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استان همدان  با  )Juglans regia( هاي گردوي ایرانیبررسی تنوع ژنتیکی برخی توده
  SSRمولکولی  استفاده از نشانگر

  
Analysis of Genetic Diversity Among Some Persian Walnut (Juglans regia) 

Populations of Hamedan Province Using SSR Markers  
  

  3کورش وحدتی و *2ارشادي، احمد 1االله کریمیروح
  

 
  چکیده

تنوع ژنتیکی موجود در این ذخایر  بررسی. آیدعنوان یکی از منابع غنی ذخایر ژنتیکی گردو در جهان به حساب میایران به
ی هاي گیاهط با حفاظت و توسعه پایدار کشت گونهباولین گام در هر برنامه مرت برتر يهاژنوتیپ یو معرف یجهت شناسای یژنتیک
 مطالعهل در شناسایی ارقام و آبارز نشانگر ایدهو وراثت هم بالادلیل داشتن مزایاي فراوان از جمله چند شکلی به SSRنشانگر . است

 توده چهارژنتیکی تنوع و ساختار  پژوهشدر این . شندباها، خصوصاً در گیاهان هتروزیگوت دگرگشن مانند گردو میتودهروابط ژنتیکی 
. آلل چند شکل شناسایی شد 47در مجموع  وبررسی  SSRنشانگر  11 استان همدان با استفاده ازژنوتیپ در  28مشتمل بر گردو 

ها برقرار بود ولی درون تودهواینبرگ  -تعادل هاردي .آلل بود 3/4معادل به ازاي هر مکان ژنی هاي مشاهده شده میانگین تعداد آلل
. مختلف باشد یدر شرایط اقلیم یفشار گزینش و انتخاب طبیع از یناش ممکن استکه  ژنی برقرار نشد هاير بیشتر مکانها دتودهبین 
بر اساس شاخص شانون  .ان بودسرکهاي تویسرکان و تودهترین آن بین هاي تویسرکان و ملایر و کمتودهترین فاصله ژنتیکی بین بیش
اي بر اساس دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه .ترین تنوع درون جمعیتی بودندو کمترین ترتیب داراي بیشهاي همدان و ملایر بهتوده

 دسته با مولکولی هايداده از استفاده با هاتوده بندي دسته. گروه تقسیم کرد 2ها را به توده، UPGMAضریب تشابه نی و به روش 

  .کرد پیدا انطباق جغرافیایی موقعیت اساس بر هاآن بندي
  

  ايتجزیه خوشه ،SSRنشانگر  ،آغازگر ساختار ژنتیکی، ،گردو: کلیدي يهاواژه
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  مقدمه
گونه  60س و حدود جن 7ده جوگلانداسه شامل اخانو
 20جنس جوگلانس شامل . دار استخزانپایه و درخت یک

 کنندگونه درخت است که همگی میوه خوراکی تولید می
 گردوي ایرانی در این میان ).1990، 1لسلیو  گراناهانمک(
)Juglans regia L.(  از نظر باغبانی بیشتر توسعه پیدا کرده و

پایه و باد گرده این گونه یک. شوددر سطح وسیع کشت می
افشان است که توسط روش تولید مثلی مبتنی بر دگرگشنی 

هاي گردو گلرسی این ویژگی ناشی از ناهم. شودمتمایز می
، و همکاران 2،يفورنار( شودبوده که مانع از خویش آمیزي می

هاي بسیار دور در ایران کشت و کار گردو از گذشته). 1999
هاي شمال و غرب هاي خودروي آن در جنگلژنوتیپ شده و

هاي موجود بذري بوده و اکثر ژنو تیپ. شودبه وفور یافت می
بررسی ساختار ژنتیکی این . شوندروش جنسی تکثیر میبه

آنها  یر ژنیذخا ينگهدار و انتخاب، ها جهت شناساییژنو تیپ
  .)2001وحدتی، ( باشدمیحائز اهمیت 

هاي مختلفی براي بررسی تنوع ژنتیکی و از روش
هاي گردوي اروپایی و تعیین قرابت ژنتیکی بین ارقام و توده

شده است که آسیایی و شناسایی ارقام تجاري گردو استفاده 
هاي مورفولوژیک صتوان به بررسی شاخاز آن جمله می

 آلوزایم، )2003، و همکاران 3اورل ؛1381جویان،حق(
و همکاران  فورناري( ایزوزایم، )1999، و همکاران فورناري(

نشانگر  ،)1992، و همکاران 4علاي(  RFLP نشانگر ،)2001
RAPD )نشانگر، )1998، و همکاران 5سینایسAFLP  

  .اشاره کرد) 2006، 7پوتر(  ISSR نشانگر و) 2007،  6تبایزی(
ارزیابی تنوع ژنتیکی بر اساس  ،در شیوه سنتی

گیرد، این صورت می کو مورفولوژی کخصوصیات فنولوژی
بر بوده و به خصوص در مورد درختان میوه روش زمان

. گیردتحت تاثیر تغییرات محیطی قرار میتعدادي از صفات 
مولکولی فرصت جدیدي براي توصیف ژنتیکی ارقام  هايروش

دلیل به SSRنشانگر  .هاي گیاهی فراهم کرده استو ژنوتیپ
بارز داشتن مزایاي فراوان از جمله چند شکلی بالا و وراثت هم

نشانگر کارآمد در شناسایی ارقام، انگشت ) 1381ارشادي، (
روابط ، تعیین تنوع ژنتیکی و بررسی "دي ان آ"نگاري 

به خصوص در گیاهان  ،)2005، 8وانگ( هاژنتیکی توده
                                                 
1. McGranahan & Leslie 
2. Fornari et al. 
3. Orel et al. 
4. Aly et al. 
5. Niceses et al. 
6. Bayazit  
7. Poter 
8. Wang 

مانند گردو می) 1997 ،9گیلفورد( هتروزیگوت دگرگشن
با توجه به غنی بودن ذخایر ژنتیکی گردو در استان  .باشند

تا کنون  همدان و جایگاه ویژه این استان در تولید گردو
این در  یرانیا يگردو يهاتودهدر مورد  یکینتژت اطلاعا

و  شده استنگزارش  ینشانگر مولکولاین بر اساس استان 
در  یرانیا يگردو يهاتودهان و درون یم یکیتنوع ژنت یبررس

توجه به  بالذا  .شودیاحساس معنوان یک نیاز به این استان
عنوان یک مطالعه به یاهیارقام گ یکین تنوع ژنتییت تعیاهم

ن یدر ا SSR ینشانگر مولکول يبالا ییکاران یچنو همپایه 
 یرانیا يگردو يهاتوده یکیتنوع ژنتحاضر  پژوهشدر نه، یزم

   .شد بررسینشانگر این با استفاده از  استان همداندر 
  

  هامواد و روش
  یاهیمواد گ

 مرحله دوو در  84-86هاي طی سالحاضر  مطالعه

هاي تازه صحرایی شامل نمونه برداري از برگ عملیات
در  یرانیا يگردو توده جوان درختان چهار هايسرشاخه

و کارهاي ) تویسرکان، سرکان، ملایر و همدان(استان همدان 
، PCR، تکثیر با دستگاه DNAاستخراج  آزمایشگاهی شامل

 و بیوتکنولوژي و غیره در آزمایشگاه باغبانی الکتروفورز
مورد بررسی  هايتوده .انجام شدهمدان دانشگاه بوعلی سینا 
درجه طول  34درجه شمالی و  49-59در عرض جغرافیایی 

لومتر یک 15که حداکثر  یدرختان. جغرافیایی واقع شده بودند
و  در نظر گرفته شدند تودهک یعنوان ند بهشتهم فاصله دا با

 100حداقل  تودههر فاصله درختان انتخاب شده در داخل 
- به تودهاز هر ، بسته به تراکم درختان در هر منطقه .متر بود

و در مجموع از  )2006، 10ویکتوري( درخت 6-9طور تصادفی 
در  .شدند کوبی پلاك درختان و درخت انتخاب 28توده  4
و در  يآوربرگ تازه جمع 4- 6مرداد ماه از هر درخت  سطاو

به  DNAاستخراج  يو برا ع منجمد شدیداخل ازت ما
  .شگاه منتقل شدندیآزما

  
  DNAاستخراج 

بـا   )1989(11به روش دویـل و دویـل   DNAاستخراج 
دو روش  بـا  DNAکمیت و کیفیت  .تغییرات انجام شد اندکی

 .گردیـد تعیـین  اسپکتروفتومتري و الکتروفورز روي ژل آگارز 
 قـرار  اسـتفاده  مـورد   SSRآغـازگر  جفـت  11 پژوهش این در

 .آورده شـده اسـت   1جـدول   هـا در مشخصـات آن  کـه  گرفت
                                                 
9. Guilford 
10. Victory 
11. Doyel and Doyel 
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  استفاده شده در این تحقیق SSRمشخصات آغازگرهاي  :1جدول 
Table 1: Characteristics of the SSR primers used in this study  

  مکان ژنی
Locus 

  توالی آغازگرها
Primers sequence  

  دماي اتصال
Annealing temperature (oC) 

 منبع
Reference 

WGA001 F: TTGGAAGGGAAGGGAAATG 56 Dangel et al. 2005 
 R: CGCGCACATACGTAAATCAC   

WGA009 F: CATCAAAGCAAGCAATGGG 56  Dangel et al. 2005 
 R: CCATTGCTCTGTGATTGGG   

WGA089 F: ACCCATCTTTCACGTGTGTG 60 Dangel et al. 2005 
 R: TGCCTAATTAGCAATTTCCA   

WGA202 F: CCCATCTACCGTTGCACTTT 59 Dangel et al. 2005 
 R: GCTGGTGGTTCTATCATGGG   

WGA225 F: AATCCCTCTCCTGGGCAG 53 Dangel et al. 2005 
 R: TGTTCCACTGACCACTTCCA   

WGA276 F: CTCACTTTCTCGGCTCTTCC 56 Dangel et al. 2005 
 R: GGTCTTATGTGGGCAGTCGT   

WGA321 F: TCCAATCGAAACTCCAAAGG 58  Dangel et al. 2005 
 R: GTCCAAAGACGATGATGGA   

WGA332 F: ACGTCGTTCTGCACTCCTCT 56 Dangel et al. 2005 
 R: GCCACAGGAACGAGTGCT   

WGA349 F: TGGCGAAAGTTTATTTTTTGC 55 Dangel et al. 2005 
 R: ACAAATGCACAGCAGCAAAC   

WGA32 F: CTCGGTAAGCCACACCAATT 57 Woeste et al. 2002 
 R: ACGGGCAGTGTATGCATGTA   

WGA71 F: ACCCGAGAGATTTCTGGGAT 57 Woeste et al. 2002  
 R: GGACCCAGCTCCTCTTCTCT   

  
  

  )PCR(اي پلیمراززنجیره بهینه سازي شرایط و انجام واکنش
تغییرات  اندکیاي پلیمراز با زنجیرههاي واکنش

 15در حجم ) 2005( همکارانو  1دانگلبه روش  نسبت
 2مولار آغازگر، میلی DNA، 2/0نانوگرم  25میکرولیتر شامل 

، نیم واحد dNTPsمولار میکرو 200کلرید منیزیم،  مولارمیلی
تکثیر . بود PCRپلیمراز و یک برابرغلظت بافر  آ دي انتک 

-با چرخه ساخت شرکت اپندورف ترموسایکلردر یک دستگاه 
درجه  94واسرشته سازي اولیه در دماي هاي حرارتی شامل 

چرخه شامل واسرشته  30دقیقه و  5گراد به مدت سانتی
مدت یک دقیقه، گراد بهدرجه سانتی 94سازي در دماي 

 1به مدت ) 1جدول ( اتصال در دماي مناسب هر آغازگر
ثانیه  40مدت گراد بهدرجه سانتی 72قیقه، بسط در دماي د

دقیقه انجام  2مدت گراد بهدرجه سانتی 72و بسط نهایی در 
                                                 
1. Dangel 

% 80میکرولیتر داي فرمامید شامل 5قبل از الکتروفورز  .شد
-، یک میلیEDTAمولار میلی 10فرمامید، ) حجم به حجم(

لیتر در میلیگرم لیتر زایلن سیانول و یک میلیگرم در میلی
 PCRهاي حاوي محصولات تیوپفنول بلو به هر یک از  برومو

 4 با دماي ها تا انجام الکتروفورز در یخچالاضافه شد و لوله
 ريذاها قبل از بارگنمونه .گراد نگهداري شدنددرجه سانتی

گراد درجه سانتی 94دقیقه در دماي 5مدت بهروي ژل 
با استفاده از دستگاه الکتروفورز الکتروفورز  واسرشته شده و

ژل پلی اکریل آمید  يروو  Plan. Sci.1400 عمودي مدل 
برابر  5 یئ یب یت بافر+ اوره  رمولا 7% (6واسرشته ساز

مدت یک ساعت به ولت 1500و  وات 60و در شرایط ) غلظت
آمیزي ژل به روش  ، رنگبراي آشکار سازي باندها. انجام شد

  .انجام شد )1991، و همکاران 2باسام ( نیترات نقره
                                                 
2. Bassam 
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  هاداده تجزیه
قطعات تکثیر شده توسط جفت آغاز گرها امتیاز 

عنوان اولین آلل ترین باند بهبه این منظور سبک. بندي شدند
و با افزایش اندازه باندها از حروف دیگر استفاده  Aو با حرف 

صورت ها بهدست آمده از امتیاز دهی آللههاي بداده .شد
هاي زیر براي ارزیابی تنوع شاخص. انفرادي وارد نرم افزار شد

هاي تعداد آلل: هاي گردوي ایرانی محاسبه شدتودهژنتیکی 
هاي ژنی هاي موثر، درصد مکاندر هر مکان ژنی، تعداد آلل

هتروزیگوسیتی  ،د شکل، هتروزیگوسیتی قابل انتظارچن
واینبرگ براي هر  - ، انحراف از تعادل هاردي مشاهده شده

ها با تودهو براي هر مکان ژنی در کل  تودهمکان ژنی در هر 
دار شدن انحراف از معنیو ) 1978( 1رایت Fاستفاده از آزمون 

اسکوار  -واینبرگ با استفاده از آزمون کاي -تعادل هاردي 
بر اي خوشهها، از تجزیه براي گروه بندي توده ).2005 ،وانگ(

انجام  UPGMA الگوریتمو ) 1978( 2نیتشابه  اساس ضریب
هاي گردو با اي ژنوتیپحال تجزیه خوشهبا این .گرفت

تمام محاسبات با  .استفاده از ضریب تشابه جاکارد انجام شد
 NTSYSو .POPGENE.Ver 1.32 افزاراستفاده از نرم

Ver.2.02 انجام گرفت.  
  

  نتایج
مورد استفاده الگوي نـواري   SSRجفت آغازگر  11 هر

هاي گردو تکثیر کردند و در مجمـوع  چند شکل را در ژنوتیپ
. هاي مورد مطالعه شناسایی شدآلل چند شکل در ژنوتیپ 47

 3/4آلل بـا میـانگین    9تا  2ها در هر جایگاه ژنی از تعداد آلل
بـه   حداقل تعداد آلـل مشـاهده شـده مربـوط    . آلل متغیر بود

و حداکثر تعـداد آلـل مشـاهده    ) آلل دو( WGA71مکان ژنی 
-تعداد آلل. بود) آلل WGA276 )9شده مربوط به مکان ژنی 

بـا   89/5تـا   97/1هـاي ژنـی در محـدوده    هاي موثر در مکان
تـرین  مکان ژنی تکثیـر شـده بـیش    11از  .بود 35/3میانگین 

ــان     ــه مک ــوط ب ــزان هتروزیگوســیتی مشــاهده شــده مرب می
تــرین میــزان و کــم 1و معــادل WGA32و   WGA321ژنــی

 WGA71هتروزیگوسیتی مشاهده شده مربوط به مکـان ژنـی   
ــود 73/0و معــادل   WGA89و میــانگین هتروزیگوســیتی . ب

میـانگین   .بود 88/0هاي ژنی برابر مشاهده شده در تمام مکان
هـاي ژنـی مـورد    هتروزیگوسیتی مشاهده شده در تمام مکـان 

تـرین  بـیش . از هتروزیگوسیتی قابل انتظار بـود مطالعه بیشتر 
-مربوط به مکـان  (PIC) میزان محتواي اطلاعات چند شکلی

                                                 
1. Wright 
2. Nei 

و WGA225 و  GA276 , WGA009 , WGA32 هـاي ژنـی  
 بـود  WGA71 مربـوط بـه مکـان ژنـی     PICتـرین میـزان   کم

  . )2جدول (
 11ها بر اساس میانگین تنوع ژنتیکی درون توده

. نشان داده شده است 3 در جدولمکان ژنی مورد بررسی 
هاي مشاهده شده و هاي مورد بررسی از نظر تعداد آللتوده

. هاي موثر اختلاف قابل توجهی را نشان دادندتعداد آلل
هاي مشاهده شده در هر توده براي کلیه مکانمیانگین آلل

آلل موثر در هر . بود 25/3با میانگین  55/3تا  91/2هاي ژنی
. بود 70/2متغیر بوده و میانگین آن  98/2تا  43/2توده از 

با  915/0تا  829/0هتروزیگوسیتی مشاهده شده در محدوده 
میانگین هتروزیگوسیتی قابل انتظار . بود 877/0میانگین 

هاي مورد در بین توده 677/0تا  627/0و دامنه آن از  652/0
ترین میانگین محتواي اطلاعات ترین و کمبیش. بررسی بود

 هاي گردوي همدانترتیب مربوط به تودهچند شکلی به
بالاترین میزان شاخص شنون، . بود )579/0( و ملایر) 636/0(

که نشان دهنده تنوع درون جمعیتی است، در توده گردوي 
ترین مقدار این شاخص در توده گردوي و کم 11/1همدان 

 55/3چنین توده همدان با میانگین هم. بود581/0تویسرکان 
ترتیب بالاترین و آلل به 91/2آلل و توده ملایر با میانگین 

جدول (ترین تنوع آللی را به ازاء هر مکان ژنی داشتند پائین
واینبرگ درون هر توده نشان داد  -بررسی تعادل هاردي ).3

هاي همدان، که اگر چه توده ملایر در دو مکان ژنی و توده
تعادل ن ژنی از تویسرکان و سرکان هر کدام در یک مکا

هاي درون این واینبرگ انحراف دارند ولی ژنوتیپ - هاردي
 واینبرگ -هارديها در اکثر مکان هاي ژنی از تعادل توده

ها در خلاف این نتیجه، در بین توده بر. کنندتبعیت می
دار هاي ژنی مقدار آماره کاي اسکور معنیبسیاري از مکان

  .واینبرگ بود - هاردي  گر انحراف از تعادلبوده و بیان
ها با استفاده از ها و ژنوتیپتنوع ژنتیکی بین توده

اي به مطالعه شده و تجزیه خوشه )1978( نی ضریب تشابه
ها بر فاصله ژنتیکی بین توده. انجام گرفت UPGMAروش 

. نشان داده شده است 4در جدول  نیاساس ضریب تشابه 
 4/0تویسرکان و ملایر هاي ترین فاصله ژنتیکی بین تودهبیش
هاي تویسرکان و سرکان ترین فاصله ژنتیکی بین تودهو کم

هاي توده همدان نیز فاصله ژنتیکی کمی با توده. بود 07/0
  .تویسرکان و سرکان نشان داد

  
  

www.SID.ir

www.sid.ir


Arc
hive

 of
 S

ID

 
   

  SSRهاي ژنی مکان 11هاي گردوي ایرانی با استفاده از توده دردست آمده هبهاي تنوع ژنتیکی شاخص :2جدول
Table 2: The obtained genetic parameters in Persian walnut populations with 11 SSR loci 

 مکان ژنی
Locus 

هموزیگوسیتی 
 مشاهده شده
Observed 

Hemozygosity 

هتروزیگوسیتی مشاهده 
 شده

Observed 
Heterozygosity 

هموزیگوسیتی مورد 
 انتظار

Expected 
Hemozygosity 

هتروزیگوسیتی 
 مورد انتظار
Expected 

Heterozygosity 

محتواي اطلاعات چند 
 شکلی

polymorphism 
information content 

تعداد آلل هاي مشاهده 
 شده

Number of observed 
allels 

 

د آلل هاي تعدا
 موثر

Number of 
effective allels 

WGA276 0.1429 0.8571 0.1545 0.8455 0.8304 9 5.89 

WGA009 0.1200 0.8500 0.1869 0.8131 0.7968 5 4.92 

WGA32 0.0000 1.0000 0.2313 0.7687 0.7545 6 4.07 

WGA089 0.2692 0.7308 0.4495 0.5505 0.5399 4 2.17 

WGA321 0.0000 1.0000 0.3151 0.6849 0.6712 5 3.04 

WGA225 0.0370 0.9630 0.2502 0.7498 0.7359 4 3.79 

WGA001 0.0714 0.9286 0.3435 0.6565 0.6448 3 2.82 

WGA332 0.0370 0.9630 0.3885 0.6165 0.6001 3 2.50 

WGA349 0.2308 0.7692 0.3273 0.6727 0.6598 3 2.94 

WGA71 0.2692 0.7308 0.4970 0.5030 0.4933 2 1.97 

WGA202 0.1538 0.8462 0.3597 0.6403 0.6280 3 2.69 

 میانگین
Mean 0.1210 0.8790 0.3185 0.6815 0.6676 4.27 3.35 
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  SSRمکان ژنی  11هاي گردوي ایرانی بر اساس تنوع ژنتیکی درون توده: 3جدول

Table 3: Genetic variation within Persian walnut populations based on 11 SSR loci 

  توده
Population 

آلل هاي مشاهده 
  شده

observed allels  

  آلل هاي موثر
effective allels  

هتروزیگوسیتی مشاهده 
  شده

Observed 
Heterozygosity  

هتروزیگوسیتی مورد 
  انتظار

expected 
heterozygosity  

شاخص 
  شنون

Shannon 
index 

  محتواي اطلاعات چند شکلی
polymorphism information 

content  

  ملایر
Malayer 

2.91 2.43  0.9147  0.6268  0.9365 0.5794 

  همدان
Hamadan 

3.55  2.98 0.8576  0.6873  1.110 0.6364 

  تویسرکان
Tuyserkan 

3  2.52 0.9074  0.6296  0.5811  0.5811  
  سرکان
Serkan 

3.54  2.88  0.8290 0.6624 1.077 0.6120 

  میانگین
Mean 

3.25 2.70 0.8771  0.6515  0.9262 0.6022 
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  UPGMAو روش ) 1978( نیهاي گردوي ایرانی بر اساس ضریب تشابه فاصله ژنتیکی بین توده: 4جدول 
Table 4: Genetic distance among Persian walnut populations based on Nei,s (1978) similarity coefficient and 

UPGMA method 
  توده

Population 
  ملایر

Malayer  
  همدان

Hamadan  
  تویسرکان

Tuyserkan  
  سرکان
Serkan  

  ملایر
Malayer  ***    

  همدان
Hamadan  0.2207  ***   

  تویسرکان
Tuyserkan  0.3999 0.1099 ***  

  سرکان
Serkan  0.2508 0.0780 0.0717 *** 

  
 11اي اطلاعات دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه

هاي گردوي ایرانی با استفاده از ضریب در توده SSRنشانگر 
نشان داده شده  1در شکل  UPGMAو به روش  نیتشابه 
-هاي مورد بررسی به دو گروه منطقی تقسیم شدهتوده. است
صورت مجزا باشد که بهگروه اول شامل توده ملایر می. اند

هاي همدان، تویسرکان گروه دوم شامل توده. قرار گرفته است
ترین تشابه ژنتیکی و سرکان است که در این گروه بیش

هاي سرکان و تویسرکان است که با هم در یک مربوط به توده
گروه قرار گرفتند و با توجه به نزدیکی جغرافیایی این مناطق، 

. باشدقرار گرفتن این سه توده در یک گروه قابل انتظار می
هاي گردوي مورد اي ژنوتیپجزیه خوشهدندروگرام حاصل از ت

در  UPGMAبررسی بر اساس ضریب تشابه جاکارد و روش 
، 5/0با قطع دندروگرام در ضریب تشابه . آمده است 2شکل 

 1- 7هاي شماره ژنوتیپ 2در شکل . هشت گروه حاصل شد

مربوط به توده  8-14مربوط به توده گردوي ملایر، شماره 
مربوط به توده گردوي  15-21گردوي همدان، شماره 

مربوط به توده  22-28هاي شماره تویسرکان و ژنوتیپ
هاي مربوط به توده ملایر تمام ژنوتیپ. گردوي سرکان است

در یک گروه قرار گرفتند که نشان  4جز ژنوتیپ شماره به
- ژنوتیپ. هاي این توده استدهنده قرابت ژنتیکی در ژنوتیپ

قرار  7و  5، 4، 1هاي در گروهصورت متفرق و هاي همدان به
در گروه شماره  21جز هاي تویسرکان بهکلیه ژنوتیپ. گرفتند

صورت مجزا در هاي سرکان بهبرخی ژنوتیپ. قرار گرفتند 6
هاي هایی از تویسرکان در گروهو بقیه در کنار ژنوتیپ 3گروه 

هاي ملایر و تویسرکان تشابه درون ژنوتیپ .قرار گرفتند 8و  6
هاي که ژنوتیپعیتی بیشتري نشان دادند در صورتیجم

همدان و سرکان تنوع بیشتري داشته و در چند گروه مجزا 
  .قرار گرفتند

  

  
  UPGMAروش و  )1978( نیهاي گردو ایرانی بر اساس ضریب تشابه دندروگرام تنوع ژنتیکی بین توده :1شکل 

Figure 1: Dendrogram of genetic diversity among Persian walnut populations based on Nei,s (1978) Similarity 
Coefficient and UPGMA method 
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  UPGMAهاي گردوي ایرانی بر اساس ضریب جاکارد و روش تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ نمودار :2شکل 

Figure 2: Dendrogram of genetic diversity among Persian walnut population based on Jackard Similarity Coefficient 
and UPGMA method  

  
  

 بحث
 SSRثابت کردیم که نشانگرهاي  پژوهشدر این 

تواند می) .Juglans nigra L( توسعه یافته در گردوي سیاه 
هاي ژنتیکی موجود در تودهبراي شناسایی تنوع و همبستگی 

شده،  مکان ژنی تکثیر  11از . گردوي ایرانی موثر واقع شود
توده طبیعی  4ژنوتیپ از  28براي بررسی تنوع ژنتیکی در 

گردوي ایرانی در استان همدان استفاده شد که در مجموع 
آلل در هر مکان ژنی را  2- 9آلل با دامنه  47توانستند 

ها براي هر مکان ژنی تعداد آللمیانگین . شناسایی کنند
 - 89/5هاي موثر به ازاي هر مکان ژنی تعداد آلل. بود 27/4
و همکاران  دانگل. بود 35/3و میانگین آن معادل  97/1

ژنوتیپ  47براي شناسایی  SSRنشانگر  14از ) 2005(
گردوي ایرانی و یک پایه هیبرید استفاده کردند و به ازاي هر 

و همکاران  1فورونی. را شناسایی کردند آلل 3-8مکان ژنی 
آلل به  3-8توانستند  SSRنشانگر  12با استفاده از ) 2006(

ازاي هر مکان ژنی را در گردوهاي واقع در کامپانیاي ایتالیا 
هاي مشاهده شده در بیشتر بودن تعداد آلل. شناسایی کنند

 تواند به دلیل تنوع بالاترهر مکان ژنی در این مطالعه می
هاي گردوي موجود در ایران در مقایسه با ها و ژنوتیپتوده

هاي خارجی باشد که این خود نیز احتمالاً ارقام و ژنوتیپ
هاي مورد مطالعه و وجود والدهاي ناشی از طبیعی بودن توده

مادي منجر مت هايباشد که طی سالها میمتنوع در این توده
 ویکتوري. وع شده استهاي تصادفی و ایجاد تنبه ایجاد تلاقی

 46-90با کاربرد همین نشانگرها تعداد ) 2006(و همکاران 
. مشاهده کردند آلل را به ازاي هر مکان ژنی در گردوي سیاه

                                                 
1. Foroni 
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براي تمام مکان هاي ژنی تعداد آلل گزارش شده توسط این 
مطالعه حاضر  بیشتر از مقدار مشاهده شده در گرانپژوهش

تواند ناشی از وحشی بودن ها میآللاین تفاوت در تعداد  .بود
ها، هاي بشري در آنهاي گردوي سیاه و عدم دخالتتوده

تفاوت در محیط اکو جغرافیایی و تعداد زیاد جمعیت هاي 
چهار جفت . باشد پژوهشبررسی شده در مقایسه با این 

 و  GA276 ,WGA009 ,WGA32 ژنیآغازگر مربوط به مکان 

WGA225اطلاعات چند شکلی را نشان ترین محتواي بیش
عنوان آغازگرهاي مفید و کار آمد براي بررسی تنوع داده و به

تاکنون کار ژنتیکی . شوندژنتیکی گردوي ایرانی معرفی می
هاي گردوي ایرانی روي توده SSRمبتنی بر نشانگر مولکولی 
تنوع ژنتیکی ) 1381(جویان حق. در ایران گزارش نشده است

تویسرکان و چهار مجموعه گردوي کشور  هاي گردويتوده
آوري شده در کلکسیون جمع) ارومیه و مشهد, کرج، شاهرود(

کمال آباد مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر را با 
استفاده از نشانگرهاي مورفولوژیک و رپید مورد ارزیابی قرار 

هاي مورد بررسی از داد و در نهایت گزارش داد که ژنوتیپ
ژنتیکی و مورفولوژیک بالایی برخوردارند و دلیل این  تنوع

هاي کلیه مکان .تنوع را بذري بودن درختان گردو عنوان کرد
 دانگلدر مطالعات . ژنی مورد بررسی چند شکلی نشان دادند

ژنوتیپ گردوي ایرانی  47براي شناسایی ) 2005(و همکاران 
 . شکلی بودند هاي ژنی داراي چنداز مکان% 91

هاي هاي مشاهده شده در جمعیتانگین تعداد آللمی
با میانگین هتروزیگوسیتی  91/2- 55/3گردوي استان همدان 

و  فورنارياست که این در حالی. بود 88/0مشاهده شده 
هاي گردوي ضمن بررسی تنوع ژنتیکی توده) 2001(همکاران 

 14/2 - 29/2آسیایی و اروپایی با استفاده از آلوزایم و ایزوزایم 
آلل در هر جمعیت شناسایی کردند و میانگین 

. بود 4/0ها معادل هتروزیگوسیتی مشاهده شده در مطالعه آن
در نشان  SSRتواند به توانایی بالاتر نشانگر این تفاوت می

ها نسبت به و درون جمعیت میاندادن چند شکلی ژنتیکی 
با ) 2005(و همکاران  وانگ. آلوزایم و ایزوزایم مرتبط باشد

 نوعی نوئلدر  SSRمقایسه سه نشانگر رپید، ایزوزایم و 
)Picea asparata L.( ترین چند شکلی نشان دادند که بیش

ترین چند شکلی و کم SSRنمایان شده مربوط به نشانگر 
هاي گردوي مورد چنین جمعیتهم. مربوط به ایزوزایم بود

نش تحت دخالت بشري و گزی گرانپژوهشبررسی توسط این 
زمان دچار  براي صفات مطلوب قرار گرفته و لذا با گذشت

اند که همین موضوع منجر به کاهش تنوع رانش ژنتیکی شده
ها نشان داد نتایج این بررسی .ها شدآللی درون این جمعیت

که گردوي ایرانی داراي هتروزیگوسیتی نسبتاً بالایی در سطح 
ط به روش تولید باشند که این موضوع مربواي میدرون توده

و  فورناري(گرده افشان بودن این گیاه است  مثلی گردو و دگر
  ).2001همکاران، 

- ها میواینبرگ درون توده - برقراري تعادل هاردي
هاي دلیل تکثیر جنسی و پدیده دگرگشنی در تودهتواند به

گردوي ایرانی باشد و عدم برقراري این تعادل بین تعدادي از 
دلیل محدودیت در هاي ژنی بهاز مکان ها در برخیتوده

باشد که این ها میجریان ژنی و انتقال منابع ژنتیکی بین توده
هاي مورد بررسی موضوع ناشی از جدایی جغرافیایی توده

 -نیز برقراري تعادل هاردي) 2006(و همکاران  فورونی. است
ها را به درجه بالاي دگرگشنی گردو واینبرگ درون توده

واینبرگ درون همه  -برقراري تعادل هاردي. دانستندمربوط 
ها و سطح هتروزیگوسیتی مناسب، حاکی از توانایی بالاي توده

گردوي ایرانی براي حفظ تنوع ژنتیکی حتی در حضور 
فرسایش ژنتیکی و عوامل برهم زننده تعادل جمعیت را تایید 

-ههاي ژنتیکی بشاخص). 2001 و همکاران، فورناري(کند می
سطوح بالایی از تنوع ژنتیکی را در  SSRدست آمده با نشانگر 

 . هاي گردوي ایرانی تایید کردهمه توده
-این مطالعه نشان داد که تنوع ژنتیکی قابل ملاحظه

. هاي گردوي ایرانی در استان همدان وجود دارداي در توده
ها، تنوع ژنتیکی کم بین توده با وجود فاصله جغرافیایی نسبتاً

فاصله ژنتیکی بین . ها قابل ملاحظه بوداهده شده بین آنمش
جزء در مورد توده ملایر در سایر موارد از فاصله ها بهتوده

ترین فاصله ژنتیکی کم. کردها تبعیت میجغرافیایی بین توده
هاي تویسرکان و سرکان بود که با هم مربوط به جمعیت

خوبی رسی بهنتایج این بر. فاصله جغرافیایی کمی داشتند
 پژوهشاستفاده شده در این  SSRنشانگر  11نشان داد که 
هاي لازم براي ارزیابی تنوع ژنتیکی بین و درون داراي قابلیت

- هاي گردوي ایرانی میچنین شناسایی ژنوتیپها و همتوده
   .باشند
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  منابع
نامه دکتري، پایان .بررسی گرده افشانی و تشکیل میوه و ارزیابی ارقام سیب ایرانی با استفاده از نشانگرهاي مولکولی .1381 .رشادي، اا
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Analysis of Genetic Diversity Among Some Persian Walnut Populations of Hamedan 
Province Using SSR Markers 
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Abstract 
Iran is on of the rich genetic resources of Persian walnut. Using the genetic variation of this gene pool for 

identifying and introducing new promising genotypes and cultivars counts as a first step of breeding programs. 
Molecular methods has provides a new opportunity for genetic study of plant varieties. Considering many advantages 
including high polymorphism and co-dominant mode of inheritance make Simple Sequence Repeat (SSR) as ideal 
markers in cultivar identification and study the genetic relationship of populations especially in allogam heterozygote 
plants like Persian walnut. In this study, the genetic diversity and structure of four Persian walnut (Juglans regia L.) 
populations including 28 genotypes in hamedan province was studied using 11 SSR markers. In total, 47 polymorphic 
alleles were detected. The average of observed alleles was equal to 4.3 in each locus. Hardy-Weinberg (HW) 
equilibrium was not detected in most of the loci that could be related to selection pressure and natural selection in 
different climatic conditions. The highest genetic distance was found between Tuyserkan and Malayer populations and 
lowest genetic distance was found between Tuyserkan and Serkan populations. Cluster analysis based on Nei similarity 
coefficient matrix using UPGMA method classified the populations into two main groups. Classification of populations 
based on molecular data did match with their geographical situations. 
 
Keywords: Walnut, Genetic structure, Primer, SSR marker, Cluster analysis 
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