا 58/1

) بـه ترتیـب بـا    PRI-3+PRI-4،()PRI-8+PRI-4(ترکیبات 
ــادیر  ــی از  89/1و 90/1مق ــد. یک ــایی ش ــمشناس ــرینمه ت
، هـا یـپ ژنوتبراي ارزیابی تنوع ژنتیکی در بین کـل  هاشاخص
ژنتیکی نی است. برآورد شاخص نی نشان داد میـزان  شاخص
متغیـر اسـت و ترکیبـات آغـازگري     474/0تـا  336/0تنوع از 

)PRI-3+PRI-4(و)PRI-8+PRI-4     بـه ترتیـب بـا مقـادیر (
بیشترین میزان تنوع ژنتیکی نی را دارا بودند. 470/0و 474/0

ر د336/0کمترین میزان تنوع نی را بـا مقـدار   PRI-5ترکیب 
بـرآورد  421/0بین کلیه ترکیبات نشان داد. میانگین تنوع نـی  

تنـوع ژنتیکـی نشـان داد کـه از     يهاآمارهگردید. بررسی کلی 
-PRI-3+PRI(، سه ترکیـب  ISSRترکیب آغازگري 10بین 

4(،)PRI-8+PRI-4 و (PRI-7  ــات ــایر ترکیب ــه س ــبت ب نس
ISSR یقـت  در حق.مقادیر بالاتري را به خود اختصاص دادنـد

نقـش بـارزتري   هـا یـپ ژنوتاذعان داشت که در تمایز توانیم

درصـد بـه   50. کمترین درصد چندشکلی با مقدار کنندیمایفا 
ــاي  )PRI-3+PRI-4) و (PRI-5) ،PRI-2+PRI-4آغازگرهـ

ــاي    ــت. آغازگره ــق گرف ــتن  PRI-10و PRI-4تعل ــا داش ب
درصـد)، نشـانگرهاي   80بالاترین میـزان درصـد چندشـکلی (   

گنـدم بودنـد.   هـاي یپژنوتبی براي بررسی تنوع ژنتیکی مناس
با مقـدار  چند شکلداراي بیشترین تعداد آللPRI-10نشانگر 

چنـد  داراي کمترین تعداد آلـل  )PRI-8+PRI-4(و ترکیب 8
بود. میانگین محتواي اطلاعات چندشـکلی  2را با مقدار شکل

)PIC( ،457/0   برآورد شـد کـه نشـانگر)PRI-2+PRI-4(  بـا
را نشـان  PICکمترین 375/0با PRI-5بیشترین و 4984/0
بـه نشـانگر   MIکمتـرین شـاخص نشـانگري    ینچنهمدادند. 

PRI-5 و بالاترین شاخص نشانگري 75/18با مقدارMI  هـم
ترکیــب تعلــق گرفــت. PRI-4بــه نشــانگر 84/39بــا مقــدار 
بـا دارا بـودن بیشـترین میـزان     )PRI-3+PRI-4(نشـانگري 

در مـؤثر اطلاعات چندشکلی و تنوع نی و تعداد آلـل  محتواي
بهترین نشانگر جهت بررسـی تنـوع ژنـی    عنوانبهاین مطالعه 

آمـده دسـت بـه چندشـکلی درصدمتوسطمقدارشناسایی شد. 
گردیـد.  محاسـبه درصد28/68مورداستفادهنشانگرهايبراي

حلی طالبی به همراه دو رقم خربـزه توده م41رويدر تحقیقی 
تـا 24/0حاصـل بـین   PIC، مقدار SSRا استفاده از نشانگر ب

در بررسـی  آمـده دسـت بهPICمقدار . )25(آمددستبه77/0
مختلـف خربـزه و   يهـا تـوده ژنوتیپ از 54تنوع ژنتیکی روي 

بـود  متغیر 74/0-92/0از ISSRآغازگر 8طالبی با استفاده از 
ــازگر. )30( ــی (آغ ــترین) PRI-3+PRI-4ترکیب ــزانبیش می

کمتـرین PRI-5آغازگرو6668/0مقدارباراشانونشاخص
بـه خـود اختصـاص    5029/0مقدارباراشانونشاخصمیزان
که در اکثر موارد بـا افـزایش تعـداد    دهدمینتایج نشان دادند. 

ن میـزا بیشـترین ).21(یابـد مـی آلل، شاخص شانون افزایش 
)PRI-3+PRI-4ترکیبی (آغازگردرنیژنتیکیتنوعشاخص

آغـازگر درنی ژنتیکیتنوعمیزاننیکمترو 4742/0مقداربا
PRI-5مؤثرآللتعدادشد. بیشترینمشاهده3362/0مقداربا
و 908/1مقـدار بـا )PRI-3+PRI-4ترکیبـی ( آغـازگر بـراي 

584/1مقـدار باPRI-5آغازگربرايمؤثرآللتعدادکمترین
خطـاي اسـتاندارد تخمـین    کـاهش  منظـور بـه آمـد.  به دست

در مطالعـات  مورداسـتفاده مـاهواره ریـز ينشانگرها، يافاصله
نـابراین  ب. )5(آلل داشـته باشـند  4فاصله ژنتیکی باید بیشتر از 

در این مطالعـه بـراي آنالیزهـاي تنـوع     ماهوارهریزينشانگرها
رقـم  11توده و 5در در تحقیقی که.باشندیمژنتیکی مناسب 

آمـد. آمدهدستبه31/1مؤثرئه کردند، میانگین آلل هیبرید ارا
مقـدار بـا PRI-4آغازگردرنشانگريشاخصمیزانبیشترین

ایـن بـالاتر تفکیکقدرتدهندهنشانکهشدمشاهده84/39
شـاخص کمتـرین واسـت آغازگرهـا سـایر بـه نسبتآغازگر

نشـانگر از)29(بـود PRI-5آغـازگر بهمربوطهمنشانگري
ISSRاصلاحیهايلاینوارقامژنتیکیتنوعشناساییبراي

ISSRآغـازگر 10آزمـایش از ایـن در).24(شدگندم استفاده
هاآنبینازنوار69تولیدشدهنوار86مجموعاًشد کهاستفاده

درصد).2/80(دادندنشانچندشکلی
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ISSRنشانگرزااستفادهباژنوتیپ گندم48بررسیازحاصلنتایج- 3جدول

Table 3. Results caused evaluation of 48 wheat genotypes using ISSR markers
تعداد آلل

مؤثر
ne

شاخص تنوع
ژنتیکی نی

H

شاخص
شانون

I

محتواي
اطلاعات
ژنتیکی
PIC

شاخص
نشانگري

MI

درصد 
چندشکلی

تعداد
نوارهاي

چند شکل

تعداد
کل
نوارها

دماي
اتصال

غازگرآ

توالی
آغازگر

نام
آغازگر

7138/14024/05878/04265/042/3042/715754(CAG)5PRI-1

7371/13980/05762/04980/084/39804542(CT)8TPRI-4

5845/13362/05029/0375/075/18503647(CCA)5PRI-5

8790/14665/06589/04707/056/3342/715742(CCA)5PRI-7

6318/13795/0565/03901/099/2566/664654(ACTG)4PRI-9

7595/14065/05818/04885/004/398081042(GT)6CCPRI-10

8609/14610/06536/04984/09/24503646(GAAT)4+(CT)8TPRI-2+PRI-4

9086/14742/06668/04921/06/24503647(CCTA)4+(CT)8TPRI-3+PRI-4

8931/14704/06631/04782/086/3166/662347(CT)8A+(CT)8TPRI-8+PRI-4

7396/14195/06089/04543/026/3066/664648(ATG)5+(GT)6CCPRI-6+PRI-10

میانگین--77/1421/06065/0457/092/2928/651/42/6

پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هشتم/ شماره 
20

/ زمستان 
1395

.........................................................................................
...................

 .................
169
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و بحرانیتأثیرگذارهاي تعیین ژنوتیپ
برخلاف صفات فنوتیپی که در بیشترین موارد و مخصوصـاً 

اول مؤلفـه صفت داراي همبستگی بالا باشـند، دو  کههنگامی
يهـا داده، در کننـد یم ـدرصد تغییـرات را توجیـه   90بیش از 

مولکولی امکـان توجیـه مقـادیر بیشـتر واریـانس      ينشانگرها
اصـلی وجـود ندارنـد. در    ايمؤلفـه اولیه توسط چند یرهايغمت

مولکـولی بهتـرین   يهـا دادهبررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از 
توزیـع یکنواخـت و مناسـب در    نشـانگرها که حالت این است

.کننـد بـرداري نمونـه ژنوم داشته باشند تا بتوانند کل ژنـوم را  
مختلـف ژنـوم   يهـا بخـش از نشانگرهاکهدرصورتیبنابراین 
کـم خواهـد بـود و    هـا آنباشند همبسـتگی بـین   شدهانتخاب
هـا آنبراي توجیه تغییـرات کـل   مؤلفهتعداد بیشتري درنتیجه

باعـث  آغازگرهاعدم همبستگی بین دیگرعبارتبه.لازم است
، مؤلفـه اصـلی تعـداد زیـادي    هايمؤلفه، در تجزیه به شودیم

توانسـتند مؤلفـه 10.کننـد یممقدار کمی از تغییرات را توجیه 
تجزیهازحاصلنتایجتوجیه نمایند. را درصد از تغییرات 60/67

مؤلفـه اولـین  ) 4جـدول  (با توجه بـه  PCOAاصلیمختصاتبه
57/10دوم مؤلفـه و کنـد یمدرصد از تغییرات را توجیه 4/13

را توجیه نمـود.  کردینماول توجیه مؤلفهدرصد از تغییراتی که 
ادامـه دارد  هامؤلفهن ترتیب روند توجیه تغییرات توسط به همی

9درصد از تغییراتـی کـه توسـط    56/3دهم،مؤلفهدرنهایتو 
در پژوهشــی .قبلــی توجیــه نشــده بـود را توجیــه کــرد مؤلفـه 

گندم نان بـا  امیدبخشلاین 10بررسی تنوع ژنتیکی منظوربه
جزیـه بـه   آماري چند متغیـره بـا انجـام ت   هايروشاستفاده از 

درصــد از 73مجمــوعدراول مؤلفــهاصــلی، دو هــايمؤلفــه
را توجیه کردند که بر اسـاس آن، صـفات وزن   هادادهتغییرات 

پدانکل، وزن هـزار دانـه، طـول پـدانکل و شـاخص برداشـت       
شناسـایی  هالاینصفات در ایجاد تنوع بین مؤثرترینعنوانبه

مـورد ايه ـلایـن WARDبـه روش  ايخوشهو تجزیه شدند
و تجزیـه تـابع تشـخیص ایـن     دادقـرار گـروه  3را در بررسی

.)17(کردتأییدرا بنديگروه

هـاي  نتایج تجزیه به مؤلفهازاستفادهباپلاتباييتجزیه
هاي وریناك، زاگرس، فلات، خـزر ژنوتیپکهدادنشاناصلی

جزءN-90-7و3م، مروارید، کوهدشت، مغاننژادکری، نیک1
هاژنوتیپبنديگروهدرو)1بودند (شکلبحرانیهايژنوتیپ
هـا  اي ژنوتیـپ ي خوشـه تجزیـه کردنـد ایفـا رامهمـی نقـش 
تجزیـه بـا هـاي مولکـولی  براساس دادههاژنوتیپبنديگروه

وجاکـارد تشابهضریبوUPGMAروشبر اساسکلاستر
تقسیمگروهپنجبهراهاژنوتیپ10فاصلهدرامدندروگربرش
کریم، پاستور، اترك، هايژنوتیپیکدر گروه. )2(شکلکرد

N-87-20البرز، تجـن، گاسکوژن، کویر، آرتا، رسول، مروارید، 
، 1خـزر هـاي ژنوتیـپ دومگـروه در، قرار داشتند. N-80-19و

بودنـد.  N-91-8و N-87-4 ،N-91-10، پیشـتاز ، دریا، سایونز
هـاي بـم، شـیرودي، گهـر، گلسـتان،      ژنوتیـپ سـوم گـروه در

قرار N-91-14و N-87-19فلات گنبد، وریناك، ناز، زاگرس، 
داشـتند.  قـرار مجزاگروهچهاردرمرفولوژیکگروه درداشتند. 
ازومشترك نداشتندوالدهاژنوتیپازکدامهیچچهارمدر گروه

.گرفتنـد قـرار گـروه یکدرامانبودندشبیهرفولوژیکیومنظر
تصـادفی نشـانگرهاي جـزء ISSRنشـانگرهاي کـه ازآنجایی

ظـاهري ازنظـر متفاوتهايژنوتیپقرارگیريبنابراینهستند
توسـط آغازگرهـاي  کنندهرمزغیرمناطقتکثیردلیلبهشاید

عوامـل تـأثیر . البتـه )30(باشـد بررسـی ایـن دراستفادهمورد
.کـرد فرامـوش نبایـد راشناسیریختاتصفبروزدرمحیطی

گرفتنـد. درگـروه  جـاي یکگروهدرهاژنوتیپتعدادیشترینب
-N-80بـا  N-91-17گلستان با گاسکوژن و هايژنوتیپدوم
دارايژنوتیـپ دوایـن داشتندراژنتیکیشباهتبیشترین19

پیشـتاز و  هـاي ژنوتیـپ پنجمدر گروه. بودندمشترکیوالدین
N-87-19 شـباهت بیشـترین شیرودي و روشنهايژنوتیپو

هـاي ژنوتیـپ بـین شباهت ژنتیکیداشتند. کمترینراژنتیکی
دهنـده نشـان موضـوع ایـن وشـد مشـاهده پنجویکگروه

هاآنازتوانمیلذا.باشدمیگروهدوبینزیادژنتیکیاختلاف
هـاي برنامـه دروالدعنوانبهمطلوبصفاتداشتنصورتدر
هتروزیسحداکثرآوردندستبهبرايگیريرگدووصلاحیا

که در یـک گـروه   هاییژنوتیپنتیجه گرفته شد نمود.استفاده
هـاي توالیظاهري داراي تعداد هايتفاوتباوجودقرار گرفتند 

ناشی از تواندمیهاژنوتیپتکراري مشابه هستند. اختلاف بین 
نـابرابر و عـدم   آورنگمانند کراسـی زاجهشمختلف هايپدیده

ژنوتیـپ گنـدم   39در تحقیقی بـر روي  جفت شدن بوده باشد. 
بودنـد  چندشـکل ، نـوار ISSR ،49دوروم با استفاده از مـارکر  

ــلات،   )36( ــتر و پ ــه کلاس ــل از تجزی ــدروگرام حاص و در دن
در کـرد. بنـدي طبقـه گـروه  7را در موردمطالعـه هايژنوتیپ

شدهاستخراجهايعاملتجمعیواریانسنسبتویژه،مقادیر- 4جدول
Table 4. Eigen value and cumulative variance of extracted factors

اصلیمؤلفهویژهمقدارواریانسدرصد
4/1349/51
57/1033/42
49/707/33
51/667/24
24/655/25
49/525/26
16/511/27
90/4009/28
25/474/19
56/346/110
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بررسی تنـوع  منظوربهدم نان ژنوتیپ گن124تحقیقی بر روي 
گنـدم نـان در شـرایط    هـاي ژنوتیـپ ژنتیکی و تجزیه کلاستر 

کوهستانی استان گلسـتان، نتـایج حاصـل از تجزیـه کلاسـتر،      
نمودبنديطبقهگروه متفاوت 5را در موردبررسیهايژنوتیپ

12ژنوتیپ گندم بـا اسـتفاده از   18در پژوهشی بر روي .)13(
را بــه دســت آورد و نیــز چندشــکلینــوار ISSR ،84نشــانگر 

ــه  ــر اســاس ايخوشــهتجزی ــه روش هــايدادهب مولکــولی ب
UPGMA ،در .)10(قـرارداد گـروه مجـزا   4را در هـا ژنوتیپ

ژنوتیـپ گنـدم بـومی نـان، در بررسـی      112پژوهشی بر روي 
بر اسـاس را موردبررسیهايژنوتیپبنديدستهتنوع ژنتیکی، 

8، گندم بـومی نـان را در   UPGMAتجزیه کلاستر به روش 
.)3(قراردادگروه مشابه 

هاهاي اصلی براي ژنوتیپنمودار دو بعدي تجزیه به مؤلفه-1شکل 
Figur 1. Biplot of principle component analysis for genotypes

بررسیهاي موردیپژنوتي بندگروه-2شکل 
Figur 2.Clustering of evaluated genotypes
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Assessment of Genetic Diversity of Facultative wheat Genotypes Belong to North
of IRAN using ISSR Markers

Ali Goli1, Issa Jorjani2, Hossein Sabouri3 and Hossein Ali Fallahi4

Abstract
Identification and classification of genetic source are important in plant breeding and genetic

diversity. In order to evaluate genetic diversity of 48 Facultative wheat genotypes belong to
north of IRAN, an experiment was done using 10 ISSR primers in the genetic laboratory of
Gonbad Kavous University. Out of 62 produced fragments, 41 fragments were polymorphic.
The number of polymorphic bands were different from 2 to 8 for each primer. The maximum
number of polymorphic bands were related to PRI – 10. PIC value were variable between 0.375
to 0.498 and Marker index were variable between 18.75 to 39.84. The maximum percent of
polymorphism with 80% were belong to PRI-4 and PRI–10, and the minimum percent of
polymorphism with %50 were belong to (PRI -2 + PRI -4), (PRI -3 + PRI -4) and PRI-5. (PRI-3
+ PRI-4) and PRI-5 showed maximum Shanon index with 0.666 and 0.502, respectively. The
maximum and minimum Nei genetic variability were observed for (PRI-3 + PRI-4), and PRI-5
as 0.336 and 0.474 respectively. Maximum (1.908) and minimum (1.584) number of effective
alleles obtained for (PRI-3 +PRI-4), and PRI-5, respectively. The 48 genotypes were grouped in
four groups by using Jacard Coefficient similarity in UPGMA cluster analysis. Cluster analysis
showed that ISSR markers are reliable to manifest higher level polymorphism. It also showed
that ISSR indicators is useful to evaluate genetic variability and breeding programs in wheat.

Keywords: Genetic diversity, ISSR marker, Polymorphism, PIC, Wheat

1 and 2- Graduated M.Sc. and Assistant Professor, Gonbad Kavous University
3- Associate Professor, Gonbad Kavous University (Corresponding author: hos.sabouri@gmail.com )

4- Assistant Professor, Research Center for Agriculture and Natural Resources Gonbad Kavous
Received: January 31, 2015 Accepted: November 1, 2015

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-357-en.html
http://www.tcpdf.org

