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هاي يونجه زراعي مطالعه ساختار و تنوع ژنتيكي جمعيت
)Medicago sativa L. (گرهاي با استفاده از نشانISSR 

 4زادهرضا درويش ،3*، بابك عبدالهي مندولكاني2 ، ايرج برنوسي1حيدر عزيزي

 

 دانشكده كشاورزي دانشگاه اروميه واستادياران دانشجوي كارشناسي ارشد ترتيببه -3و  2، 1

  استاديار گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشكده كشاورزي دانشگاه اروميه -4
 

  b.abdollahi@urmia.ac.ir :بات، پست الكترونيكينويسنده مسئول مكات*

  )29/3/90 :تاريخ پذيرش - 3/12/89: تاريخ دريافت(

هاي گياهي يكي جمعيتاستفاده از منابع ژنتيكي در اصلاح گياهان نيازمند مطالعه دقيق تنوع ژنت
مختلف يونجه زراعي  جمعيت 8ژنوتيپ از   80به اين منظور ساختار و تنوع ژنتيكي . است

)Medicago sativa L. ( با استفاده از نشانگرهايISSR آغازگر مورد  16. مورد بررسي قرار گرفت
-جمعيتدر بين و درون  مكان 91بندي توليد كردند كه از اين تعداد مكان قابل امتياز 117استفاده 

براي ) PIC )Polymorphic information contentمقادير ميانگين . ها چندشكل بودند
. متغير بود) 443آغازگر ( 93/0تا ) UBC849آغازگر ( 65/0و از  77/0آغازگرهاي مورد استفاده 

، مبتني بر ضرايب فاصله ژنتيكي ني UPGMAروش ندروگرام حاصل از تجزيه كلاستر بهد
ها به ترين فاصله ژنتيكي بين جمعيتبيشترين و كم. ها را در سه كلاستر اصلي قرار داد جمعيت
متوسط  .بود) تركيه ساكوئل و بغدادي( 054/0و ) كندي و همدانييونجه ملكقره( 128/0ترتيب 

تركيه ( 309/0تا ) بغدادي( 267/0و از  285/0هاي مورد مطالعه ميانگين هتروزيگوسيتي در جمعيت
تنوع ) AMOVA(نتايج حاصل از تجزيه واريانس ملكولي  .متغير بود) ساكوئل و محلي اصفهاني

. نشان داد) درصد 9(ها در مقايسه با بين جمعيت) درصد 91(ها را در درون جمعيتژنتيكي بالايي 
 هايمبتني بر ضرايب تشابه دايس، ژنوتيپ Complete Linkageتجزيه كلاستر بر اساس روش 

هايي با فاصله ژنتيكي مناسب يا افراد متعلق جمعيت. گروه هتروتيك قرار داد 6مورد مطالعه را در 
هاي طور بالقوه به عنوان والدين تلاقي در برنامههتواند بهاي هتروتيك مختلف ميبه گروه

  .اصلاحي يونجه مورد استفاده قرار گيرند

  مقدمه
رود اي ايران و جهان به شمار ميترين گياهان علوفهمهم يكي از ).Medicago sativa L(يونجه 

يافته است  ءكه از قفقاز، شمال غربي ايران، ارتفاعات تركمنستان و شمال شرقي تركيه منشا
هاي اصلاحي در اين گياه هاي حاصل از برنامهعليرغم اهميت زراعي اين گياه، پيشرفت ).28(

نسبت به  آن يو پيچيدگي ساختار ژنتيك يزي شديدآمپسروي خويشبخاطر توارث تترازومي، 
  .گياهان ديگر چندان چشمگير نبوده است

 هاي كليدي واژه
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و  گرده افشاني باز ،از طرف ديگر به خاطر ميزان زياد دگرگشني
يونجه گياه  ،M. sativaبا  M. falcataهاي گونهبين اينترگرسيون 

بسيار هتروزيگوتي است كه تنوع ژنتيكي زيادي در بين ارقام آن 
وجود چنين اختلاف ژنتيكي گسترده در بين افراد . شودديده مي

عات مربوط به ژنتيك جمعيت اين محصول جمعيت يونجه، مطال
استفاده از منابع ژنتيكي در  .)30، 28( تر نموده استرا پيچيده

هاي هاي اصلاحي نيازمند مطالعه دقيق تنوع ژنتيكي جمعيتبرنامه
در مورد يونجه براي توليد ارقام بويژه اين موضوع . گياهي است

گي مبتني بر باشد زيرا كه توليد ارقام ساختساختگي مهم مي
انتخاب والدين متنوع و داراي عملكرد مطلوب بوده تا در نتيجه 

از طرف ديگر ). 8، 3(آن، حداكثر هتروزيس در نتاج حاصل گردد 
 هاي مختلف، بهاطلاع از ميزان چندشكلي يا تفاوت بين نمونه

هاي ذخاير توارثي نگهداري شده در منظور كاهش حجم نمونه
بذر به خصوص در گياه دگرگشني  بانك ژن و بررسي خلوص

درك تغييرات ژنتيكي و تنوع  .مانند يونجه بسيار مفيد خواهد بود
-ارقام محلي يونجه و مشخص نمودن خصوصيات مهم زراعي آن

ها، فرصتي ايجاد خواهد كرد كه اصلاح كنندگان يونجه با توجه 
هاي مورد نظر خود به اصلاح اين محصول مهم با به شاخص
هايي در ايران چنين بررسي. اقدام نماينداهي بيشتري دقت و آگ

- هاي اوليه يونجه منظور شده و تودهعنوان يكي از رستنگاهكه به

استفاده از  ).7، 6، 5( هاي محلي متنوعي دارد مهم است
يك روش موثر براي  عنوانهتروزيس و توليد ارقام ساختگي به

در يونجه  اصلاح عملكرد علوفه و ساير صفات مهم زراعي
هايي با فاصله ژنتيكي و استفاده از ژنوتيپ. پيشنهاد شده است

عنوان والدين هيبريد يا ارقام پذيري مناسب بهقابليت تركيب
). 3، 2(ساختگي نتاجي با عملكرد بهتر توليد خواهد كرد 

- نشانگرهاي مورفولوژيك عليرغم كارايي بالا در تشخيص و طبقه

تري در ثيرپذيري از محيط كارايي كمها، به علت تابندي گونه
هاي علم پيشرفت. )32، 3( تعيين ميزان تنوع ژنتيكي دارند

نشانگرهاي مندي محققين را به استفاده از ژنوميكس علاقه
ملكولي در شناسايي والدين با فاصله ژنتيكي مناسب جهت توليد 

 هاي اصلاحي افزايش داده استارقام ساختگي و هيبريد در برنامه
كارايي نشانگرهاي ملكولي مختلفي مانند ). 27، 24، 21، 15(

، 10 ،20 ،27( ،RAPD )9 ،11( RFLP، )4(نشانگرهاي پروتئيني 

24 ،31 (AFLP )6 ،32( ،SSR )13 ،17 ( وEST-SSR )5 ( براي
هاي يونجه جمعيتارزيابي تنوع و مطالعه ساختار ژنتيكي در 

 ،)2(نيز در خربزه ) ISSR )33از نشانگرهاي . گزارش شده است
و گل رز ) 16( ، تريتيكاله)12(توتون  ،)21(زميني شيرين سيب

 اين. است جهت بررسي تنوع و ساختار ژنتيكي استفاده شده) 19(
هاي ريزماهواره با يك يا چند  مبتني بر استفاده از تواليها نشانگر

ه بين باشد و ناحي به عنوان آغازگر مي 5'يا  3'باز لنگر در انتهاي 
در اين . دنكن دو ريزماهواره نزديك به هم در ژنوم را تكثير مي

روش نيازي به اطلاعات در مورد توالي ژنومي جهت طراحي 
باشد و هر توالي ريزماهواره با يك يا چند باز لنگر در  آغازگر نمي

از  لنگربازهاي . شود به عنوان آغازگر استفاده مي 5'يا  3'انتهاي 
ر داخل توالي ريزماهواره در نقاط مختلف اتصال آغازگر د

هاي ژنومي تكثير شده را كاهش  جلوگيري كرده و تعداد مكان
 و چندشكلي نسبتاً ي بودهچند مكان ISSRي نشانگرها. دهد مي

ابزار مناسبي براي تمايز ارقام و دهند و  بالايي را نشان مي
توان  يهاي تكثيري را م تعداد مكان. دنباشهاي گياهي ميجمعيت

هدف از اين ). 33( با تغيير تعداد و نوع بازهاي لنگر تغيير داد
هاي مختلف يونجه، تحقيق مطالعه ساختار و تنوع ژنتيكي جمعيت

 هايگروههايي با فاصله ژنتيكي مناسب و تعيين شناسايي جمعيت
هاي مورد مطالعه به عنوان والدين تلاقي هتروتيك در بين ژنوتيپ

 . ام ساختگي و هيبريد بودبراي توليد ارق

 DNAو استخراج  مواد گياهي 

كندي، يونجه ملكجمعيت قره 8از  ژنوتيپ 80مواد گياهي شامل 
، محلي اصفهان، بغدادي، همداني، آذربايجان يونجه اروميهقره

ر ابتدا در وبذ). 1جدول ( بودو تركيه ساكوئل  1اردوبار، تركيه 
پس از . دار شده و سپس به گلدان منتقل شدندهظروف پتري جوان

نمونه بطور تصادفي  10ها در گلخانه از هر جمعيت رشد گياهچه
براي برداري هاي سالم و سبز هر گياه نمونهانتخاب و از برگ

ارزيابي  .انجام گرفت) CTAB )14روش  به DNAاستخراج 
فورز ي استخراج شده با استفاده از الكتروDNAكيفيت و كميت 

- DNA. ژل آگارز يك درصد و اسپكتروفتومتري صورت گرفت

در  PCRهاي ژنومي با كيفيت مطلوب براي انجام واكنش هاي
 .نانوگرم در ميكروليتر رقيق شدند 30غلظت 

    هامواد و روش
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  هاهاي يونجه مطالعه شده و منشا آنجمعيت -1جدول
 جمعيت منشا كد جمعيتهاي مورد مطالعه

GhM لك كنديقره يونجه م خوي -ايران 
GhO قره يونجه اروميه اروميه -ايران 
MEs محلي اصفهاني اصفهان -ايران 
Bagh بغدادي كرمان -ايران 
Ham همداني همدان -ايران 
AOrd آذربايجان اردوبار آذربايجان 
Tu1 1تركيه  تركيه 
TuS تركيه ساكوئل  تركيه 

 
 واكنش زنجيره اي پليمراز

دو و سه نوكلئوتيدي داراي يك  )ISSR )16 ،19 ،21آغازگر  21
 80تنوع ژنتيكي در بين مطالعه براي  3'يا دو باز انكور در انتهاي 

واكنش زنجيره ). 2جدول (جمعيت يونجه استفاده شد  8فرد از 
نانوگرم  45ميكروليتر شامل  20در حجم  (PCR)اي پليمراز 

DNA بافر ،PCR  يك برابر(Tris-HCl 10 mM, 50 mM KCl, 

pH=8.3)  ،5/1 مول ميليMgCl2 ،2/0  ميكرومول از هرdNTP ،
در  آغازگرپيكومول از هر  10واحد آنزيم تك پليمراز و  5/0

. انجام شدPerkinElmer–Applied Biosystems ترموسايكلر 
دقيقه واسرشت  4: اي پليمراز بصورتبرنامه دمايي واكنش زنجيره

درجه  94ثانيه در  40چرخه شامل  35درجه و  94سازي اوليه در 
جهت اتصال (درجه  54ثانيه در  40، )سازيجهت واسرشت(

و بسط نهايي در ) جهت بسط(درجه  72دقيقه در  2و ) آغازگرها
تفكيك محصولات تكثيري با . بوددقيقه  5درجه به مدت  72

 90نيم برابر با ولتاژ TBEو بافر  درصد 8/1 آگارز استفاده از ژل
شكل  .گرفت برومايد صورت اتيديوم با زيآمي رنگ و شد انجام

 دادي وهاي بغرا روي جمعيت 848 آغازگر يك الگوي باندي
 .دهديونجه ملك كندي نشان ميقره

  هاتجزيه و تحليل داده
صورت يك براي وجود باند و صفر براي عدم امتيازدهي باندها به

 براي محاسبه فاصله صفر و يكماتريس . وجود باند انجام گرفت
  GenAlExبا استفاده از نرم افزارها بين جمعيت) 25(ژنتيكي ني 

ها به روش تجزيه كلاستر جمعيت .استفاده گرديد) 26( 6نسخه 
UPGMA  با استفاده از فاصله ژنتيكي ني، تجزيه كلاستر افراد

مبتني بر  Linkage Completeبا استفاده از الگوريتم مورد مطالعه 
و ضرايب  هاي هتروتيكتعيين گروهبراي  ضرايب تشابه دايس

-هاي فاصله و تشابه و ماتريسهمبستگي كوفنتيك بين ماتريس

نسخه   NTSYSpcهاي كوفنتيك مربوطه با استفاده از نرم افزار 
 .محاسبه گرديد) 29( 02/2

 
فرد  10(محلي اصفهان هاي روي جمعيت A12گر الگوي باندي آغاز -1شكل 

فرد سمت چپ  10( و آذربايجان اردوبار ) دازهاول سمت راست نشانگر ان
-يك كيلوباز مي  )تازفرمن( O'GeneRulerTM، نشانگر اندازه )نشانگر اندازه

  باشد

  
( هاي محلي اصفهان روي جمعيت UBC808الگوي باندي آغازگر  -2شكل 

فرد دوم از سمت  10( و آذربايجان اردوبار ) فرد اول از سمت راست 10
  باشديك كيلوباز مي  )فرمنتاز( O'GeneRulerTMر اندازه ، نشانگ)راست

  

اجزاي برآورد منظور به(  (AMOVA)1واريانس ملكوليتجزيه 
و  هاها و بين جمعيتواريانس بين گياهان داخل جمعيت

از جمله تعداد ها نتيكي جمعيتساختار ژپارامترهاي مربوط به 
ي با فراواني ها، تعداد مكان)23(هاي اختصاصي جمعيت مكان

نيز با نرم  )18(و ميانگين هتروزيگوسيتي ) 23( درصد 50كمتر از 
ميانگين  .محاسبه شدند) 24( 6نسخه  GenAlExافزار 

محاسبه گرديد كه  He= 1- ∑pi2هتروزيگوسيتي از طريق فرمول 
 .باشدام ميiفراواني آلل  piدر اين فرمول 

آغازگر الگوي باندي  15فاده مورد است ISSRآغازگر  21از 
آغازگر الگوي باندي مشخص ولي  يكو  چندشكلمشخص و 

                                                           
1 Analysis of molecular variance 

    نتايج و بحث

باز جفت  2000  

 باز جفت  400

باز جفت   500  

  باز جفت   1500
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آغازگر  16مكان توسط  117. )2جدول (مونومورف توليد كردند 
. بودند )درصد 78(مكان چندشكل  91كه از اين تعداد  تكثير شد

بالا بودن . بود 07/6براي هر آغازگر چندشكل هاي متوسط مكان
توان به كارايي آمده در پژوهش حاضر را ميچندشكلي بدست 

، ، وسعت مناطق جغرافيائي نمونه برداري شدهISSRبالاي روش 
هاي ژنوتيپ زياد و به تعداد هتروزيگوسيتي و دگرگشني يونجه

همچنين از آنجا كه در . )30، 13، 12( مورد بررسي نسبت داد
-اي ميآغازگرها مكمل نواحي ريز ماهواره ISSR-PCRروش 

 اندها با فراواني بالا در سراسر ژنوم پراكندهباشند كه در يوكاريوت
تواند سطح بالايي از چندشكلي را استفاده از اين روش مي بنابراين

از ) PIC(ميزان محتواي اطلاعات چندشكل ). 33( آشكار سازد
. متغير بود) 443آغازگر ( 93/0تا ) UBC849آغازگر ( 65/0

كه نشان آغازگرهاي مورد استفاده زياد بود  بسياري از PICمقادير 
باشند دهنده انتخاب صحيح و كارايي بالاي اين آغازگرها مي

براي آغازگرهاي و چندشكلي  PICبالاي  مقادير. )2جدول (
ISSR  ميزان ). 19، 2(در مطالعات ديگري نيز گزارش شده است

PIC هاي هر جايگاه، محتواي به عواملي مانند تعداد آلل
وكلئوتيدي آغازگرهاي انتخاب شده بستگي دارد كه در اين ن

مطالعه آغازگرهاي مورد استفاده بر اساس مطالعات قبلي انتخاب 
و سعي شده بود آغازگرهايي انتخاب ) 20 ،18، 15(شده بودند 

شوند كه ميزان چندشكلي بالايي در مطالعات قبل نشان داده بودند 
در اين مطالعه  PICدير بالاي تواند توجيه كننده مقاكه اين مي

عداد و ت PICدر كل آغازگرهاي با توالي دو نوكلئوتيدي  .باشد
-دامنه اندازه باندي مكان .توليد كردندزيادي هاي چندشكل مكان

. )2جدول ( جفت باز  متغير بود 4500تا  250هاي تكثير شده از 
درصد  39/62ها از هاي چندشكل در جمعيتدرصد مكان

هاي تركيه ساكوئل و جمعيت(درصد  23/69تا ) 1تركيه جمعيت (
هاي فراواني همه مكان). 3جدول (متغير بود ) محلي اصفهاني

هاي درصد بود كه بيانگر شايع بودن مكان 50تكثير شده بيش از 
ميانگين . باشدهاي مورد مطالعه ميتكثير شده در جمعيت

تركيه ساكوئل و ( 309/0تا ) بغدادي( 267/0هتروزيگوسيتي از  
 285/0متوسط ميانگين هتروزيگوسيتي . متغير بود) محلي اصفهاني

بود كه با توجه به ميزان دگرگرده افشاني و هتروزيگوسيتي زياد 
فاصله ژنتيكي ). 26، 25(يونجه اين سطح از تنوع قابل انتظار بود 

 128/0تا ) تركيه ساكوئل و بغدادي( 054/0ها از ني بين جمعيت
بالا بودن دامنه فاصله . متغير بود) كندي و همدانييونجه ملكقره (

باشد و از هاي مورد مطالعه ميژنتيكي نشان از تنوع بالاي جمعيت
توان به عنوان والدين تلاقي هايي با فاصله ژنتيكي زياد ميجمعيت
تجزيه كلاستر به روش  .هاي اصلاحي يونجه استفاده كرددر برنامه

UPGMA قرار داد) 2شكل(را در سه گروه اصلي ها جمعيت .
. كندي به تنهايي در گروه اول قرار گرفتجمعيت قره يونجه ملك

-زيرگروه اول شامل جمعيت. گروه دوم شامل دو زير گروه بود

و آذربايجان اردوبار و زير  1هاي تركيه ساكوئل، بغدادي، تركيه 
سه . دهاي محلي اصفهاني و همداني بوگروه دوم شامل جمعيت

جمعيت قره . خارجي در زيرگروه مشابهي قرار گرفتند جمعيت
كندي به تنهايي يونجه ملك يونجه اروميه نيز همانند جمعيت قره

با توجه به فاصله جغرافيايي زياد دو . در گروه سوم قرار گرفت
هاي مورد مطالعه، قرار گرفتن جمعيت قره يونجه از ديگر جمعيت

نتايج حاصل از تجزيه . اگانه قابل انتظار بودهاي جدهآنها در گرو
نيز تاييد شد ) PCO1(كلاستر با تجزيه به مختصات اصلي 

هاي اول و دوم  به مولفه در تجزيه به مختصات اصلي). 3شكل(
هاي مورد تنوع موجود در جمعيت درصد كل 21و  34ترتيب 

  .كردندمطالعه را توجيه مي
واريانس تجزيه ها، و بين جمعيت براي ارزيابي تنوع ژنتيكي درون

انجام  هاي مورد مطالعهجمعيتاساس  بر) AMOVA(ملكولي 
 يداراختلاف معني نشان داد كه نتايج بدست آمده. شد

(P<0.010) تنوع ژنتيكي درون ها وجود دارد و درون جمعيت
) درصد 9(ها در مقايسه با بين جمعيت) درصد 91(ها جمعيت
حاصل از اين مطالعه  ع زياد درون جمعيتيتنو. باشدميبيشتر 

خاطر هتروزيگوسيتي و دگرگشني يونجه و قابليت احتمالا به
 باشدمي ISSRبالاي آشكارسازي چندشكلي توسط نشانگرهاي 

)1 ،24 ،28 ،30.(  
 
 
 
 
 
 
 

                                                           
1 Principle coordinate analysis 
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  و دامنه اندازه باندي  ) PIC(چند شكل، محتواي اطلاعات چند شكل  هايهاي تكثير شده، تعداد مكاناستفاده شده، تعداد كل مكان ISSRتوالي آغازگرهاي  -2جدول 

  
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 

  هاي يونجه مطالعه شدهير شده در جمعيتتكث ISSRهاي خصوصيات مكان -3جدول 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

*)GHM : ،قره يونجه ملك كنديTuS : ،تركيه ساكوئلBagh : ،بغداديTu1 : 1تركيه ،AOrd : ،آذربايجان اردوبارMEs : ،محلي اصفهانيHam : همداني وGhO : قره يونجه اروميه(  
 

Coefficient
0.05 0.07 0.08 0.09 0.11

          

 GhM 

 TuS 

 Bagh 

 Tu1 

 AOrd 

 MEs 

 Ham 

 GhO 

  
قره يونجه ملك كندي، :  ISSR )GHMآغازگر  16حاصل از  UPGMAبر ضرايب فاصله ژنتيكي ني به روش جمعيت يونجه تتراپلوئيد مبتني  8دندروگرام  -2شكل 
TuS : ،تركيه ساكوئلBagh : ،بغداديTu1 : 1تركيه ،AOrd : ،آذربايجان اردوبارMEs : ،محلي اصفهانيHam : همداني وGhO : قره يونجه اروميه(  

 توالي آغازگر غازگرآ
هايتعداد مكان

 تكثير شده
هايتعداد مكان

 چند شكل
محتواي اطلاعات چند 

 )PIC( شكل
دامنه اندازه باندي 

 )جفت باز(
425 (CA)10G7 6 85/0 3000-800 
426 (CAC)7T3 0 81/0 2500-250 
438 (AC)9G5 5 92/0 4000-800 
440 (AC)9C4 3 88/0 3000-1500  
443 (AC)9T3 3 93/0 4500-1500 
456 (ACC)6C7 5 73/0 1500-800 
459 (TGC)6C3 2 89/0 1300-800 
825 (AC)7T12 11 74/0 2500-500 
848 (CA)8G10 9 76/0 3000-1500 
A7 (AG)10T6 2 69/0 2200-600  

A12 (GA)6CC7 4 77/0  2500-500 
A13 (GT)6CC9 6 66/0 2000-700 

B1  (TC)10C10 9 73/0 3500-1300 
UBC808 (CA)7G12 10 72/0 3000-1000 
UBC812 (GA)8A10 8 68/0 3000-600 
UBC849 

 
(GT)8CG9 8 65/0 2200-600 

 72/0 91 117 مجموع
 77/0 07/6 ميانگين

Tu1 Aord GhO Ham Bagh MEs TuS GhM* جمعيت  

  تعداد مكان  117  117  116 117 117 117  117 117

 هاي چندشكلدرصد مكان 25/63 23/69 23/69 25/63 81/65 52/67 81/65 39/62

0 0 0 0 0 0 0 0 
هــاي اختصاصــيتعــداد مكــان

  جمعيت

0 0 0 0 0 0 0 0 
ها با فراوانـي كمتـر ازتعداد مكان

  درصد 50
 ميانگين هتروزيگوسيتي 271/0 309/0 309/0 267/0 282/0 287/0 283/0 270/0

020/0 020/0 019/0 020/0 020/0 019/0 019/0 020/0 
اشــــتباه اســــتاندارد ميــــانگين

 هتروزيگوسيتي
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PCO1 (34%)
-0.05 -0.02 0.02 0.05 0.08

PCO2 (21%)

-0.04 

-0.01 

0.01 

0.04 

0.07 

GhM

TuS

MEs

Bagh

Ham

GhO

AOrd

Tu1

  
جمعيت يونجه تتراپلوئيد  8بين نمودار دو بعدي روابط ژنتيكي  -3شكل 

: TuSقره يونجه ملك كندي، :  GhM(حاصل از تجزيه به مختصات اصلي 
آذربايجان اردوبار، : AOrd، 1تركيه : Tu1بغدادي، : Baghتركيه ساكوئل، 

MEs : ،محلي اصفهانيHam : همداني وGhO :قره يونجه اروميه(  
  

ورد مطالعه را هاي متا حدودي جمعيت ISSRاگر چه نشانگرهاي 
مورد بررسي هاي جمعيتمتمايز ساخت ولي ميزان تمايز كلي بين 

ها تمايز پايين بين جمعيت. )PhiT=  089/0و  P =01/0(پايين بود 
خاطر جريان ژني و مهاجرت زياد بين به در مطالعه حاضر احتمالاً

تمايز كم و مهاجرت و جريان ژني زياد بين . باشدها ميجمعيت
اي يونجه تتراپلوئيد ايران در مطالعات قبلي نيز گزارش هجمعيت

با توجه به وجود تنوع ژنتيكي بالاي درون  ).17، 5(شده است 
هاي هتروتيك جهت شناسايي والدين هيبريدها گروه ،هاجمعيت

تجزيه كلاستر ژنوتيپ مورد مطالعه با استفاده از  80در بين  )8(
مبتني بر ضرايب تشابه دايس تعيين  Complete linkageروش به 
و هر ) 4شكل(ها در سه گروه اصلي قرار گرفتند ژنوتيپ. شد

توانند هاي اصلي نيز شامل دو زير گروه بودند كه ميكدام از گروه
كمترين تشابه ژنتيكي . باشند) 4جدول(هاي هتروتيك معرف گروه

قره  و) GhO7( 7هاي قره يونجه اروميه ، بين ژنوتيپ)543/0(
، )863/0(و بيشترين تشابه ژنتيكي ) GhM2( 2كندي يونجه ملك
) Tu1.3( 3و تركيه) MEs3( 3هاي محلي اصفهاني بين ژنوتيپ
. بود 696/0ها ميانگين تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ. مشاهده شد

هاي هتروتيك متفاوت به هاي مربوط به گروهتوان از ژنوتيپمي
هيبريد يا سمي  هاي اصلاحي توليدمهعنوان والدين تلاقي در برنا

البته فاصله ژنتيكي تنها عامل موثر در  .برتر بهره گرفتهيبريد 
شناسايي والدين منايب براي توليد هيبريد نيست و بايستي 

پذيري و فاصله ژنتيكي بر فاكتورهاي ديگري مانند قابليت تركيب
العات مط). 9، 8(اساس صفات مورفولوژيك را نيز در نظر گرفت 

مختلف حكايت از نتايج متناقض كاربرد تنوع ژنتيكي بر اساس 
نشانگرهاي ملكولي در انتخاب والدين هيبريدها و ارقام ساختگي 

كه تخمين دقيق عملكرد نتاج در بسياري از بطوري) 22(دارد 
شايد اين مسئله را بتوان به عدم . موارد با مشكل مواجه بوده است

لاقه به نشانگرها، ناسازگاري افراد هاي مورد عپيوستگي ژن
انتخاب شده جهت تلاقي و خطاهاي مربوط به نشانگرهاي 

با اين حال با كشف وجود رابطه ). 13، 10(ملكولي نسبت داد 
، اين )3(بين فاصله ژنتيكي و عملكرد علوفه در يونجه تتراپلوئيد 

حي هاي اصلاتوانند در برنامهاميد پيدا شده است كه نشانگرها مي
ها به عنوان والدين ارقام ترين ژنوتيپيونجه براي شناسايي متنوع

با توجه به نتايج بدست  ).15(شوند ساختگي و هيبريدها استفاده 
مطالعه صفات (آمده از اين پژوهش و با مطالعات تكميلي 

-مي) هامورفولوژيك و استفاده از نشانگرهاي مبتني بر توالي ژن

هاي هاي مختلف و ژنوتيپوط به گروههاي مربتوان از جمعيت
هاي هتروتيك متفاوت به عنوان والدين جهت توليد متعلق به گروه

. هيبريد، سمي هيبريد و ارقام سنتتيك در يونجه استفاده كرد
تنوع ژنتيكي بالاي دهد كه همچنين نتايج پژوهش حاضر نشان مي

هاي هبراي انجام برنام، هاي يونجه مورد مطالعهدرون جمعيت
گيري جهت افزايش عملكرد، كيفيت و دورگ اصلاحي و

به نظر مي رسد كه روش باشد و ميمناسب گياه  سازگاري اين
ISSR مانند تجزيه كلاسترچند متغيره آماري هاي به همراه روش 

تنوع  و پتانسيل قابل توجهي جهت بررسي روابط خويشاوندي
شود كه براي يشنهاد ميپ .را داراستهاي تتراپلوئيد يونجهژنتيكي 

اطمينان از نتايج حاصله از نشانگرهاي مختلف و همچنين از 
تعداد زيادي آغازگر بويژه آغازگرهايي كه نشانگرهاي پيوسته با 

  .نمايند در مطالعات آتي استفاده شودصفات زراعي مهم توليد مي
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كندي، قره يونجه ملك: ISSR )GhMآغازگر  16مبتني بر ضرايب تشابه دايس حاصل از  Complete linkage ژنوتيپ يونجه تتراپلوئيد به روش 80دندروگرام  -4شكل 
TuS : ،تركيه ساكوئلBagh : ،بغداديTu1 : 1تركيه ،AOrd : ،آذربايجان اردوبارMEs : ،محلي اصفهانيHam : همداني وGhO :قره يونجه اروميه(  

  
  هاي هتروتيكمطالعه يونجه زراعي در گروههاي مورد بندي ژنوتيپگروه -4جدول 

  
  
  
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

 
 

  گروه سوم  گروه دوم گروه اول

  زير گروه دوم  زير گروه اول زير گروه دوم  زير گروه اول  زير گروه دوم زير گروه اول

GhM1 
GhM3 
GhM6 
GhM7 
GhM8 
GhM9 

GhM10 
GhO9 
Bagh2 
GhO9 
Bagh6 
Bagh9  
Tu1.3 
Tu1.5 
Tu1.6 
Tu1.9 
TuS2 
TuS3 
TuS7 
TuS8 
TuS9 
TuS10 
MEs2 
MEs3 
AOrd4  

GhM2 
GhM4 
GhM5 
AOrd5 
AOrd10 
MEs9 

  

GhO2 
GhO3 
GhO4 
GhO8 
Bagh7 
Bagh10 
Tu1.1 
Tu1.2 
Tu1.4 
Tu1.7 
Tu1.10 
TuS1 
TuS4 
MEs1 
MEs4 
MEs6 
MEs10 
AOrd1 
AOrd2 
AOrd8 
AOrd9 
Ham1 
Ham3 
Ham4 
Ham7 
Ham9 
Ham10 

Bagh3 
Bagh5 
Bagh8 
Tu1.8 
TuS5 
TuS6 
MEs5 
MEs7 
MEs8 

AOrd3  
AOrd6 
 AOrd7 
Ham2 
Ham5 
Ham6 
Ham8 

 
 
 
 
  

GhO5 
GhO7 
Bagh1 

 

GhO1 
GhO6 
GhO10 
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ارزيابي تنوع ) 1389(رضايي م، نقوي م ر، معالي اميري ر . 1
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