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  هاي بومي گاودانه ايراني با استفاده از نشانگرهاي ريزماهوارهتودهبرخي ارزيابي تنوع ژنتيكي 

  
 

  4و رضا فتوت 3، مجيد طالبي2، بهرام ملكي زنجاني1رسول صحافيسيد
 

  )s.r.sahhafi@vru.ac.ir: ولونويسنده مس( سنجانرف) عج(ولي عصر ، دانشگاه استاديار -1
 دانشگاه زنجان و استاديار، دانشيار - 4و  2

 دانشيار، دانشگاه صنعتي اصفهان -3
 4/11/94: تاريخ پذيرش                          26/7/94 :تاريخ دريافت

  
  چكيده

هاي آذربايجان شرقي، آذربايجان غربي، از استان) .Vicia ervilia L(ي بومي گاودانه توده 19تنوع ژنتيكي بين  پژوهشدر اين 
مورد ارزيابي قرار ) SSR(جفت آغازگر ريزماهواره  18هاي تكراري كوتاه با استفاده از اردبيل و زنجان از طريق تنوع در توالي

ماهواره جايگاه ريز هشتآلل در مجموع  27تعداد . توليد كردند لگوي مناسب و قابل امتيازدهيا SSRجفت آغازگر  هشت. گرفت
  مكان ترين وآلل بيشچهار با  VE19و  VE02 ،VE05 ،VE07، VE09ژني  هايمكانكه طوريهاي مورد بررسي رديابي شد بهدر توده

 مشاهده شدهميانگين هتروزيگوسيتي . ترين تعداد آلل را در بين نشانگرها نشان دادندآلل كمدو با  VE27و  VE14ژني  هاي
  هاي مورد مطالعه از تعادل هارديگيري شد كه تودهاسكور در هر مكان ژني نتيجهتوجه به آزمون كاي با. برآورد گرديد 0435/0

ترين بيش VE02برآورد گرديد و آغازگر  PIC (5363/0(ميانگين محتواي اطلاعات چند شكلي آغازگرها . دنكنواينبرگ تبعيت نمي-
از ( اردبيلترين فاصله ژنتيكي بين توده بيش. را نشان دادند) 1093/0( PICترين مقدار كم VE27و آغازگر ) PIC )6934/0مقدار 

و  )آذربايجان شرقياز استان (برازين هاي و كمترين فاصله ژنتيكي بين توده )از استان زنجان( چومالوبا توده  )اردبيلاستان 
 UPGMAاي به روش با استفاده از تجزيه خوشههاي مورد ارزيابي روابط ژنتيكي بين توده. مشاهده شد )اردبيلاز استان (خيارك 

نتايج اين . تقسيم كرد گروه پنجهاي بومي را به اي، تودهآناليز خوشه. اساس فاصله ژنتيكي ني مورد بررسي قرار گرفت بر
و كارآمد هاي بومي گاودانه مؤثر در تشخيص چندشكلي و فاصله ژنتيكي ميان توده SSRپژوهش نشان دادند كه نشانگر مولكولي 

 . هاي گاودانه، مورد استفاده قرار گيردتواند به عنوان ابزار مناسبي در تجزيه و تحليل روابط ژنتيكي ميان تودهبوده و مي
  

 SSRگاودانه، تنوع ژنتيكي، نشانگرهاي مولكولي، : هاي كليديواژه
 

  مقدمه
  ترين و پر كننده انرژي و پروتئين حجيممنابع تأمين     

دهد و سالانه ترين بخش خوراك دام را تشكيل ميهزينه
مقدار زيادي از اين منابع جهت استفاده در صنعت دامپروري از 

يكي از اقدامات مهم در كاهش ). 3(شود خارج وارد كشور مي
استفاده از  ،اي در توليد دام داردهزينه خوراك كه سهم عمده

ري آن در منابع موجود و شناخت مواد غذايي جديد و بكارگي
هاي اخير توجه به گياهان تيره در سال). 20(جيره دام است 

بقولات به دليل ارزش غذايي بالا و دوره رشد كوتاه و نياز به 
هاي رسيدگي كم، از طرف كشاورزان، دامپروران و كارخانه

توليد خوراك دام و حتي اصلاحگران نباتات در اكثر كشورهاي 
اي از يكي از محصولات دانه .)22(جهان افزايش يافته است 

   .Vicia ervilia Lخانواده بقولات، گاودانه با نام علمي 
ها بوده و در زبان انگليسي اين گياه جزو ماشك. باشدمي

bitter vetch هاي دور گاودانه از گذشته). 11(شود ناميده مي
بويژه در كشورهاي مهم از نظر تاريخ كشاورزي، براي تغذيه 

بومي مناطق غرب  اين گياه. گرفتستفاده قرار ميدام مورد ا
به دليل ارزش غذايي بالا،  و )5(آسيا و جنوب اروپاست 

هاي كم عمق و توانايي تثبيت ازت خاك و توان رشد در خاك
 ماده گاودانه دانه). 15(قليايي همواره مورد توجه بوده است 

 معدني مواد از مناسبي منبع و پروتئين انرژي، از غني خوراكي
 آمين اسيدهاي نظر از اما. باشدمي يرضرو هايآمينه اسيد و

پروتئين و % 65/26حاوي  دانه اين. دارد كمبود دارگوگرد
  و از آن ) 23(است  خام كيلوگرم انرژي بر مگاژول 10/18
مناسب با قابليت هضم و  يخوراكيك ماده عنوان توان بهمي

ر گان مورد استفاده قراكنندراپذيري بالا در جيره نشخوتجزيه
 60نسبتاً ارزان است و به قيمتي حدود گاودانه دانه ). 20( داد
تواند جايگزين درصد سويا قابل خريداري است و مي 70تا 

كشت اين گياه از ). 2(سويا در جيره غذايي دام و طيور شود 
هاي قبل در غرب و شمال غرب ايران مرسوم بوده و از سال

ازگار با خشكسالي و پراكنش نامطلوب لحاظ اكولوژيكي س
  در). 13(شود باران بوده و در تناوب با گندم توصيه مي

هاي نامرغوب، سنتي بودن ساختار هاي اخير كاشت تودهسال
توليد، برداشت غيرمكانيزه، عملكرد پايين دانه و هزينه بالاي 

كشت اين گياه  توليد، متأسفانه به كاهش شديد سطح زير
نژادي م به مسائل بهأرسد توجه تونظر مي به. استشده منجر 
طرف  تواند تا حد زيادي اين مشكلات را برزراعي ميو به

 آگاهي .كشت اين محصول را بهبود بخشد كرده و سطح زير
 گياهان پلاسمژرم در آن ميزان برآورد و ژنتيكي تنوع سطح از
 از اريبسي اساس و پايه اصلاحي، مواد ژنتيكي روابط تعيين و

منظور  به .)12(رود مي شمار به نباتات اصلاح هايبرنامه
هاي نشانگري انواع مختلفي از سيستم ،تخمين تنوع ژنتيكي

ها شوند كه از جمله آنتوسط اصلاحگران گياهي استفاده مي
توان به نشانگرهاي مورفولوژيكي، بيوشيميايي و مولكولي مي

  از يكي مولكولي اينشانگره از استفاده). 9(اشاره كرد 
 بررسي در كه باشدمي زمينه اين در ارزشمند هاي بسيارروش
 بررسي و برتر گياهان انتخاب ژنتيكي، خويشاوندي روابط

). 4(دارند  كاربرد مختلف هاينمونه بين تفاوت يا شباهت
نوعي از نشانگرهاي مولكولي  )SSR(ماهواره  نشانگرهاي ريز

 چند اطلاعات محتواي ،يبارزهم ماهيتهستند كه به دليل 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري
 پژوهشنامه اصلاح گياهان زراعي
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هاي مناسبي براي ژنوم، ابزار در تصادفي توزيع و بالا شكلي
  هاي پيوستگي و نيز مطالعات تنوع ژنتيكي، تهيه نقشه

در تنها تحقيق ). 7،14،25(شوند ها محسوب مييابي ژنمكان
هاي گاودانه با صورت گرفته در ارزيابي تنوع ژنتيكي توده

جمعيت گاودانه نوزده ) 8(فتحي و همكاران ال ،SSRنشانگر 
نشانگر  نهبا استفاده از . در مراكش را مورد ارزيابي قرار دادند

SSR  ها در هر تعداد آلل. آلل شناسايي شد 68در مجموع
متغير بود و متوسط آن براي هر  16تا  3جايگاه ژني بين 

محتواي اطلاعات چند شكلي براي . بدست آمد 6/7نشانگر 
در تحقيقات انجام  .آمدبه دست  65/0حدود  SSRانگر نش

هاي گاودانه تنها بر شده در ايران، ارزيابي تنوع ژنتيكي توده
. مورفولوژيك صورت گرفته است -اساس خصوصيات زراعي

به منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي در ) 1(عباسي و همكاران 
توده  126كلكسيون گاودانه بانك ژن گياهي ملي ايران، تعداد 

مورفولوژيك مورد بررسي قرار  –را از لحاظ صفات زراعي
. بندي شدندهاي مورد مطالعه در سه گروه دستهو توده دادند

، )24( ملكي زنجانيدر تحقيق انجام شده توسط صحافي و 
تنوع ژنتيكي و ارزيابي روابط بين عملكرد و اجزاي عملكرد 

هاي آذربايجان تانآوري شده از اسبومي گاودانه جمع توده 48
شرقي، آذربايجان غربي، اردبيل و زنجان بر اساس صفات 

ها را اي تودهو تجزيه خوشه مورفولوژيك بررسي شد-زراعي
. قرار داد متوسط و پايين ،با پتانسيل عملكرد بالادر سه گروه 

با وجود غني بودن ذخاير ژنتيكي گاودانه در ايران، مطالعات 
مبني  يتحقيقو تاكنون هيچ نجام نشده ها اچنداني برروي آن

بر بررسي تنوع ژنتيكي گاودانه با استفاده از نشانگرهاي 
شناسايي و معرفي اين . مولكولي در ايران گزارش نشده است

ترين ها اساسيچنين بررسي ميزان قرابت آنها و همتوده
هاي بعدي جهت اصلاح عملكرد و ريزيبخش در برنامه

با توجه به سابقه كشت و . آيدحساب ميكيفيت محصول به 
كار طولاني گاودانه در مناطق شمال غرب كشور، اين پژوهش 

بومي  هتود 19با هدف بررسي تنوع ژنتيكي ميان و درون 
هاي آذربايجان شرقي، آذربايجان استان متعلق بهگاودانه 

 SSRغربي، اردبيل و زنجان با استفاده از نشانگر مولكولي 
 .انجام گرفت

  
  هامواد و روش

  DNAمواد گياهي و استخراج 
هاي استانهاي توده بومي از بذور گاودانه 19تعداد      

  آذربايجان شرقي، آذربايجان غربي، اردبيل و زنجان موجود در 
  
  

ي گروه زراعت و اصلاح نباتات دانشكده كلكسيون گاودانه
ها بر اين توده). 1جدول (كشاورزي دانشگاه زنجان تهيه شد 

الگوي خويشاوندي ژنتيكي به  اي ونتايج تجزيه خوشه اساس
انتخاب شدند ) 24( ملكي زنجانيدست آمده توسط صحافي و 

از لحاظ ها حداكثر فاصله ژنتيكي را طوري كه اين تودهبه
بذور مربوط به هر . اندنشان دادهمورفولوژيك  -ت زراعياصف
ها به گلخانه گلدانو  هاي جداگانه كاشته شده در گلدانتود

گياه  10نمونه برگي از  10ي بومي براي هر توده. منتقل شدند
برگ سالم جوان از هر گياه  پنجتا  چهارتهيه شد و هر نمونه 

گراد سانتي -80در فريرز  DNAبودند و تا زمان استخراج 
گرم از  سهژنومي،  DNAجهت استخراج . نگهداري شدند
هاون چيني در حضور ازت مايع  آوري شده دربافت برگي جمع

انجام  CTABاساس روش  بر DNAاستخراج پودر شده و 
 .)6( گرفت

  اي پليمراز و الكتروفورززنجيرهواكنش 
   كه در مطالعه SSR آغازگر جفت نه پژوهش اين در     
  كيفيت آللي مناسب و ميزان  )8(فتحي و همكاران  ال
اودانه در مراكش نشان هاي گمورفيسم بالايي را بين تودهپلي

جفت آغازگر  نههمچنين . داده بودند مورد استفاده قرار گرفت
طراحي و به كار برده  Vicia sativaبر اساس كتابخانه ژنومي 

 شده ارائه 2 جدول در استفاده مورد آغازگرهاي مشخصات. شد
در  93-94هاي كارهاي آزمايشگاهي طي سال .است

راعت دانشكده كشاورزي و علوم آزمايشگاه ژنتيك دپارتمان ز
 واكنش. امريكا صورت گرفت ،زيستي دانشگاه ايالتي آيوا

 5/1شامل   ميكروليتر 15 حجم در) PCR( پليمراز ايزنجيره
 2( ميكروليتر كلريد منيزيم PCR 10x ،5/1ميكروليتر بافر 

 Taq DNA Polymerase ،3/0واحد آنزيم  5/0، )مولارميلي
ر ميكروليت 3/0، )مولارميلي 4/0( غازگراز هر آ ميكروليتر

dNTP )1/0 نانوگرم  20و ) مولارميليDNA  ژنومي انجام
 اپندورف شركت ساخت ترموسايكلر دستگاه يك در تكثير. شد
 در اوليه سازيواسرشته چرخه شامل يك حرارتي هايچرخه با

 شامل چرخه 38 و دقيقه 5مدت  به گرادسانتي درجه 94 دماي
 يك به مدت گرادسانتي درجه 94 دماي در سازيواسرشته
 دقيقه، 1مدت  آغازگر به هر مناسب دماي در اتصال دقيقه،
 بسط و ثانيه 45 به مدت گرادسانتي درجه 72 دماي در بسط
به . انجام شد دقيقه 10 به مدت گرادسانتي درجه 72 در نهايي

 GelRed Nucleicرنگ ميكروليتر PCR ،2هاي فرآورده
Acid Stains  دووي ژل آگارز ر رب جداسازياضافه شد و 

انجام  Bio Radساخت شركت  فورزوالكتر دستگاه دردرصد 
  . شد
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  در آزمايش هاي بومي گاودانه مورد استفادهتوده -1جدول 
Table 1. The list of studied bitter vetch landraces 

  )روستا-شهرستان-استان( آوريمحل جمع  شماره  )تاروس-شهرستان-استان( آوريمحل جمع  شماره
  خيارك-اردبيل -اردبيل  11  بهل-اهر-آذربايجان شرقي  1
  سفلي هاشمآل -خلخال -اردبيل  12  بايقوت-ملكان-آذربايجان شرقي  2
  آلوارس- سرعين -اردبيل  13  ي جديديولقنلو-ملكان-آذربايجان شرقي  3
  سقزچي -نمين -اردبيل  14  كاغذكنان-ميانه-آذربايجان شرقي  4
  بلاغداش -ابهر -زنجان  15  برازين - هريس-آذربايجان شرقي  5
  چلگان -زنجان -زنجان  16  قورول عليا-چالدران-آذربايجان غربي  6
  چومالو -زنجان -زنجان  17  الند-خوي-آذربايجان غربي  7
  قلعه -زنجان -زنجان  18  سگتلو-خوي-آذربايجان غربي  8
  گلوجه -زنجان -زنجان  19  سفلي ميدان-خوي-ن غربيآذربايجا  9
      اردبيل-اردبيل-اردبيل  10

  
 مورد استفادهجفت آغازگر ريزماهواره  18هاي رفت و برگشت  توالي -2 جدول

Table 2. Backward and forward sequences of the 18 studied SSR markers 

  لي آغازگرهاتوا  نام آغازگر    توالي آغازگرها  نام آغازگر
VE02 F: CAAGCTGGCCACCTAATGC   VSS256  F: GCCTCGTAGATTTGGTTTGATG 
  R: ATATTAAGGGTTTCGAGTTGGG     R: TGATAATTTGCGGCTTATAGGG 

VE03  F: TAGCAAGCCTTTGAACCTTTT   VSS270  F: GGTTAAAGGGCGTGATAAGGAT 
  R: CCTGAAACAGCAAACCAACA     R: TATTAGCCAACCCAGAAAGAGG 

VE05  F: TTTAATTTTGCTCCTTGCGG   VSS279  F: GCTTTGTTCATCTGTTGCTTTG 
  R: CCTTACCATAACCTAAACCTAACCC     R: AGTTCACCTTCCCACATCCTC 

VE07  F: TTCGGATATGGGAACCTTTATG   VSS282  F: GAAAATCGTAGCTGGGAACG 
  R: GGTTCTAGAAAACAGCTCCCAA     R: TCACGGATCTAACACCAACG 

VE09  F: CTGCTGATGATGTTGTGGATG   VSS288  F: CGAAATCTATTGCCACGGTT 
  R: GAACACGTGTACGGAGACCA   R: ACGTTGTTGTCGGTGTCTTG 

VE14  F: TTTGGAGGCTTTGAGCCTTA   VSS292 F: TTTGATTTGTTGGGTGACGA 
  R: CCCAACAGGGATACCACTTC     R: GGAGGAAGAGGTTTGGAAGG 

VE19  F: GTCAGAATCCCCATGTACACAA   VSS298 F: CAGTTTCCATTGTCAGAAGCAC 

  R: CCCTCTCAAAACACCTTCCA   R: ACGGTTAGGTGGTTAGGTCGT 
VE27  F: GTGTCTTAGATTTCATCAATGCG   VSS300 F: GTCATCTTCATCGGCTCCAC 

  R: TCATTCATCACAAAGTTACTGCAA   R: GGTAGCGAGTTCAGGTTTGC 

VE28  F: GACGAGTTACATCTTCGGCG   VSS312 F: ACCACTAAGAGCTGCCCGA 

  R: TGAGTTTTGAGATTTAGCCCTTG   R: TTTCTGTTGTTCATTCGCCA 
  Vicia sativaانه ژنومي خطراحي شده بر اساس كتاب سمت چپ جدولآغازگرهاي و ) 7(فتحي و همكاران ال مطالعهاز  استفاده شده سمت راست جدولآغازگرهاي 

  
  هاو تحليل دادهتجزيه 

 .شدند امتيازبندي آغازگرها جفت توسط شده تكثير قطعات     
باندها  وجود دمع يا و به صورت وجود حاصل نواري الگوهاي

 براي .شدند امتيازدهي صفر و يك اعداد با PCRمحصول  در
، a صورت به مطالعه مورد هايدر توده هاآلل تعداد نشانگر هر
b ،c ژنتيكي پارامترهاي و آللي هايفراواني .شدند نامگذاري 
 .شد برآورد هاتوده ژنتيكي فاصله نيز و ماهواره ريز جايگاه هر

 اطلاعات چندشكلي ميزان شاهده شده وهتروزيگوسيتي م
ضريب ها از ژنتيكي توده جهت محاسبه فاصله .محاسبه شدند

ها با استفاده از بندي لاينگروه. استفاده گرديد )19(تشابه ني 
اساس ضريب  برو  UPGMAاي به روش تجزيه خوشه

اي با ترين روش تجزيه خوشهمناسب. انجام شد تشابه ني
قابل  ستگي كوفنتيك تعيين شد و مقدارمحاسبه ضريب همب

دار اين همبستگي براي انتخاب روش مناسب ملاحظه و معني
هاي هماهنگ اصلي تجزيه به مؤلفه. مورد توجه قرار گرفت

Principle Coordinate Analysis ( به منظور تشخيص
بندي تجزيه ها و تأييد گروهتر روابط ژنتيكي بين تودهدقيق
  از استفاده با هاتجزيه و تحليل .رفتاي صورت گخوشه

 PowerMarker V. 3.25 ،PopGen V. 1.31 هايافزارنرم 
  . صورت گرفت GeneALex V. 6.5 و

 
  و بحث نتايج

 به قادر جفت آغازگر 14 استفاده مورد آغازگر جفت 18 از     
 هشتشدند و از اين تعداد،  ماهواره ريز ژني هايمكان تكثير

 19وي نواري مناسب و قابل امتيازدهي براي الگ جفت آغازگر
الگوي  1در شكل  .)3جدول (توده مورد مطالعه توليد نمودند 

ي بومي گاودانه توده 19هاي تكثير شده از DNAباندي 
در مجموع  .نشان داده شده است VE02مربوط به آغازگر 

اي با الگوي نواري مناسب و قابل جايگاه ريزماهواره هشت
هاي تحت بررسي در توده چند شكلآلل  27تعداد  امتيازدهي،

تا  دو از ژني جايگاه هر در چند شكل آلل مشاهده شد و تعداد
 آلل تعداد حداقل .بود متغير 375/3آلل  با ميانگين آلل چهار

 دو( VE27و  VE14ژني  هايمكان به مربوط شده مشاهده
 ايهمكان به مربوط مشاهده شده آلل تعداد حداكثر و) آلل

) آلل چهار( VE19 و VE02 ،VE05 ،VE07 ،VE09ژني 
هاي ژني در مكان 86/3تعداد آلل مؤثر از  .)3جدول (بود 

VE02  وVE05  در مكان ژني  13/1تاVE27  متغير و با
 هايدر مطالعه حاضر تعداد آلل). 3جدول (بود  89/2ميانگين 
 آللي هاي ژني و ميانگينمشاهده شده براي مكان چند شكل
 كه بر) 8(فتحي و همكاران تر از مطالعه الشده كم مشاهده
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  ي بومي گاودانه در مراكش انجام گرفته بود هاوي تودهر
 آلل تعداد بيشترين داشتند ها اظهارطوري كه آن باشد بهمي

 به مربوط آن كمترين و آلل 16با VE07 جايگاه به مربوط
 6/7شده  دهمشاه آللي و ميانگين آلل سه با VE27 جايگاه

هاي بومي تنوع بيشتر توده بخاطرتواند اين مساله مي. بود
تفاوت در بدليل هاي بومي ايراني مراكشي نسبت به توده

 چند اطلاعات محتواي بررسي با .جغرافيايي باشد محيط اكو
 PICبيشترين مقادير  ريزماهواره، جايگاه هشت )PIC(شكلي 
و  VE09و  VE02 ،VE05، VE19نشانگرهاي  به مربوط

 PICمعيار  .بود PICمقدار  كمترين داراي VE27نشانگر 
ها در يك مكان توان تمايز هر آغازگر را از طريق تعداد آلل

 PICمتوسط  ).18(كند ها تعيين ميژني و فراواني نسبي آلل
 ظرفيت بر دلالت است كه شده برآورد 5363/0بررسي  اين در

توان دارد كه مي افراد تمايز و تفكيك در نشانگرها بالاي نسبتاً
هاي ديگر گاودانه پلاسمژرم به خوبي براي آناليز مجموعه

و  VE02 ،VE05، VE09بنابراين چهار نشانگر  .بكار برد
VE19  با توجه به بيشترين محتواي اطلاعات چند شكلي به

عنوان نشانگرهاي مفيد و كارآمد براي بررسي تنوع ژنتيكي 
در مطالعه . شونددانه ايراني معرفي ميهاي بومي گاوتوده

در  PIC، )8(فتحي و همكاران الصورت گرفته توسط 
گزارش گرديد كه  65/0با ميانگين  87/0تا  24/0محدوده 

  .باشدميحاضر دست آمده در مطالعه  بسيار نزديك به اعداد به
  

 با الگوي مناسب و قابل امتيازدهي SSRنشانگر  هشتنه براي گاودابومي توده  19تنوع ژنتيكي در هاي دماي اتصال و شاخص -3جدول 
Table 3. The annealing temperature and genetic diversity indices of 8 SSR markers in 19 bitter vetch landraces  

  دماي  نام آغازگر
  اتصال

  دامنه اندازه
  آللي

  تعداد آلل
  مشاهده شده

  تعداد آلل
  مؤثر

  تمحتواي اطلاعا
  چند شكلي

  هتروزيگوسيتي
  مشاهده شده

VE02 Cº 5/56  340-279  4  86/3  6934/0  0269/0  
VE03  Cº 5/51  213-186  3  60/2  5391/0  0162/0  
VE05  Cº 3/55  403-325  4  86/3  6933/0  000/0  
VE07  Cº 7/50  315-277  4  27/3  6375/0  000/0  
VE09  Cº 54  119-52  4  58/3  6695/0  0278/0  
VE14  Cº 7/55  69-57  2  26/1  2749/0  2398/0  
VE19 Cº 53  247-207  4  61/3  6737/0  000/0  
VE27  Cº 53  227-183  2  13/1  1093/0  0376/0  
  0435/0  5363/0  89/2  375/3  -  - ميانگين

  

  
 VE02توسط آغازگر سي رمورد بري بومي گاودانه توده 19هاي تكثير شده از DNAالگوي باند  -1شكل 

Figure 1. The banding pattern of primer VE02 in 19 bitter vetch landraces 
 

 
 بين هاي مورد مطالعهمشاهده شده در تودههتروزيگوتي 

 .گرديد برآورد 0248/0و با ميانگين  0468/0تا  0079/0
. محاسبه گرديد 8591/0پلاسم برابر در ژرم) Nm(جريان ژني 

: تقسيم شده است ها به سه دستهوجود جريان ژني در جمعيت
دهنده هموزيگوسيتي در مقادير جريان ژني كمتر از يك نشان

دهنده تمايز و جمعيت است، مقادير بالاتر از يك، نشان
هاي مورد مطالعه ميان جمعيت) هتروزيگوسيتي(تفكيك شديد 

است و مقادير بالاتر از چهار منجر به ايجاد واحد تصادفي در 
ن اساس، جريان ژني پاييني در بر اي). 10(گردد جمعيت مي
جريان ژني پايين بودن . ها در اين مطالعه وجود داردميان توده

هاي بومي ميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده شده در تودهو 

افشاني و گرده دهنده خودتواند نشانگاودانه مورد بررسي مي
در مطالعه فتوت . ها باشدبه تبع آن كاهش هتروزيگوسيتي آن

 طريق از گاودانه افشانيدگرگرده درصد ه براي تعيينك) 11(
صورت گرفت درصد دگرباروري صفر گزارش  CPT يماايزوز

، به ساختمان ل مشاهده كم دگرباروريترين دليگرديد و اصلي
از شاخص شنون به  .نسبت داده شد آنگل و كلستوگام بودن 

عنوان معياري براي تخمين تنوع درون جمعيتي استفاده شد 
بالاترين مقدار شاخص . متغير بود 5258/0تا  2051/0كه بين 

و كمترين مقدار آن به توده  كاغذكنان شنون مربوط به توده
محاسبه  4269/0 شاخص شنون ميانگين. اردبيل تعلق داشت

وينبرگ بر اساس آزمون كاي  -بررسي تعادل هاردي. شد
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اد نشان د 05/0اسكور و با توجه به سطح احتمال كمتر از 
ها براي همه نشانگرها از تعادل هاي درون همه تودهژنوتيپ

خودگشن بودن گاودانه از عوامل بر هم . كنندمزبور تبعيت نمي
وينبرگ و كاهش سطح هتروزيگوسيتي  - زننده تعادل هاردي

ها براي اطلاع از فاصله ژنتيكي بين ژنوتيپ .باشدمي
اهميت زيادي  پلاسم دارايمحافظت و استفاده از منابع ژرم

تواند محققان را در انتخاب اين اطلاعات مي). 16(است 
برداري حداكثر از مواد تركيبات والديني مناسب براي بهره

  محصول و  ژنتيكي موجود براي توليد هيبريدهاي پر
فاصله ژنتيكي  ).21(هاي در حال تفكيك ياري دهد جمعيت
. محاسبه شد ين ههاي گاودانه بر اساس ضريب تشاببين توده

هاي بومي اردبيل بين توده )2649/0( بيشترين فاصله ژنتيكي
هاي بين توده) 0219/0(و چومالو و كمترين فاصله ژنتيكي 

بالا بودن فاصله ژنتيكي ميان . بود خياركو  برازينبومي 
هاي بومي تودههاي مورد مطالعه بيانگر تنوع برخي توده

ها را توان اين تودهبنابراين مي. باشدميگاودانه مورد بررسي 
  عملكرد، مقاومت به (در صورت داشتن صفات مطلوب 

هاي به عنوان والد در برنامه) هاي زيستي و غيرزيستيتنش
گيري براي اصلاح گاودانه و به دست آوردن حداكثر دورگ

هاي اي بر اساس دادهخوشهتجزيه . هتروزيس استفاده كرد
بر اساس ضريب تشابه ني و  UPGMAبه روش  مولكولي

قام مورد مطالعه وگرام، ارربر اساس دند). 2شكل (گرديد  انجام
بايجان رآذتوده بومي بهل از استان . تقسيم شدند به پنج گروه

ها درصد از توده 68/73حدود . اول قرار گرفت شرقي در گروه
به هشت  جاي گرفتند و اين گروه دوم در گروه) توده 14(

هاي بومي در اولين زير گروه، توده. تقسيم شد هزيرگرو
بايجان شرقي و رهاي آذبه ترتيب از استان كاغذكنان و سگتلو
 هاي برازين و خياركدر زيرگروه دوم، توده. غربي قرار گرفتند
. بايجان شرقي و اردبيل قرار گرفتندرهاي آذبه ترتيب از استان

متعلق به كه هر دو  هاي چلگان و قلعهگروه سوم، توده در زير
هاي در زيرگروه چهارم، توده. قرار گرفتنداستان زنجان بودند 

بايجان غربي قرار رهر دو از استان آذ سفليعليا و ميدان قورول
هاي آلوارس و سقزچي كه هر در زيرگروه پنجم، توده. گرفتند

هاشم توده آل. دو متعلق به استان اردبيل بودند قرار گرفتند
و در زيرگروه هفتم،  ششم زيرگروه استان اردبيل دراز  يسفل
بلاغ هر دو از استان زنجان قرار هاي چومالو و داشتوده

در زيرگروه هشتم، فقط توده گلوجه كه متعلق به . گرفتند
هاي بايقوت در گروه سوم، توده. استان زنجان بود قرار گرفت

بي و در ايجان شرقي و غربرهاي آذبه ترتيب از استان و الند
جان بايراز استان آذ ي جديدنلوقلتوده يوفقط چهارم،  گروه

پنجم، تنها توده بومي اردبيل كه  در گروه. شرقي قرار گرفت
هاي قرارگيري توده. متعلق به استان اردبيل بود قرار گرفت

و اردبيل  به صورت منفرد و در  ي جديدنلوقلبومي بهل، يو
بر ) يك، چهار و پنج هاييب گروهبه ترت(هاي جداگانه گروه

مورد بررسي هاي بومي ها با ديگر تودهفاصله بيشتر اين توده
  خلاف ساير  كند و شايد حاكي از اين باشد كه برتاكيد مي

 ها درهاي بومي متمايز بوده و سالها از ساير تودهها، آنتوده
  بنابراين . انداين مناطق به طور جداگانه كشت و محافظت شده

  اي دور از هم ههاي بومي قرار گرفته در گروهتوان از تودهمي
  

يك، چهار و پنج، با توجه به خصوصيات  هايمانند گروه 
هاي داراي مورفولوژيك و زراعي مورد نظر در ايجاد جمعيت

هاي اصلاح گاودانه تنوع ژنتيكي به منظور استفاده در برنامه
ها و مقايسه آن با ودهبا توجه به منطقه جغرافيايي ت. بهره برد

اي تطابق مطلوبي بين وگرام حاصل از تجزيه خوشهردند
 هها مشاهدها و پراكنش جغرافياي آنفاصله ژنتيكي اكثر توده

) توده 14(ها ز تودهدرصد ا 68/73به عنوان مثال حدود . گرديد
هاي بومي استان درصد از توده صد. دوم جاي گرفتند در گروه
درصد  75هاي بومي استان اردبيل و از تودهدرصد  80زنجان، 
قرار  2بايجان غربي در گروه رهاي بومي استان آذهاز تود

به نظر . باشدها ميگفتند كه حاكي از قرابت زياد اين توده
ها در شمال غرب رسد با توجه به قرارگيري اين استانمي

كشور و نزديكي جغرافيايي و اقليمي اين مناطق، قرار گرفتن 
در اين گروه، در . ها در يك گروه قابل انتظار باشداكثر توده

هاي بومي داراي فاصله ژنتيكي اندكي ها، تودهتمام زيرگروه
چلگان و قلعه هر (هاي سوم كه در زيرگروه طوري بهبودند، 

عليا و ميدان هر دو متعلق به قورول(، چهارم )دو از زنجان
قزچي هر دو متعلق به آلوارس و س(، پنجم )بايجان غربيرآذ

) بلاغ هر دو متعلق به زنجانچومالو و داش(و هفتم ) اردبيل
لذا احتمال . هاي بومي متعلق به يك استان قرار گرفتندتوده

هايي يكسان هستند كه بين مناطق ها، تودهدارد كه اين
هاي ژني مورد استفاده اند و يا اينكه مكانجا شدهمختلف جابه

هاي اندك موجود بين ادر به تشخيص تفاوتدر اين بررسي ق
وگرام ررسد كه دندبا توجه به شواهد به نظر مي. اندها نبودهآن

اين . در اكثر موارد با پراكنش جغرافيايي و اقليمي تطابق دارد
ها و نتايج كارايي نشانگرهاي ريزماهواره را در تشخيص تفاوت

يكي مبتني ژنت تاكنون كار. داردهاي ژنتيكي بيان ميشباهت
گاودانه ايراني بومي هاي روي تودهبر نشانگرهاي مولكولي 

  نتيكي تنوع ژ) 1(عباسي و همكاران . گزارش نشده است
در كلكسيون گاودانه بانك ژن گياهي هاي گاودانه موجود توده

مورفولوژيك مورد  -ملي ايران را با استفاده از صفات زراعي
هاي مورد بررسي از ادند كه تودهارزيابي قرار دادند و گزارش د
همچنين در مطالعات صحافي . تنوع ژنتيكي بالايي برخوردارند

، براي شناسايي تنوع ژنتيكي و ارزيابي )24( ملكي زنجانيو 
توده بومي گاودانه  48روابط بين عملكرد و اجزاي عملكرد 

هاي آذربايجان شرقي، آذربايجان آوري شده از استانجمع
مورفولوژيك استفاده  -يل و زنجان از صفات زراعيغربي، اردب

هاي مورد بررسي را كردند و با مشاهده تنوع ژنتيكي، توده
  .بندي كردندطبقه

نشان داد كه دو  اصلي هماهنگ هايمؤلفهتجزيه به نتايج     
ها را درصد تغييرات مولكولي بين توده 45/53اول حدود مؤلفه 

 01/21درصد و مؤلفه دوم  43/32مؤلفه اول . كردند ينيتب
نمودار دوبعدي بر اساس . ن كردنديدرصد از تغييرات كل را تبي

 باو نشان داده شده است  3در شكل دو مؤلفه اصلي اول 
بندي بدست آمده از تا حدي توانست گروه ،هاتودهتفكيك 

 46كه حدود  با توجه به اين. داي را تأييد كنتجزيه خوشه
شود اين امر ن نمييسط دو مؤلفه اول تبيدرصد از تغييرات تو

اي و بندي تجزيه خوشهعدم تطابق كامل نتايج گروه باعث
كم بودن درصد  .شودهاي هماهنگ اصلي ميتجزيه به مؤلفه
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هاي چند متغيره مانند تجزيه ن تغييرات مولكولي در تجزيهيتبي
ز توزيع مناسب تواند ناشي اهاي هماهنگ اصلي ميبه مؤلفه

در سراسر ژنوم و درنتيجه عدم كفايت دو  انگرهاي مولكولينش
  ).17(مؤلفه اول براي توجيه حداكثر تغييرات مولكولي باشد 

عنوان گام اوليه و اساسي در شناسايي و  اين پژوهش به     
گاودانه ايراني نشان داد كه تنوع بومي هاي ارزيابي توده

هاي دانه استانهاي بومي گاودر توده نسبتاً خوبيژنتيكي 
ها توده كم بين اًغرب كشور با وجود فاصله جغرافيايي نسبت

تايج اين مطالعه نشان داد كه نشانگرهاي ن. وجود دارد
داراي توانايي در شناسايي و متمايز نمودن  SSRمولكولي 

 و موثرباشند و از اين رو ابزارهاي هاي بومي گاودانه ميتوده
 بررسي هاي بومي گاودانه،ودهنگاري تبراي انگشت كارايي
  هاي مختلف ها درگروهبندي آنها و دستهتوده بين روابط

با توجه به نتايج . روندمي بشمار ژنتيكي فاصله اساس بر
 نشانگرهاي ميان ، ازSSRهاي داده تحليلحاصل از تجزيه و 

تحقيق، نشانگرهاي  اين در استفاده مورد ايريزماهواره
VE02 ،VE05، VE09  وVE19 هايتعداد آلل به توجه با 
جهت مطالعات محتواي اطلاعات چند شكلي  و شده مشاهده

. شوندكشور پيشنهاد مي گاودانه آينده روي كلكسيون
هاي مورد همچنين با توجه به تنوع بدست آمده در بين توده

ها توان با مطالعات تكميلي و شناسايي بيشتر از آنبررسي مي
  .صلاحي آتي استفاده كردهاي ادر برنامه

  
  تشكر و قدرداني

 جناب آقاي نويسندگان مراتب سپاسگزاري خود را از
در و مساعدت  ور توماس لوبرستد به دليل همكاريپروفس

در  تحقيق انجام آزمايش و فراهم آوردن امكانات اجرايي
كده كشاورزي و علوم آزمايشگاه ژنتيك دپارتمان زراعت دانش

  .دارندابراز مي ايالات متحده امريكا ،لتي آيواايا زيستي دانشگاه

  
  
 

 Bohal (E)

 Kaghazkhonan (E)

 Sagotlu (W)

 Barazin (E)

 Khiarak (A)

 Chalgan (Z)

 Qaleh (Z)

 Qurul-e Olya (W)

 Meydan-e Sofla (W)

 Alvars (A)

 Saqqezchi (A)

 Alehashem-e Sofla (A)

 Chumalu (Z)

 Dashbolagh (Z)

 Goullujah (Z)

 Bayqut (E)

 Aland (W)

 Yowlqonluy Jadid (E)

 Ardabil (A)

02468 
  UPGMAبه روش  SSRنشانگر  هاي مولكوليبر اساس دادههاي گاودانه مورد مطالعه  بندي توده گروه -2شكل 

Figure 2. Classification of bitter vetch landraces based on SSR markers using UPGMA method 
  
  
  

 گروه اول

 گروه دوم

 گروه سوم

 روه پنجمگ

 گروه چهارم

E :استان آذربايجان شرقي  
W :استان آذربايجان غربي  
A :استان اردبيل  
Z :استان زنجان  
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Figure 3. Transmittance of 19 bitter vetch landraces on the first two axes derived from principle coordinate analysis 
using microsatellite data 
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Abstract
The genetic diversity of 19 bitter vetch landraces (Vicia ervilia L.) from four provinces (East

Azerbaijan, West Azerbaijan, Ardabil and Zanjan) of Iran was evaluated using 18 pairs of SSR
primers. The extracted genomic DNA was amplified with eight pair primers and PCR products
were separated on DNA sequencing gels. In this research, eight pair of SSR primers detected a
total of 27 alleles. Primers VE02, VE05, VE07, VE09 and VE19 with four alleles had the
highest and VE14 and VE27 with two alleles had the lowest number of alleles among the SSR
markers employed. The average of observed heterozygosity was 0.0435. According to Chi-
square test, populations were out of Hardy–Weinberg equilibrium. The results showed that the
average of polymorphism information content (PIC) of primers was 0.5363. Primer VE02 had
the highest PIC (0.6934) and primer VE27 had the lowest PIC (0.1093). The highest genetic
distance was observed between Ardabil (from Ardabil province) with Chumalu (from Zanjan
province) landraces. The least genetic distance was observed between Barazin (from East
Azerbaijan province) and Khiarak (from Ardabil province) landraces. Cluster analysis based on
Nei similarity coefficient matrix using UPGMA method classified the landraces into five main
groups. The results indicated that SSR markers are efficient in case of polymorphism detection
and genetic distance evaluation between Iranian bitter vetch landraces, and can be used as
valuable tools in analysis of genetic relationships between bitter vetch landraces.
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