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نشانگرازاستفادهباتربچهدارویییاهـگبومی/تجاريجمعیت7ژنتیکیتنوعحاضرتحقیقدر. استبرخوردارمتعدديدرمانی
LTR2ترکیبیآغازگر. شدبررسیIRAPرتروترانسپوزونی & LTR15غازگرآوتعدادکمترینباند1باLTR23باند16با

بیشترین. بود93/6برابرهاجایگاهکلدرباندتعدادمیانگین. داشتندآغازگرهرتوسطتولیديباندهايمیاندرراتعدادبیشترین
آغازگربهمربوط) 18/0(چندشکلیشاخصمیزانکمترینوSukkulaآغازگربهمربوط) 41/0(چندشکلیشاخصمیزان

LTR2- LTR15آغازگربهمربوط) 1/4(نشانگريشاخصمیزانبیشترین. گردیدمشاهده28/0کلمیانگینباوLTR3کمترینو
LTR15آغازگريترکیببهمربوط) 18/0(نشانگريشاخصمیزان & LTR2مؤثره،باندتعدادمیزانبیشترین. گردیدمشاهده

باندتعدادمیزانکمترینوSukkulaآغازگربهمتعلق45/0و82/1،64/0ترتیببهنیتنوعشاخصوشاننتنوعشاخص
هايجمعیتنــبیدر. بودrtdkرــآغازگبهمتعلق15/0و18/1،27/0ترتیببهنیتنوعشاخصوشاننتنوعشاخصمؤثره،
،85/46،05/1بـرتیـتبهشاننتنوعشاخصونیوعـتنصـشاخمؤثره،بانددادـتعچندشکل،مکاندرصدبیشترینتربچه

کهدادنشانمولکولیواریانستجزیهازاستفادهباهاجمعیتبینودرونتغییرات. بودProfitجمعیتبهمتعلق26/0و17/0
Profitتوان از جمعیت این تحقیق نشان داد که مینتایجداشت. اختصاصهاجمعیتدرونتنوعبهژنتیکیتغییراتکلدرصد59

ي پدري یا مادري و یا هاهیپایکی از عنوانبهراي بیشترین درصد چندشکلی و تنوع شانن و نی و تعداد باند موثره بوده) (چون دا
هاي ایران استفاده کرد.دهنده ژن انتخاب در اصلاح تربچه

IRAP ،Raphanus sativusشباهت ژنتیکی، ، تنـوع ژنتیکیکلیدي: هايواژه

مقدمه
روابط بینوهاجمعیتبینوژنتیکی دروننوعتازاطلاع

وکاراهايانجام تلاقیجهتوالدین،انتخاببرايها،ژنوتیپ
نشانگرهايکهضروري استمناسب،اصلاحیروشاتخاذ

باشندبراي نیل به این مقصود میتوانمنديابزارهايمولکولی
اينشانگرهازاستفادهيزمینهدرهاي اخیر. پیشرفت)27(

اینازاستفادهبهرانژادگرانبهآنها،و توسعهابداعومولکولی
وهاژنوتیپبنديگروهبرايقدرتمندابزاريعنوانبهنشانگرها

ازیکی. استواداشتههاگروهاینازمتنوعانتخاب والدین
نباتاتاصلاحدرنشانگرهااینکاربرديترین مواردمهم

باهاينمونهتواندمیکهاستوارثیتپتانسیل ذخایرارزیابی
تنوع،کهآنجااز.)1(نژادگران قرار دهداختیار بهدرراارزش
تنوعداراينیزتربچهوباشدمینباتاتخام اصلاحيماده

رواینازباشد،میبالاییسازگاريو دامنهژنتیکیوسیع
کیفیتباارقاممعرفیواصلاحجهتمناسب درروشاتخاذ

. باشدمیآنماهیتوتنوعازشناخت صحیحنیازمندبالا
، دیپلوئید )18(لپه بویان، دوشبتیرهاز1تربچه

)18=x2=n2جد وحشی آن ،(Raphanus raphanistrum L.

17قرندرومعرفیانگلستاندرمیلادي16بوده که در قرن
گونهپنج.)15(گردیدکشت(آمریکا)ماساچوستدرمیلادي

،)زمستانه(سیاهتربسفید،تربآن ترب قرمز (تربچه)،اصلی
کالیفرنیا ماموتسفیدتربوکوهیترب
نامبهايمادهبهتربچه مربوطتندطعم. )17(باشندمی

نامبهايمادهوجوداثردرآنبنفشقرمزرنگوسنوول

منظوربههاتربازگروهی)17(باشد میکلرایدمالوین
هايدانهصنعتدردیگرهاي خوراکی و تعداديستفادها

گیاهوريبهرهکاربرد دارند و بر این اساس افزایشروغنی
برخورداربسزاییاهمیتازژنتیکیتنوعشناختباتربچه
ریشه آن وپروتئینازخوبیمنبعتربچههايبرگ.)18(است

درمانبرايقدیمبسیارهايزمانازبوده وزیادداراي آهن
بهبدنسازينرموکنندگیها از جمله پاكبیماريازبسیاري

صفرا،يکیسهمعده،مجاريبینی،هايمخاطدرخصوص
روماتیسم، بواسیر، معالجهوادراريمشکلاتجهتکبد،

خواص درمانی . )15،20،57(شیر مفید بوده است ترشح زیاد
،3ساپوژنین،2ینمتمثلموادبرخیتربچه به خاطر حضور

آمینودار)،هیستامینکاتالاز و ترکیبات(فسفاتاز،هاآنزیم،4لون
وفنولیکپلیترکیباتومتیونین)اسیدهاي مفید (لیزین و

و رافانینسولفورافئینمثلمیکروبیضدموادطورهمین
گونههرتربچه مانندنژاديبهدرپیشرفت.)15،57(باشد می

ایجاد یا نخست: دارداساسینیازپیشسهدیگر،گیاهی
هايژنوتیپتولیدونوترکیبیدوم،ژنتیکی؛جدیدمعرفی منابع

بامطلوبهايفنوتیپگزینشوشناساییسوم،وجدید؛
تعیین (مفیدهايژنبرايژنتیکیمنابعغربال هدفمند

برايمختلفیهايروش:)22()پلاسمژرمسازيمشخصه
هايگونهدرپلاسمژرمهايکلکسیونویکیژنتتنوعبرآورد
صفاتازاستفادهتوانمیجملهآنازکهداردوجودگیاهی

نشانگرهاي مولکولی اشاره نمود. نشانگرهايفنوتیپی و
اي و ذخیرههايپروتئینها،ایزوزآیممولکولی شامل

1- Raphanus sativus 2- Methin 3- Sapogenins 4- Levon

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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اي، میتوکندري و(هستهDNAمبتنی برنشانگرهاي
براي مطالعاتراارزشمنديابزارکلروپلاستی) بوده که

ارزیابیوتوصیفو همچنین DNAنگاريانگشتنامه،شجره
نشانو )66(اندکردهفراهمهاگونهدرونژنتیکیتنوع
ازمتفاوتیيهاکلاسمختلف،نشانگرهايکهاستشدهداده
DNAکـه در سـطحییها. تفاوت)23(دهندمینشانراتنوع

اند کـه در معروفDNAه نشانگرهايیابنـد، بـتظـاهر مـی
هاي موجـودات، تعیین تنوع ژنتیکی، تهیه نقشهيبندطبقه

در .)26(اندکردهیداژنتیکی و غیره کاربردهاي بسیار وسیعی پ
ترین و فراوان1عناصر جابجا شونده، DNAبین نشانگرهاي 

ها هستند که بر خلاف نوم یوکاریوتژترین در گسترده
هاي خود ي جدید، کپیcDNAها از طریق تولید ترانسپورون

هاي قبلی در کنند و کپیرا در نواحی جدید ژنومی درج می
مانند. عناصر جابجا شونده داراي یک جاي خود پایدار باقی می

هاي لازم براي شده داخلی هستند که فراوردهناحیه حفاظت
سیله سازد. ناحیه داخلی ممکن است بوانتقال آنها را فراهم می

ها) احاطه و بر این اساس LTR(هاي طولانی تکراريتوالی
ها وLINEشامل (LTRو فاقد LTRبه دو گروه داراي 

SINE ها) که نوعLTRتر از بدون دار بسیار فراوانLTR
تقریبا . عناصر جابجا شونده)31،16(شوند هستند تقسیم می

سیع و در تمام نواحی کروموزومی پراکنده، داراي توزیع و
هاي گیاهی و داراي چندشکلی پایدار و تصادفی در کروموزوم

هاي گیاهی بوده که استفاده از بسیار زیاد در بین و داخل گونه
. )55(سازد آل میها را بسیار ایدهآن

هاي یوکاریوتی شامل ژنوم گیاهی در مقایسه با سایر ژنوم
ي مختلف دهي متفاوت و وسیعی از عناصر جابجا شوندامنه

هاي بزرگ مانند گندم، عناصر هستند در گیاهانی با ژنوم
شوند. درصد از کل ژنوم را شامل می40-60جابجا شونده 

عناصر جابجا شونده داراي نواحی محفوظ، مشخص و طولانی 
سازي نشانگرهاي ویژه و توانند براي همسانهبوده که می

. )40(تفاده شوندها و طراحی آغازگر اسهاي مجاور آنتوالی
ي آغازگرهاي مبتنی بر عناصر جابجا نقطه ضعیف عمده

نیاز به توالی عناصر شونده این است که براي طراحی آغازگر 
نشانگرهاي مختلفی بر اساس مناطق .)41(استجابجا شونده

در این بین نشانگر اند که عناصر جابجا شونده توسعه یافته
بوده و به طور PCRبتنی بر م2چندشکلی عناصر جابجا شونده

ي ثبات ژنومی موفقیت آمیزي در تهیه نقشه ژنوم و مطالعه
IRAPروش.)45(پلوییدي استفاده شده استهاي آلوپلیگونه

در ، )35(جو، )3(، خربزه )4(گندم در یژنيبرداردر نقشه
کاربردييهادر انواع برنامهو )63(جو ژنوم یمطالعات تکامل

تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت، اصلاح يریگازهاندشامل
و همسانیژنتیک، روابط اپیي مجدد زیرکروماتین و برنامه

انتخاب ،4اساسیتعیین اشتقاق 3بندي)(شاخهکلادیستی
، )11(، مرکبات )2(، یونجه )8(، در گیاه جو نشانگربراساس

اهانیو گ)64(، آفتابگردان)58(، کتان)14(برنج،)7(سیب
)12(اسفرزهو6گل صدتومانی،5چشم قرقاولماننددارویی

زیاديبا توجه به اینکه تاکنون تحقیقات.شده استاستفاده
ژنتیکی تربچه گزارش نشده و از طرفی نیز تنوعبارابطهدر

دهد، لذا میپوششراژنومسطحازقسمتیتنهاهر نشانگر
مورد روابطدرمشخصودقیقاطلاعاتبهدستیابیجهت

نشانگرهاي مختلفازبایدتربچه،هايژنوتیپبینژنتیکی
گردد، در نتیجه بااستفادهژنومسطحمناسبپوششجهت
بهسبب سازگاريتربچه بهپلاسمژرممطالعهاهمیتبهتوجه

این درمفید،هايژنبودنداراومختلف محیطیشرایط
ژنوماي ازش تازهپیمایIRAPنشانگر ازاستفادهباتحقیق

اینتوسعهاینکهضمنگرفتقراربررسیگیاه مورداین
ویابیمکانهمچونتربچهرويبعديدر تحقیقاتنشانگرها

تسهیلتحقیقایننتایجازاستفادهباتواندمیتجزیه ارتباطی
.گرددو تسریع

هاروشومواد
گیاهیمواد

ربچه (پنج رقم ترقم و جمعیت تجاري گیاه7تعداد
) 1و دو جمعیت بومی) (جدول 7استاندارد(آزاد گرده افشان)

بیوتکنولوژيآزمایشگاهدرIRAPبا استفاده از نشانگر وتهیه
کشاورزيفناوريیستزپژوهشکدهژنتیکمهندسیو

.مورد ارزیابی قرار گرفتند1396سالدرزابلدانشگاه
DNAو تکثیر استخراج

)SDS)19روشيبر مبنایژنوميDNAاستخراج
با توجه . شدانجامتک بوته و از هر جمعیت سه بوته صورتبه

IRAPبه اینکه تا کنون هیچ نوع گزارشی در مورد استفاده از 
در تربچه و حتی هم خانواده تربچه یافت نشد لذا در این 

بیشترینونتیجهتحقیق سعی شد از آغازگرهایی که بهترین
،61،31(بودشدهذکرمعتبرمقالاتدرهاآنمورددرگزارش

به صورت تکی و ترکیبی براي این )62،11،2،42،6،3،4
ر بمرازیپلايزنجیرهواکنش.)2(جدول تحقیق انتخاب شوند 

با اندکی تغییر به )30(کالندر و همکاران اساس دستورالعمل 
نهاییظتغل(بایک میکرولیتر آغازگرقرار زیر انجام شد:به

، MgCl2مخلوط آماده تریلکرویم7مولار)؛ میکرو25/0
dNTP 10، آنزیم وX،2تریلکرویمDNA 10(با غلظت
دو بارآبنهایی را بادر نهایت حجمو) تریلکرویمدر نانوگرم

حرارتی رسانیم. سیکلمیتریلکرویم15تقطیر به 
درجه 94در اولیهسازيواسرشتهکه پنج دقیقهصورتنیبد

درجه 94در DNAشدنيارشته(تکسیکل35گراد،سانتی
يارشتهتکDNAبهآغازگراتصال،دقیقهیک،گرادسانتی

بسطودقیقه)؛ یک49-6/68دماي مختص هر اغازگر(در
72در نهاییبسطو) دقیقه؛ دوگراددرجه سانتی72در آغازگر

جهت انجام شد. دقیقه 10مدتبهگراددرجه سانتی
آمیزي درصد و سپس جهت رنگ5/1الکتروفورز از ژل آگاروز 

جهت نمایان شدن 9و دستگاه ترانیسلومیناتور8ژل از ژل رد
باندها استفاده شد.

1-Retrotransposon 2- IRAP 3- Hhomogeneity and cladistic relationships 4-determining basic derivation
5- Adonisvernalis 6- Paeonia 7- OP=Open Pollinated 8- Gel Red 9- Transilluminator
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مورد استفاده در تحقیقهايیتجمعمشخصات - 1جدول
Table 1. Characteristic of population were used in this research

کد
Code

نام علمی نمونه
Sample Latin Nmae

NameOriginSeed quality

ARaphanus sativusVikima دانماركDenmarkآزاد گرده افشانOP
BRaphanus sativusRoyal آمریکاUSAآزاد گرده افشانOP
CRaphanus sativusPop vriend seed هلندHollandآزاد گرده افشانOP
DRaphanus sativusProfit ایتالیاItalyآزاد گرده افشانOP
ERaphanus sativusدرچه اصفهان درچه اصفهانDorche-IsfahanبومیNative
FRaphanus sativusFrench breakfast هلندHollandآزاد گرده افشانOP
GRaphanus sativusاصفهان اصفهانIsfahan  بومیNative

مورد استفاده IRAPنام، توالی آغازگرهاي - 2جدول 
Table 2. Name, Motif of IRAP Primer

نام آغازگر
Primer name

توالی
Sequence  (5’ 3’)

دماي اتصال
Tm (°C)

منبع
LTR1 CGCATCCATCTAGCACGAGG 50 (62)
LTR2 CGTCGTCTGCCAGAGTCAAACA 50 (62)
LTR3 GTCACGGTCTCAAAGATATCA 50 (11)

LTR15 GTAAATCTGATTTCCTTTGACA 50 (65)
LTR20 ATTGTTTTCAGTAGTAGCTCTATCA 51 (65)
LTR23 CCGACCTTCATTCTGGCATA 49 (65)
Nikita CGCATTTGTTCAAGCCTAAACC 56 (61)

Sukkula GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGAC 64.3 (61)
rtdk14-r1 CATTGGGTCCATCAGTTTCC 58.4 (65)
3-LTR1F TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 68.6 (61)

نتایج و بحث
هادادهلیتحلوهیتجز

صورت یکبهبانديالگوهاييبندیازامتتحقیقایندر
شد. صفاتی انجامباند (وجود) و صفر (عدم وجود) براي هر 

چند يهاباند، تعداد 1شدهتکثیريهاباندهمچون تعداد 
، شاخص 4چندشکلیدرصد، 3مؤثرباندتعداد، 2شکل

تعدادبینو ارتباط7نیشاخص،6شاننشاخص، 5چندشکلی
چندشکلی با شاخصIRAPآغازگرهرتکثیر شده توسطباند

تاصفربینآنمیزانکهچندشکلیشاخصي شد. ریگاندازه
با استفاده از فرمول)5(استیک

)Pjباند یفراوانjیمورد ارزیابيهاام در تمام جمعیت (
، شاخص )33(8شاخص نشانگريضمناً.)13(دشمحاسبه

با مؤثرتعداد باند و )43(نی ، شاخص تنوع)34(تنوع شانن 
POPGENEافزارنرماستفاده از  بینودرون، تغییرات1.32

افزارنرممولکولی با واریانستجزیهازاستفادهباهاتیجمع
GeneAlex بر اساس روش ايخوشهتجزیه، 6.5

UPGMA ،و )44(بر اساس روش نی و لی بهماتریس تشا
صورت )54(NTSYS-pc v.2.1افزارنرمبا، )28(جاکارد

گرفت. همبستگی بین ماتریس تشابه نی و لی و جاکارد با 
ي اصلی هامؤلفهاستفاده از آزمون مانتل و همچنین تجزیه به 

نشانگرکاراییيدهندهمارکري نشانشاخص.نیز انجام شد
که MI=EMR * DI(or PIC)فرمول ازدهاستفاو بااست 

تعدادبیانگروبودهمؤثرچندگانهنسبتEMRدر آن 
به دستاستژنومیکدرموجودچند شکل ژنیيهاگاهیجا

EMR= Naفرمول ازاستفادهباEMRآمد.  * β که در آن
Naو چند شکليهامکانتعدادßچند يهامکاننسبتنیز

.)33(شدمحاسبه ها استنمکاکلتعدادبهشکل 
کمیهايی و شاخصچندشکل

16در این تحقیق، استفادهموردآغازگر تکی و ترکیبی 32از 

باند111مجموع در). 1شکل (و چند شکل بودند آغازگر تکثیر 
LTR2آغازگر ترکیبی کهشدشناسائی & LTR15باند1با
راتعدادیشترینبباند16باLTR23آغازگروتعدادکمترین

میانگین. داشتندآغازگرهرتوسطتولیديهايباندمیاندر
براي).3جدول (بود93/6برابر هاجایگاهکلدرباندتعداد

یکدرنمایش چندشکلیدرآغازگرهاتفکیکقدرتبررسی
) MIنشانگري (و شاخص )DIجمعیت، شاخص چندشکلی (

با شاخص چندشکلین میزابیشترین د. شمحاسبهآغازگرهر
میزانو کمترینSukkulaمربوط به آغازگر 41/0میزان 

مربوط به آغازگر18/0میزانی با چندشکلشاخص 
LTR2-LTR15 گردیدمشاهده 28/0و با میانگین کل

1/4با میزان میزان شاخص نشانگري بیشترین ).3جدول(
شاخص نشانگري میزانو کمترینLTR3مربوط به آغازگر 

و میانگین LTR15-LTR2مربوط به آغازگر 18/0میزان ا ب
تنوعلیوتحلهیتجزبراي).3جدول(گردیدمشاهده 9/1

،)h(ینژنیتنوعشاخصجمعیت،بینودرونژنتیکی
)Ne(مؤثريهاباندتعدادو) Iشانن (اطلاعاتشاخص

محاسبههاي تربچه مورد مطالعهآغازگرها و همچنین جمعیت
در بین آغازگرها بیشترین میزان تعداد باند ). 3جدول(شد

، 82/1به ترتیب نیتنوعشاخصوشاننتنوع، شاخصمؤثره
و کمترین میزان Sukkulaمتعلق به آغازگر 45/0و 64/0

بهنیو شاخص تنوعشاننشاخص تنوع،مؤثرهباندتعداد
جدول(بودrtdkمتعلق به آغازگر 15/0و 27/0، 18/1ترتیب

بیشترین درصد مکان هاي تربچه در بین جمعیت). 3
تنوعشاخصونیتنوع، شاخصمؤثرهچندشکل، تعداد باند 

متعلق به 26/0و 17/0، 305/1، 85/46به ترتیب شانن
باند، تعدادو کمترین درصد مکان چندشکلProfitجمعیت 

ترتیب بهشاننو شاخص تنوعنیشاخص تنوع،مؤثره
بود متعلق به جمعیت اصفهان 106/0و 11/1،07/0، 82/19

). 4جدول(





n

i
jpDI

1

21

1-AB=Amplified Bands 2- PB= Polymorphic Bands 3- Ne=Effective number of alleles 4- PP= Percent of Polymorphic
5- DI= Diversity Index 6- I= Shannon's Information index 7- h= Nei's gene diversity 8-MI=Marker Index
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LTR1با استفاده از آغازگرIRAPدر نشانگر رشدهیتکثالگوي نواري -1شکل 
Figure 1. The band pattern reproduced in the IRAP marker using the LTR1 primer

شاخص،)DI(چندشکلی)، شاخصPP(درصد چندشکلی،)PB(یکلچندشباندتعداد،)AB(رشدهیتکثباندتعداد- 3جدول 
IRAPتکثیر شده توسط آغازگرهاي ) h(نیو شاخص)Iشانن (شاخص،)Neمؤثر (باندتعداد، )MI(نشانگري

Table 3. Amplified bands (AB), Polymorphic bands (PB), percent of polymorph (PP), Diversity Index (DI), Marker
Index (MI), effective band number (Ne), Nei diversity index (H) and shanoon diversity index (I) were produced by
IRAP primers

Primer NameABPBPPDIMINeHI
3primLTR2153600.4051.2151.540.350.535

LTR1 & LTR243750.2450.7351.4690.2870.437
LTR1 & LTR36583.330.31.51.5350.3140.479
LTR1 & LTR15331000.1980.5941.2270.1760.308

LTR1441000.180.721.4010.2860.461
LTR2 & LTR3151493.330.2523.5281.2850.1980.336
LTR2 & LTR15111000.180.181.2860.2230.382

LTR2151386.670.212.731.3130.2170.359
LTR3 & LTR1554800.3031.2121.380.2370.377

LTR3151386.670.3174.1211.4360.2760.436
LTR1554800.2561.0241.3120.1950.322
LTR208787.50.3752.6251.4640.2940.459
LTR2317394.120.2493.9841.2590.1790.305
Nikkita7385.710.3832.2981.4790.3150.491

rtdk155800.242.881.1840.150.276
Sukkula53600.4131.2391.8270.450.641

) بدست آمده از نشانگر H) و نی (I)، شاخص تنوع شانن (Ne()، تعداد باند موثرPP()، درصد چند شکلیPBنعداد باندهاي چندشکل(- 4جدول 
IRAPهاي تربچهدر جمعیت

Table 4. Polymorphic bands (PB), percent of polymorph (PP), (effective band number) Ne, I (shanoon
diversity index), H (Nei diversity index) and MI were produced by IRAP marker in all population of
Radish

Population NamePBPPNeHeHI
Vikima2825.231.1780.1040.10450.153
Royal4540.541.2210.1380.13850.212

Pop vriend seed3127.931.1480.0940.09390.144
Profit5246.851.3050.1780.17770.264

Idfahan-dorche3935.141.2170.1290.1290.193
French breakfast2724.321.1700.0970.12620.142

Isfahan2219.821.1130.0700.07880.106

ژنتیکیفاصله
در ها تفاوتوها شباهتبهتردركوشناساییمنظور به
7در بین تشابهماتریسی،موردبررسي هاتیجمعمیان

دشدهیتولباند 111با توجه به کل مورداستفادهژنوتیپ تربچه 
. گردیدمحاسبه )43(، بر اساس روش نی IRAPدر نشانگر 

هاي ) مربوط به جمعیت459/0بیشترین میزان فاصله ژنتیکی (

و کمترین میزان فاصله French breakfastو Profitتربچه 
با Profitدرچه اصفهان و هاي) مربوط به ژنوتیپ11/0(

مشاهده گردید. 249/0میانگین 
آنمولکولی که درواریانستجزیهازحاصلنتایج
ازبا استفادهجمعیتاجزابینودرونشدهمشاهدهتغییرات

اساسمحاسبه و برشودیميبنددستهژنتیکیيهافاصله
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.)5جدول بود (هاتیجمعبیندردرصد41و هاتیجمعدرونشدهیافتژنتیکیتغییراتدرصد59تحقیق ایننتایج

IRAPنشانگر استفاده ازي تربچه باهاتیجمعمولکولیواریانستجزیه-5جدول 
Table 5. Analysis of the variance of radish populations using the IRAP marker

منابع تغییردرجه آزاديمجموع مربعاتمیانگین مربعاتواریانس
هابین جمعیت4136.417218.5006
هادرون جمعیت5912.154158.00013

کل100376.50019
)                                                   P<0.01در سطح یک درصد (داریمعن: تفاوت **

اي بر اساس ماتریس تشابه نـی و لـی و   تجزیه خوشه
جاکارد

هاي مختلف تربچه بر اساس اي جمعیتتجزیه خوشه
روش شباهت ژنتیکی نی و لی و از ، با استفادهIRAPنشانگر 

افزارنرمبا استفاده از ،UPGMAجاکارد و بر اساس روش 
NTSYSpc)54(که در هر دو روش نتایج یکسان انجام شد

و درچه اصفهان Vikima ،Profitهاي بود. به جز جمعیت
؛ شکل 2شکل (بقیه هر کدام در گروهی جداگانه قرار گرفتند

عیت بومی اصفهان کم تنوع تر و در هر دو روش جم). 3
4اند که مطابق نتایج جدول ترین بودهمتنوعProfitجمعیت 

ها بر اساس اي کلی جمعیتباشد. ضمنا تجزیه خوشهمی

Megaافزار با نرمNJو روش )43(نی ماتریس تشابه  6.06
ها بر اساس ) که جمعیت4انجام شد و مشخص گردید (شکل 

کننده تفکیک نشدند که ر تولیدموقعیت جغرافیایی کشو
تواند به دلیل تبادل ژنوم در این کشورها جهت تولید بذر می

استاندارد باشد اما آنچه که مشهود بود قرار گرفتن 
هاي نزدیک هاي تربچه بومی استان اصفهان در خوشهجمعیت

به هم که نشان دهنده خصوصیات ژنتیکی و خویشاوندي این 
ضمنا جمعیت تربچه درچه اصفهان از باشد.ها میژنوتیپ

ها در سطح خوبی بود لحاظ تنوع نسبت به بقیه جمعیت
).4(جدول 

Coefficient
0.37 0.48 0.59 0.70 0.81

 A1

 E3

 F1

 F2

 F3

 G1

 G2

 G3

 D3

 E1

 E2

 A2

 B1

 B2

 B3

 C1

 C2

 C3

 D1

 D2

UPGMA، ماتریس تشابه نی و لی و روشIRAPهاي تربچه بر اساس نشانگر اي جمعیتتجزیه خوشه-2شکل 
Figure 2. Cluster analysis of all population were conducted by IRAP marker, Nei and Li similarity Matrix and

UPGMA methods
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Coefficient
0.23 0.35 0.46 0.57 0.69

 A1

 E3

 F1

 F2

 F3

 G1

 G2

 G3

 D3

 E1

 E2

 A2

 B1

 B2

 B3

 C1

 C2

 C3

 D1

 D2

UPGMA، ماتریس تشابه جاکارد و روش IRAPهاي تربچه بر اساس نشانگر اي جمعیتتجزیه خوشه-3شکل 
Figure 3. Cluster analysis of all population were conducted by IRAP marker, Jaccard Similarity Matrix and UPGMA

methods

NJ، ماتریس تشابه جاکارد و روش IRAPهاي تربچه بر اساس نشانگر اي جمعیتتجزیه خوشه-4شکل 
Figure 4. Cluster analysis of all population were conducted by IRAP marker, Jaccard Similarity Matrix and

NJ Methods
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آزمون مانتل
جهت الگوریتمضریبمانتل بهترینبر اساس آزمون 

هاي مختلف تربچه ضریب تشابه نی اي جمعیتتجزیه خوشه
بهترین الگوریتم، ) وr=93/0) و سپس جاکارد (r=96/0و لی (

بودند که بر همین اساس نیز تجزیه UPGMAالگوریتم 
نیبیهمبستگاي طبق هر دو روش انجام شد. ضمنا خوشه

بر اساس هادادهي هالیتحلوهیحاصل از تجزيهاسیماتر
که شدخص مشماتریس تشابه نی و لی و جاکارد محاسبه و 

حاصل از ي تشابه هاسیماترسیار بالایی بین بیهمبستگ
که نشان )= 992/0r(روش نی و لی و جاکارد وجود دارد 

.انددادهارائهدهد دو ماتریس نتایج یکسانی را می
ي کمیهاشاخصچندشکلی و 

جهت )2(در گزارشی عبدالهی مندولکانی و همکاران 
استفاده IRAPآغازگر تکی و ترکیبی 10ارزیابی یونجه از 

آغازگر چندشکلی مناسب نشان داده شد و 8کردند که فقط 
درصد) 65باند (66باند تکثیر شدند که فقط 101در مجموع 

6/6با میانگین12تا 5چندشکل بودند و تعداد باند را از 
جمعیت 11جهت ارزیابی )8(گزارش دادند. اسدخانی ممغانی 

باند 244استفاده کرد که در مجموع IRAPآغازگر 9جو از 
با میانگین 57تا 10چندشکل، تعداد باند چند شکل را از 

واریانس درصد کل100بدست آوردند ضمنا از 11/27
ون بین و درتنوعازشده ناشیمشاهدهمولکولی (تنوع

هاي جو درصد متعلق به تغییرات درون جمعیت58ها)، جمعیت
جهت ارزیابی زردآلو با )65(گزارش دادند. یوئین و همکاران 

ا ب46تا 17، تعداد باند را از REMAPاستفاده از نشانگر 
با میانگین 82/1تا 34/1، تعداد باند موثر4/24میانگین 

با میانگین 445/0تا 239/0، شاخص تنوع نی را از 48/1
با میانگین 636/0تا 389/0، شاخص شانن را از 391/0
جهت ارزیابی گندم با استفاده )42(، نسري و همکاران 572/0

، 12با میانگین 15تا 5، تعداد باند را از REMAPاز نشانگر 
، شاخص شانن 6/1با میانگین 80/1تا 32/1تعداد باند موثر 

در گندم؛ گوا و همکاران ، 51/0انگین با می62/0تا 26/0را از 
از Hemarthria compressaشاخص نشانگري را در )25(

، )36(، میردریکوند و همکاران 04/4با میانگین 32/7-78/1
، 13/0- 77/0شاخص چندشکلی را گندم دوروم و نان از 

ی را در گندم از چندشکلشاخص )9(اصغري میرك 
شکلی را شاخص چند)29(ن ، جمالی راد و همکارا89/0-5/0

، دریکوند و 688/0میانگین و563/0- 902/0در گندم از 
و12/0- 80/0ی را در گندم از چندشکل)21(همکاران 
جهت ارزیابی برنج با استفاده آوردند.به دست59/0میانگین 

، 85/7نیانگیمبا 13تا 3، تعداد باند را از RAPDاز نشانگر 
و 77/0با میانگین 9/0تا 57/0از ) را DIشاخص چندشکلی (

با 89/0تا 49/0) را زا PICمحتواي اطلاعات چندشکلی (
در )56(آوردند. ساینی و همکاران به دست764/0میانگین 
شاخص نشانگري RAPDبا استفاده از mungbeanارزیابی 

)MI (و شاخص چندشکلی25/7تا 28/0) را ازDI 09/0) را
جهت )24(ند. گاوتام مورتی و همکاران گزارش داد437/0تا 

Jatropha curcasارزیابی  L. با استفاده از نشانگرRAPD ،
، درصد چندشکلی از 09/12با میانگین 17تا 7تعداد باند را از 

درصد، محتواي اطلاعات چندشکلی 100درصد تا 72/72
)PIC و میانگین شاخص 86/0با میانگین 92/0تا 755/0) از

آوردند. پتروویکووا و همکاران به دست07/19ي را نشانگر
، تعداد RAPDارزیابی چاودار با استفاده از نشانگر جهت)48(

) از DI، شاخص چندشکلی (6/8با میانگین 12تا 7باند را از 
و محتواي چندشکلی 867/0با میانگین 907/0تا 842/0

)PIC آوردند. به دست863/0با میانگین 905/0تا 838/0) از
جهت ارزیابی گندم وحشی )4(عبدالهی مندولکانی و همکاران 

هاي جداسازي شده از نشانگرهاي IRAPامر با استفاده از 
SCARهاي مقاومت به زنگ زرد به این نتیجه پیوسته به ژن

داراي قابلیت بسیار بالایی در IRAPرسیدند که نشانگر 
پیوسته به ها و نشانگرهايشناسایی دقیق موقعیت ژن

بر اساس آنچه که ارایه باشد. ها میهاي مقاومت به بیماريژن
تواند عدد ثابتی داشته باشد و شد شاخص چندشکلی نمی

بستگی به عواملی مثل تعداد باند تولیدي توسط هر جایگاه، 
در روکهيطوربه. )49(داردتعداد ژنوتیپ و حتی تعداد آغازگر 

محتواي چندشکلی را در تحقیقی با میانگین )52(همکارانو 
و همین میزان را 63/0آغازگر در گندم را 15ژنوتیپ و 18

آوردند.دستبه54/0عدد بود 6ها زمانی که تعداد ژنوتیپ
ریب تشابهض

در رابطهمؤثريارتباطي،اخوشهتجزیه نتایجاساسبر
ما به جز نشد امشاهدههاتیجمعبیندرجغرافیاییموقعیتبا

و درچه اصفهان، بقیه Vikima ،Profitهاي جمعیت
اند. لازم به هاي مجزا و کنار هم قرار گرفتهها در گروهجمعیت

اي در یک هاي بومی ایران در تجزیه خوشهذکر است جمعیت
دهنده تنوع بین آنها بوده اما گروه قرار نگرفتند که نشان

ده خصوصیات دهننزدیک به هم قرار گرفتند و نشان
برمبنیترانسپوزونی نزدیک بین آنها است. از طرفی نتایج

پژوهشدرتنوع ژنتیکیباجغرافیاییمنشأتطبیقعدم
در ارزیابی خربزه با استفاده )3(مندولکانی و برسونی عبدالهی

ي هاتیجمع، در ارزیابی )10(اري و همکاران ، بهREMAPاز 
، )60(همکاران وسورش، RPADشوید با استفاده از نشانگر 

استفاده از نشانگر باشویديهاتیجمعژنتیکیتنوعارزیابیدر
RAPD ژنتیکیتنوعدر ارزیابی)59(، سلوکی و همکاران

مشاهده AFLPنشانگر ازاستفادهباشویديهاتیجمعبرخی 
عامل چندینشده که با تحقیق حاضر مشابهت داشتند.

دو جمعیتبینژنتیکیتفاوتنشدانباشتهسبباکولوژیکی
نظر برخیازمختلفجغرافیاییيها. مکانشودیم
دماطول جغرافیایی،وعرضجملهازاکولوژیکیيهایژگیو
ییایاکو جغرافعوامل فاکتورهايایناند. متفاوترطوبتو

جمعیتدوبیندرژنتیکسبب گوناگونیوشوندیمخوانده
ي مناطقهاتیجمعازاستفادهیج،به نتاتوجهبا. شوندیم

.)47،3(استلازمموجودالگويبراي تأییدبیشترجغرافیایی
ایجاد ترکیبات ژنی جدید، علتبهدگرگشنيهاگونهدر

منجر بالا و فشار شرایط محیطی حاکم بر منطقه،ژنیجریان
ژنتیکیي خاص شده لذا فاصلههاژنبه تثبیت یک سري 

نسبتاًبین جمعیتتنوععوضدروبودهدزیاهاتیجمعدرون 
وجوددلیلبهخودگشنيهاگونهاما در )51(استکم 

درون بیشتريهر جمعیت، تغییراتدرونمتفاوتباندهاي
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و در کل هم در گیاهان خودگشن و )50(وجود داردهاتیجمع
در اکثر حالات تنوع درون جمعیت بیشتر از تنوع دگرگشنهم 

خودگشنده ولی این میزان تنوع در گیاهان بین جمعیت بو
.استدگرگشنبیشتر از 

تنوعمولکولیواریانستجزیهدر تحقیق حاضر نتایج
41هاتیجمعبینتنوعازو بیشتر59هاتیجمعدرونژنتیکی
بادیگرگیاهانجمعیت دردرونبالاتنوعوجود. بوددرصد

M. piperitaر گونه (شباهت بیشتRAPDنشانگر ازاستفاده
، )10(؛ شوید ISSRو نشانگر)M. aquatic()39را با گونه 

و مرزه )53(، نعناع )6(ول ، مازودار و وي)38(لاله واژگون 
تنوع بیشترتوجیهدرمؤثرعواملازاستشدهگزارش)32(

گیاه، خودگشن بودنجملهازها موارديارقام و جمعیتدرون
باندي يهامکانبذر، تعدادبادازدیابودن،سالهکی

تلاقی ونوعجمعیت،ژنوتیپیوبانديموقعیتی،موردبررس
ژنتیکیتنوعبررسی)47(نمود ذکرتوانیمراجمعیتاندازه

پیوستگی،جملهازعاملچندیندلیل دخالتبههاتیجمعدر
افراد درموجوديهاتفاوتومهاجرتتلاقی خویشاوندي،

قرار.)37(است ییهایدگیچیپدارايهاتیجمعدهندهلیتشک
مختلفمناطق جغرافیاییازشدهآوريجمعيهانمونهگرفتن

یاوژنتیکیتشابهاي ازنشانهتواندیمیکسانيهاخوشهدر
برآنتفسیرکهمختلف باشدمناطقبینبذرفیزیکیتبادل
ژنتیکبه تشابهاتنسبتفیزیکیتبادلاتاساس

با توجه به اینکه فاصله.)10(داردبیشترييریپذهیتوج
سببها،لاینیاهاتیجمعتلاقیدر هنگامبیشترژنتیکی
اثراحتمالبردنبالاوهتروزیگوتي ژنیهامکانافزایش

ممکنژنتیکیفاصلهاز طرفی؛ و)46(شودیمهتروزیس 
ازپستوانیمجهیدرنتباشدمطلوب مرتبطصفاتبااست

کرد استفادهبهنژادييهابرنامهدر هاآنازبیشتر،يهایسبرر
بهمربوطتشابهمیزانکمترینلذا بر این اساس چون . )10(

Frenchتربچهيهاجمعیت breakfast وProfit بوده و
بود در Profitیشترین تنوع درون جمعیتی مربوط به جمعیت 

و اصلاح گیاه ذکر کرد که جهت هر نوع تلاقی توانیمنتیجه 
یکی از عنوانبهProfitدارویی تربچه بهتر است جمعیت 

ي پدري یا مادري و یا دهنده ژن انتخاب کرد.هاهیپا
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Abstract
Radish belonging to the Brassicaceae family, contains some componds such as cineol,

malvin Chloride, Sapogenin, Sulforaphane and Raphanin and has many therapeutic properties.
In this study, IRAP retrotransposon marker was used for evaluation of genetic diversity in seven
commercial and native populations of Radish herb. The least number of bands (1) were
produced by LTR2 & LTR15 (primer combinations) and the highest number, (16) were
produced by LTR23 primer. The mean number of bands in all sites was 6. 39. the most diversity
index (0.41) was found for Sukkula primer and the least diversity index (0.18) was related to
LTR2-LTR15 primer and also the mean diversity index was 0.28. The highest marker index
(4.1) was related to the LTR3 primer and the least marker index (0.18) was related to the LTR15
and LTR2 primer combination. The most number of effective bands, the Shanoon diversity
index and the Nei diversity index were 1.82, 0.64 and 0.45, respectively and all belonged to
Sukkula primer. The least number of effective bands, the Shanoon diversity index and the Nei
diversity index were 1.18, 0.27 and 0.15, respectively belonged to the rtdk primer. Among
radish populations, the most percentage of polymorphic location, effective band, the Shanoon
diversity index and the Nei diversity index were 46.85, 1.305, 0.17 and 0.26, respectively.
Molecular variance analysis among and between populations showed that 59% of the total
genetic diversity was among populations. The results of this study showed that the population of
Profit could be used as a parent or maternal parent or gene selection provider in Iran's radish
breeding, since it showed the most polymorphism, the Shanoon diversity index and the Nei
diversity index and number of effective bands.

Keywords: Genetic Diversity, Genetic similarity, IRAP, Radish
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