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-هاي آند در آمريكاي جنوبي، كه در سالپايهوهبا ارزش غذايي و دارويي بالا گياهي است بومي ك) دانه مادر(كينوا 
تنوع ژنتيكي گياهان . هاي اخير تحقيقات آن در ايران شروع شده و سازگاري مناسبي براي توليد نشان داده است

مورفوتيپ  45در تحقيق حاضر تنوع ژنتيكي . زراعي براي اصلاح و معرفي رقم متناسب با شرايط توليد ضروري است
بيشترين تعداد آلل مربوط به نشانگرهاي . شدنشانگر ريزماهواره بررسي  11در ايران توسط كينوا موجود 

QAAT022 ،QGAA001 ،QAAT074 ،QAAT084  وQAAT097  ميانگين  .آلل بود سههر كدام باPIC  برابر
را  PICن ميزان به ترتيب بيشترين و كمتري 18/0با  QCA26و نشانگر  88/0با  QAAT074و نشانگر ريزماهواره  62/0

مخلوطي از  Aگروه . گروه تقسيم كرد 3ها را براساس نتايج نشانگرهاي فوق به اي مورفوتيپتجزيه خوشه. دارا بودند
فقط يك نمونه از  Cرا در بر داشت در حالي كه در گروه  Santamariaو  Sajamaهاي دو توده مورفوتيپ
هاي قرار گرفته در اين گروه مشتق شده از توده ي نمونهديده شد و مابق Santamariaهاي توده مورفوتيپ
Sajama تا حد  اي همخواني داشت ونتايج حاصل از تجزيه به مختصات اصلي با نتايج حاصل از تجزيه خوشه. بودند

نتايج اين تحقيق تنوع زيادي را در بين اين . دكنرا از هم تفكيك  كينواهاي مختلف مورفوتيپزيادي توانست 
توان نتيجه ها داراي خاستگاهي خارج از ايران هستند، ميها نشان داد و با توجه به اينكه اين مورفوتيپوتيپمورف

و تنوع موجود ممكن است به دليل  بودههاي قرار گرفته در هرگروه داراي منشاء ژنتيكي مشابه گرفت كه مورفوتيپ
كه با  ذور در منشاء در طي ساليان به وجود آمده باشدعواملي مانند درصد دگرگشني موجود و يا اختلاط فيزيكي ب

در برنامه اصلاح كينوا مورد استفاده قرار  دتواندر ايران مي پلاسمو محدود بودن ژرم توجه به جديد بودن اين گياه
  . گيرد
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   مقدمه
از زيرخانواده  .Chenopodium quinoa Willdكينوا با نام علمي 
Chenopodiaceae  و خانوادهAmaranthaceae،  گياهي است

 15تا  10خودگشن ولي ميزان دگرگشني آن بسته به شرايط به 
كينوا از نظر ژنتيكي گياهي آلوتتراپلوئيد . رسددرصد مي

(2n=4x=36) ر صفات كيفي رفتار ديپلوئيدي را كثاست كه براي ا
 Risi and Galwey 1984; Ward 2000; Maughan)دهدبروز مي

et al. 2004).  اين گياه ارزشمند و با خاصيت دارويي و غذايي
ي آند مانند بوليوي، پرو، اكوادور اپايهمطلوب بومي كشورهاي كوه

ش غذايي كينوا به دليل ارز. باشدو شيلي در آمريكاي جنوبي مي
اي بسيار مطلوبي كه دارد توسط سازمان بالا و بالانس اسيدآمينه

براي معرفي  .با شير خشك مقايسه شده است 1خواروبار جهاني
نقش و ارزش اين گياه در امنيت غذايي، توسعه مصرف و توليد 

- بينرا بنام سال  2013آن مجمع عمومي سازمان ملل متحد سال 

كينوا را  در تحقيقي دانه ).FAO 2012(رد گذاري ككينوا نام المللي
و با گياهاني مانند بررسي غذايي  از نظر كميت و كيفيت مواد

گندم، جو، ذرت، برنج، چاودار، لوبيا، سويا و همچنين مواد غذايي 
نتايج حاكي . )Jancurovan et al. 2009(كردند مانند شير مقايسه 

مورد نياز براي جيره  از اين بود كه كينوا يك منبع كامل از مواد
-اسيدآمينه تعادل، كينوا از نظر ميزان پروتئين. استغذايي انسان 

و  باشدين، تريپتوفان در سطح مطلوبي ميزهاي ضروري مانند لي
و املاح  Cهايي مانند تيامين، ويتامين همچنين از نظر ويتامين

 Jancurovan( معدني نيز از كميت و كيفيت بالايي برخوردار است

et al. 2009(. رود كه طي كينوا در ايران گياهي جديد به شمار مي
امكان كشت اين محصول و  تحقيقات مؤلفين در چند سال اخير

هاي مختلف جغرافيايي ايران مورد پژوهش سازگاري آن با اقليم
قرار گرفت كه توليد محصول مناسب در كرج، خوزستان، 

 .Sepahvand et al(بلوچستان، جيرفت و كهنوج گزارش شد 

2010, 2011b( . با توجه به جديد بودن اين گياه در ايران و امكان
پلاسم موجود در كشور براي توسعه كشت آن، مطالعه تنوع ژرم

معرفي رقم مناسب، توليد محصول مطلوب، يكنواخت و بازار 
پلاسم تنوع موجود در يك ژرم .رسدپسند ضروري به نظر مي

                                                            
1 Food and agriculture organization 

رقام بهتر و همچنين استفاده از اين تنوع اب اتواند منجر به انتخمي
. )Arzani 2003(د شودر جهت بهبود خصوصيات رقم زراعي 

مشابه،  هايژنوتيپمطالعه تنوع فنوتيپي و ژنوتيپي براي شناسايي 
همچنين به منظور حفظ، ارزيابي و استفاده از ذخاير ژنتيكي، 

صلاحي بسيار هاي اپلاسم قبل از شروع برنامهمطالعه تنوع ژرم
  .(Ramshini 2003)اهميت دارد 
ها در ميان انواع نشانگرهاي مولكولي يكي از بزرگترين  ريزماهواره

ميزان تنوع ژنتيكي موجود دانشمندان براي شناسايي  دستاوردهاي
گستردگي در  بارز،نحوه توارث هم. داخل يك گونه هستنددر 

سادگي كار و  ، تكرارپذيريچندشكليسطح بالاي  سطح ژنوم،
 مفيد باشند مؤثر ود كه آنها براي بسياري از كاربردها شومي باعث

(Falahati Anbaran 2003).  كه به علت ه نشان دادتحقيقات
در حد ها   قابليت تغيير در تعداد واحدهاي تكراري، ريزماهواره

چند شكل هستند و به همين دليل به عنوان نشانگر مهمي  بالايي
نتيكي و مطالعات جمعيتي براي بسياري از يابي ژ در نقشه

. (Mango et al. 2001)اند مورد استفاده قرار گرفتهموجودات 
، AFLP پيوستگي ژنتيكي كينوا براساس نشانگرهاياولين نقشه 

RAPD و SSR نشانگر  230آن نقشه ژنتيكي براساس . ارائه شد
AFLP ،19  نشانگر 6نشانگر ريزماهواره وRAPD  شه تهيه و نق
بود و ميانگين  cM 1020گروه لينكاژي و به ميزان  35حاوي 

در آن . براي هر نشانگر به دست آمد cM 4تراكم براي نشانگرها 
با هتروزيگوسيتي بالا استفاده شد كه در  SSR نشانگر 19پژوهش 

 Maughan)اند هاي اصلاحي كينوا مفيد بودهنقشه ژنتيكي و برنامه

et al. 2004) . ده از نشانگرهاي ريزماهواره براي بررسي استفابا
ن ايجاد و آهدف از  اي اجرا كهپلاسم كينوا پروژهصفات ژرم

 معرفي نشانگرهاي ريزماهواره با تكرارپذيري و اطلاعات بالا براي
كتابخانه ژنومي  مكان ژني موجود در 1276 مجموعدر . بود گياه

 397براي و  يابي شدندتوالي  CA, ATT, ATGبا تكرارهاي 
درصد از  52 .شدطراحي  نشانگر ريزماهواره مكان ژني
هاي ژني بين در مكان .ها چندشكلي بالايي نشان دادندريزماهواره

 4آلل مشاهده شد يعني به طور متوسط در هر مكان ژني  2- 13
بطور متوسط  نشانگرهاميزان هتروزيگوسيتي . داشتآلل وجود 

انگر هتروزيگوسيتي بالايي را نش 67تحقيق  ر آند. بود درصد 57
هيه نقشه لينكاژي و تبراي  هاكه اين نشانگر) H = 0.7(نشان دادند 
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 باشندآل ميهاي اصلاحي كينوا ايدههمچنين استفاده در پروژه
)Mason et al. 2005(.  نشانگرهاي  توسعهدر جهتSSR  و تهيه

 دجدي SSRنشانگر  216تعداد  پژوهشيدر نقشه لينكاژي كينوا 
ارزش هتروزيگوسيتي اين نشانگرها به طور متوسط . شد ارائه
براي اولين بار در يك  در تحقيق مذكور. دشمحاسبه  57/0

 216 لاين نوتركيب كينوا نقشه ژنتيكي براساس جمعيت اينبرد
گروه لينكاژي و به  38اين نقشه شامل . تهيه شد SSRنشانگر 

 طول  cM913 رسيد(Jarvis et al. 2008)  . در پژوهش ديگري
ژنوتيپ كينوا را با  20مورفيسم و ارتباط ژنتيكي بين سطح پلي

مورد  AFLPاستفاده از بيست صفت مورفولوژيك و نشانگرهاي 
در آن تحقيق تفاوت و تشابه مولكولي بين . ارزيابي قرار دادند

ها با استفاده از نشانگر مولكولي محاسبه شد كه نتايج با ژنوتيپ
وژيك مهمي چون رنگ دانه، رنگ پانيكل، فنولوژي صفات مورفول

تجزيه . ها همبستگي بالايي داشتو توزيع جغرافيايي ژنوتيپ
بندي كرد كه هر گروه از گروه دسته سهها را در اي ژنوتيپخوشه
 Rodriguezها متعلق به منطقه جغرافيايي خاصي بودند ژنوتيپ

and Isla 2009)( . آوري شده واي جمعنمونه كين 34تنوع ژنتيكي
آنها در اين . از مناطق جنوبي، مركزي و شمالي شيلي بررسي شد

ريزماهواره ژنوتيپها را مورد ارزيابي قرار نشانگر  118پژوهش با 
. مشخص شد 9/5ميانگين آلل براي هر جايگاه ژني . دادند

 60هاي ريزماهواره استفاده شده ميزان هتروزيگوسيتي نشانگر
دند كه نشان دهنده چندشكلي بالاي اين درصد را نشان دا

  .)Fuentes et al. 2011(بود ها نشانگر
 ينژادي امرهاي بهدر پيشبرد اهداف و برنامه بالاي ژنتيكي تنوع

 توجهبا . )Shafaeddin and Yazdi Samadi 1994( الزامي است
رود، ارزيابي تنوع به اينكه كينوا در ايران گياهي جديد به شمار مي

هاي موجود براساس ژنوتيپ در كشور در جهت استفاده از نهنمو
-هاي مختلف ضروري به نظر مياين گياه در زراعت براي اقليم

هاي كينواي دو توده تحقيق تنوع ژنتيكي مورفوتيپ در اين. رسد
زراعي موجود در ايران با استفاده از نشانگرهاي مولكولي 

ه با توجه به تنوع صفات ريزماهواره مورد ارزيابي قرار گرفتند ك
برداري هاي اصلاحي مورد بهرهرفولوژيك در برنامهوزراعي و م

  .گيرندقرار مي
 
 

   هامواد و روش
  مواد گياهي

مورفوتيپ كينوا  45مواد گياهي مطالعه شده در اين آزمايش شامل 
جدول (باشند مي Santamariaو  Sajamaحاصل از دو توده اوليه 

مذكور در طي ماموريتي با هيئتي از وزارت جهاد بذر دو توده ). 1
كشاورزي به كشور بوليوي، از مركز تحقيقات سيب زميني و كينوا 

 .Sepahvand et al) به كشور وارد شد 1387بوليوي در سال 

هاي پلاستيكي به هاي مورد نظر در گلدانبذر مورفوتيپ. (2010
ليت و پيتماس متر با تركيبي يكسان از خاك، پرسانتي 35قطر 

درجه  20شرايط گلخانه شامل ميانگين دمايي . كشت شدند
هاي ساعت روشنايي و آبياري هفتگي براي بوته 12گراد، سانتي

 .در حال رشد فراهم شد

  ريزماهواره آغازگرهاي
 نشانگر ريزماهواره شناسايي شده توسط 11در اين آزمايش 

Jarvis et al. (2008)  و همچنين Mason et al. (2005)   مورد
در انتخاب نشانگرها سعي بر آن بود كه . استفاده قرار گرفت

نشانگرهايي با سطح چند شكلي بالاتر انتخاب شوند كه بتوانند 
  ). 2جدول (ها داشته باشند كارايي مؤثري در تمايز مورفوتيپ

  DNA تكثير  و استخراج
هه با هاي با رشد يك ماهاي برگي بوتهاز نمونه DNAاستخراج 

. انجام گرفت Saghai-Maroof et al. (1984(استفاده از روش 
 50ميكروليتر شامل  20اي پليمراز در حجم واكنش زنجيره

ميكروليتر  10X ،5/0ميكروليتر بافر  دوژنومي،  DNAنانوگرم 
dNTPs به غلظت نهايي  كلريد منيزيم مولار،با غلظت يك ميلي

رفت و آغازگرهاي ، Taq، يك واحد آنزيم مولارميلي 5/2
 .ميكرومولار انجام شد 25/0هر نشانگر با غلظت  برگشت
براي  Touch downبه صورت  PCRهاي دمايي واكنش  چرخه

به اين روش كه دماي اتصال . تمام نشانگرها صورت گرفت
گراد بالاتر از دماي اتصال درجه سانتي 10نشانگر به رشته الگو 

دور اول با كاهش  10هر چرخه واقعي در نظر گرفته شد و در 
چرخه بعد،  25در . يك درجه دما، به دماي اتصال واقعي رسيد

 30و با زمان ) بسته به دماي اتصال نشانگر(دماي اتصال ثابت 
سازي به چرخه نيز زمان و دماي واسرشته در هر. ثانيه انجام شد

  . گراد در نظر گرفته شدنددرجه سانتي 94ثانيه و  30ترتيب 
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 ها از شامل مورفوتيپ  Santamariaو  881103تا  881013 ها از شامل مورفوتيپ Sajamaهاي كينوا مشتق شده از دو توده اوليه نام و شماره مورفوتيپ -1جدول 

  است Sajama- Iranshahr  883001و مورفوتيپ شماره 882102  تا 882012
  شماره  تيپنام مورفو شماره نام مورفوتيپ شماره نام مورفوتيپ

882052  31 881071  16  881013  1  
882054  32  881072  17  881014  2  
882062 33 881082 18 881021  3  
882071  34  881083  19  881022  4  
882074  35  882013  20  881031  5  
882081  36  882012  21  881032  6  
882082  37  882014  22  881041  7  
881092  38  882015  23  881043  8  
881093  39  882021  24  881056  9  
881102  40  882023  25  881057  10  
881103  41  882022  26  881053  11  
882093  42  882031  27  881058  12  
882094  43  882032  28  881059  13  
882102 44 882043 29 881061  14  
883001 45  882042  30  881062  15  

  
  هاي كينوا براي نشانگرهاي ريزماهواره استفاده شده براي تمايز مورفوتيپ PICو ضريب  نام، توالي، تعداد كل باند -2جدول

  شماره نام نشانگر ('3 − '5)  توالي رفت ('3 − '5) توالي برگشت تعداد كل باند  (PIC)ضريب

0.75  3 aaccagagagatgaagaacatgc ttgtatctcggcttcccact  QGAA001 1 

0.53  3 ggagcccagattgtatctca tggtcgatatagatgaaccaaa  QAAT022 2 

0.84  2 atggcgaatggttaatttgc ggcacgtgctgctactcata  QAAT050 3 

0.72  2 cgtccatagtggaggcattt ccttcgacaaggtcccatta  QAAT051 4 

0.88  3 atgcctatcctcatcctcca atggaacacccatccgataa  QAAT074 5 

0.61  3 acaacttatttgttagctagattatt gtggatgtaaaggtggttt  QAAT084 6 

0.74  3 gatgtgataaggaataatccaa aaatcatttgactttgtaggttt  QAAT097 7 

0.18  2 tgcaagcatacataagacagtca ttccaatacagcaccacctc  QCA26 8 

0.43  2 tgcaattcaatgcccacata tgtttcgggtagaaacaccaa  QCA51 9 

0.53  2 ctagctaggcgttgcctgac ctcgaccagcagggtctg  QCA58 10 

0.60 2 aagttcgttggcttgctgta ccatgcaagggaacatattg QCA65 11 

0.62 2.45 Mean  

  
 72ثانيه و  30همچنين زمان و دماي تكثير رشته نيز به ترتيب 

محصولات تكثير شده با . گراد در نظر گرفته شدنددرجه سانتي
درصد  6ساز اكريلاميد واسرشتهاستفاده از الكتروفورز ژل پلي

اكريلاميد با استفاده از محلول ژل پلي. و تفكيك شدند بارگزاري
در دستگاه ژل  UVآميزي شده و توسط اشعه رنگ اتيديوم برمايد

  .داك عكس برداري صورت گرفت
  هاداده تحليل و تجزيه

وجود (و يك ) عدم وجود باند(به صورت صفر  نواري الگوهاي
ا ماتريس تشابه با براي رسم دندروگرام ابتد. دهي شدندامتياز) باند

تشكيل و سپس دندروگرام با استفاده از روش  Diceروش 
UPGMA افزار با نرمNTSYSpc 2.0 افزار از اين نرم. رسم شد

ها در دو بعد اول تجزيه به مختصات براي ترسيم پراكنش نمونه
ميزان اطلاعات چندشكلي كه . نيز استفاده شد ١(PCoA)اصلي 

                                                            
1 Principal coordinate analysis 
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لي يك نشانگر بوده و مقدار آن از صفر نشان دهنده ميزان چندشك
PIC= 1- Σn(١تا يك متغير است، با استفاده از رابطه 

i=1 Pi2 (
تعداد آلل  nام و  iفراواني آلل  Piدر اين فرمول . محاسبه شد

  .)Powell et al. 1996( باشدمي
  

    نتايج و بحث
آلل  27نشانگر ريزماهواره مورد استفاده در مجموع  11تعداد 

بيشترين تعداد آلل مربوط به نشانگرهاي ). 2جدول (ير كردند تكث
QAAT022، QGAA001، QAAT074، QAAT084  و
QAAT097  ميانگين تعداد كل  ).2شكل (آلل بود  3هركدام با

از آنجا كه بالا . براي هر مكان ژني بود 4/2ها براي نشانگرها آلل
اسب بودن آن را بودن ميانگين تعداد آلل هرنشانگر ريزماهواره، من

 )Powell et al. 1996(دهد براي تخمين تنوع ژنتيكي نشان مي
بنابراين نشانگرهاي با تعداد آلل بيشتر براي بررسي تنوع ژنتيكي 

براي نشانگرهاي ريزماهواره با  PICضريب . مناسب هستند
 88/0با  QAAT074با بيشترين سطح در نشانگر  62/0ميانگين 

بدست  18/0با  QCA26ح براي نشانگر و كمترين سط )2شكل (
بالا به علت دارا بودن تعداد  PICنشانگرهايي با ). 2جدول (آمد 

ها قابليت تفكيك بالايي دارند آلل بيشتر و فراواني پايين آلل
)Ebrahimi et al. 2011( . نتايجPIC دهد كه نشانگرهاي نشان مي

QAAT050، QAAT001، QAAT074 و QAAT097 ن با بيشتري
ها قادر به شناسايي بهتر فاصله ژنتيكي مورفوتيپ PICمقدار 
توان گفت كه اين نشانگرها مي باتوجه به نتايج بدست آمده .بودند

براي مطالعات تنوع ژنتيكي در كينوا بسيار مناسب هستند و براي 
هاي اين گياه جديد پيشنهاد تحقيقات بعدي روي ارقام و ژنوتيپ

 سههاي مورد بررسي را به اي مورفوتيپخوشهتجزيه .شوندمي
- ها مورفوتيپدر تمامي گروه). 1شكل(گروه اصلي تفسيم كرد 

مخلوطي از  Bو  Aگروه . هايي از هردو توده اوليه مشاهده شد
را در برداشت در  Santamariaو  Sajamaهاي دو توده مورفوتيپ

هاي توده فقط يك نمونه از مورفوتيپ Cحالي كه در گروه 
Santamaria هاي قرار گرفته در اين گروه ديده شد و مابقي نمونه

رفت كه درحالي كه انتظار مي .بودند Sajamaمشتق شده از توده 

                                                            
1 Polymorphism index content 
 

هاي جداگانه قرار هاي مشتق شده از هر توده در گروهمورفوتيپ
. ها داراي منشا خارجي هستندبا توجه به اينكه مورفوتيپ. گيرند

در يك  هااكثر مورفوتيپال آن قرارگيري شباهت ژنتيكي و به دنب
تواند اين نكته را نشان دهد كه اين مي )Aگروه (گروه 

ها داراي زمينه ژنتيكي مشابه هستند و احتمالا از يك مورفوتيپ
و يا با توجه به درصد بالاي  منطقه جغرافيايي منشا گرفته

ل هاي متوالي كشت در مجاورت هم و انتقادگرگشني در طي سال
طي . گرده از آنها موجب ايجاد اين تشابه ژنتيكي شده است

 Matus and Hayesو همچنين  Feng et al. (2006) تحقيقاتي

با منشا و پراكنش  هابندي گونهگروهلگوي دريافتند كه ا (2002)
رسد بررسي آنها نظر ميه ب. دارد ارتباط هاجغرافيايي گونه

  .    ها از مناطق انجام شده استآوري نمونهبلافاصله و پس از جمع
هاي اول و نشان داد كه مؤلفه (PCoA)تجزيه به مختصات اصلي 

ها را در درصد از تغييرات نمونه 71/12و  15/15دوم به ترتيب 
بعدي در  دوبه طور كلي در نمودار ). 3شكل (گيرند بر مي

در بررسي تنوع . شوددرصد تغييرات توجيه مي 86/27مجموع 
هاي مولكولي بهتر است كه نشانگرها توزيع ي با دادهژنتيك

يكنواخت و مناسب در سطح ژنوم داشته باشند، تا اينكه بتوانند 
بنابراين اگر نشانگر از . سطح بيشتري از ژنوم را پوشش دهند

هاي مختلف ژنوم انتخاب شده باشد، همبستگي بين آنها كم بخش
فه براي توجبه تغييرات خواهد بود و در نتيجه تعداد بيشتري مول

در اين پژوهش ). Ebrahimi et al. 2011(كل آنها لازم است 
ي اوليه، توجيه بخش نسبتا كمتري از تغييرات توسط چند مؤلفه

حاكي از توزيع مناسب نشانگرهاي ريز ماهواره مورد استفاده بر 
تا  (PCoA)نتايج تجزيه به مختصات اصلي  .باشدروي ژنوم مي
درصد  87طوريكه ه اي را تاييد كرد بتجزيه خوشه حدود زيادي

درصد  13ها يكسان و تنها بندي نمونهدو روش باهم در گروه
ها با هم تفاوت داشتند كه اين نتايج بنحو مناسبي دقت دو نمونه

- گرچه هر دو روش كار گروه. روش تجزيه و تحليل را نشان داد

اي ت كه تجزيه خوشهدهند، اما بايد توجه داشبندي را انجام مي
براساس صددرصد اطلاعات نشانگرهاي مورد استفاده و تجزيه به 

مجموع دو (درصد  86/27براساس  (PCoA)مختصات اصلي 
 رودنمي انتظار بنابراين. دهدبندي را انجام ميگروه) ي اولمولفه

 در اين پژوهش  .باشد داشته وجود آنها بين  همخواني  درصدصد
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هاي حاصل از بكارگيري نشانگرهاي ريزماهواره انجام با استفاده از داده DICEبر اساس ماتريس تشابه  UPGMAهاي كينوا با روش بندي مورفوتيپهگرو -1شكل
و   Santamariaط به تودهمربو 44تا  42و همچنين از  37تا  20ها از و شماره Sajama مربوط به توده  41تا  38و همچنين از  19تا  1ها از شماره مورفوتيپ. شد

    .است Sajama- Iranshahr 45شماره 
 

 
، 881014، 881013هاي مربوط به مرفوتيپ 14تا  1ترتيب از ها بهنمونه QAAT074درصد با استفاده از نشانگر  6نمونه ژل پلي اكريل آميد  -2شكل 

  .  نشانگر وزني در ابتدا و انتهاي ژل بودند  Mكنترل منفي و  15شماره  ،881057 و 881056، 881043، 881041، 881032، 881031،  881021،881022
 

هاي كينوا موجود در ايران از نظر تنوع ژنتيكي مورد مورفوتيپ
و   Sajamaارزيابي قرار گرفتند كه منشاء آنها از دو توده اوليه

Santamaria تحقيقات . بودSepahvand et al. (2011 a, b)  نشان
ن دو توده وارد شده از نظر مورفولوژي و خصوصيات داد كه اي

زراعي مانند فرم بوته، شكل سنبله، رنگ دانه، رنگ برگ، خطوط 
هاي فرعي داراي تنوع زيادي روي ساقه و محل انشعاب شاخه

هاي مورد بررسي تفكيك و بنابر بر اين اساس مورفوتيپ. بودند
ها توسط نتايج اين پژوهش تنوع موجود بين اين مورفوتيپ

البته در گروهبندي . يد قرار گرفتيمورد تا نشانگرهاي ريزماهواره
-اني نداشتند كه نمونهها تفاوت چنداي بعضي از مورفوتيپخوشه

 36ها هستند و آن دو با نمونه از اين نوع ژنوتيپ 43و  42هاي 
در گروهبندي به مختصات اصلي شباهت . نيز تفاوت كمي داشتند

و  34، 32هاي و همچنين مورفوتيپ 8، 4رفوتيپ زياد بين دو مو
در چنين حالتي بررسي ). 3شكل (وجود داشت   Aدر گروه 40

هاي مشابه در هر دو روش گروهبندي آنها و تعيين مورفوتيپ
 مورفولوژيك و  صفات  هاي مشابه با توجه به نمونه حذف  براي 
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هاي از مرفوتيپ. هاي كينواريزماهواره براي مورفوتيپ  براساس دو مؤلفه اول با استفاده از نشانگرهاي (PCoA)نمودار دوبعدي تجزيه به مختصات اصلي  -3شكل 
 -Sajama 45و شماره   Santamariaمربوط به توده 44تا  42و همچنين از  37تا  20ها از و شماره  Sajamaمربوط به توده  41تا  38و همچنين از  19تا  1 شماره

Iranshahr بودند.   
 

- رفت كه مورفوتيپعلاوه بر اين انتظار مي. زراعي ضروري است

هاي مجزا قرار گيرند ولي با هاي مربوط به هر توده در گروه
هاي بدست آمده مشخص شد كه در هر گروه تحليل داده تجزيه و

اين موضوع بيانگر . هاي دو توده وجود داردبعضي از مورفوتيپ
ن دو توده موجود است كه ممكن است به وجود تنوع بالا در بي

دليل عواملي مانند درصد دگرگشني موجود، اثر متقابل ژنوتيپ و 
محيط و يا اختلاط فيزيكي بذور در منشا در طي ساليان به وجود 

هايي كه فاصله ژنتيكي بيشتري را نشان مورفوتيپ. آمده باشد
الاتر توانستند مورفويسم باند و همچنين نشانگرهايي كه با پليداده

هاي مورد سهم بيشتري در نشان دادن فاصله ژنتيكي در توده
مطالعه داشتند، براي استفاده در تحقيقات آتي براي اصلاح اين 

  .شوندگياه ارزشمند توصيه مي
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