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 چکیده 

های  ژنتیکی و برنامه  های پژوهشاولین گام برای شناسایی، حفظ و نگهداری ذخایر توارثی و اساس  

کارگیری نشانگرهای مولکولی یکی از ابزارهای  اصلاحی تعیین مقدار تنوع ژنتیکی در مواد گیاهی است. به

تنوع آن. در این  بسیار مهم در این زمینه است ارزیابی مقدار  تنوع ژنتیکی گیاهان بومی و  ها  راستا حفظ 

به میضروری  ژنتیکی    برایرسد.  نظر  تنوع  از    140ارزیابی  ایرانی  گردوی  آغازگر    ۲0نهال    SSRجفت 

ترتیب مربوط  آلل تولید کرد. کمترین و بیشترین تعداد آلل، به   138در مجموع    SSRمکان    ۲0استفاده شد.  

مکان و    JRHR211298و    WGA69  ،WGA71های  به  آلل(  و   WGA202)پنج  کمترین  بود.  آلل(  )نه 

به مؤثر  آلل  تعداد  مکانبیشترین  به  مربوط  بیشترین    JRHR217037و    JRHR211298های  ترتیب  بود. 

در جمعیت مورد   SSRهای  تولید شد. همۀ مکان  WGA69  شده توسط مکانمقدار هتروزیگوتی مشاهده

دندروگرام حاصل از روش  واینبرگ نشان دادند.  -( از تعادل هاردی≥001/0p)  داریف معنیبررسی انحرا

Neigbour-joining،  140    در را  گردو  داد.  5نهال  قرار  عمده  نرم  گروه  با  جمعیت  ساختار  افزار  بررسی 

Structure 2.3.1  ،۲  ( ۲گروهk=احتمالی ) خوانی  م همرا شناسایی کرد. که نتایج هردو تا حد زیادی با ه

مقدار   و  افراد  عضویت  سهم  ماتریس  اساس  بر  حاصل  اطلاعات  تمای  Fstداشتند.  که  داد  -قابلز  نشان 
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 مقدمه

( ایرانی  گونه.Juglans regia Lگردوی  از  ا  ای(  ست 

آسیای    Juglandaceaeخانواده   بومی  اصل  در  که 

مرکزی، غربی و همچنین ایران )مناطق زاگرس و کرانۀ  

جنوبی دریای خزر( بوده که در آسیا از شرق هیمالیا تا  

و   یافته  گسترش  مختلف    اکنونهمچین  نقاط  در  نیز 

(.  Gerard et al., 2003ت ) جهان توسعه پیدا کرده اس

به   توجه  بالابا  استان  یسطح  در  گردو    ی هاکشت 

ا همچنیمختلف  و  بهیران  تکثیدلن  جنسیل   یر 

ی زیادی  کیتنوع ژنت  یاه دارایگ  این  موجود،  یگردوها

. چوب مرغوب و  (Vahdati and Zarei, 2006است )

از   دو  هر  گونه،  این  عالی  دارای    نظرمیوه  اقتصادی 

درختی از    ۀهمین دلیل این گونارزش بالایی هستند. به

به امروز  تا  بهرهگذشته  مورد  قرار  شدت    گرفته برداری 

از جنگل   و قانون حفاظت  تحت عنوان  در  ها و مراتع 

حفاظت  معرفگونه  است   ی شده   Sehgal and)  شده 

Raina, 2008  .)خانوادهJuglandaceae   60  یدارا  

قرار   Juglans  در جنس  گونه از آن  ۲0گونه است که  

مشهورتریگیم گونیرد.  گردوآن  ۀ ن   .J)  ایرانی  یها 

regia  )  کروموزوم تعداد  گردوی  است  2n=32با   .

احتمالا از مناطق ایران و افغانستان منشأ شده و    ایرانی

جنوب  و  روسیه  چین،  مانند  کشورها  دیگر  به  سپس 

( است  یافته  گسترش   ,.McGranahan et alاروپا 

ایران1998 فلات  در  عرض  ،(.  در  های  گردو 

طول   39تا    ۲9جغرافیایی   و  شمالی  های  درجۀ 

تا    64تا    45جغرافیایی   پست  مناطق  از  شرقی،  درجه 

متر از سطح دریا، در مناطق شمال، غرب    ۲500ارتفاع  

به کشور  مرکز  دستو  یافت    بومی  یاکاشت    صورت 

)می آمریکا،   (. Vahdati and Zarei, 2006شود  چین، 

جهان    گردواصلی    گان کنندتولید از  ترکیه    و  ایران  در 

   .(Faostat, 2021) هستند

کاربری،  وسعت شهرنشینی، کشاورزی و تغییرات  

علاوه بر تغییر در کیفیت و ترکیب جنگل، کاهش تنوع  

به نیز  ) را  است  داشته  (.  Vahedi et al., 2016همراه 

و  گردو است  برای کشت  مناسب  دارای شرایط  ایران 

تنوع  به آن،  زیاد  زیر کشت  و سطح  بذری  تکثیر  دلیل 

بسیار زیادی در کشور وجود دارد. وجود چنین تنوعی  

زیادفرصت میهای  فراهم  گردو  اصلاح  برای  را  -ی 

-(. در کشور ما بهRuiz-Garcia et al., 2011 ) آورد

ژرم شناخت  عدم  ژندلیل  و  گیاهی  های  پلاسم 

برنامه اصلاحی  مطلوب،  روی  قابلهای  توجهی 

خصوص درخت گردو انجام نشده  محصولات باغی به

این از  ژنوتیپاست،  خصوصیات  شناسایی  با  و  رو  ها 

مختل  می ارقام  ژنف،  نیاز  توان  مورد  و  مطلوب  های 

 ,Hagh-Jooyanها قرار داد )محققان را در دسترس آن

2003 .) 

جمع شناسایی،  کار  ایران  ارزیابی در  و  آوری 

در موسسه ات اصلاح   1983های برتر از سال  ژنوتیپ

و تهیه نهال و بذر در مناطق گردوخیز کشور آغاز شد  

ژنوتیپ ارزیابی  سال  های  و  تا  ادامه    ۲008انتخابی 

یافت. در این میان در کنار اهمیت بخشیدن به اصلاح  

دهنده نیز مورد توجه قرار  رقم گردو، اصلاح رقم گرده

حدود   نهایت  در  فاز    50شد.  سه  در  برتر  ژنوتیپ 

انتخاب شدند. در فاز اول هفت ژنوتیپ برتر   مختلف 

ارزیابی آنبرای  میان  از  و  انتخاب  نهایی  ارقام  های  ها 

با   همراه  ژنوتیپ  هفت  شد.  معرفی  دماوند  و  جمال 

سال   از  خارجی  گردوی  رقم  یک   1994هشت  در 

طولانی  ارزیابیبرنامه  مورد  و  مدت  تکمیلی  های 

دقیقآزمایش این  های  نتایج  براساس  شدند.  قرار  تر 

ژنوتیپ  بررسی رشد    Z30ها  داشتن  بر  علاوه  که 

شاخه تراکم  قوی،  به  رو  به های  متوسط  عادت  و  باز 

راست،   به  های ویژگیرشد  گردوی  لازم  یک  عنوان 

انتخاب شد  گرده منظور  این  برای  داشت  نیز  را  دهنده 
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(Hassani et al., 2012به .)  تنوع    برایهرحال تخمین 

مانند   مختلفی  نشانگرهای  از  گردو  در  ژنتیکی 

نشانگرهای  RFLP  (Aly et al., 1992نشانگرهای    ،)

RAPD  (Niceses et al., 1998آلوزایم ،)( هاFornari 

et al., 1999ایزوزایم  ،)( (،  Fornari et al., 2001ها 

AFLP  (Bayazit et al., 2007  نشانگرهای   ISSR( و 

(Potter et al., 2002( است.  شده  استفاده   )2013 )

Mahmoodi et al.    مکان نه  از  استفاده  و   SSRبا 

ژنتیکی تنوع  مورفولوژیک  ملاحظه  صفات  را  قابل  ای 

ژنوتیپ کردنددر  گزارش  کشور  بومی  این    .های  در 

-ژنوتیپ شناسایی شد که می  ۲1آلل در    34  پژوهش 

بگیرد.   قرار  استفاده  مورد  اصلاحی  اهداف  برای  تواند 

(2016)Ebrahimi et al.     دیگر بررسی    189در 

ژنی    ژنوتیپ مکان  ده  با  قرار    SSRرا  بررسی  مورد 

این   در  و  مکان    ۲5تا    3بررسی  دادند  هر  برای  آلل 

شد. پژوهش    مشخص  ایرانی    6۲در  گردوی  نهال 

( در  SSRمکان    10نیز  .Taheri et al (  2016توسط   ،

)  53مجموع   کرد.  تولید     .Shamlu et al(2018آلل 

ایرانی نمون  10۲ گردوی  توسط    ۀ  ژنی    10را  مکان 

SSR    مکان . تعداد آلل در هر  دادندمورد ارزیابی قرار

بود.ی متغ  1۲تا    3از   با    .Guney et al  ( 2021)  ر  نیز 

میان   ژنتیکی  تنوع  با    نمونه  91بررسی  ایرانی  گردوی 

  . کردند  آلل شناسایی  SSR  ،390نشانگر    45  استفاده از

دلیل  به  SSRالذکر نشانگرهای  در بیشتر گزارشات فوق

مزایای ویژه نسبت به دیگر نشانگرهای مولکولی بیشتر  

ت  نشانگرها  مورد  این  مزایای  از  است.  شده  قرار  وجه 

مقدار  می آسان،  نتایج  تفسیر  و  ساده  کاربرد  به  توان 

های  مورفیسم حتی در سطح ارقام و ژنوتیپبالای پلی

در سطح    SSRهای  یک گونه، فراوانی و تنوع زیاد آلل

یوکاریوت تکرارپذیرژنوم  نهایت  ها،  در  و  نتایج  بودن 

آن  انتقال قابل گونهبودن  سطح  نزدیک  در  های 

(Naghavi et al., 2005هم آنبارز(،  و بودن  ها 

از   هتروزیگوت  افراد  تشخیص  امکان  همچنین 

( کرد  اشاره  با Ovesna et al., 2002هموزیگوت   .)

های زیادی که در این زمینه انجام شده وجود پژوهش

ژنوتیپ از  استفاده  ولی  کمک  است  متفاوت  های 

ت  راستای  در  میشایانی  قبلی  کارهای  از  کمیل  کند. 

این  این در  نشانگرهای    پژوهشرو  برای    SSRاز 

نهال  برخی  جمعیت  ساختار  و  ژنتیکی  تنوع  -بررسی 

ایرانی   گردوی  برای    برایهای  بهتر  نتایج  به  دستیابی 

ژنوتیپ  و انتخاب  عملکرد  افزایش  برای  برتر  های 

آن  ارزشمند  این گونه و همچنین حفظ ذخایر  کیفیت 

 استفاده شده است. 

 ها مواد و روش

نهال گردوی دو ساله، اصلاح   140مواد گیاهی شامل  

های مختلف در  نشده و بومی ایران بود که از نهالستان

شمال برگمنطقه  شد.  تهیه  کشور  تازه  غرب  های 

آنسرشاخه نمونههای  برای  استخراج  ها  برای  برداری 

DNA  مایشگاه  استفاده شد. عملیات آزمایشگاهی در آز

ارومیه   دانشگاه  فناوری  زیست  پژوهشکده  ژنومیکس 

 CTAB  (Doyleبه روش    DNAانجام شد. استخراج  

and Doyle, 1990  و شد  انجام  کیفیت (  و  کمیت 

DNA  ( توسط دستگاه نانودراپmicroplate reader, 

EPOCH 2  )  الکتروفورز ژل آگارز یک درصد  روش  و

هر نمونه توسط   DNAغلظت تعیین شد. پس از تعیین  

  ۲0های استخراجی در حدود  دستگاه نانودراپ، نمونه

واکنش  برای  میکرولیتر  در  رقیق    PCRهای  نانوگرم 

 شد. 

 SSRتجزیه نشانگرهای 

 SSR  (Dangle etجفت آغازگر    ۲0از   پژوهشدر این  

al., 2005; Woeste et al., 2002; Eser et al., 2019) 

زنجیره  واکنش  شد.  روش  استفاده  به  پلیمراز  ای 

(2005  )Dangl et al.     ترموسایکلر دستگاه  در 
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(Applied Biosystem, USA  حجم در   )۲0  

شامل   بافر    DNAنانوگرم    ۲0میکرولیتری  ژنومی، 

-میلی  0/ ۲مول،  میلی  ۲5، کلرید منیزیم  10Xاستخراج  

ا هر  مول  آنزیم  dNTPsز  واحد  یک   ،Taq DNA 

polymerase    از کدام  هر  از  میکرومول  یک  و 

 (Reverseو معکوس ) (Forwardآغازگرهای مستقیم )

شامل یک    PCRهای  انجام شد. چرخه حرارتی واکنش

دمای   در  اولیه  سازی  واسرشت  به  94مرحله  -درجه 

سپس   دقیقه،  پنج  شامل    35مدت  درجه    94چرخه 

مناسب    50مدت  بهگراد  سانتی دمای  در  اتصال  ثانیه، 

)جدول  آغازگر  جفت  هر  به1برای  ثانیه،   40مدت  ( 

در   بهسانتیدرجه  7۲بسط  در گراد  و  دقیقه  یک  مدت 

-گراد بهدرجه سانتی  7۲ها بسط نهایی در  پایان چرخه

محصولات   الکتروفورز  شد.  انجام  دقیقه  هفت  مدت 

PCR  به  80ا ولتاژ  با استفاده از ژل آگارز سه درصد ب-

آمیزی  مدت دو تا سه ساعت انجام شد و پس از رنگ

بروماید، عکس اتیدیوم  از دستگاه  با  استفاده  با  برداری 

( بیورد  داکیومنت   ,Gel logic 212proژل 

Carestream, BioRad, USA .انجام شد ) 

 تجزیه و تحلیل آماری

بارز صورت همبه  SSRباندهای حاصل از نشانگرهای  

های مرتبط با تنوع ژنتیکی  امتیازدهی شدند و شاخص

( انتظار  مورد  هتروزیگوتی  میانگین  و  (Heشامل 

( شده  )Hoمشاهده  شانون  اطلاعاتی  شاخص   ،)I  ،)

-( و انحراف از تعادل هاردیNeهای مؤثر )تعداد آلل

مکان برای  نرم  SSRهای  واینبرگ  از  استفاده  افزار  با 

GenAlEx6.4  (Peakall and Smous, 2006  محاسبه )

به    خوشه ایبندی افراد با استفاده از تجزیه  شد. گروه

نرم   Neighbour Joiningروش     Tassel 3.0افزار  با 

(Bradbury et al., 2007)  .تعیین گرو برای انجام شد-

از  ه جمعیت،  ژنتیکی  ساختار  بررسی  و  احتمالی  های 

  Structure 2.3.1  (Pritchard et al., 2000)افزار  نرم 

حالت   و   Burn-inبار    50000با    Admixtureدر 

  1)از    Kدر مقادیر مختلف    MCMCبار تکرار    50000

هر    10و    ۲0تا   برای  میانگین  Kتکرار  شد.  استفاده   )

( تثبیت  )Fstشاخص  سهم عضویت  ماتریس  و   )Q) 

بهینه   مقدار  نرم   Kبرای  همین  از  استفاده  افزار  با 

 . محاسبه شد

 نتایج 

بهبر   نتایج  مکان  دستاساس  بیست  مورد    SSRآمده، 

این   در  در    138در مجموع    پژوهشاستفاده    140آلل 

مکان کردند.  شناسایی  گردو  ، WGA69های  نهال 

WGA71  و  JRHR211298  (5    و کمترین  آلل( 

WGA202  (9   بودند دارا  را  آلل  تعداد  بیشترین   آلل( 

متغیر    7/ 10تا    53/3از  های مؤثر  . تعداد آلل(1)شکل  

آن   میانگین  مقدار    03/5و  بیشترین  و  کمترین  که  بود 

به مکان آن  به  مربوط  و   JRHR211298های  ترتیب 

JRHR217037  مشاهده هتروزیگوتی  میانگین    -بود. 

مکان تمام  در  ژنی  شده  مکان  3۲/0های  که  های  بود. 

WGA69   .داد نشان  را  شاخص  این  مقدار  بیشترین 

بررسیدمیانگین هتروزیگوتی مور   -انتظار در جمعیت 

برای   همچنین    79/0با    SSRمکان    ۲0شده  بود. 

-انتظار بهکمترین و بیشترین مقدار هتروزیگوتی مورد 

مکان توسط  و    JRHR211298های  ترتیب 

JRHR217037    جدول( شد  مقدار  1تولید  بررسی   .)

هاردی تعادل  از  مورد  -انحراف  درجمعیت  واینبرگ 

اسکور برای تمام  بررسی نشان داد که مقدار آمارۀ کای

معنیمکان )ها  است  نشان  (≥001/0pدار   دهندهکه 

هاردی تعادل  از  مکان-انحراف    SSRهای  واینبرگ 

مورد جمعیت  در  استفاده  یه  تجز  .استبررسی  مورد 

مجاور   ایخوشه اتصال  روش   Neighbour)  به 

Joining  )  به    های نزدیکپی جفتدر با یافتن پینیز که

رسم  ها با یک گره داخلی  و اتصال جفت خروجی  هم
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تا  می دارد  تلاش  و  را    هاخروجی  ترینشبیهشود 

-Nassaj Hosseini and Shams)کند  بندی  خوشه

Bakhsh, 2010)،  140   گروه پنج  در  را  گردو  نهال 

 . (۲عمده قرار داد )شکل 
 

 SSRمکان  ۲0بر اساس  بررسیهای ژنتیکی در جمعیت گردو مورد شاخصبرخی   -1جدول 

Table 1. Some genetic characteristics in the walnut population studied based on 20 SSR loci 

 

 آغازگر

Primer 

دمای اتصال  

-)درجه سانتی

 گراد( 

(Tm) 

Annealing 

temperature 

(°C) 

(Tm) 

 تعداد آلل 

(Na) 

Number 

of alleles 

(Na) 

  مؤثرتعداد آلل 
(Ne) 

Number of 

effective 

alleles 
(Ne) 

شاخص 

 ( I)شانون 

Shannon 

Index 
(I) 

هتروزیگوتی مشاهده  

 ( Ho)شده 

Observed 

heterozygosity 

(Ho) 

هتروزیگوتی مورد  

 انتظار
(He) 

Expected 

heterozygosity 

(He) 

WGA1 58 8 5.18 1.85 0.22 0.81 

WGA4 58 6 4.16 1.55 0.06 0.76 

WGA9 57 8 5.49 1.86 0.36 0.82 

WGA69 58 5 4.23 1.52 0.98 0.76 

WGA71 59 5 3.65 1.41 0.10 0.73 

WGA89 58 6 5.22 1.72 0.00 0.81 

WGA118 59 8 5.88 1.88 0.44 0.83 

WGA202 60 9 5.52 1.90 0.34 0.82 

WGA276 58 7 3.98 1.58 0.34 0.75 

WGA321 57 6 4.06 1.53 0.38 0.75 

JRHR217037 53.5 8 7.10 2.00 0.36 0.86 

JRHR207652 55.3 8 4.35 1.64 0.28 0.77 

JRHR211298 53.2 5 3.53 1.36 0.04 0.72 

JRHR225189 52.4 7 6.22 1.88 0.66 0.84 

JRHR225564 47.7 8 5.44 1.80 0.56 0.82 

JRHR214591 47.7 7 4.40 1.66 0.34 0.77 

JRHR212067 55.3 6 5.10 1.68 0.00 0.80 

JRHR209244 50.5 6 5.02 1.68 0.42 0.80 

JRHR211717 51.1 8 5.71 1.88 0.26 0.82 

JRHR217272 

 
53.5 8 6.33 1.94 0.20 0.84 

 میانگین 
Mean 

55.11 6.90 5.03 1.72 0.32 0.79 

 

 
 bp50جفت بازها مربوط به باندهای حاصل از لدر ) های گردوروی برخی از نهال WGA202الگوی باندی آغازگر   -1شکل

 (.هستند

Figure 1. WGA202 primer band pattern on some walnut seedlings (The base pairs belong to the bands 

derived from the 50 bp leader) 

300 bp 

۲50 bp 

۲00 bp 

300 bp 

250 bp 

200 bp 
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 SSRمکان  ۲0بر اساس  Neighbour Joiningبه روش  ایخوشهنهال گردو به روش تجزیه  140دندروگرام  -۲شکل 

Figere 2. Dendrogram of 140 walnut seedlings by cluster analysis by Neighbor Joining method based 

on 20 SSR loci 

 

گروه  برای و  تعیین  احتمالی  های  گروه  تأییدهای 

تجزیه   از  حاصله  مورد  نهال  ایخوشهمتمایز  های 

از  بررسی استفاده  با  جمعیت  ژنتیکی  ساختار  تجزیه   ،

انجام  شد  انجام  Structure 2.3.1افزار  نرم از  پس   .

(،  delta K)براساس روش    Kمحاسبۀ مقادیر مختلف  

متوسط  مناسب  =۲Kمقدار   محاسبه  برای  عدد  ترین 

( تثبیت  شد Fstشاخص  برآورد  گروه  هر  برای   )

تا    05/0،  05/0تا    0تواند از  می  Fst  مقدار(.  3)جدول  

-متغیر باشد که به  ۲5/0و بالای    ۲5/0تا    15/0،  15/0

دهندۀ اختلاف ژنتیکی کم، متوسط، زیاد و ترتیب نشان

ها، (. در همۀ گروه Cho et al., 2008بسیار زیاد است )

بود که حاکی از تمایز    ۲/0کمتر از    Fstمقادیر متوسط  

گرو بین  ارائه هپایین  بارپلات  در  است.  توسط  ها  شده 

به  3)شکل    Structureافزار  نرم مربوط  افقی  محور   )

ها و محور عمودی سهم تعلق هر فرد به هر گروه نهال 

می نشان  همچنینرا  با    دهد.  گروه  هر  پلات  این  در 

طوری که دو رنگ  رنگی متمایز مشخص شده است به

نشان فرد  برای هر  از هم  به  مجزا  فرد  آن  تعلق  دهندۀ 

گروه از  رنگ  هایکی  تداخل  است.  گروه  دو  هر  ها  یا 

ها  دهندۀ تمایز بسیار پایین بین گروهبرای هر فرد نشان
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به   و تعلق فرد به هر دو گروه -عنوان نمونهاست. که 

می  مختلطهای   آنمعرفی  عضویت  سهم  که  ها  شوند 

در هر دو گروه تقریبا برابر است. در بارپلات حاصل،  

به   بیشتر  ا خوشهوقتی درصد عضویت یک ژنوتیپ  ی 

نسبت داده   خوشهباشد، ژنوتیپ به آن    7/0یا مساوی  

شود، ولی در صورتی که درصد عضویت آن کمتر  می

به باشد،  مقدار  این  نظر  از  در  مختلط  ژنوتیپ  عنوان 

(. محاسبۀ ماتریس سهم  Charney, 2010شود )ه میشد

ها نشان داد که هر  ه( هر فرد به گرو4عضویت )جدول  

   ها تعلق دارد.چه ضریبی به هریک از گروهفرد با 
 

 
افقی مربوط محور ، SSRمکان   ۲0های حاصل از بر مبنای داده Structure 2.3.1افزار شده توسط نرمبارپلات رسم -3شکل 

 دهد. ها و محور عمودی سهم تعلق هر فرد به هر گروه را نشان میبه نهال

Figure 3. The barplot drawn by Structure 2.3.1 software, based on data from 20 SSR loci, shows the 

horizontal axis of the seedlings and the vertical axis the share of each individual belonging to each 

group. 

 

 =۲kبر مبنای  بررسیرای هر گروه احتمالی در جمعیت گردوی مورد  و هتروزیگوسیتی مورد انتظار ب  Fstمقادیر  -3جدول 

Table 3. Expected Fst and heterozygosity values for each possible group in the studied walnut 

population based on k=2 

 گروه

Group 

 Fstمتوسط 

Average of Fst 

 متوسط هتروزیگوتی مورد انتظار
Expected average heterozygosity 

I 
 

0.038 1.30 

II 0.049 1.31 
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 =۲kهای گردو بر مبنای برای نهال Structure 2.3.1افزار شده توسط نرم( محاسبهQماتریس سهم عضویت )ماتریس -4جدول 

Table 4. Membership share matrix (Q matrix) calculated by Structure 2.3.1 software for walnut 

seedlings based on k=2 

 ۲گروه 

2Q 

 1گروه 

1Q 

 ها نهال
Sample 

 ۲گروه  

2Q 

 1گروه 
 1Q 

 ها نهال
Sample 

 ۲گروه  

2Q 

 1گروه 

1Q 

 ها نهال
Sample 

0.04 0.96 W95  0.91 0.09 W48  0.97 0.03 W1 

0.01 0.99 W96  0.87 0.13 W49  0.98 0.02 W2 

0.02 0.98 W97  0.98 0.02 W50  0.84 0.16 W3 

0.01 0.99 W98  0.91 0.09 W51  0.25 0.75 W4 

0.16 0.84 W99  0.97 0.03 W52  0.92 0.08 W5 

0.06 0.94 W100  0.99 0.01 W53  0.95 0.05 W6 

0.12 0.88 W101  0.93 0.07 W54  0.97 0.03 W7 

0.98 0.02 W102  0.93 0.07 W55  0.92 0.08 W8 

0.97 0.03 W103  0.07 0.93 W56  0.64 0.36 W9 

0.98 0.02 W104  0.57 0.43 W57  0.06 0.94 W10 

0.91 0.09 W105  0.81 0.19 W58  0.96 0.04 W11 

0.08 0.92 W106  0.02 0.98 W59  0.98 0.02 W12 

0.97 0.03 W107  0.10 0.90 W60  0.93 0.07 W13 

0.98 0.02 W108  0.86 0.14 W61  0.94 0.06 W14 

0.26 0.74 W109  0.98 0.02 W62  0.98 0.02 W15 

0.03 0.97 W110  0.94 0.06 W63  0.84 0.16 W16 

0.97 0.03 W111  0.95 0.05 W64  0.62 0.38 W17 

0.05 0.95 W112  0.96 0.04 W65  0.16 0.84 W18 

0.06 0.94 W113  0.92 0.08 W66  0.13 0.87 W19 

0.22 0.78 W114  0.22 0.78 W67  0.06 0.94 W20 

0.02 0.98 W115  0.02 0.98 W68  0.10 0.90 W21 

0.02 0.98 W116  0.02 0.98 W69  0.97 0.03 W22 

0.05 0.95 W117  0.08 0.92 W70  0.94 0.06 W23 

0.13 0.87 W118  0.91 0.09 W71  0.99 0.01 W24 

0.04 0.96 W119  0.32 0.68 W72  0.98 0.02 W25 

0.31 0.69 W120  0.17 0.82 W73  0.98 0.02 W26 

0.02 0.98 W121  0.97 0.03 W74  0.96 0.04 W27 

0.04 0.96 W122  0.19 0.81 W75  0.95 0.05 W28 

0.03 0.97 W123  0.10 0.90 W76  0.85 0.15 W29 

0.03 0.97 W124  0.40 0.60 W77  0.35 0.65 W30 

0.05 0.95 W125  0.04 0.96 W78  0.97 0.03 W31 

0.05 0.95 W126  0.04 0.96 W79  0.90 0.10 W32 

0.54 0.46 W127  0.02 0.98 W80  0.97 0.03 W33 

0.02 0.98 W128  0.05 0.95 W81  0.94 0.06 W34 

0.05 0.95 W129  0.91 0.09 W82  0.18 0.82 W35 

0.01 0.99 W130  0.74 0.26 W83  0.37 0.63 W36 

0.08 0.92 W131  0.96 0.04 W84  0.73 0.27 W37 

0.05 0.95 W132  0.96 0.04 W85  0.40 0.60 W38 

0.01 0.99 W133  0.95 0.05 W86  0.03 0.97 W39 

0.07 0.93 W134  0.18 0.82 W87  0.03 0.97 W40 

0.01 0.99 W135  0.05 0.95 W88  0.39 0.61 W41 

0.07 0.93 W136  0.24 0.76 W89  0.58 0.42 W42 

0.02 0.98 W137  0.73 0.27 W90  0.99 0.01 W43 

0.06 0.94 W138  0.90 0.10 W91  0.98 0.02 W44 

0.02 0.98 W139  0.60 0.40 W92  0.98 0.02 W45 

0.04 0.96 W140  0.40 0.60 W93  0.95 0.05 W46 

    0.02 0.98 W94  0.06 0.94 W47 

 دهد. های احتمالی را نشان میاعداد متن جدول ضریب تعلق هر فرد به گروه
The text numbers in the table show the coefficient of belonging of each person to the possible groups. 

 

 بحث 

ژنتیکی  ب تنوع  پژوهش  با    140ا  گردو  مکان    ۲0نهال 

آلل شناسایی شد که تعداد    138، در مجموع  SSRژنی  

  ( 2005)  متغیر بود.  9تا    5ها برای هر مکان ژنی از  آلل

Dangle et al.    نشانگر    14ازSSR    47برای شناسایی  

پایه هیبرید استفاده کردند    1ژنوتیپ گردوی ایرانی و  

تا هشت آلل را شناسایی  و به ازای هر مکا ن ژنی سه 

( همین    .Victori et al(  2006کردند.  کاربرد  با 
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آلل به ازای هر مکان ژنی در    90تا    46نشانگرها تعداد  

( مشاهده کردند که برای  Juglans nigraگردوی سیاه )

مکان از  تمام  بیشتر  شده  گزارش  آلل  تعداد  ژنی  های 

تفاوت در  بررسی  این  شده در  مقدار مشاهده  این  بود. 

آلل می تعداد  وحشیها  از  ناشی  تودهتواند  های  بودن 

دخالت عدم  و  سیاه  آنگردوی  در  بشری  و  های  ها 

باشد.   اکوجغرافیایی  تنوع  تفاوت در محیط  در بررسی 

از    ۲8ژنتیکی   استفاده  با  ایرانی  گردوی    11ژنوتیپ 

در مجموع    .Karimi et al(2008)توسط    SSRنشانگر  

تا    ۲شناسایی شد که تعداد آلل در هر مکان از    آلل  47

  متغیر بود. حداکثر تعداد آلل در این بررسی در مکان   9

WGA276  (9    نتایج با  که  بود.  بررسی  این  آلل( 

توسط   که  دیگر  بررسی  در  دارد.  مطابقت 

(2013 )Mahmoodi et al.    نمونه از بانک    16بر روی

یانگین تعداد رقم از گردوی ایرانی انجام شد م  5ژن و  

مکان  آلل هر  در  میانگین    4/ ۲5ها  با  که  شد  گزارش 

( با توجه  9/6پژوهش ) این  تعداد آلل در هر مکان در  

زیاد نمونهبه  تعداد  تا حدودی  بودن  بررسی  مورد  های 

پژوهش این  بین  تطابق  دارد.  بررسی  مطابقت  با  ها 

به احتمالا  نمونهحاضر  منشأ  یکسانی  مورد  دلیل  های 

ا )بررسی  توسط  شده  انجام  پژوهش  در  ( 2016ست. 

Taheri et al.    نهال گردوی ایرانی با استفاده از    6۲که

در مجموع    SSRمکان    10 قرار شد  بررسی    53مورد 

به آلل  تعداد  حداکثر  و  حداقل  شد.  تولید  ترتیب  آلل 

و    3/5بود. میانگین تعداد آلل در هر مکان    7و    4برابر  

آلل مؤثر  تعداد  نیز    30/4های    5۲/1و شاخص شانون 

آلل تعداد  بودن  بیشتر  شد.  شده  گزارش  مشاهده  های 

می  کنونی  پژوهش  در  ژنی  مکان  هر  بهدر  دلیل  تواند 

بودن تعداد  که با توجه به کم باشد.ها  تعداد بالای نمونه

مکاننمونه و  با  ها  مقایسه  در  استفاده  مورد  ژنی  های 

دو  این   هر  نتایج  مطابقت  ب  پژوهشپژوهش،  هم  ا 

آلل تعداد  میانگین  مشاهدهدارند.  در های  شده 

شانون    9/6پژوهش  این  گردوهای   شاخص  مقدار  و 

درحالی  7۲/1 انجامبود.  پژوهش  در  توسط  که  شده 

(2008  )Karimi et al.    توده    4ژنوتیپ از    ۲8بر روی

از   استفاده  با  همدان  استان  در  ایرانی    11گردوی 

شده برای  های مشاهدهاد آلل، میانگین تعدSSRنشانگر  

بود و میانگین شاخص شانون   ۲5/3های گردو  جمعیت

-بود. تفاوت موجود احتمالا به  93/0ها  برای کلیه توده

جمعیت در  مطلوب  صفات  برای  گزینش  های خاطر 

گردو در استان همدان و بنابراین کاهش تنوع آللی در  

جمعیت کماین  همچنین  و  نمونهها  تعداد  ی  هابودن 

( دیگر،  پژوهشی  در  باشد.  شده  (  2001بررسی 

Fornari et al.  توده ژنتیکی  تنوع  بررسی  های  با 

نشانگرهای   از  استفاده  با  اروپایی  و  آسیایی  گردوی 

ایزوزایم   و  جمعیت    ۲/ 14-۲9/۲آلوزایم  هر  در  آلل 

کم کردند.  آللشناسایی  تعداد  میانگین  های  بودن 

نسبت   .Fornari et al(  2001مشاهده شده در بررسی )

  SSRتواند به توانایی بالاتر نشانگر  پژوهش می این  به  

ها نسبت  در نشان دادن چندشکلی ژنتیکی در جمعیت

پژوهش کنونی   باشد. در  ایزوزایم مرتبط  و  آلوزایم  به 

معنی  SSRهای  همۀ مکان انحراف  استفاده  داری  مورد 

هاردیرا   تعادل  هرچه  -از  دادند.  نشان  واینبرگ 

هاردی تعادل  از  باشد  -انحراف  بیشتر  واینبرگ 

تنوع   مقدار  نتیجه  در  و  یافته  کاهش  هتروزیگوتی 

یابد. عدم برقراری تعادل هاردی واینبرگ در  کاهش می

  با توجه به دگرگشن بودن گردو   جمعیت مورد بررسی

های مورد  دلیل انتقال منابع ژنتیکی در نمونهتواند بهمی

تأثیر گزین   بررسی بوده  و تحت   Karimi et)باشد  ش 

al., 2008) .(2016)  Ebrahimi et al. 189  و همکاران  

مورد بررسی قرار دادند    SSRبا ده مکان ژنی    ژنوتیپ

برای هر مکان مشخص شد  ۲5تا    3و   زیاد  آلل    -که 

آلل تعداد  آنبودن  پژوهش  در  می ها  از  ها  ناشی  تواند 

نمونه زیاد  پژوهش  تعداد  در  باشد.  بررسی  مورد  های 
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ایشانانجام  توسط  مشاهده    شده  هتروزیگوتی  میانگین 

  73/0و    0/ 6۲ترتیب  انتظار بهشده و هتروزیگوتی مورد 

  کم   نسبتبه  هامیان منطقه  بود. میانگین شاخص تثبیت

(07/0=Fst)  نرم همچنین  و    Structure  افزار بود. 

-ه اصلی طبقهشده را در دو گروآوریهای جمعمونهن

کرد. میان    .Guney et al(  2021)  بندی  ژنتیکی  تنوع 

از  نمونه  91 استفاده  با  را  ایرانی  نشانگر    45  گردوی 

SSR    مجموع در  دادند.  قرار  بررسی  آلل    390مورد 

شد.   19  تا  3  بین  مکان  هر  در   هاآلل  تعداد  شناسایی 

در    .بود  متغیر  مکان  هر  در  آلل  9  مقدار  میانگین  با  آلل

(  Malus orientalisبررسی تنوع ژنتیکی سیب شرقی )

های هیرکانی ایران با  در شش رویشگاه مختلف جنگل

نشانگر   جفت  شش  از  ( 2019)توسط    SSRاستفاده 

Rostami et al.  آلل تعداد  میانگین  مشاهده نیز  های 

آلل58/8شده   میانگین  و  مؤثر  ،  گزارش    30/70های 

را طراحی    SSRپرایمر    Eser et al.  800  (2019)شد.  

  و   رقم فرانسوی  سه  ترکی،  رقم  هشت  کرده و بر روی 

  کردند   آزمایش  Juglans regiaاز    آمریکایی   رقم  پنج

  161  نکردند،  تولید   باند(  درصد  11)پرایمر    88  که

پرایمر    551  و  مونومورفیسم(  درصد  ۲0/ 1)  پرایمر

دندروگرام    مورفیسمپلی(  درصد  9/68) دادند.  نشان 

UPGMA  منشأشان   اساس  بر  گردو  ارقام   که   داد  نشان  

  در   ترکی  ارقام  همۀ.  شوندمی  تقسیم  اصلی  گروه  دو  به

-آمریکایی  ارقام  کهحالی  در  شدند،  قرار  گروه  یک

به  قرار  دوم  گروه  در  فرانسوی و  دیگر  شدند  عبارت 

نشانگرهای   که  دادند  ارقام    SSRنشان  توانستند 

  مختلف گردو را از هم جدا کنند. در این بررسی برای 

  بالاترین   با  SSR  جایگاه  ۲0  ها،SSR  بهترین   از   استفاده

  مورد   در  بیشتر  هایپژوهش  برای  ژنتیکی  تنوع  مقادیر

  ژنتیک   والدین،  شناسایی  پلاسم،  ژرم  خصوصیات

تعیین  تنوع  و  جمعیت گردو  در  در  ژنتیکی  و   شد 

-آمریکایی  و  ترکی  هایگروه  جداگانه  تحلیل  و  تجزیه

  تنوع   متوسط  مقادیر   دارای   ترکی   گروه  فرانسوی،

  عنوان به.  بود  فرانسوی-آمریکایی   گروه  از  بالاتر   ژنتیکی

-به  در گروه ترکی  He  و    Na ،  Ne ،  Ho  مقادیر  مثال،

  در   که  حالی  در  بود،  84/0  و  79/0  ،1/5  ،8/6  ترتیب

  و   76/0  ،4/4  ،1/6  ترتیببه  فرانسوی-آمریکایی  گروه

به  .بود  81/0 مقادیر  این  نیز  کنونی  پژوهش  ترتیب  در 

با   آلل  80/0و    31/0،  03/5،  9/6برابر  تعداد  ها و بود. 

آلل تعداد  از  همچنین  بیشتر  بررسی  این  در  مؤثر  های 

-ترکی و آمریکاییشده در هر دو گروه  مقادیر مشاهده

به بود  مقادیر  طوریفرانسوی  به  نزدیک  مقادیر  این  که 

شده گونه گزارش  به  مربوط  با  ۀ  که  است  ترکی  های 

ۀ دگرگشنی و نزدیکی این دو منطقه به  توجه به پدیده

 رسد.نظر میهم مطابقت داشتن نتایج منطقی به

گروه تأیید  و  جمعیت  ساختار  با  تجزیه  بندی 

رو از  را  Admixtureش  استفاده  احتمالی  گروه  دو   ،

پایین   مقادیر  ولی  کرد  تعلق   Fstشناسایی  ضرایب  و 

گروه به  گروه افراد  کدام  به  نمونه  هر  که  داد  نشان  ها 

به دارد.  نمونه  طوریتعلق  تمام  مورد  که  گردوی  های 

ها به هر دو گروه تعلق  ن جز تعداد اندکی از آبررسی به

آنالیزها4داشتند )جدول   و    Neighbour Joiningی  (. 

هم  Structure 2.3.1افزار  نرم  هم  با  زیادی  حد  -تا 

به داشتند.  یک  طوری  خوانی  به  متعلق  افراد  بیشتر  که 

 Structureافزار  شده توسط نرم گروه در بارپلات رسم

گروه2.3.1 در  روش  ،  اساس  بر  شده  انجام  بندی 

Neighbour Joining   نرم نیز    Tassel 3.0افزار  در 

های نزدیک به آن بودند.  متعلق به همان گروه یا گروه

های احتمالی شباهت زیاد و عدم تمایز کافی بین گروه

پایهمی وجود  از  حاکی  و تواند  مشابه  مادری  های 

دگرگشنی گرده پدیده  همچنین  و  یکنواخت  افشانی 

نهال بین  نیز  موجود  احتمال  این  باشد.  گردو  های 

انتخاب که  دارد  برای  نهال   وجود  بررسی  مورد  های 

صورت انتخابی و بر اساس یک  پرورش در نهالستان به
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ویژگی بهسری  منحصر  و  خاص  شده  های  انجام  فرد 

عنوان مثال صفاتی گزینش شوند که سبب بالا  به  ،باشد

نهال  در  هموزیگوتی  یا  رفتن  و  است  شده  گردو  های 

محدودبه جمعیتدلیل  نهال کردن  انتخاب  در    های ها 

پرورش برای  در    مناسب  که  شود  این  به  این  منجر 

نهال  تمامی  معنیپژوهش  انحراف  تعادل  ها  از  داری 

 واینبرگ را نشان دهند. -هاردی

تلاقی مهمشناسایی  بالا  هتروزیس  حاوی  -های 

ترین قدم در تولید محصولات هیبرید است و معمولا  

ترکیب قدرت  بیشتر  با  ژنتیکی  فاصله  و  بالاتر  پذیری 

بهمی کرد.  تولید  بالاتر  عملکرد  با  هیبریدهای  -توان 

نمونه از  دیگر  مناسبی  عبارت  ژنتیکی  فاصله  که  هایی 

به تلاقیدارند  در  والد  از  عنوان  یکی  شود.  استفاده  ها 

دستراه برای  مطمئن  بالا،  های  هتروزیس  به  یابی 

کمترین   دارای  که  است  مواردی  از  استفاده 

است   بهتر  باشند.  شدن  خویشاوندی  مشخص  برای 

هایی با فاصلۀ ژنتیکی مناسب، تعداد زیادی نهال  گروه

به دیگر  نشانگرهای  با  های  ویژگیهمراه  گردو 

آن خویشاوندی  رابطۀ  و  مورد  مورفولوژیک  نیز  ها 

 بررسی قرار بگیرد. 
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Abstract 

The first and basic step in identification, conservation, protection of gene resources, genetic research, 

and breeding programs is determination of genetic diversity in plant material. Using of molecular 

markers is one of the most important tools in this field. Therefore, the conservation and evaluation of 

genetic diversity of native plants is necessary. In order to evaluate the genetic diversity of 140 Iranian 

walnut seedlings, 20 SSR primer pairs were used. The used SSR loci generated 138 alleles. The 

minimum and maximum number of alleles were for SSR loci WGA69, WGA71, JRHR211298 (five 

alleles) and WGA202 (nine alleles), respectively. Loci JRHR211298 and loci JRHR217037 produced 

the minimum and maximum number of effective alleles, respectively. The most value of observed 

heterozygosity (Ho) generated by loci WGA69. All used SSR loci, showed deviation (P≤0.001) from 

Hardy–Weinberg. Neigbour-joining dendrogram divided 140 walnut seedlings into five main groups. 

The study of population structure, with Structure 2.3.1 software, identified two possible groups (k=2).  

The results of both were largely consistent.  The data based on the individual membership share matrix 

and the Fst rate showed that there was no significant difference between two possible groups. 

Keywords: Cluster analyses, Hardy–Weinberg equilibrium, Observed heterozygosity. 
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