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  چكيده
ست. در اين مطالعه تنوع ژنتيكي رياصلاحي و مطالعات ژنتيكي ضرو هاينامهربتعيين تنوع ژنتيكي مواد گياهي قبل از شروع 

با استفاده از نشانگرهاي  باغنامشخص علف أاكوتيپ با مبد 3و  اكوتيپ خارجي 7اكوتيپ داخلي به همراه  15درون و بين 
RAPD  نوار چندشكل توليد كردند. تعداد كل نوارهاي  73آغازگر  8آغازگر مورد ارزيابي،  40مورد مطالعه قرار گرفتند. از
و  291/0 ترتيب بهها نوار متغير بود. ميانگين تنوع ژنتيكي كل و درون اكوتيپ 49تا  25ها از كل در درون اكوتيپچندش
در درون  پذيري تغييربرآورد شد. تجزيه واريانس مولكولي نيز نشان داد كه بخش اعظم  378/0و ضريب تمايز ژني  181/0

 براساسبندي گروه مجزا قرار گرفتند. گروه 8باغ در اكوتيپ علف 25اي، وشهتجزيه خ براساسباشد. %) مي 28/78ها (اكوتيپ
اول  مؤلفههاي هماهنگ اصلي، سه مؤلفهها نداشت. در تجزيه به بندي جغرافيايي اكوتيپهاي مولكولي انطباقي با گروهداده
هماهنگ اول و دوم نتايج حاصل از تجزيه  مؤلفهدو ها با استفاده از بندي اكوتيپدرصد از تغييرات را توجيه كردند. گروه 48/59

ها را به چهار گروه تقسيم كرد ولي هاي مورفولوژيكي، اكوتيپاي براساس دادهتجزيه خوشهكرد.  تأييداي را تا حدودي خوشه
 ،آمده از اين تحقيق دست بهبا توجه به نتايج هاي مورفولوژيكي و مولكولي مشاهده نشد. تطابق زيادي بين نتايج حاصل از داده

تواند مورد استفاده در گزينش ارقام مطلوب مي وباغ وجود دارد هاي علفادي در درون اكوتيپيكي زيتوان گفت تنوع ژنتمي
هاي هاي در حال تفرق، جمعيتتوان به منظور تلاقي در جهت توليد نسلكي بيشتر نيز ميفاصله ژنتيهاي با  رد. از اكوتيپيقرار گ
  . استفاده كرداز پديده هتروزيس  منديبهرهها و يابي ژنراي مكانپايه ب

  
   RAPD. مولكولي،  هاينشانگراي، تنوع ژنتيكي، باغ، تجزيه خوشه: علفهاي كليديواژه

  
  مقدمه

ها از مهمترين گياهان مرتعي هستند كه به لحـاظ  گراس
هـا، حفاظـت و جلـوگيري از    توليد علوفه، احداث چراگـاه 

 ,Moradi & Jafariخاك اهميـت زيـادي دارنـد (    فرسايش

ــف2006 ــاغ (). عل ــي از .Dactylis glomerata Lب ) يك
كـه بـه    اسـت افشان اي دگرگردههاي علوفهمهمترين گراس

رشـد  طور وسيعي در مناطق معتدل و نيمه گرمسيري جهان 
). امـروزه كشـت و زرع   Stratton & Sleper, 1979د (كنمي
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به هاي طبيعي لوفه خالص، ايجاد چراگاهع عنوان بهاين گياه 
هاي مرتعي يا با يـك يـا دو   مخلوط با ساير گرامينه صورت

هاي احياي مراتع قرار گرفته اسـت.  ها در برنامهنوع از لگوم
شود. بعد از چـرا  باغ به صورت علوفه نيز برداشت ميعلف

كند و عملكرد علوفـه خـوبي   سرعت رشد مي يا برداشت به
ي دوم و سوم دارد. اين گيـاه بـه طـور نسـبي بـه      هادر سال

هاي فقير و كم عمق بـه  سرما مقاوم است و در سايه و خاك
 ;Sanderson & Elwnger, 2002كنـد ( خـوبي رشـد مـي   

Dabkeviciene et al., 2007 در  ي اسـت كـه  لدر حـا ). اين
رشـته  هـاي شـمالي،   ايران سـطح وسـيعي از مراتـع اسـتان    

و از آن بـه   واجـد ايـن گيـاه بـوده     البرز و زاگرس هاي كوه
منظــور چــراي مســتقيم دام و يــا برداشــت علوفــه اســتفاده 

و ارتبـاط   ذخـاير تـوارثي  شود. آگـاهي در مـورد تنـوع     مي
كمـك بزرگـي در راسـتاي توسـعه      ،هاژنتيكي ميان ژنوتيپ

هاي زراعي و باشد و ارزيابي جمعيتنژادي مي هاي بهبرنامه
ذخاير توارثي رگيري شايسته از وحشي در نگهداري و به كا

ژنتيكـي   پيشـبرد رسد. در واقع ضروري به نظر مي با ارزش
هر موجودي وابسته به وجـود و وسـعت تنـوع ژنيتكـي آن     

). Dellaporta et al., 1993; Santalla et al., 1998اسـت ( 
پذير اسـت  هاي مختلفي امكانبررسي تنوع ژنتيكي با روش

 PCRانگرهاي مولكولي مبتني بر ها نشكه از ميان اين روش
)Polymerase Chain Reaction (ــدي روش هــاي قدرتمن

و بررسـي تنـوع ژنتيكـي     DNAبراي شناسايي چندشـكلي  
 تـأثير تحـت   DNAهستند. نشانگرهاي مولكولي وابسته بـه  

گيرنـد و تعـداد زيـادي از ايـن     شرايط محيطـي قـرار نمـي   
 جسـتجو نمـود  توان به راحتي در كل ژنـوم  نشانگرها را مي

)Chawla, 2000(  .  
هاي مبتني بـر واكـنش   نيز يكي از روش RAPDتكنيك 

باشد كه به علت عـدم نيـاز بـه    مي )PCR( اي پليمراززنجيره

الگو جهـت طراحـي و    DNAاطلاعات اوليه در مورد توالي 
ساخت آغازگرها، عدم نياز به مواد راديواكتيو، نياز به مقـدار  

م، سهولت اجرا، قابل مشاهده بودن ، هزينه كDNAكم  نسبتاً
نتايج در زمان كوتاه و سطح بالاي چنـد شـكلي، در بررسـي    

هاي گياهي مورد استفاده قرار گرفته تنوع ژنتيكي بيشتر گونه
بايد خاطر نشان كرد كـه در   هرچند. )Mackill, 1995( است

پـذيري نشـانگرهاي   شرايط آزمايشي غيـر اسـتاندارد، تكـرار   
RAPD يابـد ( كاهش ميChawla, 2000; Manual, 2002.( 

با وجود اين، مطالعاتي در رابطه بـا تنـوع ژنتيكـي و تـوارث     
باغ بـا اسـتفاده از نشـانگرهاي    هاي علفصفات در جمعيت

 ,.et al., 2008) Tuna, et alمولكـولي انجـام شـده اسـت     

2004; Zeng, (Kolliker et al., 1999;.  
بـاغ وجـود دارنـد    علفهاي مختلفي از در ايران اكوتيپ

ها با اسـتفاده از  كه تا كنون خصوصيات و قرابت ژنتيكي آن
نشانگرهاي مولكولي مطالعه نشـده اسـت. ايـن مطالعـه بـه      

هــاي منظــور ارزيــابي تنــوع ژنتيكــي بــين و درون اكوتيــپ
هـاي  هـا بـراي اسـتفاده در برنامـه    بندي آنباغ و گروه علف

  اصلاحي انجام شد.
 

  مواد و روشها
 15 شـامل  اد گيـاهي مـورد اسـتفاده در ايـن تحقيـق     مو

اكوتيپ از مناطق مختلف ايران (ساري، قزوين، مرند، كـرج،  
اكوتيـپ خـارجي از    7بيجار، تبريز، گرگان، ملاير، همدان)، 

اكوتيـپ بـا    3كشورهاي آمريكا، اسپانيا، استوني و روسيه و 
هـاي مـورد   ). بـذر اكوتيـپ  1نامشخص بـود (جـدول    أمبد

بوته از هر اكوتيـپ انتخـاب و    5در گلخانه كشت و بررسي 
در مرحله چهار برگي از هر كدام بـه طـور جداگانـه نمونـه     

مطابق  CTABبه روش  DNAبرگي برداشت شد. استخراج 
انجام گرديد. كيفيت ) 2006و همكاران (  Krizmanبا روش
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با استفاده از الكتروفورز ژل آگارز  DNAهاي و كميت نمونه
هــاي DNA غلظــت اســپكتوفتومتر تعيــين شــد. و دســتگاه

نـانوگرم در ميكروليتـر رقيـق و     25استخراج شده به ميـزان  
بـراي   PCRهـاي  استفاده شد. در واكنش PCRبراي واكنش 

شـماره   RAPDهاي تصادفي ژنومي از  آغازگر DNAتكثير 
آلمان) اسـتفاده شـد. واكـنش     Metabion(شركت  40يك تا
PCR  ميكروليتـر از   31/6ر شـامل: ( ميكروليت ـ 15در حجم

 Ampliqon،31/6شـركت   Master mix red (2x)محلـول  
نــــانوگرم در  DNA )25ميكروليتــــر  2ميكروليتــــر آب، 

) انجـام  ميكرومول 5ميكروليتر آغازگر ( 392/0ميكروليتر)، 
  شد.

شامل: واسرشته سازي اوليه  ترتيب بههاي حرارتي چرخه
چرخــه  40و ســپس گــراد درجــه ســانتي 94دقيقــه در  10

درجـه   94دقيقـه در   DNA )1سـازي  مشتمل بر واسرشـته 
ــانتي ــازگر (  س ــال آغ ــراد)، اتص ــه در  1گ ــه  34دقيق درج
ــانتي ــازگر (   س ــط آغ ــراد) و بس ــه در  2گ ــه  72دقيق درج
درجه  72اي در دقيقه 5گراد) و در نهايت يك چرخه  سانتي
گراد به منظور بسط نهـايي بودنـد. محصـولات تكثيـر     سانتي

 5/1با اسـتفاده از الكتروفـورز ژل آگـارز     PCRده توسط ش
آميزي با اتيديوم برومايد آشكارسـازي شـدند.    درصد و رنگ

وجود و عدم وجود نوار با اعداد صفر و يك براي افراد مورد 
يـن ترتيـب تعـداد كـل نوارهـاي      ه امطالعه، كدگذاري شد. ب

چندشكل، تعداد نوارهاي چندشكل در هر اكوتيپ محاسـبه  
هـا و  ) اكوتيـپ HS) و درون (HTگرديد. تنوع ژنتيكي كـل ( 

ــي  ــايز ژنــــــــــــ ــه تمــــــــــــ   درجــــــــــــ
)Gst=(HT-Hs)/HT   هـا  )، ميزان تنـوع ژنتيكـي درون اكوتيـپ

شـاخص  شاخص تنوع ژني نـي و   براساسبراي هر نشانگر 
بـرآورد   POPGENE افـزار  نرمبا استفاده از اطلاعات شانون 

 راسـاس ب) AMOVAگرديدند. تجزيه واريـانس مولكـولي (  

مربع فاصله اقليدسي، براي تفكيـك واريـانس مولكـولي بـه     
 افـزار  نـرم هـا بـا اسـتفاده از     واريانس بـين و درون اكوتيـپ  

ARLEQUIN    ــه ــه خوش ــد. تجزي ــام ش ــه روش انج اي ب
UPGMA  مؤلفهبا استفاده از فاصله ژنتيكي ني و تجزيه به -

همين فاصـله بـا اسـتفاد از     براساسهاي هماهنگ اصلي نيز 
  انجام شدند.   NTSYSافزارنرم

بـين   ژنتيكـي در اين مطالعه براي اطمينان از وجود تنوع 
صفات مورفولوژيكي، از ميـانگين صـفات    ها از نظراكوتيپ

، (كيلـوگرم)  علوفـه در واحـد كـرت   خشك و تـر  عملكرد 
متر) و تعداد روز تا مرحلـه گلـدهي كـه    ارتفاع بوته (سانتي

عـه مركـز تحقيقـات    در مزر 1388و  1387هاي طي سال
، اسـتفاده شـد.   نـد بود گيـري شـده  انـدازه كشاورزي اردبيل 

هـاي اقليدسـي و روش   اي با استفاده از فاصلهتجزيه خوشه
UPGMA  افزار نرمبا استفاده ازSPSS  .انجام شد  

  
  نتايج  

آغـازگر ارزيـابي    40آغازگر از  8در اين پژوهش تعداد 
كردنـد. ايـن    الگوي نواربندي مناسـبي ايجـاد   RAPDشده 

 564نوار چندشـكل در محـدوده    73آغازگرها در مجموع 
هـر   ازاي بـه نـوار   125/9جفت بـاز بـا ميـانگين     4268تا 

نـوار   7هر آغازگر از  ازاي بهآغازگر توليد كردند. تعداد نوار 
 9نـوار بـراي آغـازگر     13تـا   16و  25براي آغازگرهـاي  
شـكل درون  ). تعداد كل نوارهاي چنـد  1متغير بود (جدول 

نـوار   49نـوار تـا    25باغ از هاي مورد بررسي علف اكوتيپ
نـوار در   13/3كه ميانگين تعداد نوار از  طوري بهمتغير بود، 
و  1261 هــاينــوار در اكوتيــپ 13/6تــا  1453اكوتيــپ 
). در بين آغازگرهاي مـورد  1متفاوت بود (جدول  10112

چند شـكل را   بيشترين تعداد نوار 9استفاده، آغازگر شماره 
نـوار چنـد شـكل در اكوتيـپ      2كه، از  طوري بهتوليد كرد. 
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و  1053هــاي نــوار چنــد شــكل در اكوتيــپ 11تــا  197
 16و  25متغيــر بــود. از طــرف ديگــر آغازگرهــاي  1058

را توليد كردند و آغازگرهـاي   كمترين تعداد نوار چند شكل
د ها چندشكلي نشان ندادندر برخي از اكوتيپ 1و  13، 25

  ).  1(جدول 
) تنــوع Nei, 1973نــي نــي (شــاخص تنــوع ژ براســاس

آغـازگر   8 براسـاس بـاغ  هـاي علـف  ژنتيكي درون اكوتيـپ 
RAPD    برآورد گرديد. بيشترين ميانگين سطح ايـن تنـوع در
در كمترين ميـزان آن  ) و 23/0مشاهده شد ( 1261اكوتيپ 
شاخص اطلاعات شانون از نظر ). 12/0بود ( 1453اكوتيپ 

(با ميانگين تنوع ژني ني  1094بيشترين مقدار به اكوتيپ نيز 
مربوط به اكوتيـپ  ) 12/0() و كمترين مقدار آن 22/0برابر 

هاي مورد مطالعه سطح تنوع ژنتيكي بقيه اكوتيپبود.  1453
). نتايج نشان دادند كه تنـوع  2بين اين دو مقدار بود (جدول 

جـود دارد.  بـاغ و هـاي علـف  خوبي در درون اكوتيـپ  نسبتاً
) Hs) و درون (HTكه ميانگين تنـوع ژنتيكـي كـل (    طوري به

و ميـانگين   181/0و  291/0 ترتيب بهباغ هاي علفاكوتيپ
آغـازگر   8 براسـاس هـا  ) بين اكوتيـپ Gstدرجه تمايز ژني (

) برآورد شدند. نتايج تجزيه واريانس مولكـولي نيـز   378/0(
بـاغ  هاي علفيپنشان داد كه تنوع ژنتيكي بين و درون اكوت

). از كـل تنـوع موجـود در درون و    3دار است (جدول معني
ها مربوط به بين اكوتيپ آن از درصد 62/21ها، بين اكوتيپ

  ها بود. آن مربوط به درون اكوتيپ درصد 38/78و 
فاصله ژنتيكي ني  براساساي در اين بررسي، تجزيه خوشه

)Nei, 1972 ــه روش فاصــله انجــام گرفــت.  UPGMA) و ب
از  1053هـاي  بـين اكوتيـپ   05/0هـا از  ژنتيكي بين اكوتيپ

از  455هـاي  بـين اكوتيـپ   24/0از قزوين، تـا   783كرج و 
متغير بود (جدول  126/0از آمريكا، با ميانگين  1261تبريز و 

قطع  13/0آمده در ضريب فاصله  دست به). نمودار درختي 5

قسيم شدند (شكل گروه ت 8ها به شد كه در اين حالت اكوتيپ
 255(ســاري)،  1773هــاي ). گــروه اول شــامل اكوتيــپ1

(نامشــخص)،  1250(كـرج)،   1072(كـرج)،   197(مرنـد)،  
(كرج)، گروه  10112(قزوين) و  265(نامشخص)،  10155

 783 ،(كـرج)  1053(بيجـار)،   628هـاي  دوم شامل اكوتيپ
 1668، گروه سوم شامل اكوتيـپ  ا)ي(اسپان 1058و  (قزوين)

 10095 - 10هــاي(آمريكــا)، گــروه چهــارم شــامل اكوتيــپ
ــاري)،  ــرج)،  10113(سـ ــان) و  10505(كـ  1455(گرگـ

(نامشـخص) و   1094هاي (ملاير)، گروه پنجم شامل اكوتيپ
 1557هــاي (آمريكــا)، گــروه ششــم شــامل اكوتيــپ 1261

ــيه)،  ــيه)،  1551(روسـ ــدان) و  1453(روسـ  1556(همـ
(تبريـز) و گـروه    455 يـپ (استوني)، گروه هفتم شـامل اكوت 

، 455(اسپانيا) بود. سـه اكوتيـپ    1054 هشتم شامل اكوتيپ
كه در سه گروه مجزا قرار گرفتند، در فواصل  1668و  1054

بندي، پيوندند. در اين گروههاي ديگر ميژنتيكي بالاتر به گروه
مطابقتي بين الگوي تنوع ژنتيكي و الگـوي توزيـع جغرافيـايي    

و همكــاران  Tunaاي كــه توســط در مطالعــه مشــاهده نشــد.
بــاغ انجــام شــد، تجزيــه جمعيــت علــف 57روي  ،)2008(

و با استفاده از شـاخص فاصـله    UPGMAاي به روش خوشه
هـاي مـورد   ) نتوانست بـه وضـوح جمعيـت   Neiژنتيكي ني (

 بررسي را از هم تفكيك كند.  

هاي هاي هماهنگ اصلي نيز بر روي دادهمؤلفهتجزيه به 
 مؤلفــهانجــام شــد و ســه  RAPDاصــل از نشــانگرهاي ح

درصد از كل واريـانس را توجيـه    48/59هماهنگ اول تنها 
،  25/27برابر  ترتيب بههماهنگ اول  مؤلفهكردند. سهم سه 

هـاي اول در  مؤلفـه درصد بود. سـهم كـم    1/14و  17/18
توجيــه واريــانس كــل بيــانگر ايــن اســت كــه نشــانگرهاي 

RAPDبـوده و در واقـع    في در ژنـوم پراكنـده  ، به اندازه كا
هاي مختلف ژنوم انجام شده است و برداري از قسمتنمونه

Archive of SID

www.SID.ir

www.SID.ir


218  باغ...فهاي علبررسي تنوع ژنتيكي در اكوتيپ

ــايين مــي بســتگي بــينمه بنــدي  باشــد. گــروهنشــانگرها پ
ي هماهنگ اصلي تا حـدود  مؤلفهها با استفاده از دو  اكوتيپ

مطابق با روش تجزيـه  هاي مورد مطالعه را توانست اكوتيپ
  ).3كند (شكل  اي از هم جداخوشه
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 باغ هاي علفدر اكوتيپ RAPDآغازگر  8تعداد نوارهاي چندشكل توليد شده توسط  - 1جدول 

ميانگين نوارهاي 
 چند شكلي

تعداد كل نوارهاي 
 چندشكل 

  آغازگر شماره
9  

آغازگر شماره
1 

آغازگر شماره
16 

آغازگر شماره
18 

آغازگر شماره
13 

آغازگر شماره 
6 

آغازگر شماره
25 

غازگر شمارهآ
  اكوتيپ 24

5`CCTGC 
GCTTA3`  5`CCTGG

GCTTC3` 5`GGTGG
CGGGA3` 5`GGGCC

GTTTA3` 5`CCTGG
GTGGA3` 5`CCTGG 

GCCTA3`  5`ACAGG
GGTGA3` 5`ACAGG

GCTCA3` 
(ساري)1773 8 5 9 1 6 3 2 9 43 38/5
(آمريكا)1668 5 1 6 0 6 1 2 6 27 38/3
(قزوين)265 4 3 7 6 7 5 4 3 39 88/4
(مرند)255 10 2 7 5 5 4 4 8 45 63/5
(كرج)197 5 2 4 3 3 4 3 2 26 25/3
(بيجار)628 6 2 8 2 9 4 3 9 43 38/5
(كرج)1053 10 1 3 1 7 3 3 11 39 88/4
(قزوين)783 5 1 4 1 8 7 2 6 34 25/4
(تبريز)455 6 3 4 2 7 6 3 3 34 25/4
(اسپانيا)1058 10 4 8 4 1 3 4 11 45 63/5
(نامشخص)1094 4 5 8 4 7 2 5 9 44 5/5
(آمريكا)1261 6 3 8 8 7 6 4 7 49 13/6
(كرج)1072 10 4 5 3 7 2 2 7 40 5
(نامشخص)1250 7 3 5 4 6 4 2 6 37 63/4
(اسپانيا)1054 6 2 4 4 1 2 2 8 29 63/3
(كرج)10112 9 6 9 8 3 4 3 7 49 13/6
(نامشخص)10155 8 4 6 3 8 6 0 5 40 5
(ساري)10095- 10 9 5 7 2 7 3 4 5 43 38/5
(كرج)10113 8 3 2 3 6 3 4 8 37 63/4
(گرگان)10505 8 3 5 2 3 3 7 4 35 38/4
(ملاير)1455 4 3 5 2 8 5 5 5 37 63/4
(روسيه)1557 9 3 3 2 4 5 1 6 33 13/4
(روسيه)1551 8 4 3 1 5 3 3 4 31 88/3
(استوني)1556 7 3 3 3 2 2 4 3 27 38/3
(همدان)1453 5 0 2 3 3 3 4 5 25 13/3

125/9 73 13  8  7  9  8  10  7  11  
تعداد نوار چندشكل

هادر اكوتيپ  
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  RAPDانگر نش 73باغ با استفاده از شاخص تنوع ژني ني و شاخص اطلاعات شانون براساسهاي علفميانگين تنوع ژنتيكي درون اكوتيپ - 2جدول 
شاخص 
 شانون

ميانگين 
 تنوع

 هااكوتيپ
شاخص 
 شانون

ميانگين 
 تنوع

 هااكوتيپ
شاخص 
 شانون

ميانگين 
 تنوع

 هااكوتيپ
شاخص 
 شانون

 هااكوتيپ ميانگين تنوع

26/0 17/0 10505 24/0 18/0 1250 19/0 17/0 783 32/0 21/0 1773 

28/0 19/0 1455 27/0 14/0 1054 24/0 16/0 455 21/0 14/0 1668 

25/0 16/0 1557 32/0 22/0 10112 28/0 22/0 1058 29/0 19/0 265 

22/0 15/0 1551 29/0 19/0 10155 35/0 22/0 1094 26/0 21/0 255 

20/0 14/0 1556 29/0 19/0 10095 19/0 23/0 1261 19/0 13/0 197 

16/0 12/0 1453 29/0 20/0 10113 27/0 19/0 1072 27/0 20/0 628 

- - - - - - - - - - 21/0 1053 

  
  RAPDنشانگر  73باغ براساس اكوتيپ علف 25تجزيه واريانس مولكولي براي  - 3جدول 

 F درصد واريانس اجزاي واريانس مجموع مربعات درجه آزادي منبع تغييرات

   3526/062/21** 984/72 24 هابين اكوتيپ
  22/0 278/138/78** 8/128 100 هادرون اكوتيپ

  %1** معني دار در سطح احتمال 
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  و فاصله ژنتيكي ني UPGMAبا استفاده از روش  RAPDهاي باغ براساس دادههاي علفبندي اكوتيپگروه -1شكل 

  
 

 

 باغ براساس دو مؤلفه هماهنگ اول و دومهاي علفنمايش دو بعدي اكوتيپ - 2شكل
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 ،اي با بكار بردن صفات مورفولـوژيكي تجزيه خوشه
ا به چهار گروه مجزا تقسـيم  هاي مورد مطالعه راكوتيپ

. اين چهار گروه در تجزيه واريانس چنـد  )3(شكل  كرد
در ) با هم داشتند. P ≥01/0داري (متغيره اختلاف معني

جـز در  بهـا  تجزيه واريانس تك متغيره نيز بين اكوتيـپ 
در سـطح  ديگـر  صـفت   سـه در صفت وزن تـر علوفـه،   

ايج دار مشـاهد شـد (نت ـ  درصد اختلاف معنـي  1احتمال 
اكوتيـپ بـود (جـدول     15ل شامل گروه اوآورده نشد). 

) كه عملكرد علوفه خشك، تر و ارتفاع كمتري نسبت 4
 آنهـا  بـراي گلـدهي   لازم به ميانگين كل داشتند و زمـان 

هـاي بـا عملكـرد و    گروه دوم شامل اكوتيـپ  د.بيشتر بو
فتند. در گروه سوم ارتفاع بيشتر بود كه زودتر به گل مي

ي با عملكرد بالا و پاكوتـاه قـرار گرفتنـد كـه     هااكوتيپ
فتنـد و در گـروه چهـار تنهـا اكوتيـپ      ر ديرتر به گل مي

از اسپانيا قرار گرفت كه يك اكوتيپ پابلند و بـا   1054
عملكرد بالا بـود كـه بـه طـور متوسـط زودتـر از بقيـه        

). در اين 4و جدول  3رفت (شكل ها به گل مياكوتيپ
و تنـوع  هـا  اكوتيـپ  ارتباطي بـين تنـوع ژنتيكـي    مطالعه

نيـز  در مطالعه ديگري د. گرديمشاهده ن هاآن جغرافيايي
ــط  ــه توس ــاران ( Mohammadiك روي  ،)2008و همك

در تجزيــه  ه اســت،بــاغ انجــام شــدجمعيــت علــف 21

صفات مورفولـوژيكي تطـابق خـوبي     براساساي خوشه
نشــد.  بــين تنــوع ژنتيكــي و تنــوع جغرافيــايي مشــاهده

هرچند كه، براي اين نوع مطالعات بايد تعـداد اكوتيـپ   
اقليمي مشخص مورد بررسي قرار گيـرد.   ءبيشتر با منشا

هـاي داخلـي   هاي خارجي با اكوتيپقرار گرفتن اكوتيپ
در يك گروه نيز ممكن است ناشي از شـباهت ژنتيكـي   
آنها به دليل داشتن منشاء مشترك و يا به دليل مشـابهت  

  ين مناطق باشد.اقليمي ا
حاصـل از   يچنين ماتريس فاصـله در اين مطالعه هم

هاي مورفولوژيكي و مولكولي با اسـتفاده از آزمـون   داده
داري بـين  مانتل با هم مقايسه شدند و همبسـتگي معنـي  

آنها مشاهده نشد كـه ايـن مطلـب در نتـايج حاصـل از      
ديـده  نيـز  ها براسـاس دو سـري داده   بندي اكوتيپگروه
يكي از دلايـل ايـن مسـئله     .)4و  3هاي (شكل دشومي
هاي مولكولي هم به نقاط كد باشد كه، دادهاين تواند مي

مربـوط  ژنـوم  شونده و هـم بـه نقـاط غيـر كـد شـونده       
هــاي مربــوط بــه صــفات كــه دادهشــوند، در حــالي مــي

هاي كـد شـونده ژنـوم    كي فقط شامل قسمتيمورفولوژ
  ها) هستند.(ژن
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  گيري شده ميانگين صفات مورفولوژيكي اندازهبراساسباغهاي علفبندي اكوتيپگروه -3شكل 

  .UPGMA) با استفاده از روش 1388و  1387در طي دو سال (
  

  
  هاي مربوط به هر گروهصفات مورفولوژيكي و آماره براساساي هاي حاصل از تجزيه خوشهگروه - 4جدول 

  مارهآ  گروه
وزن خشك 

)kg(  
وزن تر 

)kg(  
ارتفاع بوته 

)cm(  
تعداد روز تا 

  گلدهي
، 1668، 10095، 1556، 1250: 1گروه 

10113 ،1261 ،255 ،1455 ،1773 ،
1453 ،1557 ،1053 ،197 ،455 ،783  

 36/3 27/101 33/54  04/2  ميانگين

 11/0 17/0 39/1 65/0  خطاي استاندارد
  57/0  -89/1  -14/0  -1/0  انحراف از ميانگين كل

، 628، 10505، 1072، 1058: 2گروه 
10155 ،1551 ،10112  

  71/51  30/109  66/3  14/2  ميانگين
  86/0  91/0  06/0  05/0  خطاي استاندارد

 - 1/0 16/0 14/6 05/2 انحراف از ميانگين كل

  1094، 265: 3گروه 
  5/57  5/85  55/3  15/2  ميانگين

 23/0 29/0 83/0 57/0  خطاي استاندارد
 74/3 - 01/0 50/0 66/17 انحراف از ميانگين كل

  1054: 4گروه 
  52  124  3/4  9/2  ميانگين

 08/0 13/0 76/1 64/0  خطاي استاندارد
 - 76/0 70/0 84/20 76/1 انحراف از ميانگين كل

  76/53  16/103  50/3  14/2    ميانگين كل 
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  بحث
- بالا در اكوتيپ توليد تعداد نوار زياد و ميزان چند شكلي

در   RAPDهاي مورد مطالعه نشان دهنده كارآيي نشانگرهاي
باغ بود. در ها در گياه علف ارزيابي تنوع درون و بين اكوتيپ

جمعيت  57) تعداد 2004و همكاران ( Tunaاين خصوص 
ارزيابي كردنـد.   RAPDباغ را با استفاده از نشانگرهاي علف

ــده توســط   125از  ــد ش ــوار تولي ــازگر،  12ن ــوار  40آغ ن
سـطح   UPGMAاي به روش چندشكل بودند. تجزيه خوشه

باغ نشـان  هاي علفبالايي از جريان ژني را در ميان جمعيت
در شناسايي تنـوع درون و   RAPDداد و كارآيي نشانگرهاي 

و  Zengبـاغ مناسـب بـود. همچنـين     هاي علفبين جمعيت
هـاي  يـت ) در ارزيابي تنـوع ژنتيكـي جمع  2008همكاران، (

 SRAPبــاغ، گــزارش نمودنــد كــه نشــانگرهاي     علــف
)Sequence-related amplified polymorphism ( و

RAPD درصـد   83/80و  38/84بـا نشـان دادن    ترتيـب  به
هاي مورد مطالعه را از چندشكلي، به خوبي توانستند جمعيت

هم تفكيك كننـد. در ايـن مطالعـه چندشـكلي نشـانگرهاي      
SRAP گرهاي بيشتر از نشانRAPD   بود. از اين نشـانگرهاي

) نيز در بررسي تنوع 1999و همكاران ( Kollikerمولكولي 
باغ استفاده كرده و كارآيي ژنتيكي و روابط خويشاوندي علف

- در شناسايي تنوع بين و درون جمعيت RAPDنشانگرهاي 

  باغ را به خوبي صفات مورفولوژيكي دانستند.هاي علف
تـوان گفـت كـه تمـايز     آمده مي دست بهبا توجه به نتايج 

باغ نسبتاً كم بوده و بيشـترين مقـدار تنـوع    هاي علفاكوتيپ
- توان از اين اكوتيپباشد و ميها ميمربوط به درون اكوتيپ

هـاي  هاي مختلـف در برنامـه  منبع بالقوه براي ژن عنوان بهها 
- هـاي بـا دگرگـرده   گزينش استفاده كرد. اين نتيجه در گونـه 

و همكـاران،   Kollikerبالا مورد انتظار اسـت. ضـمنا    افشاني
هـاي سـه گونـه    ) در ارزيابي ساختار ژنتيكي واريتـه 1999(

نشـان   RAPDاي مهم با استفاده از نشانگرهاي گراس علوفه
هاي هـر يـك از    دادند كه، بخش اعظم تنوع در درون واريته

ي ها همچنين نشان دادند كه تغييرپـذير باشد. آنسه گونه مي
%) Festuca pratensis )6/64هـاي  ژنتيكي در درون واريتـه 

 .Dهــاي تــر از تغييرپــذيري ژنتيكــي در درون واريتــهكــم

glomerata )1/85 و (%Lolium perenne )4/82ــي - %) م

- افشاني واريتهها علت اين امر را ميزان كم دگرگردهباشد. آن

هـاي دو گونـه ديگـر    نسـبت بـه واريتـه    F. pratensisهاي 
) با استفاده 2008و همكاران، (  Pengدانستند. در اين ارتباط

ــا ســطوح پلوئيــدي اكوتيــپ AFLPاز نشــانگرهاي  هــاي ب
باغ را از هم تفكيك كرده و گزارش كردند متفاوت گياه علف

كه بيشترين مقدار تنوع ژنتيكـي در درون سـطوح پلوئيـدي    
  است. 

وجـود   نظر به اين كه اجراي هر برنامه اصلاحي متكي بـه 
تنوع بوده و افزايش عملكرد كمي و كيفي علوفـه نيـز هـدف    

باشـد، پـس انتخـاب    زراعي مـي  نژادي و به هاي بهاصلي برنامه
هاي تلاقي براي توليد هيبريدهايي بـا  والدين مناسب در برنامه

باشد. از آنجا كـه تلاقـي   حداكثر هتروزيس امري ضروري مي
اي تفرق مطلوبي از شههاي يك گروه از تجزيه خوبين ژنوتيپ

دهد، پس براي تنظيم نظر صفات مطلوب و عملكرد نشان نمي
هـاي   هاي تلاقي بايد والدين دور از هـم را كـه از گـروه   برنامه

اي هستند، انتخاب كرد. با افزايش فاصله مختلف تجزيه خوشه
هـاي تلاقـي   ژنتيكي بين والدين، هتروزيس بيشتري در برنامـه 

). هم چنين تنوع زيـادي  Humphreys, 1991شود (حاصل مي
هـاي در حـال تفـرق ايجـاد     در نتاج حاصل از تلاقي در نسل

هاي گزينش براي صفات مطلـوب مـورد   شود كه در برنامه مي
  گيرد. استفاده قرار مي
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  هاي مورد مطالعهماتريس فاصله ژنتيكي ني بين اكوتيپ -  5جدول 
10505 1455 1557 1551 1556 1453 اكوتيپ 10113

10-
10095

10155 10112 1054 1250 1072 1261 1094 2058 455 783 1053 628 197 255 256 1668 1773 

1773 187/0  168/0  149/0  120/0  149/0  189/0 155/0 124/0 104/0 098/0 176/0 104/0 076/0 172/0 125/0  098/0 174/0 134/0 118/0 075/0 101/0 073/0 120/0 126/0 0

1668 193/0  197/0  137/0  160/0  178/0  159/0 144/0 176/0 137/0 198/0 178/0 129/0 123/0 210/0 195/0  144/0 192/0 180/0 148/0 124/0 105/0 132/0 162/0 0  
256 220/0  225/0  204/0  183/0  163/0  183/0 115/0 153/0 162/0 105/0 199/0 121/0 112/0 161/0 150/0  159/0 178/0 150/0 168/0 153/0 092/0 116/0 0   
255 224/0  218/0  171/0  174/0  167/0  165/0 137/0 114/0 119/0 103/0 199/0 116/0 0783/0 186/0 158/0  109/0 202/0 142/0 134/0 111/0 088/0 0    
197 198/0  194/0  157/0  154/0  136/0  167/0 121/0 120/0 114/0 123/0 178/0 111/0 064/0 147/0 153/0  105/0 226/0 149/0 150/0 140/0 0     
628 140/0  178/0  152/0  151/0  145/0  187/0 149/0 134/0 124/0 140/0 155/0 126/0 127/0 170/0 125/0  101/0 091/0 083/0 097/0 0      
1053 162/0  175/0  155/0  143/0  151/0  150/0 139/0 150/0 153/0 172/0 117/0 146/0 142/0 181/0 163/0  088/0 161/0 051/0 0       
783 128/0  142/0  128/0  151/0  113/0  154/0 141/0 147/0 126/0 155/0 124/0 121/0 144/0 165/0 143/0  101/0 132/0 0        
455 185/0  238/0  182/0  193/0  218/0  218/0 196/0 223/0 195/0 226/0 164/0 178/0 198/0 244/0 205/0  174/0 0    0     
2058 189/0  149/0  155/0  129/0  136/0  177/0 165/0 130/0 137/0 137/0 170/0 113/0 101/0 133/0 123/0  0    0      
1094 149/0  149/0  153/0  162/0  151/0  157/0 140/0 139/0 139/0 146/0 179/0 138/0 114/0 124/0 0    0       
1261 233/0  177/0  215/0  178/0  150/0  174/0 145/0 135/0 159/0 177/0 172/0 126/0 142/0 0    0        
1072 175/0  176/0  130/0  123/0  142/0  164/0 122/0 121/0 098/0 125/0 163/0 089/0 0             
1250 146/0  15120 126/0  115/0  129/0  164/0 125/0 142/0 095/0 124/0 151/0               
1054 188/0  182/0  179/0  174/0  194/0  181/0 152/0 186/0 136/0 220/0 0               
10112 196/0  223/0  215/0  152/0  149/0  200/0 150/0 104/0 129/0 0                
10155 198/0  167/0  147/0  156/0  133/0  135/0 133/0 126/0 0                 

10 -10095  236/0  203/0  1990/0  168/0  096/0  099/0 072/0 0                  
10113 186/0  184/0  149/0  140/0  105/0  061/0 0                   
10505 212/0  177/0  156/0  183/0  122/0  0                    
1455 104/0  161/0  150/0  159/0  0                     
1557 068/0  120/0  116/0  0                      
1551 140/0  080/0  0                       
1556 186/0  0                        
1453 0                         
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226  باغ...فهاي علبررسي تنوع ژنتيكي در اكوتيپ

و  1094هـايي ماننـد   ميانگين تنوع ژنتيكي درون اكوتيـپ 
) و ايـن دو اكوتيـپ در   2بيشترين مقدار بود (جـدول   1261

ر هاي مولكولي در يك گروه قرااي براساس دادهتجزيه خوشه
هـاي   تـوان در برنامـه  هـا مـي  ). از اين اكوتيپ1گرفتند (شكل 

محصـول و حـاوي صـفات     اصلاحي براي گزينش ارقـام پـر  
هـا و صـفات   كـه، بـين داده  مطلوب استفاده كرد. به شرط ايـن 

مورفولــوژيكي رابطــه وجــود داشــته باشــد. در مطالعـــه      
عملكرد تر و خشـك بيشـتري    1094مورفولوژيكي، اكوتيپ 

عنـوان   توانـد بـه  ها داشـت. لـذا مـي   ميانگين اكوتيپنسبت به 
هاي اصـلاح بـر مبنـاي گـزينش مـورد      جمعيت پايه در برنامه

  استفاده قرار گيرد.
توان گفت كه اگر شرايط با توجه به نتايج حاصل، مي

توانند، مي RAPDآزمايشي كنترل شده باشند، نشانگرهاي 
بين و درون  وسيله مناسب و مؤثر در ارزيابي تنوع ژنتيكي

هاي مورفولوژيك كننده ارزيابيباغ و تكميلهاي علفجمعيت
و بيوشيميايي باشند. ارزيابي تنوع ژنتيكي با استفاده از اين 

هاي مورد بررسي منبع بالقوه براي نشانگرها نشان داد كه اكوتيپ
توان از تنوع موجود در طوري كه، مي هاي مختلف هستند. بهژن

باغ هاي اصلاح و گزينش علف ها در برنامهتيپبين و درون اكو
هاي پر محصول، تلاقي به منظور توليد  مانند گزينش ژنوتيپ

هاي مناسب براي هاي در حال تفرق، توليد جمعيتنسل
  هاي صفات كمي و غيره استفاده كرد. يابي ژن مكان
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Abstract  

Determining genetic diversity of plant materials is necessary in the beginning of any 
breeding program. In this study, genetic diversity within and among 15 orchardgrass ecotypes 
collected from different parts of Iran, 7 foreign ecotypes (USA, Russia, Stonia, Spain) and  3 
ecotypes with unknown origin were evaluated using RAPD markers. Eight primers from 40 
tested RAPD primers produced 73 polymorphic bands. The total number of polymorphic bands 
within ecotypes varied from 25 to 49 bands. The averages of total and within ecotypes genetic 
diversity and the degree of genetic differentiation were estimated 0.291, 0.181 and 0.378, 
respectively. Molecular variance analysis based on squared Euclidean distances indicates that 
larger proportions of variability existed within ecotypes (78.37 %). Cluster analysis of 
molecular data, grouped the entries under study into 8 cluster. The grouping based on molecular 
data had not correspondence with the geographical pattern. Using principal coordinate analysis, 
the first tree coordinates determined 59.48% of the total variation. Grouping of ecotypes using 
the first two coordinates confirmed the results of cluster analysis. Cluster analysis of 
morphological data, grouped the entries into 4 cluster, but great match between the results of 
morphological and molecular data weren’t observed. In this study, a great amount of genetic 
diversity observed between and within orchardgrass ecotypes that could be used for selection 
suitable varieties and the ecotypes with exceeding genetic distance could be used in crossing 
programs for producing heterosis, mapping populations and disperse generations. 
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