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 با استفاده از نشانگرهای ( Psidium guajava) گوآوا ارزیابی تنوع ژنتیکی

 ISSR و RAPD مولکولی

 زادهیعل زهره و یناصر حامد ،*بطضا محمد

 نباتات واصلاح زراعت گروه ،یکشاورز دانشکده رجند،یب دانشگاه ،رانیا

 11/03/1401 تاریخ پذیرش:         26/08/1400تاریخ دریافت: 

 چکیده

 ذخایر ژنتيکیهای گياهی گام مؤثری در راستای حفظ ها و تودهبين گونه در ميزان تنوع ژنتيکی و درک روابط موجوداز گاهی آ

در  ISSRو  RAPDبا استفاده از نشانگرهای مولکولی  (Psidium guajava) گوآواژنوتيپ  15تنوع ژنتيکی در این مطالعه باشد. می

 7از تا  6و  RAPD آغازگر 36از تا  9 بررسی قرار گرفت.بيرجند مورد دانشگاه دانشکده کشاورزی مولکولی  نژادیبهآزمایشگاه 

 در ونمودند  تکثيرنوار  35و  80به ترتيب  ISSRو  RAPD آغازگرهایدر کل ی نشان دادند. چندشکلآغازگر  ISSRآغازگر 

نوار تکثير شده توسط  35از نوار  25و  درصدRAPD (5/67 )نوار تکثير شده توسط آغازگرهای  80از نوار  54 ،مجموع

در نشانگر ی چندشکلکمترین و بيشترین ميزان محتوای اطلاعات  بودند. یچندشکلدارای درصدISSR (42/71  )آغازگرهای 

RAPD آغازگر  به ترتيب درOPAB09 (13/0و ) OPAB17 (40/0)  و در نشانگرISSR  به ترتيب در آغازگرISSR3 (19/0و ) 

 با CH5 یهاژنوتيپ و نیبالاتر M4 (83/0) با M5 یهاپيژنوت RAPD نشانگر اساس برشد.  مشاهده ISSR5 (37/0) زگرآغا

R4 (19/0 )نشانگر اساس بر. داشتند را تشابه نیکمتر ISSR یهاپيژنوت R2 با R3 (86/0 )یهاپيژنوت و نیبالاتر M1 با CH4 

دسته  سهو  در پنج  به ترتيب را هاژنوتيپ ISSRو  RAPDبر اساس نشانگر ای شهتجزیه خو .داشتند را تشابه نیکمتر( 12/0)

 و RAPDنشانگرهای وجود دارد و  گوآوا یهاژنوتيپتنوع ژنتيکی کافی در بين بندی کرد. به طورکل نتایج نشان داد که گروه

ISSR نشانگرهای سودمندی  گوآوادرختان  یذخایر ژنتيکشکل و تخمين فاصله ژنتيکی و مدیریت  شناسایی نواحی چند در

  .هستند

 ، هتروزیگوسيتیماتریس تشابه، شاخص مولکولی ای،تجزیه خوشه: کلیدی ه هایواژ

 mzabet@birjand.ac.ir، پست الکترونيکی: مسئول سندهینو* 

 مقدمه

متعلق به خانواده  اَمرودیا  (Psidium guajava) گوآوا

دارای  (Psidium) ومجنس پسيدیو  (Myrtaceae) ميرتاسه

گرمسيری  درختنوعی باشد. می 2n=2x=22فرمول ژنومی 

 شبيهکه بومی آمریکای جنوبی و مرکزی است. ميوه آن 

 و تنه پوست برگ، و خورندزیتون و آن را خام یا پخته می

آن در مناطق جنوب ایران به استفاده دارویی دارد.  آن وهيم

رین محصولات تیکی از مهم گویند.زیتون محلی می

تجاری است که در مناطق استوایی و نيمه استوایی به طور 

  (.12 ،15، 16 ،31)گيرد وسيع مورد کشت و کار قرار می

های تنوع ژنتيکی نقش بسيار مهمی در پيشبرد برنامه 

 اهشک(. 27) ژنتيکی دارد ذخایرنژادی و حفاظت از به

 و شود یم عملکرد شیافزا از مانع ارقام در یکيژنت تنوع

 یکيژنت گستره و بهبود ارقام یسازگار است لازم نیبنابرا

ها در انتخابهمه  تنوع مبنای. (24) ابدی شیافزا آنها

با بالا رفتن تنوع ژنتيکی دامنه انتخاب  و است نژادیبه
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ذخایر بندی تعيين مشخصات و گروه .شودتر میوسيع

ی از گيردهد تا در نمونهمیرا امکان این  ژنتيکی

در صورت نبود کاری خودداری کنند. ها، از دوبارهجمعيت

وجود ندارد هتروزیس تنوع ژنتيکی امکان بدست آوردن 

های ژنتيکی و قرابت تخمين تنوع ژنتيکی مجموعه(. 5)

 معمولا بر اساس ارزیابی صفات زراعی و هاآنبين 

های مبتنی بر تکنيك یا نشانگرهای مولکولیو مورفولوژی 

DNA نشانگرهای مولکولی (. 35، 29شود )انجام میDNA 

پذیری، چندشکلی، سهولت در ارزیابی و دارای توارث

گيری کاربرد و اهميت چشم لذا و باشندگيری میاندازه

ها و ترسيم برای بررسی تنوع ژنتيکی، تشخيص محل ژن

 (. 6اند )های ژنی پيدا کردهنقشه

 RAPDنشانگر  مطالعات مولکولی نشان داده است که

تغيير در سطح ژنوم با تغيير در فنوتيپ  می تواندخوبی به

در  نيز ISSRو نشانگر  (32، 7)گياه را مطابقت بدهد 

نواحی چندشکل و مدیریت ذخایر ژنتيکی  شناسایی

تنوع در بررسی (. 21، 30) نشانگر سودمندی است

 با قطعه 93 تعداد شامل از هند  گوآواژنوتيپ  41مولکولی 

. براساس تجزیه شد تکثير RAPDآغازگر تصادفی  8

کليه افراد به دو دسته اصلی تقسيم شدند. این  ایخوشه

از تنوع کم تا  هاگوآوااین مطالعه نشان داد که پایه ژنتيکی 

از نظر  گوآواو ارقام تریپلوئيد  استبرخوردار متوسط 

از  (.28مستقلی دارند ) اءژنتيکی یکسان نيستند و منش

برای بررسی تنوع ژنتيکی و  DAMDو  RAPDانگرهای نش

حداکثر فاصله استفاده شد.  گوآوانمونه  22ارتباط بين 

و  مشاهده شدبنفش و الله آباد صفدا  یگوآوابين ژنتيکی 

ت گرفته از أی نشهانمونهو  بيشتر ارقام ایخوشهتجزیه 

های هندوگنگتی را در یك گروه قرار داد. در این دشت

نشانگر خوبی برای خوشه بندی ارقام  DAMD بررسی

تنوع ژنتيکی یازده  ای دیگر(. در مطالعه3تشخيص داده شد )

 و های مورفولوژیکیگونه پسيدیوم با استفاده از روش

SPAR ( RAPD و ISSR )سه. مورد بررسی قرار گرفت 

صد درصد چندشکلی  ISSR آغازگر چهارو  RAPDآغازگر 

 و  RAPD شکلی در دو نشانگرميانگين چند .نشان دادند

ISSR  ،77  یك الگوی  ایخوشهتجزیه  .درصد بود 6/81و

 هایبه طور کل تجزیه (.23کمابيش مشابه را نشان داد )

مورد  یگوآوای هاژنوتيپمولکولی ميزان بالایی از تنوع در 

 گوآواکه می تواند در برنامه بهبود  می دهدرا نشان  مطالعه

 Psidiumرقم  22يين تنوع ژنتيکی استفاده شود. در تع

guajava  گر آغاز 29گونه دیگر از بين  2وRAPD  مورد

مورد چندشکل بودند.  19شکل و مورد یك 10 استفاده

و  6با ميانگين  11تا  2تعداد آللهای تشخيص داده شده بين 

نشان داد که  89/0-49/0بين  محتوای اطلاعات چندشکلی

(. در بررسی 33دهنده بود )کاملاً اطلاع  RAPDنشانگر 

استفاده از آغازگرهای  با Psidium guajavaروابط ژنتيکی 

SSR  60/0در چين ميانگين اطلاعات چندشکلی نشانگرها ،

و  44/0و شاخص شانون  29/0تنوع ژنتيکی نی برابر با 

 بدست آمد 99/0-37/0دامنه تغييرات ضریب تشابه ژنتيکی 

با  6681/0-0377/0ژنی بين  تنوعدیگر  ایمطالعهدر (. 36)

تنوع  ایخوشهو تجزیه  PCAمتغير بود. تجزیه  2766/0ميانگين 

فنوتيپی و ژنتيکی قابل توجهی در بين ارقام موجود نشان داد. 

حداکثر تنوع در صفات برگ مانند طول برگ، عرض برگ، طول 

 (.20دمبرگ و دمبرگ مشاهده شد )

 در که هستند لوبمط هایژن کننده نيتأم یکيژنت منابع

 و دیجد ارقام توانیم آنها از حيصح برداریبهره صورت

 تنوع زانيم و یبررس جهت(. 4) نمود ديتول را مطلوب

 در. دارد وجود یادیز اريبس یهاروش اهان،يگ در یکيژنت

 یاِاِنید بر یمبتن یهاروش از استفاده ها،روش انواع نيب

 ییشناسا و نييتع یراب هاروش نیترمطمئن و نیترقيدق

 چند یآمار یهاروش با همراه و باشدیم یکيژنت تنوع

 روابط یبررس جهت یتوجه قابل ليپتانس ،یآمار رهيمتغ

 دارند اهانيگ یکيژنت تنوع و یتکامل ريس ،یشاوندیخو

 برنامه ،یکيژنت ریذخا شناخت عدم ليدل به تاکنون(. 26)

 انجامران یا یبوم اهانيگ یرو بر یتوجه قابل یاصلاح

و  در هرمزگان و سيستان گوآوادر ایران . (1) است نشده

بلوچستان کشت و به دليل بازارپسندی و قيمت خوبی که 
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از نظر  صادر و ،فارس دارددر کشورهای حاشيه خليج

ارزیابی تنوع ژنتيکی پيش نياز  ارزآوری حائز اهميت است.

است.  نژادیبهی هابرنامهاز طریق  هاژنوتيپتوسعه 

تا کنون  گوآوامولکولی در  هایشناسایی به کمك نشانگر

با توجه به کاربرد آسان و سریع در ایران انجام نشده و 

هدف از این پژوهش  ISSRو  RAPDنشانگرهای مولکولی 

های مختلف و بندی، تعيين همبستگی بين ژنوتيپگروه

 نژادیبههای شناسایی بهترین والدین جهت تلاقی در برنامه

 باشد.آینده می

  هااد و روشوم

با استفاده از  گوآواژنوتيپ  15در این آزمایش تنوع ژنتيکی 

 در اوایل بهار شد.بررسی  ISSRو  RAPDنشانگرهای 

مکان مربوط به دو  15از وان های برگی جنمونه 1394

سيستان و بلوچستان و )ميناب و رودان( هرمزگان استان 

گذاشتن بر روی پس از  و (1)جدول آوری جمع)چابهار( 

مولکولی دانشکده  نژادیبهیخ خشك به آزمایشگاه 

 کشاورزی دانشگاه بيرجند منتقل شد.

  گوآوا مورد بررسیی هاژنوتيپ -1جدول
شماره 

 نمونه

مکان 

 آوریجمع

مختصات 

 جفرافيایی

شماره  خصوصيت

 نمونه

مکان 

 آوریجمع

مختصات 

 جفرافيایی

شماره  خصوصيت

 نمونه

مکان 

 آوریمعج

مختصات 

 جفرافيایی

 خصوصيت

M1 53′11 °27 ميناب″ 

N 

54° 22′ 7″ E  

 متوسط، گرد،

 شيرین

R1 7 ′26 °27 رودان″ 

N 

57° 11′ 3″ E 

بزرگ، گلابی 

 شکل

CH1 31 ′17 °25 چابهار″ 

N, 

60° 38′ 35″ 

E 

 گلابی شکل،

 گوشت صورتی

M2 53′11 °27 ميناب″ 

N 

54° 22′ 7″ E 

گرد، متوسط، 

 گس

R2 7 ′26 °27 دانرو″ 

N 

57° 11′ 3″ E 

 ″31 ′17 °25 چابهار CH2 ليمویی شکل

N, 

60° 38′ 35″ 

E 

گوشت  گرد،

 صورتی

M3 53′11 °27 ميناب″ 

N 

54° 22′ 7″ E 

کوچك، گلابی 

 شکل

R3 7 ′26 °27 رودان″ 

N, 

57° 11′ 3″ E 

متوسط، گلابی 

 شکل

CH3 31 ′17 °25 چابهار″ 

N, 

60° 38′ 35″ 

E 

 شيرین گرد،

M4 53′11 °27 ميناب″ 

N 

54° 22′ 7″ E 

 گرد، کوچك،

 گس

R4 7 ′26 °27 رودان″ 

N, 

57° 11′ 3″ E 

 ″31 ′17 °25 چابهار CH4 متوسط گرد،

N, 

60° 38′ 35″ 

E 

 گرد، کوچك،

 صورتی

M5 53′11 °27 ميناب″ 

N 

54° 22′ 7″ E 

متوسط، گلابی 

 شکل

R5 7 ′26 °27 رودان″ 

N, 

57° 11′ 3″ E 

 دانه،بی گرد،

 شت صورتیگو

CH5 31 ′17 °25 چابهار″ 

N, 

60° 38′ 35″ 

E 

 گس گرد،

 https://geohack.toolforge.orgمختصات جغرافيایی برگرفته از سایت *

انجام  CTABبا استفاده از روش تغييریافته  DNAاستخراج 

شده با استفاده از استخراج DNAکميت و کيفيت (. 8) شد

ر درصد د یكا ژل آگارز دستگاه نانودراپ و الکتروفورز ب

آغارگر  7و  RAPD آغازگر 36از  تعيين شد. 0.5XTBE بافر

ISSR (2 )جدول استفاده گردید . 

آغازگرها به صورت خشك فریز شده از شرکت دنازیست 

با استفاده از دستگاه  PCR .آسيا خریداری شدند

 اجرا شدزیر  ترموسایکلر و مطابق با چرخه حرارتی

 (.3جدول )

 ISSRو  RAPD مشخصات آغازگرهای -2جدول 
ISSR RAPD 

 توالی آغازگر نام آغازگر توالی آغازگر نام آغازگر توالی آغازگر نام آغازگر توالی آغازگر نام آغازگر

ISSR1 5'- (AG)8T-3' OPA02 5'-TGCCGAGCTG-3' OPAB03 5'-TGGCGCACAC-3' OPB11 5'-GTAGACCCGT-3' 
ISSR2 5'- (GA)8T-3' OPA03 5'-AGTCAGCCAC-3' OPAB04 5'-GGCACGCGTT-3' OPB17 5'-AGGGAACGAG-3' 

ISSR3 5'- (CT)8RG-3' OPA05 5'-AGGGGTCTTG-3' OPAB08 5'-GTTACGGACC-3' OPB18 5'-CCACAGCAGT-3' 
ISSR4 5'- (AG)8RC-3' OPA06 5'-GGTCCCTGAC-3' OPAB09 5'-GGGCGACTAC-3' OPB20 5'-GGACCCTTAC-3' 
ISSR5 5'- (AG)8YT-3' OPA08 5'-GTGACGTAGG-3' OPAB17 5'-TCGCATCCAG-3' OPC5 5'-GATGACCGCC-3' 
ISSR6 5'-(TC)9C-3' OP 09 5'-GGGTAACGCC-3' OPAB18 5'-CTGGCGTGTC-3' OPC18 5'-TGAGTGGGTG-3' 
ISSR7 5'-(CT)8T-3' OPA10 5'-GTGATCGCAG-3' OPAB19 5'-ACACCGATGG-3' OPC19 5'-GTTGCCAGCC-3' 

  OPA11 5'-CAATCGCCGT-3' OPAB20 5'-CTTCTCGGAC-3' OPD18 5'-GAGAGCCAAC-3' 

  OPA12 5'-TGGGCGATAG-3' OPAC04 5'-ACGGGACCTG-3' OPG6 5'-GTGCCTAACC-3' 
  OPA18 5'-AGGTGACCGT-3' OPAC06 5'-CCAGAACGGA-3' OPG19 5'-GTCAGGGCAA-3' 
  OPA20 5'-GTTGCGATCC-3' OPAC07 5'-GTGGCCGATG-3' OPJ1 5'-CCCGGCATAA-3' 
  OPAB02 5'-GGAAACCCCT-3' OPAC20 5'-ACGGAAGTGG-3' OPJ4 5'-CCGAACACGG-3' 
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 ISSRو  RAPDنشانگر  دربرنامه دمایی اجراء شده و  PCRاجزای  -3جدول 

 PCR RAPD ISSRاجزای 

 زمان (°Cدما ) نام مراحل ميکروليتر 15ر دمقدار  غلظت نهایی مواد

(min/s) 

 دما  تعداد چرخه 

(C°) 

 زمان

(min/s) 

 تعداد چرخه

 1 دقيقه 4 94 1  دقيقه 4 94 واسرشت سازی اوليه µl5/5 .... آب دو تقطير

 40 ثانيه 45 94 45  دقيقه 1 94 واسرشت سازی X1 µl5/7 مسترميکس

 40 ثانيه 45 دمای ذوب - 5 45  دقيقه 1 35 اتصال mµ 5/1 µl1 آغازگر

 40 ثانيه 55 72 45  دقيقه 2 72 بسط )گسترش( ng/µl 30 µl1 ای الگواندی

 1 شش دقيقه 72 1  دقيقه 6 72 بسط نهایی   

 

در بافر و درصد  2/1ژل آگارز  در PCRمحصول حاصل از 

0.5TBE   منظور آميزی ژل بهاز آن رنگالکتروفورز و پس

 DNAیافته قطعات تکثير  .رؤیت شدن انجام گرفت قابل

برداری داک زیر نور فرابنفش مشاهده و عکستوسط ژل

صورت ماتریس به بدست آمدهی اهنواراطلاعات حاصل از شد. 

 نمره دهی شد.( نوار( و یك )حضور نوارفر )عدم حضور ص

 آوری شده ازهای جمعباتوجه به اطلاعات جغرافيایی، ژنوتيپ

ی هاژنوتيپميناب و رودان از استان هرمزگان در یك جمعيت و 

و بندی چابهار از استان سيتان وبلوچستان در جمعيت دیگر تقسيم

های شاخص ،ها صورت گرفت. پس از تجزیهتجزیه داده

نسبت  ،یچندشکلمحتوای ، لکولی درصد چندشکلیوم

و  قدرت تفکيكو  MIشاخص نشانگر یا ،   EMR یای چندشکل

(، تعداد Naها )جمعيت مانند تعداد آلل یپارامترهای ژنتيک

(، شاخص H(، شاخص تنوع ژنی نی )Neهای مؤثر )آلل

 (،Hsها )هتروزیگوسيتی درون جمعيت، (I) شانون اطلاعاتی

(، هتروزیگوسيتی کل Dstها )هتروزیگوسيتی بين جمعيت

(Ht=HS+Dst) و تخمين جریان ژنی (Nm) .با  نيز محاسبه گردید

با توجه به فرمول  Fstبدست آمده شاخص  Hsو  Htاستفاده از

Fst= 1- Hs/Ht .و یاخوشه تجزیه از بعدی گام در محاسبه شد 

 و نتيکیژ تنوع بررسی جهت اصلی مختصات به تجزیه

 انجام از قبل(. 14) شد استفاده هاجمعيت و افراد بندیگروه

 چهار قيتحق نیا در. شد محاسبه تشابه ماتریس ایخوشه تجزیه

 UN1 و ساده تطابق جاکارد، ،دایس یا لی و نی تشابه بیضر

های  تمیالگور از یاخوشه هیتجز در(. 13، 25، 34) شد محاسبه

 زوج انيم تشابه نيانگيمد، لينکاژ کامل و مختلفی مانند لينکاژ منفر

 Unweighted Pair Group Method with )(UPGMA) هانمونه

Arithmetic mean) از ميان این روش ها روش که  شد استفاده 

UPGMAانتخاب  همبستگی ضریب بالاترین بودن دارا دليل به

 ضریب یاخوشه هیتجز در تمیالگور ییکارابررسی  یبرا. شد

 عناصر بين همبستگیتعيين گردید. ( r) کوفنتيك ستگیهمب

 برازش از معياری اوليه فاصله ماتریس عناصر با کوفنتيك ماتریس

 برازش 9/0 از بالاتر r که صورتی در. است ایخوشه تجزیه

 نشان 8/0 از کمتر و خوب برازش 8/0– 9/0 بين خوب، خيلی

 یاصل تمختصا به هیتجز از(. 19) است ضعيف برازش دهنده

(PCoA )یباتيترک افتنی و آمده دست به یهاداده کاهش منظور به 

 یريگاندازه) مستقل یهاشاخص جادیا جهت رييمتغ چند از

استفاده  هاداده بهتر ليتحل و هیتجز و( هاداده از یمتفاوت یهاجنبه

 به هیتجزو  كيکوفنت بیضر ،یاخوشه هیتجز(. 10) شد

محاسبه و  2.2PCNTSYS افزار رمن توسط یاصل مختصات

 Excelو  3.1POPGENافزار نرمهای ژنتيکی با پارامترها و شاخص

 هاجمعيت ژنتيکی ساختار مطالعه برایدر نهایت . شد انجام

 GENALEX افزارنرم از استفاده با( 9) مولکولی واریانس تجزیه

  . شد انجام 6.0

 نتایج 

و  نه RAPDآغازگر  36از : ها و پارامترهای ژنتیکیشاخص

)شکل  ی نشان دادندچندشکلشش تا  ISSRاز هفت آغازگر 

 26تکثير شد که  نوار RAPD 80آغازگر  نهمجموع . از (1

 درصد( 5/67)نوار  54 و شکلیكدرصد(  5/32)نوار 

 ميتقس ازدرصد چندشکلی  .(الف 1 شکل) بودند چندشکل
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به طور  .آمد بدست نوارها کل بر چندشکل ینوارها تعداد

نوار به ازای هر آغازگر بدست آمد که  9/8ميانگين تعداد 

بيشترین درصد بودند.  چندشکل هاآننوار از  ششتعداد 

کمترین درصد( و  6/91) OPG6 گرآغازی مربوط به چندشکل

 (.4ل )جدو بوددرصد08OPAB (25  )آن متعلق به آغازگر 

نوار  10 ر تکثير شد کهنوا ISSR 35آغازگر  ششمجموع از 

ل )شک بودندچندشکل ( 4/71)نوار  25و شکل یك( 6/28)

نوار به ازای هر آغازگر  8/5 به طور ميانگين تعداد. ب( 1

بودند.  چندشکل هاآننوار از  2/4بدست آمد که تعداد 

 ISSR1 (3/83ی مربوط به آغازگر چندشکلبيشترین درصد 

 د(درص 60) ISSR4به آغازگر  مربوطکمترین آن  و درصد(

 . (4)جدول  بود

 

   

 
 ISSR3 (ISSR)آغازگر (و RAPD) OPAB17با استفاده از آغازگر  گوآوا DNAنواری  یالگو -1شکل

 

 گوآوای هاژنوتبپدر  ISSRو  RAPD هایی مولکولی محاسبه شده برای نشانگرهاشاخص -4جدول 

 

 فرمول با آغازگر هر( PICی )چندشکلشاخص محتوای 

PIC=1-Σpi2 که شد محاسبه Pi نشانگر یانفراو i باشدیم ام، 

 در یچندشکل درصد ضرب از  EMR ای یچندشکل نسبت

 ضرب از MI ای نشانگر شاخص، چندشکل ینوارها تعداد

 شاخص، یچندشکل یمحتوا در یچندشکل نسبت شاخص

 در یچندشکل نسبت شاخص ضرب از MI ای نشانگر

-IB=1 که RP=ΣIB   ای كيتفک قدرت و یچندشکل یمحتوا

[2×(0.5-Pi] و Pi مقدار . است نوار یدارا افراد نسبت

 RAPDنسبت به نشانگر ISSR (27/0 )نشانگر  PICشاخص 

ميانگين هتروزیگوسيتی  .(4ول )جد بيشتر بوداندکی  (26/0)

، (Hs) ها، هتروزیگوسيتی درون جمعيت(Ht) کل

برای  Fstو شاخص ( Dst)ها هتروزیگوسيتی بين جمعيت

تعداد  آغازگر

نوارهای 

تشکيل 

 شده

تعداد 

نوارهای 

 چندشکل

درصد 

کلیچندش  

 شاخص

 یمحتوا

یچندشکل  

 شاخص

 نسبت

یچندشکل  

 شاخص

 نشانگر

قدرت 

 تفکيك

تعداد  آغازگر

نوارهای 

تشکيل 

 شده

تعداد 

نوارهای 

 چندشکل

درصد 

 چندشکلی

 شاخص

 یمحتوا

 یچندشکل

 شاخص

 نسبت

 یچندشکل

 شاخص

 نشانگر

قدرت 

 تفکيك

RAPD ISSR 

OPA 18 8 5 5/62  27/0  12/3  84/0  20/11  ISSR1 6 5 33/83 32/0 17/4 33/1 53/6 

OPAB04 9 4 4/44  19/0  8/1  34/0  40/14  ISSR2 7 5 41/71 27/0 57/3 97/0 40/10 

OPAB08 8 2 25 13/0  5/0  07/0  13/14  ISSR3 6 4 67 19/0 68/2 51/0 60/9 
OPAB09 7 5 4/71  24/0  57/3  87/0  53/8  ISSR4 5 3 60 24/0 8/1 43/0 87/5 

OPAB17 8 7 5/87  40/0  13/6  45/2  80/8  ISSR5 5 4 80 37/0 2/3 18/1 8/6 

OPC5 7 4 1/57  20/0  29/2  46/0  87/9  ISSR6 6 4 67 25/0 68/2 67/0 87/9 

OPD18 11 8 7/72  27/0  18/5  05/1  07/15  17/8 85/0 02/3 27/0 46/71 2/4 8/5 ميانگين 
OPG6 12 11 6/91  36/0  10 6/3  47/13          

OPG19 10 8 80 32/0  4/6  05/2  94/14          

9/8 ميانگين  6 8/65  26/0  4/33  30/1 27/12          
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و برای  069/0و  RAPD 372/0 ،345/0 ،027/0نشانگر 

به ترتيب  054/0و  ISSR 376/0 ،331/0 ،044/0 نشانگر

هتروزیگوسيتی کل مربوط . بيشترین (5ول )جد بدست آمد

و کمترین مربوط به آغازگر  OPG19 (437/0) به آغازگر

OPAB8 (315/0) .بيشترین هتروزیگوسيتی کل مربوط به  بود

 ISSR4بوط به آغازگر و کمترین مر ISSR5 (448/0)آغازگر 

 یبرا مؤثر یهاآلل و هاآلل تعداد نيانگيمبود.  (256/0)

 ISSR 3/8 یآغازگرها یبرا و 4/9 و RAPD 12 یآغازگرها

 آلل تعداد نیکمتر RAPD نشانگر در. آمد بدست 4/6 و

 آغازگر به مربوط نیشتريب و  OPAB08 آغازگر به مربوط

OPG6 نشانگر در و ISSR به مربوط آلل تعداد نیکمتر 

 و ISSR1 یآغازگرها به مربوط نیشتريب و   ISSR4آغازگر

ISSR2 شاخص و ین یکيژنت تنوع شاخص نيانگيم. بود 

 ISSR 5/1 نشانگر در و 4/3 و RAPD 3/2 نشانگر در شانون

 ینشانگرها در شانون و ین شاخص بالابودن. بود 1/2 و

 در رفته ارکبه یآغازگرها  یبالا ییکارا دهنده نشان فوق

 .(6)جدول  بود هاپيژنوت زیتما

 

 
 های گوآوادر ژنوتيپ ISSRو  RAPD هایپارامترهای محاسبه شده برای نشانگر -5جدول 

هتروزیگوسيتی  آغازگر

 کل

 یتيگوسیهتروز

 هاتيجمع درون

 جریان

 ژنی

 نيب یتيگوسیهتروز

 هاتيجمع

Fst هتروزیگوسيتی  آغازگر

 کل

 یتيگوسیهتروز

 هاتيجمع درون

 جریان

 ژنی

 نيب یتيگوسیهتروز

 هاتيجمع

Fst 

RAPD ISSR 

OPA18 387/0 327/0 82/111 060/0 155/0 ISSR1 344/0 340/0 34/104 004/0 011/0 

OPAB04 393/0 375/0 76/172 018/0 046/0 ISSR2 415/0 323/0 23/36 091/0 044/0 

OPAB08 315/0 314/0 87/78 001/0 003/0 ISSR3 349/0 286/0 59/99 063/0 018/0 
OPAB09 349/0 331/0 48/105 018/0 052/0 ISSR4 256/0 249/0 54/158 007/0 027/0 

OPAB17 391/0 382/0 65/130 009/0 023/0 ISSR5 448/0 443/0 15/43 005/0 012/0 

OPC5 347/0 335/0 94/53 012/0 035/0 ISSR6 442/0 350/0 62/5 092/0 208/0 

OPD18 366/0 310/0 64/18 056/0 153/0 054/0 044/0 58/74 331/0 376/0 ميانگين 
OPG6 360/0 343/0 21/370 017/0 047/0       

OPG19 437/0 388/0 68/231 049/0 112/0       

       069/0 027/0 56/141 345/0 372/0 ميانگين

 

 
 های گوآوادر ژنوتيپ ISSRو  RAPD هاینشانگر برایپارامترهای ژنتيکی  -6 جدول

 دادتع آغازگر

  هاآلل

 یهاآلل تعداد

 مؤثر

 تنوع شاخص

 ین یژن

ی اطلاعاتشاخص 

 شانون

 تعداد نشانگر

  هاآلل

 یهاآلل تعداد

 مؤثر

 تنوع شاخص

 ین یژن

ی اطلاعاتشاخص 

 شانون

RAPD ISSR 
OPA18 10 24/8 91/1 87/2 ISSR1 10 84/7 91/1 70/2 

OPAB04 8 70/6 56/1 32/2 ISSR2 10 70/6 68/1 55/2 
OPAB08 4 3 62/0 97/0 ISSR3 8 42/6 36/1 05/2 
OPAB09 10 96/7 72/1 63/2 ISSR4 6 33/4 15/1 33/1 
OPAB17 14 24/10 42/2 56/3 ISSR5 8 59/6 54/1 29/2 

OPC5 8 29/6 36/1 05/2 ISSR6 8 71/6 42/1 2 
OPD18 16 62/11 11/3 57/4 15/2 51/1 43/6 33/8 ميانگين 
OPG6 22 34/17 02/4 79/5      
OPG19 16 54/13 67/3 61/5      

      37/3 26/2 44/9 12 ميانگين
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 انسیوار هیتجز از حاصل جینتا: تجزیه واریانس مولکولی

 ها،از کل تغييرات موجود در ژنوتيپ نشان داد که یمولکول

 درصد 94 و هاتيجمع نيب به مربوط راتييتغ از درصد 6

 2)شکل  RAPDبر اساس نشانگر  هاتيجمع درون به مربوط

 90 و هاتيجمع نيب به مربوط راتييتغ از درصد 10 و (الف

 ISSRبر اساس نشانگر  هاتيجمع درون به مربوط درصد

  .ب( 2)شکل  بود

 

   
 گوآوا یهاژنوتيپدر  ISSR -ب و RAPD -الف هاینشانگر بر اساس مولکولیتجزیه واریانس  -2شکل 

 

 به باتوجه بررسی این در: ایتجزیه خوشهو  ماتریس تشابه

 بیضر ISSR و RAPD نشانگر از آمده بدست بیضرا

 تمیالگور و بیضر نیبهتر عنوان به (جاکارد) J تشابه

UPGMA (هانمونه زوج انيم تشابه نيانگيم) دارا دليل به 

به ترتيب  (86/0 و 89/0) همبستگی ضریب بالاترین بودن

 یبند خوشه یالگو نیبهتر نعنوا به ISSRو  RAPDدر 

 نمودار درختی مناسب برازش دهندهنشان که شدند انتخاب

  .(7)جدول  باشدیم تشابه سیماتر با

)جدول نشان داد  RAPDماتریس تشابه بر اساس نشانگر 

تشابه ضریب  بالاترینرای دا M4 با M5 ژنوتيپکه ( 8

، M4 (70/0)با  R5و  R3با  R2ی هاژنوتيپو  بودند( 83/0)

M1  باM2 (69/0 )و R3 با R1 (68/0)  بالایی  تشابهدارای

 ( بود و19/0) R4با  CH5. کمترین ضریب تشابه بين بودند

CH2 (22/0 )با  CH4 ( و21/0) R4با  CH4ی هاژنوتيپ

ماتریس تشابه بر اساس نشانگر  .دارای تشابه پایينی بودند

ISSR یهاژنوتيپکه ( 9)جدول  نشان داد R2  باR3 

 یهاژنوتيپو  تشابه بودندضریب ( دارای بالاترین 86/0)

M3  باR3 (78/0،) R3  باR4 (74/0) ،M3  باR2 (71/0 ) و

M4  باR5 (70/0 ) ژنوتيپ .بالایی بودند تشابهدارای M1  با

CH4 (12/0 )های ژنوتيپ و کمترین تشابه را نشان دادM1 

CH4 (22/0 )و  M2و M3 (19/0 )با  M5 (17/0،) M1با 

  .دارای تشابه پایينی بودند

 

 ضرایب همبستگی کوفنتيك  -7جدول 

 زوج انيم تشابه نيانگيم منفرد کامل الگوریتم

 هانمونه

ضریب 

 تشابه

RAPD ISSR RAPD ISSR RAPD ISSR 

تطابق 

 ساده

0/71** 0/69** 0/66** 0/68** 0/76** 0/76** 

 **0/86 **0/89 **0/80 **0/86 **0/84 **0/86 جاکارد

 **0/83 **0/87 **0/77 **0/72 **0/81 **0/84 دایس

UV1 0/67** 0/60** 0/60** 0/65** 0/71** 0/74** 

 پنج را درها ژنوتيپ RAPDبر اساس نشانگر ای تجزیه خوشه

اول دو  خوشهدر  (.الف 3 )شکل  نمود بندیخوشه گروه

 ومس در خوشه CH2، CH3 مدو خوشه در، M2و  M1ژنوتيپ 

M3،M4،M5  ،R1 ،R2 ،R3 ،R4  ،R5، CH1 م چهار خوشه در

CH4  مپنج خوشهو در CH5  .ای بر تجزیه خوشهقرار گرفتند

بندی خوشهگروه  سهدر را ها ژنوتيپ ISSRاساس نشانگر 

و  M1های اول شامل ژنوتيپ خوشه ب(. 3نمود )شکل 

M2دوم شامل  ، خوشهM3 ،M4 ،M5 ،R1 ،R2،R3  ،R4، 

R5 ،CH2 ،CH3 ،CH4، CH5 سوم و در خوشه CH1  قرار

  .گرفت
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 RAPDبر اساس نشانگر  گوآوا یهاژنوتيپبين ماتریس تشابه  -8جدول 
CH5 CH4 CH3 CH2 CH1 R15 R4 R3 R2 R1 M5 M4 M3 M2 M1 ژنوتيپ 

              1 M1 

             1 69/0 M2 

            1 37/0 27/0 M3 

           1 54/0 50/0 37/0 M4 

          1 83/0 53/0 45/0 25/0 M5 

         1 53/0 55/0 61/0 35/0 33/0 R1 

        1 57/0 46/0 47/0 60/0 38/0 37/0 R2 

       1 70/0 68/0 44/0 45/0 62/0 37/0 35/0 R3 

      1 54/0 48/0 52/0 40/0 42/0 43/0 39/0 46/0 R4 

     1 45/0 46/0 50/0 47/0 65/0 70/0 48/0 36/0 37/0 R5 

    1 58/0 54/0 54/0 57/0 50/0 55/0 58/0 67/0 43/0 40/0 CH1 

   1 39/0 47/0 49/0 49/0 46/0 51/0 42/0 51/0 44/0 41/0 35/0 CH2 

  1 57/0 29/0 28/0 39/0 32/0 30/0 34/0 26/0 31/0 27/0 44/0 31/0 CH3 

 1 24/0 22/0 27/0 23/0 21/0 26/0 25/0 30/0 27/0 29/0 30/0 31/0 48/0 CH4 

1 42/0 25/0 25/0 35/0 36/0 19/0 30/0 35/0 39/0 38/0 35/0 38/0 35/0 28/0 CH5 

 
 ISSRبر اساس نشانگر  گوآوا یهاژنوتيپبين ماتریس تشابه  -9جدول 

CH5 CH4 CH3 CH2 CH1 R15 R4 R3 R2 R1 M5 M4 M3 M2 M1 ژنوتيپ 
              1 M1 

             1 55/0 M2 

            1 40/0 19/0 M3 

           1 55/0 44/0 21/0 M4 

          1 67/0 52/0 33/0 17/0 M5 

         1 55/0 58/0 60/0 41/0 24/0 R1 

        1 60/0 52/0 55/0 71/0 48/0 39/0 R2 

       1 86/0 59/0 60/0 61/0 78/0 48/0 33/0 R3 

      1 74/0 60/0 65/0 65/0 60/0 61/0 39/0 24/0 R4 

     1 68/0 62/0 63/0 60/0 60/0 70/0 57/0 40/0 32/0 R5 

    1 52/0 50/0 40/0 45/0 40/0 27/0 37/0 33/0 26/0 31/0 CH1 

   1 47/0 68/0 65/0 59/0 60/0 56/0 47/0 67/0 52/0 50/0 24/0 CH2 

  1 67/0 47/0 52/0 58/0 45/0 45/0 39/0 39/0 42/0 40/0 40/0 29/0 CH3 

 1 44/0 44/0 30/0 36/0 55/0 50/0 43/0 53/0 44/0 48/0 50/0 22/0 12/0 CH4 

1 50/0 53/0 37/0 37/0 43/0 55/0 50/0 42/0 52/0 37/0 33/0 59/0 30/0 27/0 CH5 

 

 بحث

 درصدRAPD (5/67 )در این مطالعه درصد چندشکلی 

. ميزان بالای چندشکلی بود درصدISSR (42/71 ) از تربيش

بيانگر قدرت  RAPDو  ISSRبدست آمده از نشانگرهای 

این نشانگرها در بررسی تنوع مولکولی و همچنين بالای 

باشد. بالا بودن مورد بررسی می هایبيانگر تنوع زیاد ژنوتيپ

نی تواند به دليل فراوامی ISSR ميزان چندشکلی در نشانگر

احمد و دانست.  مناطق تکرار شونده در ژنوم این گياه

درصد  RAPDآغازگر  4با استفاده از  (2)همکاران 

کيداها و  .گزارش نمودنددرصد  2/33را  چندشکلی کل

با استفاده از  گوآوادر بررسی تنوع ژنتيکی  (17همکاران )

تا  51را بين  ISSRسطح چندشکلی نشانگر  ISSRنشانگر 

که با ميزان بالای درصد چندشکلی  زارش دادنددرصد گ 85

معياری به عنوان قدرت  PICدر مطالعه کنونی مطابقت دارد. 
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تشخيص نشانگر، نه تنها به تعداد نشانگرهای چند شکل در 

بلکه به فراوانی هر نشانگر نيز بستگی  ،هر جفت آغازگر

بالا برای آغازگر نشان دهندة کارآیی بالای  PICدارد. مقدار 

توان باشد که میهای مورد استفاده میها در تمایز ژنوتيپآن

. این (11ها را جهت مطالعات مشابه پيشنهاد نمود )آن

یك جایگاه نشانگری در  شکلیچند نشان دهنده شاخص

سزایی دارند و هبوده و در تفکيك و تمایز افراد نقش ب

همچنين پتانسيل هر آغازگر را جهت توليد نوار بيشتر 

تواند می ISSRکند. این خصوصيت در نشانگر شخص میم

به دليل وجود شرایط دقيق و دمای اتصال بالای آغازگرهای 

ISSR  در مقایسه باRAPD شود تا دو باعث می باشد که

یك قطعه با هم متفاوتند به خوبی فردی که از لحاظ وجود 

 RAPDدر حالی که در نشانگر  ،یکدیگر تفکيك شونداز 

 PICیکدیگر وجود دارد. مقدار ن اتصال آغازگرها به امکا

ی نشان دهنده OPAB17و  ISSR5بالا برای آغازگرهای 

ه و های مورد استفاده بودها در تمایز ژنوتيپکارآیی بالای آن

 های بعدی توصيه نمود.ها را برای مطالعهتوان آنمی

 

 الف

 
 ب

 
 ISSR -ب و RAPD -الف هایبا استفاده از نشانگر گوآوا هایژنوتيپ ایخوشهتجزیه  -3شکل 
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( و 069/0) RAPDمحاسبه شده برای نشانگر  stFميانگين 

ISSR (054/0بود که نشان می ) دهد تنوع متوسطی بين

های زیادی جهت محاسبه روش ها وجود داشت.جمعيت

 ها وجود دارد کههای ژنتيکی درون و بين جمعيتتفاوت

های افراد )همبستگی ژن stFبه شاخص ها محاسیکی از آن

باشد. زمانی که افراد از نظر یك جمعيت( میمختلف در 

این شاخص برابر با مقدار  ،فراوانی آللی کاملا مشابه باشند

این متفاوت باشند  صفر و زمانی که افراد از نظر آللی کاملاً

ر در اکث stFشود. به طور معمول مقدار یك میمقدار برابر با 

چندشکلی ناشی از جهش به  زیرایك است،  موارد کمتر از

 stF دهد. پایين بودن ميزانرا کاهش می stF طور مؤثری ميزان

تواند به این مطلب میهاست که نشان از تمایز پایين جمعيت

د های اقليمی و جغرافيایی و غيره باشدليل مهاجرت، شباهت

(22.) 

 تنوع که داد نشانلکولی حاصل از تجزیه واریانس مو جینتا

 کمتر هاجمعيت درون تنوع از های مختلفجمعيت نيب

که علت آن وجود افراد با تنوع ژنتيکی بالا در هر  است

را  RAPDنتایج  ISSRنتایج حاصل از نشانگر  وجمعيت بود 

 که( نشان داد 20و همکاران ) یتأیيد نمود. مطالعات کومار

 و دارد وجود وآوای گهاگونه نيب و درون در تنوع

P.guajava با یشتريب شباهت گرید یهاگونه به نسبت 

P.guienensis که داد، نشان مولکولی واریانس تجزیه. شتدا 

 این یهاجمعيت درای ملاحظه قابل جمعيتی درون تنوع

 و متفاوت رویشگاهی شرایط رغم علی و وجود دارد گونه

 تمایز سطح ،یکدیگر از هاجمعيت زیاد جغرافيایی فاصله

 و پایين مطالعه مورد یهاجمعيت بين ژنتيکی

 یکدیگر با مشابه بسيار هاجمعيت درون هتروزیگوسيتی

 برقراری بالای سطح از حاکی تواندمی مسئله این. است

 .(17) باشد هاجمعيت بين ژنتيکی تبادل و ژن جریان

 گوآواتنوع ژنتيکی بررسی در ( 26پراکاش و همکاران )

گونه  و رجاپوريم رقم نيبشباهت ژنتيکی کمترین 

بيشترین و  (درصد 46)(P. quadrangularis)کوادرانگولاریس 

 GR-1 Navalur و SWY-1 یانتخابهای بين ژنوتيپرا تشابه 

 حداکثرای دیگر . در مطالعه( گزارش نمودنددرصد 89)

 و( درصد 43) صفدا آباد الله و بنفش یگوآوا نيب فاصله

 HPSI-26 و HPSI-20 نژادیبه پيژنوت دو نيب فاصله حداقل

 . (3) بود (درصد 4/5)

ای نشان داد که تطابقی بين فاصله ژنتيکی تجزیه خوشه

ها وجود نداشت. به جغرافيایی آن اءها و منشجمعيت

از ی یهاژنوتيپ RAPDنشانگر عنوان مثال بر اساس 

 سه )مثلاًجمعيت ميناب با رودان و چابهار در یك خوشه 

رودان و یك ژنوتيپ از از ژنوتيپ  5ژنوتيپ از ميناب با 

در { M3، M4،M5 ، R1، R2، R3 ،R4 ، R5، CH1}چابهار 

 M3)مثلا و حتی یك زیرخوشه قرار گرفتند(  سوم خوشه

در یك زیرخوشه(  R5با  M4در یك زیرخوشه و  R2با 

های چابهار در دو خوشه قرار گرفتند. حتی ژنوتيپ

ها فتند. البته در بعضی زیرخوشهمتفاوت قرار گر

هایی از یك جمعيت در کنار یکدیگر قرار گرفتند ژنوتيپ

در مطالعه پراکاش و که این حالت عموميت نداشت. 

 Bو  Aژنوتيپ گوآوا در دو گروه عمده  41( 28) همکاران

های جنوب هند ها بيشتر ژنوتيپقرار گرفتند. در بررسی آن

شمال هند در گروه دیگر از های در یك گروه و ژنوتيپ

هم متمایز شدند که نشان دهنده انطباق تنوع مولکولی 

ها بود. تجزیه ها بر تنوع جغرافيایی آنبيشتر ژنوتيپ

ژنوتيپ گوآوا از سه منطقه در غرب  33ای خوشه

های مجزا ها را در دو گروه عمده و زیر گروهبنگلادش آن

ژنتيکی ميان  گروه بندی نمود. در این مطالعه فاصله

ها مطابقت های مورفولوژی آنها کاملاً با تفاوتجمعيت

نمودار ( 18ها و همکاران )(. در مطالعه کيدا2) داشت

سه گروه  دررا  ههای مورد استفادبدست آمده توده درختی

. در این تحقيق نشانگرهای قرار داد یهایعمده با زیر گروه

روابط  ،وع ژنتيکیآميزی تناستفاده شده به طور موفقيت

  دادند.ارقام را به خوبی نشان  ژنتيکی و پراکندگی

به طور  ،در این تحقيق نشانگرهای استفاده شده

روابط ژنتيکی و پراکندگی  ،آميزی تنوع ژنتيکیموفقيت
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اطلاعات حاصل از  .نددداها را به خوبی نشان ژنوتيپ

مولکولی تجزیه واریانس ، ژنتيکی، ماتریس تشابه پارامترهای

و  RAPDدر دو سيستم نشانگری  هاژنوتيپبندی گروهو 

ISSR  مورد  هایژنوتيپنشان از وجود تنوع ژنتيکی بين

از این  موثرانند به طور می توگران نژادبهو شت بررسی دا

نژادی استفاده نمایند. به های آتی بههدر برنامتنوع ژنتيکی 

جمع  یهاتيپژنوموجود در مولکولی تنوع طور کل بين 

تطابقی آوری شده و موقعيت جغرافيایی در بيشتر موارد 

ها هم در زیرخوشهآنفقط در بعضی موارد  و وجود نداشت

ی رودان، هاژنوتيپبه عنوان مثال دیده شد. تطابق این 

ميناب و چابهار در بعضی از مواقع در یك خوشه و حتی 

زیاد بين  اًزیر خوشه قرار گرفتند. با توجه به فاصله نسبت

( کيلومتر 411و  418چابهار با رودان و ميناب )به ترتيب 

این امر نشان از عدم تبعيت فاصله ژنتيکی از فاصله 

انتظار  ،جغرافيایی دارد. چنانچه این تبعيت وجود داشت

ی رودان در یك خوشه، ميناب در هاژنوتيپمی رود که 

ی با خوشه دیگر و چابهار در خوشه سوم قرار گيرد. حت

( کيلومتر 34وجود فاصله نزدیك بين رودان با ميناب )

های رودان و ميناب در یك که ژنوتيپ فتانتظار می ر

کسب اطلاعات خوشه قرار گيرند که این امر محقق نشد. 

نتيکی برای جلوگيری از تبدیل شدن ژدر مورد شباهتهای 

یکنواخت  ذخایر ژنتيکیخوب به  های ژنتيکیخزانه

 RAPD استفاده از نشانگرهایاز آنجایی که  ضروری است.

نياز به توالی ژنوم گياه  وای هستند های سادهروش ISSRو

و در مطالعه کنونی نيز کارایی خود را  مورد نظر ندارند

و  نژادیبهها در برنامههای ستفاده از آنا لذا ،نشان دادند

باشد. با توجه به مفيد می نژادیبههای بهبود روش

نتيکی نزدیك در اختيار ژروابط  دربارهاطلاعاتی که 

 نژادیبههای برای انجام برنامه ،قرارمیگيرد نژادگربه

با تنوع  یهاژنوتيپ دار مانند توليد ارقام متمایز،هدف

استفاده  ،ارقام موجود وریبهرهو بهبود بالا ای ژنتيکی پایه

شود. پيشنهاد می DNAاز تکنيك انگشت نگاری 

با استفاده  گوآوا یهاوتيپتيکی ژنژن، بررسی تنوع یطورکلبه

نشان داد که این نشانگرها در  ISSR و RAPD هایاز نشانگر

 ذخایر ژنتيکیشناسایی نواحی چند شکلی و مدیریت 

ی گواوا با این هاژنوتيپبررسی مفيد باشند. توانند می

 به نژادگر و یانشانگر ها نشان داد که چنانچه در آینده 

داشته  هاژنوتيپمحققين دیگر نياز به هيبریداسيون بين 

باشند با صرف اینکه دو ژنوتيپ از دو مکان جغرافيایی 

متفاوت برداشت شود نمی توان اقدام به هيبریداسيون نمود 

 و انتظار قدرت هيبریدی را داشت. 

 گیرینتیجه

از انتظار داشت که می توان با توجه به نتایج این مطالعه 

قی بين دو ژنوتيپ از یك منطقه )مثلاً چابهار( تلا

ولی از تلاقی دو نمونه متفاوت از  مشاهده شودهيبریداسيون 

ی بين رودان با هاژنوتيپدو مکان جغرافيایی )مثلا تلاقی 

انتظار هيبریداسيون را نداشت. پيشنهاد می گردد که چابهار( 

یج این در آینده محققان با نشانگرهای مولکولی بيشتری نتا

مطالعه را قطعيت بخشيده تا هر زمان که نيازی به ذخایر 

وقت زیادی برای شناسایی  ،احساس شدخاصی  ژنتيکی

مد تلف نگردد. از این مطالعه استنباط می های کارآژنوتيپ

ی جمع آوری شده از دو منطقه هاژنوتيپشود که گاهی 

ر مختلف کاملا مشابه بوده و بنابراین جستجو و واکاوی د

مثلا مقاومت و یا حساسيت به یك  خاصصفت  یكمورد 

بيماری در دو گونه به ظاهر متفاوت )یکی از چابهار و یکی 

 ،رسدبنابراین به نظر میکاری بيهوده خواهد بود. از رودان( 

این نشانگرهای مولکولی ابزاری مفيد در بررسی فاصله 

و کاهش  گوآواهای مختلف تفاوت بين نمونه ژنتيکی و

به طور کل با توجه به هزینه ها در بررسی های آینده باشد. 

 RAPDانتظار می رود که بر اساس نشانگر نتایج این تحقيق 

با ژنوتيپ ( CH5)چابهار  5 چنانچه بين ژنوتيپ شماره

 پيژنوت نيب ISSRو بر اساس نشانگر  (R4) رودان 4شماره 

( CH4)چابهار  4 شماره پيژنوت با( M1) ميناب 1 شماره

تلاقی صورت گيرد انتظار بهترین نوع هيبریداسيون را 
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  .فيزیولوژیکی و کمی را نيز مدّ نظر داشت -مورفوو در کنار این موضوع حتماً بایستی صفات  خواهيم داشت

 منابع

1.Abolghasemi, S., Naderi, R., and Fattahi Moghadam, M. 

R. 2020. Evaluation of genetic diversity in Iranian 

violet (Viola spp) populations using morphological 

and RAPD molecular markers. J Genet Resour, 6(2): 

157-171. 

2.Ahmed, B., Mannan, A., .and Hossain, S. 2011. Molecular 

characterization of guava (Psidium guajava L.) 

germplasm by RAPD analysis. International Journal of 

Natural Sciences 3 (1): 62-67.  

3.Bajpai, A., Chandra, R., Rajan, S., and Srivastava, N. 

2008. RAPD and minisatellite markers for genetic 

diversity and relationship in guava varieties. Indian 

Journal of Genetics and Plant Breeding 68(4): 441-

445.  

4.Clegg, M. T. 1997. Plant genetic diversity and the 

struggle to measure selection. Journal of Heredity, 88: 

1-7.  

5.Condón, F., Rasmusson, D.C., Schiefelbein, E., 

Velasquez, G., and Smith, K.P. 2008. Effect of 

advanced cycle breeding on genetic diversity in barley 

breeding germplasm. Crop Science (48) 1027-1036.  

6.Del Rio, A., Bamberg, j., Huaman, Z., Salas, A., and 

Vega, S. E. 1997. Assessing changes in the genetic 

diversity of potato gene banks. 2. In situ vs ex situ. 

Theoretical and Applied Genetics 95 (2): 199-204. 

7.Domínguez, Á. J. L., Aguilar, S. G., Nieto, A. D., Legaria, 

S. J. P., and Pineda, P. J. 2008. Utility of  RAPD DNA 

markers in the selection of grafts of the Mexican Guava 

cultivar 'Media China' without symptoms of deficiency 

for iron and zinc. International Symposium on Guava 

and other Myrtaceae (849): 203-210. 

8.Doyle, J. J., and Doyle, J. L. 1987. A rapid DNA 

isolation procedure for small quantities of fresh leaf 

tissue. Phytochemistry Bulletin 19(1): 11-15. 

9.Excoffier, L., Smouse, P. E., and Quattro, J. M. 1992. 

Analysis of molecular varianceinferred from metric 

distance among DNA haplotypes: Application to 

humanmitochondrial DNA restriction data. Genetics 

131: 479-791. 

10.Farshadfar, E. 2010. New Topics in Biometrics 

Genetics. Islamic Azad University of Kermanshah 

Press. First Edition. p, 848. 

11.Garcia, A. A. F., Benchimol, L. L., Barbosa, A. M. M., 

Geraldi, I. O., SouzaJr, C. L., and Souza, A. P. D. 2004. 

Comparison of RAPD, RFLP, AFLP and SSR markers 

for diversity studies in tropical maize inbred 

lines. Genetics and Molecular Biology 27 (4): 579-588.  

12.Hays J. D. 1970. Stratigraphy and evolutionary trends 

of Radiolaria in North Pacific deep-sea sediments. 

Geological Society of America Memoirs 126 (1): 185-

218. 

13.Jaccard, P., 1908. Nouvelles recherches sur la 

distribution florale. Bulletin de la Société Vaudoise 

des Sciences Naturelles 44 223–270. 

14.Johnson, R., and Wichern, D. W. 1992. Applied 

Multivariate Statistical Analysis, 3rd ed. Prentice-Hall, 

Englewood Cliffs, New Jersey. 

15.Joseph, B., and Priya, M. 2011. Review on nutritional, 

medicinal and pharmacological properties of guava 

(Psidium guajava L.). International Journal of pharma 

and bio sciences 2 (1): 53-69. 

16.Kamath, V., Rahul, N., Kumar, C. A., and Lakshmi, S. 

M. 2008. Psidium guajava L.: A review. International 

Journal of Green Pharmacy 2 (1): 17-21. 

17.Khodadost, A., Yousefzadeh, H., Amirchakhmaghi, N., 

Abdollahi, H., and Hosseinzadeh Colagar, A. 2016. 

Genetic diversity of malus orientalis in hyrcanian 

forest using ISSR-PCR markers. Journal of Molecular 

and Cellular Researches (Iranian Journal of Biology), 

29(4): 359-369. 

18.Kidaha, L. M., Alakonya, A. E., and Nyende, A. B. 

2014. Molecular characterization of guava landraces in 

Kenya (Western and South Coast). Global Journal of 

Biology, Agriculture Health Sciences 4 (15): 81-86. 

19.Kimber, G., and Feldman, M. 1987. Wild wheat, an 

introduction. Special Report 353, College of 

Agriculture, University of Missouri, Columbia. p. 146. 

20.Kumari, S., Arumugam, N., Singh, R., Srivastav, M., 

Banoth, S., Mithra, A. C., Arun, M. B., Goswami, 

A.K., and Khan, Y. J. 2018. Diversity analysis of 

guava (Psidium guajava) germplasm collection. Indian 

Journal of Agricultural Sciences 88 (3): 489–497. 

21.Liu, X., and Yang, G. 2012. Assessment of clonal 

fidelity of micro-propagated guava (Psidium guajava) 

plants by ISSR markers. Australian Journal of Crop 

Science (6): 291-295. 

22.Lynch, M., and Milligan, B. 1994. Analysis of 

population-genetic structure using RAPD markers. 

Molecular Ecology 3 (2): 91-99.  

23.Mani, A., Mishra, R., and Thomas, G. 2011. Elucidation 

of Diversity among Psidium Species using 

Morphological and SPAR methods. Journal of 

Phytology 3 (8): 53-61.  

24.Nazarzadeh, Z., Onsori, H., and Akrami, S. 2020. 

Genetic diversity of bread wheat (Triticum aestivum 

L.) genotypes using RAPD and ISSR molecular 

markers. J Genet Resour, 6(1): 69-76. 

25.Nei, M.,  and Li, W. H. 1979. Mathematical model for 

studying genetic variation in terms of restriction 

endonucleases. Proceedings of the National Academy 

of Sciences USA 76 (10): 5269 – 5273.  

26.Pandey, S., Kumar, S., Mishra, U., Rai, A., Sing, M. H. 

& Rai, M. 2008. Genetic diversity in Indian ash gourd 

(Benincasa hispida) accessions as revealed by 

quantitative traits and RAPD markers. Scientia 

Horticulturae, 118: 80-86. 

27.Pearce, S., Knox, M., Ellis, T. H. N., Flavell, A. J., and 

Kumar, A. 2000. Pea Ty1-copia group 

retrotransposons: transpositional activity and use as 



 1402، 3، شماره 36جلد                                                                    مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(       

172-841حات ، صفمقاله پژوهشی  

184 

markers to study genetic diversity in Pisum. Molecular 

and General Genetics 263 (6): 898-907. 

28.Prakash, D., Narayanaswamy, P., and Sondur, S. N. 

2002. Analysis of molecular diversity in guava using 

RAPD markers. The Journal of Horticultural Science 

and Biotechnology 77 (3): 287-293.  

29.Rahmanpour, S., Abdollahi Mandolkani, B., and 

Ghadimzadeh, M. 2014. Evaluation of genetic variation 

of native and hybrid Melon ecotypes using ISSR 

markers. Journal of Genetics 9 (1): 76-67. 

30.Rai, M., Phulwaria, K., Gupta, M., Shekhawat, A. K., 

and Jaiswal, U. 2012. Genetic homogeneity of guava 

plants derived from somatic embryogenesis using SSR 

and ISSR markers. Plant Cell, Tissue and Organ Culture 

111 (2): 259-264.  
31.Rodríguez, N., Valdés, J., Rodríguez, J. A, Velásquez, 

J. B., and Rivero, D. 2010. Genetic resources and 

breeding of guava (Psidium guajava L.) in Cuba. 

Biotecnología Aplicada 27 (3): 238-240. 

32.Rueda, A., Palacio, D. J., Muñoz, J. E., Muñoz, J. E., 

Saavedra, R., and Bravo, E. 2006. Caracterización 

molecular Del banco de germoplasma de guaya ba 

Psidiums pp Del Centro de Investigación de Corpoica, 

Palmira. Fitotecnia Colombiana 6 (2): 26-32.  

33.Shiva, B., Nagaraja, A., Rakesh, S., and Manish, S. 

2017. Genetic diversity of Guava genotypes evaluated 

using RAPD molecular marker. International Journal 

of Genetics 9 (5): 271-274. 

34.Sneath, P. H., and Sokal, R. R. 1973. Numerical 

Taxonomy: The principles and practice of numerical 

classification. W.H. Freeman, San Francisco. p. 573. 

35.Zahid NY, Abbasi NA, Hafiz IA, Ahmad Z (2009). 

Genetic diversity of Indigenus Fennel (Foeniculum 

Vulgare M.) germplasm in Pakistan assessed by 

RAPD markers. Pak. J. Bot 41: 1759-1767. 

36.Zehua, M., Shunzhi, L., Ziwei, L., Shejin, X., Weirong, 

H. 2019. Analysis of genetic diversity of 45 Guava 

germplasm evaluated using SSR markers. 

International Journal of Fruit Science, DOI: 

10.1080/15538362.2019.1640168.  

 

Evaluation of genetic diversity of Guava (Psidium guajava) by 
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Abstract 

Understanding the genetic diversity and the relationships between species and plant 

ecotypes is an important step to preserving genetic resources. In this study, the genetic 

diversity of 15 Guava (Psidium guajava) genotypes was investigated using Rapid and 

ISSR markers in the molecular breeding laboratory of the Faculty of Agriculture, 

University of Birjand. Nine out of 36 RAPD primers and six out of seven ISSR primers 

showed polymorphism. In total, RAPD and ISSR primers amplified 80 and 35 bands, 

respectively, of which 54 out of 80 (67.5%) and 25 out of 35 (71.42%) bands were 

amplified by RAPD and ISSR primers, respectively, and were polymorphic, 

respectively. The lowest and highest polymorphic information content was observed in 

the RAPD marker in OPAB09 primer (0.13) and OPAB17 primer (0.40), and in ISSR 

primer in ISSR3 primer (0.19) and ISSR5 primer (0.37), respectively. According to the 

RAPD marker, genotypes M5 with M4 (0.83) had the highest and genotypes CH5 with 

R4 (0.19) had the least similarity, respectively. According to the ISSR marker, 

genotypes R2 with R3 (0.86) had the highest similarity, and M1 with CH4 (0.12) had 

the least similarity, respectively. The Cluster analysis classified genotypes according to 

RAPD marker into five groups and according to ISSR marker into three groups, 

respectively. In total, the results showed that there is sufficient genetic diversity among 

Guava genotypes, and RAPD and ISSR are useful markers in identifying polymorphic 

regions, estimating genetic distance, and managing genetic resources of Guava. 

Keywords: Cluster analysis, Heterozygosity, Molecular Index, Similarity matrix.  

 


