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 ايهعلوف لگومهاي مهمترین از یکیو  )Fabaceae( نواده بقولاتاز خا )Medicago( یونجهجنس  -چکیده
اي بوده که براي جلوگیري از فرسایش موجود در این جنس بومی مناطق مدیترانه ساله یکهاي گونه .میباشد

ژنوتیپ  14بندي  و گروه ژنتیکی تنوعدر این تحقیق، ارزیابی  .گردندخاك و تولید کود سبز و علوفه استفاده می
از  ISSRآغازگر  9تعداد  .انجام شد ISSR مولکولی با استفاده از نشانگرهاي M. truncatula ساله یکیونجه 

هاي نگاري ژنوتیپمراز، براي انگشتاي پلیآغازگر با چندشکلی و تکثیر مناسب در واکنش زنجیره 15میان 
نوار در  11تکثیر شد که تعداد  ISSRرهاي نوار بوسیله آغازگ 71در مجموع تعداد . مورد مطالعه استفاده شدند

با استفاده از ضریب تشابه جاکارد، کمترین شباهت . نوار چندشکل بودند 60ها یک شکل و بین تمام ژنوتیپ
 TN8.3بین دو ژنوتیپ ) 82/0(و بیشترین شباهت ) تونس( TN6.18با ) تونس( TN8.3بین ژنوتیپ ) 25/0(
، STRUCTUREافزار تجزیه ساختار جمعیتی با استفاده از نرم. شدمشاهده ) مصر( SA28064 و) تونس(

 A10، )تونس( TN1.21هاي در این مطالعه، بیشترین اختلاط در ژنوتیپ. زیرجمعیت قرار داد 9ها را در ژنوتیپ
. مشاهده گردید) الجزایر( DZA315-16و ) استرالیا( A20، )سوریه( SA22322، )فرانسه( F83005-5، )استرالیا(

اي داراي تنوع ژنتیکی قابل ملاحظه ،خودگشن بودن باوجود M. truncatula ساله یککه یونجه  دادنتایج نشان 
  .قابل تشخیص است ISSRبوده و این تنوع بطور دقیق با استفاده از نشانگرهاي مولکولی 

  
  .، ساختار جمعیت، تنوع ژنتیکیISSRنشانگر ، ساله یکیونجه  :واژگانکلید

  
  مهمقد -1

از خانواده بقولات  )Medicago(یونجه  جنس
)Fabaceae(، که  است ايهعلوف لگومهاي مهمترین از یکی

 56این جنس داراي  .داردجهان پراکنش مناطق معتدل در 

از جمله (چندساله و دگرگشن آن گونه  22گونه بوده که 
 و یک سالهآن، گونه  34و ) M. sativaگونه زراعی 
 یونجه، هاي چند سالهگونه بیشتر. ]1[ باشندخودگشن می

ها دیپلوئید تعدادي از آن و) x4=n2=32(تتراپلوئید 
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)16=x2=n2 (باشند و تنها دو گونه میM. saxatillis M. 

B.  وM. cancellata M. B.  48(هگزاپلوئید=x6=n2 (
فرمول  به حالت دیپلوئید با  ساله یکهاي گونه. هستند

 .Mگونه  4به استثناي  ،باشندمی x2=n2=16 کروموزومی

murex Willd. ،M. praecox DC.،M. polymorpha L.  و
M. rigidula Desr.  14داراي که=x2=n2  کروموزوم

تنها  .M. rugosa Desrو  .M. scutellata Millهستند و 
 کروموزوم x4=n2=30تتراپلوئید با  ساله یکهاي گونه
خویشاوندان نزدیک از  ساله یکهاي یونجه .]2[باشند می

هستند که بومی ) .Medicago sativa L(یونجه زراعی 
اي بوده و داراي رشد سریع و علوفه مناطق مدیترانه

هاي ها داراي ژنگیاهان این گونه. ]2[باشند مطلوبی می
هاي دخیل در مقاومت به مفید زیادي از جمله ژن

 هاي زیستی و غیرزیستی بوده و براي جلوگیري از تنش
به عنوان (فرسایش خاك و تولید کود سبز و علوفه 

 .]2[گیرند مورد استفاده قرار می) چراگاه براي دام
به دلیل داشتن ژنوم کوچک  ساله یکهاي یونجههمچنین، 

)Mbp 500( دیپلویید بودن و چرخه زندگی کوتاه به ،
 شوندمحسوب می بقولاتعنوان گیاه مدل در خانواده 

ي یکساله در سطح جهانی به ها یونجه پراکنش انواع. ]3[
خصوص مناطق خشک و نیمه خشک نشان دهنده 

از طرفی . مقاومت این گیاه در برابر شرایط کم آبی است
ي ها در مناطق با زمستان خیلی سرد که زنده ماندن یونجه

ي ها توان از یونجه می پذیر نیست امکان) دائمی(چند ساله 
  .ده کردیکساله به عنوان جانشین استفا

نژادي گیاهی هاي بهتنوع ژنتیکی رکن اصلی بیشتر برنامه
ها و بوده و اطلاع از سطح تنوع موجود در ژرم پلاسم

هاي ژنی، هاي ژنی براي تشخیص تکرارها در بانکخزانه
هاي سازي ذخایر ژنی از طریق اینتروگرسیون ژنغنی

هاي مناسب ضروري به نظر مطلوب و شناسایی ژن
 اي گیاهیـهتـجمعی در یـژنتیک راتـتغییاین  .رسد می
ش، جه قبیل از مختلف هايمکانیسم وسیله به تواندمی

 رانده شدگی، یـژن انـجری، مهاجرت، نوترکیبی ژنتیکی
رزیابی تنوع ژنتیکی و ا .آید بوجود گزینش و ژنتیکی

تواند بر پایه نشانگرهاي بندي افراد میگروه
صورت DNA و مولکولی مورفولوژیکی، بیوشیمیایی 

هاي اگرچه ارزیابی تنوع ژنتیکی یونجه شامل یونجه. گیرد
بوسیله نشانگرهاي  ساله یکهاي زراعی چندساله و یونجه

ولی به دلیل ، ]4[ مورفولوژیک انجام گرفته
هایی از قبیل تعداد محدود، تاثیرپذیري از  محدودیت

محیط، عدم توزیع یکنواخت در ژنوم و غیره در 
 DNAنشانگرهاي مولکولی  نگرهاي مورفولوژیک،نشا
پلاسم یونجه پیشنهاد اي مطالعه تنوع ژنومی در ژرمبر

به دلیل عدم  DNAنشانگرهاي مولکولی . گردد می
پذیري و فراوانی بالا تأثیرپذیري از شرایط محیطی، وراثت

-از ابزارهاي مؤثر براي دستیابی به درك بهتر تنوع ژرم

 ،DNAیکی از انواع نشانگرهاي . ]5[باشند پلاسم می
و  Zietkiewiczباشد که توسط  می ISSR1نشانگر 

 ISSRدر نشانگر . گردیده است معرفی ]6[همکاران 
ها به عنوان آغازگر به کار رفته و هاي ریزماهوارهتوالی

ي تکثیر اي ریزماهوارهبین دو ناحیه DNAقطعات 
توان به می ISSR هاي بارز نشانگرهاياز ویژگی. یابند می

بالا و عدم نیاز به  شکلی نسبتاً چند مکانی بودن، چند
اطلاعات در مورد توالی ژنومی جهت طراحی آغازگر 

 از قطعاتی تکثیر نمکاا ISSR يگرهازغاآ. ]7[ اشاره نمود
DNA ارقر 2ارهیزماهور دو بین ند کهآورمی همافر را 

-bp2000( هستند یکدنز همبه  کافی ازهندابه  و شتهدا
 بومی هايتجمعی روي برر خیا گزارشات .]8[ )200

 نشانگرها ینا عمتنو دهلعااقفو ماهیت ،سایر انواع گیاهان
 جمعیتی مختلف حسطو مطالعه در را نهاآ پتانسیل نیز و

  .]9[ هددمی ننشا
پلاسم مطالعات متعددي در زمینه ارزیابی تنوع ژنتیکی ژرم

قبیل  از DNAمولکولی ي هایونجه با استفاده از نشانگر
                                                             
1 Inter Simple Sequence Repeat 
2 Simple Sequence Repeat  
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SSR ]10،11[ ،AFLP1 ]12[ ،2IRAP 3 وREMAP ]13[ 
و همکاران  Falahati Anbaranتحقیقی در . وجود دارد

اي و روابط تنوع ژنتیکی درون و بین گونه ]11[
 گونه یونجه یک ساله دیپلوئید شامل چهارخویشاوندي 

)M. truncatula ،M. rigidula،M. orbicularis  ،M. 

minima(  تتراپلوئید شامل ساله یکو دو گونه یونجه ) M. 

rugosa و M. scutellata(  جفت آغازگر  6با استفاده از
در نتایج نشان داد که . مورد بررسی قرار گرفتریزماهواره 

مورد مطالعه  يهاگونه ینآلل چند شکل در ب 25مجموع 
یی دارد و نشانگرهاي ریزماهواره داراي کارایی بالاوجود 

اي و روابط در تعیین میزان تنوع ژنتیکی درون و بین گونه
 .باشندهاي یونجه میخویشاوندي و تکاملی گونه

و همکاران  Akritidis اي که توسط در مطالعه همچنین،
در  ،انجام گردید با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره ]10[

هاي مختلف دو ژنوتیپ ینآلل چند شکل در ب 42مجموع 
نشان و  بدست آمد M. littoralisو  M. truncatulaونه گ

با کارایی بالایی در  نشانگرهاي ریز ماهوارهداد که 
اي و روابط خویشاوندي شناسایی تنوع ژنتیکی درون گونه

هاي مختلف یونجه در کشور یونان مورد و تکاملی گونه
  .گرفته استاستفاده قرار 

فاده از نشانگرهاي در مورد است مختلفیکنون مطالعات تا
ISSR  در بررسی تنوع ژنتیکی موجود در جنس

Medicago تنوع  ،]14[در یک بررسی . انجام گرفته است
 16توسط ) M. sativa(ژنوتیپ یونجه زراعی  80ژنتیکی 
نوار با  117بررسی شد و در مجموع ISSR آغازگر 
با . مکان ژنی براي هر آغازگر بدست آمد 3/7میانگین 
و همکاران  Abdollahi Mandulakani مطالعاتتوجه به 

با دارا بودن متوسط اطلاعات  ISSR، نشانگرهاي ]13[
مناسبی جهت شناسایی  ، نشانگرهاي77/0 4چندشکلی

یابی و تولید هاي نقشهوالدین مناسب براي تهیه جمعیت
                                                             
1 Amplified Fragment Length polymorphism 
2 Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism 
3 Retrotransposon Microsatellite Amplified Polymorphism 
4 Polymorphism Information Content 

   .باشندارقام هیبرید در یونجه زراعی می
وفیت بوده که توسعه ي یکساله در زمره گیاهان ترها ونجهی

ي مختلف آن در ایران نشـان از سازگاري ها وسیع گونه
این گیاهان با شرایط اقلیمی اغلب نقاط کشور بخصوص 

قلیایی و وجود کربنات کلسیم فراوان در  pH با شرایط
ي یکساله پتانسیل مناسبی ها یونجه .باشد می ها اغلب خاك

ی مختلف دارند ي زراعها ایـجـاد پایداري در سیستم براي
مرتع - توان از این گیاهان در ایجاد سیستم زراعی غله می و

و یا به عنوان کود سبز، گیاه پوششی یا گیاه خفه کننده 
یونجه  ساله یکهاي گونهبا توجه به اهمیت  .استفاده کرد

تنوع کافی در زمینه ارزیابی  هاي گزارش عدم وجود و
ه با نشانگرهاي بویژ ساله یکژرم پلاسم یونجه ژنتیکی 

ISSR،  بررسی تنوع ژنتیکی یونجهاین پژوهش، با هدف-

  .انجام گرفت ISSRبا نشانگرهاي  ساله یکهاي 
  
  ها مواد و روش -2
  ژنومی ي DNAمواد گیاهی و استخراج -2-1

 .M( ساله یکژنوتیپ یونجه  14 هايدر این مطالعه بذر

truncatula) ( موسسه تحقیقات کشاورزي از  ،)1جدول
ها، پس از کشت بذور در گلدان تهیه و 5INRAفرانسه 

 15 تا 10 هايگیاهچهبرگ  ژنومی از ي DNAاستخراج
در  ]Doyle & Doyle ]15روش  از استفاده با روزه

 آزمایشگاه تحقیقاتی دانشکده کشاورزي دانشگاه مراغه
هاي استخراج شده با DNAکمیت و کیفیت . انجام شد

 روفتومتر و الکتروفورز ژل آگارزاستفاده از دستگاه اسپکت
  . تعیین گردید% 8/0
  
  اي پلی مراز واکنش زنجیره -2-2

طراحی شده در  ISSRنشانگر  15براي این منظور از 
  .استفاده شد 6دانشگاه بریتیش کلمبیا

                                                             
5 Institut National de la Recherche Agronomique 
6 UniversityofBritishColombia 
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 .M(ساله  هاي یونجه یککد، نام و منشاء ژنوتیپ  1جدول 

truncatula (مورد مطالعه  
 کد ژنوتیپ منشاء

Tunisia TN1.21 G01  
Tunisia TN8.3 G02 
Tunisia TN6.18 G03 

Morocco SA26063 G04 
Cyprus SA28064 G05 
France Salses42B G06 

Australia A17  G07 
Australia A10 G08 

Spain ESP105-L G09 
Tunisia TN1.11 G10 
France F83005-5 G11 
Syria SA22322 G12 

Australia A20 G13 
Algeria DZA315-16 G14 

  
شناسایی دماي اتصال بهینه براي آغازگرهاي مورد براي 

واکنش . استفاده گردید 1یانتگراد PCRبررسی از 
 µlشامل میکرولیتر  25 در حجم نهایی مرازاي پلیزنجیره

با غلظت  dNTP میکرولیتر 4، برابر 10با غلظت بافر  5/2
، مولارمیلی 50کلرید منیزیم  میکرولیتر 1، مولارمیلی 25
آب  میکرولیتر 2/11پلیمراز ،  DNAآنزیم  میکرولیتر 3/0

 10با غلظت  ISSRآغازگر  کرولیترمی 1دوبار تقطیر، 
نانوگرم در  5با غلظت  DNAمیکرولیتر  5 ومیکرومولار 

-شامل واسرشته PCRبرنامه دمایی . انجام شدمیکرولیتر 

-درجه سانتی 94دقیقه در دماي  4سازي اولیه به مدت 

ثانیه  45سازي به مدت چرخه بصورت واسرشته 34گراد، 
 1اتصال آغازگر به مدت گراد، درجه سانتی 94در دماي 

، )2جدول (دقیقه در دماي مناسب اتصال براي هر آغازگر 
 72دقیقه در دماي  2مرحله توسعه رشته جدید به مدت 

 10گراد و در نهایت توسعه نهایی به مدت درجه سانتی
 PCRمحصولات . گراد بوددرجه سانتی 72دقیقه در دماي 

  . شدند از همدیگر تفکیک درصد 5/2در ژل آگارز 
                                                             
1 Gradient Polymerase Chain Reaction 

  هاي آماري تجزیه -2-3
ها در ژل، به صورت یک براي امتیازدهی الگوي باند

. وجود نوار و صفر براي عدم وجود نوار صورت گرفت
تعداد نوار تکثیر شده، تعداد نوار چندشکل و درصد 

تشابه بین . آغازگر بدست آمدبراي هر چندشکلی 
با و  ]Jaccard]16 ها براساس ضرایب تشابه ژنوتیپ

   .محاسبه گردید ]NTSYS ]17 افزاراستفاده از نرم
 2.3.4 افزار در نرم Bayesian با بکارگیري روش

STRUCTURE ، تجزیه مؤثر ساختار جمعیت و
هاي مناسب و  ها به زیر جمعیت بندي دقیق ژنوتیپ دسته

در . ]18[ انجام گرفت اختلاط یافتههاي  تشخیص ژنوتیپ
 مقادیر اولیه(جمعیت فرضی اولیه افزار، مقادیر زیراین نرم

K ( کدام از  گرفته شد و براي هر در نظر 10تا  1بین
. تکرار لحاظ گردید 5ها جهت افزایش دقت،  زیرجمعیت

 نمایی از مدلحصول منحنی حداکثر درست برايهمچنین 
Admixture  تکرار  10000و استقلال فراوانی آللی با

 MCMC (Markov تکرار 10000و ) Burn-in( آزمایش

Chain Monte Carlo) 19[ استفاده گردید[.  
  
  بحث و نتایج -3

روند تخریبی مراتع و کمبود شدید علوفه و از با توجه 
میلیون هکتار از اراضی  2تا  1طرف دیگر وجود حدود 

اي  در مناطق گرم با آب و هواي مدیترانهایران آیش کشور 
ارزیابی میت که در معـرض شدید فرسایش قرار دارند، اه

 ها به منظور استفاده از آن ساله یکي ها ژرم پلاسم یونجه
در  ها استفاده از آن یانژادي این گیاه و  ي بهها برنامه در

از میان  در این مطالعه، .گردد می تناوب با غله دیم روشـن
 ISSRآغازگر  9 بکار گرفته شده،ISSR آغازگر  15

-براي انگشته و داراي چندشکلی مناسبی بود) 2جدول (

در مجموع  .ها مورد استفاده قرار گرفتندنگاري ژنوتیپ
تکثیر شدند که از بین   ISSR توسط آغازگرهاينوار  71
بوده  ها یک شکلنوار در بین تمام ژنوتیپ 11ها تعداد آن
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، 1در شکل ). 2جدول (نوار چندشکلی نشان دادند  60و 
مورد مطالعه با  هايالگوي نواربندي ژنوتیپاي از نمونه

  . نشان داده شده است UBC814 آغازگر
یج نشان داد که در این مطالعه بیشترین تعداد نوار نتا

و  UBC814 مربوط به آغازگر) عدد 12(چندشکل 
 مربوط به) عدد 4(کمترین تعداد نوار چندشکل 

در ). 2جدول (بود  UBC872 وUBC827  آغازگرهاي

که به منظور بررسی  ]14[و همکاران  Azizi يمطالعه
هاي یونجه زراعی با استفاده از تنوع ژنتیکی جمعیت

انجام گرفت، تعداد نوارهاي تکثیر شده  ISSR نشانگرهاي
از . متغیر بودند 12تا  3بین  ISSR توسط آغازگرهاي

آغازگر مورد استفاده  16نشان دادند که  ]14[ ها طرفی آن
عدد  91د که مکان ژنی را تکثیر می دهن 117در مجموع 

  .چندشکل می باشند ها از آن
  

  مورد مطالعه  ISSRنام، توالی، تعداد نوار تکثیر یافته و درصد چندشکلی در آغازگرهاي  2جدول 
  درصد چندشکلی  تعداد نوار چندشکل  تعداد توار تکثیر شده  توالی  آغازگر نام

UBC 807  10G)CA( 11  9  81/0  
UBC808  7G)CA(  8  6  75/0  

UBC810  9G)AC( 8  8  1  
UBC814  8A)CT( 14  12  85/0  
UBC 820  6CC)GA(  6  5  83/0  
UBC 827  8CC)GT( 6  4  66/0  
UBC829  6C )ACC( 7  7  1  
UBC872  8A)GA( 5  4  8/0  
UBC 880  10C)TC( 6  5  83/0  
  83/0  66/6  88/7   میانگین

  

 
هاي انتهایی، چاهک. UBC 814از آغازگر با استفاده عههاي مورد مطالي ژنومی ژنوتیپDNA الگوي نواري حاصل از تکثیر  1شکل 

  .باشندمی kb1نشانگر وزن مولکولی 
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تعداد ) 2جدول ( ISSR با توجه به اینکه در نشانگر
شوند، زیادي مکان ژنی بطور همزمان شناسایی می

توانند جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی می ISSRنشانگرهاي 
ز شباهت و بویژه بین هاي با درجات مختلفی ابین ژنوتیپ

اشباع  همچنین هاي با فاصله ژنتیکی کم وژنوتیپ
استفاده  ساله یکهاي هاي پیوستگی موجود در یونجه نقشه
در مطالعه ژرم پلاسم  ISSRکارایی نشانگرهاي . شوند
 Abdollahiو  ]14[و همکاران  Aziziتوسط یونجه  گیاه

Mandulakani  نتایج  .تاثبات گردیده اس ]13[و همکاران
 100که درصد چند شکلی از  می دهداین تحقیق نشان 

 66 الی UBC829 و UBC810 هايدرصد براي آغازگر
. )2جدول ( بودمتغیر  UBC827 درصد براي آغازگر

به طور متوسط ( درصد 83متوسط درصد چندشکلی 
درصد  ).2جدول (باشد می) نوار به ازاي هر آغازگر 6.66

بیانگر وجود تنوع ژنتیکی در بین  یزنچندشکلی نسبتاً بالا 
مقادیر بالاي  از طرفی، .باشدي مورد مطالعه میهاژنوتیپ

دلالت بر درصد چندشکلی مشاهده شده در این تحقیق 
هاي نادر در یک جایگاه نشانگري است وجود آلل یا آلل

چندشکلی  .که در تفکیک و تمایز افراد نقش بسزایی دارد
توسط محققین دیگر در گیاهان  ISSR بالاي نشانگرهاي

 و پسته ایرانی ]21[توتون  ،]20[دیگري مانند آفتابگردان 
وجود تنوع ژنتیکی از طرفی،  .نیز گزارش شده است ]22[

اي که نتایج این پژوهش نیز موید آن است،  درون گونه
ي مناسب براي ها نوید دهنده امکان اصلاح و ایجاد واریته

ي خارجی ها با استفاده ژنوتیپن شرایط متنوع اقلیمی ایرا
  .مورد مطالعه می باشد

پیش نیاز  هاژنوتیپبندي گروهارزیابی تنوع ژنتیکی و 
. استدر گیاهان خودگشن  گیريهاي دورگبرنامه

-در گیاهان دگرگشن نظیر یونجه زراعی نیز می همچنین،

واریته ساختگی یا (توان از تلاقی تصادفی تعدادي والد 
ترکیب پذیري عمومی بالا و فاصله ژنتیکی با ) سنتتیک

در این مطالعه  .زیاد از پدیده هتروزیس سود جست

استفاده از با هاي مورد مطالعه ژنوتیپشباهت ژنتیکی 
 3جدول در محاسبه گردیده و  ]23[ ضریب تشابه جاکارد

 25(در این بررسی، کمترین شباهت  .آورده شده است
 ایی است بین ژنوتیپکه بیانگر بیشترین واگر) درصد

TN8.3 )تونس (با TN6.18 )و بیشترین شباهت ) تونس
 SA28064 و) تونس( TN8.3 بین دو ژنوتیپ) 82/0(
در مطالعات از طرفی، ). 3جدول (مشاهده گردید ) مصر(

ي مختلف ها در بررسی تنوع ژنتیکی گونه و ]11[قبلی 
، میزان  SSRبا استفاده از نشانگرهاي ساله یکیونجه 

بر اساس ضریب تشابه جاکارد  ساله یکي ها باهت گونهش
ي این ها با توجه به یافته. متغیر بود 62/0بین صفر الی 

توانند به می ISSRواضح است که نشانگرهاي تحقیق، 
نحو مطلوبی براي شناسایی تنوع موجود در نواحی بین 

و شناسایی افراد با  ساله یکاي در ژنوم یونجه ریزماهواره
نتایج . بکار روند) هاي هتروتیکگروه(فاصله ژنتیکی زیاد 

اي قابل این پژوهش نشان داد که تنوع درون گونه
 .M ساله یکهاي خارجی یونجه اي در ژنوتیپملاحظه

truncatula این در حالی است که. وجود دارد Falahati 

Anbaran  یکی گونهدر بررسی تنوع ژنت ]11[و همکاران-

با استفاده از  ساله یکهاي دیپلویید و تتراپلویید یونجه 
اي نشانگرهاي ریزماهواره بیان نمودند که تنوع درون گونه

اي بوده و کمتر از تنوع بین گونه ساله یکهاي در یونجه
 M. scutellataو  M. regosa ها از قبیلدر برخی از گونه

   .دباشاي صفر میمقدارتنوع درون گونه
ها با ، تشابه و فاصله ژنتیکی ژنوتیپ3 با توجه به جدول

در توافق با . فواصل جغرافیایی آنها مطابقت نداشت
با استفاده از ] 10[هاي این بررسی، در تحقیقات قبلی  یافته

هاي  هاي مختلف از یونجه نشانگرهاي ریزماهواره در توده
داده شده نشان  M. littorialisو  M. truncatulaساله  یک

  .که شباهت ژنتیکی با فاصله جغرافیایی آنها مطلبقت ندارد
هاي مورد مطالعه به بندي ژنوتیپنتایج گروه

هاي متمایز از نظر ژنتیکی با استفاده از  زیرجمعیت
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  . داده شده استنشان  3و  2هاي  در شکل ]STRUCTURE ]18 افزار نرم
  

 ISSRنشانگر  71 با استفاده از ساله یکهاي مورد مطالعه یونجه تیپمقدار ضریب تشابه جاکارد بین ژنو  3 جدول
 G01 G02 G03 G04 G05 G06 G07 G08 G09 G10 G11 G12 G13 G14 
G01 00/1  

G02 62/0  00/1  

G03 31/0  0/25 00/1  

G04 51/0  52/0  31/0  00/1  

G05 67/0  0/82 33/0  53/0  00/1  

G06 44/0  49/0  35/0  65/0  48/0  00/1  

G07 46/0  49/0  28/0  67/0  48/0  65/0  00/1  

G08 52/0  39/0  49/0  42/0  41/0  37/0  36/0  00/1  

G09 52/0  50/0  35/0  80/0  54/0  60/0  58/0  45/0  00/1  

G10 77/0  75/0  36/0  52/0  81/0  50/0  45/0  43/0  56/0  00/1  

G11 60/0  70/0  34/0  67/0  79/0  58/0  53/0  36/0  62/0  70/0  00/1  

G12 51/0  60/0  33/0  42/0  56/0  49/0  44/0  41/0  47/0  61/0  53/0  00/1  

G13 54/0  50/0  46/0  48/0  52/0  50/0  45/0  48/0  51/0  58/0  52/0  60/0  00/1  

G14 57/0  53/0  35/0  50/0  63/0  52/0  53/0  37/0  48/0  61/0  65/0  65/0  48/0  00/1  
  

0
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   مورد مطالعه ساله یکهاي یونجه در ژنوتیپ) K=2(ها نمودار دو سویه به منظور تعیین تعداد مناسب گروه  2شکل 

  

  
هر رنگ یک . ژنیمکان 71براساس  STRUCTUREافزار براساس روش بیزین در نرم ساله یکژنوتیپ یونجه  14بندي گروه  3شکل 

اعداد روي محور افقی و عمودي به ترتیب شماره ژنوتیپ و ضریب تعلق هر ژنوتیپ به هر گروه را . دهدزیرجمعیت یا گروه را نشان می
  .دهدنشان می
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به ازاي تعداد مختلف  ∆Kبا توجه به تغییرات مقدار 
نی در و حداکثر بودن منح) 2شکل K ( ]19[ )( هاگروه

9=Kگروه قرار گرفتند 9هاي مورد مطالعه در ، ژنوتیپ .
، )3شکل ( هاجمعیتتجزیه ساختار جمعیت به زیر

 سازدپذیر میرا امکانیافته اختلاط هايشناسایی ژنوتیپ
]24[.  

یونجه مورد مطالعه ژنوتیپ  14درصد عضویت  ،4جدول 
با . دهدرا نشان میها به هر یک از زیرجمعیت ساله یک

، بیشترین اختلاط در 3و شکل  4توجه به جدول 
 A10 ،)تونس( TN6.18 ،)تونس( TN1.21 هاينوتیپژ
 ،)سوریه( SA22322 ،)فرانسه( F83005-5 ،)استرالیا(

A20 )استرالیا (و DZA315-16 )زیرا  .وجود دارد) الجزایر
 STRUCTURE افزاربا توجه به بارپلات حاصل از نرم

ها در زیر یت هر یک از ژنوتیپو درصد عضو) 3شکل (
 7/0 مقدار ازکمتر  ژنوتیپوقتی درصد عضویت ها، گروه

تعریف  )مخلوط شده(باشد، به عنوان ژنوتیپ ترکیبی 

وجود ساختار در . )Spataro et al., 2011( شودمی
هاي مورد مطالعه بیانگر اهمیت استفاده از ماتریس ژنوتیپ

یابی ارتباطی مکانبا  مطالعات مرتبطساختار جمعیتی در 
خطاهاي مثبت  درصدپلاسم یونجه است تا بتوان در ژرم

  .کاهش دادرا 
  
  گیري نتیجه -4

 ISSR نتایج این پژوهش بیانگر کارایی بالاي نشانگرهاي
در ردیابی تنوعات ژنتیکی موجود در جنس یونجه و 

در این . باشدمی M. truncatula ساله یک یونجهبویژه 
ها با فواصل جغرافیایی ه ژنتیکی ژنوتیپپژوهش، فاصل

بین ) درصد 25(کمترین شباهت . آنها مطابقت نداشت
بیشترین  و) تونس( TN6.18با ) تونس( TN8.3 ژنوتیپ

 و) تونس( TN8.3 بین دو ژنوتیپ) 82/0(شباهت 
SA28064 )بدست آمد) مصر.  

  
 71و براساس  STRUCTURE افزارشناسایی شده با استفاده از نرم هايهاي مورد مطالعه در زیر گروهدرصد عضویت ژنوتیپ  4جدول 

 ISSR ژنی شناسایی شده توسط آغازگرهايمکان

1گروه  ژنوتیپ 2گروه   3گروه   4گروه   5گروه   6گروه   7گروه   8گروه   9گروه    

G01 047/0  575/0  031/0  035/0  057/0  141/0  054/0  058/0  003/0  

G02 002/0  881/0  000/0  003/0  001/0  112/0  001/0  001/0  000/0  

G03 002/0  000/0  398/0  432/0  001/0  001/0  000/0  001/0  165/0  

G04 000/0  000/0  000/0  000/0  000/0  000/0  196/0  000/0  804/0  

G05 001/0  880/0  000/0  003/0  001/0  112/0  001/0  001/0  000/0  

G06 023/0  005/0  001/0  006/0  017/0  007/0  224/0  023/0  693/0  

G07 015/0  006/0  000/0  004/0  012/0  005/0  220/0  015/0  723/0  

G08 123/0  000/0  646/0  002/0  094/0  057/0  006/0  072/0  000/0  

G09 001/0  000/0  000/0  001/0  002/0  001/0  196/0  002/0  797/0  

G10 003/0  865/0  004/0  005/0  003/0  112/0  004/0  003/0  000/0  

G11 022/0  800/0  001/0  020/0  022/0  092/0  022/0  021/0  000/0  

G12 122/0  059/0  089/0  099/0  187/0  187/0  087/0  159/0  012/0  

G13 161/0  014/0  064/0  105/0  148/0  144/0  172/0  180/0  013/0  

G14 115/0  066/0  072/0  092/0  200/0  177/0  099/0  168/0  011/0  
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انگر وجود اختلاط در بی تجزیه ساختار جمعیت نیز
تنوع ژنتیکی شناسایی شده . هاي مورد مطالعه بودژنوتیپ

در این مطالعه، بیانگر ارزشمند بودن ذخایر ژنتیکی این 
گونه گیاهی و لزوم توجه بیشتر در حفظ، نگهداري، 

 .باشدارزیابی و شناسایی آنها می
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