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Brassica(هاي کلزاژنوتیپ از گونه36تیکی بین ژنروابطارزیابی sp. ( با
ISSRمولکولی فاده از نشانگرتاس

3یهاشمیدحمیدرضاسو2ینیزرینجفید، حم1محجوببنفشه

چکیده
نیازي براي حفظ و چنین پیشنیازي براي اصلاح گیاهان زراعی و هممطالعه روابط ژنتیکی، پیش

هاي اینبرد دارد، عملکرد بیشتري از لاینهیبرید با توجه به اینکه کلزاي .نگهداري منابع ژنتیکی است
36یکیمطالعه تنوع ژنتیندر ااست اي برخوردارلزوم تعیین تنوع ژنتیکی در این گیاه از اهمیت ویژه

قطعه 267در مجموع . قرار گرفتیابیمورد ارزISSRنشانگر 13با استفاده از Brassicaجنس یپژنوت
و PICمیانگین .نشان دادند%)38/96(شکلیمکان چند257تکثیري امتیازدهی شدند که از این تعداد 

MIآغازگر. بدست آمد48/6و 34/0ترتیب هبISSR16بالاترین مقدارPIC ،4/0نتایج نشان .را نشان داد
ترتیبههاي نشانگري شامل تنوع ژنتیکی نی، ضریب شانون، تعداد آلل موثر بداد که میانگین شاخص

UPGMAاي با استفاده از ضریب تشابه جاکارد و الگوریتمتجزیه خوشهترسیم.باشدمی51/0،58/1، 34/0

اساس دو بندي برتفکیک نمود که حاکی از گروهگروه فرعی3گروه و3را به مورد بررسیهاي یپژنوت
یندر اISSRنشانگریلهنشان داده شده بوسیکیتنوع ژنت. باشدسطح پلوییدي، تتراپلویید و دیپلویید می

همچنینوايگونهبینهايتفاوتشناسایییتواند برايمنشانگرایناست کهیندهنده اپژوهش نشان
تر روابط و ساختار ژنتیکی منظور بررسی دقیقشود و بهاستفادهوژنتیکیفیلمطالعاتدرايگونهداخل

.شودهاي کلزا همزمان با بکارگیري صفات مورفولوژیکی پیشنهاد میژنوتیپ

، کلزاISSRنشانگرهايیکی،تنوع ژنت: یديکليهاواژه

مقدمه
Brassica(کلزاي زراعی  napus ( از

باشدترین گیاهان دانه روغنی در دنیا میمهم
درصد 40-46حاويکلزادانهکهطوريهب

کلزا FAO 2012اساس بر.)4(باشدیروغن م
عنوان گیاه دانه روغنی، بیشترین سطح زیر به

کشت را در جهان بعد از آفتابگردان و سویا دارا 
قایسه کلی روغن کلزا در مطوربه). 7(باشدمی

)mahjoobbanafshe@yahoo.com: ولونویسنده مس(دانشجوي کارشناسی ارشد، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري، -1
منابع طبیعی سارياستادیار، دانشگاه علوم کشاورزي و -2

کارشناس ارشد، پژوهشکده ژنتیک و زیست فناوري دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري-3
1/11/92: تاریخ پذیرش29/6/92:تاریخ دریافت

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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هاي روغنی نظیر هاي حاصل از دانهبا روغن
دلیل دارا بودن ، ذرت و سویا بهآفتابگردان

اسیدهاي چرب اشباع نشده و عدم وجود 
ایی بالایی برخوردار کلسترول از کیفیت تغذیه

کلزا گیاهی است خودگشن که ). 9(است
درصد 78تا 67میزان خودگشنی در آن 

.باشدمی
،B. napusکلزا شامل مهمهايگونه

B. junceaوB. rapaگونه.هستند
B. napusیعی طبیپلوئیددیگونه آمفیک

)AA(B.rapa((یگونه روغنیکه از تلاقاست
و دو برابر شدن ) B. oleracea(CC)(با کلم

حاصله بدست آمده یبریدهاي هکروموزوم
هیبرید با توجه به اینکه کلزاي ).1(است

هاي اینبرد عملکرد بیشتري از لاین)دورگ(
دارد، لزوم تعیین تنوع ژنتیکی در این گیاه از 

اي برخوردار است و استفاده از اهمیت ویژه
منظور هاي جدید ارزیابی تنوع ژنتیکی بهروش

انتخاب والدین دورگ و تعیین میزان قرابت 
برنامهیکآغازدر. باشدارقام ضروري می

وخویشاونديوابطرازآگاهیاصلاحی،
کنندهتکمیلها،ژنوتیپمیاندرفیلوژنی
اصلاحپیشبرددرفنوتیپیاطلاعات
ژنتیکیتنوعازآگاهیبنابراین. هاستجمعیت

مهماجزاءعنوانبهژنتیکیمنابعمدیریتو
.گردندمیکلزا تلقینباتاتاصلاحهايپروژه

جهت بررسی تنوع و ساختار ژنتیکی 
گیاهی روشهاي متفاوتی از جمله هايژنوتیپ

فاده از استکهکلاسیک وجود دارد روشهاي
توجه به اما با،باشدصفات مورفولوژیک می

اینکه تعداد صفات مورفولوژیک محدود بوده و

تأثیر سن گیاه و محیط قرار دارند، امروزه تحت
تري مانند نشانگرهاي هاي مطمئناز روش

استفاده از).8(شودمیهمولکولی استفاد
عنوان ابزارهاي کارآمد و بهDNAنشانگرهاي 

و برآورد سطح تنوع یمکمل جهت بررس
به یت،افراد گونه و جمعینروابط بویکیژنت

استفاده از . استیافتهیشافزایريطور چشمگ
دقت، قدرت، سرعت تنهاها، نهروشینا

داده، بلکه یشو برآوردها را افزایريگاندازه
ها شده استدادهیم حجم عظیدموجب تول

)13.(
، DNAنگاري هاي انگشتمیان تکنیکدر

Inter Simple Sequence Repeat) ISSR ( به
مراز در حضور اي پلیوسیله واکنش زنجیره

ها یک آغازگر مکمل با توالی موتیف ریزماهواره
بار اولین ISSR).2(شوددر ژنوم تکثیر می

. ارائه گردید)27(همکاران زتکیوویچ و توسط
این نشانگر قابلیت تکثیر بین 

هاي ریزماهواره را داشته و به اطلاعات جایگاه
).24(نظر، نیاز نداردقبلی از توالی ژنوم مورد

همانند نشانگرهاياز یک سواین نشانگرها
RAPD و و تصادفی بودهاز نظر تکنیکی ساده

را SSRتکرارپذیري نشانگرهاياز طرف دیگر
به دلیل طویل بودن طول آغازگرهایشان دارا 

وهزینهکمسریع،روشیک). 4،24(باشندمی
دادننشانوژنتیکیتنوعارزیابیبرايمطمئن

.باشدکلزا میخویشاونديروابط
گزارش کردند که )18(ردي و همکاران

ارزیابی معتبر و قابل تکراري براي بررسی تنوع 
ژنتیکی در بسیاري از گیاهان بوسیله تکنیک

ISSRتکنیک. شودانجام میISSR بطور
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آمیزي در مطالعه تنوع ژنتیکی بین و موفق
هاي گیاهی ها در بسیاري از گونهدرون گونه
،)14(گندم،)11(، ذرت)10(شامل برنج

تتون،)26(گلرنگ،)23(کلزا،)21(پنبه
پژوهشگران ینا.استفاده شده است،)25(

از تنوع یخوببازتابISSRکردند که اشاره
ارقام یناي و بگونهیناي، بگونهدرونیکیژنت

شناسایی هدف از این پژوهش . یدهدرا نشان م
هاي موثر در تفکیک گونهISSRنشانگرهاي

در واقع آیا این . اشدبمیجنس براسیکا 
دیپلوییدي (پلوییدي اساس سطوحها برژنوتیپ

اساس یا برشوندتفکیک می) و آلوتتراپلوییدي
.نظرشانگونه مورد

هامواد و روش
ژنوتیپ 36در این تحقیق از : مواد گیاهی

جنس براسیکا از موسسه کشت و توسعه 
ها از دو ژنوتیپ. هاي روغنی تهیه شددانه

سطح پلوییدي دیپلویید و تتراپلویید انتخاب 
بندي اي در گروهاي که مقایسهگردید به گونه

دي داشتهــوییــطح پلــونه و ســاساس گبر
.Bژنوتیپ 22باشیم، شامل napus5و

.Bژنوتیپ  rapaژنوتیپ 5وB. juncea4و
.Bژنوتیپ  nigra1جدول (استفاده شد .(

5مرحله درهاي جوان گیري از برگنمونه
.برگی انجام شد

مورد استفاده در این تحقیقهاي کد و گونه ژنوتیپ-1جدول 
شمارهکد ژنوتیپگونه ژتوتیپشمارهکد ژنوتیپگونه ژنوتیپ

B. napusOkapi20B. napusARC1161
B. napusARC11521B. napusARC1182
B. napusArc10922B. junceaARC1353
B. junceaARC13723B. rapaARC1654
B. napusARC10424B. nigraARC1565
B. napusARC10325B. rapaARC1706
B. napusArc10826B. napusRGS0037
B. napusARC11927B. nigraARC1609
B. napusARC12228B. napusSarigol10
B. nigraARC14829B. napusARC12111
B. napusARC10730B. junceaARC13112
B. napusARC11431B. junceaARC13813
B. napusARC12032B. napusZafam14
B. rapaARC16433B. rapaARC16315
B. napusARC11734B. junceaARC13016
B. nigraARC15535B. napusLicard17
B. napusARC10236B. napusARC11218

B. rapaARC16919

با DNAاستخراج : DNAاستخراج 
با )5(استفاده از روش دلاپورتا و همکاران 

ها نمونهکمی تغییرات انجام و کمیت و کیفیت
درصد و 1الکتروفروز ژل آگارز با روش 
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سازي لازم اسپکتروفتومتري تعیین شد و رقیق
توجه به غلظت هر نمونه جهت استفاده در با

در این تحقیق . انجام گردیدPCRهايواکنش
شرکت تهیه شده از ISSRآغازگر13از 

هاي استفاده گردید مشخصات آغازگرفرمنتاز 
هر .استارائه شده2جدول مورد استفاده در

4/8میکرولیتري عبارت بود از 15واکنش 
میکرولیتر 5/1استریل، میکرولیتر آب مقطر

میکرولیتر 10X( ،6/0(بافر واکنش
میکرولیتر 3/0مولار،میلی50منیزیم کلرید

1ولار، ــمیــمیل10ئوتیديــلوط نوکلــمخ
میکرومولار، یک واحـد 10میکرولیتر آغازگر 

با غلظت DNAمیکرولیتر 2مراز و پلیتک
با استفاده از دستگاه ترموسایکلر نانوگرم120

دقیقه 5چرخه حرارتی به صورت . انجام شد
گراد، درجه سانتی95سازي اولیه در واسرشته

سازي دقیقه واسرشته1سپس سیکل بصورت 
دقیقه مرحله 1گراد، درجه سانتی94در 

) Tm(تصالاتصال آغازگر بسته به دماي ا
دقیقه مرحله بسط در 1، )55- 58(آغازگر
گراد و یک چرخه نهایی درجه سانتی72دماي 

بود، سپس 72دقیقه در دماي 7به مدت 
. گراد بوددرجه سانتی4نگهداري در دماي 

مشاهده الگوي نواري محصولات تکثیري بر 
آمیزي درصــد و رنگ5/1روي ژل آگارز 

.گرفتبروماید صورت اتیدیوم
آنالیزهاي آماري 

پس از ثبت اطلاعات، باندهاي حاصل از 
ردیفی باندها هر آغازگر بر روي ژل براساس هم

و یک ) وجود باندعدم(و به صورت صفر
امتیازدهی شدند پس از انجام ) وجود باند(

، از ضریب تشابه جاکارد )12(آزمون مانتل
استفاده ها براي محاسبه تشابه بین ژنوتیپ

اده ازـا با استفـهبندي ژنوتیپروهـردید و گـگ
اي بر مبناي میانگین حسابـیتجزیه خوشه

NTSYSpcافزار با نرمUPGMA1هافاصله

ver 2.02 آن اينمودار خوشهمحاسبه و
به منظور انتخاب  تعداد مطلوب .ترسیم گردید
AMOVA2یمولکولیانسواریهخوشه از تجز

استفادهver 6.5GenAlexافزاربا استفاده نرم
رسم وPCOA3تجزیه به مختصات اصلی.شد

با استفــاده از دي باي پلاتــنمودار دو بع
GenAlEx 6.5زان ـمی. ام گردیدـانج

ق ـریـاز طPIC4یکلــندشـات چـلاعـاط
صورت PIC=∑ [2 pi (1-pi)]/nول ـفرم

ام iفراوانی باند pi، که در آن)17(گرفت
تعداد nهاست، تقسـیم بر تعداد ژنوتیپ

يشاخص نشانگرو ) 13(نوارهاي ایجاد شده
)MI=Marker Index( براي هر آغازگر با

محاسبه MI=PIC×EMRاستفاده از رابطه 
از نسبت نشانگرهاي EMR5که) 17(گردید

. شکل به کل نشانگرها، بدست آمدچند
I6هاي نشانگري شامل، همچنین شاخص

متوسط تعداد آلل (ne7، )شاخص تنوع شانون(
) تنوع ژنتیکی نی(h8، )موثر در هر مکان ژنی
محاسبه GenAlEx 6.5نیز با استفاده از 

. گردید
آغازگر مورد استفاده 13در این تحقیق 

دهی باند امتیاز267در مجموع. قرار گرفت
شکل بودندباند چند257شد که از بین آنها  

از بین آغازگرهاي مورد استفاده، . )2جدول(
نوار بیشترین تعداد نوار 27با ISSR16آغازگر 

1- Unweighted paired group method using arithmetic average 2- Analysis of Molecular Variance
3- Principle cordinate analysis 4- Polymorphism Information Content
5- Effective Multiplex Ratio 6- Shannon's Information index
7- Effective number of alleles 8- Nei's (1973) gene diversity
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میانگین درصد . چندشکلی را ایجاد نمود
38/96(چندشکلی بدست آمده در این تحقیق 

ها را توجیه ، تنوع ژنتیکی ژنوتیپ)درصد
و مربوط به PIC ،4/0بیشترین مقدار . کندمی

در این PICو میانگینISSR16آغازگر
نشانگرکاراییشاخص. بود34/0تحقیق برابر 

MIبراي یشکلچندبر اساس تعداد نوارهاي
51/3تا 8/10که بینهر آغازگر محاسبه شد

متغیر بود بیشترین مقدار شاخص نشانگري 
دهنده که نشانISSR16ه آغازگرمربوط ب

تفکیک بالاي این آغازگر در مقایسه با قدرت 
ترین یکی از مهم.باشدمیسایر آغازگرها

ها براي ارزیابی تنوع ژنتیکی در بین شاخص
ها، شاخص تنوع ژنی نیها و جمعیتژنوتیپ

برآورد شاخص نی نشان داد که . است) 15(
. متغییر بود4/0تا 26/0میزان تنوع ژنی بین 

ضریب شانون . بود34/0میانگین تنوع ژنی
ن ـلی در بیـزان چندشکـیـگر مـانـبی

انگین ضریب شانون یم). 21(هاستژنوتیپ
دهنده تنوع متوسط در باشد که نشانمی51/0

آغازگر. هاي مورد بررسی استژنوتیپ
ISSR16 بیشترین شاخص شانون را نشان

کمترین شاخص ISSR17دهد و آغازگر می
.)2جدول(شانون را دارد

هاي تکثیر شده درصد چندشکلی، تعداد مکاندر تحقیق، مورد استفاده آغازگرهاي نوکلئوتیدينام و توالی- 2جدول 
تنوع ژنی نی، )I(شاخص شانون ، )MI(شاخص نشانگريو)PIC(چند شکل، محتواي اطلاعات چند شکل

)h(،تعداد آلل موثر)ne(ؤنوتیپ جنس 36در بررسی تنوع ژنتیکیBrassica با استفاده از نشانگرISSR

نام
پرایمرها پرایمرهاتوالی

تعدادمکان 
تکثیر 
شده

تعداد 
هاي مکان

چندشکل

درصد
چندشکلی PIC MI I h ne

ISSR2 5́ GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 24 22 91 3/0 0/6 46/0 30/0 51/1
ISSR5 5ˊ-GTGTGTGTGTGTGTGTGTC 9 9 100 39/0 5/3 58/0 39/0 70/1
ISSR7 5ˊ-CGAGAGAGAGAGAGAGA 23 21 91 32/0 1/6 46/0 30/0 53/1
ISSR9 5ˊ-AGAGAGAGAGAGAGAGC 19 19 100 31/0 8/5 48/0 31/0 53/1
ISSR10 5ˊ-AGAGAGAGAGAGAGAGG 11 11 100 37/0 0/4 55/0 37/0 65/1
ISSR11 5ˊ-GAGAGAGAGAGAGAGAC 20 20 100 37/0 4/7 56/0 37/0 64/1
ISSR12 5ˊ-GAGAGAGAGAGAGAGAA 25 25 100 37/0 2/9 55/0 37/0 65/1
ISSR13 5ˊ-TCTCTCTCTCTCTCTCC 19 18 94 32/0 4/5 48/0 32/0 56/1
ISSR14 5ˊ-TCTCTCTCTCTCTCTCG 19 19 100 35/0 6/6 54/0 36/0 59/1
ISSR16 5ˊ-TGTGTGTGTGTGTGTGA 27 27 100 4/0 8/10 58/0 40/0 71/1
ISSR17 5́ -ACACACACACACACACC 23 20 86 25/0 3/4 41/0 26/0 42/1
ISSR18 5ˊ-ATCATCATCATCATCATCT 24 22 91 33/0 6/6 49/0 33/0 55/1
ISSR19 5́ ATCATCATCATCATCATCC 24 24 100 34/0 1/8 51/0 34/0 59/1

مجموع 267 257
میانگین 38/96 34/0 4/6 51/0 34/0 58/1
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،آزمون منتلازبر اساس نتایج به دست آمده
بدست )r=92/0(کوفنتیکضریب همبستگی

همبستگی دهنده برازش خوب وکه نشانآمد
اي نمودار خوشههاي تشابه و بالا بین ماتریس

. باشدد مینهایی بر اساس ضریب تشابه جاکار
انجام ) AMOVA(تجزیه واریانس مولکولی 

شده بطوري که محلی که بیشترین واریانس 
این ورد شد انتخاب شد برآها بربین گروه

ها را به سه خوشه اساس محل اول که ژنوتیپ
اصلی و سه خوشه فرعی با واریانس بین 

عنوان بهترین محل برش ، به%8ها گروه
درصد بالایی .دندروگرام انتخاب شد
ها مشاهده شد که هتروزیگوسیتی درون گروه

تواند به دلیل درصد بالاي دگرگشنی این می
.باشددر کلزا 

اي ترسیم شده،بر اساس نمودار خوشه
، گروه دوم napusژنوتیپ22گروه اول شامل 

junceaژنوتیپ5، گروه سوم rapaژنوتیپ5

nigraهاي و سه گروه فرعی شامل ژنوتیپ

).1شکل (باشدمی

ژنوتیپ جنس براسیکا مورد36جاکارد براي و ضریب تشابهUPGMAدندروگرام ترسیم شده براساس روش - 1شکل
.آمده است1ها در جدولگذاري ژنوتیپشمارهISSRمطالعه با نشانگر 

یکPCOA1تجزیه به مختصات اصلی
است که یابیمختصاتیاگذاري یاسروش مق
ینهاي بتفاوتیاها شباهتیسبا ماتر

و هدف آن یشوداي از افراد شروع ممجموعه
ها با از دادهیکینمودار گرافیکبوجود آوردن 

نقاط در ینفاصله بیکهابعاد کمتر است، بطور
1- Principal Coordinate Analysis
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شدبایمیهاي اصلبه تفاوتیکنمودار، نزد
72/54ل این اساس دو مؤلفه اصلی اوبر. )19(

ها را توجیه نمودندکل دادهدرصد واریانس
دو اساس اینو نمودار دوبعدي بر)3جدول(

گروه 2ها را به که  واریتهمؤلفه ترسیم گردید 
که بطوري) 2شکل (بندي نموداصلی تقسیم

اي قرار را در گروه جداگانهnapusهاي ژنوتیپ
.داد

ISSRاصلی مربوط به نشانگرمختصاتتجزیه به -3جدول 

123
69/3603/1820/15واریانس نسبی

69/3672/5492/69واریانس تجمعی

آمده است1ها در جدولگذاري ژنوتیپشماره. بعديدر نمودار دوPCoAهاي مشتق شده از گروه- 2شکل

بحثنتایج و 
ایندراستفادهردموآغازگرهايکلیطوربه

کهبودندبرخورداربالاییPICازآزمایش
درآنهابالايکاراییچندشکلی ودهندهنشان

و ISSR16يآغازگرها.باشدمیآزمایشاین
ISSR11یهرا بهتر توجیکیتوانند تنوع ژنتیم
را آشکار یشتريشاخص شانون بیراکنند ز
هاي پبندي بدست آمده، ژنوتیگروه.اندساخته

اساس اساس گونه تفکیک نمود نه برکلزا را بر
نشانگر) 6(دونگره و همکاران . سطح پلوییدي

ISSR را براي بررسی تنوع ارقام پنبه بکار
روهـه دو گـه را بـام پنبـکه ارقوريـردند بطـب

نمود و دلیل تتراپلویید و دیپلویید تفکیک می
نه و این امر را ناشی از متفاوت بودن دو گو

همچنین بزرگتر بودند ژنوم ارقام تتراپلویید 
نکته جالب . دانندنسبت به ارقام دیپلویید می

در nigraدر نتایج قرارگرفتن ژنوتیپی از گونه 
رسد است به نظر میnapusهاي بین گونه

دلیل این امر استفاده از آغازگرهاي 
دونوکلئوتیدي باشد چرا که نواحی 
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ها نیزها در بین گونهومهتروکروماتینی کروموز
باشد بنابراین در صورت دونوکلئوتیدي می

استفاده از آغازگرهاي سه نوکلئوتیدي، بدلیل 
شدناختصاصی شدن جایگاه توالی امکان جدا

).20(شوددوگونه را فراهم می
که ی، زمانیبه مختصات اصلیهتجزدر 

تعداد صفات یا نوارها به تعداد کمی مولفه 
ش یابد، آغازگرهاي مورد استفاده به طور کاه

صحیح انتخاب نشده و تعداد محدودي از 
دهند و در ها را تحت پوشش قرار میکروموزوم

توانند افراد را از همدیگر به خوبی نتیجه نمی
ینکهایلپژوهش به دلیندر ا). 22(جدا کنند

از یمیکننده نیهکم توجيهاتعداد مولفه
مورد استفاده يشد، آغازگرهابایکل مییراتتغ

را تحت پوشش قرار یکمیکروموزومیهناح
مختلف يهادر قسمتیداده و پراکنش مناسب

بنابراین لزوم استفاده از .ژنوم ندارند
آغازگرهاي بیشتر که ژنوم گیاه را مورد پوشش 

هاي تمکیلی ضروري قرار دهند براي بررسی
.است

ررسی تاثیر با ب)16(نعمتی و همکاران
رقم کلزا با استفاده از 10تنش خشکی بر

و صفات مورفولوژیک اظهار ISSRنشانگرهاي 
تنوع ژنتیکی ISSRداشتند که، نشانگرهاي 

بالایی براي ارقام کلزاي مورد مطالعه آشکار 
هاي اصلاحی تواند براي برنامهکردند که می

با )3(بوداك و همکاران ).  15(استفاده شود
گیاه علفی بوفالو 20تنوع ژنتیکی بررسی

گراس با سطوح کروموزومی مختلف و 
آوري شده از مناطق مختلف با کمک جمع

در ISSR ،SRAP ،SSR ،RAPDنشانگرهاي 
ژنوم هسته و بررسی همین نشانگرها در ژنوم 
میتوکندري و کلروپلاست دریافتند که ارتباط 

داري بین سطوح پلوییدي و تعدادمعنی
، ISSR ،SRAPهاي حاصل از نشانگرهاي للآ

SSRهاي وجود دارد، ولی در بررسی داده
بدست آمده از این نشانگرها در ژنوم 
میتوکندري و کلروپلاست، چنین ارتباط 

.داري مشاهده نشدمعنی
یکی نی،تنوع ژنهاي،شاخصبالابودن 

يبراMIو PICیزانشاخص شانون و م
ینايبالاییدهنده کارانشانISSR16آغازگر

یندر ایکابراسيهایپژنوتیزآغازگر در تما
یآغازگر در بررسینتوان از ایبود و میقتحق

و ارتباط آن با کلزا ايگونهیکی درونتنوع ژنت
با توجه به اینکه . نمودستفادهاصفات کمی 

این تحقیق آغازگرهاي مورد استفاده در
تواندادند، میچندشکلی قابل قبولی را نشان 

در ترکیب با در مطالعات آینده روي این گیاه 
نشانگرهاي رتروترنسپوزانی بصورت نشانگرهاي 

REMAPاز آنها استفاده کرد.
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Assessment of Genetic Relationships Among 36 Brassica Genotypes
using ISSR Molecular Markers

Banafsheh Mahjoob1, Hamid Najafi-Zarini2 and Seyed Hamid Reza Hashemi3

Abstract
Study of genetic relationships is a prerequisite for plant breeding activities as well as

for conservation of genetic resources. Since the hybrid canola have more yield than
inbred lines, determine the genetic diversity of this have particular importance. In the
present study, genetic diversity among 36 genotype of Brassica sp. were determined
using inter simple sequence repeat (ISSR) markers. Thirteen selected primers produced
267 discernible bands, with 257 (96.38%) being polymorphic, indicating considerable
genetic diversity among genotypes. Average PIC and MI of all primers were 0.34 and
6.48, respectively. The results showed that average of marker index including Nei’s
gene diversity, Shannon’s information index, the effective number of alleles were 0.34,
0.51, 1.58 respectively in genotypes of Brassica. Based on an un-weighted pair-group
method using arithmetic average (UPGMA) clustering algorithm, three distinct groups
were established. Genetic diversity shown by the marker ISSR, indicates that these
markers can be used to identify differences between species and within species, In
studies of phylogenetic. In order to evaluate the relationships and genetic structure of
genotype canola using morphological characteristics is proposed.

Keywords: Genetic variation, Molecular markers, ISSR, Rapeseed

1- M.Sc. Student, Sari Agricultural Sciences and Natural Resources University
(Corresponding author: mahjoobbanafshe@yahoo.com)

2- Assistant Professor, Sari Agricultural Sciences and Natural Resources University
3- M.Sc. Genetic and Agricultural Biotechnology Institute of Tabadrestan, Sari Agricultural

Sciences and Natural Resources University
Received: September 20, 2013 Accepted: January 21, 2014

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-1
2-

17
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            11 / 11

http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-322-fa.html
http://www.tcpdf.org

