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 موجود در ايران با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره (.Rosa spp)بررسي تنوع ژنتيكي گونه هاي رز 

 
، )5( ، ولي االله مضفريان)4( ، علي اكبر شاه نجات بوشهري)3( ، احمد خليقي)2(انگيز نادري، روح )1( ليلا سميعي

 )7( ، مارينوس جي ام اسمولدرز)6( شاهرخ كاظم پور اوسالو
استاد گروه علوم باغباني، پرديس كشاورزي و منابع  -3دانشيار و - 2تاديارگروه گياهان زينتي، پژوهشكده علوم گياهي، دانشگاه فردوسي مشهداس-1

استاد گروه گياهشناسي مؤسسه -5دانشيار گروه زراعت و اصلاح نباتات، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران -4طبيعي دانشگاه تهران 
المللي تحقيقات گياهي، دانشگاه استاد مركز بين -7دانشيار گروه زيست شناسي گياهي، دانشگاه تربيت مدرس -6ها و مراتع تهران تحقيقات جنگل

  واگنينگن
 .R. canina ،R. iberica ،R. orientalis ،R. damascena،R. pimpinellifolia ، Rگونـه رز وحشـي شـامل     نـه 

hemisphaerica ،R. foetida ،R. beggeriana  وR. persica     از مناطق مختلف ايران جهت انجـام يـك برنامـه اصـلاحي 
با وجود اينكه . ها مورد استفاده قرار گرفتتعداد ده نشانگر ريزماهواره براي بررسي تنوع ژنتيكي اين گونه. جمع آوري شدند

. ها تكثيـر كننـد  ها را در تمام گونهزماهواره توانستند آللهاي مختلف گياهشناسي بودند، نشانگرهاي ريها متعلق به بخشگونه
ها را به پنج گروه اصلي تقسـيم كـرد و در هـر    و بر اساس ضريب تشابه دايس ژنوتيپ UPGMAاي به روش تجزيه خوشه
تمـايزي بـين    تـرين گـروه را تشـكيل داد و   بزرگترين و پيچيـده  Caninaeبخش . قرار گرفتندهايي با پلوئيدي مشابه گروه گونه

هاي اين دو گونه در درون يك همچنين ژنوتيپ. در اين بخش مشاهده نشد R. ibericaو  R. caninaهاي هاي گونهژنوتيپ
هاي متعلـق بـه بخـش    گونه. هاي ديگر، رابطه ژنتيكي نزديكتري داشتندهاي گونه مشابهشان در استاناستان، نسبت به ژنوتيپ

Pimpinellifoliae گروه گونه داگانه در دندروگرام تشكيل دادند كه در يك دو گروه جR. pimpinellifolia    به همـراه گونـه
R. damascena      قرار گرفـت و در گـروه ديگـر گونـهR. hemisphaerica   و گونـهR. foetida   قـرار گرفتنـد .R. persica 

در مجمـوع در ايـن مطالعـه نشـانگرهاي     . دادبيشترين فاصله ژنتيكي و كمترين تعداد آلل مشترك با ديگر گونه هـا را نشـان   
در سطح بخش و گونه شناخته شدند و دندروگرام حاصل  Rosaريزماهواره به عنوان يك ابزار قدرتمند جهت تفكيك جنس 

 .در اين تحقيق، با تقسيم بندي سنتي گياهشناسي و باغباني رزها مطابقت نشان داد
  زماهواره، تنوع ژنتيكيهاي رز وحشي، نشانگر ري¬گونه: كلمات كليدي

  مقدمه
طبقه بندي جنس رز در ابتدا بر اساس . باشندگرمسيري در نيمكره شمالي پراكنده ميرزها در مناطق معتدله و نيمه

هاي مشخص مورفولوژيكي بين خيلي خصوصيات مورفولوژيكي بوده است اما بدليل عوامل متعددي نظير عدم وجود تفاوت
اي در سطح وسيع توسط بشر، گيري هاي بين گونهيعي رزها در دورگ گيري و همچنين انجام دوررگها، توانايي طباز گونه

، Caninaeهاي متعلق به بخش اين موضوع بخصوص در گونه. مشكل بوده است  Rosaها در جنس درك روابط بين گونه
. باشدتر ميها بسيار پيچيدهها و زير بخشبخش بدليل دارا بودن نوع ويژه ميوز و همچنين توانايي اين گياهان در تلاقي بين

اين نشانگرها مبتني . باشندنشانگرهاي ريزماهواره ابزار مناسبي جهت مطالعه روابط و تنوع گياهان در برنامه هاي بهنژادي مي
هايي كه از نظر ان گونهبدليل اينكه اين نشانگرها در مي. بوده، از نظر ژنتيكي شناخته شده اند و توارث همبارز دارند PCRبر 

هدف از اين . ها مفيد باشندتوانند جهت استقرار روابط بين گونهژنتيكي به يكديگر نزديك هستند، قابليت انتقال دارند، مي
ها با استفاده از نشانگرهاي هاي رز موجود در ايران و همچنين روابط بين اين گونهمطالعه ارزيابي تنوع ژنتيكي گونه

  .بود ريزماهواره
  :هامواد و روش

 .R. canina ،R. iberica ،R. orientalis ،Rهاي ژنوتيپ از جنس رز كه متعلق به گونه 78در اين تحقيق از  

damascena ،R. pimpinellifolia ،R. hemisphaerica ،R. foetida ،R. beggeriana  وR. persica  بوده و
گرم برگ ميلي 20از مقدار  بوسيله كيت كياژن و DNA. استفاده گرديد آوري شده بودند،استان مختلف كشور جمع 9از 

، RhP518 ،RhAB40 ،RhO517 ،RhEO506(نشانگر ريز ماهواره  10تعداد . خشك براي هر گياه استخراج شد
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RhD221 ،RhAB73 ،RhD201 ،RhB303 ،RhE2b ،RhE50 ( كه از گونهR. hybrida  توسط اسلينك و
واكنش . هاي پيوستگي متفاوتي در نقشه ژنتيكي رز بود، انتخاب شدراج شده بود و متعلق به گروهاستخ) 2003(همكاران 
الگوي باندي هر مكان . انجام شد) 2003(اي پليمراز نيز مطابق با برنامه ارائه شده توسط اسلينك و همكاران زنجيره

به منظور ارزيابي قدرت تفكيك . ي در نظر گرفته شدريزماهواره به صورت صفر و يك نمره دهي شد و به عنوان فنوتيپ آلل
. هاي هر گونه محاسبه شدهاي آللي در هر مكان ريزماهواره براي تمام ژنوتيپهاي ريزماهواره، تعداد فنوتيپكنندگي مكان

  . گروه بندي شدند NTSYS   2.1توسط نرم افزار  UPGMAاي به روشها بر اساس تجزيه خوشهژنوتيپ
  :حثنتايج و ب

آلل در هر مكان ژني توليد  5/18آلل با متوسط  185تمام ده نشانگر ريزماهواره مورد آزمون، چند شكل بودند و مجموعاً 
در مكان ) 9(و كمترين تعداد آلل  RhP50در مكان ژني ) 43(ها، بيشترين تعداد آلل با در نظر گرفتن همه ژنوتيپ. كردند
هاي رز مورد با اينكه گونه. ها بودندرهاي ريزماهواره قادر به تكثير در تمام گونههمچنين نشانگ. توليد شد RhP518ژني 

 UPGMAدندروگرام . ها نشان دادندهاي متفاوتي تعلق داشتند، ولي نشانگرها قابليت انتقال خوبي بين گونهمطالعه به بخش
، Caninaeدر گروه ) 1شكل (لوئيدي مشابه بودند ها را شناسايي كرد كه هر كدام داراي گياهاني با پپنج گروه از ژنوتيپ

اين شباهت ژنتيكي ممكن است ناشي از . از يكديگر قابل تمايز نبودند R. ibericaو  R. caninaهاي هاي گونهژنوتيپ
. شدهاي اندكي بين اين دو گونه مشاهده گيري طبيعي بين اين دو گونه باشد هر چند از نظر مورفولوژيكي نيز تفاوتدورگ
هاي هاي گونه مشابهشان در استاندر درون يك استان، نسبت به ژنوتيپ  R. ibericaو  R. caninaهاي هاي گونهژنوتيپ
اين نتيجه با . دو شاخه جداگانه در دندروگرام تشكيل داد Pimpinellifoliaeبخش .  .رابطه ژنتيكي نزديكتري داشتندديگر، 

 Pimpinellifoliaeجهت تفكيك ژنوتيپ هاي متعلق به بخش   matKكه از توالي )2001(نتايج ماتسوموتو و همكاران 
، الگوي ريزماهواره مشابهي داشتند كه دلالت بر وجود R. foetidaپر هاي كمتمام ژنوتيپ. استفاده كردند، مطابقت نشان داد

جد مشترك منشأ گرفته و در مناطق رسد كه اين گياهان از يك بنظر مي. در ايران دارد R. foetidaيك ژنوتيپ غالب 
  R. foetidaباروري بسيار پايين گونه. اندها به صورت رويشي تكثير يافتهاند و براي قرنمختلف جغرافيايي ايران پراكنده شده

 هر. در يك گروه قرار گرفت R. damascenaبه همراه گونه  R. pimpinellifoliaگونه . تواند مؤيد اين امر باشدنيز مي
نيز در يك گروه  R. damascenaهاي تمام ژنوتيپ. مكان ژني نشان داشتند 10آلل مشترك در  9دو گونه تتراپلوئيد بوده و 

اگرچه فقط سه ژنوتيپ از اين گونه در تحقيق حاضر وجود داشت ولي هتروزيگوسيتي بالايي درون اين گونه . قرار گرفتند
ها در دندروگرام قرار در يك موقعيت كاملاً جدا از ديگر گونه R. persicaبر اساس نتايج، گونه ). 76/0(مشاهده شد 

 R. persicaاين مطالعه اين نظريه را كه . ها داشتاين گونه همچنين بيشترين تعداد آلل خنثي را نسبت به ديگر گونه. گرفت
اين مطالعه نشانگرهاي ريزماهواره در در مجموع در . كندباشد تأييد ميمي Rosaهاي مشتق شده از جنس جزء اولين گونه

بسيار قدرتمند عمل كردند و دندروگرام حاصل در اين تحقيق، با تقسيم بندي سنتي  Rosaسطح بخش و گونه در جنس 
  .گياهشناسي همخواني نشان داد
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های جنس ژنوتيپ UPGMAای تجزيه خوشه - ١شکل 
Rosa مقادير. بر اساس ضريب تشابه دايس Bootstrap 

( باشد یتکرار م ١٠٠٠بصورت درصد و بر اساس 
 ).نمايش داده نشده است ۵٠مقادير کمتر از 
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Evaluation of the genetic diversity of rose species (Rosa spp.) of Iran using microsatellite 

markers 
 
Abstract 
Wild rose species includeing R. canina, R. iberica, R. orientalis, R. damascena, R. 
pimpinellifolia, R. hemisphaerica, R. foetida, R. beggeriana and R. persica were collected 
from different regions in Iran for a rose breeding program. Ten microsatellite markers were 
used to analyze the genetic variation of these species. The markers amplified alleles in all 
species in the genus, even if they were from different sections. Unweighted pair group method 
cluster analysis (UPGMA) based on Dice similarity coefficients revealed five main groups. 
The species in the same clusters had similar ploidy level. Caninae was the largest and the 
most complicated cluster. The data showed no support for a distinction between R. canina 
and R. iberica from section Caninae, as the accessions were placed in one group, and 
accessions of these two species were more closely related to each other within a province 
than to accessions of the same species in other provinces. Section Pimpinellifolia ended up 
with two separate clusters of which, one contained R. pimpinellifolia species combined with 
R. damascena and the other included R. foetida and R. hemisphaerica species. R. persica 
clustered genetically very distinct from all others, with very few alleles shared with other 
taxa. SSR markers were highly informative and robust at the section level as well as at the 
species level in the genus Rosa and the resulting dendrogram agreed well with the traditional 
botanical classification and horticultural literature.   


