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چکیده
نـوع ژنتیکـی  ارزیـابی ت منظـور بهکند. هاي مختلف رشد میاي است که در اقلیمترین گیاهان علوفهجنس فستوکا یکی از مهم

ISSRآغـازگر  12تعـداد مورد آزمایش قرار گرفـت.  در دانشگاه پیام نور کرمانشاه Festuka arundinaceaنمونه از گیاه 18تعداد

بانـد  87در کل .ها مشاهده شددر بین ژنوتیپISSRنشانگر تنوع ژنتیکی مطلوبی بر اساس فاده شد.تبراي بررسی میزان تنوع اس
محاسبه 05/89هاي مطالعه شده برابرمیانگین درصد چند شکلی در بین اکسشنباند داراي چند شکلی بودند.77تشکیل شد و 

و PIC) اختصـاص داشـت. میـانگین    درصـد IS16)100و IS6 ،IS9 ،IS11 ،IS12بیشترین درصد چند شکلی به آغازگرهاي گردید.
و IS10،IS2 ،IS6مربـوط بـه آغازگرهـاي    MIبیشترین میزان بود.2/2و 33/0به ترتیببررسی شده در آغازگرهايMIمیانگین

IS12.هايآغازگرهاي محاسبه شدهبه نتایج بدست آمده بر اساس شاخصدر مجموع با توجهبودIS10وIS6چندشکلی یشترین ب
(ایرلنـد) و  17(کامیـاران) و 16هـاي  اکسشـن به ترتیب مربوط بـه  تشابه و کمترین بیشترین ها نشان دادند.را در بین ژنوتیپ

که بـا  ها در چهار گروه قرار گرفتنداکسشنبا توجه به نتایج حاصل از رسم دندروگرام.بود(بروجن) 12و (بانه)یکهاياکسشن
درمحاسـبه گردیـد.  سههاي یک و هگرون که بیشترین فاصله ژنتیکی بینتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی مطابقت داشت

.شدتاییدنیز تجزیه واریانس مولکولی بندي بر اساس این گروهضمن

ISSR، نشانگر فستوکا، تنوع ژنتیکیکلیدي:هايواژه

مقدمه
) یکـی از گیاهـان مهـم مرتعـی بـراي      Festuca(فستوکا

خوراك گیاهی کاملا خوشایجاد چراگاه و تولید علوفه است و
صورت سبز و تر یـا خشـک   بههاین گیاارزش غذاییباشد.می

ها بـا رغبـت آن را چـرا    که اکثر دامطوريبه،نسبتا خوب است
گیاهان کوتاه قـد اسـت و اخیـرا انـواع     فستوکا جزءنمایند. می

). بررسی 14(شوداصلاح شده آن در مراتع مختلف استفاده می
ــین جمعیــت  ــاهی یکــی از تنــوع ژنتیکــی موجــود ب هــاي گی

هـاي باشـد. در روش دانشـمندان مـی  موضوعات مورد علاقـه 
هـاي مطلـوب از داخـل یـک تـوده      متداول اصلاحی، ژنوتیـپ 

داراي تنوع ژنتیکی انتخاب و بـا ایجـاد تغییراتـی در بعضـی از     
. تنـوع  گـردد صفات مهم آنها، یک واریتـه تجـاري تولیـد مـی    

هاي گیاهی در یـک محـیط موجـب پایـداري و افـزایش      گونه
نکتـه حـائز اهمیـت ایـن     .گرددتم میقابلیت تولید آن اکوسیس

تواند نقش مهمی را در میـزان  ها میاست که تنوع داخل گونه
). غالبـا از تنـوع ژنتیکـی    11تولید یک اکوسیسـتم ایفـا کنـد (   

شـود.  عنوان معیـاري بـراي انتخـاب والـدین اسـتفاده مـی      هب
هاي مختلفی مانند جهش، نوترکیبی جنسی، مهاجرت، مکانیزم

توانـد در ایجـاد تنـوع    ژنتیکی و انتخاب والدین میرانده شدن
 ــ ).2د (نژنتیکــی در یــک جمعیــت گیــاهی نقــش داشــته باش

باشند. الگوهاي تنوع بر سه نوع محیطی، ژنتیکی و تکاملی می
اي از ماهیـت تنـوع داخـل    شناسایی این الگوها تصـویر سـاده  

دهـد، در حقیقـت بـا شناسـایی ایـن      جمعیت را به ما نشان می
ببریم پی علت تنوع موجود در یک جمعیت توانیم بهوها میالگ

نژادگـران را در امـر شناسـایی    ). شناسایی تنوع ژنتیکی، بـه 2(
عنـوان مثـال، تجزیـه    دهـد. بـه  والدین یک تلاقی یـاري مـی  

تواند افرادي که در یک مجموعه دورترین فاصـله  مولکولی می

بـالاترین سـطح   آنگـاه  ، ژنتیکی را دارا هستند، شناسایی نماید
ــد و در نتیجــه  پلــی مورفیســم و بیشــترین مقــدار بنیــه هیبری

نژادگـران بههدف ). گاهی اوقات 6گردد (هتروزیس حاصل می
(که توسط یـک لوکـوس و یـا تعـداد     یک صفت کیفیانتقال 

،اسـت دیگريی به گیاهگیاهازشود) کمی لوکوس کنترل می
در ایـن  غییر نکندکه صفات کمی مطلوب گیاه دومی تطوريهب

تـرین  بهترین والد براي آمیـزش بـا ایـن فـرد، نزدیـک     حالت،
مطلـوب  که داراي صفت کمـی  ،باشدخویشاوند به آن فرد می

گـروه بـزرگ از نشـانگرهاي    DNAهاي ). نشانگر5(باشدمی
دلیل دارا بـودن کاربردهـاي فـراوان در    مولکولی هستند که به

توسـط اي در سـطح گسـترده  انواع مطالعات مولکولی، امـروزه  
. دنشـو استفاده میهاي مختلف علوم زیستی پژوهشگران شاخه

سـال گذشـته بـه    30چه این گـروه از نشـانگرها از حـدود    گر
انـد امـا در   صورت عملی وارد عرصه تحقیقات مولکـولی شـده  

همین مدت کوتاه تاثیر شگرفی بر پیشرفت مطالعات مولکـولی  
امکان بررسی تنـوع  DNAفاده از نشانگرهاياند. با استداشته

ژنتیکی بین افراد جوامع مختلـف گیـاهی بـا سـرعت و دقـت      
. همچنین با کمـک ایـن نشـانگرها    شده استبیشتري فراهم 

توان با کاوش در ژنوم یک گونه یا نژاد خاص، از وجـود یـا   می
هـا 1ISSR)17هاي مورد نظر در آن آگاه شـد ( عدم وجود ژن

نشـانگرهاي مولکـولی نیمـه    بـین ریـز مـاهواره)   هـاي (توالی
این نشانگر اولـین بـار توسـط تیکـویچ و    . )1(تصادفی هستند

تکثیر در این نشانگر در حضور یـک  ابداع شد.1994همکاران 
یا ریز ماهواره هـدف انجـام   2SSRهايآغازگر مکمل با توالی

 ـ 17سوفارمین و گوپالکریشنا ().18(شودمی ین ) در مقایسـه ب
کردنـد کـه نشـانگرهاي    عنوان RAPDوISSRنشانگرهاي 

ISSR  نسبت بـهRAPD   .فصـیح و  کـارایی بیشـتري دارنـد
1- Inter Simple Sequence Repeat 2- Polymorphic information content

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
jc

b.
9.

24
.8

7 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

                               1 / 8

http://dx.doi.org/10.29252/jcb.9.24.87
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-940-en.html


ISSR ............................................................................................88با استفاده از نشانگر مولکولی Festuca arundinaceaهاي اکسشنبررسی تنوع ژنتیکی

روابــط ISSRبــا اســتفاده از نشــانگر مولکــولی )3(همکـاران 
ی و گـزارش  س ـرا بررFestucaهـاي  ژنتیکی میـان جمعیـت  

وجـود  ییبـالا تنـوع  شـده هاي بررسیجمعیتبین که کردند 
) بـر اسـاس مارکرهـاي    16و همکـاران ( ی تهرانیشریف.دارد

ــولی  ــت SSRٍEST-SSRمولک ــین جمعی ــومی در ب ــاي ژن ه
هدف گزارش کردند.ي رادارفستوکاي پابلند ایرانی تنوع معنی

ز گونـه  ژنوتیـپ ا 18از تحقیق حاضر بررسـی تنـوع ژنتیکـی    
Festuca arundinacea نگر انشـــبـــا اســـتفاده ازISSR

باشد.می

هاو روشمواد 
Festucaاکسشن از گونه 18تحقیقاین در 

arundinacea ها و سازمان جنگلتهیه شده از بانک ژن
) در آزمایشگاه بیوتکنولوژي دانشگاه پیام 1ایران (جدول مراتع

پس از کشت بذور هر .شدندنور مرکز کرمانشاه ارزیابی 
هرو براي)CTAB)3روشبهDNAاستخراج اکسشن، 

کسشن در آزمایشگاه بیوتکنولوژي دانشگاه پیام نور مرکز ا
استخراج DNAبررسی کیفیت و کمیت . شدانجام کرمانشاه

درصد آگارز و دستگاه اسپکتوفتومتر 8/0شده با استفاده از ژل 
سازي مرحله واسرشتچرخه حرارتی شامل یک. انجام شد

40ه و دقیق5گراد و به مدت درجه سانتی95اولیه در دماي 

سیکل حرارتی بود که در هر چرخه نیز، زمان و دماي 
گراد، زمان درجه سانتی95ثانیه و 30ترتیب سازي بهواسرشت

ثانیه و دماي آن براي هر آغازگر متفاوت 30اتصال آغازگر 
ثانیه 60بود. همچنین زمان و دماي توسعه رشته نیز به ترتیب 

دقیقه در 5ایی به مدت گراد بود. توسعه نهدرجه سانتی72و 
از ژل تحقیقدر این گراد انجام شد.درجه سانتی72دماي 
شد. درصد استفادهTBE1درصد با بافر واکنش 2آگارز 

میکرولیتر بافر 5ابتدا میزان نمونه در ژل،بارگذاريمنظور به
هاي تکثیر شده اضافه و سپس میزان DNAگذاري به نمونه

هاي ایجاد شده در نمونه به درون چاهکمیکرولیتر از هر10
ازشد.بارگذاريساعت 2و میزان 120ژل آگارز با ولتاژ 

لیتر) محلول اتیدیوم برماید (یک میکروگرم در میکرو
از دستگاهآمیزي ژل وبراي رنگدقیقه30- 45به مدت 

Gel Document باندها استفاده شد. محتوي مشاهدهجهت
محاسبه شد زیر از طریق فرمولPIC(1اطلاعات چند شکلی (

)7( .

MI= PIC × Eاز رابطهMI(2(شاخص نشانگريهمچنین 
هايافزاردر پایان نیز با استفاده از نرم).14بدست آمد (
DARwin GenAlExو 6 آنالیز و هاي حاصل داده6.2
.بررسی شدند

بررسیموردوکافستهاياکسشنمنشأوژنبانککد- 1جدول
Table 1. Gene bank code and origin of Festuca accessions

منشا کد بانک ژن منشا کد بانک ژن
بروجن 10 بانه 1
بروجن 11 بانک ژن 2
بروجن 12 ایرلند 3

کامیاران 13 استرالیا 4
کامیاران 14 گناباد 5
کامیاران 15 اصفهان 6
کامیاران 16 اصفهان 7

لندایر 17 سمیرم 8
اردبیل 18 بروجن 9

نتایج و بحث
15بـا اسـتفاده از   شـده  مطالعـه  هايژنوتیپتنوع ژنتیکی

داراي آغـازگر  12تعـداد، که از ایـن  شدبررسی ISSRآغازگر 
در مجمـوع  ISSRدهی بودند. آغازگرهاي باندهاي قابل امتیاز

10،ایـن تعـداد  مکان ژنی را شناسایی کنند که از87توانستند 
شکل و سایر باندها چند شکل بودنـد. میـانگین تعـداد    باند یک

5/6اکسشـن برابـر   18باند تولید شده توسط هر آغازگر براي 
ــود ــازگر .ب ــداد  IS2آغ ــد (تع ــداد بان ــترین تع ــد) و 13بیش بان

بانـد) را  4کمترین تعـداد بانـد (تعـداد    IS6و IS12آغازگرهاي 
بانـد) و  48(میرم) بیشـترین بانـد  (س ـ8نشان دادند. اکسشـن  

ــاران) کمتــرین بانــد (16اکسشــن  ــین 32(کامی ــد) را در ب بان
الگـوي بانـدي  1شـکل ارا بودنـد.  دشدههاي بررسیاکسشن

را نشـان  IS2بـا اسـتفاده از آغـازگر    شدهبررسیهاياکسشن
هاي تنوع ژنتیکی ژنوتیپ) 8و همکاران (خیام نکویی دهد.می

بــا اســتفاده از نشــانگر مولکــولی را بلنــدياکتومختلــف فســ
AFLP3ترکیـب آغـازگري   10با اسـتفاده از  وکردندارزیابی

و شریفی تهرانـی وردند.به دست آرا لچندشکباند 209تعداد 
ــاران ( ــولی   16همک ــاي مولک ــاس مارکره ــر اس وSSR4) ب
EST-SSRهاي فستوکاي پابلند ایرانی ژنومی در بین جمعیت

ــی ــوع معن ــدي رارداتن ــزارش کردن ــدنتیجــه گرفوگ ــه تن ک
کــارایی بــالایی در بررســی تنــوع شــده نشــانگرهاي اســتفاده 
در ضـمن  . شـده داشـته انـد   هاي بررسی ژنتیکی میان جمعیت

ها بهتر توانست تنوع ژنتیکی میان جمعیتEST-SSRنشانگر
را آشکار سازد.

1- Simple Sequence Repeat 2- Marker Index
3- Amplified fragment length polymorphism 4- Simple Sequence Repea
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IS11آغازگرازاستفادهبافستوکا اکسشن 18بانديالگوي-1شکل

Figure1. The band pattern for 18 Festuca accessions using IS11 primer

در جدول بررسی شدههاي نتایج بدست آمده براي آغازگر
در بین اکسشنیارائه شده است. میانگین درصد چند شکل2

بود که کمترین درصد چند 05/89برابر مطالعه شدههاي
%) و بیشترین درصد چند شکلی IS5)14/57ازگر شکلی را آغ

اختصاص %)IS16)100وIS6 ،IS9 ،IS11 ،IS12آغازگرهاي به
) از صفر تا نیم در PICداشت. محتواي اطلاعات چند شکلی (

نشانگرهاي غالب متغیر است و هرچه این عدد بزرگتر باشد 
بیانگر فراوانی بیشتر چند شکلی براي آن جایگاه در 

در PICمیانگین .باشدمیشده هاي بررسی اکسشن
.بود33/0برابر شده در این تحقیقبررسیآغازگرهاي

و IS10،IS3،IS6هايمربوط به آغازگرPICبیشترین میزان 
IS16بهتر از سایر آغازگرها بر اساس هابود که این آغازگر

ها را مشخص توانستند فاصله ژنتیکی اکسشنPICشاخص 
توانایی خوبی PICبا کمترین میزان IS4و IS1ر کنند. آغازگ

ها نداشتند. میانگین شاخص نشانگر در جداسازي اکسشن
(MI)بیشترین .بود2/2برابر این تحقیق در آغازگرهاي

بود.IS12و IS10،IS2 ،IS6مربوط به آغازگرهاي MIمیزان 

صله بهتر از سایر آغازگرها توانستند فااین آغازگرها بنابراین
مشخص کنند و MIها را بر اساس شاخص ژنتیکی اکسشن
لذابود. IS13و IS5مربوط به آغازگرهاي MIکمترین میزان 

که بر اساس هر IS6و IS10گردد از آغازگرهاي پیشنهاد می
، بیشترین چندشکلی را نشان دادندMIو PICدو شاخص 

کا در هاي فستولیز مجموعه ژرم پلاسم دیگر اکسشنبراي آنا
و IS1،IS4 ،IS13هاي د. آغازگرگردتحقیقات بعدي استفاده 

IS5 با کمترین میزانPIC وMI توانایی خوبی در جداسازي
PICها نداشتند. دیگر آغازگرها داراي حد متوسطی از اکسشن

وخانیمهدينسبت به دو گروه حداقل و حداکثر بودند.MIو 
باایرانیبابونهتوده16رويخودمطالعه) در10همکاران (

براينوارتعدادمتوسطتصادفینیمهآغازگرهايازاستفاده
در. نمودندگزارشنوار93/13راتصادفینیمهآغازگرهر

بالاییکارآییتصادفینیمهآغازگرهايکهگرفتندنتیجهپایان
تنوعبررسیبرايتوانندمیودارندچندشکلیایجاددر

.شونداستفادهبابونههايتودهژنتیکی

ي مورد بررسیدر آغازگرهاشاخص نشانگريدرصد چند شکلی، تعداد کل باند، محتواي اطلاعات چند شکلی،- 2جدول 
Table 2. Percentage of polymorphism bands, Number of scored bands, polymorphism information content, Marker

Index in primer this study

کد آغازگر توالی آغازگر هاي تکثیر تعداد مکان
شده

هاي نتعداد مکا
چند شکل درصد چند شکلی PIC MI

IS1 5'- AC AC AC AC AC AC AC ACYA-3' 9 6 66/66 247/0 48/1
IS2 5'-ACACACACACACACACC-3' 10 9 90 362/0 26/3
IS3 5'- GA GA GA GA GA GA GA GAYC-3' 6 6 100 389/0 33/2
IS5 5'- AG AG AG AG AG AG AG AGC-3' 7 4 14/57 225/0 90/0
IS6 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAC-3 7 7 100 388/0 72/2
IS9 5'- CT CT CT CT CT CT CT CTG-3' 7 7 100 261/0 83/1
IS10 3'-GAGAGAGAGAGAGAGARC-5' 13 12 3/92 390/0 68/4
IS11 5'-ACACACACACACACACC-3' 6 6 100 365/0 19/2
IS12 3'-TGTGTGTGTGTGTGTGG -5' 7 7 100 367/0 57/2
IS13 5'- AG AG AG AG AG AG AG AGYT-3' 4 3 75 293/0 88/0
IS14 5'- GACA GACA GACA GACA -3' 8 7 5/87 289/0 03/2
IS16 5'-DBDACACACACACACACA-3' 4 4 100 386/0 54/1

میانگین 33/7 5/6 05/89 33/0 20/2
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ماتریس تشابه
ستفاده از ضریب تشابه دایس با اها تشابه ژنتیکی اکسشن

)، میانگین تشابه بین 3متغیر بود (جدول 85/0تا 47/0از 
بود که بالا بودن تشابه ژنتیکی یاد شده 63/0ها برابر اکسشن

هاي فستوکا بر اکسشندهنده تنوع ژنتیکی پایین در بیننشان
اینکه اما با توجه به.باشدمیشدهاساس آغازگرهاي بررسی

این کرد گونه بیانتوان اینباشد میدامنه تشابه بالا می
ها را اند تنوع ژنتیکی میان اکسشنتوانستهنشانگرها بخوبی 

(کامیاران) 16هاي . بیشترین تشابه را اکسشنآشکار سازند
(بانه) با اکسشن 1و کمترین تشابه را اکسشن (ایرلند) 17و 
) تنوع ژنتیکی 14و همکاران (روفوماین داشتند.(بروجن)12
د و باکردنبررسی AFLPنشانگر جمعیت فستوکا را با 16

هاي توجه به وجود تنوع ژنتیکی بالا بیان داشتند که اکسشن
هاي اصلاحی منبع ژنتیکی مناسبی جهت برنامهشدهبررسی

همچنین بر اساس ماتریس تشابه باشندتوکا میفس
.هاي مورد بررسی را ارزیابی کردندجمعیت

ايتجزیه خوشه
UPGMAروشاي بهگرام حاصل از تجزیه خوشهدندرو

با است. هارائه شد2بر اساس ضریب تشابه دایس در شکل 
هاي توجه به نتایج ضریب کوفنتیک براي ضرایب و روش

داراي UPGMAبندي مختلف، ضریب دایس و روش گروه
ها بالاترین ضریب کوفنتیک بود و بر این اساس اکسشن

در بررسی روابط)9(محجوب و همکارانبندي شدند.گروه
نشانگر کلزا با استفاده از هايگونهازژنوتیپ36بینژنتیکی

گزراش کردند که ضریب جاکارد و روش ISSRمولکولی 
UPGMA داراي ضریب همبستگی کوفنتیک بالاتري نسبت

ها را ها بوده و با استفاده از همین روش ژنوتیپبه سایر روش
خط برش دندروگرام از محل فاصله ژنتیکی .بندي کردندگروه

ط بر که این خگروه تقسیم کرد4ها را به اکسشن50/0
اساس نتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی و تجزیه 

بر اساس خط .بندي را تایید نمودواریانس مولکولی گروه

(استرالیا) 4(بانه) و 1هاي گروه اول شامل اکسشنبرش،
7(اصفهان)، 6(گناباد)، 5هاي گروه دوم اکسشندر باشد می

(بروجن) 12(بروجن) و11(بروجن)، 9(سمیرم)، 8(اصفهان)، 
در این دست آمد.ب64/0میانگین تشابه این گروه .قرار گرفتند

(بروجن) کمترین تشابه و 11(گناباد) و 5هاي اکسشنگروه 
(گناباد) بیشترین تشابه را با 5(اصفهان) و 6هاي اکسشن
(بروجن)، 10هاي ر داشتند. گروه سوم شامل اکسشنیکدیگ

،(کامیاران)16)، کامیاران(15)، کامیاران(13(کامیاران)، 14
میانگین تشابه در این .باشد(اردبیل) می18(ایرلند) و 17

هاي هاي این گروه اکسشنبود که در بین اکسشن73/0گروه 
رین تشابه و ) داراي بیشتکامیاران(13(کامیاران) و 14

(بروجن) داراي کمترین 10) و کامیاران(15هاي اکسشن
2هاي شامل اکسشننیز باشند. گروه چهار تشابه می

میانگین تشابه در این گروه برابر ، (ایرلند) بود3(بانک ژن) و 
محاسبه شد.76/0

فستوکاهاي مورد بررسی اکسشنماتریس تشابه با استفاده ضریب تشابه دایس براي - 3جدول
Table 3. Similarity matrix for studying Festuca accessions based on Dice’s coefficient

اکسشن

ژن
ک 

بان

لند
ایر

الیا
ستر

ا

اباد
گن

ان
صفه

ا

ان
صفه

ا

رم
سمی

جن
برو

جن
برو

جن
برو

جن
برو

ران
میا

کا

ران
میا

کا

ران
میا

کا

ران
میا

کا

ژن
ک 

بان

یل
ردب

ا

بانک ژن 60/0
ایرلند 53/0 76/0
استرالیا 67/0 47/0 54/0
گناباد 53/0 47/0 67/0 54/0

اصفهان 57/0 61/0 73/0 53/0 75/0
اصفهان 51/0 57/0 64/0 47/0 69/0 70/0
سمیرم 59/0 54/0 57/0 56/0 70/0 71/0 67/0
بروجن 57/0 56/0 61/0 51/0 73/0 73/0 67/0 67/0
بروجن 60/0 60/0 63/0 62/0 60/0 70/0 69/0 68/0 70/0
بروجن 48/0 49/0 53/0 49/0 48/0 61/0 67/0 61/0 49/0 58/0
بروجن 47/0 54/0 55/0 47/0 58/0 63/0 60/0 57/0 72/0 62/0 55/0

کامیاران 55/0 53/0 69/0 56/0 67/0 72/0 61/0 63/0 67/0 67/0 57/0 55/0
کامیاران 57/0 62/0 70/0 53/0 60/0 73/0 62/0 59/0 73/0 70/0 62/0 57/0 8/0
کامیاران 53/0 54/0 68/0 59/0 59/0 68/0 62/0 61/0 66/0 65/0 63/0 57/0 72/0 73/0
کامیاران 48/0 58/0 64/0 51/0 64/0 65/0 68/0 63/0 70/0 69/0 58/0 63/0 66/0 73/0 75/0
ایرلند 55/0 53/0 59/0 56/0 65/0 68/0 64/0 68/0 73/0 73/0 59/0 59/0 69/0 74/0 78/0 85/0
اردبیل 52/0 59/0 64/0 58/0 67/0 72/0 68/0 63/0 74/0 76/0 52/0 66/0 76/0 75/0 69/0 74/0 77/0
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UPGMAهاي فستوکا مورد مطالعه با استفاده از روش راي اکسشنبISSRهاي نشانگر دندروگرام حاصل از داده-2شکل 
Figure 2. Dendrogram of cluster analysis for Festuca accessions using ISSR marker based jaccard coefficient by

UPGMA

اي هاي حاصل از تجزیـه خوشـه  ماتریس تشابه براي گروه
هـاي  ین تشابه در بـین اکسشـن  ) نشان داد که بیشتر4(جدول 

1و 3هاي گـروه  و کمترین تشابه در بین اکسشن4و 3گروه 
کـه هـدف از   وجود دارد. با توجـه بـه نتـایج فـوق در صـورتی     

هایی با حـداکثر فاصـله   هاي اصلاحی استفاده از اکسشبرنامه
3و 1هاي گـروه  توان از اکسشژنتیکی براي تلاقی باشد می

استفاده کرد.

ايهاي حاصل از تجزیه خوشهتشابه گروه- 4دول ج
Table 4. Similar groups from the cluster analysis

گروه C1 C 2 C 3 C 4

C 1 1
C 2 827/0 1
C 3 806/0 842/0 1
C 4 804/0 849/0 934/0 1

تجزیه به مختصات
برايمکملروشیعنوانبهاصلیبه مختصاتاز تجزیه

حداکثراستخراجوبهینهاستفادهبهاي منجرخوشهتجزیه
هاي بر اساس داده.شودمیمولکولیهاياز دادهاطلاعات

تجزیه به مختصات اصلی شده حاصل از آغازگرهاي بررسی
مختصات محور نتایج نشان داد .ها انجام شدبراي اکسشن

درصد از واریانس 79/17و 69/26و دوم به ترتیب اول 
48/44لفه اول و دوم ؤمو در مجموع کنندمیتبیینوجود را م

در ضمن دیاگرام . موجود را توجیه کردنددرصد از واریانس 
شدسم ربر اساس مختصات اول و دوم ها پراکنش اکسشن

اي تا حدودي ه خوشهیج تجزیاین دیاگرام با نتا.)3(شکل 
.دکرچهار گروه تقسیمرا بههامطابقت داشت و اکسشن
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بر اساس محور مختصات اصلی اول و دوم ISSRها براي نشانگر باي پلات اکسشن-3شکل 
Figure 3. Scatter plot for accessions for ISSR primer based on two first axes from principal coordinate analysis.

تجزیه واریانس مولکولی
توان در تعیین هاي تجزیه واریانس مولکولی میز کاربردا

ها و تعیین حد مطلوب خوشه در تفاوت ژنتیکی بین جمعیت
این صورت که در هر گروه اي اشاره کرد، بهتجزیه خوشه

هاي عنوان یک جمعیت و ژنوتیپنقطه برش دندروگرام به
راي شود و بعنوان افراد جمعیت در نظر گرفته میدرون آن به

اي . نقطهگیردصورت میهر نقطه برش یک تجزیه واریانس 
عنوان وجود آید، بهها بهبیشترین تمایز بین گروهدر آن که 

در این نقطه مناسب برش دندروگرام انتخاب خواهد شد. 
بندي تجزیه تجزیه واریانس مولکولی بر اساس گروهتحقیق 

گروه تقسیم 4به ها ژنوتیپ) و 5ول ااي انجام شد (جدخوشه
% 5ها در سطح میان جمعیتPو بر اساس آماره شدند

صورت بندي بهگروهداري وجود داشت یعنیاختلاف معنی
نتایج بدست آمده نشان داد که در صحیح انجام گرفته است.

باشد. بر این ها میمیان کلاسترها تنوع بیشتر از بین گروه
و در بین کلاسترها % 79اساس تنوع در درون کلاسترها برابر 

)12(همکارانوپیتراشمید % مشاهده گردید.21تنوع برابر 
Loliumو Festuca pratensisگونهدوژنتیکیتنوع

multiflorumنشانگر22و24با استفاده از به ترتیب ا رSSR
گر عدم و نتیجه تجزیه واریانس مولکولی بیانکردندبررسی 

. هاي مرتعی هر دو گونه بودتیپدار در بین وجود تنوع معنی
همچنین گزارش کردند که تنوع ژنتیکی گونهآنها

F. pratensis با هتروژنتیکی مورد انتظار همبستگی منفی
گزارش نگردید.L. multiflorumاما این مسئله براي دارد

طور که مشاهده همانISSRهاي با استفاده از آغازگر
فستوکاهاي اکسشناي در بین گردید تنوع قابل ملاحظه

در ISSRشانگر چند شکلی مطلوبی بر اساس نوجود داشت و 
کلی و بر اساس حالتدرها مشاهده شد.اکسشنبین 

و شاخص ) PIC(محتوي اطلاعات چند شکلی يهاشاخص
هاي گونه ها براي بررسیترین آغازگرمناسب)MI(نشانگر
و پیشنهاد تعیین شدIS6و IS10، آغازگرهاي فستوکا

هاياکسشنگردد براي آنالیز مجموعه ژرم پلاسم دیگر می
میانگین تشابه بین در تحقیقات بعدي استفاده گردند.فستوکا
بود که پایین بودن تشابه ژنتیکی 63/0ها برابر اکسشن

بر فستوکاهاي اکسشنژنتیکی بالا در بین دهنده تنوعنشان
گردد میکه پیشنهادباشد. هاي مورد بررسی میاساس آغازگر

نتیکی بر اساس که حداکثر فاصله ژهااین اکسشناز 
داشتند در جهت استفاده از راهاي مورد استفادهنشانگر

بر . هاي اصلاحی استفاده شودحداکثر هتروزیس در برنامه
ها در چهار گروه قرار گرفتند. اکسشناي اساس تجزیه خوشه

با دیاگرام حاصل از پراکنش اينتایج حاصل از تجزیه خوشه
اول و دوم حاصل از ها بر اساس مقدار مختصاتاکسشن
بر اساس تجزیه به مختصات اصلی مطابقت نشان داد.تجزیه 

اي هاي حاصل از تجزیه خوشهواریانس مولکولی گروه
درصد پنج ها در سطح مشاهده شد که واریانس بین گروه

دار بود، اما بر اساس واریانس برآورد شده سهم واریانس معنی
کل بود.از تنوعدرصد29ها تنهابین گروه

ISSRنشانگر ها با استفاده از بندي اکسشنتجزیه واریانس مولکولی بر اساس گروه- 5جدول 
Table 5. Molecular variance analysis based on cluster using ISSR marker

منابع تغییرات Df SS MS Est.Var %Var STAT P

بین گروه 3 746/80 915/26 489/3 21% PhiPT *010/0
درون گروه 14 643/179 832/12 832/12 79%

کل 17 389/260 320/16 100%
Est/ Varها                اکسشنبینوداخلبرايشدهمحاسبهواریانس%Varکلواریانسبهتغییرمنبعهرواریانسدرصد

Factorial analysis: Axes 1 / 2
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Abstract
Fescue is an important forage species growing in wide climates. Genetic variation was

estimated for 18 accessions of Festuca arundinacea using 12 ISSR primers in payame Noor
university of Kermanshah. In total 87 bands (loci) were obtained.77 bands out of 87 were
polymorph in accessions. The mean polymorphism percentage was 89.05 among Fescue
accessions.The greatest polymorphism percentage were belonged to IS6, IS9, IS11, IS12 and
IS16. Polymorphic information content (PIC) average and Marker index (MI) mean were 0.33
and 2.2 respectively. The highest MI belonged to IS10, IS2, IS6 and IS12. The IS10 and IS6 had
the most polymorphism. The greatest similarity belonged to accession 16 (kamiaran)-17 (Irland)
and the least similarity belonged to accession1 (Bane)-12(Brojen). Cluster analysis and
principal coordinate analysis classified these genotyped to four groups; the accessions of the
first group had the highest genetic distance with the accessions of the group 3, based on ISSR
markers. These results confirmed by molecular variance analysis as well.

Keywords: Cluster analysis, Festuca arundinacea, ISSR, Genetic variation
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