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ABSTRACT 

Introduction: Humans have long sought to select the desirable traits for agriculture and domestication of important and economical crop species 

around the world. In fact, the human selection is a factor that plays a key role in determining the fate of plant breeding lines, especially cereals. 

Therefore, the study of genetic diversity and the study of germplasm storage of breeding lines on the one hand and the study of the role and effect 

of choices made by plant breeders, on the other hand, are key factors in investigating the fate of improved seeds and lines. To conduct such 

studies, molecular studies using markers that act neutrally and randomly are important. Accordingly, the present study aimed to investigate the 

effect of selection on seeds of an important crop that has long been under domestication and crop breeding programs. Sixteen pure lines of 

sorghum grown in the research farm of Agricultural and Natural Resources Research and Training Center of Khorasan Razavi were assessed 

using retrotransposon-based molecular markers plus desirable morphological traits used in breeding crop sorghums. 

Materials and methods: A total of 80 individuals belonging to the first to ninth generations of breeding sorghums were randomly selected, and 

molecular studies were performed using 8 IRAP primer combinations. Morphological studies were also performed using the measurement of 

traits related to leaf biomass (the number of leaves at 60 days of plant growth). 

Results: The observations showed relatively high intergroup genetic diversity (between breeding generations) (63.5%) in the study group. 

Among the studied generations, the fifth generation and afterward the seventh and eighth generations showed the highest hereditary diversity, the 

highest heterozygosity, and the highest number of unique alleles. The first and ninth generations with the highest homozygosity, respectively, 

were the purest lines studied. 

Conclusion: The results of dendrogram trees also confirmed the existence of three completely different clusters in the study group. Accordingly, 

the existence of gene flow between the breeding lines of sorghum and its occurrence among the individuals of the fifth, sixth and seventh 

generations was confirmed. However, its decline and decrease in the seventh generation onwards indicated the instability of observed 

recombination. Finally, it was concluded that the selection of superior and desirable phenotypes during the purification process always acts as a 

selective sweep and as a directional selection eliminates the variations created by gene flow and thus reduces the genetic diversity in the pure 

lines of crop sorghum. 
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  شناختیریخت هایویژگی و IRAP مولکولی
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 چکیده

 فاکتوری بشر، توسط انتخاب واقع در. است بوده کشاورزی مطلوب صفات بانتخا و اقتصادی و مهم زراعی هایگونه سازیاهلی دنبال به دیرباز از بشر :مقدمه

 پلاسمژرم ذخیره بررسی و وراثتی تنوع مطالعه رو،این از. دارد عهده به غلات ویژهبه و گیاهان اصلاحی هایلاین سرنوشت تعیین در اساسی نقش که است

 سرنوشت یرسبر جهت کلیدی عوامل دیگر، سوی از نبات کنندگان اصلاح سطوت شده انجام یهاانتخاب اثر و نقش مطالعه و سو یک از اصلاحی یاهلاین

 عمل تصادفی و خنثی صورت به که نشانگرهایی از استفاده با مولکولی مطالعات هایی،بررسی چنین انجام جهت. روندمی شمار به شده اصلاح بذرهای

برنامه و سازیاهلی تحت هامدت که مهمی زراعی گیاهان بذر بر انتخاب اثر بررسی تهج روپیش عهالمط در اساس، این بر .باشدمی اهمیت حائز کنند،می

 خراسان طبیعی منابع و کشاورزی آموزش و تحقیقات مرکز تحقیقاتی مزرعه در شده کشت زراعی سورگوم خالص لاین 16 از اند،گرفته قرار نبات اصلاح های

 .شد استفاده گیاه، بیوماس افزایش اب مرتبط شناختیریخت صفات و رتروترانسپوزون نواحی بر یتنمب مولکولی اینشانگره کارگیری به با و رضوی

 مطالعات و IRAP آغازگر زوج هشت از استفاده با مولکولی مطالعات و شد انتخاب اصلاحی نهم تا اول هاینسل به متعلق فرد 80 مجموع در :هاروشمواد و 

 .شد انجام برگ بیوماس به مربوط تصفا گیریزهداان با شناختیریخت

 نسل مطالعه، مورد هاینسل بین از. بود مطالعه مورد گروه در( %63.5) بالا نسبتاً( اصلاحی هاینسل بین) گروهی بین تنوع از حاکی مشاهدات ها:یافته

 به را بفرد منحصر هایآلل میزان بیشترین و گوسیتیوزیهتر میزان رینبیشت وراثتی، تنوع میزان بیشترین هشتم و هفتم هاینسل بعد، مرحله در و پنجم

 .دادند اختصاص خود

 این با. شد تأیید هفتم و ششم پنجم، نسل افراد آللی تنوع در آن بروز و زراعی سورگوم اصلاحی هایلاین بین ژنی جریان وجود اساس این بر گیری:نتیجه

 و برتر هایفنوتیپ انتخاب که شد ریگیهنتیج چنین نهایت در. بود مذکور هاینوترکیبی ناپایداری زا حاکی بعد، هب هفتم هاینسل در آن مجدد کاهش حال،

 جریان از حاصل شده ایجاد تنوعات حذف باعث دارجهت انتخاب یک صورت به و کرده عمل ژنی جاروی یک صورت به همواره سازیخالص روند طی مطلوب

 .شودمی زراعی سورگوم خالص هایلاین در وراثتی وعتن کاهش نتیجه در و ژنی

 نبات اصلاح نژادی، به سورگوم، رتروترانسپوزون، وراثتی، تنوع ان،ایر های کلیدی:واژه

 مقاله پژوهشی نوع مقاله:

 07/04/1401 انتشار آنلاین:، 18/02/1401 پذیرش: 11/02/1401 اصلاح: 15/01/1401 دریافت: نوع مقاله:

 یمولکول یبا استفاده از نشانگرها یراندر ا یخالص سورگوم زراع هایینپلاسم لااثر انتخاب بر تنوع ژرم. (1401) ا. .ح ،سعیدیو  .ن ،یمیرک :تنادسا

IRAP 00910.22126  .140-154 .(2) 1 .غلات یوشیمیو ب یوتکنولوژیب. شناختییختر هاییژگیو و/cbb.2022.7602.1 DOI: 
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 مقدمه

های گیریزراعی و انجام دورگ گیاهانسازی اهلیانتخاب و 

از دیرباز  ،ام کشاورزیت دستیابی به بهترین ارقعدد جهمت

امروزه از عوامل و ت اس مورد توجه جوامع بشری بوده

. شوددام محسوب میمین غذای انسان و أثیرگذار در تأت

ثیر قرار أهایی را تحت تمطالعه فاکتورهایی که چنین انتخاب

 ،یندهاییآنتایج و اثرات حاصل از چنین فرنیز و د ندهمی

است  حائز اهمیتار بسیبرای اصلاح کنندگان نبات 

(Kimber, 2000; Maqbool et al., 2001 .)هایگونه 

 سراسر در انرژی و غذا اصلی منبع ،سورگوم جمله از زراعی

 در را متنوعی انتخابی فشارهای و روندبه شمار می جهان

 هایگونه ،رواز این کنند.می تجربه سازیاهلی مراحل طی

 ,FAO) باشندمی ییهای برای انجام چنین بررسیاسبمن

1991.) 

 Sorghum bicolor (L.)می با نام عل زراعیم سورگو

Moench  متعلق به قبیله  این گونه شود.میشناخته

Andropogoneae ( از خانواده گندمیانPoaceae است )

(APG, 2003 سورگوم گیاهی یکساله با مکانیسم .)

این ویژگی به  .( استC4لاسه )فتوسنتزی اسید کراسو

 جهت یقهای عمایجاد ریشه توانایی هایی نظیرمراه ویژگیه

چنین توانایی رسی بیشتر به منابع آب زیرزمینی و همدست

شرایط خشکی جهت جلوگیری از ها در لوله کردن برگ

مناسبی برای  غلهآن را  ،هاتبخیر آب از سطح پهنک برگ

که نحوی به ؛کرده استل مبدکشت در مناطق خشک جهان 

 یدر نقاط مختلف جهان با دسترس ییغذا تیامن از نظر

 رودبه شمار می یدیعامل کل یک ،یآب نابعبه م محدود

(Benson & Rao, 1906.) 

بعد از برنج،  پنجمین غله مهم بشر سورگوم بر این اساس

در بسیاری از مناطق و  محسوب شدهگندم، جو و ذرت 

 ,FAOشود )وفه دام کشت میعل مینأجهان با هدف ت

 مرکزی فلات در قرارگیری واسطه به نیز ایران کشور (.1991

آبی در بسیاری از و کم خشکی بحرانو رویارویی با  ایران

مناطق، به کشت و پرورش این گیاه زراعی روی آورده است. 

 سازیاهلی بر مبتنی مطالعات ،های اخیراز همین رو در سال

ای در یژهجایگاه و ،در ایران سورگوم فتلمخ ارقام زراعی

 & Karimi)یافته است  مطالعات مرتبط با اصلاح بذر

Saeidi, 2016.) 

گیاهی خودگشن محسوب شده و مطالعات مختلف سورگوم 

 آندرصد خودگشنی را در انواع زراعی و خودروی  85تا 

 ,.Burkill, 1937; Jankowski et alاند )گزارش کرده

و  هیافت أمنش اقیآفر ازاولین بار  زراعیهای گونه(. 2020

و جنوب غرب شرق  در جنوب،زایی سه مرکز تنوع دارای

های تمدن درو به دلیل اهمیت بالای اقتصادی است  قایرآف

 ،حیمس لادیسال قبل از م 3000 حدود این قاره از ،قدیمی

با امروزه  و است را تجربه کرده یسازیمراحل مختلف اهل

 S. bicolor subsp. bicolor ،S. bicolor هونرگیز سه

subsp. drummondii  وS. bicolor subsp. 

verticilliflorum دیتول یبالا تی. قابلشودشناخته می 
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مختلف در  نژادهایمنجر به وجود  زیکاملاً بارور ن هایدورگ

که در  یبه طور، شده است آن تلفهای مخزیرگونه نیب

ه ونگ نیا یبرا حدواسطنژاد  10و  ینژاد اصل پنجحال حاضر 

 ,De Wet & Harlan, 1971; Burkillشود )میشناخته 

موجب شده است  ی ذکر شدهپلاسم بالاژرمتنوع  .(1937

مورد نیز  سورگوم در مطالعات مختلف مرتبط با تنوع وراثتی

 یهابرنامه یبرا مناسبیو هدف  رفتهقرار گ بسیاریتوجه 

 (.Muraya et al., 2012ت باشد )اصلاح نبا

ی ارزش اقتصادی و حذف صفات دارا صفات انتخاب

 ذخیرهبر غنای وراثتی و  اریمعنادثیرات أنامطلوب ت

گذارد. در واقع بررسی میاصلاح شده  گیاهانپلاسم ژرم

ثیر انتخاب و پیامدهای آن بر ذخیره وراثتی گیاهان حائز أت

تواند به یانجام چنین مطالعاتی از یک طرف م .اهمیت است

مفید کمک کند و از طرف  هایآلل و هاپلاسمژرم افتنی

اصلاح  یهاو برنامه یحفاظت یهایژراتستا نیب یپلدیگر 

نتایج چنین  .(Wasson et al,. 2012) کند جادینژاد ا

علاوه بر تشخیص  کند تامی امکان را فراهم مطالعاتی این

وراثتی تنوعات ارزش و تلاش برای حفاظت  های باپلاسمژرم

های مفید با صفات مطلوب و مورد آللبه انتخاب  ،دست

 یهانیلا وراثتی لیپتانسبرآوردی از  نیهمچن .بزنیمانتظار 

صفات  یابیردفراهم کرده و امکان  به دست آمده خالص

سازی را برای ما آشکار و نتایج انتخاب و اهلیمطلوب 

با به  ،آن علاوه بر (.Muraya et al., 2012) سازدمی

توان اثر انتخاب بر ظرفیت هایی میکارگیری چنین بررسی

تشخیص داد آیا  الص را سنجید وهای خپلاسم بذرژرم

های خالص پلاسم لایندار بر ذخیره ژرمانتخاب اثری جهت

 (.Robertson, 1961کند یا خیر )ایجاد می

نواحی از ژنوم با تکامل  ،هاییجهت انجام چنین بررسی

های در مقایسه با ژنه چرا ک ؛هستند بالا ز اهمیتحائ خنثی

سازی قرار گرفته و اهلی نتخابثیر اأکمتر تحت ت ،عملکردی

انتخاب  و عواقبنتایج ، تری از تغییراتو نماینده مناسب

 ;Fedoroff, 1991; Martiwi et al., 2020باشند )می

Ghahramani & Darvishzadeh, 2021.) بر این اساس، 

ها مناطق ژنومی سپوزونکراری ژنوم مانند رتروترانطق تمنا

این تصادفی مرتبط با  یهانگرنشا مار رفته ومناسبی به ش

 IRAP (Inter Retrotransposonsنظیر  نواحی

Amplified Polymorphism)، به  یمناسب ینشانگرها

این دسته از نشانگرها به صورت تصادفی عمل روند. شمار می

سراسر  شده در عیتوز یخنث یرهان نشانگبه عنواکرده و 

 اتتنوع یادعریغ یالگوهاتوانند میو  کنندمیژنوم عمل 

 (.Feschotte, 2008) سازندرا آشکار  یآلل

 زین یشناختختیانتخاب با استفاده از صفات ر ریثأت یبررس

 طیمح ریثأاست که کمتر تحت ت یصفات یریبه کارگ ازمندین

 ،رونینشان دهند. از ا یشتریب یداریقرار گرفته و پا

 ه طورهستند که ب یصفات یدر صدد بررس معمولاً نژادگرانبه

دانه در  د)مانند تعداد برگ، تعدا تودهزیست یرو یکیژنت

 ریثأو...( ت یوزن دانه، وجود برگ پرچم نیانگیخوشه، م

مطالعات مختلف در  (.Lin et al., 2014) گذارندیم
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ها نهها و داگیری میزان بیوماس برگسورگوم زراعی با اندازه

هایی بررسیبیانگر تنوع و ارزش بالای آن صفات در چنین 

 ;Borghi et al., 2012; Jankowski et al., 2020است )

Gautam et al., 2020.) 

شناختی و صفات ریخت IRAP یمطالعه از نشانگرها نیا در

 یغنا یابیتنوع و ارز نییتع یبرا ،بیوماسمرتبط با 

در  زراعی کشت شدهرگوم مختلف سو یهاپلاسم تودهژرم

خراسان  یعینابع طبم و یرزو آموزش کشاو قاتیمرکز تحق

مختلف  یهانسل یرو انتخاب جهینت شیو آزما یرضو

 شده استفاده شد.اصلاح یهانیلا

داری شده در یومی نگهنام افراد مورد بررسی، شماره نسل و شماره هرباریومی مربوط به نمونه هربار -1جدول 

 .دانشگاه اصفهان هرباریوم

Table 1. Accession codes of studied individuals, generation number and herbarium code of 

individuals deposited at the Herbarium of the University of Isfahan. 

 کد هرباریومی شماره نسل نام افراد ردیف

Number Individual name Generation number Herbarium code 

1 Sb1 F3 HUI-19791 

2 Sb2 F3 HUI-19792 

3 Sb3 F2 HUI-19793 

4 Sb4 F9 HUI-19794 

5 Sb5 F7 HUI-19795 

6 Sb6 F1 HUI-19796 

7 Sb7 F4 HUI-19797 

8 Sb8 F5 HUI-19798 

9 Sb9 F5 HUI-19799 

10 Sb10 F6 HUI-19800 

11 Sb11 F6 HUI-19801 

12 Sb12 F3 HUI-19802 

13 Sb13 F5 HUI-19803 

14 Sb14 F8 HUI-19804 

15 Sb15 F6 HUI-19805 

16 Sb16 F9 HUI-19806 

17 *Sh63 - HUI-19751 

 استفاده شده به عنوان برون گروه Sorghum halepenseگونه * 

* Sorghum halepense used as outgroup 
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 هامواد و روش

زراعی از  سورگومی از ربذ مجموعه ،هایجهت انجام بررس

خراسان  یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحق

 هدریافت شد. سعی بر آن شد بذرهای دریافت شد یرضو

)در طول  شدهسازی انجام یندهای اهلیآده کاملی از فرایننم

و  قاتیتحقروی سورگوم زراعی در مرکز  سال اخیر( 60

ی باشد و خراسان رضو یعیو منابع طب یآموزش کشاورز

آن مرکز از جمله لاین  اصلاحی ترین لاینموفقچنین هم

خالص منتهی به رقم تجاری پگاه را شامل شود. بر این 

اول تا  یهانسل ندهیماهای انتخاب شده نبذرعه مجمو اساس

به شکلی که از هر  .بودفوق سورگوم اصلاحی در مرکز  نهم

حداقل یک مجموعه بذر کشت شده انتخاب و در  ،نسل

از هر  ،ها که تنوعات قابل توجه مشاهده شدبرخی از نسل

نسل چند تکرار کاشت )چند مجموعه بذر مربوط به یک 

در گلخانه  1392بذرها در تابستان سال شد. نسل( انتخاب 

 ،. در پایان فصل گلدهیدانشگاه اصفهان کشت شد یقاتیتحق

های ریخت شناختی قرار گیاهان پرورش یافته مورد بررسی

های اول تا نهم مربوط به نسلفرد  80در مجموع گرفت و 

فرد  سه .انتخاب شد فرد از هر مجموعه بذر( 5تا  3)حداقل 

 زین .Sorghum halepense (L.) Persه گون مربوط به

ها اضافه شد. افراد و به مجموعه داده گروهعنوان برونبه

مختلف جهت  یزمان یهامورد نظر در دوره یهانمونه

در  تاًیقرار گرفتند و نها یمورد بررس اهشمارش تعداد برگ

 یآورجمع یومینمونه هربار هیجهت ته یاواخر فصل گلده

دانشگاه  ومیدر هربار مربوطه یاهیگ یهاهمون. ندندیگرد

 ومیبذر در مجموعه بذر هربار یها( و نمونهHUIاصفهان )

شماره نسل  ،یومیدانشگاه اصفهان قرار گرفتند. شماره هربار

استفاده شده در جدول  یهامربوط به نمونه اطلاعات ریو سا

 (.1قابل مشاهده است )جدول  1

جهت  (bulkتوده )ورت به ص یانتخاب یهااز برگ نمونه

استفاده شد. استخراج بر اساس روش  DNAاستخراج 

CTAB (Cetyl-Trimethyl Ammonium Bromide) 

( و پس از تست Gawel & Jarret, 1991انجام شد )

و پنج  ستیآماده شد. ب PCRانجام  یبرا یسنج تیفیک

قرار  شیآزما وردم IRAP یمرهایمختلف از پرا بیترک

ه متمایزترین و آغازگر ک بیترک هفتها، آن نیب زکه ا گرفت

برای مراحل بعدی  ،ددنترین باندها را ایجاد کرل شمارشقاب

منبع رتروترانسپوزون،  ،هامریپرا یتوال. ندانتخاب شد

مورد  یمرهایمربوط به پرا اتیجزئ ریو سا یریگجهت

ت )جدول ارائه شده اس 2مطالعه در جدول  نیاستفاده در ا

 15( در حجم کل PCR) مرازیپل یارهینجز نشواک (.2

با استفاده  PCRمحصولات در نهایت انجام شد و  تریکرولیم

و با  سازی( جداw/v) %2ژل آگارز  یرواز الکتروفورز 

 شدند. برداریسو عک ییشناسا دیبروما ومیدیات یزیآمرنگ

عدم  ای( 1) وجوددست آمده ه ب باندهایبا تجزیه و تحلیل 

برای هر فرد و بر اساس هر زوج پرایمر ثبت  دهابان (0وجود )

 Microsoft Excelها در نرم افزار و ماتریس خام داده

 یب تشابهاضربر اساس  یکیژنت یهاشباهتتشکیل داده شد. 
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 ,Nei & Li) ساده قیتطب و (Jaccard, 1908) جاکارد

 محاسبه شد NTSYSpc افزاربا استفاده از نرمو  (1979

(Rohlf, 2000) . دندروگرام با استفاده از دو روش

 UPGMAو  Neighbor-Joining بندیخوشه

(unweighted pair group method with arithmetic 

mean) محاسبه شده به صورت  بیو با استفاده از ضرا

انطباق  زانیبه منظور سنجش م جداگانه رسم شد.

تشابهات موجود و  سیرسم شده با ماتر هایدندروگرام

متفاوت،  بندیخوشه هایدقت و درجه اعتبار روش نیتخم

و  بیهرکدام از ضرا یبرا کیکوفنت یهمبستگ زانیم

 نیب نی. از ادیفوق محاسبه گرد بندیخوشه هایروش

 و NJ یندبهروگرام رسم شده با استفاده از روش خوشدند

 یهمبستگ زانیم نیشتریب، Jaccardتشابه  بیضر

جهت رسم  ،رونیداد، از اشان را ن( r=0.86) کیکوفنت

فواصل و  نییمرتبط با تع یدندروگرام و انجام محاسبات بعد

دقت و اعتبار  زانیم تیاستفاده شد. در نها یکیتشابهات ژنت

و توسط  استرپبوتآزمون  قیانشعابات دندروگرام از طر

 قیو از طر دیمحاسبه گرد PowerMarker افزارنرم

 افزاریاده از مجموعه نرمفاست و با Consensus بندیخوشه

PHYLIP دندروگرام مربوطه منطبق شد یرو (Liu & 

Muse,  2005). 

 یمولکول یهاانسیوار آنالیزهای آماری نظیر لیو تحل هیتجز

(AMOVA) ،میزان هتروزیگوسیتی و هموزیگوسیتی ،

افزار با استفاده از نرم میزان فواصل و تشابهات ژنتیکی و... نیز

GenAlex دام شانج (Peakall & Smouse, 2006). 

 .(← یا →مطالعه، منبع رتروترانسپوزون و جهت آن ها )استفاده شده در  IRAPتوالی آغازگرهای  -2جدول 

Table 2. Sequences of primers used for IRAP, their retrotransposon source and direction (→ or ←). 

 *توالی سپوزونجهت و منبع رتروتران آغازگر ردیف

Number Primer 
Retrotransposon source and 

direction 
Sequence* 

1 Sukula Sukula → GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGA 

2 LTR6150 BARE-1 ← 
CTGGTTCGGCCCATGTCTATG 

TATCCACACATGGTA 

3 LTR6149 BARE-1 ← 
CTCGCTCGCCCACTACATC 

AACCGCGTTTATT 

4 Reverse Ty2 W1, W3, W7, W8 → TRGTARAGRAGNTGRAT 

5 Reverse Ty1 W1, W3, W7, W8 ← CCYTGNAYYAANGCNGT 

6 5’LTR2 BARE-1← ATCATTGCCTCTAGGGCATAATTC 

7 3’LTR2 BARE-1 → TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 

* Y= C or T; N= A, G, C or T, R= A or G 
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 جینتا

باند  199 بیانگر وجود PCR ر قطعاتیتکثحاصل از  جینتا

 37/74) پلی مورفباند  148 تعدادبود که از این بین 

بیانگر  ،حاصل از آنالیز واریانس مولکولی جی. نتاند( بوددرصد

مربوط  ،شده مشاهده سمیمورفیپل از درصد 5/63 آن بود که

از  درصد 5/36 تنهاو  ی مختلف استهانسلتنوع بین  به

 نسلهر  تنوع درون مربوط به گیری شدهپلی مورفیسم اندازه

 .(3)جدول  است

 .(AMOVAهای اصلاحی سورگوم زراعی در ایران )توزیع تنوع مولکولی بین و درون لاین -3جدول 

Table 3. The percentage of variations within and between pure lines of S. bicolor in Iran (AMOVA). 

 مطالعه شده نسل هایبین 

among groups polymorphism 
63.5% 

 مطالعه شده نسل هایدرون 

within groups polymorphism 
36.5% 

 

به افراد نسل متعلق  ،فردمنحصربه یهالتعداد آل نیشتریب

بیشترین  ،همچنین(. 4آلل بود )جدول  11پنجم با مجموع 

داد اد نسل پنجم با تعنیز متعلق به افر چندشکلتعداد باند 

خطوط متعلق به نسل اول، دوم، بود.  ادر همه اعض باند 54

درصد  .نشان ندادند یفردبهآلل منحصر چیه ،هفتم و نهم

 5/83) در نسل پنجم بیشترین میزان های چندشکلجایگاه

دست آمد و کمترین درصد آن مربوط به اعضای به درصد(

 .(4)جدول  بود درصد( 6/19) نسل اول

س معادله شانون میزان هتروزیگوسیتی به دست آمده بر اسا

 * Shannon's Information Index = -1* (pایندکس )

Ln (p) + q * Ln(q)) برابر با )HI=0.663  بین اعضای

های نسل پنجم و با بیشترین میزان محاسبه شده بین نسل

مختلف به دست آمد. کمترین میزان هتروزیگوسیتی نیز 

بعدی  در مراحلو بین اعضای نسل اول  HI=0.001ا برابر ب

ترتیب بین اعضای به HI=0.079و  HI=0.071میزان  با

  نسل نهم و هشتم محاسبه شد.

 نیشتریمختلف ب یهانیلا نیب یآمار لیو تحل هیتجز 

 sb16 و sb14 یهانیلا نی( را ب%81) یکیشباهت ژنت

 نید بهشتم و نهم و در مرحله بع یهامتعلق به نسل

نهم و دوم نشان  یاهمتعلق به نسل sb3 و sb4 یهانیلا

 داد.

حاصل از دندروگرام  یهایبندتوجه به مطالعات و گروه با

Neighbor Joining (گونه 1 شکل ،)S. halepense  که

به صورت مجزا  ،به مطالعه اضافه شده بودگروه عنوان برونبه

شده قرار گرفت. بعد و با فاصله مشخص از سایر افراد مطالعه 

 .شه اصلی تقسیم شدندالعه به دو خوافراد مورد مط ،از آن

همگی افراد متعلق به نسل  ،(Cخوشه ها )یکی از خوشه

ها در یک خوشه پنجم را در خود جای داد و سایر نسل
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 .ندشد میتقس فرعی یهاخوشه ریبه ز و قرار گرفتند کمشتر

 6Fو  7F یهالمتعلق به نس افراد یفرع یهاخوشهدر 

 افرادکردند.  جادی( اB)خوشه  افراد گریجدا از د یاخوشه

خوشه مشترک  کینیز  4Fو  1F ،2F ،3F یهامتعلق به نسل

 یهامتعلق به نسل در نهایت افراد ( وAکردند )خوشه  جادیا

8F  9وF در دندروگرام ایجاد کرده و به  یانیم تیموقع

 Bو خوشه  Aخوشه  صورت حد واسط بین افراد مربوط به

 نشان دادند.

مورفیسم بررسی شده مورف و درصد پلیدست آمده، تعداد باند پلیهفرد، تعداد باند بمنحصربهعداد آلل ت -4جدول 

 .های مختلف سورگوم زراعی در ایراندر نسل

Table 4. Number of unique alleles, number of bands, number of polymorphic bands and percentage 

of polymorphism in different generations of cultivated Sorghum in Iran. 

 شماره نسل

Generation 

number 

 فردتعداد آلل منحصربه

Number of unique 

alleles 

 تعداد باند به دست آمده

Number of bands 

 مورفتعداد باند پلی

Number of 

polymorphic bands 

 مورفیسمدرصد پلی

Percentage of 

polymorphism 

F1 0 48 9.4 19.6% 

F2 0 53 33 62.26% 

F3 3 54 43 79.62% 

F4 7 49 18 36.73% 

F5 11 65 54.28 83.5% 

F6 2 58 25 43.1% 

F7 0 53 18 33.96% 

F8 1 61 44 72.13% 

F9 0 59 43 72.88% 

 

پی حاصل ثیر صفات فنوتیأدر نهایت جهت سنجش میزان ت

 تعداد) برگ یوماسبهای مختلف، عملکرد نسلاز انتخاب بر 

 این بر. شد بررسی مبنای کشت از پس روز 90 در( برگ

 شد بیشترین بیوماس برگ در افراد نسل نهم مشاهده اساس

پنجم و چهارم هشتم، هفتم،  هایترتیب نسلو پس از آن به

بیشترین میزان بیوماس را به خود اختصاص دادند. کمترین 

های اول، دوم و نسلترتیب متعلق به بیوماس نیز بهمیزان 

 سوم بود.

 حثب

میزان  ،با توجه به نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی

شود که با یید میأبالای درون زادگیری در سورگوم زراعی ت

طوری که مطالعات به راستا است؛لعات همایج سایر مطانت

زادگیری را در سورگوم درصد درون  85مختلف تا میزان 

 ,.Burkill, 1937; Muraya et alاند )دهزراعی گزارش کر

گیری و رسد دورگنظر میبه ،(. بر این اساس2012

های مختلف و در طول هر نسل باعث نسلسازی در اهلی
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شده است. این های مختلف افزایش تفاوت ژنتیکی بین نسل

دندروگرام نیز مطابقت های حاصل از بندینتایج با گروه

تایج حاصل از دندروگرام نیز وجود سه ای که ندارد، به گونه

متمایز )با فاصله ژنتیکی بالا( و همچنین یک  خوشه کاملاً

 کند.یید میأحدواسط را ت خوشه با حالت

 

 

، Neighbor Joiningو روش خوشه بندی  Jaccardدندروگرام رسم شده با استفاده از ضریب تشابه  -1شکل 

 های سورگوم زراعی.نسل مختلف لاین نهمربوط به دهنده روابط موجود بین افراد نمایش

Figure 1. Achieved dendrogram using Jaccard similarity coefficient and Neighbor Joining 

clustering method, showing the relationships between individuals related to nine different 

generations of crop sorghum lines. 
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هده میزان بالای چنین تنوعات مشا ،صورت کلیبه

ای مجزا ههای مختلف( و ایجاد خوشهگروهی )بین نسلبین

بالای  آوریزادتوان ناشی از دروندر گروه مورد بررسی را می

زادگیری همواره منجر به چرا که درون گیاه سورگوم دانست؛

وهی گرافزایش تنوعات بین گروهی وکاهش تنوعات درون

 شود.می

قرار گرفتن افراد مربوط به نسل پنجم در یک  ،از طرف دیگر

بیانگر  ،مجزا نسبت به سایر افراد مطالعه شده خوشه کاملاً

قابل توجه در افراد این نسل نسبت به سایر  وراثتی فاصله

، بیشترین چندشکلوجود بیشترین تعداد باند ها است. نسل

چنین بیشترین میزان فرد و همههای منحصربتعداد آلل

یید أگیری شده برای افراد نسل پنجم تهتروزیگوسیتی اندازه

کننده تنوع وراثتی بالای افراد نسل پنجم در مقایسه با سایر 

قرار گرفتن افراد های مورد بررسی است. افراد و نسل

 هاای مجزا از سایر نسلهای ششم و هفتم نیز در خوشهنسل

د به نسل نزدیکی تقریبی این افرا بیانگر ،در رتبه بعدی و

 است.های دیگر ها با نسلپنجم و فاصله ژنتیکی آن

و  یو آموزش کشاورز قاتیکشت شده در مرکز تحق یبذرها

ی نظیر مختلف یاز کشورها یخراسان رضو یعیمنابع طب

و تحت عنوان رقم خالص اسپیدفید  آفریقا، چین و استرالیا

های والدین اولیه تحت برنامه و به عنوانوارد شده  نایرابه 

)در بازه زمانی های متعدد و ترکیب پذیری اصلاحی مختلف

های خالص با صفات مورد جهت ایجاد لاینسال(  60تقریبی 

تنوع وراثتی بالای مشاهده  بنابراین. اندانتظار قرار گرفته

های ششم نسل ، درشده در افراد نسل پنجم و در مرحله بعد

های جدید در این ند به دلیل ایجاد نوترکیبیتوامیو هفتم 

 باشد.ها نسل

 ( با بررسیMuraya et al., 2012و همکاران ) مورایا

های گیری بین لاینحاصل از دورگ سه نسلهای تلاقی

و  هاخالص سورگوم زراعی و خویشاوندان خودروی آن

وجود  ها،یپ زادهها در فنوتثیر این تلاقیأبررسی میزان ت

را رد سورگوم زراعی های مختلف ن ژنی بین نسلجریا

و به کارگیری حاضر نتایج مطالعه  ،کردند. با این حال

های بیشتر حاصل از تلاقی بیانگر وجود جریان ژنی و نسل

 .استهای پنجم به بعد های حاصل از نسلثیر آن در تلاقیأت

اول بررسی شده عدم مشاهده تفاوت فنوتیپی در سه نسل 

و سه ( Muraya et al., 2012و همکاران ) رایاموتوسط 

تواند به دلیل نرخ می ،شده در این مطالعه بررسینسل اول 

در واقع  سورگوم زراعی باشد.( %15)زادگیری  پایین برون

پایین بودن میزان برون زادگیری موجب کاهش نرخ جریان 

ناشی از جریان  تغییرات ژنتیکی ،بر این اساسژنی شده و 

های بیشتری و نسلگذشت زمان بیشتر یازمند ن ،ژنی

چنان فراوانی نسبی  به ،تغییرات حاصل از آنتا هستند 

 برسند که بتوانند در فنوتیپ افراد ظاهر شوند.

با فاصله قابل  7Fو  5F ،6Fهای نسل ییجدا ،به هر حال

نگر وقوع بیا ،هاآن شتریب مورفیسمپلیها و نسل ریتوجه از سا

سورگوم زراعی است و وقوع  خالصهای لاینن جریان ژنی بی

مختلف  یهانیلا بیباشد که ترک لیدل نیتواند به ایمآن 
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بار  نیاول یمختلف برا یهاأبه کشور از مبد یخالص واردات

های نسلژنتیکی در  دیجد هاینوترکیبی جادیمنجر به ا

بالاتر در  وراثتیکه منجر به تنوع  یباتیشده است. ترک اخیر

عدم  ،با این حال .گردیده است 7Fو  5F ،6F یهانسل 

کاهش مجدد آن در گذر به  پایداری چنین تنوع بالایی و

تواند بیانگر مفید نبودن چنین میهای بعدی سمت نسل

 نسلرسد تنوعات ایجاد شده در ی باشد. به نظر میتنوعات

 hybrid) هیبرید فروپاشی نوعی صورت به پنجم

breakdown) ها و و با ایجاد جهش است کرده عمل

موجب نوعی تنوعات وراثتی ناپایدار  ،های ناسازگارنوترکیبی

 ،بعدی هاینسل در مجدد هایسازیاهلی باکه  شده است

 به ،آمده وجود به هاینوترکیبی و گرفته شکل تازه هایآلل

 .ستا رفته بین از و شده حذف نبودن مفید علت

 با هاییزاده) مناسب هایفنوتیپ نتخابیگر ااز طرف د

 به منجر تواندمی سازیاهلی طول در( برگ تعداد بیشترین

های ف آللو حذ بیوماس با مرتبط هایآلل تعداد افزایش

 صفات اساس بر افراد انتخاب ،به بیان دیگر غیرمشابه شود.

 صرفاً ،سازیاهلی و اصلاح از حاصل صفات یا بهینه فنوتیپی

 در و شده ژنتیکی نزدیکی بیشترین با افرادی انتخاب اعثب

 سازیبهینه متمادی هاینسل طی در را وراثتی تنوع نتیجه

 .داده است کاهش شدتبه

مطالعات مختلف بیانگر آن است که فراوانی و افزایش یک 

های مختلف( ل)نسهای یک گونه جمعیتآلل خاص در 

( selective sweepتواند به صورت یک جاروی ژنی )می

مشابه موجود در نواحی مجاور ژنی های غیرآللده و عمل کر

را در دار جهتو نوعی انتخاب  ندرا حذف یا سرکوب ک

 ,Dean et al., 1999; Robertsonزند )گیاهان رقم ب

منجر به  تواندمی های بعدیدر نسلچنین انتخابی  (.1961

تیکی را در کاهش تنوعات وراثتی شده و نوعی پایداری ژن

شود که کاهش تنوع چنین استنباط میکند.  گیاه ایجاد

ثیر أتواند ناشی از تهای هفتم به بعد میوراثتی در نسل

و ایجاد وراثتی  اتتنوع در جهت کاهشچنین فرایندی 

رسد چنین به نظر می .های خالص و پایدار باشدلاین

مقاوم  های پایدار وتواند در ایجاد دورگهایی میمکانیسم

طور که د. همانشرایط محیطی کمک کننسبت به تغییر 

های متوالی سورگوم زراعی در سازی در نسلانتخاب و اهلی

عی پایداری و ثبات ژنتیکی در نوایجاد ران منجر به ای

و  های هشتم و نهم )با بیشترین شباهت ژنتیکینسل

 ( شده و نهایتاًکمترین میزان هتروزیگوسیتی در هر نسل

)نسل نهم حاصل از  هرقم خالص پگاجب معرفی مو

 .است شدهدر ایران  سازی(یاهل

 نتیجه گیری

توان چنین استنباط کرد دست آمده میهنتایج ب به توجه با

های مختلف یک دورگ به سازی در نسلکه انتخاب و اهلی

عمل کرده و )در جهت صفت مورد نظر( دار صورت جهت

 در هم در ژن هدف و هم ا،ر آللی تنوع چشمگیری طوربه

 دیگر، عبارت به. دهدمی کاهش ،خنثی ژنومی هایمکان

 انتخابی جاروی ژنومی شکل یک به انتخاب از پس انتخاب
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منجر به لاین های خاص  و کرده عمل هاپلاسمژرم روی

بر این اساس و با توجه به اینکه هدف از  ژنتیکی می شود.

 الص وارداتی سورگوم درهای خایجاد دورگ بین افراد لاین

ها از جمله تعداد حفظ صفات مطلوب آن این مطالعه،

تعداد برگ بیشتر و... و از  های متعدد از محل رویش،ساقه

طرفی اضافه کردن صفات جدید مانند تطابق با آب و هوای 

های کشور و نیاز آبی کمتر بوده است، شباهت ژنتیکی نسل

آن  بیانگر موفقیت محققان ،های اولیهبا نسل ،هفتم به بعد

مرکز در ایجاد لاینی خالص همراه با اضافه کردن صفت 

در نهایت با توجه به این نکته که  مورد نظر به آن بوده است.

نحوه  میزان و این بررسینشانگر مورد استفاده در 

های مختلف یک در نسل پلاسمیتنوع ژرم پذیریتفاوت

آن را توان ری کرده است، میگیخوبی اندازهلاین زراعی را به

های جهت انجام بررسی ارزان، سریع و در دسترس نشانگری

 .دانستپلاسمی گیاهان زراعی مرتبط با تنوع ژرم

عنوان بالا و صفات مطلوب به وماسیرقم پگاه با دارا بودن ب

است و به  دهیبه ثبت رس رانیدر ا یرقم خالص تجار کی

. از آنجا که شودیت مصورت گسترده توسط کشاورزان کش

کنترل  ،ارقام اصلاح شده تیدر موفق رگذاریثأاز عوامل ت یکی

با  یرقم اصلاح یو تبادلات ژن انیو به حداقل رساندن جر

 تیآن است، محدود شاوندیخودرو خو یهاارقام و گونه ریسا

است. در واقع  تیرقم پگاه حائز اهم یبعد یهاکاشت نسل

 جادیاو  یدر سورگوم زراع ینژ انیبا توجه به وقوع جر

خالص تلاش جهت حفظ خلوص و  یهانیلا در یناخالص

به  ،اساس نی. بر اشودیم هیتوص یاصلاح یبذرها یکنواختی

 ازین یاستفاده از رقم پگاه تا نسل سوم پاسخگو رسدینظر م

 یحال استفاده از بذرها نی. با اباشدیاستفاده کنندگان م

جهت  یاز سه نسل متوال شیب هامادر و عدم کشت زاده

 ،در نهایت .شودیم هیمطلوب توص یهایژگیحفظ و

به ، بیشتر هایو نسل افرادهای بیشتر با استفاده از بررسی

های نشانگر وبالاتر  یریپذ وراثت ت بااصفکارگیری 

در  زراعی سورگوم یاصلاح ارقام جهت مطالعه اختصاصی

سورگوم زراعی  نسل پنجم افراد شود.یکشور پیشنهاد م

و منابع  یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحقر دموجود 

 نسلی عنوانبه ،وراثتی بالابا تنوع نیز  یخراسان رضو یعیطب

 یارتقاحفظ و و  های مناسبجو برای آللجستجهت مهم 

 گردد.می معرفیتنوع وراثتی سورگوم زراعی در ایران 

 تشکر و قدردانی

شتی علیرضا به ب آقای دکتراز جنا نویسندگان وسیلهبدین

و  یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحق علمی تأعضو هی

 هاینمونهکه با فراهم نمودن  یخراسان رضو یعیمنابع طب

 ما همکاریدر انجام این تحقیق با بذر سورگوم زراعی 

فراهم از دانشگاه اصفهان بابت کرده و  قدردانی ،کردند

سپاسگزار  پروژهمالی انجام پروژه و حمایت نمودن امکانات 

 ستند.ه
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