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  چگیده
  رقـم 20 تعـداد  RAPDر نـشانگ ژنتیکی بین ارقام داخلی و خارجی گلرنگ با استفاده از چند شکلی به منظور بررسی      

 نـوار  279  نوکلئوتیدي استفاده شـد و در نهایـت تعـداد        10 آغازگر 17در این آزمایش از     .  قرار گرفت  بررسیمورد  گلرنگ  
 حاصـل از   نمودارهـاي . شـد  جفت باز را شامل می     3000و   100 اي بین  در محدوده  نوار 256دهی ایجاد شد که     متیازقابل ا 

 رقم بومی داخلی و     2 و گروه دوم     ، دو رقم خارجی   اولگروه  .  گروه اصلی تقسیم کرد    چهار را به    ارقام  UPGMAروش  
گـروه  . شـد را شامل می  و اصلاح شده ارقام وحشی  ،حلی ارقام زراعی م   موسگروه  . شدشامل می را  یک رقم اصلاح شده     

م بـین رق ـ /.) 863 (بیـشترین فاصـله ژنتیکـی    .  بـود KW4دو رقم اصلاح شـده ایرانـی اصـفهان و رقـم            شامل   نیز   چهارم
ولی در اکثر ارقام داخلی فاصله ژنتیکی کمی دیده شد، که ممکن است به .  مشاهده شدS710ی خارجرقم  و  KW4داخلی

در برخی ارقام وحـشی و اصـلاح   /.) 7578(وجود فاصله زیاد . ود منشا و اجداد مشترك در مورد این ارقام باشد       علت وج 
-نتایج نـشان مـی    . باشددهنده پتانسیل بالاي ذخایر ژنتیکی داخلی در تولید هیبریدهاي مناسب می          شده داخلی ایران نشان   

همبـستگی وجـود   مورد مطالعه در این بررسـی    خارجی  م داخلی و     ژنتیکی در ارقا   دهد در حالیکه بین فاصله جغرافیایی و      
  .شود ولی این همبستگی در ارقام داخلی مشاهده نمی،دارد

  
  RAPDگلرنگ، تنوع ژنتیکی،  : کلیديهايهواژ
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Abstract  
In order to investigate the genetic polymorphism among 18 important Iranian and two 

foreign cultivars of safflower, RAPD marker was used. In this experiment 17 primer sets (ten mer) 

were used for amplification in reactions.  Out of 279 markable bands, 256 bands were found in the 

range of 100 to 3000 bp. Cluster diagrams produced by means of the unweighted pair-group method 

arithmetic average (UPGMA) divided the lines into 4 main classes. Class 1 included two exotic 

genotypes and class 2 included two Iranian landrace lines and one bred cultivated Iranian. Class 3 

included 13 wild and local domestic Iranian genotypes.  One improved Iranian line (kw4) and 

Isfahan line placed in class 4. The most genetic diversity (0.863) was observed between Iranian 

landrace (KW4) and exotic genotype (S710). But in most Iranian landraces, the genetic diversity 

was low (0.241). The result showed that there is a relationship between the genetic diversity and 

geographical distances in exotic and indogenous genotypes. But this reletion is not among 

indogenous cultivars. That might be due to originating from the same parent.  

 

Key word: Genetic diversity, Safflower, RAPD   
  
  قدمهم

 78هاي روغنی، گلرنگ با داشـتن حـدود         در بین دانه       
 بسیار   روغن درصد اسیدهاي چرب غیر اشباع از کیفیت      

این گیاه جدا از اینکه به عنـوان        . مطلوبی برخوردار است  
ی ی ـشود، داراي خواص دارو   شناخته می  یک گیاه روغنی  

ی نظیـر قـدرت سـازگاري       یهـا به دلیل قابلیـت   . نیز هست 
ی بودن بالاي خاك    یمقاومت به سرما، شوري و قلیا     لا،  با

 کشورها به طـور      از و موارد مصرف متعدد در بسیاري     

بختیـاري رمـضانی و همکـاران       (شود  گسترده کشت می  
1385.(  

توانـد از  گلرنگ به عنوان گیاهی که بومی ایـران  مـی               
امیدي و   ( برخوردار باشد   تولید روغن  اهمیت خاصی در  

هـاي  اه از جنبـه   به همـین دلیـل ایـن گی ـ        .)1378همکاران  
. گیـرد مـی نژادي مورد بررسـی قـرار       مختلف از جمله به   

وجود و وسـعت    بهبود وضع ژنتیکی یک گیاه وابسته به        
ــت   ــی آن اس ــوع ژنتیک ــاران   (تن ــوارث و همک  ).1996ه
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 کارهاي کمی در زمینه مولکـولی       ،دهدمطالعات نشان می  
 ،2007 همکـاران    امینـی و  (اسـت   براي گلرنگ انجام شده   

 یـــزدي صـــمدي و ،1380معـــالی امیـــري و همکـــاران 
  ). 1991عبدمیشانی 

بررسی تنوع ژنتیکی، متخصصین اصـلاح نباتـات را              
در شناسایی ظرفیت ژنتیکـی صـفات مـرتبط بـا اهـداف             

نمایـد و مطالعـه الگوپـذیري و        اصلاحی مهـم یـاري مـی      
، ژنوتیـپ  تنوع جغرافیایی و اقلیمی      تبعیت تنوع ژنتیکی از   
هـاي  آنهـا بـا محـیط     هاي احتمـالی    نشاندهنده سازگاري 

  ).1990ویلیامز و همکاران  (باشدمتفاوت می
هـاي تکنولـوژیکی در     هاي گذشـته پیـشرفت    در سال      

را هـا   ارقام و ژنوتیپ  بندي   طبقه امکان DNAهاي  تکنیک
هـاي موجـود، تکنیـک      از میان تکنیک  . ساخته است فراهم  

RAPDــا وجــود م هــایی کــه در اســتفاده و حــدودیت ب
، )1994تورمان و همکـاران      (تفسیر نتایج آن وجود دارد    

 هـاي آمیـزي بـراي هیبریـدها و گونـه    به صورت موفقیت 
 ،1992کـاتو همکـاران      (شده است استفاده   کاملاً   مختلف

 رانـدا   ،2001پرنتونی و همکاران     ،2009خان و همکاران    
ــاران  ــاي ، از RAPD روشدر ). 2002و همکـ آغازگرهـ

 ي بیـشتر  تعـداد  و یـا 10  ازکوتاه و تصادفی که معمـولا    
ایــن . شــود اســتفاده مــی،شــوندتــشکیل مــینوکلئوتیــد 

آغازگرها به طور تصادفی به نقاط مختلف ژنوم اتـصال          
ایـن روش   . کننـد یافته و چندین مکان ژنـی را تکثیـر مـی          

ساده، سـریع و نـسبتاً ارزان اسـت و نـسبت بـه تکنیـک               
RFLPدهــد مورفیــسم بیــشتري را نــشان مــی    پلــی 

ــاران  ( ــشانی و همک ــاران   ،1377عبدمی ــاري و همک بختی
 ،2002 لادا و همکـاران      ،1997اوگیهـارا    و   کاناگو ،1385

  ).  2004 گریلی و همکاران ،2003اسچیف و همکاران 
ــاران      ــاول و همک ــار  ) 1996 (پ ــه چه ــد ک ــشان دادن ن

ــستم  ــشانگريسی   RFLP ،RAPD ،AFLP،SSRن
هـاي سـویا    ممین بسیار مشابهی از روابـط بـین ژنـو         تخ

 اظهـار    نیـز  )1994 (ورمـان و همکـاران    ت .ارائه می کننـد   
نتـایج بـسیار   RFLP  و RAPD نـشانگرهاي داشتند که 

اي و مشابهی در شناسـایی روابـط ژنتیکـی درون گونـه        
 ،همچنـین . انـد هـا نـشان داده     کروسـیفر  اي در بین گونـه  

ــشابهی در آز  ــایج م ــشاتنت ــان  مای ــده در می ــام ش  انج

ذرت، لوبیا و گوجـه فرنگـی گـزارش          اي سویا، هژنوتیپ
 ،1984 لی و همکاران   ،1993ویلیامز و سیایر     (شده است 

  ).1999و و ،1996پاول و همکاران 
   از نــــــــــــشانگر)2004( و همکــــــــــــاران داز     

 RAPDهـــاي  اختـــصاصی گونـــه نـــوارهبـــراي ارایـــ
(Bambusa balacooa) و )(B. tuldaتفاده کردنـد  اس .

 بـه منظـور بررسـی تنـوع         )2004 (گریلکایولا و همکاران  
 Crocus)( گیــاه زعفــران و رابطــه خویــشاوندي بــین

sativus  هاي  و گونهCrocus  پـاییزه،    دیپلوئیـد DNA-
کشت شده در کـشورهاي   (C. sativus)هاي پنج نمونه 

 را بـا    خویـشاوند  کـاملاً    (Crocus)هـاي   گونهمختلف و   
 کـه    مورد بررسی قرار دادند    RAPDنشانگر   استفاده از 

  ).2004گریلی کایولا  (نتایج بیانگر شباهت بین آنها بود
 RAPDنـــشانگرهاي  )1998( رامئـــو و همکـــاران     

پیوسته با دو نشانگر مورفولوژیکی مربوط بـه پـنج ژن           
 . شناسـایی کردنـد     نخـودفرنگی را   مؤثر در ساختار گیاه   

از ایـن تکنیـک بـراي       ) 1993 ( هوف و همکـاران    ،همچنین
 . در ارقـام چـاودار اسـتفاده کردنـد         مطالعه تنوع ژنتیکی  
 بـراي  RAPDنیـز از تکنیـک      ) 1380(معالی و همکـاران     

رجی و داخلـی  مختلف خـا  ررسی تنوع ژنتیکی در ارقام      ب
اي بـین    و نشان دادنـد کـه رابطـه          گلرنگ استفاده کردند  

  .و فاصله جغرافیایی وجود نداردتنوع ژنتیکی 
در مطالعات دیگر نیز این روش ابزار مناسـبی بـراي                

ــی ــکلی  بررس ــد ش ــد  چن ــشخیص داده ش ــامز و  (ت ویلی
واچیـــرا و  ،1991 ولـــش و همکـــاران ،1990همکـــاران 
ــاران  ــاران  ،1995همک ــوارث و همک  ریچــارد و ،1996ه
ــارا ــاران ،1996 نهمک ــسی و همک ــوتی و ،1996 روم  دپ

و  و دنیانـشیار     2003 سامال و همکاران     ،2002همکاران  
  .)2006همکاران 

هدف از این مطالعه بررسی تنوع ژنتیکی چنـد رقـم                
گلرنگ ایرانی و دو رقـم گلرنـگ خـارجی بـا اسـتفاده از            

  . بودRAPDنشانگر 
  

  هامواد و روش
ــاهی  در ایــن آزمــایش       ــوم گی کــه در پژِوهــشکده عل

 دو داخلـی و     رقم 18 ،دانشگاه فردوسی مشهد انجام شد    
 کــزاز مرهــا نمونــه . شــدمطالعــه خــارجی گلرنــگ رقــم

www.SID.ir

www.SID.ir


Arc
hive

 of
 S

ID

 1390سال / 3 شماره 21جلد / نشریه دانش کشاورزي و تولید پایدار                                          ....                    رحیمی، مرعشی و 16
 

- نیـز از عطـاري     نمونه مشهد و چند      کشاورزي تحقیقات
از  .)1جدول  (ند  شد جمع آوري    هاي نقاط مختلف کشور   

هاي تـازه    نمونه . بذر داخل گلدان کشت شد     10هر نمونه   
بـه صـورت بالـک       روز بعد از جوانه زنی       10-15 گیاهی
ــع ــور آوري و جم ــه منظ ــب بــه روش  DNAج خرات اس

CTAB)  اسـتفاده  ) 1984 همکـاران  و معـروف  سـقاي
  .گردیدند

/. 8آگارز   از ژل    ،DNAٰ کیفیت    کمیت و  براي بررسی      
 در ایـن  . و دستگاه اسـپکتروفتومتر اسـتفاده شـد      درصد
 ، بودنـد  8/1-2هایی که داراي طیـف جـذبی         نمونه ،روش

  .انتخاب شدند
 میکرولیتر از   5/2شامل   PCRشرایط واکنش   اجزاي       

PCR Buffer 10X، 50  نـانوگرم DNA، 2  مـول  میلـی
2MgCl، 5/17 ،میکرولیتــــر 2/0 پیکومــــول آغــــازگر 

dNTPmix    یک واحد، Taq         25 پلیمـراز در هـر واکـنش 
 )2دول  ج(سیناژن   آغازگرها از شرکت     .میکرولیتري بود 

 تهیـه   Fermentas مورد استفاده از شرکت       مواد و سایر 
  .شد
تحـت   Biometra گرادیان مدل    ر ترموسایکل تکثیر د      

 94دنـاتوره شـدن اولیـه در     .شرایط زیـر انجـام گرفـت   
 ســیکل دیگــر 35 دقیقــه و 5درجــه ســانتگراد بــه مــدت 

 یـک  درجه سانتگراد به مـدت       94دناتوره شدن بعدي در     

 درجـه  36مـاي  دمرحلـه اتـصال در   . دقیقه انجام گردیـد  
 72ترش در  و مرحلـه گـس   ثانیـه 75 سـانتگراد بـه مـدت   

 دقیقه و مرحله گسترش نهـایی       2درجه سانتگراد به مدت   
 پـس   . دقیقه انجام شد   10 درجه سانتگراد به مدت      72در  

ژل آگـارز   با اسـتفاده از      PCR از پایان تکثیر، محصول   
آمیـزي نوارهـاي    براي رنـگ  . جدا سازي شد   درصد   2/1

DNA میلــی گــرم در لیتــر  5/0اتیــدیوم برومایــد   از  
  .استفاده شد

 .V.Lار با استفاده از نرم افزژل از حاصل عکسهاي     
LabWorks     بـه  بانـدهاي قـوي    .گردیـد  تجزیه و تحلیـل

کدهاي صـفر و یـک تبـدیل و پـس از انتقـال بـه برنامـه                  
Excel97  ،چند شکلی جهت تعیین میزان      داراي مکانهاي 

از نـرم افـزار     با اسـتفاده     و تنوع ژنی     چند شکلی ژنتیکی  
Popgene 32 1999یه و همکاران  (خاب گردیدانت( .  

هـاي اصـلی        براي گروهبندي ارقام از تجزیه به مولفه  
پیکـال   (GenALEx 6.1هماهنگ با استفاده از نرم افزار

هــوف و همکــاران  ( اســتفاده گردیــد) 2007و اســموس 
1993(.  

  
               ارقام داخلی و خارجی مورد استفاده در این تحقیق-1جدول 

  منشاء رقم  نام رقم  شماره رقم  منشاء رقم  نام رقم  ره رقمشما
1  S710 ایران  بومی چهارمحال و بختیاري  11  آمریکا 

2  GILA  ایران  )فارس(زرقان   12  ایران 

3  S317  ایران  4اصفهان   13  آمریکا 

 ایران  295  14 ایران  1 اصفهان  4

 ایران  KW4  15 ایران  2اصفهان   5

 ایران  ی خراسانمحل  16 ایران  3اصفهان   6

7  IL111 17 ایران  KW3  ایران 

 ایران  KW16  18 ایران  بومی داراب  8

 ایران  1محلی مشهد   19 ایران  بومی کرمان  9

10  LRV5151  ایران  2محلی مشهد  20 ایران 
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   توالی نوکلئوتیدي آغازگرهاي مورد استفاده-2جدول 
  لی نوکلئوتیدي آغازگرتوا  نام آغازگر    توالی نوکلئوتیدي آغازگر  نام آغازگر  

1  UB12  CCTGGGTCCA  11  UBA  GGGCTCGTGG  
2  UB16 GGTGGCGGGA  12  UBD  CGTCACAGAG  
3  UB18  GGGCCGTTTA  13  UBE  CGGTGACATC  
4  UB25  ACAGGGCTCA  14  UBF  GAGCCAGAAG  
5  UB30  CCGGCCTTAG  15  UBO  CCTGGGCTTG  
6  UB76  GAGCACCAGT  16  UBP  TGACGCGCTC  
7  UB79  GAGCTCGTGT  17  UB08  CCTCCAGTGT  
8  UB91  GGGTGGTTGC        
9  UB91  GGGGGGTTGG        
10  UB96  GGCGGCATGG        

  
  و بحثنتایج 

نمونــه گلرنــگ بــا بیــست  در بررســی تنــوع ژنتیکــی     
 279، مجموعـاً     RAPD  آغازگرتـصادفی  17استفاده از   

 که اندازه آنها در محدوده  شددهی ایجاد    قابل امتیاز  نوار
، نـوار  256در ایـن بـین      . )1شکل  (  بود bp 3000 تا   100

میــانگین تعــداد ).  درصــد91(چنــد شــکلی نــشان دادنــد 
 و میانگین   41/16 تکثیر شده به ازاي هر آغازگر      نوارهاي

  .ودب 05/15ي چند شکل به ازاي هر آغازگرنوارهاتعداد 
. 

  
 نمونه 20 در UB96گر  عکس ژل حاصل از آغاز-1شکل 

  گلرنگ

     توانایی آغازگرهاي مختلف در آشکارسازي چنـد           
 در این میان،  . شکلی در بین نمونه هاي گلرنگ متغیر بود       

ــازگر    دارايUB96 وUB18 UB25 و UBpآغــــ
ــکل     ــد شـ ــوار چنـ ــداد نـ ــشترین تعـ ــوار18(بیـ و )  نـ

داراي کمترین تعـداد نـوار چنـد    UB12  وUB91آغازگر
متوسـط تعـداد آلـل مـؤثر در هـر           بودند  ) دد ع 11(شکل  

 بود که با توجه    64/1 براي تمام آغازگرها     (Ne)لوکوس  
، 98/1 یعنـی  به نزدیک بودن این عدد به تعداد آلل واقعـی         

شـکلی بـالا و بـرآورد       دلیل بر تأثیر خـوب آللهـا در چند        
 .تنوع ژنتیکی می باشد

  ژنـی تنـوع  شاخص یا و چندشکلی محتوي اطلاعات     
(PIC) همکـاران  و بوستین پیشنهادي فرمول وسیله به 

(PIC = .1−ΣPi) کهشد محاسبه pi  فراوانی i امین آلل
  آلل بسط داده شده است     n است که براي     iبراي نشانگر   

  . )1980بوتسین و همکاران (
 شاخص تنوع ژنی بر اساس داده هاي بدسـت آمـده           .

کمتـرین  .  متغیـر بـود    605/0 و   326/0از هر آغازگر بین     
ــدار UB30بــراي آغــازگر PIC 1مقــدار   و بیــشترین مق

PICبراي آغازگر UB96   بطـور کلـی از   .  محاسـبه شـد
 PIC ≤ 4/0 عدد از باندها     130 باند چند شکل،     256میان  

                                                 
1Polymorphic Informatiom Content 
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 ، بطور   RAPD هاي باند از% 1/51بعبارت دیگر   . داشتند
معنــی داري در تمــایز ژنتیکــی بــین نمونــه هــا شــرکت  

   .داشتند
 ، فاصـله ژنتیکـی بــین   RAPDهـاي  ر اسـاس داده ب ـ     

  در 20و 18ارقـام   .  متغیـر بـود    863/0 تا   241/0از  ارقام  
 و1 و ارقـام ) 241/0(ی نسبت به هم    کمترین فاصله ژنتیک  

ــه هــم  15 ــرین فاصــله نــسبت ب ــرار ) 863/0( در دورت ق
  .داشتند

 چمعیتهـا در     نـشان داد   RAPD  آنالیزهاي مولکـولی      
 .اند کیک شدهسه گروه مجزا تف

ــدوگرام       ــتفاده از  دن ــا اس ــه ب ــزار  حاصــل ک ــرم اف  ن
PopGen32   و به روش  UPGMA       رسم شـده بـود در 

 20 گـروه اصـلی را در بـین          چهـار ،  % 80فاصله ژنتیکی   
    .)2شکل ( نمونه گلرنگ مشخص کرد

 2  گـروه دو شـامل      رقـم خـارجی و     دوگروه یک شـامل     
 کـه   ،بود اخلی د  شده و یک رقم اصلاح   داخلی  بومی   توده
 2بـه رقـم     نسبت   فاصله   با با توجه به نمودار      3 و   1 رقم

دهنده تفـاوت ژنتیکـی   اند که که نشانگرفتهقرار  5 و 4و  
  .آن دو با ارقام داخلی ایران است

  

   
 .UPGMA دندروگرام ترسیم شده با استفاده از روش -2شکل

  )1972نی (بر اساس فاصله ژنتیکی نی 
 1ها به جدول نست داده شده به نمونهبراي مشاهده اعداد 

  مراجعه شود

 اسـت و بـه دو گـروه         شامل ارقام داخلی  سه  گروه         
تقسیم میشوند که شـامل ارقـام زراعـی محلـی و ارقـام              

شـکل شـماره    نطور که در    هما. میباشد شده داخلی اصلاح
، در ارقــام داخلــی تفــاوت ژنتیکــی شــود مــشاهده مــی2

توجـه بـه اینکـه گلرنـگ بـومی          که با   . زیادي وجود دارد  
له زیاد ژنتیکـی بـین      ایران است، وجود تنوع زیاد و فاص      

 نیـز   چهـارم گـروه   . باشد دور از انتظار نمی    ارقام داخلی 
 KW4شامل دو رقم اصلاح شده ایرانی اصفهان و رقـم      

  .بود
 و  2ن فاصله ژنتیکی بر اساس شـکل شـماره          بیشتری     
  و 1و 3 خـارجی    بـین ارقـام    هاي مـاتریس شـباهت    داده

ــی ــام داخل و .  مــی باشــد/.)7841:متوســط (13و 15 ارق
. )2419/0 ( می باشـد  20 و   18کمترین فاصله میان ارقام     

 ارقـام   /.)863 (ژنتیکـی زیـاد    دهنده فاصـله   نشان هاداده  
داخلی با ارقام خارجی مـی باشـد کـه مـی تـوان از ایـن           

از .  هیبرید استفاده کـرد  بذرهاي دور از هم در تولید  رقم
 در برخی ارقام داخلی    /.)7461 (طرفی وجود فاصله زیاد   

 و همچنـین    تفاوت ژنتیکی این ژنوتیپهـا     ایران نشاندهنده 
 پتانسیل بالاي ذخایر ژنتیکی داخلی در تولید هیبریدهاي       

  . مناسب می باشد
هــاي  تجزیـه بــه مؤلفــه  حاصــل ازنمـودار دو بعــدي      

 چهــار توانـست   )3 شــکل( نیـز  PCoA هماهنـگ اصــلی 
گروه اصلی گلرنگ را کاملاً از هم تفکیـک کنـد کـه تأییـد      

نتـایج  . اي می باشـد   کننده نتایج حاصل از تجزیه خوشه     
 درصد از واریانس ژنتیکی توسـط       36 /41بیانگر توجیه   

 .دو مولفه اول است
اي شامل دو رقـم      مانند نمودار خوشه    نیز )4(گروه         

 که یک رقم اصلاح شـده ایرانـی         KW4 و   بومی اصفهان 
شود بـا وجـود      مشاهده می  کههمانگونه  . باشدمیهست  

 اما فاصله آنهـا     ، گروه نوتیپ در یک  ژقرار گرفتن این دو     
قرابـت  دهـد آنهـا     باشد که نشان می   با هم نسبتا زیاد می    

 که بیانگر وجودتنوع زیاد ارقـام داخلـی   کمی با هم دارند   
-قام محلی داخلی در تولیـد هیبریـد       و امکان استفاده ازار   

اي خوشـه مانند نمودار   در این نمودار  . هاي مناسب است  
ــا ــین ژنوتیــپ  نهمچن ــا ســایر 15 بیــشترین فاصــله ب  ب

 و همچنـین فاصـله زیـادي بـین          شـود ژنوتیپها دیده مـی   
و اصـلاح شـده داخلـی        بـا ژنوتیپهـاي      3 و   1ژنوتیپهاي  
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 نمـودار   ایـن دو رقـم در      .شـود زراعی ایران مشاهده می   
  .اي قرار گرفته بودنداي نیز در گروه جداگانهخوشه

  

  
  .PCOA نمودار دوبعدي حاصل از -3شکل

 1ها به جدول ت داده شده به نمونهببراي مشاهده اعداد نس
  .مراجعه شود

  
 میـان   رفـت مـی در این مطالعه همانطور کـه انتظـار               

پراکنش جغرافیایی نمونـه هـاي گلرنـگ خـارجی و چنـد       
نمونه گلرنگ ایرانی با فواصل ژنتیکی آنها ارتباط منطقی      

 که شاید علـت آن جـدایی جغرافیـایی ارقـام            .وجود دارد 
خارجی نسبت به ارقام ایرانی و ایجاد و تجمع جهشهاي          
ژنتیکی مجزا در ارقام خارجی باشد که باعث ایجاد تنوع          

ها نسبت به ارقام ایرانی شده است کـه بـا انتخـاب             در آن 
 مناسب که فاصله جغرافیایی و ژنتیکی زیاد دارنـد          ارقام

از طرفـی در    . اندمشاهده شده  این مطالعه ها در   این تنوع 
 کـه  مـشاهده شـد   فاصـله زیـاد    نیـز  ارقام داخلـی  برخی  
-دهنده تنوع ژنتیکی زیاد ارقام داخلـی بـا هـم مـی            نشان
ــه، در حــالیباشــد ــین تطــابقی  ،ک ــداد دیگــري چن  در تع

 مـشترك  علـت آن را وجـود منـشا        میتوان .مشاهده نشد 
ــال    ــاجرت و انتق ــا مه ــت کــه ب ــا در نظــر گرف ــراي آنه ب

 و همکـاران    معالی امیـري   (جغرافیایی تغییراتی کرده اند   
در نتیجه عـدم تطـابق بـین فاصـله جغرافیـایی و             .)1380

  .شودژنتیکی در ارقام داخلی مشاهده می
 )1380 (در مطالعاتی کـه توسـط معـالی و همکـاران               
جام شد عدم تطابق فاصله ژنتیکی و فاصله جغرافیایی         ان

 تفاوت چـشمگیري بـراي اکثـر        ،که در صورتی .شد تایید
عـدم  همچنـین   . ارقام ایرانی با ارقام خارجی وجود دارد      

در سـایر   تطابق بین فاصله ژنتیکی و فاصله جغرافیـایی         
  و 1377باقري و همکـاران      (استمطالعات نیز تائید شده   

 و امینـی و همکـاران       1991بد میشانی   عیزدي صمدي و    
 و خـان و همکـاران       2007 جانسون و همکـاران       و 2007
 و یانـگ و همکـاران       2009 و ماهاسی و همکـاران       2009
2009.(   

هـاي  تواند در برنامـه   هاي ژنتیکی می  اطلاع از فاصله       
اصلاحی مخصوصا در انتخاب والدین براي تلاقیها مفید        

 ابـزار   RAPD روش    داد کـه،    ایـن مطالعـه نـشان      .باشد
اي بـراي   مناسبی در جهت تـشخیص تنـوع داخـل گونـه          

معـالی امیـري    (استفاده در اصلاح گونه ها ارائه می دهد     
 و 2005 و ســـــگال و همکـــــاران 1380و همکـــــاران 

   ).2005ویلارترسانا و همکاران 
  

 نتیجه گیري
 شودطور استنباط میاز نتایج این مطالعه این

می بین فاصله جغرافیایی و فاصله که رابطه مستقی
از طرفی تنوع . ژنتیکی در ارقام گلرنگ وجود ندارد

توان از ژنتیکی در ارقام داخلی بسیار زیاد است و می
با . ارقام بومی و محلی در تولید هیبرید استفاده نمود

توجه به اینکه ارقام داخلی خود را با شرایط محلی 
 که تنوع ژنتیکی مورد اند و در عین حالیسازگار نموده

کنند نیازي به نیاز اصلاح کنندگان نبات را فراهم می
  .تطابق با شرایط داخلی ایران ندارند
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