
Arc
hive

 of
 S

ID

 

Index Page 586 

  

  ساير موضوعات  ٥٨٦

  هاي علف هرز فالاريس در مطالعه جمعيت ISSRاستفاده از ريز ماهواره 

   1و محمد تائب 2، فهيمه نظري2اسكندر زند، 1آيندسارا خوش

 هاي هرز، موسسه تحقيقات گياه پزشكي كشوربخش تحقيقات علف 2دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه آزاد اسلامي، واحد علوم و تحقيقات و  1

  چكيده
نشانگر  3نمونه علف هرز فالاريس جمع آوري شده از استان هاي فارس، خوزستان و گلستان با استفاده از  58در اين مطالعه تنوع ژنتيكي 

. الل به ازاي هر جايگاه ريزماهواره در ژنوتيپ ها تكثير شد 3/11الل چندشكل با ميانگين  34در مجموع . ريزماهواره بررسي شد
ميزان اطلاعات . الل بيشترين تعداد الل را دارا بودند 13با  UBC 810الل كمترين تعداد و آغازگر  10با   UBC 809آغازگرهاي 
. متفاوت بود UBC 809براي آغازگر  40/0تا  UBC 812براي آغازگر  24/0براي آغازگرهاي مورد بررسي از ) PIC(چندشكلي 

ها با استفاده بندي نمونهگروه. تغيير مي كرد UBC 810براي آغازگر   94/4ا ت UBC 812براي آغازگر   64/2همچنين شاخص نشانگر از 
 0.59ميانگين شباهت ژنتيكي بين نمونه ها را  ، Jaccardو ضريب  UPGMAبا استفاده از روش   NTSYS-pcافزار نرم 2/02eاز نسخه 

يك ژنوتيپ از استان . بود 94/0اي فارس و گلستان ، برابر بيشترين تشابه ژنتيكي مشاهده شده  بين دو ژنوتيپ از استان ه.تعيين كرد
نتايج اين تحقيق بيانگر مناسب بودن نشانگر . را با ساير ژنوتيپ هاي مورد بررسي نشان مي داد) 60/0(خوزستان كمترين تشابه ژنتيكي 

ISSR  هاي علف هرز فالاريس استبراي بررسي تنوع ژنتيكي نمونه  .  
  .ISSRگندم، فالاريس، تنوع ژنتيكي،  :واژه هاي كليدي

  

Evaluation of genetic diversity of phalaris sp. Accessions using issr markers 
S. Khoshayand1 , E. Zand2, F. Nazari2 , M. Taeb1 

* Department of Agriculture and Natural Resources, Science and Research Branch, Islamic Azad University,**  Department of 
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Abstract 

In this study, the genetic diversity of 58 accessions of Phalaris sp. from Fars, Khuzestan and Golestan provinces was 
assessed using 3 micro satellite markers. In overall, 34 polymorphic alleles with an average of 11.3 alleles per locus 
were amplified. UBC 809 marker with 10 alleles and UBC 810 marker with 13 alleles showed the minimum and 
maximum number of alleles among the studied loci, respectively. The polymorphic information content (PIC) values of 
the loci ranged from 0.24 (UBC 812) to 0.40 (UBC 809). Moreover marker index (MI) values ranged from 2.64 to 4.94 
for UBC 812 and UBC 810 loci, respectively. Grouping of genotypes using NTSYS software version 2.02e, with the 
methods of UPGMA and Jaccard correlation coefficient, showed an average of 0.59 genetic similarity between the 
genotypes. The most genetic similarity was 0.94, which occurs between two genotypes from Fars and Khuzestan. A 
genotype from Khuzestan showed minimum genetic diversity (0.60) with respect to the other genotypes. The measured 
relative genetic distances among accessions was not correlated to the geographical distances of places of their origins, 
indicating that the populations are genetically different. The results demonstrated that micro satellites are suitable for 
assessing genetic diversity of Phalaris accessions. 
Keywords: Wheat, Phalaris sp., Genetic diversity, ISSR 

  مقدمه
، نشانگرهاي ريزماهواره مي باشند كه به علت دارا بودن خاصيت چند اللي، وراثت هم بارز، فراواني نسبي و DNAاز جمله نشانگرهاي 

و  بينتنوع  ،) 4(مك رابرتس و همكاران).  1(پوشش وسيع ژنومي و همچنين سهولت آشكارسازي و تشخيص، كاربرد فراواني دارند 
جمعيت فالاريس جمع  4اين بررسي بر روي . مورد مطالعه قرار دادندISSR ر از نشانگبا استفاده  را درون گونه اي جمعيت هاي فالاريس

نتايج اين  ..كيلومتر با يكديگر فاصله داشتند 150صورت گرفت كه هر كدام از اين مناطق  منطقه ي مختلف در كشورهند 4آوري شده از 
گزارش شده از گونه هاي ديگر علف هاي هرز كمتر رقايسه با مقاديجمعيت ها در م بينبررسي نشان داد كه ميزان پلي مورفيزم درون و 
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مشخص نمودن طبيعت تنوع ژنتيكي موجود در جمعيت هاي مختلف فالاريس و مقايسه ي تنوع موجود مي تواند چشم انداز جديدي  است
  ).2( در سيستم هاي مديريتي مبارزه با اين علف هرز ايجاد نمايد

  مواد و روش ها
كل نمونه  دتعدادر موسسه ي تحقيقات گياه پزشكي كشور، بخش تحقيقات علف هاي هرز انجام شد،  87و  86يق، كه در سال در اين تحق

   .بود نمونه از استان گلستان 12 و نمونه از استان فارس 14 ،نمونه از استان خوزستان 32نمونه بذر شامل  58ها 

  تجزيه ملكولي
از نمونه  DNAاستخراج ). 2005 مك رابرتس و همكاران (در اين بررسي استفاده شد ) 2به شرح جدول (جفت نشانگر ريزماهواره  3تعداد 

 20واكنش زنجيره اي پليمراز در حجم ). Van Kang et al.1998(و همكاران انجام گرفت  Van Kangهاي بذر و با استفاده از روش 
 Taqپيكومول، آنزيم  100، آغازگر با غلظت 10XPCR ،100mM dNTPs، بافر )نانوگرم 10غلظت ( ومي ژن DNAميكروليتر شامل 

. سيكل بود 35چرخه حرارتي شامل . ميكروليتر آب دوبار تقطير انجام شد 04/13ميلي مولار، و در نهايت با  25، كلريد منيزيم )U 5(پليمراز
. صورت گرفت) 0(و يا عدم وجود باند ) 1(نمره دهي بر اساس وجود باند  .بررسي شددرصد  2محصولات تكثير شده بر روي ژل آگارز 

∑با استفاده از فرمول ) PIC(ميزان اطلاعات چندشكل 
=

−=
n

i
ipPIC

1

 nام و i فراواني آلل  ipمحاسبه گرديد، به طوري كه  21

 Nمحاسبه گرديد، بطوريكه   NPIC×=MI βبا استفاده از فرمول  (MI) ١نشانگرهمچنين ميزان شاخص . باشدها ميتعداد آلل
آناليز آماري به كمك نرم افزار ). 1387رنجبر و همكاران (باشد نسبت تعداد باند چند شكل به تعداد كل باند مي βتعداد كل باند و 
NTSYS 2.02e  روش جاكارد و سپس دندروگرام با الگوريتم ،UPGMA ترسيم گرديد.  

  نتايج و بحث
 13تا  10در دامنه  چندشكلالل چند شكل حاصل شد، به طوري كه تعداد الل هاي  34آغازگر ريز ماهواره ي مورد استفاده،  3از مجموع 

رابرتس و  ميزان چند شكلي در اين مطالعه نسبت به تحقيق قبلي كه توسط مك. براي هر آغازگر قرار داشت 3/11الل و با ميانگين 
ميزان چندشكلي در تحقيق مك رابرتس و همكاران برابر . ، با آغازگرهاي مشابه انجام گرفته بود، بهبود چشمگيري يافته بود)4(همكاران 

 تفاوت در تعداد الل شناسايي شده در مطالعات مختلف مي تواند به دليل منشا و خصوصيات متفاوت ژنوتيپ هاي مورد مطالعه و نيز. بود 20
 13با  UBC 810بيشترين تعداد الل مربوط به آغازگر ). 3(ماهيت نشانگرهاي ريزماهواره همچون تعداد نوكلئوتيد واحدهاي تكراري باشد 

از آن جايي كه ميانگين تعداد الل هر نشانگر . الل چندشكل بود 10با  UBC 809الل چندشكل و كمترين آن ها مربوط به آغازگرهاي 
ب بودن هر مكان ژني را براي تخمين تنوع ژنتيكي نشان مي دهد، بنابراين آغازگرهاي مورد استفاده براي بررسي تنوع ريزماهواره، مناس

كه براي هر نشانگر به طور جداگانه محاسبه گرديد،  MIو  PICبا استفاده از فراواني اللي آماره ي . ژنتيكي مناسب تشخيص داده شدند
همچنين شاخص . متفاوت بودUBC 809 براي آغازگر  40/0تا  UBC 812براي آغازگر  24/0از ) PIC(محتواي اطلاعات چندشكلي

  ). 1جدول (تغيير مي كرد   UBC 810براي آغازگر    94/4تا  UBC 812براي آغازگر   64/2از ) MI(نشانگر 
  

  )MI(اخص نشانگر آن ها و ش) PIC(مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده به همراه ميزان اطلاعات چندشكلي -1جدول 
MI تعداد الل  PIC نشانگر  توالي نشانگر  تنوع ژني  

00/4  10  40/0  37/0  AGAGAGAGAGAGAGg  UBC 809 

94/4  13  38/0  40/0  GAGAGAGAGAGAGAGAT  UBC 810  

64/2  11  24/0  25/0  GAGAGAGAGAGAGAGAA  UBC 812  

  

                                                           
1 Marker index  
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. توانسته است بهتر از بقيه ي نشانگرهاي استفاده شده، فاصله ي ژنتيكي نمونه ها را مشخص كند PICبا بيشترين مقدار  UBC 809نشانگر 
بيشترين تشابه ژنتيكي مشاهده شده  بين دو ژنوتيپ از . تعيين شد 59/0ميانگين شباهت ژنتيكي بين نمونه ها بر اساس نشانگرهاي ريزماهواره 

را با ساير ژنوتيپ هاي مورد ) 60/0(يك ژنوتيپ از استان خوزستان كمترين تشابه ژنتيكي . بود 94/0استان هاي فارس و گلستان و برابر 
. انجام گرفت UPGMAبا استفاده از تشابه به دست آمده بين نمونه ها گروه بندي آن ها با استفاده از الگوريتم . بررسي نشان مي داد

به ).  2شكل(گروه عمده تقسيم بندي نمود  5ازگر رسم شد، نمونه ها را در دندروگرام نهايي كه بر اساس داده هاي حاصل از هر سه آغ
نمونه قرار  1نمونه و در گروه پنجم  4نمونه، در گروه چهارم  3نمونه، در گروه سوم  6نمونه، در گروه دوم  44طوري كه در گروه اول 

تباط بين تنوع ملكولي و تنوع جغرافيايي را نشان مي دهد، به نتايج حاصل از گروه بندي تجزيه ي خوشه اي تا حد زيادي عدم ار. داشتند
طوري كه نمونه هاي جمع آوري شده در يك استان يا شهر در بسياري از موارد در گروه ها يا زيرگروه هاي جداگانه قرار مي گرفتند كه 

يي كه در يك گروه قرار گرفته بودند از مناطق از طرف ديگر بسياري از نمونه ها. بيانگر تفاوت ژنتيكي بالاي اين نمونه ها مي باشد
كه اين مورد مي تواند به دليل تشابه شرايط اقليمي و يا تبادل فيزيكي مواد بين اين مناطق يا به دليل رخ دادن پديده  جغرافيايي متفاوت بودند

. تشابه ژنتيكي بيشتر بين اين جمعيت ها نمي شدكم بودن فاصله جغرافيايي بين جمعيت هاي مختلف نيز منجر به ايجاد . ي جريان ژني باشد
  .تواند وسيله مناسبي براي آشكارسازي تنوع ژنتيكي نمونه هاي علف هرز فالاريس باشدمي SSRنتايج اين مطالعه نشان مي دهد كه نشانگر 

  

  .يز ماركر مي باشدبيانگر سا M، حرف UBC 812هاي مورد بررسي توسط آغازگر الگوي باندي تعدادي از نمونه -1شكل 
  

  . UPGMAبا استفاده از روش جاكارد و الگوريتم  .Phalaris Spگروه بندي نمونه هاي مختلف  - 2شكل
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