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 چکیده مبسوط
 جهتجذابی  های ضعیف و در عین حال مقاوم بودن به تنش خشکی و شوری این گیاه را گزینهبا توجه به سازگاری بالای کینوا با خاک مقدمه و هدف:

 یکی از متحمل به تنش ارقام دستیابی به کشور نموده است. کشت کینوا طی سالیان اخیر در کشور در حال افزایش بوده و مناطق کشت در بسیاری از 
 تنوع موجود در بین و داخل تعدادی از نژادی است. در این تحقیق پلاسم قدم اول در مطالعات بهباشد. بررسی تنوع ژرمهای حفظ این روند میلازمه

  مورد بررسی قرار گرفت.  ISSRنشانگر مولکولی با استفاده از کینوا  هایجمعیت
)با انتخاب سه فرد  در دانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی خوزستان اجرا شد. در این مطالعه تنوع بین و درون 1398-99این تحقیق در سال  ها:مواد و روش

با  Chen یوحشژنوتیپ و چهار  Q1 ،Q3 ،Q4 ،Q5، Q12، Q29، Q26مواد اصلاحی  ، (Giza1و  Titicacaارقام زراعی )کینوا شامل توده  13 از هر توده(
 مورد بررسی قرار گرفت.  ISSRنشانگر نه استفاده از 

 ایخوشه هی. تجز( داشتند69/87باند فرم چند شکلی ) 79تعداد باند حاصل،  90از مجموع مورد استفاده،  ISSRنشانگر  9بر اساس نتایج حاصل از  ها:یافته
( ها: سایر ژنوتیپQمیباشند، گروه غیر  Qهایی که نام آنها دارای پیشوند : شامل ژنوتیپQگروه )  Qو غیر   Qها را به جز چند استثنا، در دو گروه ژنوتیپ
البته ) Qگروه  یها( پرو و بولیوی است. همچنین منشا ژنوتیپChenوحشی  هایژنوتیپو  Titicaca، Giza1) Qغیر  های گروهمنشا تودهبندی نمود. تقسیم

در باشد. شیلی می Q5و  Q1 ،Q3 ،Q4های منشا ژنوتیپ ،دندروگرامبندی گروهمطابق با ناشناخته است( شیلی است.  Q5و  Q1 ،Q3 ،Q4های منشا توده
بندی ن تقسیمایبندی نمود. در دو گروه تقسیمهای مورد بررسی را درصد از تغییرات، ژنوتیپ 17/26ی دو مولفه اول با مجموع توجیه به مختصات اصل هیتجز

درصد بود که  73و  27همچنین در تجزیه واریانس مولکولی تنوع بین و داخل توده به ترتیب برابر با  بندی حاصل از دندروگرام بود.تقریبا در تطابق با تقسیم
 ها کمتر بود. از سایر تودهTiticaca و  Giza1حاکی از تنوع بالای درون توده است. تنوع داخل ارقام 

همچنین  های مختلف کینوا گردیدند.توجهی در بین ژنوتیپچندشکلی قابل قادر به شناسایی  ISSRنتایج تحقیق نشان داد که نشانگرهای  گیری:نتیجه
در مجموع های کینوا میتواند ثمربخش باشد. دهد گزینش در داخل تودهها بود که نشان میدرصد بالایی از تنوع متعلق به تنوع ژنتیکی درون جمعیت

توان جهت . از این الگو میباشدمیمتعلق به مناطق مرتفع و ساحلی  پلاسم کینوایژرمبا  منطبق بندی نمود کهبخش دسته در دوها  را دندروگرام ژنوتیپ
 برداری نمود.بهرهو نیز تعیین والدین جهت تلاقی و ایجاد جمعیت متنوع پلاسم کینوا مدیریت منابع ژرم

 

 نشانگرهای مولکولی ،پلاسم کینوا نژادی گیاهی، تنوع مولکولی، ژرمبه  های کلیدی:واژه
 

 مقدمه
 آن  یبالا یبا توجه به سازگارکه  ای استکینوا شبه غله

حال مقاوم بودن به تنش  نیو در ع فیضع هایبا خاک
از  یاریبسکشت در  یبرا یجذاب نهیگز یو شور یخشک

. علاوه بر آن کینوا از نظر پروتئین دانه باشدمیکشور  مناطق
)از لحاظ میزان و کیفیت( در شرایط مطلوبی قرار دارد و فاقد 

از مهمترین مشکلات موجود در کشورهای در باشد. گلوتن می
توان به سوء تغذیه ناشی از کمبود پروتئین و حال توسعه می

انرژی اشاره کرد. به دلیل کمبود منابع پروتئین حیوانی، 
وقفه در راستای یافتن منابع جدید پروتئینی که از تلاشی بی

ای برخوردار هر دو ویژگی خواص عملکردی و ارزش تغذیه
از خارج  1387بذر گیاه کینوا سال (. 14گیرد )، صورت میباشد

برای نخستین بار در  1388از کشور وارد ایران شد و در سال 
مزرعه تحقیقاتی موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر 
 کرج کشت شد و در همان سال سازگاری و تولید محصول آن

 (.30در کرج )استان البرز( به اثبات رسید )
؛ جنس  Amaranthaceaeکینوا متعلق به خانواده   

Chenopodium  و گونهQuinoa از نظر که  (5) است
( است که در بیشتر 36n=2)ژنتیکی گیاهی آلوتتراپلوئیدی 

دهد و از نظر صفات کیفی رفتاری دیپلوئید از خود نشان می
 16263. بالغ بر (10باشد )می 1کربنهفتوسنتز جزء گروه سه

ندی آدر جهان عمدتا از منطقه  Chenopodium ژنوتیپ
نک با(. بزرگترین 8آوری شده است ))بویژه بولیوی و پرو( جمع

ژن کینوا، مجموعه ملی بولیویایی واقع در بنیاد ارتقا و تحقیق 
بهبود ارقام زیر  ( است.2PROINPAندی )آدر حوزه تولید 

  در موجود ژنتیکی به تنوع توجهی قابل میزان به کشت
 هایجمعیت میان در که ژنتیکی تنوع. دارد بستگی پلاسمژرم

است  نژادی ارقامبه برای اساسی نیاز یک وجود دارد، گیاهی
 ژنتیکی موجود بین روابط ژنتیکی و تنوع میزان (. درک4)

 منابع از مؤثر حفاظت و شناسایی برای مختلف هایاکوتیپ
است  مفید نژادیبه هایبرنامه موفقیت هم برای و ژنتیکی

 آن که است مشهور گسترده ژنتیکی تنوع دلیل به (. کینوا11)
کند که این تبدیل می متنوع کاملاً محصول یک به را

 مختلف انواع با موفقیت با خصوصیت باعث شده این گیاه
 (. 16شود ) سازگار رشد هایمحیط

 در دسترس به هاینشانگرهای مولکولی یکی از ابزار
پلاسم نژادگر برای بررسی دقیق تنوع ژنتیکی موجود در ژرم

توان به فراوانی و ترین مزایای این نشانگرها میاست. از مهم

1- C3 Plants                                                           2- Fundacion para la Promocion E Investigacion de Productos Andinos 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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 ISSR  ........................................................................126با استفاده از نشانگرهای  (Chenopodium quinoa)های کینوا ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی از ژنوتیپ

چند شکلی بالا، عدم تاثیرپذیری از عوامل محیطی، غیر 
در  سهولت استفادهوابسته بودن به مرحله رشدی گیاه و 

به طور گسترده برای  ISSRنشانگر  آزمایشگاه اشاره کرد.
ای ای و میان گونهتخمین تنوع ژنتیکی در سطح درون گونه

(، گندم 13مانند برنج )های گیاهی در تعداد زیادی از گونه
بارهنگ  ،(12(، سیب زمینی شیرین )1(، ارزن انگشتی )21)
   بکار گرفته شده است.( 17( و کبر )32پونه )(، 33)

 45 یکیتنوع ژنت (29سپهوند و همکاران ) قیدر تحق
 Santamaria و Sajamaحاصل از دو توده  نوایک پیمورفوت

 PIC نیانگیم. شد یبررس زماهوارهینشانگر ر 11توسط  را
و  88/0با  QAAT074 نشانگر ریزماهوارهو  62/0برابر 
 و نیشتریب بیبه ترت 18/0با  QCA26 ریزماهواره نشانگر

بندی با روش گروهرا دارا بودند.  PIC زانیم نیکمتر
UPGMA بر اساس ماتریس تشابهDice  ها انجام و ژنوتیپ

ی هایمورفوتیپبندی شدند. سه گروه حاوی در سه گروه دسته
لیل د اآنهاز هر دو توده بودند و از یکدیگر تفکیک نشدند. 

 ر راهای حاصل از دو توده از یکدیگعدم تفکیک مورفوتیپ
 زین و تیجمع دو از شده منشا یهاپیمورفوت نیب در بالا تنوع

 ماعلادر طول زمان  یکیزیف اختلاط و اهیگ نیا یدگرگشن
  نمودند.

را طراحی و از  SSR( آغازگرهای 18و همکاران )ماسون 
ژنوتیپ مختلف کینوا بهره بردند.  32آنها برای تعیین تنوع 

دارای بیشترین  CAAو  CA ،ATT، ATG، GAهای موتیف
آغازگر طراحی شده در  397ها توسط فراوانی بودند. ژنوتیپ

های مناطق ساحلی و این آزمایش در دو دسته ژنوتیپ
میزان چندشکلی  .گروهبندی شدند های مناطق مرتفعژنوتیپ

 نشانگر ریزماهواره 67درصد بود و  57به طور متوسط 
( سطح 25)و ایسلا چندشکلی بالایی نشان دادند. رودریگوئز 

ژنوتیپ کینوا را با  20مورفیسم و ارتباط ژنتیکی بین پلی
مورد  AFLPصفت مورفولوژیک و نشانگرهای  20استفاده از 

 ها تفاوت و تشابه مولکولی بین آن ارزیابی قرار دادند.
ها را با استفاده از نشانگرها نیز محاسبه کردند که نتایج ژنوتیپ

با صفات مورفولوژیک مهمی چون رنگ دانه، رنگ پانیکول، 
ها همبستگی بالایی فنولوژی و توزیع جغرافیایی ژنوتیپ

ای  با استفاده از صفات مورفولوژیک داشتند. تجزیه خوشه
بندی کرد که هر گروه از گروه دسته 3ها را در پژنوتی

ها متعلق به منطقه جغرافیایی خاصی بود. فوئنتس و ژنوتیپ
آوری شده از نمونه کینوای جمع 34( تنوع ژنتیکی 9همکاران )

همراه چندین مناطق جنوبی، مرکزی و شمالی شیلی به
وی را اکوتیپ کینوا از اکوادور، کلمبیا، آرژانتین، پرو و بولی

نشانگر ریزماهواره  118ها در این پژوهش با بررسی کردند. آن
بندی با روش ها را مورد ارزیابی قرار دادند. گروهژنوتیپ

UPGMA ها را در دو و ماتریس تشابه جاکارد انجام و ژنوتیپ
علاوه های شمال شیلی بهبندی نمود. ژنوتیپگروه اصلی طبقه

های مربوط به پرو و بولیوی و آرژآنتین در یک گروه و ژنوتیپ

های ها در گروه دیگر قرار گرفتند. البته ژنوتیپسایر ژنوتیپ
جنوب و مرکز شیلی در گروه دوم، در دو زیر گروه جدا از 

های مربوط بندی ژنوتیپیکدیگر قرار گرفتند. بعبارتی تقسیم
 غرافیایی بود.جنواحی به مناطق مختلف شیلی، در تطابق با 

 یکلچندش یبررس ی( برا2و همکاران ) مطالعه النگار در
ا منشا )سه ژنوتیپ با منشا بولیوی، یک ژنوتیپ ب 5 یکیژنت

کا( مریپرو و یک ژنوتیپ دریافت شده از دانشگاه کلرادوی آ
بندی . گروهاستفاده کردند ISSRآغازگر  7از  نوایک پیژنوت

یوی و بولمناطق منشا گرفته از های ژنوتیپقادر به تفکیک 
ر روی ب (15مقدم ) یمیدر مطالعه کرپرو از یکدیگر نگردید. 

مجموع  نشان داد که در زماهوارهیآغازگر ر 20 جینتا کینوا
مد. درصد به دست آ 77/77 یچندشکل نیانگیباند با م 177
 بود. ریتغم 72/0تا  43/0از  ایدر دامنه یکیتشابه ژنت بیضر

ه و ضریب تشاب UPGMAای با استفاده از روش تجزیه خوشه
 بندی نمود.گروه طبقه 3ها را در جاکارد اکوتیپ

ینکاژی ( برای تولید اولین نقشه ل19مورگان و همکاران )
معیت مد جوالد کاندید برای تشکیل  4کینوا از بررسی ژنتیکی 

 0654یلی( و )متعلق به مناطق ساحلی ش Ku-2نظر، دو والد 
به تشا به مناطق مرتفع پرو( که دارای بیشترین عدم)متعلق 

 ژنتیکی بودند، بهره بردند.
ا کینو یهاتنوع مولکولی تعدادی از توده مطالعه حاضردر 

گر نشانبا استفاده از )درون و بین توده( در سطح دی.ان.ای
ISSR   های موجود، فاصله ژنتیکی ژنوتیپمیزان ورد آبربرای

 گرفت. مواد ژنتیکی مورد بررسی قرار ژنتیکیتنوع  تخمینو 
 

 هامواد و روش
 تیپ()مجموعا سیزده ژنو اکوتیپ یازدهدو رقم تجاری و 

 .(1 )جدول در این مطالعه مورد بررسی قرار گرفته است
 (.2 استفاده شده است )جدول ISSRآغازگر  9همچنین از 

 مانجا یافته تغییر تپسی روش توسط ای.ان.دی استخراج
 یاهیگ نمونه گرم 2/0 ابتدا که ترتیب بدین(. 23) پذیرفت

 800 سپس و شده سابیده خوبی به هاون در مایع ازت توسط
 سدیم کلرید درصد، CTAB ) CTAB   2 محلول میکرولیتر

 و( رمولامیلی EDTA  50 مولار،میلی 100 تریس مولار، 4/1
 ساعت یک و اضافه آن به اتانول مرکابتو-2 میکرولیتر 2 نیز
 این در) گرفت قرار سانتیگراد درجه 65 دمای با ماریبن در

(. دندش داده تکان آرامی به هاتیوپ یکبار دقیقه 5 هر مدت
 ایزوآمیل:کلروفرم محلول از میکرولیتر 500 مرحله این از بعد

 ایجاد ول کام اختلاط از بعد و اضافه هرنمونه به( 1:24) الکل
 عتسر با دقیقه 10 هامیکروتیوپ ،یکدست رنگ سبز محلول
 وسطت و جداسازی رویی شفاف فاز و سانتریوفیوژ دور 13000

سپس  و  نشین ته ای.ان.دی سانتریفیوژ و سرد ایزوپروپانول
 .انجام شد 70شستشو با الکل 

   

 
 
 

 
 

 
 مهدی قنواتی و ، محمود باقریعبدالرضا سیاهپوش ،، محمد فرخاریفاطمه جعفری
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 127... ............................................................................................................................. 1402بهار  /45زراعی/ سال پانزدهم/ شماره  پژوهشنامه اصلاح گیاهان

 پژوهشاین در  بررسیمورد کینوای  هایتوده -1 جدول
Table 1. Populations of Quinoa that assessed in this research  

GENOTYPE 
NAME 

 تودهنام 
TYPE 

 نوع
ORIGIN 

 منشاء
SEED SOURCES 

 بذر مرکز تهیه

Q1 Accession Unknown 
 نامشخص

International Center for Biosaline Agriculture (ICBA) 
 کشاورزی شورزیستالمللی مرکز بین

Q3 Accession 
Unknown 
 نامشخص

International Center for Biosaline Agriculture (ICBA) 
 المللی کشاورزی شورزیستمرکز بین

Q4 Accession 
Unknown 
 نامشخص

International Center for Biosaline Agriculture (ICBA) 
 المللی کشاورزی شورزیستمرکز بین

Q5 Accession 
Unknown 
 نامشخص

International Center for Biosaline Agriculture (ICBA) 
 المللی کشاورزی شورزیستمرکز بین

Q12 Accession Chile 
Seed and Plant Improvement Institute (SPII) 
 موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج

Q26 Accession Chile 
Seed and Plant Improvement Institute (SPII) 
 موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج

Q29 Accession Chile 
Seed and Plant Improvement Institute (SPII) 
 موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج

TITICACA Cultivar Peru& Bolivia 
Seed and Plant Improvement Institute (SPII) 
 موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج

GIZA1 Cultivar Bolivia 
Seed and Plant Improvement Institute (SPII) 
 موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج

CHEN67 Accession Bolivia 
The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research 

 کشور آلمان IPKموسسه 

CHEN184 Accession Peru 
The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research 

 کشور آلمان IPKموسسه 

CHEN281 Accession Peru 
The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research 

 کشور آلمان IPKموسسه 

CHEN533 Accession Peru 
The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research 

 کشور آلمان IPKموسسه 
 

الگو  DNAمولار آغازگر، میلی 33/1واکنش شامل مخلوط    
مورد استفاده قرار گرفت.   2xکسیمسترمبهمراه  نانوگرم 20

شد. برنامه  انجاممیکرولیتر  15 مخلوط واکنش در حجم نهایی
مراز شامل سه چرخه، چرخه اول ای پلیدمایی واکنش زنجیره

درجه  95با یک مرتبه تکرار شامل واسرشته  سازی در 
مرتبه تکرار  35گراد به مدت پنج دقیقه، چرخه دوم با سانتی

درجه  95شامل سه مرحله، مرحله اول واسرشته سازی در 
ثانیه، مرحله دوم اتصال آغازگر )دمای  30گراد به مدت سانتی

اتصال برای آغازگرهای مختلف به کار رفته در این تحقیق 
( به 2جدول  ،گراد متغیر استدرجه سانتی 60الی  6/49بین 

آنزیم توسط  آغازگرثانیه، مرحله سوم بسط  30مدت 
گراد به مدت یک درجه سانتی 72مراز در دمای دی.ان.ای پلی

گراد به درجه سانتی 72دقیقه، چرخه سوم بسط نهایی در 
مرتبه تکرار بود. محصول واکنش پس از  1مدت ده دقیقه با 

به  "صفر"و  "1"برداری، به صورت الکتروفورز و عکس
 نشانگریجایگاه ترتیب برای وجود و عدم وجود باند برای هر 

 اطلاعات یمحتوا شاخص محاسبه یبرا امتیازدهی گردید.
𝑃𝐼𝐶 رابطه از( PIC) 1یشکل چند = 2𝑓𝑖(1 − 𝑓𝑖) (if، 

𝑃% از رابطه  یدرصد چندشکل و (27( )امiآلل  یفراوان =
𝑛𝑝

𝑛
× 100 ( np چندشکل حاصل از آغازگر و  یتعداد باندها

n استفاده شد (حاصل از آغازگر مورد نظر یتعداد کل باندها .
=1Ib-با استفاده از رابطه  نیز 2باند یدهشاخص اطلاع

[2×|0.5 − 𝑝|] (p نسبت افراد دارای باند در نشانگر مد ،
از رابطه  3کیقدرت تفک شاخص .(42) نظر( محاسبه شد

Ib∑Rp=  (42،7 .محاسبه شد )از  4شاخص نسبت سهم موثر

با استفاده  5. شاخص نشانگربدست  آمد  =β×ɧEMRرابطه 
به محاس یبرا. دیمحاسبه گرد  MI=EMR×PICاز رابطه 

(، AMOVA) یمولکول انسیوار هیتجز و مذکوری هاشاخص
با  یاخوشه هی. تجزاستفاده گردید GenAlEx افزارنرماز 

  ت.گرف صورت 2.02eنسخه  NTSYSpcافزار استفاده از نرم
 

  نتایج و بحث
استفاده برای بررسی تنوع ژنتیکی  که ISSR آغازگر 9 از
باند به ازای هر آغازگر  10با متوسط  باند 90 در مجموعشد، 

باند چندشکلی نشان دادند  79که از این تعداد  حاصل گردید
، CT8(AC)درصد(. در این میان آغازگرهای  69/87)
6(GTC)، G8(AG)  4و(GACA)  درصدی  100چندشکلی

درصد  64/64با مقدار  GC3(CAC)نشان دادند و آغازگر 
ی تکثیر بیشترین قطعهکمترین میزان چندشکلی را دارا بود. 

 کمترین و G8(AG)با استفاده از آغازگر عدد(  12) شده
به  (GACA)4 آغازگر عدد( توسط 5) ی تکثیر شدهقطعه

درصد چندشکلی  برای کلیه  69/87. در مجموع دست آمد
(.  در سایر 2آغازگرها، میزان بالا و قابل توجهی است )جدول 

مطالعات نیز بالا بودن تنوع ژنتیکی گزارش شده توسط 
( 2و همکاران ) در کینوا ثبت شده است. النگار ISSRنشانگر 

درصدی  62میزان چندشکلی  ISSRآغازگر  10با استفاده از 
کروز آنا نیهمچنژنوتیپ مختلف کینوا را گزارش کردند.  5 در

از هفت نشانگر ژنوتیپ کینوا  81برای بررسی ( 3و همکاران )
ISSR  مشاهده شد یدرصد 99 یچندشکلاستفاده کردند که . 

 
 

 
 

1- Polymorphic information content                  2- Band informativeness                                 3- Resolving power                           

4- Effective multiplex ratio                                5- Marker index    

 
 مهدی قنواتی و ، محمود باقریعبدالرضا سیاهپوش ،، محمد فرخاریفاطمه جعفری
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 ISSR  ........................................................................128با استفاده از نشانگرهای  (Chenopodium quinoa)های کینوا ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی از ژنوتیپ

 ی محاسبه شدههاشاخص و مورد مطالعه ISSR نشانگرهای -2جدول
 Table 2. Used ISSR primers and calculated indexes  

 

 نوایک پیژنوت 5 یدر مطالعه رو زی( ن28) وسفیسعدالله و    
 بیبه ترت RAPDو چهار نشانگر  ISSRتوسط هفت نشانگر 

درصدی گزارش نمودند.  06/53و چندشکلی  43/53یچندشکل
رسد علاوه بر بالا بودن تنوع کینوا، در مجموع به نظر می

نیز دارای توانمندی مناسبی برای  ISSRنشانگرهای 
 باشند.تشخیص میزان تنوع و چندشکلی در این گیاه می

( در آغازگر PICچند شکل )بیشترین مقدار محتوای اطلاعات 
CT8(AC)  و کمترین مقدار نیز در آغازگر  419/0با مقدار

T9(GA)  به دست آمد. مقدار میانگین  217/0با میزانPIC 
 317/0برای نشانگرهای استفاده شده در این آزمایش برابر با 

برابر  PICبود. با توجه به اینکه در نشانگر غالب حداکثر مقدار 
پلاسم تحت باشد، محتوای چندشکلی بالایی در ژرممی 5/0با 

( برای 31سروت و همکاران )بررسی وجود دارد. همچنین 
را  5/0الی  4/0و  4/0الی  3/0بین  PICنشانگر غالب مقادیر 

رسد در زیاد و بسیار زیاد در نظر گرفتند. به نظر میبه ترتیب 
 6مجموع اکثر نشانگرهای استفاده شده در این پژوهش )

نشانگر( توانایی مطلوبی در تشخیص چندشکلی  9نشانگر از 
را ایجاد کنند  PICاند. آغازگرهایی که بیشترین مقدار داشته

توانایی بیشتری در مشخص کردن فواصل ژنتیکی و ایجاد 
توان در مطالعات آتی ها را دارا هستند و میتمایز بین ژنوتیپ

( در Rpدرت تفکیک )ها استفاده کرد. بیشترین مقدار قاز آن
و کمترین مقدار آن نیز در  8/6با مقدار  G8(AG)نشانگر 
به دست آمد. مقدار  571/2با میزان  (GACA)4نشانگر 

بود. بیشترین مقدار  78/4متوسط این شاخص نیز برابر با 
در نشانگر  12( با مقدار EMRشاخص نسبت سهم موثر )

G8(AG)  و کمترین میزان در نشانگرGC3(CAC)  با میزان
شده در  و میزان متوسط آن برای نشانگرهای استفاده 455/4

بود.  بیشترین مقدار شاخص  873/7این آزمایش برابر با 
و  G8(AG)نیز در نشانگر  324/4( با مقدار MIنشانگر )

و میزان  GC3(CAC)در نشانگر  127/1کمترین مقدار 
ه گردید. محاسب 572/2متوسط این شاخص برای همه برابر با 

استفاده شده در این  ISSRدر مجموع از میان نشانگرهای 

با دارا بودن توانایی  G8(AG) رسد نشانگر آزمایش به نظر می
تولید تعداد نوار بالا و همچنین ایجاد مقادیر بالایی از 

های تنوع بررسی شده، بهتر از سایر نشانگرها عمل شاخص
فاده در مطالعات آتی توان آن را برای استکرده است و می
 (.2و جدول  1پیشنهاد داد )شکل

 از آمده دست به نتایج کمک به دندروگرام رسم برای 
 Dice ، Jaccardمختلف  تشابه ضرایب از ISSR نشانگرهای

، Single دندروگرام رسم روش سه همراه به و  SMو 
UPGMA و COMPLETE 9 بین از. شد استفاده 
 حالت نداشتن دلیل به دندروگرام سه حاصله، دندروگرام

 ضریب به توجه با نهایت در و شدند انتخاب ایزنجیره
 شده ایجاد دندروگرام ،(r=796/0~8/0)بالاتر  کوفنتیک
 دندروگرام رسم الگوریتم و Jaccard تشابه ماتریس براساس

COMPLETE از مقدار این اینکه به توجه با. گردید انتخاب 
 دارد قرار r ≥ 8/0 < 9/0 خوب محدوده در همبستگی ضریب

 هایداده خروجی بین قبولی قابل مشابهت بنابراین ،(25)
 تشابه ماتریس یعنی هاداده ورودی و دندروگرام یعنی تجزیه
 .دارد وجود
 بر هاژنوتیپ ژنتیکی تشابه مقدار ISSR نشانگرهای در 

 895/0 تا 329/0  از ایدامنه در جاکارد تشابه ضریب اساس
 نشانگرهای ترتیب این به. داشت قرار 574/0 متوسط با

ISSR را شناسایی  هاژنوتیپ بین تنوع از توجهی قابل دامنه
 . کرده است

 و Q1  هایتوده از یک هر از فرد دو( A) اول گروه در
Q3 از یکی. است گروه زیر دو حاوی دوم گروه و گرفتند قرار 
 دو و CHEN وحشی هایتوده  شامل( B2) هازیرگروه این
 ژنوتیپ از فرد دو همراه به Giza1 و Titicaca زراعی رقم

Q29 گیزا بولیوی  رقم منشا اینکه به توجه با. است گرفته قرار
 است، بولیوی و پرو در واقع کاکاتیتی دریاچه کاکاتیو تی
 با CHEN وحشی هایتوده کنار در رقم دو این گرفتن قرار

 و النگار مطالعه در. بود انتظار قابل بولیوی و پرو منشا
 و پرو به مربوط مختلف ژنوتیپ 5 بندیگروه( 2) همکاران

Row 

 ردیف
Name of 
marker 

 نام نشانگر

Sequence of 
primer 

 توالی آغازگر
 

Temperature 
of annealing 
    دمای اتصال

Co 

n np %p Ib Rp PIC EMR MI 

1 (AC)8CT 
ACACACACAC

ACACACCT 
55.0 8 8 100 0.658 5.267 0.419 8.000 3.353 

2 (CAC)3G
C CACCACCACGC 44.0 11 7 63.64 0.400 4.400 0.253 4.455 1.127 

3 (GA)6CC 
GAGAGAGAGA

GACC 50.7 11 11 100 0.382 4.207 0.303 11.000 3.329 

4 (GTC)6/ GTCGTCGTCGT
CGTCGTC 

57.9 11 10 90.91 0.489 5.379 0.318 91.091 2.893 

5 (GA)8YC 
GAGAGAGAGA

GAGAGAYC 
49.9 10 8 80.00 0.400 4.000 0.270 6.400 1.727 

6 (AG)8G 
AGAGAGAGAG

AGAGAGG 52.0 12 12 100 0.567 6.800 0.360 12.000 4.324 

7 (GA)9T 
GAGAGAGAGA
GAGAGAGAT 

56.0 11 8 72.73 0.339 3.733 0.217 5.818 1.265 

8 (GACA)4 
GACAGACAGA

CAGACA 
48.0 5 5 100 0.514 2.571 0.327 5.000 1.633 

9 (GA)9C 
GAGAGAGAGA
GAGAGAGAC 58.0 11 10 90.91 0.606 6.667 0.384 9.091 3.493 

       79 90    کل
 2.572 7.873 0.317 4.780 0.484 88.69 8.8 10    میانگین

n  نوارها،: تعداد کل np چندشکل،  نوارهای: تعداد%p ،درصد چندشکلی :Ib :شاخص اطلاع دهی باند ،Rp ،قدرت تفکیک :PIC :یمحتوای اطلاعات چندشکل ،EMR :
 نشانگری شاخص: MIموثر،  سهمنسبت 

n: Total number of bands, np: Number of polymorphism bands, p%: Percentage of polymorphism, Ib:  Band informativeness, Rp:  Resolving 
power,  PIC:  Polymorphic information content,  EMR:  Effective multiplex ratio,  MI:  Marker index                                                                               
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 و پرو به مربوط هایژنوتیپ نیز آغازگر 7 توسط بولیوی
 مربوط هایتوده. نماید تفکیک نتوانست یکدیگر از را بولیوی

 مرتفع مناطق هایژنوتیپ جزو گروه دو هر بولیوی و پرو به
 انتظار از دور گروه یک در هاآن گیری قرار و است آندی
( شیلی) منشا متفاوتی جغرافیایی نقطه از Q29 اما. نیست
 متعلق هایژنوتیپ کنار در آن گرفتن قرار دلیل. است گرفته

 این در توده داخل زیاد تنوع میتواند بولیوی و پرو مناطق به
 در .باشد گیاه این افشانیدگرگرده نیز و فیزیکی اختلاط گیاه،

 دو از حاصل هایمورفوتیپ( 29) نارهمکا و سپهوند تحقیق
 قابل SSR نشانگر توسط Santamaria و Sajama توده

 این بودن دگرگشن را آن دلیل که نبودند یکدیگر از تفکیک
 داخل بالای تنوع نیز و زمان طول در فیزیکی اختلاط و گیاه
 بقیه نیز( B1) دیگر گروه زیر در. نمودند گزارش گیاه این توده

 و ,Q29  Q26 هایژنوتیپ منشا. دارند قرار Q هایژنوتیپ
Q12 و شیلی  Q1 الی Q5 مرکز به متعلق ICBA منشا و 

 الی Q1 هایژنوتیپ اینکه به توجه با اما. است نامشخص آن
Q5، هایژنوتیپ از متفاوتی دسته در CHEN سایر کنار در و 

 که دهدمی نشان اند،گرفته قرار شیلی به متعلق هایژنوتیپ
 به توجه با. است شیلی زیاد احتمال به هاژنوتیپ این منشا
 و است Q1 و Q3 هایتوده از فرد دو شامل A گروه اینکه

 گروه بنابراین گرفته، قرار B1 گروه در توده دو این از سوم فرد
A گروه زیر و B1 گروه یک آن را توانمی و هم با مرتبط 

 شامل دو گروه مجموع در ترتیب بدین. گرفت در نظر مشابه
 و پرو منشا با هاییتوده گروه و شیلی به متعلق هایتوده گروه

 توسط( 18) همکاران و ماسون. نمود بندیتقسیم بولیوی
 دو در را کینوا مختلف ژنوتیپ 32 نشانگرهای ریزماهواره

 مرتفع مناطق و ساحلی مناطق نمودند که با بندیگروه دسته
نیز تنوع ( 9) همکاران فوئنتس و .بود منطبق کوهستانی

 جنوبی، مناطق از شده آوریجمع کینوای نمونه 34 ژنتیکی
 از کینوا اکوتیپ چندین مراههبه را شیلی شمالی و مرکزی

 هاینشانگر توسط را بولیوی و پرو آرژانتین، کلمبیا، ر،واکواد
 اصلی گروه دودر  را هاتوده هاآن. کردند بررسی ریزماهواره

 و پرو به مربوط هایژنوتیپ بعلاوه شیلی شمال هایژنوتیپ)
 گروه در هاژنوتیپ سایر و گروه یک در آرژآنتین و بولیوی

 بین ژنتیکی ارتباط( 25) رودریگوئز .نمودند بندیتقسیم( دوم
 مناطق و شیلی جنوب مناطق به مربوط کینوای ژنوتیپ 20

 گروه 3 در مورفولوژیک صفت 20 از استفاده با را مرتفع
 مرتفع مناطق) هاتوده جغرافیایی مناطق با که نمود بندیدسته

 .بود منطبق( شیلی جنوبی و مرکزی مناطق و شمالی

و اعداد به ترتیب نشاندهنده سایز مارکر، کنترل  "---"، Lدرصد.  5/1بر روی ژل آگارز  8G(AG)الگوی باندی متعلق به نشانگر  -1شکل
 است ژنوتیپمربوط به هر منفی و کد 

Figure 1. Band patterns belonging to the marker (AG) 8G on 1.5% agarose gel. L, “---“ and numbers in the figure 
shows size marker, negative control and code of genotypes, respectively 
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و ضریب  Completeبا استفاده از روش  ISSR ینشانگرها توسط کینوامختلف  هایژنوتیپای دندوگرام حاصل از تجزیه خوشه -2کل ش    
 جاکاردتشابه 

Figure 2. Dendrograms obtained from cluster analysis of quinoa genotypes by ISSR markers using complete method 
and Jaccard similarity coefficient 

 

 ژنوتیپی تنوع براساس هاژنوتیپ بندیگروه با نژادگرانبه  
 انمی در تنوع پروفایل و میزان از موجود در بین آنها،

 جهت آن از توانندکه می شوندمی آگاه خود پلاسممژر
 آن از رترموث برداریبهره نیز و پلاسمژرم بهتر مدیریت
 دهدمی نشان توده دو بین کم شباهت میزان. نمایند استفاده

 ورتص در و بوده زیادی ژنتیکی فاصله دارای توده دو که
 جهت هاآن از توانمی مکمل مطلوب صفات داشتن
 .کرد استفاده گیریدورگ

 اول مؤلفه دو اساس بر هانمونه توزیع و پراکنش( 3) شکل   
 اول مولفه دو. است نموده ارائه را اصلی مختصات به تجزیه

 که شدند گرفته نظر در بودند بالاتری ویژه مقادیر دارای که
 این. نمودندمی توجیه را تغییرات از درصد 17/26 مجموع در

 با کینوا روی بر( 29) همکاران و سپهوند مطالعه در مقدار
 حال مطالعه با که بود درصد 86/26نیز   SSRنشانگر از استفاده
تجزیه به مختصات اصلی،  اساس بر .است تطابق در حاضر

 در. است شده تقسیم Q غیر و Q دسته دو در تقریبا هاژنوتیپ
 Q29 و Q26 از غیر به Q هایژنوتیپ تمامی تقریبا A گروه

، Titicaca ،Giza1 هایژنوتیپ هم B گروه در و دارند قرار
CHEN ،Q26 و Q29 یک میان این در همچنین. گرفتند قرار 

 میان در Q29 و Q1 ،Q3 ،Q12 هایتوده از کدام هر از فرد
 درصد اول مولفه چند اینکه به گرفتند. با توجه قرار گروه دو

 گفت توانمی بنابراین کردند توجیه را هاتغییرات داده از کمی
 از مستقل پژوهش این در استفاده مورد ISSR نشانگرهای که

 بررسی در. دارند ژنوم روی بر مناسبی پراکندگی و یکدیگر
 این حالت بهترین مولکولی هایداده از استفاده با ژنتیکی تنوع
 سطح کل در مناسب و یکنواخت توزیع نشانگرها که است
 بررسی خوبی به را ژنوم تمام بتوانند تا باشند داشته ژنوم

 مختلف هایبخش از نشانگرها که صورتی در بنابراین. نمایند
 و بود خواهد کم هاآن بین همبستگی باشند شده انتخاب ژنوم

 تغییرات توجیه جهت بیشتری هایمولفه تعداد به نتیجه در
 نشانگرهای هایداده در دلیل همین به. است نیاز کل

 اولیه متغیرهای واریانس بالای مقادیر توجیه امکان مولکولی
 (.20) ندارد وجود اصلی مولفه چند توسط
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  .ISSRنمودار دو بعدی حاصل از تجزیه به مختصات اصلی نشانگرهای  -3شکل 
Figure 3. Two-dimensional plot of principal coordinates analysis (PCoA) of ISSR markers  

 تنوع از درصد 73 که داد نشان مولکولی واریانس تجزیه
 بین درصد 27 و هاجمعیت درون شده شناسایی ژنتیکی
 عنوانبه آنالیز، این در CHEN توده چهار) باشدمی هاجمعیت

  بنظر مجموع در(. 3جدول( )شد گرفته نظر در توده یک
 در تنوع کینوا، بالای دگرگشنی درصد به توجه با که رسدمی

 و کاستیلودل مطالعه در. بالاست بسیار کینوا هایتوده داخل
 درون تنوع ،RAPD نشانگرهای از استفاده با( 6) همکاران
 4/91 با برابر کینوا مورفوتیپ دو درون در موجود جمعیتی

 دو بین در تغییرات از درصد 6/8 تنها که حالی در بود، درصد
 با مقایسه در هاتوده درون در بالا تنوع وجود. بود مورفوتیپ

 کینوا هایجمعیت داخل در بالا تنوع از نشان هاتوده بین تنوع
 و هالاین استخراج جهت توانمی تنوع این از که است

 قدرت به دستیابی هایروش. جست بهره متنوع هایژنوتیپ

 کمترین دارای که است والدینی از استفاده بالا هتروزیس
 پذیریتفکیک قدرت با والدین که چرا باشند خویشاوندی

 عملکرد با هیبریدهایی توانندمی بیشتر ژنتیکی فاصله و بالاتر
 در دگرگشنی میزان اینکه به توجه با(. 22) کنند ایجاد بالا

 در هم توجهی قابل هتروزیس که رودمی انتظار بالاست، کینوا
 دو حداقل ایجاد اینصورت در که باشد بردایبهره قابل کینوا
 و مرتفع نواحی بر منطبق پلاسمژرم در هتروتیک گروه

 برای( 19) همکاران و مورگان. شودمی توصیه شیلی ساحلی
 به متعلق) Ku-2 والد دو کینوا لینکاژی نقشه اولین تولید

( پرو مرتفع مناطق به متعلق) 0654 و( شیلی ساحلی مناطق
 آنها پلاسمژرم میان در ژنتیکی تشابه عدم بیشترین دارای که

های بین گروه گیریدورگ همچنین. بردند بهره بودند،
.گیرد قرار استفاده مورد تنوع ایجاد جهت تواندمیهتروتیک 

 

 تجزیه واریانس مولکولی -3جدول  
Table 3. Molecular analysis of variance  

Source of variation  
 تغییر  منابع

Degree of freedom 
 درجه آزادی

Sum of square 
 مجموع مربعات

Mean of square 
 میانگین مربعات

Estimated variance 
 واریانس تخمینی

Percentage of variance 
 درصد واریانس

P-value 
 احتمال

Among populations 
 هامیان جمعیت

 
9 208.617 23.180 4.041 27 0.01 

Within populations 
  73 11.088 11.088 221.750 20 هادرون جمعیت

Total 
  100 15.128 - 430.367 29 کل

 

 کلی گیرینتیجه
  از حاصل هایبوته ای،خوشه تجزیه از حاصل دندروگرام   

 Q هایژنوتیپ دسته دو در تقریبا را مطالعه مورد هایتوده
 ،Q1، Q2، Q3، Q4، Q5 هایتوده به مربوط هایبوته همه)

Q12، Q26 توده از بوته یک و Q29 )هایژنوتیپ و  
، Q  CHEN67) ،CHEN184 ،CHEN281غیر 

CHEN533،Giza1  ،Titicaca از بوته دو و Q29 ) 

 ،Q29به جز   Q غیر گروه هایژنوتیپ منشا. نمود بندیتقسیم
، Q12 هایژنوتیپ منشا همچنین. باشندمی پرو یا بولیوی
Q29 و Q26 گروه از Q اطلاعاتی اما است. شیلی به متعلق 

 در Q5 و Q1 ،Q3 ،Q4 هایژنوتیپ اولیه منشا با ارتباط در
 سه کنار در گروه یک در اینکه به توجه با که نیست دسترس
 منشا فراوان احتمال به ،اندگرفته قرار شیلی به متعلق ژنوتیپ

در  یپیپنج گروه اکوت. باشدمی شیلی نیز توده چهار اصلی این
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شده است  ییاند، شناساکه سازگار شده یطیبراساس شرا نوایک
 هایبا استرس یو سازگار یفنولوژ ،یکه از لحاظ ظاهر

پنج گروه  نیمتفاوت هستند. ا گریکدیاز  یستیز ریغ و یستیز
( 2اکوادر و پرو  ا،یواقع در کلمب یآند هایدره نی( ب1شامل 

 1ونگاسی ینوایک( 3( یویپرو و بول رمناطق مرتفع )د ینوایک
 2سالرسی نوایک( 4( یویبول یریگرمس مهین های)در جنگل

( 5( و نیو آرژانت یلیشمال ش ،یویدر مناطق شور )در بول
)در  ایدر سطح در ایدر مناطق با ارتفاع کم و  یساحل ینوایک

  نیدر ب یی. تنوع بالاباشدی( میلیمرکز و جنوب ش
دارد و از لحاظ مقاومت به  دوجو نوایمختلف ک هایتیجمع
 گریکدیبا  رهیو غ اهیگ یطول دوره رشد ،یو خشک یشور

 توانیم هاپیاز ژنوت کیمتفاوت هستند. با توجه به منشا هر

 مجموعا .(10) نمود ینیبشیرا پ هاپیژنوت اتیخصوص
 دو در توانمی رادر این مطالعه  بررسی مورد هایژنوتیپ
 این از. نمود بندیتقسیم ساحلی مناطق و مرتفع نواحی بخش

 بر. برد بهره تواننیز می هتروتیک هایگروه ایجاد جهت الگو
 تنوع وجود از حاکیکه  مولکولی واریانس تجزیه نتایج اساس

 ایتوده گزینش این تنوع در راستای. بود هاتوده درون در بالا
 زراعی خصوصیات بهبود و عملکرد افزایش برای مثبت
 خالص لاین گزینش همچنین. شود واقع موثر تواندمی ها،توده
 از حاکی توده درون در بالا تنوع وجود. است توصیه قابل نیز

وجود  بخش نوید تواندمی که است گیاه این بالای دگرگشنی
 .باشد گیاه این در بالا هتروزیس
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Quinoa is an attractive crop in many parts of country based on its 
tolerance to salinity and drought stresses and its adaptability to poor soils. Area under Quinoa 
cultivation has been increased in recent years in Iran. Breeding of new Quinoa cultivars is 
essential to keep this trend. Assessment genetic diversity in the germplasm is the first step of 
plant breeding. In this study, genetic diversity of within and among of some Quinoa populations 
were determined by ISSR molecular markers.  
Material and Methods: Diversity among and within 13 Quinoa populations (by assessment of 
three plants in each population) was examined by 9 ISSRs primers. A total of 13 genotypes 
including breeding material Q1, Q3, Q4, Q5, Q12, Q26 and Q2, four Chen wild accessions and 
Giza1 and Titicaca cultivars. 
Results: A total of 90 bands (with 87.69% polymorphism) were detected with using of 9 ISSR 
primers. The genotypes were divided in two groups (Q group: including those genotypes with 
prefix Q in their names and None Q group: other genotypes) with a few exceptions by cluster 
analysis. Peru or Bolivia are the origin of None Q group genotypes (consisting Titicaca, Giza1 
and Chen wild accessions). Also Chile is the origin of other genotypes located on Q group 
except Q1, Q3, Q4 and Q5 that their origin was not specified. According to the results of 
clustering, origin of Q1, Q3, Q4 and Q5 populations must be Chile. The first two components in 
the principal coordinate analysis (PCoA) account for 26.17% of total variance. The genotypes 
were divided into two groups by PCoA almost similar to the dendrogram grouping. Molecular 
analysis of variance (AMOVA) recognized high variation within the populations. AMOVA 
showed that 73% and 27% variations were within and among populations, respectively. 
Cultivars Titicaca and Giza exhibited lowest within population variance in comparison of other 
populations.  
Conclusion: ISSR markers showed acceptable polymorphism based on the results. Positive 
mass selection is recommended according to the high variation within populations. In general, 
consideration of two origins for quinoa germplasm management, including Andean highlands 
and coastal areas is suggested.  
   
Keywords: Molecular diversity, Molecular markers, Plant Breeding, Quinoa germplasm  
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