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   مقدمه

 )Beta vulgaris L چغندرقند با نام علمي (.
دگرگشن، ديپلوئيد و دو ساله از تيره  گياهي

اي كشت اسفناج است كه براي توليد ريشه ذخيره
شود. طول دوره رشد چغندرقند، بسته به مي

-ماه متغير مي 9تا  5شرايط محيطي و ژنوتيپ، از 

شود باشد و به عنوان گياهي ديررس شناخته مي
)Khajehpor, 2011.(  چغندرقند يكي از دوازده

كه غذاي مردم جهان را تأمين  است گياه اصلي
مي كند و از نظر ارزش غذايي در رديف برنج، 
ذرت، گندم، سيب زميني و حبوبات قرار مي 

ترين ترين و ارزانقند يكي از عمده گيرد.
موادغذايي است و به عنوان سرچشمه انرژي 
محسوب مي شود. ساكارز تهيه شده از چغندرقند 

ان است كه يك مكمل غذايي در سراسر جه
ساكارز جهان را شامل مي شود  1/3حدود 

)Basati, et al., 2003(.  ،منابع ژنتيكي گياهي
عنوان  علاوه بر زيربناي توسعه كشاورزي، به

منبعي از سازگاري ژنتيكي، همچون سپري در 
كنند. اين منابع  برابر تغييرات محيطي عمل مي

 كننده مواد خام ژنتيكي هستند كه درصورت تأمين
هاي جديد و  ها، واريته برداري صحيح از آن بهره

توان توليد كرد  تر گياهي را مي مطلوب
)Abdmishani & Shahnejat-Bushehri, 

 از بهينه و استفاده توليد ). جهت افزايش1997

 هاي روش ها آن در موجود تنوع و ژنتيكي منابع

 به و نبوده كافي تنهايي به معمول اصلاحي

دارند. از  نياز مكمل عنوان به لينشانگرهاي مولكو

نژادگر نيز به تعيين تنوع و  آنجا كه موفقيت هر به
هاي اصلاحي بستگي  ها در برنامه استفاده از آن

دارد، لذا ضروري است كه تنوع موجود در جامعه 
 Nematzadeh etگياهي مورد مطالعه قرار گيرد (

al., 2003.(  محيطي تأثير عواملبدليل تنوع كم و 

 مورفولوژيكي بر نشانگرهاي گياه رشدي مراحل و

به  DNAبر  مبتني امروزه نشانگرهاي پروتئيني، و
 سطح تعيين براي مكمل و ابزارهاي كارآمد عنوان

كار  به ها ژنوتيپ ژنتيكي تعيين روابط و تنوع
 Babajanpour et al., 2009; Barzan ( روند مي

et al. 2015; Saghalli et al. 2016  .(ا توجه ب
الذكر برآورد تنوع ژنتيكي در به موارد فوق

چغندرقند براساس صفات هاي مختلف ژنوتيپ
مورفولوژيكي، سخت است و نشانگرهاي 

اما  كنند.نيز تنوع كمي را آشكار مي بيوشيميايي
نشانگرهاي مولكولي توانايي تشخيص تنوع 

به صورت وسيع  ژنتيكي در هر زمان و مكان
مولكولي تحت تاثير محيط  . نشانگرهايدارند

نيستند و پيشنهاد شده براي تعيين تشابه ژنتيكي 
 نشانگر يانمدر اين ها استفاده شوند.  ميان ژنوتيپ

ISSR اي براي تجزيه و تحليل  به طور گسترده
 است. هرچند تنوع گياهان مورد استفاده قرار گرفته

در چغندرقند براي شناسايي و   SSRو  RAPDاز
 ( است استفاده شدهنيز پلاسم  ي ژرمبردار نقشه

.(Qiaohong, et al., 2012  مزاياي استفاده از
در تشخيص  ISSRو  RAPDنشانگر مولكولي 

تنوع ژنتيكي، سادگي، سرعت روش، حداقل 
DNA .گزارشات  موردنياز و هزينه كم است
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در ) Wu et al. )2004مثل مختلف در گياهان 
 در )Shahriari Ahmadi et al.  )2012،برنج

 در )Kantetky et al. )1995  ،هاي پنبهژنوتيپ
   ،هاي نخوددر لاين) Naderi et al. )2015  ،ذرت

Rao et al.  )2007( ارقام زراعي و نژادهاي  در
ارقام  در )Bornet et al. )2002 ،وحشي نخود

 ISSRحاكي از قدرتمند بودن نشانگر زميني سيب
از  .ثر گياهان استدر برآورد تنوع ژنتيكي در اك

در  ISSR مولكولي از جمله نشانگرهاي
 استفاده شده است.  چغندرقند نيز در چند مطالعه

 Srivastara et al. )2007(  با استفاده از
تنوع ژنتيكي در  ISSRو  RAPDنشانگرهاي 

بررسي كردند. چهار جمعيت ديپلوئيد چغندرقند 
وار ن 39و  RAPDنشانگر  28نوار براي  327آنها 

مشاهده نمودند. متوسط  ISSRبراي چهار آغازگر 
 RAPD) براي PICمحتوي اطلاعات چندشكلي (

در مطالعه آنها  44/0و  41/0به ترتيب  ISSRو 
 )Wang and Goldman )1999 بدست آمد.

ژنوتيپ چغندر قند با  37روابط ژنتيكي ميان 
مطالعه نمودند.  RAPDاستفاده از نشانگر 

هاي دي منشا مشترك ژنوتيپنمودارهاي دو بع
             مورد مطالعه آنها به اثبات رسانيد.

Smulders, et al.)2010 (12 نشانگرSSR  را
واريته ديپلوئيد و تريپلوئيد  40براي توصيف 

آلل را  3-21چغندرقند بكار گرفتند. آنها تكثير 
گزارش نمودند و اظهار داشتند كه تنوع ژنتيكي 

هاي تريپلوئيد خيلي وئيد از گونههاي ديپلدر گونه
 18از  )Abassi, et al. )2014 بيشتر است.

ژنوتيپ حاصل از  168براي ارزيابي  SSRنشانگر 

-والد چغندرقند استفاده كردند. تجزيه خوشه 12

هاي افشان را از ژنوتيپهاي گردهاي ژنوتيپ
 .Li et alنرعقيم تفكيك نمود. در مطالعه ديگر

اينبريد لاين حاصل از  111تيكي تنوع ژن) 2010(
را به گرده اينبريدلاين حاصل از دانه 178بذر و 

بررسي كردند. آنها دو زير  SSRكمك نشانگر 
پلاسم معرفي گروه كاملا مشخص در كل ژرم
- از نظر گروه كردند. اينبريدلاينهاي حاصل از بذر

هاي هتروتيك متفاوت از اينبريدلاينهاي حاصل 
اي با وجود مطالعات گسترده  ودند.از دانه گرده ب

كه روي بررسي تنوع ژنتيكي چغندرقند در داخل 
اما بر روي  ،و خارج از كشور صورت گرفته است

گزارشي در اين مطالعه هاي مورد استفاده ژنوتيپ
در  ISSRهاي در خصوص استفاده از نشانگر

با توجه به موارد فوق و اين كه . دسترس نيست
نيازي به اطلاعات  ISSRگرهاي استفاده از نشان

توالي ژنوم ندارد و منجر به ايجاد الگوهاي 
 Askariشود (چندجايگاهي و بسيار چندشكل مي

et al., 2011; Ghasemi et al., 2010; Zamani 
et al., 2011; Zamani et al., 2015 ،( به همين
ژنوتيپ  20دليل اين مطالعه با بكارگيري 

  طراحي گرديد.  ISSRآغازگر  20چغندرقند و 
  

  مواد و روش
به منظور بررسي ميزان تنوع ژنتيكي ميان 

 20)، از 1(جدول  چغندرقندژنوتيپ مختلف  20
با توجه به مطالعات  ISSRآغازگر 

شد ) استفاده (Izzatullayeva et al., 2014قبلي
ها از موسسه اصلاح  ). بذور و ژنوتيپ2جدول (



  )1396تابستان ، 2، شماره 9مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

۱۳۰  
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

شدند. براي تهيه و تهيه بذر چغندرقند كرج تهيه 
عدد بذر در  12هاي برگي، از هر رقم  نمونه

هفته  چهارگلدان كاشته شد و پس از گذشت 
هاي جوان تهيه و به فريزر  هاي برگ گياهچه نمونه

گراد منتقل گرديدند و تا زمان  يسانت درجه -40
 .شدنددر اين دما نگهداري  DNAاستخراج 
 & Murrayبا استفاده از روش  DNAاستخراج 

Thampson, )1980 ( انجام گرفت. كميت و
با استفاده از روش  DNAهاي  كيفيت نمونه

در  7/0اسپكتوفتومتري و الكتروفورز ژل آگارز 
پس از تعيين  DNAهاي  صد تعيين شد. نمونه

ميكروليتر رقيق شدند    150غلظت، به غلظت 
DNA ي ژنومي با كيفيت مطلوب براي انجام ها
تكثير  .گرفتند قرار رد استفادهمو PCR يها واكنش
DNA با  اي پليمراز و ژنومي با واكنش زنجيره

 PCR-MJ Mini-BIOدستگاه ترموسايكلر 

RAD, Germany).با آغازگرها تكثير  ) انجام شد
محصول  صورت پذيرفت. PCRكمك به و 

اي پليمراز با استفاده از  حاصل از واكنش زنجيره
 Top vision) درصد 5/1الكتروفورز ژل آگارز (
 اتيديوم با ها ژل آميزي آشكارسازي شد. رنگ

مرحله آخر در صورت گرفت.  (1μg/ml)برومايد 
 Gel)داك  توسط دستگاه ژل و UV از ژل با اشعه

Logic QUANTUM ST4, Germany) 
نوارهاي ايجاد شده بوسيله هر  .برداري شد عكس

به ترتيب براي آغازگر به صورت صفر و يك (
 شدتو وجود) بدون در نظر گرفتن  عدم وجود

يل تحلتجزيه و  شدند.نواردهي امتيازبندي 
 NTSYS مشاهدات با استفاده از نرم افزارهاي 

PC 2.02 و Popgen32 پذيرفت  صورت
)Francis et al., 1999محتواي  ). شاخص

 از استفاده با PIC اطلاعات چند شكلي

 Botstein etمحاسبه شد ( - 2ΣPi PIC= 1فرمول

al., 1980(فرمول اين . در Pi آلل  فراوانيi در  م
باشد. با توجه به ضريب  مي مشخص يك مكان

اي به همبستگي كوفنتيكي در نهايت تجزيه خوشه
انتخاب و انجام شد. سپس  UPGMAروش 

ها با استفاده از نمودار سه بعدي پراكنش ژنوتيپ
حاصل از سه مولفه اصلي اول براي تاييد يا عدم 

اي گروهبندي حاصل از تجزيه خوشه تاييد
 بررسي گرديد.    

  
  نتايج و بحث

با بررسي تعداد نوارهاي چند شكل، 
ها آغازگرهاي مطلوب شناسايي و براي كليه نمونه

جفت  19مورد استفاده قرار گرفتند كه در نهايت 
نوارهاي چند شكل را در ارقام  ISSRآغازگرهاي 

يك آغازگر  مورد بررسي نشان دادند.  و تنها
)UBC859 نتوانست تكثير نمايد و بنابراين (

نواري هم ايجاد نكرد. الگوي نواري حاصل از 
در  ISSRاز سري آغازگرهاي  UBC824 آغازگر 
  ) نشان داده شده است. 1شكل (
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 .مطالعه ردمو هاي چغندرقندنوتيپژ مشخصات - 1جدول 

Table 1- Description of the studied sugar beet genotypes. 
 رديف

No.  
ژنوتيپ 

Genotype 
  شجره

Pedigree

  آوريجمع محل    و      منشأ
origin andCollection region  

1  SBSI.16  --------  Iran  
2  32099SC (7112* 261)* 5RR Iran 
3  32101 SC (7112*SB36)* 5RR Iran 
4  32102 SC (419*SB36)*5RR Iran 
5  32106 SC (7112*SB36)*5RR-HSF-33 Iran 
6  32107 SC (419*SB36)*5RR-HSF Iran 
7  32109 SC (7112*SB36)*7221-34-IISF-7 Iran 
8  32111 SC (7112*SB36)*7221-43-HSF-39 Iran 
9  32113 SC (7112*SB36)*110-7-HSF-8 Iran 
10  32116   

SC (7112*SB36)*110-52-HSF-59 
Iran 

11  32117   
SC (7112*SB36)*110-52-HSF-63 

Iran 
12  32122 SC (7112*SB36)*111-52-HSF-19 Iran 

13  32123   
SC (7112*SB36)*111-52-HSF-25 

 

14  F- 20505 ---------- 
----------- 

Iran 
15  Antic ----------- Gemany 
16  Pars  ----------- Iran 
17  Doroti ----------- France
18  Shirin ---------- Iran 
19  Karaji ---------- Iran 
20  Marak ---------- Belgian 

  
بجز نوارهاي حاصل از آغازگرهاي 

UBC834  ،UBC835  ،UBC845 ،UBC847 ،
UBC848  وUBC851  نوارهاي ساير آغازگرها

). از 3درصد چندشكل نشان دادند (جدول 100
نوار تك  15نوار توليد شده  149كل  

از آنها چندشكل نوار  134شكل(منومورف) و 
بودند. بيشترين ميزان محتواي اطلاعات چند 

به  UBC853) مربوط به مكان ژنيPICشكلي (

و كمترين آن مربوط به مكان ژني 38/0مقدار 
UBC847  4بود (جدول  13/0به مقدار .(

محتواي اطلاعات چند شكلي به عنوان يكي از 
ويژگيهاي مهم نشانگرهاي مولكولي در نظر 

تواند براي ارزيابي تمايز ود و ميشگرفته مي
 ,.Junjian et alنشانگرها از هم بكار رود (

2002 .(  
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  .مطالعهمورد  ISSR آغازگر 20مشخصات  -2جدول

Table 2- Description of the 20 studied ISSR markers. 

  )سلسيوسدماي اتصال (
Annealing temperature 

(Celsius) 
 5توالي آغازگر 

Sequences (5  )  
  آغازگر

Primers  
 شماره

No.  
44.6 CTCTCTCTCTCTCTCTA  UBC814 1  
47.1 TCTCTCTCTCTCTCTCC  UBC823  2  
47.1 TCTCTCTCTCTCTCTCG  UBC824  3  
47.1 ACACACACACACACACC  UBC826  4  
47.1 ACACACACACACACACG  UBC827 5  
47.1 TGTGTGTGTGTGTGTGG  UBC830  6  
48 AGAGAGAGAGAGAGAGYT  UBC834  7  
48 AGAGAGAGAGAGAGAGYC  UBC835 8  
48 GAGAGAGAGAGAGAGAGYT UBC840  9  

44.6 GAGAGAGAGAGAGAGAT  UBC842  10  
48 CTCTCTCTCTCTCTCTRG  UBC845  11  
48 CACACACACACACACACRC  UBC847 12  
48 CACACACACACACACARG  UBC848  13  
48 GTGTGTGTGTGTGTGTYG  UBC851  14  
48 TCTCTCTCTCTCTCTCRT  UBC853  15  
48 ACACACACACACACACYT  UBC855  16  
48 ACACACACACACACACYA  UBC856  17  
48 ACACACACACACACACYG  UBC857  18  
48 TGTGTGTGTGTGTGTGRC  UBC859  19  

41.2 ATCATGATGATGATGATG  UBC864  20  
  

  
 و UBC834در نشانگرهاي  PICمقدار 

UBC848  بود، دليل كم بودن اين  19/0برابر
مقدار در نشانگرها، ممكن است به علت نرخ 

هاي تكراري دي جهش بالاتر در توالي
). Vigoruroux et al., 2005نوكلئوتيدي باشد (

  Srivastara et alدر توافق با اين پژوهش 
تنوع ژنتيكي  را در بررسي PICمقدار  )2007(

 ISSR 44/0ارقام چغندر قند بوسيله نشانگر 
آنها اثبات نمودند كه كارآيي  گزارش كردند.

در بررسي تنوع ژنتيكي چغندرقند  ISSRنشانگر 

 PICمقدار  بيشتر از نشانگرهاي آيزوزايم است.
تابعي از تعداد و فراواني آلل است. بيشترين ميزان 

) UBC830  )32/4مربوط به مكان شاخص شانون
كه نشان دهنده تنوع جمعيتي است، بود. همچنين 

داراي كمترين ميزان شاخص  UBC847مكان 
. مكانهاي ژني كه )4(جدول  ) بود58/0شانون (

ها بالاتر باشد، تنوع ميزان شاخص شانون در آن
دهند. شاخص شانون، بين ارقام را بهتر نشان مي

مجموع دهنده ميزان چند شكلي آغازگر در ننشا
در مطالعات مطابق با اين پژوهش ارقام است. 
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ديگر اين آغازگرها تنوع و چند شكلي زيادي را 
 .اندهاي ديگر چغندر قند نشان دادهدر ژنوتيپ

و لاين چغندرقند از هلند رقم  دهبررسي  مثلا در
  ISSRهاينشانگراز شش تا چين با استفاده از  و

. آزمون دمشاهده ش ييبالا يچندشكل فوق الذكر
با استفاده  ISSRلاين ها به وسيله انگشت نگاري 

توانست آنها را از هم متمايز كند  آغازگراز شش 
)Qiaohong, et al., 2012(از ديگر  . در تحقيقي

تنوع  براي مقايسه ISSRو  RAPD هاينشانگر
 دشچغندرقند استفاده  توده 42ژنتيكي 

)Izzatullayeva et al., 2014.(  وارهاينمتوسط 
% بود ISSR ،2/97چندشكل تشكيل شده توسط 

%) بود. ميزان RAPD )93كه بيشتر از نشانگر 
وسيله هر دو نشانگر تنوع ژنتيكي بالايي به

گزارش شد، كه اين نشان داد دو نشانگر براي 
هاي چغندرقند شناسايي تنوع ژنتيكي در توده

دندروگرام حاصل در مطالعه آنها مناسب هستند. 
نشان داد كه هر  ISSRو  RAPDشانگرهاياز ن

 بندي شباهتهايي با هم دارنددو گروه
Izzatullayeva et al., 2014) .( در مطالعه ديگر

مشابه با نشانگرهاي مورد  ISSRآغازگر  20از 
استفاده در اين پژوهش براي بررسي تنوع 

هاي نگاري و انتخاب ژنوتيپژنتيكي، انگشت
 & Senستفاده شد (موتانت متحمل به خشكي ا

Alikamanoglu, 2012 آنها توانستند تعدادي .(
ژنوتيپ موتانت متحمل به خشكي را از اين 

از  ISSRعلاوه بر نشانگر  .طريق شناسايي نمايند

هم در بررسي  SSRساير نشانگرها بخصوص 
هاي چغندرقند استفاده شده ژنوتيپ تنوع ژنتيكي

يكي است كه همانند مطالعه حاضر تنوع ژنت
 .Smulders, et alوسيعي گزارش شده است(

2010; Abassi, et al. 2014; Li, et al. 2010.(   
دامنه ضريب تشابه بدست آمده از نشانگر 

ISSR بين دو رقم مراك و  14/0 از در اين تحقيق
 32106و  32109بين دو رقم  93/0آنتيك تا 
. در اند)(مشاهدات نشان داده نشده متغير بود
اصلاحي ارقامي كه كمترين تشابه را با  كارهاي

در هم دارند، بهترين ارقام براي كارهاي اصلاحي 
گيري هستند و بر عكس ارقامي كه دورگه

بيشترين تشابه ژنتيكي را با هم دارند براي برنامه 
هاي اصلاحي چندان مناسب نيستند. در نتيجه از 

هاي آنتيك و رقماحتمالا ارقام مورد مطالعه،  بين
 اصلاحي هايطراحي برنامهو  مراك براي تلاقي
هاي مهم هرچند كه به ويژگي مطلوب هستند

  زراعي آنها هم بايد توجه شود.
ژنوتيپ در  10تشابه ژنتيكي ميان  ضرايب

مطالعه ديگر روي چغندر قند به كمك شش 
بود كه 83/0تا  43/0محدوده در  ISSRآغازگر 

مطالعه مي بيشتر از مقادير بدست آمده در اين 
مسلما با توجه  ).Qiaohong, et al., 2012( باشند

به مشابه بودن آغازگرها دليل اين اختلاف را مي 
هاي مورد استفاده ارتباط توان به ماهيت ژنوتيپ

هاي يعني تنوع مشاهده شده در ژنوتيپداد 
  مطالعه حاضر بيشتر بوده است.
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  چاهك اول(. درصد) 5/1(آگارز چغندرقند  ژنوتيپ  20در  UBC840آغازگر الگوي نواري -1شكل 

(M  باشندها ميژنوتيپ مربوط به ي ديگرهاو چاهكنشانگر راهنما بر اساس جفت باز.   
  Figure 1- The bands pattern of UBC824 primer (agarose1.5 percent) in the 20 studied 
sugar beet genotypes. The first column (M) is related to ladder marker (M) and the 
other columns are related to genotypes. 

 هر آغازگر  توسطچندشكل توليد شده هاي تكثير شده و نوارتعداد  -3جدول 

Table 3- Total and polymorphism number of bands produce with each primer. 
  تعداد نوار
 تك شكل

Monomorphic 
number of 

bands 

  تعداد نوار
 چند شكل

Polymorphism 
number of 

bands 

  تعداد كل نوار
 توليد شده

Total number of bands  

نوارهاي  درصد
 شكل چند

Polymorphism 
bands 

percentage  

 پرايمر

Primer  

 
 رديف

N.o 
 

0  7 7 100  UBC8141  
0  7 7 100  UBC823 2  
0  4 4 100  UBC824 3  
0  5 5 100  UBC826 4  
0  8 8 100  UBC827 5  
0  11 11 100  UBC830 6 
2  8 10 80  UBC834 7  
1  10 11 90  UBC835 8  
0  10 10 100  UBC840 9  
0  7 7 100  UBC84210  
3  5 8 62  UBC845 11  
7  4 11 30  UBC847 12  
1  7 8 88  UBC848 13  
1  7 8 88  UBC851 14  
0  4 4 100  UBC853 15  
0  9 9 100  UBC855 16  
0  7 7 100  UBC856 17  
0  7 7 100  UBC857 18  
0  7 7 100  UBC86419  
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  هاي چغندرقند نوتيپدر ژ ISSRآغازگرهاي  نتيكيژ عتنو يشاخصها -4جدول 
Table 4- Genetic diversity indices of ISSR markers in sugar beet genotypes. 

 شاخص شانون

Shannon index 
  )PICمحتوي اطلاعات چندشكلي(

Polymorphism content   information 

  آغازگر
Primer  

  رديف
No.  

2.65 0.33 UBC814 1 
2.54 0.23 UBC823  2  
0.79 0.19 UBC824  3  
1.36 0.13 UBC826  4  
3.22 0.31 UBC827  5  
4.32 0.29 UBC830  6  
2.43 0.19 UBC834  7  
3.74 0.27 UBC835  8  
3.82 0.24 UBC840  9  
2.39 0.22 UBC842 10  
1.15 0.26 UBC845  11  
0.58 0.13 UBC847  12  
2.16 0.19 UBC848  13  
2.35 0.30 UBC851  14  
1.50 0.38 UBC853  15  
3.98 0.32 UBC855  16  
2.00 0.14 UBC856  17  
2.68 0.33 UBC857  18  
2.65 0.20 UBC864 19  

  
  مولكولي مشاهداتبندي ارقام براساس گروه

نشانگر براساس دندروگرام حاصل از 
گروه  4در  رقم چغندر قند ISSR ،20 مولكولي

). نتايج حاصل نشان 2گرفتند (شكل  متفاوت قرار
، FSBI.16  ،32106 ،32109داد كه ارقام 

32111 ،32113 ،32116 ،20505 F- ،32122 ،
، 32107، 32117، پارس، 32101، 32102
، شيرين، كرجي و مراك در يك گروه قرار 32123

-ها ميدرصد ژنوتيپ 85گرفتند، كه در مجموع 

چهارم به ترتيب دوم، سوم و  هايباشند. در گروه
، دوروتي و آنتيك قرار گرفتند. 32099ارقام 

بعبارت ديگر از نظر نشانگرهاي بكار رفته 
بيشترين تنوع مشاهده شده ميان اين سه رقم با 

بطور كلي نتايج اين هم و با گروه يك بوده است. 
نشانگري كارا  ISSRتحقيق نشان داد كه نشانگر 

ن ارقام جهت آشكارسازي روابط مولكولي بي
به اين معني كه نشانگر باشد. مورد آزمايش مي

ISSR  ابزار مهمي جهت مطالعه تنوع ژنتيكي در
هاي انجام شده از بررسيباشد. قند ميچغندر

قند بندي ارقام مورد آزمايش چغندربراي گروه
توان چنين استنباط كرد كه سطح تنوع ژنتيكي مي

كه در  بين آنها در حد مطلوبي است. به طوري
هاي اصلاحي مناسب در توان با برنامهآينده مي

جهت افزايش عملكرد، كيفيت و سازگاري اين 
هاي اساسي برداشت. علاوه بر گياه در كشور گام

اين، روابط مولكولي ايجاد شده از اين مطالعه كه 
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قند مورد نشان دهنده روابط بين ارقام چغندر
ي هابررسي هستند، ممكن است در برنامه

قند مفيد باشند و با دقت و توجه اصلاحي چغندر
هاي ايجاد شده براي ارقام بنديكافي به گروه

توان ارقام مناسب را جهت موجود، به سهولت مي
هاي بهنژادي انتخاب نمود. نتايج حاصل از برنامه

اي براساس ضريب تشابه جاكارد تجزيه خوشه
ظر و آنتيك از ن FBSI.16نشان داد كه دو رقم 

ژنتيكي فاصله زيادي با هم دارند. بنابراين ميتوان 
هاي انتظار داشت با تلاقي بين آنها كه در گروه

اند، نتاج نوتركيب متجاوز دور از هم قرار گرفته
هاي اصلاحي توليد شود. جهت انتخاب در برنامه

چرا كه يكي از راههاي مطمئن براي دستيابي به 
دي است كه داراي هتروزيس بالا، استفاده از موا

هاي كمترين خويشاوندي باشند و شناسايي تلاقي
ترين قدم در توليد حاوي هتروزيس بالا مهم

محصولات دورگ است و معمولاً والدين با 
پذيري بالاتر و فاصله ژنتيكي بيشتر قدرت تركيب

  هاي با عملكرد بالاتر توليد كنند.توانند دورگمي

  

  
 UPGMAبه روش   ISSRم چغندر قند براساس مشاهدات مولكولي نشانگرگروه بندي ارقا -2شكل   

Figure 2- Classification of sugar beet genotypes based on ISSR markers data using 
UPGMA method. 

     
  هاي اصلينتايج حاصل از تجزيه به مولفه

هاي اصلي نشان داد كه نتايج تجزيه به مولفه
 تنوع كلاز درصد  72/82ود سه مولفه اول حد

). مولفه اول 5ها را تبيين كردند (جدول بين لاين

درصد و مؤلفه  99/5درصد، مولفه دوم  67/72
درصد از تغييرات كل را تبيين كردند.  05/4سوم 

مورد استفاده داراي توزيع  ISSRيعني نشانگر 
پراكنش اند، نسبتاً مناسبي در سطح ژنوم بوده
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نمودار سه بعدي براساس سه  در يك هاژنوتيپ
بندي حاصل از گروههمانند مولفه اصلي اول، 

كرد و  معرفيرا چهار گروه اي تجزيه خوشه
اما با ). 3توانست ارقام را تفكيك كند (شكل 

هايي نيز مشاهده شد. وجود شباهتهاي زياد تفاوت
در هر دو روش در يك آنتيك  بطور مثال، ژنوتيپ

در روش  32117 يپگروه قرار گرفت ژنوت
ها فاصله نسبت به بقيه ژنوتيپهاي اصلي مولفه

گرفت. در اي قرار گروه جداگانهگرفته و در 
هاي با ژنوتيپ 32099نمودار سه بعدي ژنوتيپ 

، شيرين و كرجي در يك نقطه تجمع 32123
اي فقط اند، ولي در نمودار تجزيه خوشهيافته

جداگانه به تنهايي در يك گروه  32099ژنوتيپ 
قرار گرفت. شايان ذكر است كه كم بودن درصد 

هاي چند متغيره تبيين تغييرات مولكولي در تجزيه
تواند ناشي از هاي اصلي ميمانند تجزيه به مولفه

هاي مولكولي در سراسر توزيع مناسب نشانگر
ژنوم و در نتيجه عدم كفايت سه مولفه اول براي 

اشد. از طرفي توجيه حداكثر تغييرات مولكولي ب
ها در سراسر ژنوم به مفهوم توزيع مناسب نشانگر

- تر و بهتر  مولكولي به دليل نمونهارزيابي دقيق

 & Fazli( برداري مناسب از كل ژنوم است

HaghMyrza, 2012.(  

در اكثر مطالعات بررسي تنوع ژنتيكي بوسيله  
ها نيز نشانگرهاي مولكولي گروهبندي ژنوتيپ

هدف اصلي در اينجا انتخاب  گيريد.صورت مي
هاي مناسب براي ادامه كارهاي اصلاحي ژنوتيپ

هايي انتخاب مي مي باشد. در اين راستا ژنوتيپ
شوند كه حداكثر فاصله ژنتيكي از هم داشته 
باشند. با توجه به اينكه مقدار هتروزيس به دو 
عامل يعني غالبيت و تفاوت بين والدين بستگي 

باشد. از تجزيه توجيه مي دارد اين روند قابل
هاي اصلي براي اي و تجزيه به مولفهخوشه

هاي چغندر قند بر اساس گروهبندي ژنوتيپ
در چند مطالعه استفاده  ISSRمشاهدات نشانگر 

 ;Qiaohong, et al., 2012شده است (

Srivastara et al. 2007 Sen & 

Alikamanoglu, 2012; همانند نتايج اين .(
امي اين مطالعات نشانگرهاي پژوهش در تم

ISSR  را ابزاري قدرتمند براي اهداف مختلف از
نگاري و بررسي تنوع ژنتيكي جمله انگشت
   .اندمعرفي نموده

  
  سپاسگزاري
 دخو اريسپاسگز تبامر مقاله نندگارنگا

 بدليلاز مؤسسه اصلاح و تهيه بذر چغندرقند را 
  .ندآورمي بعمل گياهي ادمو شتناگذ رختيادر ا
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 .ISSRمشاهدات مشخصات سه مؤلفه اول بر اساس  -5جدول 

Table 5- Characteristics of the first three principal components based on ISSR 
observations.  

 واريانس تجمعي

Cumulative variance

 واريانس جزء

Proportion variance

 مقادير ويژه

Eigenvalues  
 هامولفه

Components 
72.67  72.67 14.53  1  
78.67  5.99 1.19  2  
82.72  4.05 0.81  3  

  

          
 
 
  

  .ISSRمشاهدات نشانگر  حاصل ازچغندر قند بوسيله سه مولفه اول  هايگروهبندي ژنوتيپ -3شكل 
Figure 3- Sugar beet genotypes grouping by the first three components based on 

observations of ISSR markers.   
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Abstract 

 Sugar beet is one of the most important plants playing a key role in human food 
production in the world. Sugar beet has nutritional value as rice, corn, wheat, potato and 
beans. The estimation of genetic diversity of plant material is the first step for identification, 
conservation of genetic resources and designing of breeding programs. In order to study the 
genetic diversity of 20 sugar beet genotypes, 20 ISSR primers were used. After DNA 
extraction and PCR amplification, using ISSR primers the scores (0 and 1 for absent and 
present band, respectively) of resulting bands subjected to statistical analyses. Genetic 
diversity indices of ISSR markers in the studied sugar beet genotypes showed that UBC853 
and UBC847 had the highest (0.38) and lowest (0.13) values of polymorphism information 
content respectively. Also UBC830 locus had the highest rate (4.32) of Shannon diversity 
index, which represents the genetic diversity among populations, whereas UBC847 had the 
lowest (0.58) Shannon index. Cluster analysis based on molecular data using Jaccard's 
similarity coefficient and UPGMA method, classified the sugar beet genotypes into four 
major groups. Based on the results of principal components analysis, the first three principal 
components explained 72.67, 5.99 and 4.05 percent of total (82.72%) total variation 
indicating ISSR markers have good distribution in the whole genome. The classification of 
the sugar beet genotypes based on the first principal components, had similarities and 
differences with cluster analysis. Results of this study can be used in breeding programs of 
sugar beet.  
Keywords: Sugar beet, ISSR markers, genetic diversity, polymorphic information content. 
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