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 ISSRبا استفاده از آغازگر هاي برتر گردوي ايراني لكولي برخي ژنوتيپارزيابي مو

  
  1، مسعود ملكي 2، محمدمهدي عرب 1 عبدالعلي شجاعيان ،*1 ، كاظم ارزاني1 سعادت ساريخاني خرمي

  دانشگاه تربيت مدرس، تهران، ايران. ، دانشكده كشاورزي،گروه علوم باغباني 1
  ، تهران، ايران.، پرديس ابوريحان، دانشگاه تهرانباغبانيگروه علوم  2

 arzani_k@modares.ac.ir نويسنده مسئول:*

  چكيده
 رود؛يم) در دنيا به شمار .Juglans regia Lبا توجه به اينكه ايران مركز پيدايش و تنوع گردوي ايراني (

پلاسم دف ارزيابي ژرم) و با ه1388-1391پژوهش حاضر در ادامه طرح ارزيابي جمعيت گردو در استان فارس (
 1391-1394هاي هاي بوانات، اقليد و سپيدان) طي سالموجود در مناطق مهم گردوكاري استان فارس (شهرستان

نوتيپ در ژ 48ژنوتيپ گردو در شهرستان بوانات و  412ژنوتيپ منتخب از  81انجام گرفت. در همين راستا، تعداد 
ر بخش شهرستان اقليد مورد ارزيابي نهايي مورفولوژيك، بيوشيميايي، سيتولوژيك و مولكولي قرار گرفتند. د

آغازگر  6 ژنوتيپ منتخب بذري) با استفاده از 81ارزيابي مولكولي، جمعيت گردو در شهرستان بوانات (مشتمل بر 
ISSR نگاري مورد انگشتDNA ن ميزان و ارزيابي مولكولي قرار گرفت. براساس نتايج به دست آمده، ميانگي

ي درصد بود. تعداد باندهاي چندشكل در آغازگرها 72/72چندشكلي اين شش آغازگر در جمعيت مورد مطالعه 
همچنين  و) متغير بود. ميزان محتواي اطلاعات چند شكلي آغازگرها P27و  P25( 37تا  )P28( 12مورد مطالعه بين 
مچنين ميانگين ميزان تغييرات شاخص متغير بود. ه 24/4-21/12و  29/0-38/0ترتيب بين شاخص نشانگر به

هاي حاصل از هبود. براساس نتايج به دست آمده، داد 33/0و  22/0ترتيب و شاخص شانون نيز به Neiتنوع ژني 
 هاي برتر گردو در شهرستان بوانات انجام دهد. توانست تفكيك خوبي بين ژنوتيپ ISSRشش آغازگر نشانگر 

 ، چندشكلي، تنوع ژني. ISSRپلاسم، ژنوتيپ، نشانگر ژرم كلمات كليدي:

  
  مقدمه

 اي در سطح جهان برخوردار استدر بين محصولات باغباني از اهميت اقتصادي ويژه ).Juglans regia Lگردوي ايراني (
)Mao and Hua, 2012 .(،تنوع ژنتيك  با توجه به طبيعت توليدمثلي و همچنين تكامل بلندمدت تحت شرايط محيطي پيچيده

ن بسيار ، وجود تنوع ژنتيك و ارزيابي آدينژابهه منظور انجام برنامبه). Yang, 2005شود (بالايي در جمعيت گردو مشاهده مي
ليد و اي تداوم توو كم آبي، تنها راه بر با توجه به مشكلات شديد فعلي از جمله تغيير اقليمباشد. در واقع، حائز اهميت مي

وجود يك با توجه به خوشبختانه،  ).Govindaraj et al., 2015برداري از تنوع ژنتيك است (امنيت غذايي، استفاده و بهره
مهم و بزرگ اقدام كرد كه در  نژاديبههاي سازي برنامهدهتوان نسبت به پياپلاسم بسيار بزرگ و متنوع گردو در كشور، ميژرم

  ).Arzani et al., 2008باشد (هاي برتر مياين مسير، اولين قدم، ارزيابي تنوع ژنتيك و شناسايي ژنوتيپ

ي برا DNAبر  ها) و نشانگرهاي مبتنياعم از نشانگرهاي بيوشيميايي (آيزوزايم انواع مختلفي از نشانگرهاي مولكولي
)، تعيين فقدان آپوميكتيك، Foroni et al., 2001اي (گونهطالعه روابط بين و درونها و ارقام گردو، مشناسايي و ارزيابي گونه

)، شناسايي گردوهاي Fjellstrom and Parfitt, 1994( هاي گردوروابط فيلوژنتيك و ارزيابي تنوع ژنتيك ميان ارقام و ژنوتيپ
ها و اي، ارزيابي ارتباطات ژنتيك ميان ژنوتيپ)، شناسايي هيبريدهاي بين گونهZhang Li et al., 2007پوست نازك و ضخيم (

پلاسم ارقام توصيف ژرم وبراي ارزيابي  ISSRاز نشانگرهاي  اند.) استفاده شدهFatahi et al., 2010ساخت نقشه پيوستگي ژني (
و در  )Pollegioni et al., 2003گردوي كاليفرنيا و مطالعات تنوع ژنتيك، نشانمند كردن ژني، نقشه ژنومي و بيولوژي تكاملي (

  استفاده شده است. بسياري مطالعات ديگر
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باشد و همين امر سبب شده تا استان هاي سنتي ميويژه باغهاي استان فارس بهگردو يكي از محصولات مهم در باغ
تمادي از هاي سنتي كه طي ساليان مفارس جايگاه دوم توليد گردو در كشور را به خود اختصاص دهد. وجود گردو در باغ

معيت بزرگ، استان فارس بوجود آورده است. اين ج اين محصول را در اند، يك جمعيت غني و متنوع ازطريق بذر تكثير شده
توان يح ميو مديريتي صح نژاديبهرسد با يك برنامه نظر ميباشد و بهمي نژاديبههاي بستر بسيار مناسبي براي انجام برنامه

ين ه و قرابت بع در جمعيت مورد مطالعسي ميزان تنوبررلذا اين پژوهش با هدف  هاي با ارزشي را معرفي نمود.ارقام و پايه
  انجام گرفت.  هاي برتر از جنبه مولكوليژنوتيپ

  
  هامواد و روش
هاي مونههاي مورد نظر در اين مرحله به دو روش نمونه خشك و ازت مايع تهيه گرديد. نبرگي از ژنوتيپهاي نمونه

هاي نمونه يكاژل نگهداري شدند. با توجه به نتايج بهترهاي پلاستيكي داراي سيلهاي كاغذي در درون پاكتخشك در پاكت
برگي در هاي نمونهر، ژنومي استفاده گرديد. بدين منظو DNAجهت استخراج نهايي ها نمونهخشك شده در ازت مايع، از اين 

در شده جهت استخراج گرم از نمونه برگي پو 01/0داخل هاون چيني و با استفاده از ازت مايع به خوبي پودر شدند و مقدار 
DNA  روش استفاده گرديد. در اين آزمايش از روشCTAB  تغيير يافته جهت استخراجDNA پيش  طي. استفاده گرديد

 بود. به همين دليل DNAبر ميكروليتر م نانوگر 23/4 مرازنجام واكنش زنجيره پليا يبرا نهيبه غلظتهاي انجام شده، آزمايش
يكروليتر استفاده نانوگرم بر م 20با غلظت  DNAميكروليتر  75/2ميكروليتر، مقدار  13براي اين منظور و در حجم واكنش 

 13ر حجم د ) و,Thermal Cycler TM100T BIORAD( كلريمراز با استفاده از دستگاه ترموساپلي يارهيواكنش زنجگرديد. 
) جهت تفكيك قطعات Scientific CBSآميد (مدل اكريلدر اين آزمايش از الكتروفورز ژل عمودي پلي ميكروليتر انجام شد.

DNA  استفاده گرديد. در اين روش دو نوع ژلStacking  (با غلظت پنج درصد) و ژلRunning  رصد) تهيه د 10(با غلظت
گيرد و مي آميزي قرار، ضمن جدا كردن دو شيشه از يكديگر، ژل به آهستگي روي سيني رنگتروفورزكاز اتمام ال پس گرديد.

  .انجام گرفتاكريل آميد با استفاده از نيترات نقره دو درصد آميزي ژل پليمراحل رنگ
اي عدم وجود و يك براي صفر و يك؛ صفر برصورت ها بهولكولي، ابتدا دادههاي حاصل از ارزيابي مهمنظور آناليز دادبه

تري مربوط به تنوع جمعيت از قبيل براي تجزيه و تحليل پارام  GenAlex 6.501افزاردهي شدند. از نرموجود باند، نمره
د. فاده شهاي چندشكل، شاخص تنوع ژني و شاخص شانون و تعداد آلل مؤثر استانتظار، درصد آللهموزيگوسيتي مورد

ت تجزيه ارتباطي پنج صف فاده گرديد.است كيكوفنتواره و محاسبه ضريب نيز براي رسم درخت NTSYSافزار از نرمهمچنين 
  گام انجام شد. بهگرسيون گامربا روش  SPSSافزار گردو در جمعيت گردوي مورد مطالعه، با استفاده از نرم نژاديبهمهم 

  
  نتايج 

  مطالعههاي مورد ميزان تنوع موجود در جمعيت
عنوان يك جمعيت كوچك در نظر گرفته شد و هاي گردو در هر باغ بههاي مورد مطالعه، ژنوتيپبراي بررسي تنوع در باغ

ورد مهاي كوچك مورد بررسي قرار گرفت. بررسي ساختار ژنتيك هشت جمعيت كوچك ساختار ژنتيك هر يك از اين جمعيت
- 50/87ترتيب بين هاي متفاوت به)، تعداد آللPPLهاي چند شكل (ان آللمطالعه در شهرستان بوانات نشان داد كه ميز

) نيز I) و شاخص شانون (Nei )Heنين ميزان تغييرات شاخص تنوع ژني مچمتغير بود. ه 89/0-77/1درصد و  88/36
بود. البته  FaBaNsهاي چند شكل مربوط به جمعيت بود. بيشترين ميزان درصد آلل 21/0-40/0و  14/0-26/0ترتيب بين به

ن درصد هاي چندشكل بود. كمترين ميزادرصد داراي بيشترين ميزان درصد آلل 75/83با  FaBaHrپس از آن، جمعيت 
هاي ترين ميزان اين صفت در جمعيتدرصد) مشاهده گرديد. پس از آن، كم FaBaKr )88/36هاي چند شكل در جمعيت آلل

FaBaHm )25/51  و (درصدFaBaCh )63/55 42- 4) درصد مشاهده گرديد (جدول .(  
). 1388ها در يك جمعيت است (سلطانلو و همكاران، بيانگر فاصله متوسط بين آلل Neiمقدار شاخص تنوع ژني 

توان گفت كه اين دو مي بود. به همين دليل FaBaو  FaBaHr) مربوط به جمعيت 26/0بيشترين ميزان شاخص تنوع ژني (
هاي ميزان تنوع بودند. پس از اين دو جمعيت، بيشترين ميزان شاخص تنوع ژني مربوط به جمعيتجمعيت داراي بالاترين 
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FaBaNs  وFaBaSa مربوط به جمعيت 77/1هاي مؤثر (بود. همچنين بيشترين تعداد آلل (FaBaNs  بود و پس از آن جمعيت
faBaHr )73/1 هاي جمعيت) داراي بيشترين تعداد آلل مؤثر بود. تعداد آلل مؤثر درFaBaSa  وFaBa 53/1و  68/1ترتيب به 

ها هاي تنوع ژني جمعيت، براي بيانگر ميزان چندشكلي در بين ژنوتيپعنوان يكي ديگر از شاخص) بهIبود. شاخص شانون (
رين هاي مورد مطالعه نشان داد كه بيشت). بررسي شاخص شانون در جمعيت1389شود (حاج منصور و همكاران، استفاده مي

بيشترين ميزان شاخص شانون  FaBaو  FaBaNsهاي بود و پس از آن، جمعيت FaBaHrميزان اين شاخص مربوط به جمعيت 
  ).1 مشاهده گرديد (جدول FaBaKrرا دارا بودند. كمترين ميزان اين شاخص در جمعيت 

 ISSRهاي مختلف گردو در شهرستان بوانات بر اساس شش آغازگر ) در جمعيتSE±تنوع ژنتيك برآورد شده ( -1جدول 

 PPL Na He I جمعيت

FaBaCh 63/55 07/0 ± 23/1 02/0 ± 19/0 02/0 ± 29/0 

FaBaSa 88/81 06/0 ± 68/1 01/0 ± 25/0 02/0 ± 38/0 

FaBaHr 75/83 05/0 ± 73/1 01/0 ± 26/0 02/0 ± 40/0 

FaBaNs 50/87 05/0 ± 77/1 01/0 ± 25/0 02/0 ± 39/0 

FaBaGm 50/62 07/0 ± 34/1 02/0 ± 23/0 02/0 ± 34/0 

FaBaHm 25/51 07/0 ± 18/1 02/0 ± 18/0 02/0 ± 26/0 

FaBaKr 88/36 07/0 ± 89/0 02/0 ± 14/0 02/0 ± 21/0 

FaBa 38/74 07/0 ± 53/1 02/0 ± 26/0 02/0 ± 39/0 

 33/0 ± 01/0 22/0 ± 01/0 42/1 ± 02/0 72/66 ميانگين

PPLهاي چندشكل؛ : درصد آللNaهاي مؤثر؛: تعداد آللHeيژن: شاخص تنوعNei؛Iشاخص شانون :  
  

  هابررسي ميزان تنوع درون و بين جمعيت
هاي مورد مطالعه گردو در شهرستان تجزيه واريانس منظور تعيين ميزان تنوع ژنتيك درون جمعيت و بين جمعيتبه

ها بود (جدول دار در سطح احتمال يك درصد درون جمعيت و بين جمعيتانجام گرفت كه گواه از وجود تنوع ژنتيك معني
2.(  

ديگر، ميزان تنوع درون عبارتدرصد بود. به 87ها درون جمعيتدرصد و ميزان تنوع  13ها ميزان تنوع بين جمعيت
  ).1 ها بود (شكلدرصد بيشتر از تنوع بين جمعيت 65هاي مورد مطالعه جمعيت

 ISSRنگر گردو در شهرستان بوانات، استان فارس با استفاده از نشا يتجمع هشتدر  يمولكول يانسوار يهتجز -2جدول 

 )درصد تنوع (درصد واريانس انگين مجموع مربعاتمي درجه آزادي منبع تنوع

 13 36/4 00/68** 7 بين جمعيت

 87 08/28 09/28** 69 درون جمعيت

 100 45/32  76 كل
  در سطح احتمال يك درصددار معنيوجود اختلاف  **
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  ISSRو نشانگرهاي  GenAlexافزار ردو با استفاده از نرمتوزيع تنوع ژنتيك درون و بين جمعيت گ -1شكل

  
  هاتخمين فاصله ژنتيك بين جمعيت

هاي حاصل از نشانگر هاي مورد مطالعه در شهرستان بوانات براساس دادهمنظور تخمين فاصله ژنتيك بين جمعيتبه
ISSR ماتريس تشابه ،Nei افزار با استفاده از نرمGenAlex تشابه  به دست آمد. براساس نتايج به دست آمده، كمترين ميزان

بيشترين فاصله ژنتيك را با اين  FaBaCh) بود و جمعيت 87/0( FaBaKr) و FaBa )86/0با جمعيت  FaBaChبين جمعيت 
  ).3 دو جمعيت داشت (جدول

  GenAlexافزار با استفاده از نرم ISSRهاي نشانگر ماتريس تشابه حاصل از داده -3جدول 
FaBaKr  FaBaHm FaBaGm FaBaNs FaBaHr FaBaSa  FaBaCh  جمعيت  

          00/1 91/0 FaBaSa 
        00/1 95/0 88/0 FaBaHr 
      00/1 97/0 95/0 91/0 FaBaNs 
    00/1 94/0 94/0 92/0 88/0 FaBaGm
  00/1 91/0 93/0 92/0 91/0 89/0 FaBaHm
00/1 90/0 89/0 89/0 88/0 88/0 87/0 FaBaKr 
88/0 90/0 88/0 92/0 90/0 88/0 86/0 FaBa 

  
ها هاي مورد مطالعه در شهرستان بوانات فاصله ژنتيك كمي با يكديگر داشتند و ضريب تشابه آنطوري كلي جمعيتبه

كه در تجزيه طوري) وجود داشت. به97/0( FaBaNsو  FaBaHrهاي ) بود. بيشترين ميزان تشابه بين جمعيت86/0-1بالا (
ين ميزان تشابه ). پس از آن، بيشتر2اين دو جمعيت با كمترين فاصله ژنتيك در يك خوشه قرار گرفتند (شكل  ياخوشه

  ).3 ) بود (جدولFaBaHr )95/0و  FaBaNsبا  FaBaSaمربوط به جمعيت 
  ISSRحاصل از نشانگر  يهاجمعيت گردوي مورد مطالعه با استفاده از داده ياه خوشهيتجز

حاكي از يك  ISSRجمعيت مورد مطالعه براساس اطلاعات حاصل از نشانگر  ياخوشهبررسي دندروگرام حاصل از تجزيه 
در يك خوشه  FaBaKrكه جمعيت طوريبود. به ISSR ها براساس اطلاعات حاصل از نشانگرتفكيك بسيار خوب بين جمعيت

باشد، با يك فاصله ژنتيك زياد ط به منطقه مسه ميكه مربو FaBaChها قرار گرفت. پس از آن، جمعيت مجزا از ساير جمعيت
ازل كه متشكل از چند ژنوتيپ در مساجد و من FaBaين جمعيت ها، در يك خوشه جدا قرار گرفت. همچناز ساير جمعيت

ژنتيك از  صلهبا كمترين فا FaBaGmو  FaBaSa ،FaBaHr ،FaBaNsهاي مختلف بود، نيز در يك خوشه قرار گرفت. جمعيت
  ).2ها قرار داشت (شكل با يك فاصله ژنتيك بيشتر از اين جمعيت FaBaHmيكديگر در يك خوشه قرار گرفتند و جمعيت 
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  ISSRهاي گردو در شهرستان بوانات براساس اطلاعات حاصل از نشانگر جمعيت ياخوشهدندروگرام حاصل از تجزيه  -2شكل 

  
اد كه دهاي مورد مطالعه در جمعيت گردوي شهرستان بوانات نشان ژنوتيپ ياخوشهبررسي دندروگرام حاصل از تجزيه 

 هاي مورد مطالعهتنهايي در يك خوشه مجزا قرار گرفت و بيشترين فاصله ژنتيك را با ساير ژنوتيپخود به FaBaNsS2ژنوتيپ 
وشه قرار خدوراه بودند، در يك  كه مربوط به منطقه FaBaAs32و  FaBaMb1 ،FaHb1هاي نشان داد. همچنين ژنوتيپ

ين موضوع هاي يك باغ در يك خوشه بود. اافراد، قرارگيري عمده ژنوتيپ ياخوشهگرفتند. نكته مهم در دندروگرام تجزيه 
هاي در جمعيت كه تمام ژنوتيپطوريبه صادق بود. FaBaKrو  FaBaCh ،FaBaHm ،FaBaGmهاي ويژه در مورد ژنوتيپبه

FaBaCh هاي موجود در جمعيت ژنوتيپ خوشه با كمترين فاصله ژنتيك از يكديگر قرار گرفت. در يكFaBaHm  وFaBaGm 
  ).3نيز هر يك در يك خوشه قرار گرفتند (شكل 

  ISSRحاصل از نشانگر  يهاتان بوانات با استفاده از دادههاي برتر گردو در شهرسژنوتيپ ياتجزيه خوشه
ژنوتيپ برتر مورد مطالعه در شهرستان  16بندي منظور خوشههاي مولكولي بهعلاوه بر آناليزهاي افراد و جمعيت، از داده

تنهايي در خود به FaBaHr32)، ژنوتيپ 3دهد (شكل نشان مي آمدهطور كه دندروگرام به دست بوانات استفاده گرديد. همان
هاي باشد. ژنوتيپمي P18اين ژنوتيپ توسط آغازگر  DNAعلت اين امر عدم تكثير يك خوشه مجزا قرار گرفت كه احتمالاً 

FaBaCh2  وfaBaCh4  كه مربوط به يك منطقه و يك باغ بودند، همراه با ژنوتيپFaBaNs36 گرفتند.  در يك خوشه قرار
ر گرفت و تنهايي در يك خوشه قرابا وزن ميوه و مغز بالا بود، خود به هاي بسيار درشتكه داراي ميوه FaBaNs12ژنوتيپ 

، دو ژنوتيپ نشان داد. براساس نتايج به دست آمده FaBaHr13و  FaBaNs19هاي كمترين فاصله ژنتيك را با ژنوتيپ
FaBaAg1  وFaBaAv2 هاي مورد مطالعه در شهرستان بوانات بودند، در كمترين فاصله ژنتيك از ترين ژنوتيپكه ديربرگده

  ).4در يك خوشه قرار گرفتند (شكل  FaBaAs32و  FaBaKr2 ،FaBaMm1هاي تند و با ژنوتيپيكديگر قرار گرف
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  ISSRهاي گردو در شهرستان بوانات براساس اطلاعات حاصل از نشانگر جمعيت ياخوشهدندروگرام حاصل از تجزيه  -3 شكل

  

  
  ISSRهاي برتر گردو در شهرستان بوانات براساس اطلاعات حاصل از نشانگرهاي مولكولي ژنوتيپ ياخوشهدندروگرام حاصل از تجزيه  -4شكل 
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  بحث
هاي مورد مطالعه در شهرستان بوانات، هر باغ در هر يك از باغ منظور بررسي ميزان تنوعطور كه گفته شد، بههمان

هاي چند شكل و تعداد ها نشان داد كه ميانگين آللعنوان يك جمعيت در نظر گرفته شد. بررسي ميزان تنوع اين جمعيتبه
) I) و شاخص شانون (Nei )He ات شاخص تنوع ژنيبود. همچنين ميزان تغيير 42/1درصد و  72/66ترتيب هاي متفاوت بهآلل

هاي مورد مطالعه هاي مذكور بيانگر ميزان تنوع در جمعيتطوركلي شاخصبود. به 21/0-40/0و  14/0-26/0ترتيب بين نيز به
؛ 1389منصور و همكاران، باشند (حاجهاي تنوع ژني جمعيت براي بيان چند شكلي ميعبارتي از شاخصباشند و بهمي

لا باشد. با توجه به باها در مطالعات ما حاكي از وجود تنوع ژنتيك بالا مي) كه بالا بودن اين شاخص1388سلطانلو و همكاران، 
ها داراي بالاترين ميزان توان گفت اين جمعيتمي FaBaSaو  FaBaHr ،FaBaNsهاي هاي در جمعيتبودن ميزان اين شاخص

) Iنون (اخص شاشهاي شمال چين نيز حاكي اين بود كه ميزان تنوع بودند. مطالعات صورت گرفته روي جمعيت گردو در كوه
  ).Ji et al., 2014ود (متغير ب 13/0-26/0و  19/0-40/0ترتيب بين به Neiو شاخص تنوع ژني 

ها، در دامنه وسيعي آميزي براي تخمين ميزان تنوع ژنتيك در سطوح بين و درون جمعيتطور موفقيتبه ISSRنشانگر 
مورد مطالعه هاي ). بررسي تنوع بين و درون جمعيتReddy et al., 2002هاي گياهي مورد استفاده قرار گرفته است (از گونه

 13(ها جمعيتمراتب بيشتر از تنوع ژنتيك بين درصد) به 87(ها تجمعيدر شهرستان بوانات حاكي از اين بود كه تنوع درون 
 Vahdati et) روي جمعيت گردو در استان كرمان گزارش گرديد (2015درصد) بود. نتايج مشابهي توسط وحدتي و همكاران (

al., 2015 .() با ميانگين  13/0-93/0) ميزان تشابه ژنتيك در جمعيت گردو در يونان بين 2010كريستوپولس و همكاران
. بررسي نتايج حاصل از اين آزمايش نشان داد كه دامنه تغييرات ضريب )Christopoulos et al., 2010( گزارش كردند 48/0

هاي مورد مطالعه مربوط به در بين جمعيت Neiمتغير بود. همچنين بيشترين ميزان تشابه  86/0-97/0تشابه بين 
  بود. FaBaNsو  FaBaHrهاي جمعيت

معيت جداراي كمترين ميزان تنوع درون  FaBaKrمعيت گردوي جهاي مورد مطالعه، نشان داد كه بررسي تنوع در باغ
ها د در اين باغداراي كمترين ميزان تنوع بودند. بررسي درختان موجو FaBaChو  FaBaHmهاي بود و پس از آن جمعيت

) هستند كه در FaBaHm5و  FaBaKr2 ،FaBaCh2برتر و مسن ( ها داري يك ژنوتيپدهد كه هر يك از اين باغنشان مي
ه نتايج حاصل از ببا توجه  ؛ به همين دليلباشدمي، بلكه براي ساكنان اين مناطق مشخص تنها خصوصيات آن براي باغدارنه

ها برتر و مسن ژنوتيپها در نتيجه كشت بذر اين توان گفت كه درختان موجود در اين باغارزيابي مولكولي و مورفولوژيك مي
  اند.توسعه پيدا كرده

هاي برتر گردو با ماتريس تشابه حاصل از هاي حاصل ارزيابي مولكولي ژنوتيپتست مانتل بين ماتريس تشابه داده
د تا حدودي هاي مورفولوژيك، بيوشيميايي و سيتوژنتيك انجام گرفت كه نتايج حاصل از اين تست نشان داد كه هر چنداده
هاي اتريسهاي مورفولوژيك با ماتريس تشابه مولكولي همبستگي وجود داشت ولي از نظر آماري بين هيچ يك از مدادهبين 

كند و گزارش شده است در ها را تكثير ميهوارهنواحي بين ريزما ISSRداري مشاهده نگرديد. نشانگر تشابه ارتباط معني
منطقي  و به همين دليل باشدمياين نشانگر جزء نواحي كد شونده ن بسياري از موارد، ممكن است نواحي تكثيري توسط

  ).Reddy et al., 2002اشد (كه گاهاً همبستگي بين اين نشانگرها با صفات مورفولوژيك و بيوشيميايي وجود نداشته ب باشدمي
هاي برتر بين ژنوتيپ توانست تفكيك خوبي ISSRهاي حاصل از شش آغازگر نشانگر براساس نتايج به دست آمده، داده
در  با كمترين فاصله ژنتيك FaBaAg1و  FaBaAv2عنوان مثال دو ژنوتيپ ديربرگده گردو در شهرستان بوانات انجام دهد. به

) در ارزيابي جمعيت گردوي كشور يونان و Christopoulos et al., 2010كريستوپولس و همكاران (يك خوشه قرار گرفتند. 
گزارش كردند كه اين  ISSR) در ارزيابي جمعيت گردوي شمال چين با استفاده از نشانگر Ji et al., 2014جي و همكاران (

هاي مطابقت داشت. كريمي هاي مورد مطالعه انجام داد كه با نتايج حاصل از آزمايشنشانگر توانست تفكيك خوبي بين ژنوتيپ
 ,.Vahdati et al) و وحدتي و همكاران (Ebrahimi et al., 2011)، ابراهيمي و همكاران (Karimi et al., 2014و همكاران (

  به دست آمد. SSRهاي مورد مطالعه در ايران با استفاده از نشانگر ) گزارش كردند كه تفكيك خوبي بين ژنوتيپ2015
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Abstract 

Considering that Iran is the center for the emergence and diversity of Iranian walnut (Juglans 
regia L.), the present study is carried out following the walnut population evaluation project in Fars 
province during 1388-1391, and with the aim of evaluating of germplasm in the important regions of Fars 
province (Bavanat, Eghlid and Sepidan) during 1391-1394. In this regard, 81 selected genotypes from 412 
walnut genotypes in Bavanat city and 48 genotypes in Eğlid city were evaluated for morphological, 
biochemical, cytologic and molecular evaluation. In the molecular evaluation, the walnuts population in 
Bavanat (containing 81 selected genotypes of seed) was arranged using six ISSR primers for 
fingerprinting and molecular evaluation. Based on the results, the average polymorphism of these six 
initiators in the population was 72.72%. The number of polymorphic bands in the primers was between 
12 (P28) to 37 (P25 and P27). The content of the polymorphic information of the primers as well as the 
indicator of the variables, varied between 0.29- 0.38 and 2.24-21.12 respectively. The mean of changes in 
the Nei genetic variation index and Shannon index was 0.22 and 0.33 respectively. Based on the results, 
the data from the six ISSR marker initiators were able to distinguish between superior walnut genotypes 
in Bavanat. 
Keywords: Germplasm, Genotype, ISSR Indicator, Polymorphism, Gene Diversity. 


