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  چكيده
بـه علـت   اي دنياسـت كـه   ين گياهـان زراعـي و علوفـه   تـر  مهم)، يكي از .Lathyrus sativus Lخلر (

 20 از، خلـر ژنوتيـپ   33 ارزيـابي تنـوع ژنتيكـي    منظـور  بهاست.  شده  شناختهبالا گياهي  و لايسين پروتئين
 صـورت گرفـت.   CTABروش بـا   DNAاستخراج  .استفاده شد ISJ اگزوني يا-اينترون تصادفينشانگر نيمه

مربوط  % باندها77ها، باند از مجموع و تحليل قرار گرفت و  يهتجزمورد  ISJآغازگرهاي اطلاعات حاصل از 
نتايج نشان داد كه متوسط تعـداد بانـد    بودند.شكل  چند ITمربوط به آغازگرهاي % 81و  ETبه آغازگرهاي 

شـكلي و شـاخص نشـانگر را     بيشترين ميزان اطلاعات چند و عدد بود 95/3شكل به ازاي هر آغازگر  دچن
تا  42/0ها از اساس محاسبه ضريب تشابه جاكارد، محدوده تشابه ژنوتيپ بر .بود ET18-6آغازگر مربوط به 

بدسـت   وگرامدنـدر  براساس و صورت گرفت UPGMAبر اساس روش  بندي گروهتجزيه  متغير بود. 89/0
اصـلي  نتايج تجزيه به مختصـات  . شدندگروه اصلي تقسيم  پنجها به ژنوتيپ ،70/0و در ضريب تشابه آمده 

درصد از كل واريانس را توجيـه نمودنـد كـه بيـانگر پـراكنش       65/74نشان داد كه سه مولفه اول در مجموع 
در  ISJكـاربرد نشـانگر   گـزارش از  ولين اين تحقيق ا باشد.مي اين گياه در سطح ژنوماين نشانگرها محدود 

  رود در توسعه اصلاح ملكولي اين گياه مؤثر واقع گردد. باشد كه اميد مي اي مهم خلر در دنيا ميگياه علوفه
  .اصلي مختصات، ISJ نشانگر، خلر، بنديگروه: كلمات كليدي
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  مقدمه
 دردر حال حاضر نياز مبرمي به تحقيقات 

شود  در كشور احساس مي اي زمينه گياهان علوفه
 ازجملههاي مولكولي  و استفاده از روش

ابزار كارا در جهت  عنوان بهنشانگرهاي مولكولي 
 اي حائز اهميت است اصلاح گياهان علوفه

)Sandgol, 1996(. نام علمي  با يا سنگينك خلر
Lathyrus sativus L. يره ت يرز متعلق به

Papilionaceae  تيرهLeguminosae  نوادهخاو 
هاي جنس  تمامي گونه است. داران يچكپ

Lathyrus 2 دارايn=2x=14 با تعداد  كروموزوم
خلر به لحاظ  .باشند مي n=x=7پايه كروموزوم 

يژه محتواي و بهدارا بودن ارزش غذايي زياد 
- ) و در برگدرصد 18-34پروتئين بالا در دانه (

 ،درصد) و نيز محتواي لايسين بالا 17هاي بالغ (
 ,.Hanburiy et al( است شده  شناختهاهي گي

 يونجه، شبدر، با مقايسه در گياه اين .)2000
 غذايي ارزش يا علوفه گياهان ساير واسپرس 
 به توجه باها  آن ينپروتئ و داشته يكساني
 تا 12 بين شوند يم برداشت كه رشد از يا مرحله

 اين كه اهميتي جهت به است. متغير درصد 20
 دام، تغذيهنظر  از يا علوفه گياهان انمي در گياهان
 و سرما به مقاومت بازده، كم اراضي در كاشت

 خاك حاصلخيزي در كه نقشي همچنين و يآب كم
 قراراستفاده  منظوره مورد صورت چند به دارند،

از اين گياه يك نوع در ايران براي تهيه . گيرند يم
شود ولي در آمريكا انواع دانه و علوفه كشت مي

ر را مخلوط با يولاف براي تهيه علوفه كشت خل
  .)Rastgar, 2013(نمايند مي

 توارثي، ذخاير حفظ و نژادي به يها برنامه در

 بسزايي اهميت از ژنتيكي تنوع سطح از اطلاع

 توانمي را ژنتيكي تنوع اطلاعات .است برخوردار

 و آيزوزايم پروتئين، مورفولوژيك، خصوصيات از
 ,.Pejic et al( ردآو دست به مولكولي نشانگرهاي

 DNA بر مبتني نشانگرهاي از استفاده. )1998

 شمار به ژنتيكي تنوع برآورد روش ينتر مناسب
 ;Keshavarz-Khoob et al., 2015( رود يم

Odonougue et al., 1999(. تحت نشانگرها اين 

 از مرحله هر در و نيستند محيطي شرايط تأثير

 ,.Manifesto et al( دارند كاربرد گياه رشد

 به مولكولي و سلولي ژنتيك در پيشرفت. )2001
 براي PCR بر مبتني DNA نشانگرهاي توسعه

 زراعي هايگونه در متفاوت ژنتيكي مطالعات

 ,Mohammadi & Prasanna( است شده منجر

2003(.  
يكي از نشانگرهاي مولكولي مبتني بر 

DNA تصادفي يمهن، نشانگر ISJ )Intron-exon 

Splice junction( است كه توسط Weining & 

Langridge )1991( ابداع گرديد و سپس توسط 
Rafalski et al. )1997(  از  يتر كاملاطلاعات

 بر اساستوالي اين نشانگرها آن به دست آمد. 
 شده يطراحاگزون -نواحي برش اتصال اينترون

نوكلئوتيدي  18تا  9 هاي يتوالاست و داراي 
 .Rafalski et alاست. نتايج حاصل از مطالعه 
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بيانگر اين مطلب بود كه  );19972002(
شان  بودن تصادفي يمهنبه علت  ISJنشانگرهاي 

 RAPD (Random Amplyfiedنسبت به نشانگر 

Polymorphic DNA)  ،پيچيدگي كمتر
 .بالاتر و چندشكلي بيشتري دارند يريتكرارپذ

Przetakiewicz et al. )2002( و Weining & 

Langridge )1991(  بيان نمودند كه آغازگرهاي
ISJ  براي ارزيابي تنوع ژنتيكي و جلوگيري از

هدف قرار دادن مناطق هتروكروماتيني در ژنوم 
 )Rafalski et al. )1997گياهان كاربرد دارند. 

از  آمده دست بهبيان كردند كه چندشكلي 
ناشي از تفاوت در تكثير  ISJآغازگرهاي 

از ژنوم گياه است كه مورد رونويسي  ييها بخش
- ژنوتيپتنوع ژنتيكي اي در مطالعه .گيرند يمقرار 

 RAPDخلر با استفاده از نشانگرهاي هاي 
 ييتنوع بالانشان داد كه نتايج  و صورت گرفت

-Chtourou( دراوجود دهاي خلر در ژنوتيپ

Ghorbel et al., 2002(.Radwan et al. )2013( 
 كشورهاي از شده يآور جمع ژنوتيپ خلر هجده

 محتواي دانه، هزار وزن تغييرات براي مختلف را
 پروتئين كلالكتروفورز  الگوهاي و دانه پروتئين

دادند.  قرار يبررس مورد تنش شرايط تحت دانه
 مورد صفات ي برايمناسب ژنتيكي تنوعها  آن

نشان دادند  يبررس موردهاي ميان ژنوتيپمطالعه 
وان تمي ساده انتخاب طريق از كه و بيان كردند

 .Shiferaw et al.اين صفات را بهبود بخشيد
تنوع  EST-SSRهاي با استفاده از نشانگر )2013(

هاي خلر اتيوپي را مورد ارزيابي ژنتيكي توده
-بندي جمعيتنتايج منجر به گروه ؛ كهقراردادند

مختلف شد و  ييجغرافيا سه منطقه ازهاي خلر 
 هاي دو منطقهتنوع زياد در جمعيت ديده شد كه
  .وجود دارد مطالعه مورد از سه منطقه

در بالا در مورد كاربرد  آنچهبا توجه به 
در اصلاح گياهان گفته شد،  يمولكولنشانگرهاي 

- هدف از اين تحقيق بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

هاي گياه خلر با استفاده از نشانگرهاي 
است  ذكر قابلاينتروني بود. -اگزون تصادفي هيمن

كه تاكنون تحقيقي در مورد تنوع ژنتيكي خلر 
Sativus L.  با نشانگرISJ  در داخل و خارج

  كشور صورت نگرفته است.
  

  هامواد و روش
بررسي تنوع ژنتيكي و شناسايي  منظور به

 موسسه از خلر ژنوتيپ 33 چندشكلي مولكولي،
-تهيه  نابع طبيعي لرستانتحقيقات كشاورزي و م

 شده  ارائه 1 ها در جدولشرح اين ژنوتيپ كه شد
اين آزمايش در آزمايشگاه بيوتكنولوژي  .است

  دانشكده كشاورزي دانشگاه لرستان انجام گرفت.
 CTABروش با استفاده از  DNAاستخراج 

)Doyle and Doyle, 1990 ( گرفتصورت. 
با استفاده از ژنومي  DNA و كميت كيفيت سپس

دستگاه بيوفتومتر ارزيابي  ودرصد  8/0ژل آگارز 
استفاده شد.  ISJآغازگر  20در اين مطالعه از  .شد

ميكروليتر براي تمامي  25در حجم  PCRواكنش 
برنامه  .بهينه شدبا حداقل دو تكرار  ها نمونه

 روشطبق  در دو مرحله PCRدستگاه 
Przetakiewicz et al. )2002(  در دستگاه
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حرارتي به  يها چرخهترموسايكلر انجام شد. 
درجه  94در  شدن اوليه واسرشتترتيب شامل 

چرخه  40سلسيوس به مدت پنج دقيقه و سپس 
اي اتصال اوليه، دم چرخه هفتكه در  بود دمايي

بعدي  چرخه 33آغازگر دو درجه سلسيوس و در 
 شش درجه سلسيوس بالاتر از دماي ذوب آغازگر

در نظر تر آغازگرها)  (جهت تكثير اختصاصي
 واسرشت ،چرخه 40اين  گرفته شد. در تمامي

درجه  94ثانيه و در دماي  40شدن به مدت 
و اتصال آغازگر به مدت يك دقيقه و سلسيوس 
درجه  72در دماي  يقهدو دقبه مدت  مرحله سنتز

 چرخه 40بعد از اتمام  سلسيوس صورت گرفت.
 72مرحله سنتز نهايي به مدت ده دقيقه در دماي 

جهت درجه سلسيوس انجام شد. سرانجام 
 يرشدهتكثمحصولات ، DNAتفكيك باندهاي 

PCR  در بافر درصد  1بر روي ژل آگارزTAE 

1X  ديدگرالكتروفورز ولت  90و ولتاژ.  
براي تخمين تنوع ژنتيكي، اطلاعات حاصل 

كد صفر (عدم وجود باند) و كد يك  صورت به
-NTSYS افزاررمبا استفاده از ن(وجود باند) 

2.02e از ميان وتحليل قرار گرفت.  مورد تجزيه
آغازگر مورد مطالعه، در نهايت از اطلاعات  25

آغازگر چندشكل جهت تشكيل  20حاصل از 
در اين  بندي استفاده شد. و گروه ماتريس تشابه

ها از روش ژنوتيپ يبند گروهجهت  تحقيق
UPGMA  استفاده بر اساس ضريب تشابه جاكارد

 موردهاي بندي ژنوتيپ همچنين نمايش گروه. شد
تجزيه به مختصات روش با استفاده از  مطالعه

) NTSYS-2.02eافزار  (با استفاده از نراصلي 
  انجام شد. 

  
  حثنتايج و ب
حدود  درمجموعتصادفي  آغازگر نيمه 25

قابل امتيازدهي و تكرارپذير توليد باند  100
%) 79( باند چند شكل 79كه از اين ميان نمودند 

 . ميانگين تعداد%) است21( باند منومرف 21و 
چند شكل به ازاي هر ها و تعداد باندهاي باند كل

ن . در بيبودباند  95/3و  5به ترتيب ، ISJ آغازگر
بيشترين تعداد قطعات  ،آغازگرهاي تكثيري

باند  8 با ET18-6تكثيري مربوط به آغازگر 
مربوط به تعدادي توليدي و كمترين تعداد قطعات 

-ET 12و  ET 15-35 ،IT 15-36از آغازگرها (

 Shiferawدر تحقيقي توسط  .)2جدول ( بود) 29

et al. )2012( 7تا  2، تعداد آلل در هر لوكوس از 
-ESTآلل) براي آغازگرهاي  4آلل (و متوسط 

SSR  گزارش گرديد. در بررسي ديگري تنوع
نشانگر  24ژنوتيپ خلر با استفاده از  48ژنتيكي 

ISSR  نشانگر  12بررسي شد و ديده شد كه
  ).Ambade et al., 2015(چندشكلي دارند 
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 آوري ژنوتيپ.نام و محل جمع -1جدول 

Table 1- Number and location of Latyrus sativus accessions. 

ژنوتيپ شده ثبت نام
Genotype 

registered name 

 آوري جمع منشأ

Location of 
collection 

 ژنوتيپ شده ثبت نام

Genotype registered 
name

 آوري جمع منشأ

Location of 
collection

IF3 Turkey IF1346 ICARDA
IF225 Slovakia IF1347 ICARDA
IF463 Ethiopia IF1872 Bangladesh
IF478 Ethiopia IF2156 Bangladesh
IF587 Syria IF2177 Bangladesh
IF471 Ethiopia IF2329 Bangladesh
IF1306 ICARDA IF1928 Nepal 
IF1307 ICARDA Sel.289 ICARDA
IF1309 ICARDA Sel.290 ICARDA
IF1312 ICARDA Sel.299 ICARDA
IF1316 ICARDA Sel.387 ICARDA
IF1322 ICARDA Sel.449 ICARDA
IF1327 ICARDA Sel.587 ICARDA
IF1332 ICARDA Sel.B111 ICARDA
IF1341 ICARDA Sel.ETH1/299 ICARDA
IF1344 ICARDA Sel.521/B1 ICARDA

Sel.B222 ICARDA  

  
 )Nowosielski et al. )2002 ،ايدر مطالعه

بر روي ارقام ژنتيكي لوبيا با استفاده از 
تصادفي، متوسط تعداد باند به آغازگرهاي نيمه

 .عدد گزارش كردند 5/11ازاي هر ژنوتيپ را 
عداد متوسط ت )Rafalski et al. )2002كه  يدرحال
هاي يدشده به ازاي هر يك از ژنوتيپتولباند 

آغازگر گروه  نه. عدد برآورد كردند 9/8چاودار را 
IT ، 38كه تعداد توليد نمودند باند  47درمجموع 
باند  9و %) 81(چند شكل  از اين تعداد باند

آغازگر گروه  11د. همچنين %) بودن19( منومرف
ET  باند 41 كه توليد نمودند باند 53درمجموع 

 %)23( باند منومرف 12و  %)77(چند شكل  ها آن
چند باند  2/4تعداد  ITند. گروه آغازگرهاي بود

باند در  7/3هر آغازگر در مقابل  يازابه  شكل
- يعلت پل  .)2(جدول  توليد نمودند ETگروه 

توان ناشي از را ميآغازگرها  ينا يينپا مورفيسم
خانواده  يدا برااز ابت اين آغازگرها آن دانست كه

-يم پيشنهاد و اندشده يغلات و سولاناسه طراح
 يكيژنت هايبراساس بانك يندهآ يدر كارها شود

-اظتحف هاييبر توال يمبتن  يديجد يآغازگرها

سازي بهينهخانواده  ينا ينترونيا-مرز اگزون شده
.شود
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  هاي مرتبط.چندشكلي و شاخص ازنظرمشخصات آغازگرها -2جدول 
Table 2- Polymorphysm and related indices of primers. 

  
هرچه عدد متوسط باند به ازاي هر آغازگر 

 موردبيشتر باشد كارايي آن نشانگر در گياه 
شكلي  بيشتر است. ميزان اطلاعات چند مطالعه

)PICيشترين و ب و ) براي هر آغازگر محاسبه شد
 IT10-4آغازگر مربوط به به ترتيب  PICكمترين 

بود. محاسبه شاخص  28/0و  IT10-5 94/0و 
از آغازگرها نشان داد  هركدام) براي MIنشانگر (

كه بيشترين شاخص نشانگر مربوط به آغازگر 
ET18-6  و كمترين مقدار آن مربوط  9/4مقدار با

بود. اين  92/0با مقدار  ET15-36به آغازگر 
 ندباشاخص پتانسيل هر آغازگر جهت توليد 

همكاران در و مجيري  دهد. يمبيشتر را نشان 
بيشترين و كمترين اي روي گياه آويشن،  مطالعه

ميزان اطلاعات چندشكلي را مربوط به 

نشانگر شاخص 
)MI(  

محتواي 
اطلاعات 
 يچندشكل

)PIC( 

 درصد تنوع

Percent of 
polymorphism 

چند باندهاي 
 شكل

Polymorphic 
bands 

كل 
  باندها
Total 
bands 

 نام آغازگر
Primer 
name 

 رديف
Row

3  0.5010066 IT 10-11 
3.16  0.79 66.6646 IT 10-22 
1.32  0.33 8045 IT 10-33 
1.88  0.94 5024 IT 10-44 
1.40  0.28 10055 IT 10-55 
2.68  0.67 10044 ET 12-256 
2.67  0.89 7534 ET 12-277 
1.62  0.81 33.3313 ET 12-298 
1.47  0.49 10034 ET 12-309 
2.16  0.36 10066 IT 15-3110 
2.3  0.46 83.3356 IT 15-3211 
2.08  0.52 66.6646 IT 15-3412 
0.92  0.46 66.66 2 3  IT 15-36 13 

2.04  0.51 80 4 5  ET 15-32 14 

3.36  0.56 85.72 6 7  ET 15-33 15 

1.26  0.63 66.66 2 3  ET 15-35 16 

1.10  0.55 50 2 4  ET 15-36 17 

3.48 0.87 66.66 4 6  ET 18-1 18 

3.60  0.72 100 5 5  ET 18-2 19 
4.90  0.70 87.5 7 8  ET 18-6 20 
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گزارش كردند   IT18-2و  IT15-36 آغازگرهاي
)Ismaili & Mojiri, 2013;Mojiri et al., 

 .Belaid et al اي توسطدر مطالعه ).2013
تنوع  ISSRاز نشانگرهاي  با استفاده )2006(

هاي خلر صورت ژنتيكي درون و بين ژنوتيپ
چند شكلي نشان داد  DNAباند  60نتايج  ،گرفت

مورفيسم بالا در درون و بين كه بيانگر پلي
هاي  اي روي ژنوتيپ در مطالعه ها بود.ژنوتيپ
 با استفاده از نشانگراي خلر  گياه علوف  اتيوپي

EST-SSR  يانگين شاخص ممشاهده شد كه
 بدست آمد 45/0نشانگري براي هر آغازگر 

)Shiferaw et al., 2012.(   
ها  بندي ژنوتيپ گروهتصويري از دندروگرام 

نشان  1در شكل  ISJبا استفاده از نشانگرهاي 
-، ژنوتيپ70/0ضريب تشابه داده شده است. در 

گروه اصلي تقسيم  5 لر مطالعه شده بهخهاي 
، گروه دوم ژنوتيپ وسه يستب. گروه اول گرديد
 گروه و ژنوتيپ ، گروه سوم دوژنوتيپ شش

يك ژنوتيپ را به خود هركدام پنجم  وچهارم 
هايي از گروه اول شامل ژنوتيپ اختصاص دادند.

ايكاردا و بنگلادش است. قرار گرفتن هر چهار 
جغرافيايي  منشأاين گروه با  ژنوتيپ بنگلادش در

توان مطابقت دارد. مبادله و جابجايي بذور را مي
قرار گرفتن اين يك دليل احتمالي مبني بر 

هاي ايكاردا در ها در كنار ديگر ژنوتيپژنوتيپ
(نپال) و  1928هاي دانست. ژنوتيپ گروهيك 
بيشترين  89/0(ايكاردا) با ضريب تشابه  1327

داشتند. كمترين شباهت  باهمشباهت ژنتيكي را 
هاي بنگلادشي با ضريب ژنتيكي در گروه ژنوتيپ

 2177و  2329مربوط به دو نمونه  79/0تشابه 
ها را . تفاوت در ميزان شباهت اين ژنوتيپبود
هركدام از اين  منشاناشي از  تا حدودي توانمي

هاي ايكاردا ها دانست. تعدادي از ژنوتيپژنوتيپ
 گروهتفاوت شباهت ژنتيكي در اين نيز با درصد م

  قرار گرفتند.
هاي از در گروه دوم قرار گرفتن ژنوتيپ

ايكاردا، اسلواكي، اتيوپي و تركيه در اين گروه 
هاي اتيوپي دو است. در ژنوتيپ توجه قابل

 86/0با ضريب تشابه  478و  463ژنوتيپ 
بيشترين ضريب تشابه را دارا بودند كه احتمالا به 

 3جغرافيايي يكسان است. ژنوتيپ  منشأدليل 
(تركيه) بالاترين شباهت ژنتيكي را با ژنوتيپ 

داشت.  78/0(نپال) با ضريب تشابه  1928
ژنوتيپ اسلواكي بالاترين شباهت ژنتيكي را با 

 ايكاردا 1327با ژنوتيپ  78/0ضريب تشابه 
هاي هاي سوم، چهارم همگي ژنوتيپداشت. گروه

هاي مختلف قرار در گروهايكاردا هستند كه 
هاي ها در گروهگرفتند. قرار گرفتن اين ژنوتيپ

 منشأناشي از آن دانست كه  احتمالاًمختلف را 
كه در اين مركز  استاز مناطق مختلفي  ها آناوليه 
- اند و يا آنكه حاصل تلاقيالمللي جمع شدهبين

گروه پنجم و آخرين  هايي با والد مشترك باشند.
وتيپي از سوريه است داراي بيشترين گروه كه ژن

   ها بود.اختلاف ژنتيكي با بقيه ژنوتيپ
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 .UPGMAاي بر مبناي روش تجزيه خوشه دندروگرام حاصل از -1شكل 

Figure 1- Dendrogram obtained from cluster analysis based on UPGMA method. 
  

بيشـترين شـباهت    (ايكاردا) IF587ژنوتيپ 
 1347با ژنوتيـپ   67/0ا با ضريب تشابه ژنتيكي ر
كمترين شباهت ژنتيكي را بـا ضـريب    و (ايكاردا)

در  داشـت.  (ايكاردا) 1322يپ ژنوتبا  42/0تشابه 
روي  )Ambade et al. )2015پژوهشـي توسـط   

 ISSR هايژنوتيپ خلر با اسـتفاده از نشـانگر   48
هاي مورد مطالعه در ضـريب   ژنوتيپديده شد كه 

ــابه  ــدند و دو    61/0تش ــيم ش ــروه تقس ــه دو گ ب
ــا   ــپ ب ــترين  RLK-466و  RLK-637ژنوتي بيش

تحليـل تنـوع ژنتيكـي بـا      .شباهت را نشان دادنـد 
ــولي   ــانگرهاي مولكـ ــتفاده از نشـ ــت اسـ توانسـ

 Latyrusو  Latyrus ciceraهاي دو گونه  اكسيژن

sativus  را از همديگر تفكيك نمايد. همچنين در
ن فاصــله ژنتيكــي ميـانگي  Latyrus ciceraگونـه  

ميـــانگين  Latyrus sativusو در گونـــه  167/0
 Almeida( بـرآورد گرديـد   203/0فاصله ژنتيكي 

et al., 2013(. اي كه توسط در مطالعهVahabi et 

al. )2006( هاي بـومي  بر روي تنوع ژنتيكي توده
 RAPDخلر ايران با استفاده از نشـانگر تصـادفي   

هـا تنـوع   توده صورت گرفت ديده شد كه در اين
ــود دارد.  ــالايي وج ــي ب  .Rafalski et al ژنتيك

در مطالعه خود ميـانگين ضـرايب تشـابه     )1997(
. گزارش كردند 62/0هاي اينبرد ذرت را بين لاين

ايــن  )Przetakiewicz et al. )2002در مطالعــه 
 ..Gaweł et alمتغير بـود.   61/0تا  19/0مقدار از 

ــدم و    )2002( ــام گن ــين ارق ــباهت ب ــانگين ش مي
تصـادفي  تريتيكاله را با استفاده از آغازگرهاي نيمه

پـراكنش  براي تعيـين نحـوه   . گزارش كردند 63/0
 استفاده در سطح ژنوم خلـر  مورد ISJنشانگرهاي 

،  مطالعـه  مورد هاييپژنوت يبند گروه ينو همچن
ــه  ــايج   مختصــاتتجزي اصــلي انجــام گرفــت. نت

اصـلي نشـان    مختصـات از تجزيه به  آمده دست به
درصـد از   65/74 درمجموعداد كه سه مؤلفه اول 
كنـد كـه سـهم مؤلفـه اول     تغييرات را توجيه مـي 
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 19/2و مؤلفـــه ســـوم  65/2دوم مؤلفـــه ، 81/69
 درصد تغييرات را به خود اختصـاص داده اسـت.  

هـا را  ي پراكندگي ژنوتيـپ نمودار دو بعدي نحوه
-دهـد. نتـايج گـروه   به خوبي نشان مي 2در شكل

 بنـدي در مطـابق گـروه  بندي در نمودار دو بعدي 
 توجيه در اول مؤلفه سهمباشد. تجزيه كلاستر مي

 زيـاد  حـدودي تـا   ISJ نشـانگرهاي  براي تغييرات
اين است كه عمده  دهنده  نشاناين موضوع  ؛است
 از محـدود  قسـمت  چنـد  يا يك در آغازگرهااين 

 در و انـد  يافتـه  تجمـع  ژنوم) در ژن نواحيژنوم (

 يهـا  داده در .)3(جدول نيستند پراكنده ژنوم سطح
 بهتـرين  مولكولي، يها داده برعكس مورفولوژيك

 توسـط  واريـانس  بيشـترين  كه است يزمان حالت

 يهـا  داده در شـود.  توجيـه  مؤلفـه  كمـي  تعـداد 
 10-20 حـدود  مؤلفـه اول  سـه  يا دو اگر مولكولي

 توجيـه  را نشـانگرها  بـه  مربوط تغييرات از درصد

 نمـايش  بـراي  اسـت  ممكـن  آمـاري  ازنظر ،كنند

 نشـان  ژنتيكـي  ازنظر ولي نباشد، مناسب گرافيكي
نشانگرها و پـراكنش   مطلوب يبردار  نمونه دهنده 

 يگـر، د عبـارت  بـه  .اسـت  ژنوم ها در سطح كلآن

 كمـي  تعـداد  بـه  بانـدها  يا صفات تعداد كه زماني

آن  ينمب ـ يبه احتمـال قـو   يابد، كاهشمختصات 
 صـحيح  طور به استفاده مورد آغازگرهاي است كه

 ها كروموزوم از محدودي تعداد و اند نشده  انتخاب

 توانند ينميجه درنت دهند. يم قرار پوشش تحت را

 اگـر  امـا  كننـد؛  جـدا  يخـوب  به همديگر از را افراد
 مـورد  آغازگرهـاي  باشـد،  هـا زيـاد  مؤلفـه  تعـداد 
 پوشـش  تحت را بيشتري يها كروموزوم ،استفاده

 افراد ژنتيكي تنوع يخوب به نشانگر و دهند يم قرار

  ).Siahsar et al., 2010( كند يم تعيين را
  

و واريانس تجمعي حاصل از  مؤلفهشده توسط هر ر ويژه، نسبت واريانس توجيه مقادي -3جدول 
 تصادفي.نشانگرهاي نيمه بر اساستجزيه به مختصات اصلي 

Table 3- Eigen values, proportion of variance explained by each component and the 
cumulative variance of principle coordinate analysis based on semi-random markers. 

 شده يهتوجواريانس 

Cumulative variance  
 مقادير ويژه

Eigen values

  اصلي هايمؤلفه
Main components

69.81 23.03  First component مؤلفه اول

2.65 0.87  Second component مؤلفه دوم

2.19 0.72  Third component مؤلفه سوم

 Total    مجموع  74.65
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 .ISJهاي خلر با نشانگرهاي نمودار دو بعدي تجزيه به مختصات اصلي ژنوتيپ -2شكل 

Figure 2- Two dimensional diagram for principal coordinate analysis in Lathyrus 
sativus, using ISJ markers. 

  
 يمـه ن يكـاربرد نشـانگرها   يناول يقتحق ينا
مهـم   ايعلوفـه  يـاه در گ ياگزون-ينترونا يتصادف

نتايج اين تحقيـق   درمجموع .باشد يم ياخلر در دن
ــان داد  ــهنش ــه 20 ك ــازگر نيم داراي  تصــادفي آغ
تـا حـدود    در اين مطالعه استفاده مورد چندشكلي

هـاي خلـر و   قادر به تمـايز ژنوتيـپ   قابل توجهي

معـين   هـاي  يرگروهزها و  در گروه ها آنقرار دادن 
تـوان نتيجـه گرفـت كـه      مـي  ؛ بر اين اساسبودند

تصادفي روش مناسـبي   استفاده از آغازگرهاي نيمه
هـاي   درجه شباهت و تفاوت و بررسي در ارزيابي

جهت مطالعات كاربردي اصلاح هاي خلر يپژنوت
  اين گياه در آينده باشد.
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Abstract 

Grass pea (Lathyrus sativus L.), as one of the most important forage crop plants, has 
high content of protein and Laysin. In order to assess the genetic diversity of 33 genotypes of 
grass pea, 20 semi-random primers were used in the present study. DNA was extracted by 
CTAB method. The ISJ data were analyzed and 77% of IT bands and 81% of ET bands were 
polymorphic. The results showed that the average number of polymorphic bands per primer 
was 3.95 and the highest amount of polymorphic information content and marker index was 
belonged to ET18-6 primer. According to the Jaccard's similarity coefficient, the range of 
similarity among studied genotypes was varied from 0.42 to 0.89. Cluster analysis based on 
UPGMA method divided genotypes to 5 groups at cut of line in 0.71 similarity coefficient. 
The principle coordinates analysis showed that the first three components explained 74.65% 
of total variance indicating the restricted distribution of these ISJ markers at the grass pea 
genome. Present study is the first report on application of ISJ markers in grass pea, as 
important forage plant, which is hoped to be effective in the development of molecular 
breeding programs of this plant. 
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