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با  (.Juglans regia L)بررسی تنوع ژنتیکی گردوی ایرانی 

   SSRنشانگرهای 
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  چکیده

ی در مواد گیاهی اولین گام برای شناسایی، حفظ و نگهداری ذخایر توارثی و اساس تحقیقات ژنتیکی تعیین میزان تنوع ژنتیک

تناوع ژنتیکای گیاهاان باومی     ارزیاابی  های اصلاحی است. استفاده از نشانگرهای مولکولی یکی از ابزارهای مهم در و برنامه

 SSRشاد. ده مکاان    مطالعه SSRجفت آغازگر  10 از ادهاستفبا نهال گردوی ایرانی  62تنوع ژنتیکی  در این پژوهش .است

 آلال  و  69WGA، 71WGA (4هاای  مکانترتیب مربوط به  بهآلل تولید کرد. کمترین و بیشترین تعداد آلل،  53در مجموع 

1WGA (7  276 شده توسط مکان مشاهدهآلل  بود. بیشترین میزان هتروزیگوتیWGA هاای  مکاان  ۀهمشد.  ثبتSSR  در

ای باه رو   خوشاه  ۀتجزیا واینبار  نشاان دادناد.     -از تعادل هاردی   p≤ 01/0)داری انحراف معنی شده بررسی های نهال

UPGMA تقسیم کرد. بررسی سااختار جمعیات    اصلیرا به چهار گروه  شده بررسیهای اساس ضرایب تشابه دایس، نهال بر

ماتریس ساهم عواویت    براساس. اطلاعات حاصل کردا شناسایی   احتمالی ر=2K، دو گروه )Structure 2.3.1افزار رمبا ن

اطلاعات حاصال از ایان تحقیا     از های احتمالی وجود ندارد. بین زیرگروه چشمگیرینشان داد که تمایز  Fstافراد و میزان 

برداری منظور بهره به ژنتیکی کافی ۀفاصلهای دارای شناسایی نهال برایهای اصلاحی تولید هیبرید در گردو توان در برنامهمی

 از هتروزیس مفید باشد.

 Structure افزار نرمواینبر ، تنوع ژنتیکی، گردوی ایرانی، -تعادل هاردی کلیدی: گانواژ
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 مقدمه 
خاااانواد  از  (.Juglans regia L) ی ایرانااایگاااردو

Juglandaceae ،   در اصل بومی آسیای مرکازی، غربای و

جناوبی دریاای   ۀ کرانا همچنین ایران )مناط  زاگارس و  

که در آسیا از شرق هیمالیا تا چین گساتر   است خزر  

جهاان توساعه    جاای  جاای یافته و در حال حاضر نیز در 

 60 یدارا Juglandaceae  خاانواد [. 1پیدا کرده اسات   

 قارار  Juglans گونه از آنهاا در جانس   20گونه است که 

 J. regia)ی پارس یآنها گردو ۀگونن یمشهورتر گرفته و

L.)   عاالی    میاو هام  چوب مرغاوب و  هم [. 3، 2است

باه هماین   و  باارز  اسات قتصادی این گونه، از لحاظ ا

شادت   باه درختای از گششاته تاا اماروز      ۀگونا دلیل این 

ها و مراتع در قانون حفاظت از جنگل و شدهبرداری  بهره

[. در 4  شاده اسات   یشاده معرفا   حفاظتعنوان گونه  با

 39تاا   29هاای جررافیاایی   فلات ایران گردو در عار  

درجاۀ   64تاا   45هاای جررافیاایی   شمالی و طولدرجۀ 

متر از سطح دریاا،   2500شرقی، از مناط  پست تا ارتفاع 

صورت اهلی یا وحشی در مناط  شمال، غرب و مرکز  به

آمار ساازمان خوارباار    براساس[. 5شود  کشور یافت می

 تولیااد جهااانی ایاان محصااول در سااال ،(FAO)جهااانی 

میلیون تن بوده که در بین کشاورهای   5/2بیش از  2010

هاازار تاان پااس از   270تولیدکننااده، ایااران بااا تولیااد   

وجاود  کشورهای چین و آمریکا در مقام سوم قرار دارد. 

ساطح  شرایط مناسب برای کشت گردو، تکثیر جنسای و  

تنوع بسایار  شده که این گونه سبب ، آنزیر کشت وسیع 

. چنااین تنااوعی در بااین باشااد داشااتهایااران زیااادی در 

هاای زیاادی را بارای    فرصات  ،های بومی گردوجمعیت

تناوع   بارای ارزیاابی  [. 6آورد   اصلاح گردو فاراهم مای  

ژنتیکااای در گاااردو از نشاااانگرهای منتلفااای مانناااد  

[ و غیاره  RFLP  7،] RAPD  8 ،]AFLP  9نشانگرهای

 12از  ایدر مطالعاه  عناوان مثاال،   باه استفاده شده است. 

پ یا ژنوت 48 تناوع ژنتیکای   بررسای ی بارا  SSRانگر نش

 3-8آلل شناساایی و   66و در کل استفاده  یرانیا یگردو

در . [10 گاازار  شااد  SSRهاار مکااان  یازا بااهآلاال 

هاای   جمعیات  درزیاادی   یکا یتناوع ژنت  ای دیگر مطالعه

شاد  مشاهده  SSRهای نشانگراستفاده از گردو در هند با 

 باا ی افشان گردهو  این گونهاد زی یستیرزیبه داین تنوع  که

 توانساتند ی خاوب  به SSRهای نشانگر. ه شدباد نسبت داد

با مقایسه  و درکنند ی منتلف گردو را متمایز هاتیجمع

هاای  ها و جمعیتدر تمایز ژنوتیپ، RAPDنشانگرهای 

   [.  11  بیشتری داشتندکارایی  ،گردو

در  را زیااادیتنااوع ژنتیکاای  محققااان در ایااران نیااز

و صافات   SSRمکاان   9با استفاده از  ،های بومیژنوتیپ

 21ر دآلال   34طوری که  کردند، بهمورفولوژیک گزار  

نشاانگرهای   هاا  اغلب بررسای در  شد.ژنوتیپ شناسایی 

SSR دلیل مزایای ویژه نسابت باه دیگار نشاانگرهای      به

[. از جملاه  12اند  مولکولی بیشتر مورد توجه قرار گرفته

آسان بودن تفسیر نتاای   توان به انگرها، میمزایای این نش

مورفیسام حتای در ساطح ارقاام و     پلای  زیااد ، میزان آن

هاای   های یک گونه، فراوانای و تناوع زیااد آلال    ژنوتیپ

SSR باارز باودن آنهاا،     ها، هام در سطح ژنوم یوکاریوت

باودن در   پاشیر  تکرارپشیر بودن نتای  و در نهایات انتقاال  

   [.11اره کرد  نزدیک اشهای  گونهسطح 

، SSRنشاانگرهای   زیادیی اکاربنابراین با توجه به 

 باارایاسااتفاده از ایاان نشااانگرها  مطالعااههادف ایاان  

هاای گاردوی ایرانای    بررسی تنوع ژنتیکی برخی نهال

هایی باا صافات برتار و حفاظ     منظور تولید ژنوتیپ به

 . بودذخایر ارزشمند این گونه 
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 ها مواد و روش
گااردو بااود کااه  ۀنهااال دوسااال 62 مااواد گیاااهی شااامل

بارای  و بارداری  های آنهاا نموناه  سرشاخهتاز  های  بر 

استفاده شاد. عملیاات آزمایشاگاهی در     DNAاستنراج 

فناوری دانشاگاه   پژوهشکد  زیستآزمایشگاه ژنومیکس 

 CTABباه رو    DNAارومیه انجام گرفت. اساتنراج  

بااا دو رو   DNAانجااام گرفاات و کمیاات و کیفیاات  

درصاد تعیاین    1توفتومتری و الکتروفورز ژل آگارز اسپک

هاای اساتنراجی   ، نمونهDNAپس از تعیین غلظت . شد

هاای  نانوگرم در میکرولیتار بارای واکانش    20در حدود 

PCR .رقی  شد 

  SSRنشانگرهای  ۀتجزی

اساتفاده شاد    SSRجفات آغاازگر    10در این تحقی  از 

 20 در حجاام ای پلیمااراز . واکاانش زنجیااره1)جاادول 

ژنااومی، بااافر   DNAنااانوگرم  20میکرولیتااری شااامل  

 2/0مااول، میلاای 25، کلریااد منیاازیم براباار 10اسااتنراج 

 Taq DNA، یک واحاد آنازیم   dNTPsمول از هر  میلی

polymerase  میکرومول از هر کادام از آغازگرهاای    1و

در دساتگاه   (Reverse)و معکاوس   (Forward)مستقیم 

 انجام گرفت (Applied Biosystem, USA)ترموسایکلر 

شااامل یااک  PCR هااایحرارتاای واکاانشچرخااۀ . [13 

مادت   باه درجه  94سازی اولیه در دمای مرحله واسرشت

گاراد  ساانتی درجاۀ   94چرخه شاامل   35دقیقه، سپس  5

ثانیه، اتصال در دمای مناسب برای هر جفات   50مدت  به

درجاۀ   72ثانیاه، بساط در    40 مدت به  1آغازگر )جدول

هاا بساط   دقیقه و در پایاان چرخاه   1 مدت بهگراد یسانت 

دقیقاه انجاام    7 مادت  باه گاراد  درجه سانتی 72نهایی در 

باا اساتفاده از ژل    PCR. الکتروفورز محصاوتت  گرفت

سااعت انجاام    2-3 مادت  باه  80درصد با ولتاژ  3آگارز 

آمیاازی بااا اتیاادیوم برومایااد،   رناا پااس از و گرفاات 

سااتگاه ژل داکیومناات باارداری بااا اسااتفاده از د  عکااس

 ,Gel logic 212 pro, Carestream, Bio Rad)بیاورد 

USA)  .صورت گرفت 

 تحلیل آماری   و تجزیه

باارز   صاورت هام  به SSRباندهای حاصل از نشانگرهای 

هاای مارتبط باا تناوع ژنتیکای      و شاخص امتیازدهی شد

مشااهده و  (He)شامل میانگین هتروزیگوتی مورد انتظار 

هاای  ، تعداد آلل(I)ص اطلاعاتی شانون ، شاخ(Ho)شده 

واینبار  بارای   -و انحراف از تعاادل هااردی   (Ne)موثر 

  GenAlEx 6.4 افازار با اساتفاده از نارم   SSRهای مکان

تجزیاۀ   ،هاا ژنوتیاپ بنادی   گروه[ محاسبه شد. برای 14 

ضااریب تشااابه دایااس و الگااوریتم   براساااسکلاسااتر 
UPGMA (Unweighted Pair-Group Method 

Arithmetic Average)  2.02 افازار  نارم در NTSYSpc  

[ انجااام گرفاات. تجزیااه بااه منتصااات اصاالی      15 

(Principal Co-ordinate Analysis) افازار  نیز با این نرم

بارای  بعادی   ساه اول نماودار  مؤلفۀ انجام گرفت و با سه 

هاا ترسایم شاد.    بندی و بررسی روابط باین نموناه  گروه

ای احتمالی و بررسای سااختار   ههرومنظور تعیین زیرگ به

[ در 2.3.1Structure   16افازار  نارم ژنتیکی جمعیت، از 

بار  50000و  Burn-inبار  50000با  Admixtureحالت 

 10و  20تاا   1)از  Kدر مقاادیر منتلاف    MCMCتکرار

بهیناه براسااس    K  استفاده شاد. عادد   Kتکرار برای هر 

 محاسبه و تعیین شد.   delta Kرو  

 نتایج و بحث
 شاده  اساتفاده  SSRده مکاان  آمده،  دست بهنتای   براساس

شناساایی  نهاال گاردو    62در را آلال   53 ،در این تحقی 

 4) کمتاارین 71WGA و 69WGA هااایمکااان. کردنااد
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آلل  آلل را دارا بودناد   7بیشترین ) 1WGA مکانو  آلل 

و متریار   79/5تا  85/2 بینمؤثر های . تعداد آلل 1)شکل

بود که کمتارین و بیشاترین مقادار آن     30/4نگین آن میا

مشااهده   202WGA و 71WGA هاای  مکان درترتیب  به

هاای  مکاان  کال   شاد  مشاهده. میانگین هتروزیگوتی شد

بیشاترین   276WGA کاه مکاان   باود  46/0 شاده  بررسی

میااانگین همچنااین میاازان ایاان شاااخص را نشااان داد.  

شاده بارای    لعاه مطاهتروزیگوتی مورد انتظار در جمعیت 

کمترین و بیشترین محاسبه شد که  SSR ،76/0مکان  10

 و 71WGA هااایترتیااب توسااط مکااان  بااه آنمیاازان 

202WGA بررسی میزان انحاراف    .2 تولید شد )جدول

نشاان   شده بررسیواینبر  در جمعیت -از تعادل هاردی

هاا  کاای اساکور بارای تماام مکاان       داد که مقدار آماار 

انحاراف از  دهناد    نشاان کاه    p≤ 01/0)اسات  دار  معنی

مورد استفاده در  SSRهای واینبر  مکان -تعادل هاردی

 -برقرار نبودن تعادل هااردی   .شده است بررسیجمعیت 

دلیال   شده، ممکان اسات باه    واینبر  در جمعیت بررسی

هااای  کوچااک بااودن جمعیاات و هموزیگااوتی نهااال  

 شده باشد. بررسی
 

  شده استفاده SSRات آغازگرهای توالی و برخی خصوصی .1 جدول

 (5→'3'توالی آغازگر ) آغازگر
دمای اتصال 

 (گراد درجۀ سانتی)
 تعداد آلل

(Na) 

  فراوانی آللی

1 2 3 4 5 6 7 

1 WGA 
ATTGGAAGGGAAGGAAATG 
CGCGACATACGTAAATCAC 

 

58 7 04/0 13/0 30/0  25/0  15/0  10/0  03/0  

4 WGA 
TGTTGCATTGACCCACTTGT 

TAAGCCAACATGGTATGCCA 
58 5 13/0 27/0 30/0 28/0 00/0 - - 

9 WGA 
CATCAAAGCAAGCAATGGG 
CCATTGCTCTGTGATTGGG 

 

57 6 11/0 31/0 17/0 09/0 15/0 15/0 - 

69 WGA 
TTAGTTAGCAAACCCACCCG 

AGATGCACAGACCAACCCTC 
 

58 4 12/0 43/0 25/0 19/0 - - - 

71 WGA 
ACCCGAGAGATTTCTGGGAT 

GGACCCAGCTCCTCTTCTCT 
 

59 4 13/0 35/0 45/0 06/0 - - - 

89 WGA 

 

ACCCATCTTTCACGTGTG 

TGCCTAATTAGCAATTTCCA 
 

58 5 10/0 26/0 34/0 23/0 06/0 - - 

118 WGA 
TGTGCTCTGATCTGCCTCCC 

GGGTGGGTGAAAAGTAGCA 
59 5 17/0 36/0 25/0 14/0 07/0 - - 

202 WGA 
CCATCTACCGTTGCACTTTT 
GCTGGTGGTTCTATCATGG 

 

60 6 14/0 19/0 18/0 14/0 22/0 14/0 - 

276 WGA 
CTCACTTTCTCGGCTCTTCC 

GGTCTTATGTGGGCAGTCGT 
 

58 6 14/0 21/0 22/0 25/0 07/0 12/0 - 

321 WGA 

 
TCCAATCGAAACTCCAAAGG 

TGTCCAAAGACGATGATGGA 
57 5 09/0 21/0 37/0 20/0 11/0 - - 

 
 گردو های‌نهال از برخی روی WGA 69 آغازگر باندی الگوی .1 شکل
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  شده بررسی یگردو جمعیت در SSR آغازگرهای برای ژنتیکی های‌شاخص برخی .2 جدول

 (I)شاخص شانون  (Ne)تعداد آلل موثر  (Na) تعداد آلل  آغازگر
هتروزیگوتی 

 (Ho)شده  مشاهده

هتروزیگوتی مورد 

 (He)انتظار 
1 WGA 7 91/4 72/1 08/0 80/0 
4 WGA 5 79/3 38/1 02/0 74/0 
9 WGA 6 10/5 71/1 7/0 80/0 
69 WGA 4 29/3 28/1 73/0 70/0 
71 WGA 4 85/2 17/1 00/0 65/0 
89 WGA 5 95/3 46/1 40/0 75/0 
118 WGA 5 01/4 49/1 63/0 75/0 
202 WGA 6 79/5 77/1 85/0 83/0 
276 WGA 6 24/5 71/1 88/0 81/0 
321 WGA 5 03/4 49/1 32/0 75/0 

 76/0 46/0 52/1 30/4 3/5 میانگین
 

)شاکل   UPGMAرو   براسااس کلاساتر   ۀتجزی

 4نهااال گااردو را در  62  و ضااریب تشااابه دایااس، 2

گروه عمده قرار داد. نتای  تجزیه به منتصاات اصالی   

(PCoA)  29/9ترتیاب   باه اول  ۀلفؤمنشان داد که سه ،

کنناد  درصد از تنوع کال را توجیاه مای    80/7و  19/8

بعاادی حاصاال از ایاان رو   سااه . نمااودار 3 )شااکل

بنادی  اول نیاز تاا حادودی گاروه     ۀلفا ؤمسه  براساس

 .کردیید أتکلاستر را  ۀتجزیحاصل از 

 
 SSR مکان  10 براساس دایس تشابه ضریب و UPGMA الگوریتم با گردو نهال 62 دندروگرام .2 شکل
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 SSR مکان 10 از استفاده با ایرانی گردوی نهال 62 در یاصل مختصات به تجزیه از حاصل بعدی سه نمودار .3شکل 

ییاد  أهاای احتماالی و ت  منظاور تعیاین زیرگاروه    به

هاای  کلاساتر نهاال   ۀتجزیهای متمایز حاصل از  گروه

ساختار ژنتیکی جمعیت با استفاده  ۀتجزی، شده بررسی

 از باین گرفات.  انجاام    2.3.1Structure افازار  از نارم 

 ، مقادار  delta Kسااس رو   )برا Kمقادیر منتلاف  

2K= متوسط شااخص   ۀمحاسبترین عدد برای  مناسب

برای هر گاروه بارآورد شاد. در هار دو      (Fst)تثبیت 

حااکی   بود کاه  2/0کمتر از  Fst، مقادیر متوسط  گروه

شاده   ارائاه . در باارپلات  هاسات بین گروه کمتمایز از 

  هار گاروه باا    4)شاکل   Structure افازار  توسط نارم 

کاه دو    طاوری  باه  ،متمایز مشنص شاده اسات  رنگی 

تعلا  آن    دهناد نشاان رن  مجزا از هم برای هر فرد 

 ۀمحاساب  اسات. یا هر دو گروه  ها فرد به یکی از گروه

هاا  ه  هر فرد به گرو3ماتریس سهم عوویت )جدول 

یاک از   نشان داد که هر فرد باا چاه ضاریبی باه هار     

 ها تعل  دارد. گروه

 
 و ها‌نهال به مربوط افقی محور ،SSR مکان 10 از حاصل های‌دادهاساس بر 2.3.1Structure افزار نرم توسط شده مرس بارپلات .4شکل 

 . دهد‌می نشان را گروه هر به فرد هر تعلق سهم عمودی محور
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 =2KاساسبرStructure 2.3.1افزار نرم توسط شده محاسبه (Qماتریس ) عضویت سهم ماتریس .3 جدول

 2زیرگروه  1زیرگروه  هانهال  2زیرگروه  1گروه زیر هانهال

1W 47/0 53/0  33W 97/0 03/0 
2W 04/0 96/0  34W 55/0 45/0 
3W 45/0 55/0  35W 11/0 89/0 
4W 72/0 28/0  36W 34/0 66/0 
5W 03/0 97/0  37W 24/0 76/0 
6W 36/0 64/0  38W 86/0 14/0 
7W 82/0 18/0  39W 93/0 07/0 
8W 87/0 13/0  40W 00/0 1 
9W 31/0 69/0  41W 09/0 91/0 
10W 04/0 96/0  42W 96/0 04/0 
11W 90/0 10/0  43W 11/0 89/0 
12W 71/0 29/0  44W 96/0 04/0 
13W 99/0 01/0  45W 00/0 1 
14W 51/0 49/0  46W 53/0 47/0 
15W 97/0 03/0  47W 48/0 52/0 
16W 83/0 17/0  48W 98/0 02/0 
17W 88/0 12/0  49W 24/0 76/0 
18W 98/0 02/0  50W 98/0 02/0 
19W 40/0 60/0  51W 21/0 79/0 
20W 00/0 1  52W 97/0 03/0 
21W 93/0 07/0  53W 16/0 84/0 
22W 28/0 72/0  54W 31/0 68/0 
23W 08/0 92/0  55W 33/0 67/0 
24W 00/0 1  56W 11/0 89/0 
25W 05/0 95/0  57W 07/0 93/0 
26W 09/0 91/0  58W 80/0 20/0 
27W 00/0 1  59W 98/0 02/0 
28W 93/0 07/0  60W 00/0 1 
29W 49/0 51/0  61W 03/0 97/0 
30W 16/0 84/0  62W 61/0 39/0 
31W 88/0 11/0     
32W 74/0 26/0     

 .د دمی نشان را احتمالی  ایگروه به فرد  ر تعلق ضریب جدول متن اعداد

بارای شناساایی    SSRنشانگر  14از ای که در مطالعه

هیبریاد اساتفاده    ۀپایا ژنوتیپ گردوی ایرانی و یاک   47

. [13  شاد شناساایی   آلل 3-8مکان ژنی ازای هر  بهشد، 

-SSR 8نشاانگر   12 با استفاده از نیز، در کامپانیای ایتالیا

. بیشاتر باودن   [17  گازار  شاد  ازای هر مکان  بهآلل  3

در ایان   SSRشاده در هار مکاان     مشاهدههای آللتعداد 

 و 9WGA ماننااد هااامکااان کااه برخاای از آن مطالعااه 

71WGA  اساات شاادهنیااز اسااتفاده  تحقیاا  حاضااردر، 

هاای  هاا و ژنوتیاپ  تاوده  دلیل تنوع بیشتر ممکن است به

ان در مقایسااه بااا ارقااام و   گااردوی موجااود در ایاار  

ناشای از   احتمااتا  این تفااوت ی خارجی باشد ها ژنوتیپ

کااه طاای  سااتهاوجااود والاادهای متنااوع در ایاان تااوده

 افازایش های تصاادفی و  های متمادی به ایجاد تلاقی سال

شده است. با کاربرد همین نشانگرها محققاان  منجر تنوع 
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را ازای هر مکان ژنای در گاردوی سایاه     بهآلل  90تا  46

تعاداد   SSRهاای  . برای تمام مکان[18 شناسایی کردند 

شده توسط این پژوهشگران بیشاتر از مقادار    ار گزآلل 

حاضر بود. این تفااوت در تعاداد    ۀمطالعشده در  مشاهده

هاای  ناشای از وحشای باودن تاوده     ممکن اسات ها آلل

های بشری در آنها و تفااوت  گردوی سیاه و عدم دخالت

تناوع ژنتیکای    بررسای در در محیط اکوجررافیایی باشد. 

باا   ایرانی در استان همادان  توده گردوی 4از ژنوتیپ  28

آلل شناساایی   47در مجموع  SSRنشانگر  11استفاده از 

متریار باود.    9تاا   2شد که تعاداد آلال در هار مکاان از     

ترتیاب در   باه حداقل و حداکثر تعداد آلل در این مطالعاه  

آلل  باود   276WGA (9 آلل  و 71WGA (2 هایمکان

رتیاب کمتارین و   ت بهها  نیز این مکانحاضر  ۀمطالعدر که 

. میاانگین تعاداد   بیشترین تعداد آلال را شناساایی کردناد   

و  3/5شده در گردوهای مطالعاه حاضار    مشاهدههای آلل

 ۀمطالعا کاه در   درحالی ؛بود 52/1میزان شاخص شانون 

شاده در   مشااهده های میانگین تعداد آلل این پژوهشگران

و میاانگین   SSR 25/3هاای  مکاان  هماۀ هر توده بارای  

باود. تفااوت    93/0هاا  تاوده  هماۀ خص شانون برای شا

گزینش برای صافات مطلاوب در    دلیل به موجود احتماتا

های گردو در استان همادان و بناابراین کااهش    جمعیت

ها و همچنین کم باودن تعاداد   تنوع آللی در این جمعیت

. همچناین باا بررسای    [19  های مطالعه شده باشاد نمونه

دوی آسایایی و اروپاایی باا    هاای گار  تنوع ژنتیکی تاوده 

 14/2-29/2استفاده از نشاانگرهای آلاوزایم و ایازوزایم    

. این تفاوت و کام  [20 آلل در هر جمعیت شناسایی شد 

شاده در مقایساه باا     مشاهدههای بودن میانگین تعداد آلل

 زیااادقابلیاات دلیاال  بااه ممکاان اسااتتحقیاا  حاضاار 

 تمااایز چندشااکلی ژنتیکاای بااین در ، SSR هاینشااانگر

آلاوزایم و ایازوزایم   هاای   نشاانگر نسبت باه   ،هاجمعیت

نموناه از باناک ژن    16ای دیگر بر روی در مطالعهباشد. 

هاا در هار   میانگین تعداد آلال  ،رقم از گردوی ایرانی 5و 

که با میانگین تعداد آلل در  [12 گزار  شد  25/4مکان 

  تاا حادودی مطابقات    3/5حاضار )  ۀمطالعهر مکان در 

 دارد.

 گیریجهنتی
تاوان انتظاار داشات باا     می بر اساس نتای  مطالعۀ حاضر

یی باا فاصالۀ ژنتیکای    هاکه در گروه هایینهالتلاقی بین 

در  انتنااب  بارای  برتار اند، نتاج از هم قرار گرفتهزیادی 

هاای  چراکاه یکای از راه   ؛اصلاحی تولید شودهای  برنامه

از ، اساتفاده  زیااد مطمئن بارای دساتیابی باه هتاروزیس     

دی است که دارای کمتارین خویشااوندی باشاند و    رموا

تارین   مهام  زیااد، های حاوی هتاروزیس  شناسایی تلاقی

معماول  طاور   بهقدم در تولید محصوتت هیبرید است و 

تاوان  ژنتیکی بیشاتر مای   ۀفاصلپشیری و با قدرت ترکیب

بهتر اسات بارای    .کردتولید  بیشترهیبریدهای با عملکرد 

ژنتیکی مناسب، تعداد ۀ فاصلایی با همشنص شدن گروه

همااراه  بااهگااردو بااا نشااانگرهای دیگاار  زیااادی نهااال 

خویشاوندی آنهاا نیاز    ۀرابطخصوصیات مورفولوژیک و 

 .شوندارزیابی 
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