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با استفاده از ایران   (.Helianthus annuus L) آجیلی های بومی آفتابگردانیکی تودهمطالعه تنوع ژنت

 IRAP رتروترنسپوزونی هاینشانگر
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 چکیده
      ش،  ح ل    تر     هتر   ع  نت     را   دست آ  دن ا ق م        رد   لا،   ف ت  ج د 

. استن ادگران ضر      ،  را     یست    غ ر یست     ق   ت    تر    آف ت         
 ی ه  ن م گ    ن      د   ن م ی    ی تج  ش نده   رین    صر ج   رین    ایج   فرا ان  ر  رنسپ   ن

               ان ن  نگر     ا   م گ    ن استف ده ا  آن   د   ن   ر  رنسپ   ن گسترده   یع   ش د.   
    چ  ن    ع    د  این  ط  ع  فع   ت   ر  رنسپ   ن آل س خت  است.ایده را   ر س     ع  نت    

 IRAP (Inter-retrotransposon    ن  نگر    استف ده ا آج          آفت  گردان  ده  11د   نت    

amplified polymorphism)  آغ  گر    ر  ب آغ  گر   22شد. ا   یر سIRAP، 11      آغ  گر ق د
ن    ا  ای  ردند   ن  ا   ث ر  IRAP، 111آغ  گر  11     د ا گ     ند  چ د ش ل     ض ح   لا   دند.

      دان     هد،   حدا ثر   ن   ده (74/1)حداقل        نت    ن      ن چ د ش ل   د. 111 عداد 
 ،UPGMAآ گ  یتم    استف ده ا    زی   لاستر  .    ده شد رند   اصفه ن       ده  ن  (88/1)      

ی نس         ن  ن داد    ع   زی   ا  گر ه اص   قرا  داد. 3 ا د  آج      ده      آفت  گردان  11
  ان ،   آج   آفت  گردان         ن اد       تر ا     ع   ن   د        شد.     راین د   رن   د  ن   ده

ن  ن  IRAP ا  ش  ن  ره ا       را     ن  نگر    نت یج ح صل ا     ان  م داد. انتخ ب  ا د  ن   ده
دم     سر، سر  ع  شده د   ن م آفت  گردان فع ل  ست د      ص  ت سر     ط  داد      ر  رنسپ   ن

 ر      بت   ن  نگر       د دن  ن  ح ضر نت یج ح صل ا   ط  ع  .انددم د   ن م ادغ م شده  دم
  .  ش دآفت  گردان   د  ا زا    ف د  را   ط  ع ت  ن    س       ر  رنسپ   ن

                                                           
 75447794150  فن:                           ض  د  یش  اده ل: ئن یس ده  س                            darvishzadeh@urmia.ac.irr. 

Email:  
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 مقدمه

    (.Helianthus annuus L)آفت  گردان 

ی   ا   ه ترین  ،غرب آ ری   بدا     ل ش  ل

. (FAO, 2010)است د  جه ن    ا   حص لات 

س ل د   جه ن سطح  یر   ت آفت  گردان د 

     ن  24حد د   لاد   2118/2119  ا   

     ن  33  ت      قدا   ذ      د شده حد د 

ا ق م   ا    .(FAO, 2010)      شد ن 

آفت  گردان دا ا  د    پ   غ     آج    

د    پ  .(Salunkhe et al., 1999)د    ش  

د صد      شد  ۰۳آج    د صد   غن   تر ا  

 ,Lu and Hoeft)د ن    د صد  ر  ئ ن   لای  دا 

گرم   حت   ۰۳    ۰۳  ن صد دان    ن  .(2009

   تر  تغ  ر است        ظ    صرف آج    

 ,Lu and Hoeft)دن   د استف ده قرا     گ ر

2009).. 

        ن ین    ث    ش    ع  نت    

   شده گ    ن   ا   نسبت    اجداد  ح   آن

است.  ج د    ع  نت     را   دست آ  دن 

،  ح ل    تر     هتر ف ت ا ق م        رد   لا،  

   ق   ت    تر     یست   یست    غ ر      ش

 استن ادگران ضر      ،  را    آف ت         

(Laurentin, 2009) .   خص ص  ت    ف    ی

ا  ج    ا   ن ن  نگر       د استف ده د  

-  ش         ا  ی       ع   ن      ن ج ع ت

 زی       ع  لا  م ن  نگر  این    ا  ی    . د آی

آس ن است ا     ا ل  تعدد ن  ط        

ن  نگر       ف    ی    ر بط  ست د. ا   ن 

 ا   لا  این صف ت  ی    ث ر  ذیر     ل  ا ستگ 

 لا ه  ر شرایط  ح ط  . شرایط  ح ط  است

    ن ش   ظ  ر این ن  نگر     س     ر    ش

 عداد  .   ن  یدا  ا  ست           ر     غ  ر 

    ن  نگر       ف    یک خص ص  د   لاق 

 ن  نگر     س     حد د است. ا گ ن  د  ن

 DNA   ع د    ا    ،DNA         بت    ر 

ش ند.    ع این افراد  خت ف  ا ش  ل   

 ی  د.ن  نگر   د  سط ح ف    پ   ظ  ر ن  

    ل ، DNA        بت    ر   ن  نگر   

 رف    ی     ده ن  نگر     ضعفنق ط     ده

ش   ،   ا ط    ه چ داطلا  ت  س     ف د  د   

د  اخت     حقق ن قرا      نت         ع  نت    

    ن  نگر. (Chalmers et al., 2001) د  د

 RFLP (Cheres andا  قب ل   خت ف         

Knapp, 1998) ،AFLP (Dong et al., 2007; 

Darvishzadeh, 2012) ،RAPD (Iqbal et al., 

2008)   SSR (Darvishzadeh et al., 2010; 

Kholghi et al., 2012) س     ع جهت  ر 

د       برید     رد       ش نت      

  .آفت  گردان استف ده شده است

            ن  نگرد  د  د   اخ ر 

    را   ر س  ر   ر  رنسپ   ن بت     س     

اند  نت    گ    ن   سع  ی فت  خص ص  ت
(Waugh et al., 1997; Flavel et al., 1998; 

Kalendar et al., 1999)   فرا ان ،    یع .

   د   ن م را  ش  س      لا    ر  رنسپ   ن 

  یک    ل   ت   جهت   سع      ا  گ    ، آن

  بدیل  رده DNAبت    ر     ن  نگر  س ستم

     بت    ر است.  ق یس ت  ستق م   ن ن  نگر
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  س یر ن  نگر  ، ح    ا        ر  رنسپ   ن

اطلا  ت  ف د ا ائ  ن  دن ش      لا   چ د

 Abdollahi)د  گ    ن است      سط این ن  نگر

Mandoulakani et al., 2008; Abdollahi 

Mandoulakani et al., 2012; Queen et al., 

2005). ,et al.2004; Tam    1ن  نگرIRAP    ی

         بت    ر   ر  رنسپ   نا  ان اع ن  نگر

   ان یک ن  نگر         جهت      شد      

 ر س     ع  نت       ر س   ق یع د ج 

(insertion) گ    ن    د   ن م   ر  رنسپ   ن

ا   .(Kalendar et al., 1999) ق  ل استف ده است

ن  نگر      ر  رانسپ   ن   ط     فق ت 

آ  ز  د  ا  ی       ع  نت    د  گ    ن  خت ف  

، گ دم (Kalendar et al., 1999)ج   ا  قب ل
(Abdollahi Mandoulakani et al., 2008, 

2009; Carvalho et al., 2010) خ ن اده  ر ب ت ،

(Biswas et al., 2010)    ی ن  (Abdollahi 

Mandoulakani et al., 2012)  استف ده شده

د   ،Vukich et al., (2009)است. د   ط  ع  ا ، 

م آفت  گردان  ا جداس         ن  LTRگر ه ا  

  ی   ا جهت آغ  گرسپس   ن  ده ی        ا  

گ ن   31 د  IRAP دست آ  دن ا گ     ث ر  

. راح   ردندط ا یت  آفت  گردان  21 ح     

ن  نگر     بت    ر     ندن  ن دادآنه  

جهت       ان د  ط     ثر      ر  رنسپ   ن 

      .       ند ر س     ع  نت    آفت  گردان 

ایران      ج     شرایط اق     خ ص ا     طق 

 ستعد   ت       ان اع آفت  گردان   ی ه 

آفت  گردان آج         شد.  ج د   م  لاسم 

ت  گردان آج    د       ایران   فقدان غ   آف
                                                           
1 Inter-retrotransposon amplified polymorphism 

گر ه  اطلا  ت   ف  د     د    ع  نت     

   د  آنه    حقق ن  ا  ر آن داشت    ا  

 ر س     ع  نت       جهت IRAPن  نگر    

 س  چ د      تر   ک     چ  ن  ر ع  ن گر ه

      ده   د    ر  رنسپ   ن 2ش    د ج 

 .استف ده ن  ی د    آج      آفت  گردان

 

 هامواد و روش

 DNA مواد گیاهی و استخراج

  ده      آفت  گردان  11د  این  ط  ع ، 

 رس م   ت آفت  گردان     طق  خت فآج    ا  

ا     ، خ  ،     ن، ش  ل       آج    د 

 رند،    ن ، س  دج،   دان، ش  ر د، اصفه ن   

 ذ   2 عداد  ر   ده  ا  .گردیدآ    ج ع   هد

     س ح     ر  ب   ت      چک د  گ دان

ا  ق    جهت  شد د  گردید        ت   ت 

 د صد 24گراد   د ج  س نت  22   د      شد

    ا  داده شد. ن  ن   ردا   ا   رگقر ط  ت 

تر  ن   یع    ه    استف ده ا  ن  12گ    ن  ج ان

     رگ        ن ص  ت گرفت     فت

 گرادد ج  س نت  -81 فریز د   DNAستخراج ا

 ن       استف ده ا    ش  DNA. نگهدا   شدند

Dellaporta et al., (1983 اند    غ  رات    )

 ن    د  نه یت د   قدا   DNAاستخراج شد. 

µl111 فر  TE  (Tris 10mM, EDTA 1mM; 

pH 8.0) ف ت حل شد.    ت     DNA   د

 دستگ ه    استف ده ا ن ن  تر  211ط ل   ج 

  ع  ن (Eppendorf, Germany) 1131ر ت   فت  

                                                           
2 Insertional polymorphism 
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   استف ده ا   DNA  ف ت    چ  نشد. 

  ت     81      ت   %8/1  تر ف     ل آگ    ا

    دا ا   DNA .گردید  ر س دق ق   42 دت 

-ن  ن   ا ااس  ر ی  آ  دگ  حذف شده     دد

 .گرفتان  م   DNA استخراج     آنه 

 

 IRAPهای واکنش

 LTRآغ  گر  بت    ر  9   استف ده ا  

 ر  ب  11آغ  گر   فرد    9(، 1)جد ل 

 را   ط  ع     ع  نت      چ د ش     آغ  گر ،

  ده       11د       ر  رنسپ   ن د ج 

   د آ   یش  فرد 21 ش  لآج     آفت  گردان

 آغ  گر   فرد   11قرا  گرفت    ا  این  عداد 

 ر  ب آغ  گر  ق د         د چ دش    د ج  

   . آغ  گر(2)جد ل  د   ن م آفت  گردان   دند

     ر  رنسپ   ن LTR     ر اس س   ا  

 ;Vukich et al., 2009) طراح  شدند

Schulman AH, Personal communication, 

د   (PCR)ا      را   ن  ره    .  ا  ش(2012

ن ن گرم  21    حد دا ح µl21ح م نه ی  

DNA    ن  ،µl2  ا    فرPCR 10X ، 

mM72/1 ،رید    زیم   mM22/1    ر ا 

(BioFluxbiotech; dNTP

http://biofluxbiotech.com)    1/1  احد 

 ,Cinagene Co., Tehran)آنزیم  ک     را  

Iran)   Mµ11  س ی  ر  د   ر  آغ  گرا   ر

 Eppendorf Mastercycler Gradient)  ی   91

Type 5331; Eppendorf AG, Hamburg, 

Germany)  را      د  یشد. چرخ ان  م   

 رح   ا ل:   یز  شد:  ث ر    ص  ت  یر  رن   

   گراد د ج  س نت  94 د   اسرشت س    ا    

    ر  چرخ  37 :د م،  رح   دق ق  4  دت

د ج   94د   س    اسرشت د    چرخ  ش  ل

    23د    ا ص ل ث ن  ،  41     دتگراد س نت 

 ، ست     س خت   آغ  گر) گرادد ج  س نت  11

 72 د    سع د       ث ن   41 دت    (2جد ل 

  : رح   س م دق ق    2 دت گراد   د ج  س نت 

 گراد   د ج  س نت  72 د نه ی      سع د    

. جداس    قطع ت    استف ده ا  دق ق  2 دت 

 Invitrogen Ultra) %8/1ا  تر ف     ل آگ    

Pure)    ت ص  ت  12س  ت د   4 دت  

گرفت.  نگ آ  ز  قطع ت    استف ده ا  ا  دی م 

  تر ان  م گرم  ر          1    غ ظت  ر   ید

لا  ت    استف ده شد.   س  ردا     ذخ ره اط

 Gel Logic 212)ا  س ستم  ل دا     ت  ن 

PRO, USA)    یر ن UV  گرفتان  م. 

 

file:///C:/Users/a/AppData/Local/Microsoft/Windows/Temporary%20Internet%20Files/Low/Content.IE5/ZEYTKOTU/(BioFluxbiotech;%20http:/biofluxbiotech.com)
file:///C:/Users/a/AppData/Local/Microsoft/Windows/Temporary%20Internet%20Files/Low/Content.IE5/ZEYTKOTU/(BioFluxbiotech;%20http:/biofluxbiotech.com)
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 های رتروترنسپوزونی استفاده شده در توده های آفتابگردان آجیلی.ساختار توالی آغازگر -1جدول 
Table 1- Sequence structure of retrotransposon primers used on confectionary 

sunflower populations. 
 

 آغ  گر   ر  رنسپ   ن  (2′-3′  ا  ) ن ع   ر  رنسپ   ن

Retrotransposon type 
 

Sequence (5´-3´) Retrotransposon primer 

LTR AGAGGGGAATGTGGGGGTTTCC 1061 
LTR TCTCTATTTATAGCCGGAGAGGTG 1062 
LTR GATCCGGTTTCACGGGACTTAC 1063 
LTR CGAAGAACAAACCGAATCACC 1064 
LTR AGCCTCTGAAAGACTCGTTCG 1065 
Helicopia LTR GGTTTAGGTTCGTAATCCTCCGCG Cf 
Helicopia LTR ACAGACACCAGTGGCACCAAC Cr 
SURE LTR TAACGGTGTTCTGTTTTGCAGG Uf 
SURE LTR AGAGGGGAATGTGGGGGTTTCC UR1 
 

 استفاده شده در توده های آفتابگردان آجیلی.)ساده و مرکب یا ترکیبی(  IRAPآغازگرهای  -2جدول 

Table 2- IRAP primers (single primer and primer combination) used on confectionary 

sunflower populations.  

اندا ه   ند 

 )جفت    (

د صد    ن  د    ا ص ل

     چ د ش ل

 عداد    ن 

     چ د ش ل

 عداد    ن 

   ث ر شده

   آغ  گر  

IRAP 

Band length 

(base pair) 
Annealing 

temperature 
Percentage of 

polymorphic 

loci 

Number of 

polymorphic 

loci 

Number of 

loci 
IRAP 

primers 

2500-500 57 100 9 9 1062 
3000-500 56 90 9 10 1065 
3000-500 60 91 10 11 1061-1065 
2000-250 53 88 8 9 1062-1065 
3000-250 55 100 5 5 1063-1064 
2000-250 57 83 5 6 1063-1065 
3000-500 57 90 9 10 1064-1065 
2000-500 60 100 9 9 CF 
1500-250 58 100 18 18 Cr 
2500-300 58 100 18 18 Uf 
2000-250 

 
60 91 10 11 Uf-UR1 

   
94.8 

 
110 

 
116 

     ع

Sum 

 

 

 

57.3 

 

 

 

10 

 

10.5 
    نگ ن

Mean 
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 ها آنالیز داده

 1) 1   1ص  ت قطع ت   ث ر شده   ا تدا 

 را  حض     ند(  1    ند    را   دم حض 

 عداد ن  نگر      ث ر شده، د   شدند. ن ره

      د صد ن  نگر    چ دش ل،  عداد    ن

    ،  عداد    ن%2فرا ان     تر ی   س    

  خط       نگ ن  تر  یگ س ت اختص ص ، 

، سطح    یز  نت     ع       نگ ن  تر  یگ س ت 

(PhiPT)   ه جرت   ن گر ه   زان    (Nm)    

 GenALEx 6  (Peakall andافزا  استف ده ا  نرم

Smouse, 2006) .آن   ز  ا ی نس   ح سب  شد

        (Analysis of molecular variance: 

AMOVA)  را   ر س     ع  نت      ن   

            استف ده ا  د  ن   ده

 را   ع  ن ان  م گرفت.   GenALEx 6افزا نرم

 ،        ف ص    نت      ن  ر جفت ا    ده

    استف ده ا  نرم افزا  Nei   ریس ف ص   

GenALEx 6  ح سب  شد.    ریس ف ص   ح صل 

 ر   ی  آ گ  یتم  را   رس م دند  گرام 

UPGMA افزا م  نر   استف ده ا NTSYSpc 2.1 

(Rholf, 2000)   د استف ده قرا  گرفت.  را   

ص       ر س   قدا  س  گ      ن    ریس ف 

 rضریب  ،   ریس   ف ت ک ح صل ا  دند  گرام

 NTSYSpc 2.1   ف ت ک    استف ده ا  نرم افزا 

ا     ریس ف ص    Dcenter ح سب  شد.    ریس 

Nei افزا  ه ا  نرم   استف دNTSYSpc 2.1  

ا  ان  م  ح سب ت   زی      ح سب  شد    ر

افزا     استف ده ا  نرم (PCoA)اص     ختص ت

NTSYSpc   .د استف ده قرا  گرفت    

 

 نتایج

 11  س ده آغ  گر  9د  این  ر س ،  عداد 

 11   ع  نت      ط  ع  ر  ب آغ  گر   را  

ه شد    ا    ده      آفت  گردان آج    استف د

    د ا گ     ند    چ د  آغ  گر 11این  عداد، 

(. ا  سر  2 د ل)ج ن  دندش ل     ض ح   لا 

 2فقط  1112    1111      ر  رنسپ   ن

    د ا گ     ند   1112   1112گر آغ  

ا  این  س ده      س یر آغ  گر ن  دندچ دش ل 

سر ، ی    چ   ند      د ن ردند   ی  ای    

  آغ  گر  ر  ب 2 .ن  دند ف     د  ا گ     ن  

    د ا گ     ند  چ د  1112    1111 ا  سر 

 1Helicopiaسر      ا  آغ  گر .ن  دندش ل 

 Cf    Cr ،((Vukich et al., 2009)آغ  گر    )

 Uf   UR1آغ  گر    ( 2SURE  سر  

((Vukich et al., 2009) س ده    ، آغ  گر Cf ،

Cr   Uf چ د ش ل ن  دند     د ا گ     ند    

فقط یک  ،ا   ر  ب ت آغ  گر     ن   ن آنه   

    د  SURE     ر  ب آغ  گر  ا  آغ  گر

 (. 2 د )جد لچ د ش ل ن    ا گ     ند

د ج   11    23   ا  د    ا ص ل آغ  گر

نگ ن د    ا ص ل گراد  تغ  ر   د      س نت 

 ی  ده(. 2   د )جد ل گرادد ج  س نت  3/27

 ر  ب  1+  س دهآغ  گر  2استف ده )   د ر آغ  گ
                                                           
1 Helianthus copia-like detecting element 
2 Sunflower unidentified detecting retroelement 
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   ا  این  ن  دند   ن  ا   ث ر  111آغ  گر ( 

   شد   ش لچ د (%8/94)    ن 111 ، عداد

ا ا   ر ش ل       چ د   ن (.2 )جد ل

   نگ ن  . تغ  ر   د    ن 18    2ر   ن آغ  گ

  د  11ر  ر آغ  گ ا ا ل   ش     چ د   ن

      ث ر شده   ن (. دا    ط ل   ند2 )جد ل

. (2 جفت      تغ  ر   د )جد ل 3111    221

 ر  ب   سط    ث ر شده    ا گ     ند

ن  ن داده شده  1د  ش ل  Uf-Ur1  آغ  گر

 است. 

حداقل ف ص    نت     ر اس س ضریب 

          رند     ن   دهNei (12/1 )ف ص   

  ن ( 21/1)اصفه ن،   حدا ثر ف ص    نت    

     ده شد           دان     هد   ده

    .    نگ ن ف ص    نت      ن   ده(3)جد ل 

   د. دند  گرام ح صل ا  آ گ  یتم 12/1     

UPGMA   استف ده ا  ضریب ف ص   Nei  

 ا د  س     د  ط  ع           آفت  گردان   ده

، 2     ج     ش ل . (2 ش ل) ادقرا  د گر ه

         ش  ر د،  رند، اصفه ن، خ       ده

           ده .د  گر ه ا ل قرا  گرفت د ا     

    ن، س  دج      ن  د  گر ه د م     ده      

 )ش ل قرا  گرفت س م  هد      ه ی  د  گر ه 

 (PCoA)  زی      ختص ت اص   نت یج . (3

 4/21     ف  ا ل د      ع ن  ن داد    د

  د  گر ه ا   غ  رات  ا   ج      ن  ی د.د صد 

،   ع     استف ده ا  د     ف  ا ل  ده        د  ط

 ا د  س  گر ه   ده      چ ن   زی   لاستر 

ن  ن  ز  ا ی نس         آن   (.3قرا  داد )ش ل 

  ن  ،   عد صد  13 ،   ع  نت    ل ا  داد    

      شدا  د  ن   ده ،   ع د صد 87  ا    ده

(P≤0.05). ن  (119/1)   یز  نت     حداقل  

ج      ن    حدا ثر    یز          س  د  ده

ن              دا  ن   ده (224/1) نت    

   زان(. حداقل 3 )جد ل     ده شد   ن  

   دان           ده  ن  (Nm=0.86)  ه جرت

           ده  ن  (22/27)ا ثر آن د     ن    ح

    نگ ن (.3 )جد ل     ده شدس  دج      ن  

 299/1    222/1 تر  یگ س ت  د  دا    ا داد 

  ن  23/1    43/1      ثر د  دا       عداد آ ل

 .    ده شد          رند   س  دج   ده

  ن  432/1    371/1ضریب ش ن ن د  دا    

د صد  .ن    س  دج  تغ  ر   د         ده

 42/72    73/12     چ د ش ل   ن   ن

         ن    خ   ن   ده ر  ب   د صد 

      ث ر شده         ندفرا ان   .    ده شد

 .(4 )جد ل  د  %2   تر ا  
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 نشانگر وزن مولکولی بر حسب M. ستون UF-UR1چند شکلی حاصل از ترکیب آغازگری  -1شکل 

bp افراد توده بومی همدان،  19الی  6های افراد توده بومی شاهرود، ستون 1الی  1، ستون های

 باشند.افراد توده بومی مرند می 29الی  16های افراد توده بومی ارومیه و ستون 11الی  11های ستون
Figure 1- IRAP fingerprints using UF-UR1 primer on sunflower genotypes. Lanes from 

left to right: M show 1kb DNA ladder (Fermentas) in base pairs; 1 to 5: individuals from 

Shahroud population, 6 to 10: individuals from Hamadan population, 11 to 15: 

individuals from Urmia population, 16 to 20: individuals from Marand population.     
  

 
و ضرایب فاصله  UPGMAفتابگردان آجیلی براساس آلگوریتم آتوده بومی  19دندروگرام  -2شکل 

 .IRAPنی با استفاده از داده های 
Figure 2- Dendrogram of 10 confectionary sunflower populations based on UPGMA 

algorithm and Nei genetic distance using IRAP data. 
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 فتابگردان آجیلی بر اساس تجزیه به مختصات اصلی.آتوده بومی  19پلات دو بعدی  -3شکل 

Figure 3- Two dimensional plot of the genetic relationship among 10 sunflower 

populations produced by principle coordinate analysis on IRAP data.   

 ی نی و میزان مهاجرت بین هر جفت از توده های بومی.تمایز ژنتیکی، فاصله ژنتیک -3جدول 
Table 3- Genetic differentiation (PhiPT), number of migration (Nm) and Nei genetic 

distance (GD) values between each pair-wise confectionary sunflower populations. 

Pop1 Pop2 PhiPT 

Nei 

GD 

 

Nm 

  

Pop1 

 

Pop2 

 

PhiPT 

Nei 

GD 

 

Nm 

Hamedan Shahrud 0.141 0.16 1.52  Khoy Mashhad 0.131 0.21 1.65 

Hamedan Khoy 0.092 0.17 2.47  Urmia Mashhad 0.177 0.23 1.15 

Shahrud Khoy 0.092 0.17 2.45  Marand Mashhad 0.053 0.16 4.43 

Hamedan Urmia 0.136 0.19 1.59  Bukan Mashhad 0.134 0.24 1.62 

Shahrud Urmia 0.030 0.14 7.98  Esfahan Mashhad 0.090 0.17 2.51 

Khoy Urmia 0.077 0.13 3.00  Hamedan Sanandaj 0.136 0.17 1.58 

Hamedan Marand 0.144 0.18 1.48  Shahrud Sanandaj 0.174 0.19 1.18 

Shahrud Marand 0.094 0.15 2.39  Khoy Sanandaj 0.159 0.20 1.32 

Khoy Marand 0.061 0.13 3.81  Urmia Sanandaj 0.172 0.18 1.20 

Urmia Marand 0.144 0.17 1.49  Marand Sanandaj 0.098 0.17 2.29 

Hamedan Bukan 0.194 0.22 1.03  Bukan Sanandaj 0.097 0.16 2.33 

Shahrud Bukan 0.146 0.19 1.46  Esfahan Sanandaj 0.085 0.16 2.69 

Khoy Bukan 0.149 0.20 1.43  Mashhad Sanandaj 0.129 0.22 1.69 

Urmia Bukan 0.191 0.23 1.05  Hamedan Mianeh 0.224 0.25 0.86 

Marand Bukan 0.082 0.21 2.79  Shahrud Mianeh 0.177 0.19 1.15 

Hamedan Esfahan 0.156 0.17 1.35  Khoy Mianeh 0.181 0.22 1.13 

Shahrud Esfahan 0.077 0.13 2.98  Urmia Mianeh 0.154 0.21 1.37 

Khoy Esfahan 0.109 0.15 2.03  Marand Mianeh 0.161 0.23 1.30 

Urmia Esfahan 0.164 0.16 1.27  Bukan Mianeh 0.172 0.22 1.20 

Marand Esfahan 0.011 0.12 23.03  Esfahan Mianeh 0.166 0.23 1.25 

Bukan Esfahan 0.048 0.15 4.92  Mashhad Mianeh 0.154 0.22 1.36 

Hamedan Mashhad 0.208 0.26 0.95  Sanandaj Mianeh 0.009 0.13 27.52 

Shahrud Mashhad 0.167 0.20 1.24       
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تکثیر شده،  میانگین هتروزیگوسیتی، تعداد آلل موثر، ضریب  IRAPویژگی های مکان های  -4جدول 

 شانون و درصد مکان های چند شکل در هر جمعیت.
Table 4- Characteristics of amplified IRAP loci, mean of heterozygosity, effective 

number of alleles, Shannon's information index and percentage of polymorphic loci in 

each studied sunflower population.  

   ده 
Population 

H
A

M
E

D
A

N
 

S
H

A
H

R
O

O

D
 

K
H

O
Y

 

U
R

M
IA

 

M
A

R
A

N
D

 

B
U

K
A

N
 

E
S

F
A

H
A

N
 

M
A

S
H

H
A

D
 

S
A

N
A

N
D

A
J 

M
IA

N
E

H
 

No. Bands 93 91 98 98 97 101 95 95 103 94 

No. Bands Freq. 

>= 5% 
93 91 98 98 97 101 95 95 103 94 

No. Private Bands 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

No. LComm 

Bands (<=25%) 
1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 

No. LComm 

Bands (<=50%) 
3 2 3 2 3 3 1 3 3 2 

Mean He 0.261 0.258 0.281 0.283 0.255 0.255 0.291 0.262 0.299 0.261 

SE of Mean He 0.020 0.019 0.018 0.018 0.018 0.019 0.019 0.019 0.019 0.021 

Ne 1.46 1.45 1.48 1.49 1.43 1.44 1.52 1.45 1.53 1.48 

I 0.381 0.38 0.417 0.419 0.382 0.377 0.423 0.386 0.435 0.376 

Percentage of 

polymorphic loci 
64.55 67.27 75.45 74.55 70.91 67.27 71.82 68.18 73.64 62.73 

 

 بحث

 ها در ژنوم آفتابگردانسپوزونفعالیت رتروترن

 آجیلی

   ا   ح ظ  ئ    ق د    ر  رنسپ   ن

 سر     خت ف سر   ست د د  جهت گ ر 

(Head to head)  دم ، سر(Head to tail )  

 .د   ن م گ    ن د ج ش ند( Tail to tail) دم  دم

گر   فرد د  ، یک آغ  IRAP    د  ن  نگر

د  ص         د   را     ا      ن  ره ا  ش

  د  خ ا د  رد   چ دش ل    ند ا گ  

دم د   ن م گ  ه   ر ا   ت          ص  ت سر  

 .  د  ف ص      سب ا    دیگر د ج شده   ش د

ر س  ر ا   ت غ ر          ص  ت سر   اگر د 

  ان ف ص     ن د   ن م گ  ه د ج شده   ش د   

    گر  را    ا  آغ   د طراح      ا    آن

LTR ث ر ن  د  ،ش ن  (Vukich et al., 2009). 

ایش احت  ل   ث ر    جهت افزد  این  ط  ع  

    گرآغ   لا ه  ر    ف ص     ن   ر ا   ت

    ب آغ  گرا   ر   ی  س ده   فرد

استف ده  ن ز     ر ب( )آغ  گر   ر  رنسپ   ن 

  ن  استف ده شده گر   ر  رنسپ آغ   9ا   شد.

 ,Cf ,1065 ,1062) س دهآغ  گر  2د  این  ط  ع  

Cr & Uf) چ د ش ل     ض ح ا گ     ند    

  ده فع   ت    تر این    ن  ن د   لا     د  ردند

       نسبت    س یر   ر ا   ت  ر ا   ت

 است.د   ن م آفت  گردان آج    استف ده شده 
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چ ا گ     ند  ق  ل   فرد       س یر آغ  گر

ی   ر ب  آغ  گر 2 .ن ردند د   ای  دن ره

    1111ا  سر  آغ  گر    س ده  ر  ب  

 آغ  گر   سر    ر ب ا  آغ  گر 1   1112
1Helicopia (   س ده آغ  گر Cf    Cr ،

2009) et al.,((Vukich    2  سرSURE 

 ,.Uf   UR1 ((Vukich et al س ده آغ  گر   (

    چ د ش ل     ض ح   د ا گ     ند   (2009

ا  آغ  گر  ر ب  2  ر د   ر  ب .  لا ن  دند

حض    1112   ر ا   ت 1112    1111سر  

    این   ض ع   ئ د    ده فع   ت    تر داشت

آج    آفت  گردان د   ن م    ر ا   تاین 

 ر ب ی  آغ  گر  1آغ  گر س ده    3  شد.   

    Helicopia گر     ر  ب  ح صل ا  آغ 

SURE  ن چ د ش ل     د  22د      ع   

    چ د  ردند    این  عداد  را ر     ل    ن

 آغ  گر س ده     ر ب ا  7شده       د ش ل  

   1112 آغ  گر س ده 2) 1112-1111سر  

ا  سر  ی   ر  ب  آغ  گر  ر ب  2   1112

 (   د. این نت یج ح    ا  فع   ت1111-1112

 Helicopia    SURE       تر   ر ا   ت

       استف ده شده نسبت    س یر   ر ا   ت

ا گ       ند      د شده ا       ج      .  شد

     ان    ر  ب ر ب ی     س دهآغ  گر    

    استف ده شده      ر ا   تنت    گ ر   رد 

     ص  ت  حض   دا ند گردان د   ن م آفت 

دم د   ن م آفت  گردان   دم   دم، سر  سرسر  

 اند.د ج شده

                                                           
1 Helianthus copia-like detecting element 
2 Sunflower unidentified detecting retroelement 

 

توده های بومی آفتابگردان  روابط ژنتیکی

 آجیلی

 87 ر اس س   زی   ا ی نس         

د  ن    ع ن ش  ا   ،   ع  نت   ا  د صد 

    ع   ن  ر  ط   د صد  13             ده

ا    د.    ع  نت    د  ن   ده           ده

     گ  هگدگرطب عت   اند ن ش  ا     ی د 

           ن   ده.    ع  م آفت  گردان   شد

 ن    ن   مد  ده جری ن  ن  نآج     آفت  گردان

  .Kholghi et al (2012).است           ده

      دهد   ط  ع     ع  نت    ت یج     ه  ن

    ر   استف ده ا  ن  نگ آج    آفت  گردان     

 81 ،. د   ط  ع  ای  ن    ا ه گزا ش  ردند یز

    د  ن   دهن ش  ا     ع  نت    ا  د صد 

      ن   ده  ر  ط    د صد ا     ع 14       

 .  د     

  ده            ن  (%9/1)حداقل    یز  نت    

  اند این   ض ع    .    ده شدس  دج      ن  

    س  دج ن    ن   دهجری ن   لا   ن ش  ا  

   ن ز   .Kholghi et al (2012).  شد      ن  

 ر اس س        یز    ا ه استف ده ا  ن  نگر

 Kosman and)    ئ ن  د ضرایب ف ص    س  ن

Leonard, 2005) ، ن   ترین ف ص    نت     ا  

. ن  دند         س  دج      ن  گزا ش   ده

 22   21 ق دیر  قریب      ا ثر    یز  نت   حد

     هد      ن    دان          د صد   ن   ده

            یز  نت      لا    ده .    ده شد

  دان      هد  د  ل ف ص   جغراف  ی   ی د   
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         جری ن  ن    ن   دهطبع  ن چ ز   دن 

 . است ذ    ق  ل انتظ   

             ه جرت   ن ا ثر   ده   زان

 ،  دان       ن      هداستث      ده          

  اند ن ش  ا  ج    ی   ذ    د       1  ش ا  

     سط انس ن ی  ف ص   اندک جغراف  ی    ن   ده

     ه جرت   ن   ده   زان. (3  شد )جد ل 

  د     1  ن      هد   تر ا         دان     

  ی    ن   دان      اند ن ش  ا  ف ص   جغراف  

    ه جرت   ن   ده   زان شد.    ن      هد  

(Nm )ست      ن  ن د  ده جری ن  ن    ن   ده

  شد ن  ن د  ده ایز     1د  ص          تر ا  

   ا  نظر جری ن  ن  نسبت    شدن گر ه

 . (Wright, 1951)  دیگر است

    UPGMA  زی   لاستر    آ گ  یتم 

   ط      ق ه ، Neiا  ضرایب ف ص   استف ده 

 ک  تر  گر ه  3         آفت  گردان  ا د    ده

  د   رد.  ط  ق    گز اش ت قب   د  دست 

 ,.Sabzalian et al)گ    ن  ا  قب ل   فران 

 Abdollahi Mandoulakani et)، گ دم (2009

al., 2008, 2009)    ی ن(Abdollahi 

Mandoulakani et al., 2012)  نت یج گر  ب د ،

ح صل ا    زی      ختص ت اص      نت یج 

د  . (3)ش ل  ا  د    افق   د  زی  خ ش 

گ    ن   ا  ، ی   ا   ع       انتخ ب  ا دین 

   تر  یس،   د  ا   دیده را   لاق     هره

     رچ د    ن زم  شد.    نت      ف ص  

دخ ل اند     نت       د  فرای د  تر  یس 

خ    د ک ن ده است       خص شده است 

      ن  ا دین     ح صل ا   لاق      برید

 ،     ا ط  نت      تر   ف ص    نت       تر

    ح صل ا  قد ت    تر   ا نسبت      برید

 ا دین      ا ط  نت    نزدی تر ا  خ د ن  ن 

 .(Hallauer, 1999; Stuber, 1994)د  د   

 افراد  نت       تر ی  ف ص          راین ج ع ته ی 

      ت اند  خت ف  تر   ک گر  ه    تع ق   

 رن         د   لاق   ا دین    ان       ق ه ط  

قرا   استف ده اصلاح  آفت  گردان آج       د

 .گ رند

     ج      ط  ب ذ ر شده، ا  نظر 

حض     فرا ان  اصلاح  

 د   ن م آفت  گردان  LTR    ن  ر  رنسپ  

    ت ان    س  د این ا   ن  ا فرا م     ،آج   

    ع  نت    ،IRAPا  ن  نگر    استف ده 

 ا     آج     لاسم آفت  گردان د    م   ج د

نت یج ن  ن داد    ع . ن  د ر س   ی دقت   لا

    آفت  گردان آج     ج د دا د  ی د  د    ده

      تر ا     ع   ن   د     د.   ده      ع د  ن

 ،ن اد  آفت  گردان آج              راین د   رن   

    ان  م داد.   ان انتخ ب  ا د  ن   ده  

 

 سپاسگزاری

آ    دان گ ه ا        ده  یست فن

ا       د  ل د  اخت    قرا  دادن ا   ن ت 

   سپ سگزاآ   ی گ     را  ان  م این  ط  ع  

ش د.  
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Abstract 

Genetic diversity is necessary for plant breeders to obtain new cultivars either with 

high yield, better quality, more adapted to abiotic stress or more resistant to pest and 

pathogens. Retrotransposons are current component of plant genomes. Ubiquitous, activity 

and abundant of retrotransposons thorough the plant genome, make them useful molecular 

marker. We used inter-retrotransposon amplified polymorphism (IRAP) markers to assess 

genomic diversity levels and survey the activity of LTR retrotransposon elements in 10 

confectionary sunflower populations. Out of 25 single and combined IRAP primers, 11 

primers produced scorable and polymorphic banding patterns. A total of 116 loci were 

amplified by using 11 IRAP primers on confectionary populations. 110 loci out of 116 were 

polymorphic. The lowest (0.74) and highest (0.88) Nei genetic similarity was observed 

between Hamedan and Mashhad and Marand and Esfahan populations, respectively. Cluster 

analysis based on UPGMA algorithm grouped the studied populations in 3 main classes. 

Analysis of molecular variance revealed that the high part of total variation was due to within 

populations. So it will be better to do selection within populations in breeding programs. The 

results showed that retrotransposons are active in sunflower genome and they are inserted in 

sunflower genome as head-to-head, head-to-tail and tail-to-tail orientations. Our results 

showed that retrotransposon-based molecular markers can be used as a valuable tool for 

genomic assessment in sunflower.  
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