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  ISSRا استفاده از نشانگر بررسي روابط فيلوژنتيكي برخي گونه هاي ورد ب

  )2( علي رضا شهسوار )2( ، حسن صالحي)2( ، مرتضي خوشخوي)1( زهره جبارزاده
  بخش علوم باغباني، دانشكده كشاورزي، دانشگاه شيراز، شيراز، ايران - 2 بخش علوم باغباني، دانشكده كشاورزي، دانشگاه اروميه، اروميه، ايران -1

نژادگـان   47براي تعيين روابط فيلوژنتيكي بين  ISSRاز نشانگرهاي . و اقتصادي جهان هستندوردها جزء گياهان زينتي مهم 
در مجموع . آغازگر چند شكلي قابل قبولي نشان دادند 11آغازگر استفاده شده در اين پژوهش،  15از بين . ورد استفاده گرديد

% 5/1فـرآورده هـاي افزايشـي روي ژل آگـارز     .  قطعه در بـين گونـه هـا چنـد شـكل بودنـد       173قطعه افزوده شد كه   193
دنـدروگرام   NTSYS Ver. 2.02الكتروفورز شدند، ماتريس تشابه تشكيل و با استفاده از الگوريتم جاكـارد در نـرم افـزار    

گـروه   4، گونه هاي مورد بررسـي در  %52در دندروگرام به دست آمده در ضريب تشابه بيش از . گروه بندي ارقام ترسيم شد
را بـا  %) 30(قرار داشت، اين گونه كمترين تشابه  Ait. Rosa banksiae در گروه يك تنها نژادگان هاي گونه. اي گرفتندج

،       L.  R. caninaشـامل نژادگـان هـاي گونـه هـاي      2گـروه  . بقيه گونه ها داشت و در درخـت فيلـوژني تنهـا قـرار گرفـت     
Mill.  R. damascena   وHerm.   R. moschata    3ارزش تشـابه بـود، در ايـن پـژوهش در گـروه      % 53با بـيش از 

قـرار  % 52باهم در يك گروه و با ارزش تشـابه بـيش از     Herm.  R. foetidaو نيز  L.  R. hybridaنژادگان هاي گونه 
و  2ي گـروه  نژادگان هـا  قرار داشت كه با Jacq.  R. chinensisاز درخت فيلوژني نژادگان هاي گونه 4گرفتند و در گروه 

  . ارزش تشابه داشت% 46، 3
  ، دندروگرام، ارزش تشابهISSRنژادگان هاي ورد، نشانگر : كلمات كليدي

   :مقدمه
. رقم دارد 18000گونه و حدود  100است  كه بيش از  Rosoideaeو زير تيره  Rosaceaeاز تيره ) Rosa(جنس وردسا 

  . در مورد گياهان و به ويژه وردها وجود دارند ISSRنشانگرهاي تاكنون مقاله هاي منتشر شده كمي با استفاده از 
   :مواد و روش ها

 ،  Rosa banksiae ،canina ،chinensisدر اين پژوهش چهل و هفت نژادگان ورد شامل نژادگان هاي گونه هاي  

damascena  ،foetida ، hybrida  و moschata استخراج . از شهرستان اروميه جمع آوري شدندDNA انجام شد .
. الكتروفورز شدند% 5/1آغازگر استفاده شد و فرآورده هاي تكثير در ژل آگارز  15از  ISSRبراي انجام آزمايش هاي 

ماتريس تشابه تشكيل و با . نوارهاي چند شكل ارزيابي شدند) 0(يا عدم وجود ) 1(باندهاي موجود در ژل بر اساس وجود 
  .  دندروگرام گروه بندي ارقام ترسيم شد NTSYS Ver. 2.02نرم افزار استفاده از الگوريتم جاكارد در 

   :نتايج و بحث
گروه مهم با  چهار دررا ورد  در اين پژوهش، چهل و هفت نژادگان ISSRنتايج به دست آمده با استفاده از نشانگرهاي 

اين گونه . ندقرار گرفت %)30(كمترين تشابه با  banksiaeگونه  نژادگان هايدر گروه يك . قرار داد% 52ارزش تشابه بيش از 
گروه دو شامل در اين دندروگرام ، . ورد ها داشته است سايرنيز كمترين تشابه را با ) 3(در پژوهش ماتسوموتو و همكاران 

چنين تشابهي در پژوهش  .بودارزش تشابه % 53با بيش از moschata و canina ،damascenaوردهاي نژادگان هاي 
در اين پژوهش، در گروه سوم وردهاي نوين باغچه اي و . البته با ارزش تشابه متفاوت نيز ديده شد) 2(و همكاران كوپمن 

پژوهش هاي برونئو و  چنين رابطه اي در. قرار گرفتند% 52باهم در يك گروه و با ارزش تشابه بيش از  foetida نيز
چنين خويشاوندي با ارزش . قرار  دارد chinensis ان هاي گونه در گروه چهار نژادگ. نيز گزارش شده است) 1(همكاران 

ميلان و همكاران  در  بررسي خود  با  هاي متفاوتي در پژوهش هاي ساير پژوهشگران نيز ديده شده است به عنوان مثال،
   .خويشاوندي وجود دارد% R. canina 80و  R. chinensis نشان دادند كه بين RAPDاستفاده از نشانگر 
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Abstract:  
Roses are among the most economically important ornamental crops of the world. Inter-
simple sequence repeat (ISSR) markers were used to study phylogenetic relationships among 
47 rose genotypes. Among 15 ISSR primers, 11 primers showed acceptable polymorphism 
and amplified 193 bands which 173 of them were polymorphic. Banding patterns were 
transformed into binary data of presence-absence and matrices were processed using NTSYS 
Ver. 2.02 software program. The dendrogram was constructed using Jaccard coefficient and 
UPGMA algorithm. The 47 rose genotypes were classified into 4 major groups with, within-
group similarity values of >0.52. Group 1 included R. banksiae Ait., group 2, R. canina L., R. 
damascena Mill. and R. moschata Herm. with >53% within-group similarity values, group 3 
included R. foetida Herm. and R. hybrida L. and group 4 included R. chinensis Jacq. None of 
the species used in this study clustered within group 1, indicating that there is any direct 
relationship between these species. In this phylogenetic tree R.chinensis clusters in the lower 
part of the tree with 46% similarity with group 2 and 3.  
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