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زماهوارهیريسورگوم با استفاده از نشانگرهاهايیپژنوتدر یکیتنوع ژنتیبررس

3رضا امیري فهلیانیو2مسعود دهداري، 1پورصغري خرمی

دهیچک
تنوعزانیمنییت بعد از گندم، برنج، ذرت و جو قرار دارد. تعین غلات در درجه پنجم اهمید در بیزان تولیسورگوم از نظر م

باشد. به منظور یمیاصلاحيهابرنامهیطراحویتوارثریذخاينگهداروحفظ،ییشناسايه برایاولگامیاهیگمواددریکینتژ
ج ینتاد.یاستفاده گردیزماهواره با توجه به مطالعات قبلیجفت آغازگر ر10پ سورگوم، از یژنوت10در یکیتنوع ژنتیبررس

ن یانگیو م48/0یابیمورد ارزيآغازگرهايبرایاطلاعات چند شکليوسط محتوامتش نشان داد که یحاصل از آزما
یتین جمعیزان شاخص شانون که نشان دهنده تنوع بین میشتریب.بود29/0آغازگرها یتماميمشاهده شده برایتیگوسیهتروز

زان شاخص شانون ین میکمتردارايXTxp-354وXTxp-287ژنیيهان مکانیبود. همچنXTxp-312یژنمکاناست، مربوط به 
ن تعداد آلل یشتریز بیمورد انتظار و مشاهده شده و نیتیگوسین مقدار شانون، هتروزیشتریبXTxp-312) بودند. آغازگر37/0(

به عبارت ونشان داد آغازگرها ریلی بهتر از سایخن ارقام مورد مطالعه را ین آغازگر تنوع بین ایبنابرا، مؤثر را به خود اختصاص داد
UPGMAب تشابه جاکارد و روش یبا استفاده از ضرياه خوشهیتجزنشان دادند. را يشترین مکان تنوع بیگر ارقام از نظر اید

و 08/50ب یلفه اول به ترتؤ، دو میاصليهاه به مؤلفهیج حاصل از تجزیقرار داد. بر اساس نتایگروه اصل4ارقام سورگوم را در 
یع نسبتاً مناسبیتوزيمورد استفاده دارازماهواره یرينشانگرهایعنیه کردند. یانس کل را توجی%) از وار15/60(مجموعاً 08/10

زماهواره یريسورگوم بر اساس نشانگرهايهاپین ژنوتیاز تنوع بین پژوهش حاکیج اینتایبه طور کلاند. در سطح ژنوم بوده
استفاده نمود.یاصلاحهايبرنامهن تنوع در یاز اتوانمیدهدمیمورد استفاده بود که نشان 

یاطلاعات چند شکليمحتوا،شاخص شانونه به مولفه اصلی، یتجز، ياه خوشهیتجزآلل موثر، : يدیکليهاواژه

مقدمه
Sorghum bicolor(یعلمنامباسورگوم L. ،(4یاهیگ

از نظر سورگوم باشد.یغلات ميخانوادهازوسالهیک،ربنهک
ت بعد از گندم، ین غلات در درجه پنجم اهمید در بیزان تولیم

، یاهیگیکیمنابع ژنت).11،31(برنج، ذرت و جو قرار دارد
از یعنوان منبع، بهيتوسعه کشاورزيربنایعلاوه بر ز

یطیرات محییدر برابر تغي، همچون سپریکیژنتيسازگار
ها) (ژنیکیخام ژنتکننده موادنین منابع تأمیکنند. ایعمل م

يهاتهیها، وارح از آنیصحيبردارهستند که درصورت بهره
جهت ). 1د کرد (یتوان تولیرا میاهیتر گد و مطلوبیجد
درموجودتنوعویکیژنتمنابعازنهیبهاستفادهودیتولشیافزا
بهونبودهیافکییتنهابهیمعمول اصلاحيهاروشهاآن

ک و یلستیودارند. ازینملکمعنوانبهیولکمولينشانگرها
د یجديهاپیژنوتینش و معرفیگزمنظوربه )35(همکاران

ن مناسب، یارقام، انتخاب والدیکین، شناخت تنوع ژنتیبه زارع
جاد تفرق و یمنظور ااد بهیزیکین با فاصله ژنتیوالدیتلاق

نجا . از آدانستندت فراوان یو حائز اهميضرورراشتریتنوع ب
ها ن تنوع و استفاده از آنییز به تعینژادگر نت هر بهیکه موفق

است که يدارد، لذا ضروریبستگیاصلاحيهادر برنامه
).23رد (یمورد مطالعه قرار گیاهیتنوع موجود در جامعه گ

ر عواملیتأثوتعداد نشانگرهابودنمحدودبه علت
ویکیولوژمورفيبر نشانگرهااهیگيرشدمراحلویطیمح

به عنوانDNAبریمبتنيامروزه نشانگرها،ینیپروتئ
ن ییتعوتنوعسطحنییتعيبراملکموارآمدکيابزارها
نیانیبدر. )4،21(روند یکار مهبهاپیژنوتیکیژنتروابط

ینترمطمئنونیترقیدقDNAينشانگرهاها،روش
)19(ارانکهمومانگو).22(شوندیمنشانگرها محسوب

يواحدهاتعداددررییتغتیقابلعلته بهکدادندنشان
لیدلنیهمبهوبودهلکشچنداریبسهازماهوارهیر،يرارکت

مطالعات ویکیژنتیابینقشهدریمهمنشانگربه عنوان
انیمدرهستند. توجهموردموجوداتازياریبسيبرایتیجمع

چندهمچونییایمزاداشتنلیبه دلزماهوارهیرنشانگرها
ژنوم،سرتاسردرکنواختیی، پراکندگيبارزهماد،یزیشکل
طوربهارقام،نیباختلافحداکثرنشان دادنوبالادقت

دریکیژنتتنوعیابیارزویکیژنتدر مطالعاتيمؤثرتر
آلوالامطالعاتبهتوانیمکهاند،شدهاستفادهغلاتيخانواده

هدایتی مرزوعی )، 9و همکاران (يریندهقان)، 2همکاران (و 
ور و ی)، سن20ز (یهاوماتوس)، 13زاده لاهیجی (و و سمیع
همکاران وخیتمن) و 29و همکاران ()، شاروپووا28همکاران (

کی در یتا کنون به منظور بررسی تنوع ژنت) اشاره نمود.32(
RAPDو SSR ،RFLPر ینظییاز نشانگرهاسورگوم

و همکارانی. به عنوان مثال ج)16، 8، 3(استفاده شده است
منابع سورگوم یکیه ژنتیجهت تجزSSRياز نشانگرها)15(

اه استفاده ین گیاز صفات خاص در ایبعضیابیو مکان
گزارش کردند که رقم سورگوم 20در مطالعه هاآننمودند.

با 746/0تا 064/0ن یبیاطلاعات چند شکليمحتوادامنه
ن یمشاهده شده بیتیگوسین هتروزیو همچن487/0متوسط 

دو شاخص.باشدیم139/0ن یانگیبا م8/0تا صفر
ب یانگر ترکی، بمورد انتظار و شاخص شانونیتیگوسیهتروز

علاوه بر .دنباشیها متیمتفاوت و تنوع بالا در جمعیکیژنت

، دانشگاه یاسوجو استادیاردانشجوکارشناسی ارشد-3و 1
)adehdari2000@yahoo.comدانشگاه یاسوج، (نویسنده مسول:دانشیار، -2

28/6/94تاریخ پذیرش: 20/12/93تاریخ دریافت: 

انشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساريد
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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ياز نشانگرهايادر مطالعه)10(و همکارانیدجن یا
ن یدرون و بیکیتنوع ژنتیابیمنظور ارززماهواره به یر

ياهظتنوع قابل ملاحوسورگوم استفاده نمودنديهاپیژنوت
ها ن تعداد آللیانگیدا کردند. میپيازماهوارهیمکان ر5در 

گزارش شد. 2/19ها و در کل نمونه4/2ها پیژنوتدرون
ن تنوعییرا در تعيازماهوارهیريد بودن نشانگرهایمفهاآن
.ندثابت نمودیکیژنت

یمعرفد و یتولا یارقام سورگوم در دنيادیهمه ساله تعداد ز
کی یف تنوع ژنتیتوص،نهیبهيبرداربهرهکه براي گردند یم

يرین پژوهش با بکارگیان منظوریآنها ضروري است. به هم
SSRجفت نشانگر 10و وارداتی ياپ سورگوم دانهیژنوت10

د.یگردیطراح

هاروشمواد و
پ یژنوت10ان یمیکیزان تنوع ژنتیمیبه منظور بررس

با توجه SSRجفت آغازگر 10از،)1(جدول مختلف سورگوم
بذور و . )2جدول شد (استفاده )30به مطالعات قبلی (

قات یران و از مؤسسه تحقیایقاتیها از مراکز تحقپیژنوت
ه یتهندر کشور آلماIPK(1(یاهان زراعیو گیاهیک گیژنت

عدد بذر در 12، از هر رقم یبرگيهاه نمونهیتهيبراشدند.
برگ يهاگلدان کاشته شد و پس از گذشت سه هفته نمونه

گرادیسانتدرجه-40زر یه و به فریجوان تهيهااهچهیگ
ن دما یدر اDNAدند و تا زمان استخراج یمنتقل گرد

.شدندينگهدار
افته یر ییتغCTABبا استفاده از روشDNAاستخراج 

با DNAيهات نمونهیفیت و کی). کم25انجام گرفت (

8/0و الکتروفورز ژل آگارز ياستفاده از روش اسپکتوفتومتر
ن غلظت، ییپس از تعDNAيها). نمونه3ن شد (ییدر صد تع

يهاDNAق شدند و یتر رقیکرولینانوگرم در م50به غلظت 
مورد PCRيهاواکنشانجام يت مطلوب برایفیبا کیژنوم

يارهیبا واکنش زنجیژنومDNAر یتکث.گرفتندقراراستفاده
PCR-MJ Mini-BIOکلر یبا دستگاه ترموسامراز ویپل

RAD, Germany).انجام شد (
مراز با حجم یپليارهیبر اساس آزمون و خطا واکنش زنج

5/1الگو، DNAتر یکرولیم2يتر با اجزایکرولیم25یینها
تر از یکرولیمdNTP ،6/0کرومول یمMgCl2 ،5/0مول یلیم

10رفت و برگشت با غلظت يک از آغازگرهایهر 
ه ی(تهTaq DNAPolymeraseکرومول یم3/0کرومول، یم

ه یتهPCR1Xشده از شرکت سپاهان طب اصفهان) و بافر 
ر یاصفهان، انجام شد. برنامه تکثطبسپاهانشده از شرکت 

يقه برایدق5به مدت گرادیسانتدرجه94به صورت 
چرخه شامل سه 35ه و به دنبال آن یاوليواسرشته ساز

گراد یدرجه سانت56- 66ه، یثانیدرجه به مدت س94مرحله: 
ه و یثان45گراد به مدت یدرجه سانت72ه، یثان60به مدت 

7گراد به مدت یدرجه سانت72در ییتاً مرحله بسط نهاینها
مراز یپليارهیشد. محصول حاصل از واکنش زنجقه انجام یدق

Top visionدرصد) 5/1با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز (
د یبروماومیدیاتباهاژليزیآمشد. رنگيآشکارساز

(1μg/ml)از ژل با يبردارصورت گرفت. مرحله آخر عکس
Gel Logic)داك توسط دستگاه ژلوUVاشعه

QUANTUM ST4, Germany).صورت گرفت

مطالعهموردسورگوميهاپیژنوتمشخصات-1جدول 
Table 1. Description of sorghum genotypes

يمحل جمع آورمنشأتهینام وارپیژنوتفیرد
1SOR IPKایتالیا808

2SOR IPKایتالیا834

3SOR IPKایتالیا857

4SOR 1003Odesskaja25سابقيشورويهیاتحادIPK

5SOR 1006JantarKrasnyiسابقيشورويهیاتحادIPK

6SOR 1009JubilejnyiسابقيشورويهیاتحادIPK

7SOR 1011Kamysinskoje5سابقيشورويهیاتحادIPK

8MTSرانیا
9HTSرانیا
10LTSرانیا

1-Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research
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زماهواره مورد استفادهیده جفت آغازگر ررفت و برگشتهايیتوال- 2جدول 
Table 2. Backward and forward sequences of the 10 studied SSR markers.

آغاز گر برگشتیتوالآغازگر رفتیتوالآغازگرهانیلافیرد
1Xtxp270AGCAAGAAGAAGGCAAGAAGAAGGGCGAAATTATTTTGAAATGGAGTTGA

2Xtxp335TATTTCCTCTTGAAAGAATCAGGGTATTCATCGAGCAAAAGGCA

3Xtxp274GAAATTACAATGCTACCCCTAAAAGTACTCTACTCCTTCCGTCCACAT

4Xtxp20TCT CAA GGT TTG ATG GTT GGACC CAT TAT TGA CCG TTG AG

5Xtxp354TGGGCAGGGTATCTAACTGAGCCTTTTTCTGAGCCTTGA

6Xtxp312CAGGAAAATACGATCCGTGCCAAGTGTGAACTATTCGGAAGAAGTTTGGAGGAAA

7Xtxp331AACGGTTATTAGAGAGGGAGAAGTATAATAACATTTTGACACCCA

8Xtxp287GCAAGCGAGCTGACTTATGTAACGAGAAGTATAATAACATTTTGACACCCA

9Xtxp258CACCAAGTGTCGCGAACTGAAGCTTAGTGTGAGCGCTGACCAG

10Xtxp285ATTTGATTCTTCTTGCTTTGCCTTGTTTGTCATTTCCCCCTTCTTTCTTTT

هايافزاربا استفاده از نرممشاهداتیلتحله و یتجز
NTSYS PC ).12(رفت یپذصورتPopgen32و2.02

ازاستفادهباPICیاطلاعات چند شکليمحتواشاخص
ΣPiفرمول  PIC= Piفرمولنیادر. )6(محاسبه شد-1

يهاتعداد آللباشد.یممشخصانکک میدر مiآلل یفراوان
مورا و یمؤثر، براساس روش کيهااهده شده و تعداد آللمش

مورد انتظار با استفاده از یتیگوسین هتروزایو همچن) 17کراو (
Popgeneافزار با استفاده از نرم)، 18روش لون ( يبرا،1.32

مورد مطالعه محاسبه شدند.يهاپیژنوتیتمام
ا ، بSSRيهادادهارقام براساس يبندبه منظورگروه

NTSYSافزار استفاده از نرم V.PC ب تشابه ی، ابتدا ضر2/02
مورد مطالعه محاسبه ارقاميس، جاکارد و تطابق ساده برایدا

س با یب تشابه هر سه ماتریسه ضرید، بعد از آن با مقایگرد
) 85/0ب یب تشابه جاکارد (ضریک مربوطه، ضریب کوفنتیضر

م یترسياروش برینترمناسببه عنوان UPGMAو روش 
.نددیدندروگرام انتخاب گرد

ج و بحثینتا
مطلوب يآغازگرها،شکلچنديهانوارتعداد یبا بررس

10. از ها مورد استفاده قرار گرفتنده نمونهیکليو براییشناسا
و Xtxp274(آغازگرهاجفت از دو،SSRجفت آغازگر 

Xtxp331(نکه یا اید نکردند و یتوليچ گونه نواریه
یکافيریت تکرارپذیر شده آنها وضوح و قابلیت تکثمحصولا
بود یشکلتکبه صورت XTxp-20آغازگر نیهمچننداشتند. 

جفت 8کهیدر حالنوار مشابه تولید نمود.هایپژنوتو در همه 
را یچند شکلينواريالگو،مورد استفادهگر یدSSRآغازگر 

نوار 16عدر مجمور کردند و یتکثیمورد بررسهايیپژنوتدر 
نشان یدرصد نوارها چندشکل80ت ید کردند که در نهایتول

کی از آغازگرهاي ی) الگوي نواري مربوط به 1شکل (.دادند
.دهدیممورد مطالعه را نشان 

حاکی از وجود دو آلل مشاهده شده يهاتعداد آللبررسی 
هاآللیبررسن پس از یهمچن.بودیژنيهامکانیدر تمام
چیههاپیژنوتازیدر بعضآغازگرهاازیبرخهکشدمشاهده

وDNAبودنسالمبهتوجهباکه کنندینمریثکتراينوار
يهاپیژنوتدرهکرسد یمنظربهش،یآزمارارکتبارچند
شونده رارکتهیناحطرفدواییکدر جهشوقوعور،کمذ

هشدآغازگردونیبهیناحریثکتوآغازگرهادنیچسبازمانع
است.

تا 28/1محدودهدریژنيهامکاندرموثريهاآللتعداد
. تعداد آلل موثر در )3(جدول بود64/1ن یانگیبا م96/1

ر نشانگرها بود که احتمالاً یشتر از سایبXTxp-312نشانگر
ازن یهمچن. نشانگر استنیادرشتریبتنوعوجوددهندهنشان

مشاهدهیتیگوسیتروزهزانین میشتریبشدهریتکثمکان7
ن یو کمتر88/0و معادل XTxp-312مکان بهمربوطشده

يهامکانبهمربوطشدهمشاهدهیتیگوسیزان هتروزیم
XTxp-354 ،XTxp-287،XTxp-258وXTxp285است

نیانگیمییاز سو. )3(جدول معادل صفر بودزان آن یکه م
29/0رابربیژنيمکانهاتماممشاهده شده دریتیگوسیهتروز
بهقابل انتظار مربوطیتیگوسیهتروززانیمنیشتریبود. ب
ن آن مربوط یو کمتر52/0و معادل XTxp-312یژنمکان

23/0معادلXTxp-354وXTxp-287یژنيهابه مکان
مورد انتظار در یتیگوسیزان هتروزیم.)4(جدول بود

و XTxp-354 ،XTxp-287،XTxp-258یژنيهامکان
XTxp285جدول مشاهده شده بودیتیگوسیشتر از هتروزیب)

ن مشاهده شده ممکن است در ییپایتیگوسی. هتروز)3
اه ید گیپلوئیا رفتار دیو ) 34(یعیطبيخودناسازگاريجهینت
ن یا،پ و نشانگریبا توجه به تعداد کم ژنوتکه ) باشد36(
100تعداد،)26(رولف و همکارانست.یجه دور از انتظار نینت

قرار یمورد بررسSSRنشانگر 21رقم سورگوم را توسط 
آلل در 37/0ن یانگیآلل با م123انگریبج حاصلهیدادند. نتا

ان یبن ین محققیحاصله اج یبا توجه به نتا.گاه بودیهر جا
ی، بررسیژنيهاه نقشهیتهيبراهاSSRکردند که 

گر توسط نشانیو انتخاب صفات کمیصفات کميهاگاهیجا
) که PIC(یچندشکلاطلاعاتزانیدارند. مییبالاییکارا

ازها است،پیژنوتنیبیآللیفراوانوتنوعالعملعکسانگریب
يهمه نشانگرهايبراومتفاوتگریدمکانبهیک مکان ژنی
نیانبود. درکسانیش ین آزمایادریبررسموردزماهوارهیر

یژنيهامکانيبراشکلاطلاعات چندزانیمش،یآزما
).3بود (جدول 48/0نیانگیبا م75/0تا 19/0نیبمختلف

) مربوط PIC(یشکلچنداطلاعاتيمحتوازانین میشتریب
زان ین میو کمتر75/0معادل XTxp-270یبه مکان ژن

PICیمربوط به مکان ژنXTxp-335 بود 19/0معادل
یلاطلاعات چندشکين بودن شاخص محتوای). پائ3(جدول 

ها از نظر آن پیژنوتیکیانگر نزدیبXTxp-335نشانگر يبرا
ن یادرPICگر کمتر بودن مقداریل دیدل.باشدیمیتوال

يهاینشانگر ممکن است به علت نرخ جهش بالاتر در توال
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از تعداد یتابعPIC). مقدار 33باشد (يدینوکلئوتيديتکرار
را يا) مطالعه24دبخش و همکاران (یآلل است. امیو فراوان

پلاسم گندم دوروم با ژرمیکیتنوع ژنتیبه منظور بررس
ق ین تحقیساده انجام دادند. در ايتکراريهایاستفاده از توال

جفت از این نشانگرها چندشکلی 37پ مربوط بهیژنوت140
آلل چندشکل متفاوت در 245نشان دادند که در مجموع 

آلل در هر جایگاه 9/6ط آلل و با متوس2-17اي بین دامنه
اي نیز با استفاده از روش ژنی تکثیر شدند. تجزیه خوشه

ها را در دو گروه قرار دادند. پیرسدي دورترین همسایه ژنوتیپ
لاین مشتق 35اي تنوع ژنتیکی ) در مطالعه25و همکاران (

نشانگر ریزماهواره 60شده از گندم سرداري را با استفاده از 
چند شکلی نشان دادند. نتایج هاآنتاي 45ه بررسی کردند ک

گروه با 5هاي مورد مطالعه را به اي، لایني خوشهتجزیه
همکاران وبندي کرد. ژانگهاي ژنتیکی متفاوت تقسیمفاصله

آغازگرجفت21ازاستفادهجو بارقم57بررسی) در36(

میزانمتوسطو176راهااللتعدادریزماهواره متوسط
یهزاد و ش.کردندگزارش849/0شکلی را چندلاعاتاط

نشانگر 38رقم سورگوم را توسط 320) حدود 30همکاران (
SSR آلل با 146مورد بررسی قرار دادند. نتایج حاصله شامل

درصد بود. 2/82حدود PICو میزان 217/0هتروزیگوسیتی 
63ژنوتیپ سورگوم توسط 20با مطالعه )15جی و همکاران (

و 76/2ها در جایگاه را میانگین آللSSRجفت نشانگر 
گزارش کردند. نتایج حاکی از 487/0را PICمیانگین 

هاي مورد در میان سورگومSSRچندشکلی بالاي نشانگر 
134) بر روي 16همکاران (مطالعه بود. در مطالعه کیمانی و 

نشانگر ریزماهواره نیز، تعداد آلل30ژنوتیپ سورگوم توسط 
259ها در مجموع آلل متغیر بود. آن22تا 2دست آمده از به

آلل در هر جایگاه را گزارش دادند. 93/8آلل با میانگین 
میانگین و59/0همچنین میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

PIC بود55/0نیز.

ان).یجريقه برقراریدق40پس از Top Visionاز نوع درصد 5/1(آگارز Xtxp258رقم سورگوم با آغازگر 10ينواريالگو-1شکل 
Figure 1. The roll  pattern of 10 sorghum primer Xtxp258 (agarose 1.5 percent of Top Vision after 40 second

flow)  the first left column is related to marker and other columns are related to genotypes.

SSRمکان ژنی7هاي سورگوم با استفاده از هاي تنوع ژنتیکی به دست آمده در ژنوتیپشاخص- 3ول جد
Table 3. Genetic diversity indices of 7 SSR markers analysis in sorghum genotypes

شاخص آغازگر
شانون

تعداد آلل 
مؤثر

تعداد آلل 
مشاهده 

شده

يمحتوا
اطلاعات 

یچندشکل
مورد یتیگوسیهتروز

انتظار
مورد یتیگوسیهموز

انتظار
یتیگوسیهتروز

مشاهده شده
یتیگوسیهموز

مشاهده شده

XTxp3543768/0280/1241/02333/07667/0000/00000/1
XTxp3126853/0969/1236/05250/04750/08750/01250/0
XTx0p2873768/0280/1250/02333/07667/0000/00000/1
XTxp2705004/0470/1275/03556/06444/04000/06000/0
XTxp3356682/0906/1219/05033/04967/07778/02222/0
XTxp2586730/0923/1255/05033/04947/0000/00000/1
XTxp2855983/0688/1263/04396/05604/00000/00000/1

ن ینون که نشان دهنده تنوع بزان شاخص شاین میشتریب
(جدول بودXTxp-312یژنمکاناست، مربوط به یتیجمع

XTxp-354وXTxp-287یژنيهان مکانی. همچن)3
. )3(جدول ) بودند37/0زان شاخص شانون (ین میکمتريدارا

لاتر زان شاخص تنوع شانون در آنها بایکه میژنيهامکان

آغازگر . دهندیمرا نشان ها پین ژنوتیشتر بیباشد تنوع ب
XTxp-312مورد یتیگوسین مقدار شانون، هتروزیشتریب

ن تعداد آلل مؤثر را به خود یشتریز بیانتظار و مشاهده شده و ن
XTxp-312ن آغازگر ی، بنابرا)3(جدول اختصاص داده است

ر آغازگرها بهتر ین ارقام مورد مطالعه را نسبت به سایتنوع ب
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ن مکان تنوع یگر ارقام از نظر ایرت ددهد. بعباینشان م
رقم 20ن یتنوع بی) با بررس4(کاربهمن.دادندنشان يشتریب

ين محتوایانگینشان داد که مSSRگلرنگ توسط نشانگر 
و 23/0مشاهده شده یتیگوسی، هتروز33/0یچند شکل

)،7همکاران (ا و یلوشسبود.53/0مورد انتظار یتیگوسیهتروز
اه کلزا مورد استفاده قرار دادند و یرا در گSSRر آغازگ54زین

نوار از 77مشاهده نمودند که تعداد یدهنوار قابل نمره122
ن درصد ینشان دادند. بنابراینوار، چند شکل122ن یا

بالا در یکیانگر تنوع ژنتیدرصد بود که ب08/71یچندشکل
یبررسبا)14(هوگو و همکاران .بوده استهاگونهنیان ایم

،SSRسورگوم توسط نشانگر یوپیرقم از ارقام ات20ن یتنوع ب
، 78/0یچند شکلين محتوایانگیآلل با م289

مورد یتیگوسیو هتروز23/0مشاهده شده یتیگوسیهتروز
دهنده ج حاصله نشان ینتاکه را گزارش کردند. 78/0انتظار 
دريریجهت بکارگیوپیاتيهاتنوع بالا در سورگوموجود
-XTxpآغازگرن یهمچنبود.سورگومیاصلاحيهابرنامه
رایشده است زییاب شناسایکميهان آللییتعيبرا331

ت مورد مطالعهیدر تمام جمعرا 5/0کمتر از یشاخص تنوع ژن
).30(ه استداشتسورگوم

SSR ،10آغازگر يهادادهبر اساس دندروگرام حاصل از 
ج ینتا).1شکل (ت قرار گرفتند گروه متفاو4رقم سورگوم در 

در خوشه اول Sor1003یپژنوتتنها حاصل نشان داد که
، Sor834 ،Sor1011يهاپیقرار گرفت. در گروه دوم ژنوت

Sor1009 ،Sor1006 ،Sor857،MTS ،LTS .قرار گرفتند
و Sor1011 ،Sor1009 ،Sor1006،SOR834يهاپیژنوت

SOR857پ یژنوت2از آلمان و یارسالMTS وLTS از
از نظر هارقمن یارسدیمبه نظر شده بودند.يآورجمعران یا

پ یهم دارند. در گروه سوم ژنوتبايادیزشباهتیکیژنت

Sor808پ یدر گروه چهارم ژنوتوییبه تنهاHTS در گروه
افراد يبندگروه،ياخوشههیتجزازهدفند.مجزا قرار گرفت

يافرادباشد.یشان میهاتفاوتایبهتشااساسبرمطالعهمورد
وبودهمشابهیکیژنتنظررند ازیگیمقرارگروهکیدرکه

اختلافيرند دارایگیمقراردندروگرامدو طرفدرکهيافراد
گریدطرفازوبودخواهندیکیژنتنظرازيشتریبتفاوتو

،یکیتفاوت ژنتنیشتریبباارقامنیبيریگامکان دورگ
ا امکانیوشتریبک متجاوز یو تفکسیهتروزجادیانامکا

ن یبا توجه به الذا . داشتدنخواهرانادرصفاتانتقال
که HTSوSor1003يهاپیتوان ژنوتیميبندگروه

یرا با هم دارند با اهداف اصلاحیکین فاصله ژنتیشتریب
تنوع ی) در بررس15و همکاران (یجداد.یخاص با هم تلاق

به کمک SSRق نشانگر یرقم سورگوم از طر20یکیژنت
هاآننمودند.يبنددستهگروه 6به را هاآنUPGMAروش 
زاد و هیش.کردندن گروهها مشاهده یدر داخل و بيادیتنوع ز

SSRق نشانگر یرقم سورگوم را از طر320زین)30همکاران (
نمودند.يبندگروه بزرگ دسته3در 

کافیتنوع وجود از یژوهش حاکن پیاجینتامجموعدر
اطلاعات زماهواره بکار رفته بود. یريبر اساس نشانگرها

ن مطالعه یادریولکمولينشانگرهاازآمدهدستبهیکیژنت
. با نندکفایارایمهمنقشیاصلاحيهابرنامهد درنتوانیم

گزارش یعیز تنوع وسینر مطالعات مشابه ینکه در سایوجود ا
ها، تعداد کم پیل از جمله تعداد کم ژنوتیچند دلشده اما به 

ن یها در اپیزماهواره و متفاوت بودن نوع ژنوتیرينشانگرها
ر مطالعات بود. یاختلاف با سايداراتنوع يهاپژوهش شاخص

يادین نوع مطالعات با تعداد زیگردد ایشنهاد مین پیبنابرا
حاصل يج معتبرتریرد تا نتایپ صورت پذینشانگر و ژنوت

گردد.
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UPGMAبه روش SSRنشانگر یارقام سورگوم مورد مطالعه بر اساس مشاهدات مولکوليبندگروه-2شکل
Figure 2. Classification of sorghum genotypes based on SSR markers using UPGMA method
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Study of Genetic Diversity in Sorghum (Sorghum Bicolar L.) Genotypes using
Microsatellite Markers

Sokhra Khoramipor1, Massoud Dehdari2 and Reza Amiri Fahliani3

Abstract
Sorghum is the fifth degree of importance in the production of cereal after wheat, rice, maize

and barley. Genetic diversity estimation of plant material is primary step for identification,
protection and conservation of germplasm and breeding programs designing. In order to study
of genetic diversity among 10 genotypes of grain sorghum, 10 microsatellite primers were used
according to previous studies. Results of the experiment showed that the average polymorphic
information content for all primers was 0.48, and the average observed heterozygosity for all
Primers was calculated 0.29. The most Shannon index that reflects genetic diversity among
populations, obtained in XTxp-312 primer. Also loci XTxp-287 and XTxp-354 had the lowest
Shannon index (0.37). XTxp-312 primer had the highest amounts for Shannon index, expected
and observed heterozygosity and the largest number of effective alleles. Thus this primer
showed more genetic diversity than other primers. In other words, the genotypes showed higher
diversity in the case of XTxp-312 primer. Cluster analysis based on molecular data using
Jaccard's similarity coefficient and UPGMA method, classified the genotypes of sorghum into
four major groups. Based on Principal component analysis results, the first two components
PCA1 and PCA2 explained, 50.08 and 10.08 (total 60.15%) of the total variance respectively,
indicating that SSR markers distribution across the genome have been relatively good. The
overall results of this study showed genetic variation among sorghum genotypes based on
microsatellite markers can be used in breeding programs.

Keywords: Cluster analysis, Effective alleles, Polymorphic information content, Principal
component analysis, Shannon index
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