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هاي موجود در گیاه نیشکر از لحاظ تولید انرژي و قند، با توجه به پتانسیل

هاي موجود در گیاه نیشکر، بررسی تنوع بهترین راه براي استفاده از ظرفیت

باشد. با نژادي میهاي بهکارگیري در برنامههاي موجود جهت بهژنتیکی واریته

آلل، با  169واریته نیشکر،  160جفت آغازگر ریزماهواره روي  30مطالعه 

براي  06/1بین  مؤثرآلل براي هر آغازگر حاصل شد. تعداد آلل  6/5میانگین 

با میانگین  SMC119CG در مکان ژنی ٩٢١/١و  AP-SSR03مکان ژنی 

(براي  06/0آلل برآورد شد. میزان محتواي چند شکلی آغازگرها بین  508/1

) متغیر بود. SMC851MS(براي جایگاه  5/0تا  )AP-SSR03اه جایگ

به طوریکه سه  نمود، گروه را مشخص PCoA ،(6( تجزیه به مختصات اصلی

اي با تجزیه خوشه نمایند.درصد از واریانس کل را توجیه می 86/14مولفه اول 

و تجزیه ساختار جمعیت با  Neihbour-Joiningمبتنی بر فاصله روش 

عدد  6انجام شد. بهترین تعداد زیر جمعیت  Bayesianنی بر مدل روش مبت

ها افرد بر اساس مناطق جغرافیایی از شناسایی شد، که در اکثر زیرجمعیت

بندي حاصل از روش مبتنی بر مدل یکدیگر تفکیک نشدند. نتایج گروه

Bayesian ارتباط فیلوژنی و تجزیه به مختصات اصلی با هم مطابقت زیادي ،

ها ن دادند. نتایج واریانس ژنتیکی نشان داد که تنوع افراد درون جمعیتنشا

هاي اصلاحی نیشکر به باشد. بنابراین در برنامهها میبیشتر از تنوع بین جمعیت

تواند انجام شود. ها میمنظور انتخاب والدین مناسب، انتخاب درون جمعیت

نژادي به منظور هاي بهاطلاعات به دست آمده در مطالعه حاضر، در برنامه

حفاظت و مدیریت چنین مجموعه ژنتیکی با ارزشی در جهت کشت نیشکر 

  باشد. براي استفاده از قند و انژي زیستی، مفید می

  

اي،  ساختار جمعیت، محتواي اطلاعات تجزیه خوشه هاي کلیدي:واژه

   .چند شکل، نشانگر ریزماهواره
  

 

Considering the potential of sugarcane in terms of energy 
and sugar production the study of genetic diversity is the 
best way to use available genetic germplasm for breeding 
programs in this plant. Thirty microsatellite primer pairs 
were used to screen 160 varieties. In total 169 alleles were 
recorded with an average of 5.6 alleles per locus. The 
number of effective alleles per locus was ranged from 1.06 
(locus AP-SSR03) to 1.921 (locus SMC119CG) with an 
average of 1.508. The PIC value was variable ranging 
from 0.06 (for AP-SSR03) to 0.5 (for SMC851MS). The 
principal coordinate analysis (PCoA) revealed six groups, 
so that the first three axes explained 15.20% of cumulative 
variation altogether. Clustering analysis was done using 
Neihbour-Joining algorithm and population structure 
analysis was performed using Bayesian method. The best 
number of sub-populations was identified as six. The 
grouping of genotypes in the sub-populations was not in 
consistent with their geographic origins. The grouping 
obtained from Bayesian method, phylogenetic relatedness 
analysis results and principal coordinates analysis 
grouping showed good agreement with each other. 
Analysis of molecular variance revealed that variation 
within subgroups was significantly higher than that of 
among subgroups. So it will be better to do selection 
within populations in order to select suitable parents in 
sugarcane breeding programs. The knowledge obtained in 
this study would be useful for breeding programs to 
improve the conservation and management of this valuable 
genetic resource to meet the demand of sugarcane 
cultivation for sugar and bioenergy production. 

 
Keywords: Cluster analysis, Microsatelite markers, 
Polymorphic information content, Population structure. 
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  مقدمه

گیاهی تک لپه و چند  )spp)  Saccharumنیشکر

و قبیله   (Poaceae)ده غلات ساله متعلق به خانوا

)(Andropogonea  بوده و از گیاهان مهم صنعتی و

 Henry( باشد% شکر جهان می75تولید کننده حدود 

and Kole 2010( این گیاه به دلیل قابلیت تولید .

میلیون تن تولید جهانی شکر) در  63بالاي آن، (بیش از 

هاي اخیر نه تنها به عنوان منبع شکر بلکه در تولید سال

هاي زیستی بسیار مورد توجه قرار گرفته است سوخت

)Tew and Cobill, 2008(. عنوان گیاهینیشکر به 

C4انرژي  ، یکی از کارآمدترین گیاهان در تبدیل

باشد خورشیدي به انرژي شیمیایی در طی فتوسنتز می

)Aragón et al., 2009; Rae et al., 2009( . ارقام

گونه  ايگونه زراعی جدید نیشکر حاصل تلاقی بین

 )officinarum Saccharum )2n=80, X=10اهلی 

اي با میزان قند بالا و فیبر کم) و گونه وحشی (گونه

spontaneum Saccharum )2n=40-128, X=8 (

 باشندهاي زنده و غیر زنده) میداراي مقاومت به تنش(

)Daniels and Roach 1987(هاي جدید . ژنوتیپ

پلوئید و از نوع آنیوپلوئید بین  نیشکر به صورت پلی

باشند، هاي متعدد در هر مکان ژنی میبا آلل اي گونه

عدد  130تا  100طوریکه محدوده کروموزوم آنها بین به

می باشد. علاوه بر این، جنس ساکاروم داراي شش 

و  S. spontaneum گونه مجزا شامل دو گونه وحشی

S. robustum  و چهار گونه اهلیS. officinarum ،  

S. barberi، S. sinense  وS. edule  که با  باشدمی

اي تشکیل کمپلکس شرکت در تلاقی بین گونه

 .)Roach and Daniels, 1987(دهند  ساکاروم را می

هاي اصلاحی آن را جهت پیچیدگی ژنوم نیشکر، برنامه

تولید  قند و انرژي مشکل ساخته است. با توجه به آنکه 

ارقام اصلاح شده حاصل تلاقی هستند، بنابراین ارزیابی 

و آگاهی از میزان تنوع ژنتیکی در ذخایر توارثی این 

گیاه، به عنوان یکی از ابزارهاي اساسی و بسیار دقیق در 

ح ترکیب ژنتیکی ارقام اصلاحی و تجاري بسیار اصلا

هاي هایی که تاکنون در برنامهمهم است. ژنوتیپ

هاي محدودي از اند، کلوناصلاحی استفاده شده

 Lima et( اندفوق با پایه ژنتیکی محدود بوده هاي گونه

al., 2002(هاي اهلی. لذا تعیین تنوع ژنتیکی بین رقم 

برداري و بهبود و منابع ژنتیکی موجود، به منظور بهره

باشد. در صورت منابع تولید انرژي و قند، ضروري می

پلاسم با تنوع ژنتیکی زیاد، یابی به مجموعه ژرمدست

هاي نژادگران قادر به گسترش پایه ژنتیکی لاین به

هاي ژنتیکی در ارقام والدي بوده و سبب تسهیل یافته

  شود.  یدکننده انرژي و قند میزراعی تول

مرکز ذخایر ژنتیکی نیشکر ایران واقع در موسسه 

تحقیقات و آموزش توسعه نیشکر و صنایع جانبی 

باشد که واریته نیشکر می 360اهواز، حدودا داراي 

آوري کشور مختلف جمع 18طی سالیان دراز از 

کروموزوم دارند  120تا  110هاي فوق اند. واریته شده

تواند باشند. مرکز فوق، میه صورت اکتاپلوئید میو ب

هاي با ارزش حاوي تنوع ژنتیکی قابل توجه و آلل

مرتبط با صفات متعدد مورفولوژیک، سازگاري با 

هاي زیستی و غیر زیستی و بسیاري از صفات تنش

هاي مرتبط با کیفیت عملکرد قند و ساقه باشد. تلاقی

عملکرد ساقه و بین والدي در نیشکر سبب بهبود 

میزان قند شده است، لذا آگاهی از تنوع ژنتیکی 

ها نقش بسیار مهمی در پیشبرد والدین در تلاقی

هاي اصلاحی نیشکر ایران دارد. علیرغم برنامه

براي اصلاح گیاه  کلکسیون موجوداهمیت زیاد 

نیشکر در ایران، تا کنون مطالعه جامعی در خصوص 

ار ژنتیکی این مجموعه تنوع ژنتیکی و تعیین ساخت

انجام نشده است. هرچند می توان از صفات 

مورفولوژیک براي بررسی تنوع ژنتیکی استفاده کرد 

صد  پذیري وراثتاما نشانگرهاي مولکولی به دلیل 

  درصد در این زمینه از دقت بالاتري برخوردار هستند. 

اي به منظور طور گستردهنشانگرهاي مولکولی به

یابی صفات ژنتیکی، مطالعات نقشهبررسی تنوع، 

 شوندپیوستگی و انتخاب به کمک نشانگر استفاده می

(Varshney et al., 2005) تنوع ژنتیکی ارقام .

هاي مختلف زراعی نیشکر با استفاده از روش



 47  ... نییو تع یکیو روابط ژنت یتنوع مولکول یابیارزشادمهر و همکاران:   

 

RFLP  مولکولی همچون 
1 )Besse et al., 

1997(، RAPD
2 (Nair et al., 2002) ،AFLP

3 

(Aitken et al.,2005) ،ISSR
4 ) Virupakshi 

and Naik, 2008( ،SRAP
5 )Li and Quiros 

2001( ،TRAP
6 (Alwala et al., 2006) ،

GISH
7 (D Hont et al., 2002) ،FISH

8 

(D’Hont et al., 1996) ،gSSR
9 )Aitken et 

al.,2005( ، وEST-SSR
10 )Cordeiro et al., 

هاي شده است. در بین تمام تکنیکارزیابی  )2001

مولکولی، نشانگرهاي ریزماهواره به دلیل داشتن 

خصوصیاتی همچون وراثت همبارز، فراوانی و 

تکرارپذیري بالا، چندشکلی زیاد، قابلیت انتقال به 

هاي خویشاوند، توزیع در نواحی مختلف ژنوم (در گونه

)، ماهیت 12هو غیر رمز کنند 11هر دو  نواحی رمزکننده

اي طور گستردهچند آللی و پوشش وسیع ژنومی به

 Haq( شوند منظور بررسی تنوع ژنتیکی استفاده میبه

et al., 2014( همچنین سهولت آشکارسازي و .

اي تشخیص آنها به وسیله کاربرد واکنش زنجیره

پلیمراز با دو آغازگر اختصاصی که از روي نواحی 

گردد، از دیگر ها طراحی میریزماهواره ١٣مجاور

. )Sharma et al., 2014(باشد مزایاي آنها می

استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره در نیشکر در 

 ,.Liu et al(پلاسم مواردي همچون ارزیابی ژرم

و بهبود نقشه ژنتیکی  QTLیابی  ، نقشه)2011

(Andru et al., 2011) .گزارش شده است  

 160ارزیابی ژنوتیپی  -1هدف از تحقیق حاضر   

                                                                  
1. Restriction fragment length polymorphism  
2. Random amplified polymorphic DNA  
3. Amplified fragment length polymorphism  
4. Inter simple sequence repeats  
5. Sequence-related amplified polymorphism  
6. Target region amplification polymorphism  
7. Genomic in situ hybridization  
8. Fluorescence in situ hybridization  
9. Genomic simple sequence repeats  
10. Expressed sequence tag-SSR  
11. Coding 
12. Non-coding 
13. Flanking region 

جفت  30پلاسم نیشکر با استفاده از واریته از ژرم

نشانگر ریزماهواره به منظور آگاهی از تنوع ژنتیکی و 

تعیین روابط  -2ساختار جمعیت کلکسیون موجود و 

ان هیبریدهاي نیشکر، به منظور حفاظت، ژنتیکی می

پلاسم موجود در مدیریت و استفاده بهینه از ژرم

  باشد.   نژادي میهاي اصلاحی و بهبرنامه

  

  هامواد و روش

  DNAمواد گیاهی و استخراج 

واریته نیشکر واقع در  160در مطالعه حاضر از 

موسسه تحقیقات و ي موزه ارقام نیشکر از مزرعه

استفاده  وسعه نیشکر و صنایع جانبی اهوازآموزش ت

هاي جوان صورت گیري از برگ). نمونه1شد (جدول 

هاي پلاستیکی و گرفت و بعد از قرار دادن در کیسه

درجه  -80بر روي یخ، به آزمایشگاه منتقل و در فریزر

نگهداري شدند.  DNAگراد تا زمان استخراج سانتی

DNA  برگ خرد شده گرم پودر میلی 250ژنومی از

تغییر یافته استخراج  CTABدر ازت مایع به روش 

. کیفیت و کمیت (Porebski et al.,1997)شد 

DNA  1استخراج شده توسط الکتروفورز ژل آگارز %

 ND-1000و دستگاه نانودراپ اسپکتروفتومتر مدل 

  بررسی شد.

  

 اي پلیمرازواکنش زنجیره

هاي نمونه اي پلیمراز،زنجیرهبراي انجام واکنش 

DNA  گرم در میکرولیتر رقیق نانو 25به غلظت

جفت  30هاي ریزماهواره از شدند. براي تکثیر جایگاه

 اي زنجیره ). واکنش2استفاده شد (جدول SSRآغازگر 

میکرولیتر  3میکرولیتر شامل  15پلیمراز در حجم 

DNA  نانوگرم در میکرولیتر،  10ژنومی در حجم

با  Mgcl2 بدون 2SO4(NH4) میکرولیتر بافر 5/1

مولار میلی 750(مواد داخل بافر شامل  10X غلظت

Tris-HCl )pH 8.8 at 25°C ،(200 مولار میلی

(NH4)2SO4, ،1/0  درصدTween 20 ،(9/0 بود 

میکرولیتر از  2/1مولار، میلی dNTP 10میکرولیتر 
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میکرومولار) رو به جلو و  10هر کدام از آغازگرهاي (

میکرولیتر از  6/0احد آنزیم تک پلیمراز، و 5/1عقب، 

 4/6در نهایت با  و مولارمیلی 50کلرید منیزیم 

  میکرولیتر آب دوبار تقطیر انجام شد.

 
 واریته نیشکر استفاده شده در مطالعه حاضر 160مشخصات  .1جدول 

 کد
  نام 

 واریته

  مرکز

 اصلاح
 کد

  نام 

 واریته

  مرکز 

 اصلاح
 کد

  نام 

 واریته

  مرکز 

 لاحاص
 کد

  نام 

 واریته

  مرکز 

 اصلاح
 کد

  نام 

 واریته

  مرکز 

 اصلاح

1 BL-4 Barbados 33 C266-70 Cuba 65 CO-6305 India 97 CP62-58 USA 129 CP45-3 USA 
2 B44-227 Barbados 34 C86-456 Cuba 66 CO-997 India 98 CP62-258 USA 130 CP68-1026 USA 
3 B80-250 Barbados 35 C111-79 Cuba 67 CO-785 India 99 CP56-69 USA 131 CP70-1133 USA 
4 B991-037 Barbados 36 C86-165 Cuba 68 B01-411 India 100 CL26-80 USA 132 CP72-355 USA 
5 B41-27 Barbados 37 C89-147 Cuba 69 CO-842 India 101 CP63- 588 USA 133 CP72-370 USA 
6 B42-231 Barbados 38 C90-969 Cuba 70 CO-6806 India 102 CP72-1632 USA 134 CP64-388 USA 
7 BBZ86-1886 Belize 39 C90-469 Cuba 71 COLK-8102 India 103 CP67-411 USA 135 CP68-1045 USA 
8 SP70-1143 Brazil 40 C323-68 Cuba 72 CO-6415 India 104 CP04 1566 USA 136 CP73-1225 USA 
9 C88-385 Cuba 41 C87-51 Cuba 73 COS-767 India 105 CP66-346 USA 137 CP57-526 USA 
10 C86-531 Cuba 42 C86-56 Cuba 74 IRC99-1 IRAN 106 CP65-350 USA 138 CP69-373 USA 
11 C86-156 Cuba 43 C89-176 Cuba 75 IRC99-2 IRAN 107 CL61-5 USA 139 CP70-194 USA 
12 C90-530 Cuba 44 C88-389 Cuba 76 BJ82 100 Jamaica 108 CP59-73 USA 140 CP61-84 USA 
13 C85-102 Cuba 45 BR98-006 Dominican Republic 77 BJ97-19 Jamaica 109 CP75-360 USA 141 CP74-1119 USA 
14 C89-176 Cuba 46 BR98-006 Dominican Republic 78 BJ93-15 Jamaica 110 CP65-1083 USA 142 CP74-383 USA 
15 C90-501 Cuba 47 BR04-006 Dominican Republic 79 BJ97-01 Jamaica 111 CP67-424 USA 143 CP60-23 USA 
16 C85-416 Cuba 48 BR97-1004 Dominican Republic 80 BJ97-29 Jamaica 112 CP65-392 USA 144 CP61-37 USA 
17 C88-381 Cuba 49 BR00-01 Dominican Republic 81 BJ97-36 Jamaica 113 CP63-306 USA 145 CP72-1312 USA 
18 C86-251 Cuba 50 BR04-002 Dominican Republic 82 BJ97-20 Jamaica 114 CP70-401 USA 146 CP74-2005 USA 
19 C86-392 Cuba 51 BR95-016 Dominican Republic 83 NCO-310 South  Africa 115 CL35-76 USA 147 CP71-1194 USA 
20 C290-73 Cuba 52 BR04-003 Dominican Republic 84 CL61-62 USA 116 CP70-1134 USA 148 CP36-105 USA 
21 C88-393 Cuba 53 B04-1020 India 85 CL58-37 USA 117 CP67-412 USA 149 CP74-385 USA 
22 C88-380 Cuba 54 CO-1321 India 86 CP36-13 USA 118 CP73-1030 USA 150 CP66-1079 USA 
23 C568-75 Cuba 55 CO-421 India 87 CP73-1547 USA 119 CP56-63 USA 151 CP69-1059 USA 
24 C85-403 Cuba 56 CO-285 India 88 CP71-1194 USA 120 CP54-307 USA 152 CP65-357 USA 
25 C86-12 Cuba 57 CO-853 India 89 CL54-405 USA 121 CL54-336 USA 153 CP62-374 USA 
26 C389-52 Cuba 58 CO-331 India 90 CP66-491 USA 122 CP44-101 USA 154 CP00-2180 USA 
27 C88-357 Cuba 59 COK-32 India 91 CP31-294 USA 123 CP55-30 USA 155 CP68-1158 USA 
28 C122-80 Cuba 60 CO-775 India 92 CP61-64 USA 124 CP56-59 USA 156 CP04-1935 USA 
29 C86-503 Cuba 61 CO-407 India 93 CP70-1527 USA 125 CP52-68 USA 157 CP48-103 USA 
30 C132-81 Cuba 62 B01-424 India 94 CP70-13 USA 126 CP43-306 USA 158 CP73-21 USA 
31 C2180-80 Cuba 63 CO-740 India 95 CL73-239 USA 127 CL59-1052 USA 159 CP69-1062 USA 
32 C85-102 Cuba 64 CO-975 India 96 CP68-1154 USA 128 CP36-111 USA 160 CP57-614 USA 

 
سازي چرخه حرارتی شامل یک مرحله واسرشت 

سیکل  35دقیقه،  5درجه به مدت  94اولیه در دماي 

ریزي برنامه  Touchdownحرارتی که به صورت

صورت که دماي اتصال آغازگر به شده بود، به این

گراد بالاتر از دماي اتصال درجه سانتی 10ه الگو رشت

واقعی در نظر گرفته شد و در هر چرخه دور اول با 

کاهش یک درجه دما، به دماي اتصال واقعی رسید. 

چرخه بعد دماي اتصال ثابت (بسته به دماي  25در 

انجام شد، در هر  ثانیه 30اتصال آغازگر) و با زمان 

 30سازي به ترتیب چرخه، زمان و دماي واسرشت 

درجه و همچنین زمان و دماي بسط رشته  95ثانیه و 

درجه در نظر گرفته شد.  72دقیقه و  1نیز به ترتیب 

درجه  72دقیقه در  7یک مرحله تکثیر نهایی به مدت 

طور جداگانه افه شد. دماي اتصال هر آغازگر بهنیز اض

IDT و با استفاده از سایت
 با توجه به توالی رفت و 1

و کلرید منیزیم  dNTPبرگشت هر آغازگر و غلظت 

اي پلیمراز بر اساس زنجیرهاستفاده شده در واکنش 

مولار، محاسبه شد. آشکارسازي باندها و تفکیک میلی

محصولات تکثیر شده با استفاده از الکتروفورز ژل 

درصد انجام شد و  6ساز واسرشته 2اکریلامیدپلی

وش نیترات نقره بر اساس آمیزي با استفاده از ررنگ

) صورت 1991و همکاران (  Bassamدستور کار

  گرفت.

  
  
  

  

                                                                  
1. Integrated DNA Technologies  
2. PAGE (Polyacrylamide gel electrophoresis) 
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  هاي نیشکرو مشخصات آنها براي تعیین ساختار ژنتیکی واریته  SSRجفت آغازگرهاي  .2جدول 

  نام آغازگر ´3 →´5توالی رفت   ´3 →´5 توالی برگشت  محل کروموزومی موتیف
(GT)43GC (GT)6 Not available CAC AAA TAA ACC CAA TGA AGG TGA TTT AGC AGC ATA MSSCIR66 

(GT)3(AT)2(GT)29 Chr 04 AAC CTA GCA ATT TAC AAG AG ATT CAA CGA TTT TCA CGA G MSSCIR43 
(CGC)9 Not available ACG CAA CGC AAA ACA ACG GCG CAA GCC ACA CTG AGA MSSCIR74 
(TG)13 Not available CGA CAT CAC GGA GCA ATC AGT CGC AAC GAC ATA TAC ACT TCG G SMC24DUQ 

(TG)19 (AG)25 Not available CAT GCC AAC TTC CAA ACA GAC T TTC TAG TGC CAA TCC ATC TCA GA SMC278CS 
(TC)10 (AC)22 Not available AGT GCC AAT CCA TCT CAG AGA CAT GCC AAC TTC CAA TAC AGA CT SMC31CUQ 

(AG)29 Not available CGT GAG CCC ACA TAT CAT GC ACT AAA ATG GCA AGG GTG GT SMC851MS 
(TTG)12 Chr 04 AGC AGC CAT TTA CCC AGG A TTC ATC TCT AGC CTA CCC CAA SMC119CG 

(TG)23(AG)19 Chr 09 CAT GCC AAC TTC CAA ACA GAC ATT CTA GTG CCA ATC CAT CTC A SMC336BS 
(TGC)7 Chr 03 TTC CAA CAG ACT TGG GTG G AGG GAA AAG GTA GCC TTG G SMC1604SA 
(CA)12 Chr 10 GTT GTT TAT GGA ATG GTG AGG A GCC TTT CTC CAA ACC AAT TAG T SMC703BS 

(GAG) 6ctctga.. 
(GTGA)6(GA)11 

Chr 02 ATCCAATCCTTCATCTTCTTC GCATCTATCGGTCTTCTGG SOMS120 

(AT)9cacca...(A)12 Chr 09 TAGAGCGAGGAGCGAAGG GAGGAAGCCAAGAAGGTG SOMS118 
(ATAC)3 Chr 06 AGCCCTGCCTAACAAGGA GTGCGAGAGGAACTGTGT SCM18 
(TCG)4 Chr 07 AGTTGCCTGTTCCCATTT GATGAAGCCGACACCGAC SCM32 

(CGGAT)4 Chr 04 CCGTTTCCCTTCCTTCCC CATTGTTCTGTGCCTGCT SCM4 
(TCCG)4 Chr 08 AGCCCTGCCTAACAAGGA GTGCGAGAGGAACTGTGT SCM16 
CTC(10) Chr 07 CCGACTTGAACACCACCAG CTATCCCATCCCGGAAAAA SCC82 
CCT(9) Chr 03 CCCATGGATCACATGACAGA AGTGTTGCGAGAAGCAGCAG SCC89 
GCA(9) Chr 03 AGCCACACCTTGACCTTGAC AATCCCAGCCCCGATGAT SCC93 
(CAC)6 Chr 04 TGTCCCTCGTTCACAGAC GTTACCATCCCATCCCAC UGSM665 
(AGC)6 Chr 09 CAATCATAGCCCAGACACC CTGTTTCCTTCCTTCTCGT UGSM575 
(CGT)6 Chr 02 TGGGATGGTTGTTGACTG GAAGAGGAGGAGAGGAGAAG UGSM585 
(CGA)7 Chr 02 CCGAACACCACCTTCTTG CGACTCCACACTCCACTC UGSM60 
(CTC)6 Not available TCCGCACCTCCGTTCACC CTATCCTCTTGTTGGGTCCT UGSM667 
(ACG)6 Not available TACTTCTACCTCGTCTGCTTC GCTTCCTCGCTCCTCCTC UGSM574 
(GA)8 Chr 02 GGCCATCGAGGAGGAGTTCAAG AGATATAACACACACACACACAAA UGSM193 
(AC)8 Chr 01 GCATACCTGTCGTCGTCT ACACATCGCTTTCCCACA UGSM681 
(GA)9 Chr 10 CGTTCAGCTTCAGGGTGTCGAT ACCTCCACCTCCACCTCAGTTC UGSM542 

(GCT)4 Not available CTAATCGAAGGACAATGGAACC TGGAAGTATGTGAGCAATCTGG AP-SSR03 

 
  هاي آماريتجزیه

محصولات تکثیرشده حاصل از نشانگرهاي 

) و عدم وجود باند 1ریزماهواره، بر اساس وجود باند (

) براي هرجفت آغازگر اختصاصی به منظور تشکیل 0(

شدند. به دلیل سطح ماتریس دوتایی کد گذاري 

هاي گیاه نیشکر و هیبرید بودن واریته پلوئیدي پلی

هاي کروموزومی مورد بررسی و دارا بودن سري

متعدد، باندهاي مشاهده شده از نشانگرهاي 

ریزماهواره به صورت یک نشانگر غالب امتیازدهی 

ها در هر هایی همچون تعداد اللشدند. شاخص

درصد باندهاي چندشکل،  جایگاه ژنی، فراوانی آللی،

شاخص اطلاعات شانون و هتروزیگوسیتی مشاهده 

 Popgeneافزارهاي  شده (تنوع ژنی) با استفاده نرم

1.32 (Yeh and Boyle, 1997)  وGenAlEx 6.5 

(Peakall and Smouse, 2012)  .محاسبه شدند

آغازگرها با استفاده از  1میزان اطلاعات چندشکلی

محاسبه شد،   فرمول

ها در تعداد آلل nام و  iفراوانی آلل  Pi کهطوري به

اي (کلاستر) با باشد. تجزیه خوشهآن جایگاه ژنی می

 ,.DARwin 6.0 )Perrier et al افزار نرماستفاده از 

انجام شد. براي این منظور ابتدا یک ماتریس  )2003

) با در نظر dissimilarity فاصله (عدم شباهت:

تشکیل شد و سپس  Diceگرفتن ضریب تشابه 

ماتریس فاصله براي رسم درخت فیلوژنی با الگوریتم 

Neighbor-Joining  تکرار   500باBootstrap   با

، استفاده شد. به علت  DARwin افزاراستفاده از نرم

هاي مورد بررسی و مختلف بودن محل اصلاح واریته

واریته)، از  100ها (بیش از سبتا زیاد آنتعداد ن

با توجه به مزایاي آن  Neighbor-Joiningالگوریتم 

ها، از قبیل انتخاب نزدیکترین و مناسبترین همسایه

                                                                  
1. PIC (Polymorphism Information Content)   
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در محاسبه با در نظر گرفتن  سرعت بالاي آن

هاي زیاد و عدم فرض براي داده  Bootstrapتکرار

استفاده نرخ تکاملی یکسان بین تبارهاي مختلف، 

بر اساس  )PCoA( 1شد. تجزیه به مختصات اصلی

 GenAlEx 6.5افزار ماتریس فاصله با استفاده از نرم

(Peakall and Smouse, 2012) ساختار  .انجام شد

هاي مورد ها در نمونهجمعیت و تعداد زیرجمعیت

  2.3.4افزارو نرم 2بررسی با استفاده از آنالیز بایسین

Structure (Pritchard et al., 2000)   .تعیین شد

و  4از نوع مخلوط 3برنامه با فرض اینکه مدل تبار

باشد، اجرا شد. تعداد  5مدل فراوانی آللی از نوع پیوسته

تکرار در نظر  3و با  10تا  1) از K( هازیر جمعیت

 .شد 6مرحله ران 30و در مجموع  گرفته شد،

(ضرایب  ln P(D)بر مبناي  Kترین تعداد  صحیح

ها)  احتمال عضویت هر ژنوتیپ در هر یک از زیرجمعیت

  .)Evanno et al., 2005(دست آمد به 6عدد 

 

  نتایج و بحث

آلل براي هر  6/5آلل با میانگین  169در مجموع  

هر  آغازگر در این آزمایش تولید شد. تعداد آلل براي

 ,SOMS120( براي آغازگرهاي  2آغازگر از 

SCM4, AP-SSR03 (براي آغازگرهاي  8) تا
MSSCIR 43, SMC31CUQ, SOMS118 

SCM32, SCM16, UGSM585, UGSM574 (

). محتواي اطلاعات چند شکلی 3مشاهده شد (جدول 

 500/0) تا  AP-SSR03( 060/0آغازگرها از 

)SMC851MS ت آمد به دس 315/0) با میانگین

). با توجه به آنکه میانگین تعداد آلل هر 3(جدول 

نشانگر ریزماهواره، توانایی هر مکان ژنی براي 

دهد تخمین میزان تنوع ژنتیکی را نشان می

                                                                  
1. Principal coordinate analysis 
2. Bayesian 
3. Ancestry model 
4. Admixture 
5. Correlated 
6. Run 

(Cordeiro et al. 2000) بنابراین آغازگرهاي ،

داراي تعداد آلل زیاد، براي بررسی تنوع ژنتیکی 

باشند. همانطور که در جدول تر و کارآمدتر میمناسب

شود، با توجه به میزان اطلاعات چند مشاهده می 3

، SMC119CG هايشکلی و تعداد آلل، آغازگر

SMC851MS ،SMC278CS ،MSSCIR43 ،

MSSCIR66 ،SMC336BS، SCC82، 

UGSM60  وUGSM574 منظور بررسی تنوعبه 

 3باشند. همچنین از جدول ژنتیکی مناسب می

شود که ارتباط خاصی بین افزایش گیري مینتیجه

تعداد آلل و میزان اطلاعات چند شکلی وجود ندارد، 

ترین میزان اطلاعات چند شکلی به عنوان مثال بالا

آلل  4با  SMC851MS)، مربوط به آغازگر 500/0(

  باشد. شناسایی شده می

با توجه به میزان اطلاعات چند شکلی هر آغازگر 

شود که آغازگرهاي ، مشاهده می3مندرج در جدول 

SMC851MS  ،SMC119CG ،UGSM574 و 

UGSM60  ،بهتر از سایر آغازگرهاي استفاده شده

ها را مشخص کنند، اند فاصله ژنتیکی واریتهتوانسته

با کمترین مقدار  AP-SSR03که آغازگر در حالی

ها خوبی توانایی جداسازي واریتهشاخص چندشکلی به

)، با 2014و همکاران (  Nayakرا نداشته است.

جفت آغازگر ریزماهواره بر روي کلکسیون  36مطالعه 

 209نمونه نیشکر)،  1002نیشکر در میامی امریکا (

آلل براي هر آغازگر و میزان  8/5آلل با میانگین 

را گزارش  256/0اطلاعات چند شکلی برابر با 

)، 2013و همکاران ( Youنمودند. در مطالعه دیگري 

آغازگر ریزماهواره بررسی و  5نیشکر را با  توده 115

آلل در هر  6/17آلل با میانگین  88در مجموع 

جایگاه ژنی و میزان اطلاعات چند شکلی برابر با 

گزارش نمودند. دلیل متفاوت بودن میانگین  837/0

میزان اطلاعات چند شکلی در مطالعات مختلف، 

د به علت تفاوت در جفت آغازگرهاي مور تواند می

استفاده (تفاوت در توالی نوکلئوتیدي و اندازه آغازگر) 

هاي استفاده الگو (متفاوت بودن واریته DNAو نوع 
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) AP-SSR03( 065/1از  مؤثرشده) باشد. تعداد آلل 

) (بیشترین SMC119CG( 921/1تا  (کمترین تعداد)

تعداد) متغیر بود. در مطالعه حاضر، بیشترین میزان 

و  479/0وسیتی مورد انتظار) برابر تنوع ژنی (هتروزیگ

ترتیب در بود که به 060/0کمترین میزان آن 

 AP-SSR03 و SMC119CGنشانگري  هاي مکان

مشاهده شد. همچنین بیشترین میزان شاخص تنوع 

) نیز در مکان نشانگري 672/0شانون (

SMC119CG طور کلی میانگین تعداد دیده شد. به

اخص تنوع شانون براي ، تنوع ژنی و شمؤثرهاي آلل

 329/0و  565/1آغازگرهاي مطالعه حاضر به ترتیب 

برآورد شد. شاخص تنوع شانون، بیانگر  494/0و 

هاست. نتایج به دست میزان چند شکلی بین واریته

)، بیانگر آن است که آغازگرهاي 3آمده (جدول 

SMC119CG و UGSM574 و SMC851MS  با

با توجه به ع ژنی، و دارا بودن بالاترین میزان تنو

اهمیت سطح هتروزیگوسیتی ژنتیکی و تنوع ژنی در 

هاي اصلاحی نیشکر به منظور انتخاب والدین برنامه

کارایی بالایی در بررسی هاي مناسب براي تلاقی، 

  پلاسم نیشکر دارند. تنوع ژرم

  

واریته نیشکر موجود در مرکز  160نوع ژنتیکی استفاده شده به منظور بررسی ت  SSRجفت آغازگر  30هاي تنوع شاخص .3جدول 

 ذخایر ژنتیکی اهواز

 Major allele نام آغازگر
frequency 

Alleles 
(N0.) Na Ne h I Range of PIC 

Value 
Mean of PIC 

Value 
MSSCIR66 0.744 6 2 1.637 0.372 0.553 0.209-0.491 0.372 
MSSCIR 43 0.931 8 2 1.669 0.383 0.563 0.128-0.496 0.383  
MSSCIR 74  0.938 3 2 1.536 0.320 0.486 0.117-0.462 0.320  
SMC24DUQ 0.963 6 2 1.594 0.343 0.512 0.072-0.500 0.343  
SMC278CS 0.825  6 2 1.661 0.380 0.561 0.209-0.499 0.379  
SMC31CUQ  0.794 8 2 1.518 0.310 0.471 0.037-0.499 0.310  
SMC851MS 0.706 4 2 1.812 0.444 0.635 0.381-0.500 0.500 
SMC119CG 0.550 6 2 1.921 0.479 0.672 0.443-0.495 0.479  
SMC336BS  0.706 7 2 1.735 0.408 0.592 0.180-0.498 0.408  

SMC1604SA  0.950 6 2 1.670 0.370 0.542 0.095-0.499 0.369  
SMC703BS  0.756 4 2 1.519 0.340 0.522 0.297-0.381 0.340  
SOMS120  0.981 2 2 1.455 0.251 0.376 0.037-0.466 0.251  
SOMS118  0.988 8 2 1.454 0.259 0.395 0.025-0.499  0.259 

SCM18  0.969 3 2 1.365 0.219 0.350 0.060-0.469 0.219  
SCM32  0.700 8 2 1.564 0.333 0.499 0.049-0.499  0.333 
SCM4  0.994 2 2 1.013 0.012 0.038 0.012 0.012 

SCM16  0.513 8 2 1.408 0.269 0.430 0.117-0.500 0.269 
SCC82  0.738 6 2 1.728 0.409 0.596 0.237-0.498 0.409 
SCC89  0.925 4 2 1.470 0.294 0.457 0.139-0.451 0.294  
SCC93  0.894  5 2 1.556 0.341 0.518 0.190-0.489 0.341  

UGSM665 0.900 6 2 1.572 0.334 0.505 0.149-0.496 0.310  
UGSM575 0.950 6 2 1.640 0.368 0.544 0.095-0.480 0.368  
UGSM585 0.938 8 2 1.258 0.196 0.337 0.049-0.312 0.196  
UGSM60  0.844 5 2 1.797 0.433 0.621 0.264-0.496 0.433  

UGSM667 0.969 7 2 1.477 0.287 0.443 0.060-0.487 0.287 
UGSM574 0.494 8 2 1.855 0.458 0.651 0.387-0.500 0.458 
UGSM193  0.869 6 2 1.537 0.329 0.503 0.149-0.485 0.329 
UGSM681  0.988 5 2 1.152 0.116 0.214 0.025-0.328 0.116 
UGSM542  0.981 6 2 1.508 0.303 0.460 0.037-0.482 0.303 
AP-SSR03 0.988 2 2 1.065 0.060 0.133 0.025-0.095 0.060 

Allele frequenecis ،فراوانی آللی :Allele Noمشاهده شده براي هر آغازگر، هاي : تعداد آللNaحضور و عدم  هاي مشاهده شده در هر جایگاه ژنی: تعداد آلل)

 Mean ofاطلاعات چند شکلی آغازگر،  : حدود محتوايRange of PIC Valueشانون،  : شاخص اطلاعاتI: تنوع ژنی، h، مؤثرهاي : تعداد آللNeحضور باند)، 

PIC Valueاطلاعات چند شکلی آغازگر : میانگین محتواي.  

    

ترتیب در باندهاي چند شکل بهبیشترین درصد 

)، 04/97هاي جمعیت ایالات متحد امریکا (% نمونه

) دیده شد 53/90) و هندوستان (% 27/95کوبا (% 

هاي عیتجمیانگین شاخص شانون براي ). م4(جدول 

ایالات متحد امریکا، جامایکا، ایران، هندوستان، 

باربادوس به ترتیب  جمهوري دومنیکن، کوبا و

و  487/0، 408/0، 458/0، 185/0، 442/0، 477/0

هاي دهد نمونهدست آمد که نشان میهب 388/0
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سایر تر از جمعیت کوبا از نظر ژنتیکی متنوع

لاحظه م 4. همانطور که در جدول هاست جمعیت

، 2، گروه ایران با کمترین تعداد افراد یعنی شود می

) را داشته 185/0شاخص شانون (کمترین میزان 

جمعیت مورد مطالعه، بیشترین میزان  7است. بین 

) و سپس 327/0() در افراد جمعیت کوبا hتنوع ژنی (

) مشاهده شده 316/0( ایالات متحد امریکاجمعیت 

 You) و 2014و همکاران (  Nayakاست. در مطالعه

)، h()، بیشترین میزان تنوع ژنی 2013و همکاران (

  گزارش شده است.  223/0و  303/0 ترتیب به

 
، تنوع مؤثرهاي مشاهده شده و چند شکلی، آلل .4جدول 

هاي مختلف کی و شاخص اطلاعات شانون براي گروهژنتی

 هاي ژنی مورد مطالعههاي نیشکر با استفاده از جایگاهواریته

 NPB PPB (%) h I اندازه گروه  گروه
Barbados 6 112 66.27 0.265 0.388 
Cuba 36 161 95.27  0.327 0.487 
Dominican Republic 8 128 75.74 0.273 0.408 
India 21 153 90.53 0.305 0.458 
Iran 2 45 26.63 0.133 0.185 
Jamaica 7 131 77.51 0.299 0.442 
USA  77 164 97.04 0.316 0.477 

 PPB .3 چند شکل: ، درصد باندهايNPBتعداد باندهاي چند شکل: 

فرد دارند، لذا در  1) تنها South  Africaو  Belizeو Brazil جمعیت (

  .آنها Iو  hهاي دلیل صفر بودن شاخص اند، بهنشده جدول ذکر

  

بر اساس نتایج حاصل از برآورد فاصله ژنتیکی 

) بین جمعیت 091/0، بیشترین فاصله ژنتیکی (١نی

باربادوس و کمترین فاصله  و جمهوري دومنیکن

 هندوستان و ) بین جمعیت کوبا021/0ژنتیکی (

). بیشترین فاصله و یا شباهت 5مشاهده شد (جدول 

فرد در  2هاي داراي بیش از ی براي جمعیتژنتیک

هاي بلیز و آفریقاي جنوبی و نظر گرفته شد (جمعیت

برزیل یک فرد دارند) و جمعیت ایران نیز با تعداد 

فرد) در نتایج فاصله یا شباهت ژنتیکی  2افراد کم (

میزان شباهت  5بحث نشده است. همچنین در جدول 

نیز نمایش  هاي مورد بررسیژنتیکی میان جمعیت

شود، داده شده است. همانطور که مشاهده می

                                                                  
1. Nei,s genetic distance 

) میان دو جمعیت 979/0بیشترین شباهت ژنتیکی (

دیده شد که کمترین فاصله ژنتیکی  کوبا و هندوستان

را داشتند. به همین ترتیب دو جمعیت ایالات متحد 

امریکا و هندوستان نیز میزان شباهت ژنتیکی زیادي 

کمترین شباهت ژنتیکی  ) را نشان دادند.978/0(

 و هاي جمهوري دومنیکن) مربوط به جمعیت914/0(

هر دو شاخص شباهت  طورکلیباشد. بهباربادوس می

گیري میزان و فاصله ژنتیکی از معیارهاي مهم اندازه

باشند که هر دو شاخص بر وجود تنوع ژنتیکی می

کنند اختلاف یا شباهت در سطح ژنتیکی دلالت می

(Weir, 1989) برآورد فاصله ژنتیکی میان .

هاي مختلف، مختلف نیشکر اعم از گونه هاي جمعیت

هاي جغرافیایی مختلف گزارش شده ها و گروهژنوتیپ

 ;Liu et al., 2011; Pandey et al., 2011(است 

Hameed et al., 2012; Nayak et al., 2014;. 

Sharma et al., 2014.(  

آلل به دست آمده بر  169هاي حاصل از داده 

ي نیشکر، به منظور تجزیه و تحلیل واریته 160روي 

ها به کار رفتند. درخت فاصله ژنتیکی بین واریته

ها مشخص نمود فیلوژنی شش گروه را در میان نمونه

ها را بیشترین تعداد واریته 3و  1). گروه 1(شکل 

ها دارا بودند و کمترین تعداد نسبت به سایر گروه

هاي روي فتند. شمارهقرار گر 6ها در گروه واریته

باشد که به ترتیب شکل بیانگر کد هر واریته می

مراکز اصلاح در جدول یک تشریح شده است. 

ها شود، گروهمشاهده می 1طورکه در شکل همان

هایی از مناطق جغرافیایی مختلف شامل واریته

وجود در هر گروه کشورهایی که  ، با اینباشند می

داشتند در کنار هم واقع  بیشترین شباهت ژنتیکی را

ها از سه کشور آمریکا، کوبا ، واریته2اند. در گروه شده

اند که نشان از قرابت ژنتیکی و هند قرار گرفته

طورکه در جدول هاي این سه کشور دارد، همانواریته

شباهت ژنتیکی زیاد میان کوبا و هند و سپس  5

 و IRC99-1هاي آمریکا و هند تایید شد. واریته

IRC99-2 ها ایران است محل اصلاح و گزینش آن



 53  ... نییو تع یکیو روابط ژنت یتنوع مولکول یابیارزشادمهر و همکاران:   

 

باشد، که طی ها از کشور کوبا میولی منشا بذر آن

هاي اند. واریتهسالیان در ایران کشت و گزینش شده

 هاي واریتهدر کنار  3، در گروه 75و  74فوق با کدهاي 

اند که تاییدي است بر کوبا و هند و آمریکا قرار گرفته

ها با کشورهاي نامبرده، مخصوصا شباهت ژنتیکی آن

ها در کوبا. با توجه به اهمیت فاصله ژنتیکی واریته

هاي اصلاحی نیشکر و با توجه به نتایج برنامه

)، براي انتخاب والدین مناسب در 1گروهبندي (شکل 

هایی با فاصله ژنتیکی زیاد و از تلاقی، استفاده از واریته

  شد.باهاي مختلف حائز اهمیت میگروه

  

هاي هاي موجود در واریتهفاصله ژنتیکی (قسمت پایین ماتریس) و شباهت ژنتیکی (قسمت بالاي ماتریس)  بین جمعیت .5جدول 

  نیشکر مورد مطالعه
 Barbados Cuba Dominican Republic India IRAN Jamaica USA 

Barbados **** 0.932 0.914 0.938 0.812 0.924 0.923 
Cuba 0.071 **** 0.953 0.979 0.854 0.952 0.970 
Dominican Republic 0.091 0.049 **** 0.963 0.844 0.943 0.966 
India 0.064 0.021 0.038 **** 0.853 0.951 0.978 
IRAN 0.208 0.158 0.170 0.159 **** 0.827 0.870 
Jamaica 0.079 0.049 0.059 0.050 0.190 **** 0.950 
USA 0.080 0.030 0.035 0.022 0.139 0.051 **** 

 

  

 neighbor-joiningمورد بررسی با استفاده از تجزیه هاي درخت فیلوژنتیک نمونه .1شکل 

  

) نیز، PCoA( در تجزیه به مختصات اصلی

)، که 2گروه مجزا قرار گرفتند (شکل  6ها در واریته

 Neihbour-Joiningبا نتایج گروهبندي به روش  

). نتایج تجزیه به مختصات 1مطابقت دارد (شکل 

درصد از  86/14ی نشان داد که سه مولفه اول اصل

، PCoAنماید. در پلات واریانس کل را توجیه می

 1گروه 

 2گروه 

 3گروه 

 4گروه 

 5گروه 

 6گروه 
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درصد از  74/4و  57/6مولفه اول و دوم به ترتیب 

پلاسم کنند. در ارزیابی ژرمواریانس کل را توجیه می

درصد از  15/ 20نیشکر میامی آمریکا، سه مولفه اول 

، )Nayak et al., 2014( دادندواریانس کل را نشان 

باشد. در مشابه نتایج تحقیق حاضر می که تقریباً

)، در Mariotti )2015و  Pocoviمطالعه دیگري 

زماهواره، نشانگر ری 107توده نیشکر با  63ارزیابی 

% از تغییرات کل را 11 % و35مولفه اول و دوم آنها 

طورکلی با توجه به اهمیت تجزیه به توجیه نمود. به

ها مختصات اصلی در تعیین رابطه ژنتیکی بین واریته

و همچنین اهمیت بالا بودن میزان واریانس هر 

مولفه، که نشان دهنده اهمیت آن مولفه در واریانس 

نگامی که دو یا سه مولفه کمتر از باشد، هکل می

% از تغییرات کل را توجیه کنند، در این حالت 25

تر و معتبرتر از نتیجه اي دقیقنتایج تجزیه خوشه

 Mohammadi and( باشدمی PCoAحاصل از 

Prasanna 2003(طورکه نتایج . با این وجود همان

اي و تجزیه به مختصات اصلی در تجزیه خوشه

)، 2 و 1 هايتحقیق حاضر نشان دادند (شکل

ها در هر دو روش بندي واریتهمطابقت زیادي در گروه

) 2014و همکاران (  Nayakدیده شد، همانند مطالعه

بندي آنها (نتایج تجزیه هاي گروهکه نتایج روش

و تجزیه به مختصات اصلی) یکسان بود.  اي خوشه

نکته حائز اهمیت در نتایج هر دو تجزیه فوق 

هاي آمریکا ) آن است که واریتهPCoAو  اي خوشه(

ت تعداد زیاد و نیز تنوع اقلیمی در اکثر و کوبا به عل

دهنده تنوع ژنتیکی ها پخش بودند، که نشانخوشه

  باشد.بسیار بالاي درون این مناطق می

 

  
آلل.  169از هاي نیشکر بر اساس فاصله ژنتیکی به دست آمده پلات دو بعدي (تجزیه به مختصات اصلی) حاصل توزیع واریته .2شکل 

 اند.هاي مختلف با دوایر رنگی تفکیک شدهگروه

  

افزار در تجزیه ساختار جمعیت با استفاده از نرم

2.3.4 V Structureترین مقدار ، با توجه به پایین  

ln P(D)  مقدار عددي و بالاترینK∆ مورد جمعیت 

از  یک یچکه هزیر جمعیت تفکیک شد،  6مطالعه به 

ها از آنجا منشا نمونه ینکه ا شورهاییک يآنها بر مبنا

، ها)(مراکز اصلاح نمونه شده بودند يآورجمع گرفته یا

طور ). همان3(شکل  نشدند یکطور کامل از هم تفکهب

شود، هر فرد و کد مربوط به که در شکل مشاهده می

آن، توسط ستون رنگی عمودي مشخص شده است و 

ژنتیکی مختلط  وجود بیش از یک رنگ که مبین ساختار
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مورد بررسی مشهود است.  هاي نمونهباشد، در بین می

ها، بیانگر به عبارتی ساختار ژنتیکی مختلط نمونه

هاي دیگر و اختلاط شباهت ژنتیکی آنها با زیر جمعیت

. اختلاط شدید مشاهده شده در باشد میژنتیکی افراد 

هاي مورد ، این فرض را که تبار نمونهپلاسم ژرماین 

رساند. یعنی ز نوع مخلوط باشد را به اثبات میطالعه ام

تبار  هایی از ژنوم خود را ازممکن است بخش iفرد 

هر  ، به ارث برده باشد. همچنینKخود در جمعیت 

فرد با یک نوار و کد و شماره جمعیت (شماره داخل 

 10تا  1ها از پرانتز) آن مشخص شده است (جمعیت

ربادوس، بلیز، برزیل، کوبا، به ترتیب عبارتند از: با

جمهوري دومنیکن، هند، ایران، جامایکا، افریقاي 

 6جنوبی وآمریکا). نوارها نسبت افراد عضو هر یک از 

دهند که توسط رنگهاي مختلف جمعیت را نشان می

هاي چندگانه، اند. نوارهایی با رنگنمایش داده شده

  باشد.نمایشگر افراد با اختلاط ژنتیکی می

  

 
 هاي ژنی نشانگر ریزماهوارهاستفاده از مکان ، با Bayesianهاي مورد مطالعه بر اساس مدلساختار جمعیت نمونه. تجزیه 3شکل 

 
 هاي مختلف به فراوانی آللی نیز در جمعیت احتمالاً

علت مهاجرت و یا تبار مشترك، مشابه است. یکی دیگر 

که  از دلایل اختلاط ژنتیکی مشاهده شده این است

هاي اصلاحی ها از نتایج برنامهبسیاري از این واریته

صورت هیبرید هستند و با توجه به اهداف نیشکر و به

مشترکی که در اکثر برنامه ها مورد توجه محقق قرار 

طور دارد، احتمال اشتراك والدین آنها زیاد است. همان

 lnو  ∆Kشود، با توجه به معیارهاي که مشاهده می

P(D)، زیه ساختار جمعیت نیز همانند دو روش تج

اي بر مبناي فاصله و تجزیه به مختصات تجزیه خوشه

زیر گروه قرار داد، ولیکن به دلیل  6اصلی افراد را در 

شود، افراد هر گروه اختلاط ژنتیکی که مشاهده می

هاي کامل (صد در صد) منطبق با گروه طور به

حال، در این. با باشد نمیدو روش قبلی  شده تشکیل

مجموع نتایج حاصل از گروهبندي افراد با روش مبتنی 

اي بر بر مدل مطابقت زیادي با دو روش تجزیه خوشه

مبناي فاصله و تجزیه به مختصات اصلی نشان داد. در 

فرد قرار داده شدند  19زیر گروه اول (نوارهاي قرمز)، 
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که به غیر از دو فرد (هند و جمهوري دومنیکن)، بقیه 

فرد) در  40بیشترین تعداد افراد (فراد از آمریکا بودند. ا

رنگ) مشاهده شد و بیشتر ( نوارهاي آبی کم 6زیر گروه 

در این گروه از آمریکا و کوبا بودند. در واقع  ها ژنوتیپ

هاي نیشکر مورد مطالعه حاضر نشان داد که نمونه

بندي شدند. هاي جغرافیایی گروهمطالعه مستقل از مکان

ا توجه به استفاده از مدل بایسین در تجزیه ساختار ب

گیري نمود که روش فوق نسبت توان نتیجهجمعیت، می

تري را در بندي بر مبناي فاصله اطلاعات جامعبه گروه

بندي دقیق ساختار جمعیت و دسته مؤثرمورد تجزیه 

هاي مناسب در اختیار قرار داده و افراد به جمعیت

نماید می پذیر امکانرا  تشخیص افراد مختلط

(Pritchard et al., 2000).  

 6ها در جدول نتایج تجزیه واریانس مولکولی نمونه

ارائه شده است. جدول فوق، واریانس ژنتیکی بسیار 

) مربوط به تفاوت بین افراد درون >001/0Pدار (معنی

که واریانس درون طوريکند، بهها را بیان میجمعیت

تر از واریانس بین  %) بسیار بزرگ97ها (جمعیت

. نتیجه حاصل بیانگر سطح باشد%) می3ها (جمعیت

باشد. این نتیجه بالاي تنوع میان افراد هر گروه می

) است که در 2013و همکاران (  Shanthiمشابه نتیجه 

آغازگر ریزماهواره  21کلون نیشکر با  24ی ارزیاب

genic
 08/96ها را ، میزان واریانس و تنوع درون گروه1

درصد گزارش  91/3ها را درصد و و تنوع بین گروه

رسد که سطح بالاي تنوع بین افراد نمودند. به نظر می

هاي ها، به دلیل هیبریداسیون و انتخابداخل جمعیت

هاي اصلاحی نیشکر صورت والدین متنوع در برنامه

دهنده ) نشان030/0( �گرفته باشد. مقدار کم آماره 

دست آمده هاست، همانند نتایج بهتمایز کم بین جمعیت

اي (هم مبتنی بر فاصله و هم مبتنی بر خوشه از تجزیه

مدل)، که در آن افراد از لحاظ مناطق جغرافیایی (مراکز 

  اند.اصلاح) از یکدیگر تفکیک نشده

مطالعه حاضر نشان داد که تنوع بسیار بالایی در 

ها وجود دارد که هاي نیشکر درون جمعیتمیان واریته

بخشی از تنوع موجود به علت هیبریداسیون و بخشی 

نیز به دلیل هتروزیگوس بودن و سطح پلوئیدي بالاي 

به منظور یافتن  دهد میاین گیاه است. این نتایج نشان 

توان نیشکر، می نژادي بههاي مهمنابع تنوع در برنا

دست آمده، ها انجام داد. نتایج بهانتخاب را درون جمعیت

منابع اصلاحی با ارزشی را براي استفاده بهینه از قند و 

هاي ارزیابی کند. کلونبیوماس گیاه نیشکر فراهم می

هاي ارتباطی و آگاهی از پایه شده براي تهیه نقشه

گاه اطلاعات انند استفاده شوند، آنتوها میژنتیکی واریته

هاي صفات ها و مکانیابی ژنبه دست آمده از نقشه

هاي صفات به لاین 2توانند به منظور انتقالکمی، می

پلاسم حاضر، اصلاحی الیت استفاده شوند. در واقع ژرم

عنوان یک پانل مناسب تواند بهآمیزي میطور موفقیتبه

طی براي صفاتی چون براي مطالعات تجزیه ارتبا

عملکرد قند و ساقه استفاده شود. در مجموع، با توجه به 

ها در مطالعه حاضر، تنوع شناسایی شده بین واریته

نژادي نیشکر از هاي بهتوانند در برنامهمی نژادگران به

سازي و بهینه منظور بهچنین ذخایر ژنتیکی متنوعی 

ن قند بالا، بهره هایی با انرژي بالا و میزاایجاد واریته

  گیرند.

  

  هاي نیشکر مورد مطالعهجمعیت ) بین و درونPhiPT( تمایز ژنتیکیسطوح  .6جدول 

  Degrees of  منبع
freedom (df) 

Sum of  
squares 

Mean sum of  
squares 

Estimated  
variance 

Percentage of  
variation (%) 

Value 

(�) 
P 

(rand >= data) 

 0.001 0.030 %3 0.852 42.618 255.708 6  هابین جمعیت

   %97 27.393 27.393 4108.967 150 هادرون جمعیت

   %100 28.245 - 4364.675 156 کل

  

 
 

1. Genic SSR: Est-SSR  2. Introgression 
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  سپاسگزاري

وسیله از پژوهشکده بیوتکنولوژي کشاورزي بدین

  ی امکانات اجرای ایران به دلیل فراهم آوردن

سسه تحقیقات و آموزش نیشکر و این پروژه، از مؤ

صنایع جانبی اهواز به دلیل در اختیار قرار دادن 

  هاي علمی گیاهی و از راهنمایی هاينمونه

شگاه تهران، تشکر و قدردانی پردیس ابوریحان دان

  د.گردمی
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