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:چکیده

بررسیباشد. میمتعلق به خانواده گندمیان Secaleبا نام علمیچاودار یکی از گیاهان زراعی مهم ایران 

ازاطلاعوبودهحیاتیامريژنتیکی،ذخایرازو حفاظتاصلاحیهايبرنامهدراین گیاهژنتیکیتنوع

اهمیـت ازاصـلاحی هـاي در برنامـه والـدین انتخاببرايموجودهايژنوتیپدرژنتیکیتنوعسطح

جمعیـت چـاودار از منـاطق مختلـف ایـران،      39در این پژوهش تنوع ژنتیکـی  . استبرخوردارزیادي

آمده نشان داد دستبهمورد ارزیابی قرار گرفت. نتایج ISSRنشانگر 28استفاده از آمریکا و شوروي با

بـود.  شـکلی)  درصد چند5/37(شکل باند چند18باند تولید کردند که شامل ISSR48آغازگر 8که 

معادل ISSR) در آغازگرهاي MIو شاخص نشانگر PIC (15/0)شکلی (میانگین میزان اطلاعات چند

مربـوط بـه   ) 96/0(MIو بیشـترین  5+6مربـوط بـه آغـازگر    ) PIC)3/0عدد بود. بیشترین مقدار 7/2

و امتیـازدهی  آگارزبر روي ژل پلیمرايهاي واکنش زنجیرهبود. پس از مشاهده محصول1+6آغازگر 

اي بـا روش  انجام شد. دندروگرام تجزیـه خوشـه  NTSYSافزار ، تجزیه و تحلیل با نرمDNAباندهاي 

UPGMA بندي آن گروه تقسیم کرد که نتایج گروه9هاي چاودار را به جمعیتجاکاردو ضریب تشابه

نشـان داد کـه  اصلی مطابقت داشت. نتایج تجزیه واریانس مولکـولی  هاي لفهؤمبه بندي تجزیه با گروه

و میانگین شاخص h (350/0(اي بود. میانگین تنوع ژنی نیاي بیشتر از تنوع بین گونهتنوع درون گونه

باشد. نتایج نشان داد ها میخوب درون گونهبود که بیانگر تنوع523/0هاي چاودار ) در گونهIشانون (

اي چاودار است.ابزار مفیدي در تعیین تنوع ژنتیکی درون و بین گونهISSRکه نشانگر 

، چندشکلی، تجزیه واریانس مولکولیISSR: چاودار، تنوع ژنتیکی، نشانگر واژگانکلید 
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مقدمه

، 2گندمیانگیاهی از خانواده 1علمی اسکیلهچاودار با نام 

باشـد کـه در تغذیـه    و دگرگشن مـی 3ناسازگاربسیار خود

ها به صورت علوفـه سـبز، خشـک و یـا سـیلو مـورد       دام

آسـیاي  گیرد. این گیـاه بـومی کشـورهاي   استفاده قرار می

بیشـتر چاودارهـاي   .]1[مرکـزي، سـوریه و ایـران اسـت    

بوده و انواع تتراپلوئیدشـان نیـز   )14n=2زراعی دیپلوئید (

زراعـت چاودارهـاي تتراپلوئیـد نیـز در     باشد.موجود می

سطح محـدودي در اروپـا متـداول اسـت. نـوع دیپلوئیـد       

بلند و ساله و روزچاودار زراعی داراي چرخه رشدي یک

باشد که روي هر ها میسنبله دراز مرکب از سنبلکداراي

اي چـاودار  سنبله فرعی سه گل وجود دارد. سیستم ریشـه 

ــوه و گســترده ــیبســیار انب ــدم م ــر از گن ــد و ت داراي باش

برسـی اسـت. چـاودار از نظـر     و نـازك  ،هاي درازریشک

شکل مابین گندم و یولاف است. رنگ کـدر خـاك آلـود    

هـایش بـراي تهیـه آرد و    باشد. دانهمی4دارد و فاقد پوسته

تـرین غلـه بـه    چـاودار مقـاوم  گیـاه  رود. نان بـه کـار مـی   

هـاي  سرماست و با شرایط آب و هوایی نامساعد و خـاك 

دهد. حداقل فقیر غیرحاصلخیز و شنی سازگاري نشان می

گراد اسـت  درجه سانتی5تا 3زنی چاودار دما براي جوانه

یکتوارثی،ذخایربنديطبقهوژنتیکیتنوعشناخت.]2[

هـاي برنامـه موفـق طراحـی بـراي بنیاديوبناییامر زیر

وحفـظ مـدیریت نمـودن آساندرواست بوده نژاديبه

.]3[داردبـه سـزایی  نقشهاي ژنتیکیمجموعهنگهداري

ارزیابی تنوع ژنتیکی با استفاده از نشـانگرهاي مبتنـی بـر    

PCR از دســتاوردهاي مهــم بیوتکنولــوژي بــراي اصــلاح

نشـانگرهاي راسـتا ایـن در.]4[شود نباتات محسوب می

ژنتیکـی تنـوع ارزیابیدرآمیزيموفقیتبه طورمولکولی

یکـی از  .انـد گرفتـه قراراستفادهموردزراعیگیاهانانواع

ــر   ــی ب ــولی مبتن ــانگرهاي مولک ــانگر PCRنش ISSR، نش

1. Secale
2. Poaceae
3. Self-incompatible
4. Hall

ISSR5نشـانگر  یکـی از نشـانگرهاي ژنتیکـی،    باشـد.  می

و عمـل کـرده   تصادفی این نشانگر به صورت باشد که می

شکلی بالایی دارد و در دامنـه وسـیعی   تکرارپذیري و چند

بـا اسـتفاده از   ISSRواکـنش  . به کـار مـی رود  از گیاهان 

به اضافه اي هاي ریزماهوارهمکمل با توالیکه ی یآغازگرها

و سه نوکلئوتید لنگري 3ʹیک نوکلئوتید لنگري در انتهاي 

ایـن روش نیازمنـد   . گیـرد مـی آغازگر انجام 5ʹدر انتهاي 

الگوهاي چندشکلی زیـاد و  آگاهی از توالی ژنوم نیست و 

اي بـا  از ریزمـاهواره نشانگراین . کندمیمکانی ایجاد چند

جفت باز به عنوان آغازگرهایی که در یک 25تا 16طول 

هاي ژنومی متعدد را مورد هدف قـرار  مکانPCRواکنش 

کنند. این نشـانگر جـزء نشـانگرهاي    استفاده می،دهندمی

شود و از اصول وراثـت سـاده منـدلی    بندي میغالب طبقه

در رابطه با تنوع ژنتیکی ین مطالعه چند.]5[کندپیروي می

و دیگــر ISSRمولکــولی نشــانگرهايبــا گیــاه چــاودار

ايمطالعـه .]6[صورت گرفته اسـت ي مولکولینشانگرها

ــانگرهاي  در ــاربرد نش ــودن ک ــد ب ــوص مفی AFLPخص

هـا و زیـر   براي تعیین تشـابه ژنتیکـی در گونـه   RAPDو

گونـه وحشـی   12هاي چاودار، شـباهت ژنتیکـی در   گونه

S. cerealچاودار و زیر گونه و یک رقم کنترل شده آن (

cv. walet    پـژوهش ) مورد بررسی قـرار گرفـت. در ایـن

براي بررسی چهار گروه با شباهت ژنتیکی RAPDنشانگر 

اســتفاده شــد و از 81/0تــا 32/0و ضــریب تشــابه بــین 

براي ارزیـابی دو گـروه ژنتیکـی مشـابه و     AFLPنشانگر 

در .]7[اسـتفاده شـد   79/0تـا  49/0ضریب تشـابه بـین   

براي شناسایی روابط ژنتیکی بـین  ISSRتکنیکاي مطالعه

یازده رقم سردسیري هگزاپلوئید تریتیکاله مـورد اسـتفاده   

پـذیر ایجـاد   کرارهاي تباندISSRآغازگر 12قرار گرفت. 

باند 31تا 5توان بین میISSRهر آغازگر جايکردند. به 

جفـت  320تا 270بین آنهاکه تفاوت اندازه کردمشاهده 

بانـد  ISSR159بانـد  209است. در مجمـوع از  باز بوده 

UPGMAاسـاس تجزیـه و تحلیـل    د. بـر شکلی بودنچند

5. Inter Simple Sequence Repeat
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کردند که الگوي یازده رقم تریتیکاله را به دو گروه تقسیم 

درجـه متفـاوتی از   ISSRشکلی تولید شده به وسـیله  چند

پژوهش را نشان لعه این روابط ژنتیکی میان ارقام مورد مطا

درصد 89/0تا 58/0ارزش شباهت بین ارقام از بازده داد. 

-چنـد یعنـوان روش ـ بهISSRکه کردندگزارش.]8[بود 
-تواند براي ارزیـابی تفـاوت  و قابل تکثیر میمؤثرشکلی 

باشـد. مـؤثر اي جمعیـت  اي و بین گونـه هاي درون گونه

دارايISSRاز روش ) PIC(شـکلی  اطلاعات چنـد میزان

و ISSRهــاي تکنیـک حققــانم.]9[بــود 7/0میـانگین  

IRAPهـاي  منظور بررسی تنـوع ژنتیکـی میـان گونـه    را به

توزیــع آنهــامــورد بررســی قــرار دادنــد. جــنس چــاودار

را FISHتکرار تـوالی سـاده بـا روش    AACکروموزومی 

منحصـر بـه   و گزارش کردند کـه مورد بررسی قرار دادند

بـوده  S. sylvestreرقـم فردترین توزیـع کرومـوزومی در  

تنـوع ارزیـابی پـژوهش ایـن اجرايازهدف.]10[است

هـاي جمعیـت بـین ژنتیکیشکلیچندشناساییوژنتیکی

بـا اي ایـن گیـاه   تنوع بین و درون گونهو ارزیابی چاودار

.باشدمیISSRمولکولی نشانگر ازاستفاده

هامواد و روش

جمعیـت چـاودار از منـاطق مختلـف     39پژوهشدر این 

ــت از کشــورهاي آمریکــا و   ــه همــراه دو جمعی کشــور ب

بانک بـذر  سسه ؤمشوروي از شرکت پاکان بذر اصفهان و 

). بـذور گیاهـان مـورد    1(جـدول  شـد آوري جمعکشور

استفاده در محیط گلخانه و در قالب طرح کاملاً تصادفی با 

سه تکرار کشت گردید. 

آنهاآوري هاي چاودار و محل جمعنام گونه-1جدول

آوريمحل جمعهاگونهشمارهآوريمحل جمعهاگونهشماره

1S. montanum21تهران-کرجUnknownاصفهان-سمیرم

2S. montanum22زنجانS. cerealeاصفهان-قهدریجان

3S. montanum23دماوندUnknownکرج

4S. montanum24کردستانS. montanumاردبیل- خلخال

5S. montanum25سمنانS. montanumتهران

6S. cereale26اصفهان-سمیرمS. sermontهمدان- ملایر

7S. montanum27اصفهان-سمیرمUnknownشوروي

8S. sermont28اراكS. montanumاصفهان- نجف آباد

9S. cereale29اصفهان- فریدونشهرS .montanumزنجان-زنجانرود

10S. cereale30اصفهان- چادگانS. montanumاصفهان- کاشان

11S. montanum31اصفهان-بهیزS. montanumالبرز-کرج

12S. cereal32سمنانS. montanumتهران-کرج

13S. cereale33اصفهان-فریدنS. montanumزنجان

14Unknown34آذربایجان غربی-ارومیهS. montanum شمالیخراسان

15Unknown35کرجS. cerealeاصفهان-فریدن

16S. montanum36تهرانپارك جهان نماS. montanumاصفهان- فریدونشهر

17S. montanum37البرز-کرجS. sermontآمریکا

18S. cereale38اصفهان- فریدونشهرUnknownآمریکا

19S. cereale39چهارمحال بختیاريUnknownآمریکا

20S. cerealeاصفهان-داران - - -
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نمونـه بالـک   بهجوان مربوطهايبرگازگیرينمونه

برگـی 4تا3مرحلهدرجمعیتگیاهچه) از هر10-12(

ژنومی با کیفیت DNAآوردن دستبهمنظور به. شدانجام

از بــرگ مــورد DNAمطلـوب، چنــدین روش اســتخراج  

بـه روش  DNAنهایت اسـتخراج  آزمایش قرار گرفت. در

CTAB  تـرین روش  عنـوان مناسـب  با اندکی تغییـرات بـه

استخراجی بـه  DNAکیفیت و کمیت ]. 11[انتخاب شد 

ترتیب با الکتروفـورز ژل آگـارز یـک درصـد و دسـتگاه      

-انـدازه آمریکـا ساخت کشـور  نانودراپ اسپکتروفوتومتر 

اسـتخراجی، محلـول پایـه    DNAهاي نمونهگیري شد. از

اي نانوگرمی در هر میکرولیتـر بـراي واکـنش زنجیـره    50

) تهیه گردید.PCRپلیمراز (

مورد اسـتفاده  PCRدر واکنش ISSRآغازگر 9تعداد 

بــا اســتفاده از PCR. واکــنش)2قــرار گرفــت (جــدول 

حـاوي  BIORADساخت کشور هاي ترموسایکلر دستگاه

4/1میکرولیتر بـا ترکیـب   12چاهک، در حجم نهایی 96

، یک میکرولیتر x10میکرولیتر بافر DNA ،2/1میکرولیتر 

میکرولیتـر  12/0مولار)، میلی50کلرید منیزیم (با غلظت 

dNTPs    12/0مـولار)،  میلـی 10از هر کـدام (بـا غلظـت

6/0واحـد) و  5پلیمـراز (بـا غلظـت    میکرولیتر آنزیم تک

پیکومـول) انجـام شـد.   10میکرولیتر آغازگر (با غلظـت  

ووس و بــر پایــه روشISSRبــا نشــانگر PCRواکــنش 

با برنامه زمـانی  PCRواکنش . جام گرفتان]12[همکاران 

گـراد،  درجـه سـانتی  94سازي اولیه در دقیقه واسرشتهسه 

94چرخه حرارتی شامل واسرشـته سـازي در دمـاي    40

، اتصـال آغـازگر در   ثانیـه 30گراد بـه مـدت   درجه سانتی

گراد بـه مـدت یـک دقیقـه و     درجه سانتی58تا 52دماي 

دقیقـه  یـک گراد به مـدت  درجه سانتی72سنتز در دماي 

گراد درجه سانتی72صورت گرفت. سنتز نهایی در دماي 

الکتروفـورز بـه مـدت دو    د.دقیقه انجام شهفتبه مدت 

آمیـزي  ولت و رنـگ 120اژ و ولت1XTBEساعت با بافر

صـورت گرفـت.   درصد با اتیدیدم بروماید5/2آگارز ژل 

براي تعیین اندازه قطعات از نشانگر با باندهاي اسـتاندارد  

جفت بازي استفاده شد.50

بانــدهاي حاصــل از هــا، بــراي تجزیــه و تحلیــل داده

وجـود  نبـود هاي صـفر ( به صورت دادهPCRمحصولات

ــد)   ــک (وجــود بان ــد) و ی ــی  در بان ــراي بررس ــد، ب آمدن

هـا و بررسـی تنـوع درون و بـین     شکلی بین جمعیتچند

هـا و سـطرها بـه    هـا و گونـه  ها به جمعیتاي، ستونگونه

باندها اختصاص یافت، از این ماتریس براي محاسبه تشابه 

و Dice ،SMژنتیکی با اسـتفاده از از سـه ضـریب تشـابه    

Jaccard استفاده شد. پس از تشکیل ماتریس تشابه، تجزیه

NTSYSpc Ver 2.02افـزار  هـا توسـط نـرم   و تحلیل داده

انجام شد.

و نشانگرهاچندشکلیاطلاعاتیمحتوايبررسیبراي

شـد.  اسـتفاده تفکیـک) (قدرتPICاز شاخصآغازگرها

پاولرابطهاساسبر یچندشکلاطلاعاتمحتوايمیانگین

برابرfi شد.در این رایطهمحاسبهPIC=1-Σfiو همکاران

حمایـت وآمـاري تخمینجهتام است.iآللفراوانیبا

هاتودهبنديگروهازدندروگرام حاصله،داخلیهايشاخه

UPGMAبـه روش  SMتشـابه  ضـریب براساسارقامو

هــاي اســتفاده شــد. رســم خوشــه براســاس روش گــروه

افـزار  بـا اسـتفاده از نـرم   UPGMAوزنی جفت شـده  غیر

NTSYSpc1شاخص اطلاعاتی شانونانجام شد. همچنین

=I از طریق فرمول
å
=

s

i 1 (Pi).(log2 Pi)13[محاسبه شد[ .

نسـبتی از مجموعـه   pi هـا و  تعداد گونـه s در این فرمول 

2ام تعلـق دارد. تنـوع ژنـی نـی    iنمونه است که بـه گونـه   

محاسبه شـد. تجزیـه   H= Σ hj/Lفرمولبا]14[توسط نی

براي تفکیـک واریـانس مولکـولی بـه     3مولکولیواریانس

افـزار  نـرم اسـتفاده از  هـا بـا   واریـانس بـین و درون گونـه   

GenAlex تنوع ژنتیکی بین براي ارزیابی.]15[انجام شد

1. Shannon Information Index
2. Neiʹs genic diversity
3. Analysis of Molecular Variance
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) بوسـیله  GSTاي به روش نی، ضـریب تمـایز ژنـی (   گونه

/ GST= DSTفرمول   HT   محاسبه شـد کـه در آنHT  تنـوع

DSTتنوع ژنـی درون جمعیـت و   HS+DST ،(HS(ژنی کل

) نیز با Nm) است. جریان ژنی (HT-HSتنوع بین جمعیتی (

.]16[فرمول مربوطه محاسبه گردید 

و بحثنتایج 

ISSRتمامی باندهاي حاصـل از نشـانگر   پژوهشدر این 

دهی شدند. هشـت  باز امتیازجفت 1500تا 50در فاصله 

کردنـد شکل تولیـد  باند چند18در مجموع ISSRآغازگر 

باند تولید شده را شامل 48درصد از کل 50/37که تقریباً 

. در این مطالعه متوسط تعداد کل بانـدها  )1(شکل گردید

23/1عـدد و بـه ازاي هـر ژنوتیـپ     6به ازاي هر آغازگر 

به ازاي هر شکلود. همچنین متوسط تعداد باند چندعدد ب

عـدد بـود.  46/0و 25/2آغازگر و هر ژنوتیپ به ترتیـب  

ــزان اطلاعــات چندشــکلی ( ــراي هــر آغــازگر PICمی ) ب

محاسبه شد.

ژنوتیپ چاودار39در Primer 1+6مربوط به آغازگرISSR-PCRالگوي باندي حاصل از -1شکل 

نمـایش درنشـانگرها تفکیکقدرتمنظور بررسیبه

ــکلی ــکچندش ــتدر ی ــوايجمعی ــاتمحت اطلاع

میـزان شـد. محاسـبه نشـانگر هربراي(PIC)چندشکلی

جهـت مهـم هـاي شـاخص یکی ازچندشکلی،اطلاعات

بـه آنهـا تمـایز قدرتاز نظرمختلفنشانگرهايمقایسه

شدهشناساییآللتعدادبراساسPICتعداد رود. میشمار

مقـادیر شـود. میمحاسبهدر جمعیتآنهاپراکنشنحوهو

جایگـاه یکدرزیادبر چندشکلیدلالتمعیاراینبالاي
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به سزایینقشافرادتمایزودر تفکیککهداردنشانگري

-ژنوتیپتمایزبرايبالاPICبا نشانگرهاییبنابراین . دارد

مطالعـه، ایندرهستند.مفیدنزدیکخویشاونديبا هاي

و3/0بـا برابـر به ترتیب PICمقدار کمترینوبیشترین

.بـود 22+11و5+6آغازگرهـاي  بـه و مربـوط 00001/0

دسـت بـه ISSR15/0براي کل آغازگرهاي PICمیانگین 

نشانبه کار رفته در نشانگرهايPICمیزان بودنبالاد.آم

هـاي جمعیـت تمایزدرآغازگرهااینبالايکاراییدهنده

دهنـده کـه نشـان  باشـد مـی تحقیـق ایـن درمطالعهمورد

این گیاهتنوع ژنتیکیبررسیبرايآغازگرهااینسودمندي

براي هـر کـدام از   محاسبه شاخص نشانگر .]17[باشدمی

آغازگرها نشان داد که بیشـترین مقـدار شـاخص نشـانگر     

بود. میانگین شاخص 96/0برابر با 1+6مربوط به آغازگر 

تـوان  آمـده مـی  دستبهاز نتایج محاسبه شد.7/2نشانگر 

پتانسـیل هـر   نشـانگر از آنجا که شاخصگزارش کرد که 

دهـد. بنـابراین   آغازگر جهت تولید باند بیشتر را نشان می

ایــن شــناخته شـد. ISSRبهتــرین آغـازگر  1+6آغـازگر  

درصـد) را  67/66دشـکلی ( آغازگر بیشـترین درصـد چن  

).2نشان داد (جدول 

با استفاده از اطلاعات چندشکلیISSRمشخصات آغازگرهاي -2جدول 

ردیف
نام

آغازگر

کل

باندها

باندهاي

چندشکلی

درصد 

چندشکلی

میزان اطلاعات 

)PICچندشکلی (

شاخص نشانگر

)MI(

1 Primer 20+30 6 3 50 23/0 7/0

2 Primer 1+6 6 4 67/66 24/0 96/0

3 Primer 1+5 5 2 40 2/0 4/0

4 Primer 5+6 5 3 60 3/0 9/0

5 Primer 23 7 3 85/42 12/0 36/0

6 Primer 4 5 3 60 1/0 3/0

7 Primer 22+11 6 0 0 0 0

8 Primer 1 8 0 0 0 0

مجموع 48 18 5/37 15/0 7/2

PIC= Polymorphic Information Content MI= Marker Index

،ISSRنشـانگرهاي  بـا هاژنوتیپبنديمنظور گروهبه 

براي ضرایب تشـابه دایـس، جاکـارد و    1زمون مانتلآابتدا 

انجـام  UPGMAبنـدي  خوشهروش تطابق ساده براساس 

مطالعـه داراي ایـن درآمـده دسـت بهنتایجاساسشد. بر

داراي بـالاترین ضـریب   وتشابه جاکـارد ضریببالاترین

) بــود کـه حـاکی از بــرازش   97/0همبسـتگی کوفنتیـک (  

خوب و همبستگی بالا بـین مـاتریس تشـابه و دنـدوگرام     

تشـابه  باشـند. اساس ضریب تشابه جاکـارد مـی  نهایی بر

1. Mantel

اسـاس ضـریب تشـابه جاکـارد از     ها بـر ژنتیکی جمعیت

،بــود78/0در نوســان بــود و متوســط آن 98/0تــا 54/0

کمتـرین و25و 1يهـا تی ـجمعبـین بیشترین شـباهت 

میـزان . شـد مشـاهده 33و 28هـاي جمعیتبین شباهت

دارايژنوتیـپ دوکـه اسـت ایـن دهندهنشانشباهتکم

راآنهـا تـوان میبنابراینباشند،میژنتیکی زیادياختلاف

دروالــدعنـوان بـه مطلــوب،داشـتن صـفات  صـورت در

زراعـی چاودارهـاي اصـلاح گیري برايدورگهايبرنامه

.]18[کرداستفاده
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هاي چـاودار در  ژنوتیپISSRبندي آغازگرهاي گروه

در شـد.  گروه اصلی تقسیم9درصد به 60ضریب تشابه 

دو نمونه سرمونت اراك و سـرمونت  گروه اول دندروگرام

تهران و یک -(تهران)، دماوندهاي کرجهمدان و مونتانوم

رود و یک نمونه ناشـناس از کشـور   نمونه مونتانوم زنجان

درصد به دو زیـر  62آمریکا قرار داشت. در ضریب تشابه 

گروه تقسیم شدند که در زیرگروه اول بیشـترین شـباهت  

مونت همـدان و یـک نمونـه    بین سـر تشابه) درصد100(

درصـدي  100به علت شباهت ناشناس از کرج دیده شد. 

احتمال دارد نمونه ناشناس از گونه سرمونت چـاودار  آنها 

در صفات مورفولوژیکی طـول سـنبله و طـول    زیرا باشد 

گـروه دوم  در زیـر برگ پرچمی شباهت نزدیکی داشتند. 

، مونتـانوم تهـران  هـاي  نمونه سرمونت اراك در کنار نمونه

رود قـرار گرفتـه بـود. علـت ایـن نحـوه       دماوند و زنجان

توان به نزدیکی مناطق و مشابهت اقلیمـی  قرارگیري را می

گونـه سـرمونت   ، دلیـل مـین  هاین مناطق نسـبت داد. بـه  

در گروه دو گونه سرال و مونتانوم است.حاصل از هیبرید 

باد و اردبیـل  آدوم فقط دو نمونه از گروه مونتانوم از نجف

قـرار گرفتنـد. هـر   درصد در کنار هم 78با ضریب تشابه 

دور هسـتند امـا   از هـم از نظر جغرافیایی چند این مناطق 

گونه علت مجـاورت  مشابهت اقلیمی و یکسان بودن نوع

سـه نمونـه مونتـانوم از    سـوم،  گـروه  بوده اسـت. در  آنها

از (البـرز) در کنـار نمونـه سـرال     کردستان، زنجان، کـرج 

(قهدریجان) قرار گرفته بـود کـه نمونـه مونتـانوم     اصفهان

هـا  درصد دورتر از بقیه نمونـه 71زنجان با ضریب تشابه 

در گروه چهـارم دنـدروگرام   در این گروه قرار گرفته بود.

درصد تشـابه در  100دو نمونه چاودار از کشور آمریکا با 

مونت سـر آنهـا قرار گرفته بودند که گونه یکی ازکنار هم

گونه دیگـر  به احتمال زیادتوان گفت کهبنابراین میبود.

هـاي سـرال   در گروه پنجم نمونهنیز سرمونت بوده است.

سمنان، سرال اصفهان، مونتـانوم اصـفهان بـا یـک نمونـه      

ناشناس از کرج قرار داشتند. در این گـروه نمونـه سـرال    

درصـد دورتـر از بقیـه قـرار     63چادگان با ضریب تشابه 

شت. در این گروه دو نمونـه سـرال سـمنان و مونتـانوم     دا

در گـروه  درصد شباهت نشان دادنـد. 100(بهیز) اصفهان

هـایی  نمونه چاودار از کشور شوروي در کنار نمونهششم 

(البــرز)، از ســرال چهارمحــال بختیــاري، مونتــانوم کــرج

نما و سرال اصـفهان مونتانوم کاشان، مونتانوم پارك جهان

رار گرفته بود. بین نمونه شوروي، سرال اصفهان (فریدن) ق

درصد شباهت دیده 100(البرز) و مونتانوم کرج(فریدن) 

درصد به دو زیـر  70گروه هفتم در ضریب تشابه در شد.

زیـر گــروه اول نمونــه ســرال  گـروه تقســیم شــد کــه در 

شهر و یک نمونه ناشناس از سمیرم قرار داشتند. در فریدون

درصـد  70مونتانوم زنجان با ضریب تشابه زیر گروه دوم 

ونه ناشناس بـا نمونـه   دورتر از بقیه قرار گرفته بود. این نم

درصد شباهت نشان داد بنابراین بـه  90ر شهسرال فریدون

د که در تعـدادي از  باشزیاد این گونه نیز سرال میاحتمال

صــفات مورفولــوژیکی ماننــد دارا بــودن کــرك در نــوك 

مشـابه  ودن کرك و مو در زیر سطح بـرگ  پوشینه و دارا ب

شـباهت بـین   درصد98دندروگرام هشتم ر گروه دبودند. 

دیده شـد  اصفهانمونتانوم خراسان شمالی و سرال فریدن

هر نیـز قـرار   گونـه مونتـانوم از فریدونش ـ  آنهـا ار که در کن

داشت. قرار گرفتن گونه مونتانوم و سرال با شباهت زیـاد  

. نمونـه  باشـد علت مشابهت اقلیمی این مناطق بهتواندمی

ها درصد تشابه دورتر از بقیه نمونه77شهر با فریدونسرال

فقط یک نمونه از آذربایجان نهم در گروه قرار گرفته بود.

هـاي مـاتریس   کـه داده بـود مشـخص  غربی با نام گونه نا

تشابه نشان داد که ایـن نمونـه بـا نمونـه سـرال اصـفهان      

درصد شباهت، بیشترین شباهت را داشـت  62با) فریدن(

رصد تشابه، کمترین شـباهت را  د10و با نمونه آمریکا با 

تواند از گونه . بنابراین به احتمال زیاد این نمونه میداشت

). 2(شکل سرال چاودار باشد
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NTSYSافزار هاي چاودار با نرمدر جمعیتISSRبا نشانگر UPGMAاي به روش دندروگرام تجزیه خوشه-2شکل 

ها در ایـن دنـدروگرام   جا که بیشترین شباهتاز آن

بین دو گونه مونتانوم و سرال دیده شد، تنها علت ایـن  

توان به دلیل مشابهت اقلیمی و نزدیکی ها را میشباهت

آوري چـاودار دانسـت. بنـابراین    هاي محل جمعاستان

- قادر به تفکیک گونهرفتهمولکولی به کار هاينشانگر

هـاي  هاي چاودار نبوده است و اینگونه در اکثـر گـروه  

ISSRطور پراکنده قرار گرفتند اما نشانگر هدندروگرام ب

هـاي چـاودار را از نظـر منشـأ     خوبی نمونهه توانست ب

جغرافیایی و مشابهت اقلیمی مناطق از هم تفکیک کند. 

ور شـوروي در  در این دندروگرام نمونه چاودار از کش ـ

هاي ایران قرار داشت. یک گونه ناشـناس از  کنار نمونه

- میبه نظرآمریکا در مجاورت سرمونت همدان بود که 

این گونه ناشناس نیز سرمونت باشد. در مجمـوع  سدر

هـاي ایـران در   هاي خارجی با نمونـه قرار گرفتن نمونه

یک گروه دندروگرام ممکـن اسـت ناشـی از شـباهت     

به دلیل داشتن منشأ اولیه مشترك و یـا بـه   آنهاژنتیکی 

جا که این دلیل مشابهت اقلیمی این مناطق باشد. از آن

اند، به علت هاي متفاوت منشأ گرفتهها از اقلیمژنوتیپ

اثر متقابل ژنوتیپ و محیط، ژنتیک این گیاهان از محیط 

ثیر پذیرفتـه اسـت و یکـی از    أتطی سالیانطی تکامل 

توانـد  ها مـی خصوص این تفاوتدرهاي ممکناحتمال

هـاي  باشد کـه از مکـان  آنهامربوط به منشأ جغرافیایی 

اند. در کل دندروگرام تعـدادي  آوري شدهمختلف جمع

درصـد تشـابه بیشـترین شـباهت را     100ها با از نمونه

نشان دادند. کمتـرین شـباهت و بـه عبـارتی دورتـرین      

مشـخص از  نـا اي با نام گونـه فاصله ژنتیکی بین نمونه

درصد تشابه بود.10غربی و نمونه آمریکا با آذربایجان 

محاسبه فاصله ژنتیکی براي دستیابی به هتروزیس بـالا  

گیـري اهمیـت زیـادي    هاي اصلاحی دو رگـه در برنامه

ــپ دارد.  ــتفاده از ژنوتی ــرین   اس ــه داري کمت ــایی ک ه

هــاي حــاوي خویشــاوندي باشــند و شناســایی تلاقــی

د محصـولات  تـرین قـدم در تولیـ   مهـم هتروزیس بـالا 

پذیري بـالاتر و  و والدین با قدرت ترکیبهیبرید است

هایی بـا عملکـرد   توانند هیبریدفاصله ژنتیکی بیشتر می

. ]19[بالاتر تولید کنند
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هاي اصلی نشانگرهاي مؤلفهبه نتایج آزمون تجزیه 

ISSR  درصـد از  80/51نشان داد که سه مؤلفه اصـلی

که سهم مؤلفـه اول فقـط   کردندتغییرات کل را توجیه 

درصد بود. مؤلفـه دوم و سـوم نیـز بـه ترتیـب      66/21

درصد از تغییرات کل را توجیه 80/13درصد و 34/17

درصد از 50جا که سه مؤلفه اول بیش از . از آنکردند

چنـد ایـن   ، بنـابراین هـر  کل تغییرات را توجیه نمودند

مقدار از نظر آماري خـوب اسـت امـا از نظـر ژنتیکـی      

اسـب نشـانگرها در ژنـوم    عـدم توزیـع من  دهنـده  نشان

هـا  کار رفته و یـا شـباهت زیـاد تـوالی    هاي بهجمعیت

بـه  بنـدي تجزیـه   نتایج گـروه پژوهشدر این .باشدمی

بنـدي  هاي اصلی مطابقت چندانی با نحـوه گـروه  مؤلفه

.)3(شکل اي نداشت تجزیه خوشه

ISSRجمعیت چاودار با نشانگر 39هاي اصلی براي هاي تجزیه مؤلفهنمودار داده-3شکل 

یک جمعیـت  عنواندر این مطالعه هر گونه چاودار به

ها نیز به عنوان یک جمعیـت  در نظر گرفته شد. این نمونه

GenAlexافزارهاينرماستفاده از در نظر گرفته شدند و با 

به ترسیم دنـدروگرام فاصـله ژنتیکـی نـی و     PopGene و 

روش تجزیه مختصات اصلی پرداختـه شـد. میـزان تنـوع     

-بـا نـرم  ISSRها با آغازگرهاي ژنتیکی درون و بین گونه

محاسبه شد. نتایج حاصل از ایـن تجزیـه   GenAlexافزار 

هـا  ها بیشتر از تنوع بین گونهنشان داد که تنوع درون گونه

درصد تنـوع مربـوط بـه درون    97کهطوريبهبوده است. 

هـا  درصد از تنوع کل مربوط به تنوع بین گونه3ها و گونه

).3بوده است (جدول 

GenAlexافزار با نرمISSRبا نشانگر ايگیري تنوع درون و بین گونهبراي اندازهAMOVAآنالیز-3جدول 

درصد واریانس اجزاي واریانس میانگین مربعات درجه آزادي راتمنابع تغیی

3% **088/0 022/4 3 هابین گونه

97% **254/3 254/3 35 هادرون گونه
دار در سطح احتمال یک درصدمعنی**
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هاي درون گونه چاودار هتروزیگوسیتی بالایی جمعیت

هـاي  تـوان بـه مهـاجرت   اند که علت این امر را مـی داشته

ــاه، درصــد   ــط تکــاملی دراز مــدت گی ــایی و رواب جغرافی

-باد و انتقال دانهدگرگشنی بالاي چاودار توسط حشرات، 

هاي گـرده نسـبت داد. اجـزاي واریـانس در سـطح یـک       

داري با هـم داشـتند. چنـین الگـوي     درصد اختلاف معنی

یید شده است.أساختار ژنتیکی در گیاهان دگرگشن ت

تجزیه مختصـات اصـلی تعیـین روابـط ژنتیکـی بـین       

دهد. در تجزیه ها و افراد درون یک گونه را انجام میگونه

اي در فضـاي  ت اصلی هـر ژنوتیـپ توسـط نقطـه    مختصا

هـا فصلدر این روش .]20[شود اقلیدسی نمایش داده می

اصـلی همخـوانی   هـاي فصلبین نقاط موجود در پلات با 

سـهم  ISSRدر نتایج حاصل از نشانگر .]21,22,3[دارد

دهنده این مطلب درصد بود که نشان51دو مختصات اول 

فقط در یک قسـمت ژنـوم تجمـع    است که این نشانگرها 

انـد.  اند و به اندازه کافی در تمام سطح ژنوم پراکنـده نیافته

42/19و 68/31سهم دو مختصات اول و دوم به ترتیـب  

هاي چاودار شود تمامی نمونهبود. همانطور که مشاهده می

در چهار ناحیـه نمـودار بـه طـور     .montanumSاز گونه 

.Sهاي چاودار از گونهمامی نمونهاند. تپراکنده قرار گرفته

cereale  در دو ناحیه سمت چپ نمودار و در کنار گونـه

montanum S.و یک نمونه چاودار از گونهsermontS. و

مشخص قرار داشت. دو نمونه دیگـر  چند نمونه با گونه نا

در یک ناحیه نمودار و در مجـاورت  .sermontSاز گونه

شـکل  انـد ( قرار گرفتـه S. montanumگونهچند نمونه از

ــروه  4 ــل از گ ــایج حاص ــوع نت ــه  ). در مجم ــدي تجزی بن

اي مطابقـت  بندي تجزیـه خوشـه  مختصات اصلی با گروه

کامل داشت.

عنـوان  ) بـه Iدر این مطالعه شاخص اطلاعاتی شانون (

هـاي چـاودار بـا    اي بـراي گونـه  یک شاخص درون گونه

ــزارنــرم محاســبه شــد. بیشــترین شــاخص PopGeneاف

درصـد) بـه   S. montanum)53اطلاعاتی شانون را گونه 

ــانگین شــاخص شــانون در کــل  خــود اختصــاص داد. می

درصد بـود کـه بیـانگر تنـوع خـوبی در درون      52ها گونه

تنوع درصد بود.h (35ها بود. میانگین تنوع ژنی نی (گونه

ت کـه  هـاي بـا اهمیـت اسـ    ژنی و جریان ژنی از شاخص

-ها را در یک گونه مشخص مـی ساختار ژنتیکی جمعیت

) تحت تأثیر ضریب تمایز ژنی Nmکند. مقدار جریان ژنی (

)GSTها بوده و همبستگی منفـی بـا آن دارد.   ) بین جمعیت

58/2و جریان ژنی 167/0ها ضریب تمایز ژنی بین گونه

درصـد از تنـوع   16نشـان داد کـه   GSTمحاسبه شد. آماره 

درصد تنـوع  84ها و مشاهده شده ناشی از تنوع بین گونه

ها بوده است.مربوط به تنوع درون گونه

دنـدروگرام حاصـل از   1پـاپ ژن افـزار نـرم به کمـک 

. در شـد ترسـیم  UPGMAفاصله ژنتیکـی نـی بـه روش    

گونـه ناشـناخته   PopGeneافـزار  دندروگرام حاصل از نرم

گروه قرار گرفتنـد.  در یک .montanumSچاودار با گونه 

ها داشت بیشترین نزدیکی را به آنS. cerealeسپس گونه 

دورتر از بقیه قـرار گرفـت. بیشـترین    .sermontSو گونه 

درصد) یا کمتـرین فاصـله ژنتیکـی    100شباهت ژنتیکی (

شناس بـود. کمتـرین شـباهت    بین گونه مونتانوم و گونه نا

ــه  82ژنتیکــی ( ــین گون ــز در ب و .sermontSدرصــد) نی

cerealeS.5(شکل دیده شد.(

1. PopGene
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GenAlexافزار گونه چاودار با آزمون تجزیه مختصات اصلی با نرم4نمودار توزیع -4شکل 

UPGMAهاي چاودار با استفاده از فاصله ژنتیکی نی به روش دندروگرام نااریب جمعیت-5شکل 

گیرينتیجه

هـاي بـراي برنامـه  عطفـی نقطهتواندمیاین مطالعه نتایج

هاي چاودارو جمعیتارقامپلاسمژرمحفاظتواصلاحی

ــد ــاي باش ــا Primer 5+6 و Primer 1+6 . آغازگره ب

ن بهتـرین آغازگرهـا   ابه عنـو PICیشترین برخورداري از ب

در این تحقیق معرفی شدند که تنوع ژنتیکیهجهت مطالع

دهنده کارایی بالاي این آغازگرهـا در تمـایز   این امر نشان

ایـن آغازگرهـاي   .هاي چاودار مورد مطالعه استجمعیت

توانند بسـیار مفیـد واقـع شـوند.     نیز میآینده در مطالعات 

توانـد میفاصله ژنتیکی مشاهده شدهاست،شدهمشاهده

ها،ژنوتیپبینتلاقیانجامبعدي واصلاحیکارهايبراي

نهاییهدفکهعملکردو کمیتکیفیتبردنبالامنظوربه

هـاي بنـدي گـروه .رودکـار باشد، بهمینباتاتاصلاحدر

هاي توسـعه  تواند در برنامهمیهاجمعیتبراي شدهایجاد

سـازگاري کیفیت وعملکرد،افزایشارقام مناسب جهت

به کار روند.گیاهاین
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Abstract:
Rye is one of Iran's most important crops, known as Secale, belonging to the
Poaceae. Evaluation of Rye genetic diversity is essential for breeding
programs and preservation of genetic resources. Genetic diversity level in
Rye genotypes is very important for selection of parents in breeding
programs. In this research, genetic diversity of 39 families of rye populations
from different regions of Iran, the USA, and the Soviet Union was evaluated
with  the  28  ISSR  markers.  The  results  showed  that  8  ISSR  initiators
produced 48 bands which included 18 polymorphic bands (37.5%
polymorphism). The mean of polymorphic information content (PIC) and
marker index value (MI) for ISSR primers was 0.15 and 7.2 respectively.
The highest PIC (3.0) was related to primer 5+6 and the highest MI (0.96)
reached for primer 1+6. After observing polymerase chain reaction products
on an agarose gel and scoring DNA bands, the analysis was performed with
NTSYS software. The cluster analysis dendrogram of UPGMA and Jaccard's
similarity coefficient divided the rye populations into 9 groups, the results
were compiled with grouping by principal component analysis. The results
of analysis of Molecular Variance indicated an in-species variation more
than inter-species variation. The mean Nei's genetic variation (h) was 350
and the mean of Shannon index (I) in rye species was 523, which indicates a
relatively good variety within species. The results showed that the ISSR
marker was a useful tool in determining genetic variation of inter and intra
specific of rye.

Keywords: Rye, Genetic Diversity, ISSR Marker, Polymorphism, Analysis
of Molecular Variance


