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 چکیده

نژادی چغندرقند دارد و تحقیق در مورد تنوع های بهنقش مهمی در برنامه (Beta vulgaris ssp. maritima)چغندر ماریتیما 

نمونه اروپایی در این تحقیق ارزیابی  سه نمونه ایرانی و 10شامل چغندر ماریتیما نمونه  13تعداد  ژنتیکی آن اهمیت زیادی دارد.

ژنوم هسته و میتوکندری مورد استفاده قرار  برای بررسی (minisatellite) و ماهوارک ISSRشدند. دو نوع نشانگر مولکولی 

درصد( چندشکلی نشان دادند. نتایج مشخص نمود  27/84مورد ) 147آغازگر شناسایی شد که  13مکان با  176تعداد  گرفت.

 8YC (GA) و 8YT(AC) است.  آغازگرهای درصد32به میزان  (PIC)ها ارزش محتوای اطلاعات چند شکلی بین نمونه که در

های تجزیهتواند برای می (MI)با بیشترین شاخص نشانگر  8RG(CT)( را داشتند. آغازگر 38%) PICبیشترین میزان ارزش 

ها به دو گروه اصلی تقسیم شدند. همه نمونه ANOVAو  UPGMAهای تجزیهبیشتر مورد استفاده قرار گیرد. بر اساس نتایج 

های ایرانی و اروپایی از یکدیگر متفاوت هستند. با دندروگرام تنوع ژنتیکی نشان داد که نمونه (PCoA)های اصلی لفهؤتجزیه به م

ها به چهار گروه میتوکندریایی بر اساس تنوع برای مطالعه تنوع سیتوپلاسمی، از چهار نشانگر ماهوارک استفاده شد. نمونه

 های ایرانی هتروپلاسمی بودند.مونهیابی برخی نآغازگرها تقسیم شدند. با توجه به نتایج توالی
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 مقدمه

 Grimmer et)جنس بتا به خانواده آمارانتاسه تعلق دارد

(al. 2007 ها در این جنس از جنوب غربی آسیا منشا بسیاری گونه

ر مطالعات بر این در سای. علاوه(Biancardi et al. 2005) هستند

شرقی دریای سیاه، ارمنستان، نوبجساحل دریای سرخ، ساحل 

قفقاز، ساحل دریای خزر، ایران و هندوستان مناطق اولیه جنس بتا 

 Binecardi)دی و همکاران معرفی شدند. راهستند که توسط بیانک

et al. 2005) های چغندر وحشی در شمال شرق اروپا، در نمونه

فریقا گسترده شده و تا ایران، آامتداد سواحل مدیترانه اروپا و 

. است یافته ادامه ییآسیا کشورهای سایر و چین هندوستان،

(Arjmand et al. 1991 گونه )ای،لپه دو علفی، ولگاریس 

 ندرتبه و ساله دو چغندرقند گیاه. است دیپلوئید گیاه و هالوفیت

 یک مولاًمع (maritima) ماریتیما زیرگونه اگرچه. است ساله چند

 ماریتیما( زیرگونه Arumuganathan et al. 1991) است ساله

 میزان افزایش برای تواندمی آن بهتر شناخت و است چغندرقند منشا

 قندچغندر. باشد مفید صنعتی گیاه این اصلاحی هایبرنامه و رشد

 نیای دریایی وحشی چغندر. دارد تیمایمار چغندر با سازگار تلاقی

 شامل چغندرقند اصلاح برای مهمی ژنتیکی منبعست و ا قندچغندر

 موفقیت. است سیتوپلاسمی نرعقیمی و غیرزنده و زنده هایتنش

بستگی زیادی به توانایی تولید و شناسایی تنوع  اصلاحی برنامه در

 خاص محیطی شرایط در هاژنتیکی و مهارت در انتخاب ژنوتیپ

ساختار ژنتیکی گیاهان نتیجه  .(Biancardi et al. 2005) است

زمانی طولانی است،  هبرهمکنش ژنتیک و محیط در محدود

بنابراین الگوی با ارزشی از ژنتیک و محیط در این گیاهان در دست 

 .(Kato et al. 2003; Kumar 1999)ما است 

و های بومی مطالعات زیادی برای ارزیابی ژرم پلاسم

های وحشی های وحشی در ایران انجام شده است. مطالعه گونهگونه

آوری بذور از نقاط مختلف با جمع 1993در جنس بتا در ایران از سال 

(. نشانگرهای Arjmand et al. 1996) ه استکشور انجام شد

DNA تنوع ژنتیکی گیاهان است تجزیهآلی برای انتخاب ایده 

(Kummar 1999.)  

ژنتیکی برای انتخاب دقیق والدین خوب در  نوعدانش ت

 تنوع ی بسیار حائز اهمیت است. ارزیابیتولید هیبریدهای قو

ها و یتهوار بررسی و شناسایی برای DNA نشانگرهای با ژنتیکی

 Kummar)خصوصیات اکولوژیکی و فیلوژنتیکی بکار میرود

1999, sharma et al. 1999). نشانگر ISSR های بین )توالی

های تکراری ساده( یک نشانگر غالب با کاربرد سریع، ساده و توالی

بین دو توالی مشابه  DNAقطعات   ISSRثر است. تکنیکؤم

کند که در جهت عکس هم هستند ای را تکثیر میریزماهواره

(Meyer et al. 1999, Wu et al. 1994). نشانگرISSR در 

(، Joshi- Saha and Gopalakrishna 2007) ژن کردن نشانمند

 Kozyrenko et al. 2009; Sehgal et)مطالعات تنوع ژنتیکی 

al. 2011)، انگشت نگاری(Bhagyawant and Srivastava 

 ،(Venkateswarlu et al. 2006یابی ژنوم )نقشه ،(2008

(، شناسایی Martins-lopes et al. 2007شناسایی ژنتیکی )

 Sankar and moore)های هتروزیگوت و هموزیگوتژنوتیپ

( و Vijayan et al. 2006انتخاب به کمک نشانگرها ) ،(2001

( Hashizume et al. 2003های صفات کمی )تشخیص مکان

سیتوپلاسمی برای بررسی جریان ژنی، شناسایی  DNAچندشکلی 

-Dumolin)شجره والدین با نگاه توارث مادری و تکامل ژنتیکی 

lapegue et al. 1998, McCauley 1995)   .استفاده شده است

نگاری نرعقیمی میتوکندریایی برای انگشت DNAبررسی 

های اصلاحی چغندرقند، تعیین تنوع سیتوپلاسمی در برنامه

پلاسم و شناسایی نرعقیمی های ژرمسیتوپلاسمی در نمونه

 همکاران و دسپلانگمفید است.  ،ستوپلاسمی جدید

(Desplanque et al. 2000) بین ایرابطه DNA میکروپلاستی 

دا نکردند و هر دو ژنوم برای پی ماریتیما چغندر در میتوکندریایی و

 12های چغندر در مطالعات ژنتیک مادری مناسب هستند و جمعیت

 .Smulders et al) اسمولدر و همکاران بندی شدند.اکوتیپ دسته
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 12 با را تریپلوئید و دیپلوئید B. vulgarisی ژنتیک تنوع (2010

چغندر با  یتنوع ژنتیک توسعه. کردند بررسی ریزماهواره نشانگر

انجام  ISSRاما با نشانگر  ،نشانگرهای مختلفی شناسایی شده است

این نشانگر برای تعیین تنوع ژنتیکی  ،نشده است. در این تحقیق

تیما که ده مورد از آن از ایران ینمونه چغندر زیرگونه مار 13

، استفاده گردید ،و سه مورد آن اروپایی استآوری شده جمع

تیما از طریق یزیرگونه مارهمه سیزده نمونه تنوع ژنتیکی  همچنین

DNA تکثیر با میتوکندری و ههست ISSR های ماهوارکو مکانی 

Minisatellite))  شدبررسی.  

  هامواد و روش

  مواد گیاهی

تیما ی( چغندر زیرگونه مارm10تا  m1تعداد ده نمونه )

واقع  چغندرقندتحقیقات سسه ؤتوسط م ،استفاده شده در این مطالعه

 شده داده نشان 1 ولجد در جغرافیایی أمنش. گردید فراهمکرج در 

از یونان و   m12فرانسه، از  m11اروپای  نمونه سه تعداد. است

m13 عنوان شاهد استفاده شدند.بهیا ایتال از

 
 (Beta vulgaris supsp. maritima) های چغندر ماریتیماجغرافیایی نمونهمنشاء  1جدول 

 
 طول و عرض جغرافیایی شماره نمونه منطقه کشور

 m1 32˚15ˊN/48˚24ˊE  (A) صفی آباد ایران

 m2 27˚8ˊN/57˚4ˊE میناب ایران

 m3 32˚22ˊN/48˚25ˊE سرخان  ایران

 m4 32˚22ˊN/48˚25ˊE دیلم  ایران

 m5 32˚11ˊN/48˚14ˊE شوش ایران

 m6 32˚22ˊN/48˚25ˊE دزفول ایران

 m7 39˚17ˊN/47˚37ˊE مغان ایران

 m8 39˚1ˊN/48˚4ˊE گرمی ایران

 m9 32˚22ˊN/48˚25ˊE فکان ایران

 m10 32˚15ˊN/48˚24ˊE (B)صفی آباد  ایران

 Normandy m11 48˚52ˊN/0˚10ˊE فرانسه

 Kefalonia m12 38˚10ˊN/20˚34ˊE یونان

 Sardinia m13 40˚7ˊN/9˚0ˊE ایتالیا

 

 PCR و تکثیر DNA استخراج

بوته از مزرعه آزمایشی  10های جوان از هر نمونه برگ

برداشت شد و با  DNAسینا همدان برای استخراج  دانشگاه بوعلی

 های یکنواخت ازهم به میزان مساوی مخلوط گردیدند تا نمونه

ها با نیتروژن مایع پودر شدند. پلاسم فراهم گردد. نمونهژرم

 یافته بهبود روش از استفاده با کل DNAسازی استخراج و خالص

CTBA اساس بر Cai و همکاران انجام ( شدCai et al. 1997).  

 

 

  هاتکثیر ماهوارک

 ،(Nishizawa et al. 2000) همکاران ونیشیزاوا مطابق 

 های ماهوارکاز مکان PCRر تکثی برای آغازگر جفت چهار

(Minisatellite) اییمیتوکندری TR1،TR2 ، TR3 وTR4 

ستفاده شد. چهار گروه مکان ماهوارک در چغندر با تعداد تکرارهای ا

به ترتیب با  (mtVNTRمتفاوت پشت سر هم میتوکندریایی )

  .شوندجفت باز شناخته می 30و  66، 33، 32 هایطول

میکرولیتر شامل کلرید منیزیم  25در حجم  PCRتکثیر 

 4/0 با آغازگر هر رمولا میلی 4/0 هریک هاdNTP رسه میلی مولا
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 بافر ،ونیتی یک میزان به Taqپلیمراز  DNA آنزیم ،ومولکپی

PCR  میکرولیتر و 2/5به میزانDNA  100 میزان به ژنومی 

  .بود نهایی حجم در نانوگرم

 درجه 94: شاملهای در دماها و زمان PCR یطشرا

 درجه 94، چرخه 35 آن دنبال به و دقیقه 3 مدت به گرادسانتی

 30 مدت بهگراد درجه سانتی 55، دقیقه یک مدت به گرادسانتی

 نهایی گسترش آخر در و دقیقه 2 مدت به گرادسانتی درجه 72 ،ثانیه

در  PCR محصول. بود دقیقه 10 مدت به گرادسانتی درجه 72 در

ساعت  سه به مدت 80 ولتاژ باو  TBEبافر  درصد،3ژل آگارز 

  تفکیک شد.

 
 ISSR تکثیر

 ,Biolegio) آغازگر ریزماهواره از شرکت بایولژیو 20تعداد 

(Nijmegen, Netherlands))  گر آغاز 20تهیه شد. همهISSR 

تعداد  ه،غربال شدند و بر اساس تکرارپذیری و چندشکلی تولید شد

.(2در نهایت انتخاب شدند )جدول  ISSRآغاز گر  13
 

 مورد استفاده در بررسی تنوع ژنوم هسته چغندر ماریتیما ISSRهای مشخصات آغازگر 2جدول

 
 دما توالی آغازگر

 گراد()سانتی

تعداد 
های مکان

 تکثیر شده

های مکانتعداد 
 چندشکلی

 درصد چند شکلی
PIC 

value 

MI 

value 

P1 (AG)8T 54 14 12 71/85 31/0  18/3  

P2 (AG)8YT 52 15 13 66/56 30/0  38/3  

P3 (AC)8YT 52 12 10 33/83 38/0  16/3  

P4 (CA)8G 53 12 10 33/83 29/0  41/2  

P5 (CT)8RC 54 16 14 50/87 31/0  79/3  

P6 (CT)8RG 42 17 15 23/88 32/0  23/4  

P7 (GA)8C 52 11 10 90/90 26/0  36/2  

P8 (GA)8T 52 12 9 00/75 37/0  49/2  

P9 (GA)8YC 52 19 14 68/73 38/0  92/3  

P10 (TC)8C 54 12 10 33/83 34/0  83/2  

P11 (TG)8A 52 9 8 88/88 37/0  63/2  

P12 (TG)8G 52 12 10 33/83 36/0  00/3  

P13 GGGC(GA)8 55 14 12 71/85 26/0  67/2  

SUM - - 175 147 - - - 

Mean - - 46/13  3/11 84 32/0  08/3  

  (Annealing Temperature=Ta, R=A/G, Y=C/T) 

 

میکرولیتر شامل کلرید منیزیم  25در حجم  PCRتکثیر 

 آغازگر هر مولار، از میلی 6/0 به میزان dNTP ر، هرسه میلی مولا

یونیت  یک میزان به Taqپلیمراز  DNA آنزیم پیکومول و 8/0

 میزان به ژنومی DNAمیکرولیتر و 5/2به میزان  PCR بافر بود.

  .اضافه شد برای هر واکنش نانوگرم 100

 دقیقه 5 مدت به گرادسانتی درجه 94 :شامل  PCRشرایط

 دقیقه، یک مدت به گرادسانتی درجه 94 چرخه از 40 در ادامه و

 30 مدتدمای اتصال بسته به آغازگرها بهگراد درجه سانتی 55

 نهایی گسترش آخر در و دقیقه 2 مدت به گرادسانتی درجه 72 ثانیه،

در  PCR محصول. بود دقیقه 10 مدت به گرادسانتی درجه 72 در

مه ه تفکیک شد. 80 ولتاژ با 1x TBEدر بافر  یک درصد ژل آگارز

 برای تکرارپذیری حداقل سه بار بررسی شدند. PCRنتایج 

 

 هادادهتجزیهامتیازدهی و 
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عنوان مکان در بررسی ژنوم هسته، هر قطعه تکثیر شده به

ISSR  های در نظر گرفته شد. باندDNA  ( و 1برای حضور )

گرامی بر اساس امتیازبندی شد. دندرو  ISSR( در0حضور )عدم

رسم  UPGMA استفاده از روشماتریس شباهت ژنتیکی با 

که بر اساس ضریب شباهت   (sneath and sokal 1973)شد

بود. فاصله اقلیدسی بر اساس ضرایب   (Jaccard 1908)جاکارد

با تقسیم  (PPB)های چند شکل شباهت محاسبه گردید. درصد باند

محاسبه شد. تنوع  ،هاتعداد باندهای چندشکل به تعداد کل باند

ها با تجزیهبا ماتریس دوتایی تعیین شد. همه ژنتیکی 

 .(Rehlf 2000)انجام شد e10/2نسخه   NTSYS-PCافزارنرم

بر ماتریس شباهت   (PCOA)تجزیه به مختصات اصلی

ISSR  محاسبه شد(semagn et al. 2000).  محتوای اطلاعات

  - 2q با )PIC (چند شکلی
2p - 1 محاسبه شد .al etsemagn (

 Ghislain)فراوانی فقدان باند است   qفراوانی باند و  Pکه  (2000

et al. 1999) . 

اوت را نشان فهای متترکیبی بین آللاحتمال نو  PICارزش 

 Alem)است   ISSRقدرت هر نشانگر  دهد و شاخصی برایمی

et al. 2011) شاخص نشانگر .(MI)   برای نشانگرهایISSR  

های محاسبه شد تا ظرفیت هر آغازگر برای تشخیص مکان

تعیین شود. شاخص نشانگر توسط پاول و  هاچندشکل بین ژنوتیپ

  . (Powell et al. 1996)همکاران فرموله شد

با استفاده از   (AMOVA)تنوع مولکولی  تجزیه

GenAlex   د انجام ش 3/6نسخه(peakall et al. 2012). 

که باندهای چندتایی مشاهده شده اینبرای اطمینان از 

آغازگرهای  PCRمربوط به ناحیه تکثیری ماهوارک است، محصول 

TR3 یابی شدند. درصد، توالی 3بعد از مشاهده باندها در ژل آگارز

 (Bioneer, Korea) توسط شرکت بایونیر کره  DNAیابیتوالی

د انجام ش  ClustalWافزار ردیفی چندتایی با نرمهمانجام شد. 

(Thompson et al. 1994).  

 نتایج

 ISSRچندشکلی 

جفت باز  3000تا  150از  PCRاندازه قطعات تکثیر شده 

درصد  27/84باند قابل بررسی،  175باند از  147متفاوت بود. تعداد 

 15چندشکلی داشتند. تعداد باندهای ایجاد شده توسط آغازگرها از 

 15باند به ازای هر آغازگر بود. تعداد  38/11مورد، با متوسط  18تا 

یشترین باندهای نمونه با ب 13در بین  p6مکان چند شکل با آغازگر 

ترین تعداد قطعه کم  P11آغازگرقابل ارزیابی تکثیر شد، درحالی که 

نشان داد. سطح چند شکلی بالای تعیین شده  هشتتکثیر شده با 

سیستم مفیدی است.   ISSRانگر ـص کرد که نشـمشخ

 01/0بین   PICغالب است و بنابراین حداکثر ارزش   ISSRنشانگر

بالاتر دلالت بر محتوای اطلاعات بیشتر   PICاست. مقدار 5/0تا 

برای  26/0از   PICمقدار.  (Ghislain et al. 1999)دارد

و متوسط   P9وP3 هایبرای آغازگر 38/0تا   P7و  P13آغازگرهای

بود که مشابه مقادیر سایر منابع منتشر  32/0به میزان   PICدارمق

. (Verma and Rana 2011) است ISSRهای برای آغازگرشده 

 MI حداکثر مقدار  بود. 08/3ها برای همه مکان MIمتوسط مقدار 

برای آغازگر  36/2ترین آن و کم P6برای آغازگر  23/4به میزان 

P7   آمده است. ضرایب شباهت  2بود. جزییات نتایج در جدول

با  71/0تا  14/0نمونه چغندر ماریتیما از  13جفتی ژنتیکی در میان 

های ایرانی که دلالت بر درجه تنوع زیاد در نمونه بود. 42/0گین میان

های بین نمونه 72/0ماریتیما داشت. حداکثر ضریب شباهت ژنتیکی 

شوش و دزفول بود که هر دو از استان خوزستان منشا گرفته و به 

بین  14/0ترین ضریب شباهت جفتی هم نزدیک هستند. کم

بود. علاوه بر این ضریب   B  (M10)آبادهای ایتالیا و صفینمونه

و مغان با منشا به  Bآبادشباهت جفتی بین دو نمونه ایرانی صفی

بود. ضریب شباهت ژنتیکی کم  34/0ترتیب خوزستان و اردبیل، 

  Bآبادهای صفیمشخص نمود که تفاوت ژنتیکی بزرگی بین نمونه

ایران  و مغان وجود دارد که از لحاظ جغرافیایی در شمال و جنوب
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، نسبت  Bآبادصفیدر نمونه  36/0هستند. میانگین ضریب شباهت 

را   Bآبادهای ماریتیما، تنوع زیادی در ژنوم صفیبه سایر نمونه

(  %9/90به ترتیب بیشترین )  P9و P7های دهد. آغازگرنشان می

نتایج تجزیه در % ( چند شکلی را داشتند.  68/73ترین )و کم

AMOVA ها در نقطه برش با دو گروه بیشترین تمایز بین گروه

مطابق الگوی عمومی توزیع  دست آمد.هب 35/0با سطح  شباهت

مربوط  43/0، واریانس مولکولی ISSRمولکولی نشانگرهای  تنوع

واریانس مولکولی مربوط به  57/0ها و های بین گروهبه تفاوت

باند چند شکل،  147اس بر اس(. 3ها بود )جدولتغییرات داخل گروه

نمونه به طور واضح  13مشخص نمود که   UPGMAدندروگرام 

های ایرانی در شوند. گروه اول ترکیبی از نمونهدر دو گروه جدا می

که های اروپایی بود. نتایج نشان داد که گروه دوم شامل نمونهحالی

)شکل  ها استتر از شباهت داخل گروهشباهت بین دو گروه کم 

ها بر اساس تنوع ژنتیکی را توزیع فضایی نمونه PCoA تجزیه(. 1

کند. با مقایسه فاصله فضایی و فاصله ژنتیکی، همه اثبات می

ها از لحاظ شباهت به دو گروه ایرانی و اروپایی تقسیم شدند. نمونه

(.2)شکل مختصات اصلی جدایی دو گروه تایید شد تجزیهبا 

  
 های مناسب برای تعیین تعداد گروه ISSRآغازگر   13بر اساس  (AMOVA) واریانس مولکولیتجزیه  3 جدول

 
 درصد تغییرات .Est. Var  مربعات میانگین مجموع مربعات درجه آزادی منابع تغییرات

84/94  1  بین گروه ها  84/94  95/15  43 

46/233 11 درون گروه ها  22/21  22/21  57 

30/328 12 کل  - 17/37  100 

 

 

 

 ISSR بر ضریب جاکارد و نشانگرهای UPGMA دندوگرام 1شکل 
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  ISSRنمونه چغندر ماریتیما بر اساس چندشکلی  13تجزیه به مختصات اصلی دو بعدی  2شکل 

 

 های میتوکندریاییچند شکلی ماهوارک

 500بر اساس نیشیزاوا و همکاران یک قطعه  TR1نشانگر 

تولید کرد  m12ها بجز نمونه جفت بازی در همه نمونه

(Nishizawa et al. 2000)در نمونه  . علاوه بر این دو باندm12 

اندازه تولید شد. ( 3A)شکل  m11و  m7های و سه باند در نمونه

ها میتوتایپ جفت باز بود. تفاوت 695و  565، 500قطعه مورد انتظار 

. (Fenart et al. 2006; 2008)به اندازه باندها بستگی دارد 

(. 3Bجفت بازی تولید کرد )شکل  362فقط یک باند  TR2نشانگر 

جفت باز با این  500و  404، 362در مطالعات قبلی سه باند با 

 Nishizawa et al. 2000; Fenart et)نشانگر ایجاد شده بود 

al. 2008) به طرز جالبی ما الگوی چند باندی نظیر .TR1  در نتایج

TR3 وی تک باند و سه باند در گمشاهده کردیم. این نشانگر ال

 TR3(. قطعات مورد انتظار 4Aها مشاهده شد )شکل میان نمونه

 .Nishizawa et al)جفت باز بود  482و  441، 420های با اندازه

2000; Fenart et al. 2008) برای تضمین اینکه چند باندی .

مشاهده شده مربوط به ناحیه تکثیر شده مورد مطالعه است، 

یابی شد )شکل توالی m1یک تک بوته از نمونه  PCRمحصول 

4B  4وC( دو تا از سه باند .)B وC توالی یابی شدند. نتایج توالی )

 AB026710یابی نشان داد که توالی با شماره دستیابی 

(Nishizawa et al. 2000)  باند ردبا این باندها داشباهت زیادی .

B  جفت باز( در ناحیه  66ای واحد تکراری )جفت باز دار 441با

جفت باز دو  375با  Cتکراری مشابه با توالی بانک ژن بود. باند 

به  Aبرآورد شد که قطعه  از همان واحد تکراری را داشت. عدد

. این سه قطعه در باشدد تکراری جفت باز با چهار واح 507طول 

یک باند  TR2یافت شد.  نشانگر  m9و  m3 ،m5 ،m8های نمونه

(. در صورتی 3Cها تکثیر کرد )شکل جفت بازی در همه نمونه 364

 410و  364، 350طعه به طولقکه در مطالعات قبلی تکثیر چهار 

 Nishizawa et al. 2000; Fenart)حفت باز گزارش شده است 

et al. 2008)های ها بر اساس چند شکلی ماهوارک. نمونه

 (. 4میتوکندریایی به چهار گروه میتوتایپ تقسیم شدند )جدول 

 
 های چغندر ماریتیماهای میتوکندریای برای نمونههای حاصل از چندشکلی ماهوارکمیتوتایپ 4 جدول

 
Accession میتوتایپ TR1  TR2  TR3  TR4  

(bp) 

m1, m3, m5, m8, m9 A 500 364 375 ،441 ،507  364 

m7, m11 B 500 ،565 ،695  364 441 364 

m12 C 565 ،695  364 441 364 

m2, m4, m6, m10, m13 D 500 364 441 364 
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  TR4 (C)و آغازگرهای  TR2  (B)آغازگرهایTR1  (A)نمونه چغندر ماریتیما که با آغازگرهای  PCR 13 محصول 3شکل 

 (M :1Kb DNA ladderنامگذاری شدند.  1در جدول  13تا  1های چغندر ماریتیما از نمونه)

 

 
 

استخراج باندهای  C)؛  m1 بوته نمونه 10تکثیر  B)  ؛TR3های چغندر ماریتیما تکثیر یافته با نشانگر نمونه PCRژل آگارز محصول  A) ؛4شکل 

DNA  یابیتوالیاز ژل آگارز برای 
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 بحث

های بتا ولگاریس برای توسعه ارقام با مقاومت به زیر گونه

های زیستی و غیرزیستی دارای منابع ژنی با ارزشی هستند. تنش

های شناسایی ژرمپلاسم مرحله مهمی برای کمک به برنامه

ها با شناسایی نمونه  (Dos santos et al. 2011)نژادی استبه

آغازگر  13انجام شد. تعداد  ISSRهای قدرت تفکیک آغازگر

ISSR ،147  چندشکلی تولید نمودند.  درصد 27/84باند با

چندشکلی مشابهی در گیاه ها بسیار متغیر بود. چندشکلی در گونه

و در گیاه   (He et al. 2007)درصد 93/95سیس با آرابیدوپ

Vernicia fordii   درصد 82/81با (Li and Jin 2008) دست هب

چندشکلی   (MaoQian et al 2011) یان و همکارانجمائوآمد. 

در سه رقم  SRAPبا استفاده از نشانگر  درصد 8/63 به میزان

 مطابق سیواپراکاش و همکاران .چغندرقند چینی شناسایی کردند

(Sivaprakash et al. 2004)  توانایی آشکار کردن تنوع ژنتیکی

بسته به تعداد چندشکلی قابل تشخیص مستقیم واطور شاید بیشتر به

ژنتیکی متعددی با موفقیت با  تجزیه .توسط سیستم نشانگر باشد

 انجام شده است  SSRو  RAPD،AFLPنشانگرهای 

(Smulders et al. 2010; Barzen et al 1995; Li et al 

پلاسم چغندر اما تا این تاریخ تحقیقاتی در شناسایی ژرم. (2010

 96/0به میزان  (r)ضریب همبستگی کوفنتیک منتشر نشده است. 

های ماریتیما بود که شباهت ژنتیکی متوسط و مناسبی بین نمونه

کمترین شباهت بین  ،دهد. از طرفی دیگرمورد مطالعه را ارائه می

حداکثر فاصله های اروپایی و ایرانی مشاهده شد. در گروه اول هنمون

شباهت و حداقل فاصله  درصد 34با   m7و m10ژنتیکی بین 

شباهت بود. ارقام   درصد 71با   m6و   m5های ژنتیکی بین نمونه

شوند و امکان می تتجاری اروپایی در نواحی مختلف ایران کش

است.  محتمل تیمای اروپایی از طریق بذور تجارییمهاجرت مار

 ء ژنتیکی کاملاً ایرانی از اروپایی منشاتیمای یتفکیک واضح مار

ها نشان داد. با وجود این تنوع ژنتیکی داخل متفاوت در این نمونه

 گروه ایرانی ارتباط کمی با تنوع جغرافیایی نشان داد. این امر احتمالاً 

ها یا انتقال دلیل شباهت نسبی محیط و شرایط اکولوژیکی محلبه

طور هبور ارقام تجاری باشد. های مختلف از طریق بذبین مکان

های وحشی فاصله جغرافیایی و جریان ژنی بین کلی، در جمعیت

های تعیین کننده فاصله ژنتیکی هستند. راجع به این جمعیت

تحت  ،های اصلی قطع شودها، اگر جریان ژنی بین مکانجمعیت

دلیل برداشت ها که بههای غیرطبیعی نظیر تجزیه محلثیر عاملأت

ها، فاصله ژنتیکی بین ل نشده، چرای بیش از حد و سایر عاملکنتر

و فرسایش ژنتیکی بخاطر  دهدافزایش می را های جدا افتادهجمعیت

 Martins-lopes)شودیکنواخت شدن و تمایز بین جمعیت آغاز می

et al 2007) . های مولکولی نشانگر ،تنوع ژنتیکی بررسی برای

د. نزیع شده باشیکنواخت در کل ژنوم توو د نباید چند شکل باش

های مختلف ژنوم انتخاب شده اگر نشانگرها از بخش ،بنابراین

باشند، همبستگی بین آنها کمتر خواهد شد و ترکیبات بیشتری برای 

.   (Hashizume et al 2003)توضیح کل تنوع نیاز است 

بالایی داشتند، برای جداسازی  MI و  PICآغازگرهایی که 

ها تر از سایر عاملورد چند شکلی مناسبآهای ژنتیکی و برفاصله

بنابراین ما آنها را برای مطالعات بیشتر در چغندرقند پیشنهاد  بودند.

را داشتند و در   PICکمترین  P13و  P7کنیم. آغازگرهایمی

ها نیستند. مناسب برای بررسی نمونه ،مقایسه با سایر آغازگرها

دلیل مشاهده چند باندی نشانگرهای به ،های میتوتایپ حاضرگروه

TR1 وTR3  ،تواند میگیرد، های ایرانی را در بر میفقط نمونه

پلاسم ایرانی داشته باشد. دلیل دلالت بر ماهیت متفاوت ژرم

های غیراختصاصی چندباندی مشخص نیست اما احتمال تکثیر باند

تواند الگو می DNA دیگر به نواحی هاآغازگرناشی از اتصال 

 با تغییر  PCRاین فرضیه با تکرارمنجربه مشاهده چندباندی گردد. 

و گراد درجه سانتی 10و افزایش دمای اتصال تا   PCRشرایط 

ده، بررسی شد. بنابراین حضور شیابی باندهای تولید یسپس توال

فته نیست. در پذیر PCRباندهای غیراختصاصی ناشی از شرایط 
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باند متفاوت مشاهده  دلیل چند بررسی دلایل چند باندی، احتمالاً

ای توده  DNAتواند ناشی از تهیه در نمونه میشده از یک آغازگر 

گیاه با محتوای سیتوپلاسمی متفاوت باشد. برای ارزیابی این  10از 

ها انجام شد با آغازگر  m1روی یک نمونه تک گیاه  PCRفرضیه، 

الگوی چند باندی مشاهده شد. نتایج ارزیابی تک بوته همان نتایج و 

های تک بوته های توده ای را تایید کرد و چندباندی در نمونهنمونه

دلیل دیگر قابل توضیح برای مشاهده  (.4b)شکل  مشاهده شد

ها تواند وقوع نوترکیبی در ژنوم میتوکندریایی نمونهچندباندی می

ارث میتوکندریایی در بیشتر گیاهان تک والدی است وباشد. اگر چه ت

توارث  ،شمعدانیگیاه اما در برخی موارد توارث دو والدی نظیر 

 .Daniell et al)مشاهده شده استمیتوکندریایی دو والدی 

که همه ژنوم  شود. توارث دو والدی منجر به این می(2004

مشاهده  د.های سیتوپلاسم یک نمونه هموزیگوت نباشنمیتوکندری

تیما احتمال توارث دو والدی در چغندر یچند باندی در چغندر مار

کند و دلیل چندباندی حضور میتوکندری تیما را تقویت مییمار

کندریایی ژنوم بتا تک والدی ومتفاوت است. اگر چه توارث میت

تیمای یهای ماراما احتمال دارد نمونه ،مادری گزارش شده است

منحصر به فردی ناشی از تفاوت ژنتیکی با ایرانی چنین ویژگی 

های اروپایی داشته باشند. این اولین گزارش از جنس نمونه

تیما است. بنابراین مطالعات توارث یهای زیرگونه مارنمونه

در این تر این موضوع درک درستبرای سیتوپلاسمی بیشتری 

 .شودمی پیشنهادها نمونه

 

 تقدیر و تشکر 

واقع در و تهیه بذر چغندرقند  حسسه اصلاؤنویسندگان از م

های چغندر ماریتیما سپاسگزار برای در اختیار گذاشتن نمونه ،کرج

باشند.می
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