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 چكيده 

مركز تنوع اين گياه به شمار  آنجا كه ايران بخشي از از و ترين گياه تيره حبوبات در ايران استنخود مهم
نخود  پيژنوت 81نخود كابلي  يكيتنوع ژنت يبه منظور بررسآيد مطالعه تنوع ژنتيكي آن حايز اهميت است. مي
 يدر سال زراع دانشگاه شهيد باهنر كرمان يقاتيدر مزرعه تحقايكاردا، تركيه و ايران موسسه از سه مبداء  يكابل

آغازگرهاي مورد  از نوار چندشكل 79 و براي بررسي تنوع استفاده شد ISSR. از نه آغازگر كشت شد 94-93
) متغير بود. )ACTG(4(آغازگر  69/1) تا AG5(CAC)(آغازگر  19/1تعداد آلل موثر از . استفاده به دست آمد

 ضريببه دست آمد.  38/0و  24/0تنوع ژنتيكي ني و شاخص شانون در كل جمعيت به ترتيب  ضريبمتوسط 
شاخص شانون براي اين و  2/0و  2/0 ،27/0 هاي مبداء ايكاردا، تركيه و ايران به ترتيببراي جمعيتني  تنوع

ها را معني تفاوت ميان جمعيت تجزيه واريانس مولكوليبه دست آمد.   3/0 و 32/0، 44/0 ها به ترتيبجمعيت
 ها را به خود اختصاص داد.ژنوتيپنها ده درصد كل واريانس بين ها تدار نشان داد. ولي واريانس بين جمعيت

وع درون نگستردگي تاي نيز مويد تجزيه خوشهنتايج ر گروه تقسيم كرد. اها را به چهاي ژنوتيپتجزيه خوشه
جمعيت را به چهار گروه با تعداد  STRUCTREتجزيه ساختار جمعيت با استفاده از نرم افزار  ها بود.جمعيت

هاي مخلوط ژنوتيپ باقي مانده نيز به عنوان ژنوتيپ 51تعداد ژنوتيپ براي هر گروه تقسيم كرد.  4و  8، 5، 14
مورد مطالعه كابلي هاي نخود ژنوتيپاين پژوهش نشان داد كه تنوع ژنتيكي مطلوبي ميان  در نظر گرفته شدند.

  مورد استفاده قرار گيرد.نژادي هاي بهتواند در برنامهدر اين تحقيق وجود دارد كه مي
  .ISSRتنوع ژنتيكي، تجزيه واريانس مولكولي، نشانگر نخود، : هاي كليديواژه
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  مقدمه

حبوبات است.  رهيتخودگشن از هي ايگنخود 

 رانيا يمياقل طيبا شراحبوبات  رينخود نسبت به سا

 هاينيپروتئ منابع در كنارو  رددا يشتريب يسازگار

 ازيمورد ن هاينياز پروتئ يبخش توانديم يوانيح

در . )Wallace et al., 2016( كند نيتامبدن را 

خشك بذر نخود را  وزن درصد 80مجموع 

 Talebi et( دهديم ليتشك نيو پروتئ دراتيكربوه

al., 2008; Wang et al., 2010بيولوژيكي  ). ارزش

از ساير درصد بيشتر  52 - 78پروتئين نخود 

 ,.Samdaliri et alگزارش شده است (حبوبات 

2010.(   

 13 حدود نخود در دنيا سطح زير كشت

 ونيليم 12 نآ ميليون هكتار و توليد سالانه جهاني

 يپس از كشورها رانيا. )FAO, 2014( است تن

 ،هكتار 450000 حدود با هيهند، پاكستان و ترك

 ديتول زاني. مرا داردكشت نخود  ريسطح ز نيچهارم

تن در سال و  193000 رانيمحصول نخود در ا

در هكتار  لوگرميك 410عملكرد آن در واحد سطح 

  .)SJKM, 2015( است

نژادي به اركان تريناز مهم يكي يكيتنوع ژنت

وع ژنتيكي راه تنرود و مطالعه و برآورد به شمار مي

هموار  اهانيگ درنژادي هاي بهرا براي پيشبرد برنامه

از  ).Von Braun & Virchow, 1996( نمايدمي

 عنوان به يكيتنوع ژنت زانيم نيتخمسوي ديگر 

در نگهداري و  يو اساس مهم مراحلاز  يكي

 گريعبارت د به باشد.مي يكيژنت مواد حفاظت

 مؤثر و حفظ تيريبراي مد يكيتنوع ژنت يابيارز

تجميع اين و  دنهاي ارزشم، ژنژرم پلاسم منابع

 و خاستگاهها در ارقام جديد ضروري است. ژن

 و رانيشمال ا ،جنوب قفقاز نخود زراعيمركز تنوع 

. همچنين نخود ذكر شده است هيترك يجنوب شرق

داراي يك مركز تنوع ثانويه در شبه قاره هند است 

)Van der Maesen et al., 2007از اين رو .( 

اين مناطق حائز كابلي  نخود هايمطالعه ژرم پلاسم

   .اهميت دوچندان است

 يهايژگيواز نظر ها پيژنوت نيب هايتفاوت

 ميمستق طور به ييايميوشيب و كيمورفولوژ ،يزراع

 DNA سطح نشان دهندة اختلافات در ميرمستقيو غ

 تنوع كسب اطلاعات در مورد ن،يست. بنابراآنها ا 

 ،يزراعبر اساس صفات  تواندمي يكيژنت

هاي يي يا از طريق تفاوتايميوشيب و كيمورفولوژ

 ,Tahir & Karim( ت پذيردصور DNAمولكول 

 ريتأث تحت DNA مبتني بر ينشانگرها .)2011

و  رنديگينمر قرا اهيمراحل رشد گ اي يطيمح طيشرا

آنها را در ارزيابي تنوع ژنتيكي برتري  ،يگاين ويژ

 از جمله). Collard et al., 2005بخشد (مي

 در بررسي تنوع ژنتيكي بهكه  DNAي نشانگرها
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، 1RFLPs هتوان بيم ر رفته استطور گسترده به كا
2RAPDs ،3AFLPs، 4SSR  5وISSR .اشاره كرد 

 كارامد يمولكول ياز نشانگرها يكي ISSRنشانگر 

 هايياز توال اين نشانگر. تاس دهي غالببا امتياز

ماهواره به عنوان تنها آغازگر در واكنش  زير

 ينشانگرها كند.ياستفاده م مرازيپل ايرهيزنج

ISSR بوده و در  ي بالا برخوردارچند شكل از

و  يژنوم يابينقشه  ،يلوژنيف ،يكيمطالعات تنوع ژنت

 اندهدشاستفاده  نخود يتكامل يشناس ستيز

)Choudhary et al., 2013; Singh et al., 2014(. 

و  نيب يكيدر برآورد تنوع ژنت ISSRاز نشانگر 

 از جمله برنج و باغي ان زراعيگياهساير  درون

)Joshi et al., 2000گندم ،( )Du et al., 2002( 

جو  )Keykhosravi et al., 2017چغندر قند (

)Fernandez et al., 2002( ) و انگورKeshavarz-

Khoob et al., 2015( شده است.  استفاده نيز 

به  زراعي نخود گونة در مولكولي نشانگرهاي

تر استفاده شده  كم هاي زراعينسبت ساير گونه

 كم تنوع ژنتيكي را  آن احتمالي دلايل برخي. است

 دانندمي گونه اين شدة كشت هايخزانه در

)Varshney et al., 2007(  از يكيو از اين رو 

                                                 

1 Restriction Fragment Length Polymorphism 
2 Random Amplified Polymorphic DNA 
3 Amplified Fragment Length Polymorphism 
4 Simple Sequence Repeat 
5 Inter Simple Sequence Repeat 

كم آن  ژنتيكي تنوعبه را  نخود اندك دلايل عملكرد

 در ).Clarke & Siddique, 2004( دهندنسبت مي

روي   RAPDنشانگر  از استفاده با يك مطالعه

 گونة يكسالة شش و زراعي نخود خي ارقامبر

 استفاده موردآغازگر  42 از  Cicer جنس وحشي

ها چندشكل بود در همه گونه آغازگر نهتنها 

)Talebi et al., 2009 .( 13در مطالعه ديگري روي 

 .Cicer arietinum Lژنوتيپ مختلف گونه زراعي 

با نخود  .Cicer reticulatum Lو گونه اجدادي 

گونه زراعي و گونه  ISSRاده از نشانگر استف

به خوبي توسط نشانگر تفكيك  وحشي اجدادي

 ديگر بررسي يك). Gautam et al., 2016شدند (

روي تنوع ژنتيكي برخي  AFLPبه وسيله نشانگر 

 بين را اندكيتنوع ژنتيكي هاي نخود كابلي، ژنوتيپ

هدف  .)Huttel et al., 1999( نشان داد هاژنوتيپ

هاي ژنوتيپلعه حاضر بررسي تنوع ژنتيكي بين مطا

و مقايسه  ISSRنخود كابلي به وسيله نشانگرهاي 

موسسه ، هاي وارد شده از كشور تركيهژنوتيپ

عنوان  هاي بومي ايران بهايكاردا و برخي ژنوتيپ

 نخودو اهلي سازي ز مركز پيدايش ا مهمي قسمتي

  در آزمايش بود. كابلي

  

  هامواد و روش

 81 نخود كابلي يكيتنوع ژنت يمنظور بررسبه 

 ديدانشگاه شه يقاتيدر مزرعه تحق اين گياه پيژنوت

كه  شد كشت 93-94 يباهنر كرمان در سال زراع

 45از مبدا ايكاردا، كابلي نخود  ژنوتيپ 30شامل 
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  ).1(جدول  بود.ايران رقم بومي  و شش از مبدا كشور تركيه ژنوتيپ

  

  .هاي نخود كابلي مورد استفاده در اين تحقيقژنوتيپ -1جدول 

Table 1- Name Studied Kabuli chickpea genotypes used in the present study. 

شمار شمار منشاء ژنوتيپ شمار منشاء ژنوتيپ  منشاء ژنوتيپ

No. Genotype Origin No. Genotype Origin No. Genotyp

e 
Origin 

1 FLIP03-50C ICARD

A 
29 FLIP07-

127C 
ICARD

A 
57 TRK61 Turke

y 2 FLIP03-70C ICARD

A 
30 FLIP08-38C ICARD

A 
58 TRK63 Turke

y 3 FLIP03-98C ICARD

A 
31 Landrace1 Iran 59 TRK44 Turke

y 4 FLIP03-

101C 
ICARD

A 
32 Landrace2 Iran 60 TRK144 Turke

y 5 FLIP03-

128C 
ICARD

A 
33 Landrace3 Iran 61 TRK67 Turke

y 6 FLIP05-18C ICARD

A 
34 Landrace4 Iran 62 TRK51 Turke

y 7 FLIP05-19C ICARD

A 
35 Landrace5 Iran 63 TRK163 Turke

y 8 FLIP05-

145C 
ICARD

A 
36 Landrace6 Iran 64 TRK64 Turke

y 9 FLIP05-

147C 
ICARD

A 
37 TRK115 Turkey 65 TRK127 Turke

y 10 FLIP05-

157C 
ICARD

A 
38 TRK69 Turkey 66 TRK96 Turke

y 11 FLIP05-

162C 
ICARD

A 
39 TRK19 Turkey 67 TRK106 Turke

y 12 FLIP06-37C ICARD

A 
40 TRK3 Turkey 68 TRK56 Turke

y 13 FLIP06-52C ICARD

A 
41 TRK95 Turkey 69 TRK80 Turke

y 14 FLIP06-88C ICARD

A 
42 TRK101 Turkey 70 TRK169 Turke

y 15 FLIP06-

157C 
ICARD

A 
43 TRK126 Turkey 71 TRK41 Turke

y 16 FLIP07-3C ICARD

A 
44 TRK18 Turkey 72 TRK48 Turke

y 17 FLIP07-4C ICARD

A 
45 TRK66 Turkey 73 TRK72 Turke

y 18 FLIP07-6C ICARD

A 
46 TRK93 Turkey 74 TRK39 Turke

y 19 FLIP07-8C ICARD

A 
47 TRK117 Turkey 75 TRK121 Turke

y 20 FLIP07-26C ICARD

A 
48 TRK129 Turkey 76 TRK65 Turke

y 21 FLIP07-33C ICARD

A 
49 TRK21 Turkey 77 TRK128 Turke

y 22 FLIP07-45C ICARD

A 
50 TRK70 Turkey 78 TRK38 Turke

y 23 FLIP07-46C ICARD

A 
51 TRK12 Turkey 79 TRK165 Turke

y 24 FLIP07-52C ICARD

A 
52 TRK104 Turkey 80 TRK110 Turke

y 25 FLIP07-65C ICARD

A 
53 TRK118 Turkey 81 TRK120 Turke

y 26 FLIP07-75C ICARD

A 
54 TRK103 Turkey    

27 FLIP07-81C ICARD

A 
55 TRK54 Turkey    

28 FLIP07-

110C 
ICARD

A 
56 TRK161 Turkey    

  

DNA هاي رشد ژنومي از بافت برگ گياهچه

ده از برگي با استفا 4-5يافته در مزرعه در مرحله 

-Saghai( استخراج شد تغيير يافته CTABروش 

Maroof, et al., 1984(. و  تيفيك نييتع يبرا
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 1 الكتروفورز ژل آگارزاز  DNAهاي نمونه كميت

استفاده شد.  Thermo و دستگاه نانو دراپ درصد

 نهبه وسيله نوع ژنتيكي ژرم پلاسم موجود بررسي ت

ذكر  2كه مشخصات آنها در جدول  ISSRآغازگر 

  . انجام گرفت شده است،

ميكروليتر  15براي حجم  PCRاجزاي واكنش 

،  ng/µl 50با غلظت  DNA شامل يك ميكروليتر

ميكروليتر آغازگر  Master mix ،5/0ميكروليتر  5/7

د. تكثير در دستگاه و شش ميكروليتر آب ديونيزه بو

صورت گرفت.  Analytik jena  مدل ترموسايكلر

در  هيواسرشت سازي اولشامل   PCRچرخه  هر

 40 قه،يدق 4به مدت  گراديدرجه سانت 94دماي

درجه  92دماي  در چرخه واسرشت سازي

اتصال آغازگر به زمان  ه،يثان 30به مدت  گراديسانت

 2ول با دماي مشخص شده در جد هيثان 40مدت 

در  هيثان 90 مدت بهو مرحله بسط براي هر آغازگر 

 يينها چرخه بسط كيو  گراديدرجه سانت 72دماي 

  . بود گراديدرجه سانت 72در  قهيدق 5به مدت 

- به منظور آشكارسازي چند شكلي بين نمونه

 5/1هاي ژل آگارز به چاهك PCRمحصول  ،ها

 ولت 100درصد منتقل شد و الكتروفورز با ولتاژ 

دقيقه جهت رنگ  15انجام شد. سپس ژل به مدت 

. قرار داده شد آميزي در محلول اتيديوم برومايد

از دستگاه  نيز با استفاده هااز ژل يبردار عكس

Quantum4 چند شكلي بين  سپس .انجام گرفت

حضور و عدم با اعداد يك و صفر براي   هاژنوتيپ

ازه براي تعيين اند .شد امتيازدهي نوارحضور هر 

نوارهاي به دست آمده از نشانگر داراي نوارهاي 

شاخص اطلاعات استفاده شد.  bp100استاندارد 

هاي موثر و غير شانون، شاخص ني، و تعداد آلل

ها با استفاده موثر براي بررسي تنوع درون ژنوتيپ 

) POPGENE 32 )Yeh et al., 1999 از نرم افزار

 6تجزيه واريانس مولكوليشد.  محاسبه

)AMOVA توسط نرم افزار (GenALEX 6.5 

)Peakal & Smouse, 2006 ( .صورت گرفت

و  Wardاي به روش دندروگرام تجزيه خوشه

 SPSSبا استفاده از نرم افزار ضريب اقليدسي 

ver19 )IBM Corp, 2011(  تجزيه شد. رسم

ساختار جمعيت با استفاده از نرم افزار 

STRUCTURE  2,3,4نسخه )Pritchard et al 

تعداد بهينه زير جمعيت ها  ) صورت گرفت.2000

با استفاده از شبيه سازي محاسبه شد. پارامترهاي 

Burn-in  وMCMC )Markov Chain Monte 

Carlo (100000  در نظر گرفته شد. محاسبه تعداد

 Evanno et al (2005)زير جمعيت بهينه از روش 

صورت پذيرفت. براي انتساب افراد به زير 

ها نيز پس از محاسبه درصد عضويت هر معيتج

يا بيش از آن  7/0فرد در هر گروه درصد عضويت 

ملاك تخصيص فرد به گروه در نظر گرفته شد 

)Spataro et al., 2011 .(  

                                                 

6 Analysis of Molecular Variance 
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  نتايج و بحث

نه آغازگر مورد استفاده در اين تحقيق در 

 79نوار توليد نمودند كه از ميان آنها  84مجموع 

نوار به ازاي هر  7/8با ميانگين نوار چندشكل 

نتايج نشان داد كه  ).2آغازگر شناسايي شد (جدول 

براي آغازگرهاي  %100درصد چندشكلي از 

4)GACT( ،4)ACTG( ،5)GTG( ،5 )CAC(  و

AG5(CAC)  4براي آغازگر  67/66تا)TGGA( 

متغير بود. ميانگين تعداد آلل موثر براي آغازگرهاي 

دست آمد و كمترين مقدار آن به  39/1مورد مطالعه 

و بيشترين مقدار  AG5(CAC) 19/1براي آغازگر 

بود. شناسايي و  ACTG( 69/1(4متعلق به آغازگر 

انتخاب آغازگرهاي داراي چندشكلي بالا كمك 

نمايد قابل توجهي در مطالعات تنوع ژنتيكي مي

)Sefera et al., 2011; Torutaeva et al., 2014.(  

نشانگرهاي داراي چند  حسن استفاده از

شكلي بالا در ساير مطالعات افزايش كارايي آغازگر 

باشد. در بررسي تنوع در برآورد تنوع ژنتيكي مي

توده نخود كابلي با استفاده از نشانگر  105ژنتيكي 

RAPD  عدد  26تا  6تعداد نوارهاي چند شكل از

گزارش شد و بيشترين و كمترين درصد چند 

 29/96و  43/30ا نيز به ترتيب شكلي بين نشانگره

 ).Fazeli and Chghamirza 2010به دست آمد (

 1در شكل  )GACA(4 آغازگر ينواربند يالگو

  .است نشان داده شده

  

  .ISSRبراورد تنوع ژنتيكي در ژنوتيپ هاي نخود كابلي مورد مطالعه براي هريك از آغازگرهاي -2 جدول
Table 1- Genetic diversity estimates in the studied Kabuli chickpea genotypes for each ISSR primer. 

 Primer Tm °C N.T.B N.P.B Pol% na ne h Iآغازگر

4)GACA(  30.7 15 13 86.67 1.87 1.40 0.24 0.37 

C8(GA) 30.5 14 13 92.86 1.93 1.37 0.23 0.37 

4)GACT( 28.8 13 13 100.00 2.00 1.56 0.34 0.52 

4)ACTG( 30.1 7 7 100.00 2.00 1.69 0.39 0.58 

5)GTG( 43.3 10 10 100.00 2.00 1.46 0.29 0.45 

5 )CAC( 43.3 7 7 100.00 2.00 1.33 0.21 0.34 

AG5(CAC) 37.8 6 6 100.00 2.00 1.19 0.15 0.27 

5)TCC( 47 6 6 100.00 2.00 1.34 0.21 0.34 

4)TGGA( 46.2 6 4 66.67 1.67 1.21 0.13 0.21 

 Average  9.33 8.78 94.02 1.94 1.39 0.24 0.38 ميانگين

N.T.B تعداد كل نوارها؛ ،N.P.B تعداد نوارهاي چندشكل؛ ،Pol% درصد چندشكلي؛ ،Naهاي مشاهده شده؛ ، تعداد آللNeتعداد آلل ،-

  .، شاخص اطلاعات شانونI، ضريب تنوع ژني ني؛ hهاي موثر؛ 
N.T.B, number of total band; N.P.B, number of polymorphic bands; Pol%, polymorphism percentage; Na, observed 

number of alleles; Ne, effective number of alleles; h, Nei’s gene diversity; I, Shannon’s information index. 
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هاي مورد مورد مطالعه در ژنوتيپ ISSRرهاي از نشانگ )GACA(4الگوي نواربندي آغازگر  -1شكل 

  .بررسي
Figure 1- bandying pattern of primer (GACA)4 from studied ISSR marker in this survey. 

  

 SSRنشانگر  15مطالعه ديگري با استفاده از 

ژنوتيپ نخود كابلي درصد چندشكلي  35روي 

درصد  100تا  33زمايش را از نشانگرهاي مورد آ

 125بررسي  در .)Mirderikvand, 2017( نشان داد

 ISSRرقم نخود كابلي با استفاده از نشانگرهاي 

از ميزان چندشكلي آغازگرهاي مورد مطالعه را 

 ).Aggarwal et al, 2015متغير بود ( 91/0تا  26/0

براي آغازگرهاي مورد شاخص تنوع ژنتيكي ني 

در  به دست آمد كه 24/0متوسط  بررسي به طور

 را نشان داد يتنوع متوسطمقايسه با ساير مطالعات 

)Nadari et al., 2015; Hajibarat et al, 2016( .

در به دست آمد.  38/0متوسط شاخص شانون نيز 

رقم نخود به وسيله نشانگر  23يك مطالعه روي 

SSR به  ميانگين ضريب تنوع ني و شاخص شانون

 Torutaeva etبه دست آمد ( 1/2و  83/0 ترتيب

al., 2014 .( ژنوتيپ 56در مطالعه ديگري روي 

ضريب ني و  ISSRنخود كابلي به وسيله نشانگر 

ورد شد آبر 492/0و  325/0شانون به ترتيب 

)Nadari et al., 2015 .( تنوع ژنتيكي مهمترين ركن

نژادي است. از اين رو هاي بهبراي شروع برنامه

هاي مورد مطالعه راه ده شده در جمعيتتنوع مشاه

- را براي توليد ارقام جديد از طريق تلاقي ژنوتيپ

در  سازد.هاي برتر با فاصله ژنتيكي زياد هموار مي

فوق براي هر يك از سه  ، پارامترهاي ژنتيكيادامه

جمعيت دريافت شده از مركز ايكاردا، تركيه و ارقام 

خذ شده از در جمعيت ا. محاسبه شدبومي ايران 

متوسط نوارهاي به دست آمده براي ايكاردا 

و ميانگين نوارهاي  33/9آغازگرهاي مورد بررسي 

شاخص تنوع ني و به دست آمد.  44/8چندشكل 

به  44/0و  27/0شانون در اين جمعيت به ترتيب 

دست آمد كه از ميانگين كل بيشتر بود. بيشترين 

مترين و ك 43/0مقدار ضريب ني براي اين جمعيت 

گيري اندازه .)3(جدول  بود 15/0مقدار آن 

پارمترهاي فوق در جمعيت به دست آمده از مبداء 

  آمده است.  4تركيه در جدول 
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  .براي هر يك از آغازگرهاي مورد مطالعه ICARDAبرآورد تنوع ژنتيكي درون جمعيت اخذ شده از - 3 جدول
Table 2- Genetic diversity estimates within the ICARDA population for each ISSR primer. 

 Primer Tm °C N.T.B N.P.B Pol% na ne h I  آغازگر

4)GACA(  30.7 15 13 86.67 1.87 1.45 0.27 0.41 

C8(GA) 30.5 14 13 92.86 1.93 1.48 0.29 0.44 

4)GACT( 28.8 13 13 100.00 2.00 1.42 0.27 0.42 

4)ACTG( 30.1 7 7 100.00 2.00 1.77 0.43 0.62 

5)GTG( 43.3 10 10 100.00 2.00 1.42 0.27 0.44 

5 )CAC( 43.3 7 5 71.43 1.71 1.30 0.18 0.29 

AG5(CAC) 37.8 6 5 83.33 1.83 1.33 0.23 0.37 

5)TCC( 47 6 6 100.00 2.00 1.33 0.23 0.37 

4)TGGA( 46.2 6 4 66.67 1.67 1.23 0.15 0.23 

 Average  9.33 8.44 88.99 1.89 1.42 0.26 0.40 ميانگين

N.T.B تعداد كل نوارها؛ ،N.P.B تعداد نوارهاي چندشكل؛ ،Pol% درصد چندشكلي؛ ،Naهاي مشاهده شده؛ ، تعداد آللNeهاي ، تعداد آلل

  .، شاخص اطلاعات شانونI، ضريب تنوع ژني ني؛ hموثر؛ 

N.T.B, number of total band; N.P.B, number of polymorphic bands; Pol%, polymorphism percentage; Na, 

observed number of alleles; Ne, effective number of alleles; h, Nei’s gene diversity; I, Shannon’s information 

index. 
  

  .آغازگرهاي مورد مطالعهتركيه براي هر يك از  برآورد تنوع ژنتيكي در جمعيت اخذ شده از -4  جدول
Table 3- Genetic diversity estimates within the Turkish population for each ISSR primer. 

 Primer Tm °C N.T.B N.P.B Pol% na ne h I  آغازگر

4)GACA(  30.7 15 11 73.33 1.67 1.34 0.20 0.31 

C8(GA) 30.5 14 10 71.43 1.71 1.28 0.18 0.28 

4)GACT( 28.8 13 13 100.00 2.00 1.65 0.38 0.56 

4)ACTG( 30.1 7 7 100.00 2.00 1.27 0.21 0.36 

5)GTG( 43.3 10 9 90.00 1.90 1.47 0.28 0.42 

5 )CAC( 43.3 7 6 85.71 1.86 1.35 0.22 0.35 

AG5(CAC) 37.8 6 4 66.67 1.67 1.11 0.09 0.18 

5)TCC( 47 6 5 83.33 1.83 1.32 0.19 0.29 

4)TGGA( 46.2 6 1 16.67 1.17 1.10 0.06 0.09 

 Average  ميانگين
 

9.33 7.33 76.35 1.76 1.32 0.20 0.32 

N.T.B تعداد كل نوارها؛ ،N.P.B تعداد نوارهاي چندشكل؛ ،Pol% درصد چندشكلي؛ ،Naهاي مشاهده شده؛ ، تعداد آللNeهاي ، تعداد آلل

  .، شاخص اطلاعات شانونI، ضريب تنوع ژني ني؛ hموثر؛ 

N.T.B, number of total band; N.P.B, number of polymorphic bands; Pol%, polymorphism percentage; Na, 

observed number of alleles; Ne, effective number of alleles; h, Nei’s gene diversity; I, Shannon’s information 

index. 
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در اين مترهاي ني و شانون امتوسط پار

رد شد. كه از وآبر 32/0و  2/0جمعيت به ترتيب 

و جمعيت اخذ شده از متوسط كل محاسبه شده 

. كمترين و بيشترين مقدار ضريب ايكاردا كمتر بود

و  38/0و  06/0ني براي جمعيت مذكور به ترتيب 

 بود. )GACT(4و  )TGGA(4متعلق به آغازگرهاي 

ميانگين كل نوارها و ميانگين نوارهاي چند شكل 

ين تحقيق به ترتيب در ارقام بومي مطالعه شده در ا

بود كه نشان دهنده كمترين تعداد  44/5و  33/9

هاي مورد مطالعه است. نوار چند شكل در ميان توده

ميانگين ضريب ني و شانون هم براي ارقام بومي به 

  . )5(جدول  بود 3/0و  2/0ترتيب 

  

 .مورد مطالعه ISSRي هابرآورد تنوع ژنتيكي در ارقام بومي ايران براي هريك از آغازگر -5 جدول

Table 4- Genetic diversity estimates within the Iranian landraces for each ISSR primer. 

 Primer Tm °C N.T.B N.P.B Pol% na ne h I آغازگر

4)GACA(  30.7 15 8 53.33 1.53 1.30 0.19 0.28 
C8(GA) 30.5 14 7 50.00 1.50 1.35 0.20 0.30 

4)GACT( 28.8 13 8 61.54 1.62 1.32 0.20 0.31 
4)ACTG( 30.1 7 7 100.00 2.00 1.56 0.35 0.53 

5)GTG( 43.3 10 8 80.00 1.80 1.39 0.26 0.40 
5 )CAC( 43.3 7 4 57.14 1.57 1.22 0.16 0.26 

AG5(CAC) 37.8 6 1 16.67 1.17 1.13 0.07 0.11 
5)TCC( 47 6 3 50.00 1.50 1.36 0.20 0.30 

4)TGGA( 46.2 6 3 50.00 1.50 1.26 0.17 0.26 

 Average ميانگين
 

9.33 5.44 57.63 1.58 1.32 0.20 0.30 

 N.T.B تعداد كل نوارها؛ ،N.P.B تعداد نوارهاي چندشكل؛ ،Pol% درصد چندشكلي؛ ،Naهاي مشاهده شده؛ ، تعداد آللNe ،

  .، شاخص اطلاعات شانونI، ضريب تنوع ژني ني؛ hهاي موثر؛ تعداد آلل
N.T.B, number of total band; N.P.B, number of polymorphic bands; Pol%, polymorphism percentage; Na, 

observed number of alleles; Ne, effective number of alleles; h, Nei’s gene diversity; I, Shannon’s information 

index. 
 

توان جمعيت دريافت شده از در مجموع مي

ان تنوع ژنتيكي عنوان ميزايكاردا را داراي بالاترين 

- براي بررسي ميزان تنوع بين و درون جمعيتكرد. 

تجزيه واريانس مولكولي  هاي مورد بررسي از

)AMOVA (جدول استفاده شد) نتيجه تجزيه  .)6

داري را بين سه واريانس مولكولي تفاوت معني

- جمعيت مورد بررسي نشان داد. اما با وجود معني

ها از كل تنوع ژنتيكي دار شدن تفاوت بين جمعيت

ها بود درصد مربوط به تنوع بين جمعيت 10تنها 

  ). 2(شكل 
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  .ژنوتيپ نخود كابلي درون و بين جمعيت ها 81) براي AMOVAتجزيه واريانس مولكولي ( -6 جدول
Table 5- Analysis of molecular variance (AMOVA) for 81 Kabuli chickpea individuals 

among and within populations. 

 MS  ميانگين مربعات SS   مجموع مربعات df    درجه آزادي  Source of variationات   منابع تغيير

 **Among Pops 2 70.443 35.222  هابين جمعيت

 Within Pops 78 790.767 10.138  هادرون جمعيت

 Total 80 861.210    كل
 

  .دهدداري در سطح احتمال يك درصد را نشان مي ** معني
** indicating significant at 1% levels of probability. 

  

 
  .بين جمعيت هاي نخود كابلي AMOVAدرصد واريانس مولكولي به دست آمده از  -2شكل 

Figure 2- Percentages of Molecular Variance of AMOVA in studied Kabuli chickpea 

populations. 

  

هاي مختلف روي اكسشناي مشابه در مطالعه

 كه دنشان دا AMOVAنتايج تجزيه نخود كابلي 

هاي نخود كابلي وجود ميان اكسشندار تفاوت معني

 راكابلي  هاي نخودژنوتيپتنوع بين  ولي. شتدا

 Torutaeva(نمود برآوردها تنوع جمعيتكل  38%

et al., 2014( .رقم  307 ديگر روي بررسي در يك

 AMOVA نتايج SSRبومي ايران به وسيله نشانگر 

نشان داد ها ژنوتيپاي گروه بندي منطقه بر اساس

وجود  مناطقبين ژنتيكي تنها يك درصد تنوع كه 

اين مطالعات تاييد  .)Naghavi et al., 2012( شتدا

 اساس نتايجبر  باشند.حاضر مي هكننده نتايج مطالع

تاثير چنداني بر جغرافيايي مناطق  به دست آمده
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در  ندارد.كابلي هاي نخود ژنوتيپتنوع ژنتيكي 

هاي بومي قرقيزستان تحقيقي مشابه كه روي نخود

بر خلاف بسياري از انجام گرفت اشاره شد كه 

گياهان زراعي مانند گندم، برنج و جو گزينش 

نخود  ايهخاصي توسط كشاورزان روي توده

 ,.Torutaeva et al(زراعي انجام نگرفته است 

نخود كابلي از  هايتودهانتقال  از اين رو .)2014

باعث  بدون گزينش موثر ،پيدايش و تنوع آن مبداء

 كابلي نخود هاي منتقل شدهتنوع ژنتيكي توده تا شد

عدم گزينش پس از انتقال  همچنين بسيار زياد باشد.

ي متفاوت و وجود تبادلات نخود به نواحي خغرافيا

احتمالي ژرم پلاسم بين مناطق مختلف نيز باعث 

نسبت به  مناطق مختلفبين  تيكيژن تنوعشد تا 

تنوع ژنتيكي درون مناطق به طرز چشمگيري كمتر 

در هاي جغرافيايي مبداءبا توجه به سهم كم . باشد

از تجزيه ، هامشاهده شده بين ژنوتيپ تنوع ژنتيكي

براي ايجاد گروه بندي  هاي مولكوليدهدااي خوشه

 شد استفادههاي مورد مطالعه مدتر ژنوتيپآكار

اي با روش وارد و فاصله تجزيه خوشه .)3(شكل 

اقليدسي انجام شد. براي تاييد صحت گروهبندي 

 Schaut etها ضريب همبستگي كوفنتيك (ژنوتيپ

al, 1999 به دست  71/0) محاسبه شد كه مقدار آن

رخي پژوهشگران ضريب همبستگي كوفنتيك آمد. ب

اي بالا را نشان دهنده موثر بودن روش تجزيه خوشه

هاي مولكولي ها بر اساس دادهدر تفكيك ژنوتيپ

). نتايج تحزيه Tilman et al 1996اند (برشمرده

روه هاي مورد مطالعه را به چهار گاي ژنوتيپخوشه

متمايز تقسيم نمود. بزرگترين و نخستين گروه 

هاي اين گروه را ژنوتيپ بود. اكثر ژنوتيپ 41شامل 

هاي مبداء تركيه تشكيل دادند. ولي هشت ژنوتيپ

هاي اين ژنوتيپ مبداء ايكاردا نيز در ميان ژنوتيپ

گروه جاي گرفتند. در گروه دوم شش ژنوتيپ قرار 

يك ژنوتيپ از گرفت كه شامل يك رقم بومي، 

مبداء ايكاردا و چهار ژنوتيپ از مبداء تركيه بود. 

ژنوتيپ بود كه عمده  26سومين گروه شامل 

هاي مبداء ايكاردا تشكيل هاي آن را ژنوتيپژنوتيپ

داد. لازم به ذكر است كه پنج رقم بومي باقي مانده 

و هفت ژنوتيپ از مبداء تركيه نيز در اين گروه قرار 

آخر نيز شامل هفت ژنوتيپ به دست  گرفتند. گروه

آمده از مركز ايكاردا و يك ژنوتيپ از مبداء تركيه 

ژنوتيپ  35در مطالعه  mirderikvand (2017)بود. 

و  SSRنخود كابلي با استفاده از نشانگرهاي 

گروهبندي ژنوتيپ هاي مورد بررسي به وسيله 

اي اظهار داشت كه روش تجزيه تجزيه خوشه

هاي اخذ بندي كاملي براي ژنوتيپاي گروهخوشه

شده از مبادي مختلف، انجام نداد. همچنين تجزيه 

- هاي اصلي نيز مويد نتايج تجزيه خوشهبه هماهنگ

اي در تحقيق ذكر شده بود. ساختار ژنتيكي 

هاي مورد مطالعه با نرم افزار ژنوتيپ

STRUCTUER  بررسي شد. براي تعيين تعداد

براي تعداد  KΔر آماره ها مقدابهينه زير جمعيت

) 3عدد محاسبه شد (شكل  9تا  2هاي زيرجمعيت

هاي مورد مطالعه به ، ژنوتيپKΔو بر اساس مقادير 

  ).4چهار گروه تقسيم شدند (شكل 
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هاي نخود كابلي بر اساس ماتريس فاصله اي ژنوتيپ¬خوشه هيحاصل از تجزدندروگرام  -3 شكل

  .ISSRاي هاقليدسي با استفاده از داده
Figure 3- Denderogram generated from cluster analysis of Kabuli chickpea genotype based 

on the Euclidian distance matrix using ISSR data. 
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 .)Kهاي ژنوتيپي (نمودار دوطرفه براي تعيين تعداد بهينه گروه -4شكل 

Figure 4- bilateral chart to determine the optimal number of groups of genotypes (K). 
  

ها در بر اساس ميزان درصد عضويت ژنوتيپ

 14گروه يك شامل  )،7هاي چهارگانه (جدول گروه

هاي موسسه ژنوتيپ بود كه عمدتا از ژنوتيپ

ژنوتيپ از مبداء  پنجايكاردا بودند. گروه دوم شامل 

 گروه سوم شامل هشت ژنوتيپ عمدتاً ند.تركيه بود

از مبدا تركيه بود. گروه چهارم نيز شامل چهار 

ژنوتيپ باقي مانده  50ژنوتيپ از مبدا ايكاردا بود. 

نيز به طور كامل در هيچ از چهار گروه تعيين شده 

 ههاي بومي ايران سقرار نگرفت. از ميان ژنوتيپ

گروه  عدد در هيچ گروهي جاي نگرفت دو عدد در

هاي گروه سه يك و يك عدد نيز در ميان ژنوتيپ

ژنوتيپ  77قرار گرفت. در بررسي مشابهي كه روي 

دو گروه  ،انجام شد AFLPجو به وسيله نشانگر 

 بودند ژنوتيپ 35و 21 متمايز كه به ترتيب شامل

تشخيص داده  STRUCTUERتوسط نرم افزار 

هاي ژنوتيپ نيز به عنوان ژنوتيپ 21و شدند 

 Mohammadi et al( مخلوط معرفي گرديدند

هاي مختلف در ساختار ايجاد زير گروه. )2014

- هاي فراواني آللي بين ژنوتيپجمعيت به تفاوت

گردد. از اين رو هاي تشكيل دهنده جمعيت بر مي

هاي مورد اي از ژنوتيپبخش عمده عدم انتساب

هاي به دست گروهزير صورت كامل به به بررسي 

به رغم وجود تنوع ژنتيكي  كه دهدمينشان  ،آمده

هاي ژنوتيپ بسياري از در اين مطالعه، قابل قبول

هاي ژنتيكي حدواسط ويژگي داراي مورد مطالعه

   هاي مختلف بودند.گروه
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  .STRUCTUREساختار ژنتيكي جمعيت به دست آمده از نرم افزار  -5شكل 
Figure 5- Genetic population structure resulted from STRUCTURE software. 

 

  نتيجه گيري كلي

 ISSRبررسي تنوع ژنتيكي به وسيله نشانگرهاي 

 67/66نشان داد كه درصد چندشكلي نشانگرها از 

درصد متغير است. متوسط شاخص  100درصد تا 

درصد به دست آمد كه نشان دهنده  24/0ني نيز 

ررسي هاي مورد بتنوع قابل قبول در ميان ژنوتيپ

تر پژوهش گران معتقد بودند كه تنوع بود. پيش

). Iruela et. al., 2002ژنتيكي نخود اندك است (

اما مطالعه حاضر همسو با مطالعات اخير 

)Ghaffari et al., 2014; Hajibarat et al., 2015 (

نشان داد كه تنوع ژنتيكي قابل قبولي در اين گياه 

ولي براي مبادي تجزيه واريانس مولك شود.ديده مي

ها به عنوان معيار گروه بندي آنها دريافت ژنوتيپ

نشان داد كه با وجود معني دار شدن تفاوت بين سه 

مبداء مورد اشاره سهم بسيار بزرگي از تنوع، درون 

اي نيز هر مبداء قرار داشت. نتايج تجزيه خوشه

هاي مورد نشان داد كه مبداءهاي متفاوت ژنوتيپ

ند يك ملاك قوي براي گروه بندي توابررسي نمي

هايي كه از نظر جغرافيايي ها باشد و ژنوتيپژنوتيپ

هاي يكسان قرار فاصله زيادي داشتند در گروه

  گرفتند.
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  .STRUCTURE عضويت ژنوتيپ ها بر اساس نتايج به دست آمده از نرم افزار -7جدول 
Table 7- genotypes membership derived from STUCTURE software. 

 No. Q1 Q2 Q3 Q4 شماره No. Q1 Q2 Q3 Q4  شماره

1 0.902 0.029 0.043 0.027 42 0.046 0.088 0.736 0.13 

2 0.124 0.105 0.094 0.678 43 0.22 0.278 0.279 0.223 

3 0.861 0.048 0.041 0.05 44 0.029 0.538 0.134 0.299 

4 0.386 0.174 0.05 0.39 45 0.429 0.232 0.095 0.245 

5 0.066 0.09 0.123 0.721 46 0.024 0.081 0.758 0.137 

6 0.872 0.047 0.04 0.042 47 0.036 0.121 0.738 0.106 

7 0.374 0.147 0.08 0.399 48 0.075 0.342 0.496 0.087 

8 0.573 0.062 0.172 0.193 49 0.027 0.784 0.097 0.092 

9 0.657 0.093 0.13 0.12 50 0.091 0.649 0.177 0.082 

10 0.83 0.046 0.046 0.078 51 0.297 0.532 0.103 0.067 

11 0.693 0.107 0.088 0.112 52 0.044 0.752 0.117 0.087 

12 0.563 0.304 0.06 0.073 53 0.036 0.523 0.33 0.111 

13 0.753 0.086 0.062 0.099 54 0.087 0.086 0.662 0.165 

14 0.196 0.173 0.084 0.548 55 0.188 0.287 0.447 0.078 

15 0.373 0.203 0.21 0.213 56 0.045 0.151 0.695 0.11 

16 0.355 0.515 0.078 0.052 57 0.314 0.586 0.035 0.065 

17 0.024 0.171 0.074 0.732 58 0.02 0.071 0.735 0.174 

18 0.026 0.094 0.698 0.182 59 0.053 0.709 0.135 0.104 

19 0.178 0.262 0.441 0.118 60 0.066 0.76 0.095 0.079 

20 0.1 0.166 0.101 0.633 61 0.052 0.607 0.185 0.156 

21 0.024 0.109 0.124 0.743 62 0.083 0.186 0.573 0.158 

22 0.659 0.11 0.051 0.179 63 0.706 0.072 0.136 0.086 

23 0.874 0.033 0.034 0.059 64 0.212 0.099 0.566 0.123 

24 0.936 0.017 0.023 0.024 65 0.151 0.125 0.273 0.451 

25 0.782 0.064 0.086 0.067 66 0.024 0.139 0.441 0.397 

26 0.559 0.111 0.287 0.043 67 0.599 0.193 0.112 0.096 

27 0.073 0.679 0.143 0.105 68 0.126 0.711 0.084 0.079 

28 0.059 0.065 0.099 0.778 69 0.091 0.184 0.589 0.136 

29 0.72 0.2 0.031 0.049 70 0.111 0.332 0.427 0.13 

30 0.499 0.295 0.123 0.083 71 0.043 0.17 0.45 0.337 

31 0.014 0.104 0.759 0.123 72 0.049 0.474 0.29 0.187 

32 0.812 0.063 0.064 0.061 73 0.734 0.122 0.097 0.047 

33 0.536 0.296 0.084 0.085 74 0.295 0.493 0.126 0.085 

34 0.702 0.081 0.077 0.14 75 0.162 0.232 0.537 0.069 

35 0.601 0.227 0.108 0.063 76 0.35 0.173 0.398 0.078 

36 0.572 0.292 0.07 0.065 77 0.059 0.212 0.066 0.663 

37 0.258 0.501 0.146 0.094 78 0.093 0.632 0.133 0.142 

38 0.147 0.494 0.224 0.135 79 0.129 0.302 0.498 0.071 

39 0.122 0.255 0.486 0.137 80 0.044 0.28 0.396 0.28 

40 0.052 0.323 0.466 0.158 81 0.052 0.614 0.22 0.115 

41 0.018 0.094 0.788 0.1      

Q1  ؛ 1درصد عضويت در گروهQ2  ؛ 2درصد عضويت در گروهQ3  ؛ 3عضويت در گروه درصدQ4  درصد عضويت در گروه
  چهارم.

Q1, membership percentage of group 1; Q2, membership percentage of group 2; Q3 membership percentage 
of group 3; Q4 membership percentage of group 4. 
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تجزيه ساختار جمعيت با استفاده از نرم افزار 

STRUCTURE را به چهار گروه تقسيم  جمعيت

ژنوتيپ نيز مخلوط تشخيص داده شدند.  51نمود و 

نتايج آزمايش نشان داد به رغم تنوع ژنتيكي بالا در 

هاي مورد مطالعه، فاصله جغرافيايي محل ژنوتيپ

اي در ها پارامتر تعيين كنندهجمع آوري ژنوتيپ

 كابلي هاي نخودتعيين ساختار ژنتيكي جمعيت

بيشتري رسد مطالعات ين رو به نظر مينيست. از ا

 كابلي هاي نخودبراي درك ساختار ژنتيكي جمعيت

  لازم است. 
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Abstract: 

Chickpea is the most important pulse crop in Iran. Since Iran is a part of the diversification 

center of chickpea, study of its genetic diversity is considerable. In order to assessment of genetic 

diversity of Kabuli chickpea genotypes, 81 Kabuli chickpea genotypes originated from ICARDA, 

Turkey and Iran were sown in the research field of Shahid Bahonar University of Kerman in 

2014-2015 growing season. Nine ISSR primer was used to detect molecular polymorphisms 

among the genotypes and 79 polymorphic bands yielded from mentioned premiers. Number of 

effective allele varied from 1.19 (primer (CAC)5AG) to 1.69 (primer (ACTG)4). Means of Nei’s 

genetic diversity and Shannon’s index for all studied genotypes were 0.24 and 0.38 respectively. 

Nei’s genetic diversity for ICARDA, Turkey and Iran originated populations were 0.27, 0.2 and 

0.2, respectively. Shannon’s index was calculated for each population as well, which were 0.44, 

0.32 and 0.3, respectively. Analysis of molecular variance determined significant difference 

between the populations. However, only 10% of total variance accounted between populations. 

The result of cluster analysis divided the genotypes to four separated groups that was different 

from the primary regional grouping. Cluster analysis generally confirm that most of genetic 

variation found within the studied population as well. The population analysis using 

STRUCTURE software separated the population into four groups with 14, 5, 8 and 4 genotypes 

respectively. The rest of genotypes (51) were identified as mixed genotypes. The results of this 

study determined a wide genetic diversity between studied chickpea genotypes could be used for 

future breeding programs.  
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