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 Dactylisوحشي  جمعيت 11 مياني يجغرافيا ارتباط بين تنوع ژنتيكي و توزيع بررسي

glomerata  ي كلپروتئينهاتوسط 

  2غلامرضا بخشي خانيكيو  2لاله كوهي ،1،*، پروين صالحي شانجاني1علي اشرف جعفري

 ، بانك ژن منابع طبيعي ايرانكشور موسسه تحقيقات جنگلها و مراتع تهران، 1
  دانشگاه پيام نوركرج،  2

  22/1/91: تاريخ پذيرش    5/2/90: تاريخ دريافت
  چكيده

ه ب .تاس علوفه خشك و توليد مهم مرتعي چند ساله براي ايجاد چراگاه گندميان يكي از ) Dactylis glomerata( باغ علف
جمعيت  11 ي كلپروتئينهاتنوع و بررسي ارتباط عوامل اكولوژيكي  با  منظور بررسي تنوع ژنتيكي جمعيتهاي وحشي علف باغ

جمعيت براي تعيين ميزان  11ژنوتيپ از  110در اين تحقيق الگوي پروتئيني . موجود در بانك ژن منابع طبيعي انتخاب شدند
قابل تكثير، پپتيد پروتئيني، براي مطالعه  نوار SDS-PAGE ،25بر اساس نتايج . تنوع ژنتيكي موجود مورد بررسي قرار گرفت

هاي نوارتعداد ميانگين   .دالتون قرار گرفتند 2768850تا  7638 مولكوليها در محدوده وزن نوار. نتيكي ثبت گرديدتنوع ژ
پروتئينهاي كل،  SDS-PAGE .دمتغير بو، در اروميه 41/0تا اردبيل،ر د 14/0 ازدر كليه جمعيتها  هانوارنسبت به كل چندشكل 

ميانگين فاصله ژنتيكي . نبودتمايز مشخصي بر اساس منشاء و رويشگاه دهنده  نشاند كه تنوع درون و ميان جمعيتي بالايي نشان دا
و اردبيل  1ين كرجب) 017/0( كمترين فاصلهو  2و پاسند 3بين كرج) 132/0(بيشترين فاصله  كهبود  045/0 بين جمعيتها كل

هاي  همبستگي بين ماتريس فاصله. هده نگرديدژنتيكي و عوامل جغرافيايي مشا هايهيچ ارتباطي بين ويژگي  .مشاهده گرديد
و  =280/0P( ضريب همبستگي بين آنها از نظر آماري معني دار نگرديد و ثابت نشد  مانتل آزمون به وسيله ژنتيكي و جغرافيايي

02/0R=(. دهند كه اين نتايج نشان مي .اين مسئله نيز نشان دهنده عدم وجود شيب محيطي در گوناگوني پروتئينهاي كل است 
. استفاده از والدين مختلف افزايش يابد به وسيله علف باغ يجمعيتهابايست تنوع ژنتيكي  مي علف باغهاي اصلاحي  در برنامه

كه الگو پروتئيني  ذخايرتوارثيكاربرد سيستماتيكي  به وسيلهتواند  ميعلف باغ اصلاح  مقاصد افزايش اساس ژنتيكي براي
  .كمي بهتري دارند حاصل شود هايمتفاوتي داشته و ويژگي

  اكولوژيكي عوامل، تنوع ژنتيكي، Dactylis glomerata ،SDS-PAGE  :كليدي واژه هاي
  Psalehi@rifr-ac.ir :، پست الكترونيكي 44580282: نويسنده مسئول، تلفن* 
  مقدمه
د كه به لحاظ ترين گياهان مرتعي هستن از مهم گندميان

توليد علوفه، احداث چراگاه، حفاظت و جلوگيري از 
 باغ  علف). 39و  1(فرسايش خاك اهميت زيادي دارند 

)Dactylis glomerata (هاي مهم مرتعي  هگراميناز  يكي
ساله مناسب مناطق سردسيري است كه در مناطق  چند

و  اروپا، آسيا، اطراف مديترانه، شمال معتدلة جهان و در
طور معمول در ه استراليا بنوب آمريكا، ژاپن، نيوزلند و ج

قرن اخير به اهميت يك در  ).43(رويد  ميطبيعت 
 زراعتباغ پي برده شده و امروزه   اقتصادي و زراعي علف

و  به عنوان علوفه خالص، چراگاههاي طبيعيگياه اين 
هاي احياء  هاي مرتعي در برنامه مخلوط با ساير گرامينه

بيني شده است كه پيش .)16( رار گرفته استمراتع ق
 و آبجهاني،  به دليل تغييرات آيندهدر  اي  نواحي مديترانه

تر خواهند داشت در نتيجه، ايجاد و  تر و خشك ي گرمهوا
ها و انواعي كه نياز كمي به آب دارند در  توسعه گونه

دار رهاي پرورش گياهان از اولويت بالايي برخو برنامه
لحاظ سازگاري و تطابق با  بهراين علف باغ بناب. است
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محسوب يك گزينه مناسب  تواند  ميشرايط كمبود آب، 
   ).3(  شود
ترين شرط كاربرد و اصلاح ذخاير گياهي شناخت  مهم

زير بناي هر برنامه  كه طوريه ب .ساختار ژنتيكي آنها است
. گردد ريزي مي اصلاحي از طريق پارامترهاي ژنتيكي پي

ژنتيكي ژنوتيپها و اطلاع از  تنوع و تمايزآگاهي از  بنابراين
نژادي  هاي بهريزي  نحوه عمل ژنهاي مربوطه، براي برنامه

در مطالعات بسياري كه در دنيا .  )18(ضروري است 
مورفولوژيكي،  هايصورت گرفته، گوناگوني ويژگي

علف سازگاري، اگرونوميكي، ايزوآنزيمي و الگو پراكنش 
، 21، 15، 14، 7( است عه و بررسي شدهبخوبي مطال باغ
لكولي منجر به وكاربرد نشانگرهاي م ).42و  26، 23 ،22

  RAPD توان به  خوبي شده كه از آن ميان مي هايموفقيت
 35( AFLPو ) 46( ،SRAP )47(  ISSR، )45و  44، 19(

 دهنده نشانفوق  هايپژوهش. اشاره كرددر علف باغ ) 36و 
ي در ميان ا نتيكي قابل ملاحظهوجود تنوع و تمايز ژ

كه است  درحالياين . علف باغ مطالعه شده بود يجمعيتها

گونه اطلاعاتي در مورد تنوع ژنتيكي  هيچ متأسفانه
از ميان  .وجود نداردي وحشي علف باغ در ايران جمعيتها

رز ژل وتكنيك الكترفروشهاي مختلف مطالعه تنوع ژنتيكي 
دليل ارزاني و ه بآميد  كريلا پلي  -سديم دودسيل سولفات 

، بالا چندشكليثيرپذيري از شرايط محيطي و وجود أعدم ت
ذخاير ارزيابي روابط فنوتيپي در بين كاربرد بالايي در 

بندي  طور وسيعي در مطالعات ردهه بو از آن  داشتهگياهي 
ها  و درون گونه ها گونه جنسها و نيز ارزيابي تنوع بين

بر اين اساس مطالعات زيادي روي  . )4(شود  مي استفاده
، )Poaceae )9هاي گياهي از جمله تيره  بسياري از گونه
Cucurbitaceae )34(،   تيرهFabaceae )28 (يجمعيتها 

 )2(، انگور )32(،) Avena 27(  Pisum Sativum  ،)30( پنبه
اين گزارشات . گزارش شده است) 29(گندم  يجمعيتها و

را در ارزيابي تنوع ژنتيكي بين پروتئيني  نشانگريي آكار
 نشانگرو نشان دادند كه  كردهگياهي تأييد  يجمعيتها

پروتئيني به دليل عدم تأثيرپذيري از شرايط محيطي 
  .آورد اطلاعات تاكسونوميكي مفيدي را فراهم مي

  .جمعيت علف باغ مورد مطالعه  11اطلاعات شناسايي  -  1 جدول

 منشاء ژنوتيپ رديف

ركد ژنوتيپ د
بانك ژن منابع 

 طبيعي

علامت
به  اختصاري
 فارسي

علامت 
به  اختصاري
  انگليسي

 منشاء ژنوتيپ

 كرج Karaj1 1كرج 197 كرج 1

 كرج  Karaj  2 2كرج 1072 كرج 2

 كرج  Karaj 3 3كرج 10112 كرج 3

 كرج  Karaj  4 4كرج 10113 كرج 4

 اردبيل  Ardebil اردبيل 411 اردبيل 5

 تبريز  Tabriz تبريز 633 تبريز 6

 اروميه  Ourmieh اروميه 1761 اروميه 7

 زنجان  Zanjan زنجان 499 زنجان 8

 ساري  Pasand1 1پاسند 1773 ساري 9

 ساري  Pasand2  2پاسند 10095 ساري 10

 ملاير  Malayer ملاير 1455 ملاير 11

  
كه فشار بر مراتع موجب فرسايش ژنتيكي شده  از آنجايي

جي زمين استفاده از انواع اصلاح شده و گرم شدن تدري
گونه هاي مرتعي را ضروري مي نمايد، مطالعه ساختار 

تواند كمك شاياني به  مي علف باغ يجمعيتهاژنتيكي 
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. حفاظت، احياء و توسعه اين گونه با ارزش مرتعي نمايد
ژنتيكي و تمايز مطالعه تنوع ) 1اين تحقيق   هدف از انجام

باغ براساس نشانگر   تلف علفموجود بين جمعيتهاي مخ
هاي  بررسي وجود ساختار جغرافيايي در داده) 2پروتئيني و 

 .مي باشد ژنتيكي

  مواد و روشها

در مناطق معتدلة جهان و ) Dactylis glomerata(باغ   علف
 در سطح وسيعي از مراتع كشور شامل استانهاي شمالي و

حقيق روي اين ت . )1( رويد سلسله جبال البرز و زاگرس مي
كه از بانك ژن منابع طبيعي تهيه شده علف باغ جمعيت  11

 مشخصات جغرافيايي، اقليمي ).1جدول (بودند، انجام شد 
و  2جدول مورد بررسي در  علف باغي جمعيتهاتوزيع  و

  .است ذكر گرديده 1شكل 
  

 . هاي مورد مطالعهجمعيت) هاي آب و هوايي از ايستگاه ميانگين ده ساله بدست آمده(اي و آب و هوايي  برخي ويژگيهاي منطقه -  2 جدول

  دما برحسب درجه سانتيگراد  ،** .، ميزان بارندگي بر حسب ميليمتر *
  

  
 .باغ علف جمعيتهاي مورد مطالعهدر استخراج شده  كلالكتروفورز پروتئينهاي تصوير اي از  نمونه - 1شكل 

-SDSبه روش   كلدر اين تحقيق الكتروفورز پروتئينهاي 

PAGE )آميد دودسيل سولفات اكريل الكتروفورز ژل پلي (
 11متعلق به ) گياهك( ژنوتيپ 110 . )20(انجام شد 

طور ه ب )ژنوتيپ 10 جمعيتهر (مورد مطالعه  جمعيت
 به يك گياهكها به نسبت  نمونه. گرديد انتخاب تصادفي

 يك مولار  Tris-HCl( از محلول استخراجتر ميكرولي  80

(pH=7.5)  ،Na2EDTA  04/0مركاپتواتانل - 2يك مولار و 
پس از ده . خوبي در هاون سرد همگن شدنده ب)  درصد

 24دقيقه سايش عصاره وارد لوله آزمايش شده و به مدت 
. گراد نگهداري شدند درجه سانتي 4ساعت در دماي 

  
 ميانگين
  بارندگي
  *سالانه

 ميانگين
  بارندگي
  *ماها نه 

  بارندگي
  *كل

  دما ميانگين
  **بيشينه

 ميانگين
  دما
  **كمينه 

  طول
  جغرافيايي

  عرض
  جغرافياي

  ارتفاع ازسطح
  )متر( دريا

  º51 '49 º35 1360 38/9 78/21 2710 532/22 97/207 كرج
12/310 زنجان  12/24  3102 19/20  8/8  '28 º48  '40 º36 1650 

77/243 تبريز  311/20  2438 29/19  11/8  '17 º46  '5 º38 1366 

28/260 اروميه  747/21  2603 4/18  63/5  '20 º45 '32 º37 1332 

95/269 اردبيل  491/22  2700 04/16  35/3  '18 º48 '15 º38 1311 

85/259 ملاير  076/23  2599 56/19  22/7  '49 º48 '17 º34 1750 

38/425 ساري   999/38  4254 92/20  98/8  '5 º53 '34 º36 40 
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دقيقه با  15ن به مدت سپس عصاره ها جهت صاف كرد
محلول صاف شده رويي با . وژ شديسانتريف  g  13000دور

 SDS،  (pH=6.8) نيم مولار  Tris-HCl(محلول بافر نمونه 
 درصد 1گليسرول  درصد 5/0مركاپتواتانل - 2و  درصد 2/0

 بهمخلوط و  1:1ت ببه نس)  درصد 02/0و برموفنل بلو 
در دستگاه بن  ميكروتيوپ درب دار اپندروف منتقل و

 3گراد به مدت  درجه سانتي 95ماري در درجه حرارت 
نمونه تا زمان مصرف در فريزر در . دقيقه جوشانده شد

 30. گراد نگهداري گرديد درجه سانتي -20دماي 
 ميكروليتر از هر نمونه بر روي ژل سديم دودسيل سولفات

 ژلها پس از انجام. بارگيري گرديد) 20( پلي اكريل آميد 
شامل (دقيقه داخل محلول تثبيت  30الكتروفورز به مدت 

قرار ) ميلي ليتر آب 100گرم تري كلرو استيك اسيد در  20
ساعت در محلول رنگ آميزي  4سپس به مدت . گرفت

و اسيد  درصد 25متانل  ، درصد 25/0شامل كماسي بلو (
در نهايت ژلها . ميزي شدندآ رنگ)  درصد 10اسيتيك 

ساعت  12هاي پروتئين به مدت نوارح جهت امكان وضو
و  درصد 25شامل متانل (در دو مرحله در محلول رنگ بر 

دستگاه مولد برق با . قرار گرفت)  درصد 10اسيد استيك 
. ميلي آمپر تنظيم شد 40ولت با شدت جريان  180ولتاژ 

ساعت و ميزان حركت  5زمان جدا سازي پروتئين حدود 
 ازاطلاعات حاصل . ودسانتيمتر ب 10عصاره در ژل 

يني براي ئهاي مجزاي پروت نواربه صورت  كلهاي پروتيين
مختلف روي صفحه ژل پلي اكريل آميد نمايان گياهكهاي 

  . گرديد
  : ها داده تجزيه آماري

از طريق حركت  بر روي ژل ها نوارجايگاه هر يك از اين 
بر . نسبي آنها مشخص و به صورت اعداد كمي بيان گرديد

) عدد صفر( نواريا عدم وجود هر  )عدد يك( وجوداساس 
نسبت به تشكيل ماتريس داده ها اقدام  ،در فواصل مختلف

 چندشكلهاي نوارها، نسبت تعداد نوارفراواني  .گرديد
ها با نرم افزار چندشكلي آنها و نوارنسبت به تعداد كل 

NTSYS-pc  )37( ژنتيكي  واريانستسهيم .  محاسبه شد

لكولي وگروهي توسط آزمون واريانس مدرون و ميان 
)AMOVAو برنامه نرم افزاري ) 10 ؛ARLEQUIN 1.1 
اهميت هر جزء واريانس با آزمون . تعيين شد) 10(

permutation )10 (فاصله ژنتيكي ميان . مطالعه شد
فرم و بدفرم بر اساس  جمعيتها و گروههاي درختان خوش

با نرم افزار  NJاز آزمون . برآورد شد) 31(معادله ني 
NTSYS-pc  )37(  و از روشPCoA  هاي  لفهؤمتجزيه به

براي تفسير ماتريس فاصله ژنتيكي ) 13(اصلي  هماهنگ
براي بررسي رابطه بين عوامل ژنتيكي و . استفاده شد

پيرسون - و معادله كارل SPSSاكولوژيكي از نرم افزار 
بررسي همبستگي فاصله صفات با  براي .استفاده گرديد

  .استفاده شد) 25( ديگر از تست مانتل يك
  نتايج

براي  علف باغجمعيت  11در اين تحقيق الگوي پروتئيني 
تعداد . تعيين تنوع ژنتيكي موجود مورد بررسي قرار گرفت

مورد مطالعه مشاهده  علف باغجمعيت  11در  نوار 25
 علفدر ميان جمعيتهاي مختلف  نوارمقايسه تعداد . گرديد

 وبوده  نوار 25داراي  جمعيتهاكه اكثر هد د نشان مي باغ
 دبودن نوار 24داراي  4كرجو  1نها كرجآفقط در ميان 

 باغ علفنادر در ميان جمعيتهاي  نوار هيچ). 3جدول (
نتايج نشان دادند كه بيشترين درصد . شدنمشاهده 

و ) درصد 92( اروميهها مربوط به جمعيت نوارچندشكلي 
 36( اردبيلها مربوط به نوارچندشكلي كمترين درصد 

بيشترين و . باشد مي درصد 91/66ميانگين با، )درصد
نسبت به كل  چندشكلهاي نواركمترين نسبت تعداد 

. مشاهده شد) 141/0( اردبيلو ) 411/0( اروميهها در نوار
 مولكوليبا وزن  نوارمشاهده شده، شش  نوار 25از ميان 
 249115و  187283 ،77072 ،37826، 24694، 13004
و  هايي هستند كه در تمام ژنوتيپها مشترك بودهنوار دالتون،

از نوع  چندشكليها، نوار ساير. ندادند نشان چندشكلي
  ). 1شكل ( حضور را نشان دادند عدم  حضور و

براي تشريح الگوي تمايز، فاصله ژنتيكي بين جمعيتها 
 گياهكهايدر  Neiفاصله ژنتيكي  نااريببراساس برآورد 
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مقدار ). 4جدول (هاي مناطق مختلف محاسبه شد جمعيت
) و اردبيل 1بين جمعيتهاي كرج( 017/0فاصله ژنتيكي از 

با ميانگين ) 2پاسندو  3بين جمعيتهاي كرج( 132/0تا 
از فاصله ژنتيكي بين جمعيتها براي . متغير بود 045/0

. استفاده شد) PCoA(اصلي هماهنگ هاي لفهؤتجزيه به م
گوناگوني در ميان درصد  67/76كه حدود  هبه اينك با توجه
لفه به عنوان ؤبنابراين اين سه م . لفه اصلي قرار داردؤسه م

جمعيتهاي مختلف  .شوند هاي اصلي در نظر گرفته مي لفهؤم
 طوريه ب .اي از يكديگر داشتند فاصله ژنتيكي قابل ملاحظه

درصد از گوناگوني  38/32اصلي اول كه  مؤلفهكه توسط 
 بر .دهد از يكديگر جدا شدند به خود اختصاص ميكل را 

شوند كه  به دو گروه تقسيم مي كليه جمعيتهااساس اين 
، زنجان، 1پاسند، 4، كرج3كرج يجمعيتهاگروه اول شامل 

، اروميه، 2امل كرجوگروه دوم ش و اردبيل 1تبريز، كرج
 80/23اصلي دوم كه  مؤلفه .باشند مي 2پاسندملاير و 

دهد  وني كل را به خود اختصاص ميدرصد از گوناگ
 يجمعيتهاو اروميه را از  2، كرج4، كرج3كرج يجمعيتها

و ملاير جدا  2پاسند، 1پاسند، زنجان، 1اردبيل، تبريز، كرج
براي تشريح الگوي تمايز از فاصله ژنتيكي ). 2شكل (كرد 

در دندروگرام . نيز استفاده شد NJبين جمعيتها ازروش 
عمده  گروه 2ي مورد بررسي به حاصل، كليه جمعيتها

كه اين تقسيم بندي مطابق با  ،)3شكل (تقسيم شدند 
اصلي اول در پلات  مؤلفهبندي جمعيتها توسط  گروه

PCoA 2شود پاسند گونه كه مشاهده مي همان. بود 

. بيشترين فاصله ژنتيكي را نسبت به ساير جمعيتها نشان داد
چه ساختار اگر PCoAو پلات  NJبر اساس دندروگرام 

مورد مطالعه مشاهده  يجمعيتهاجغرافيايي خاصي در بين 
كه همگي جزء كه زنجان، تبريز و اردبيل  به طوري .شد

در يك خوشه نزديك هم قرار مناطق سردسير هستند 
در همين  .اروميه نيز مشاهده شددر استثنائاتي  گرفتند ولي

ضرايب همبستگي جفت ماتريسهاي فاصله ژنتيكي ارتباط 
 مانتلبا استفاده از آزمون  باغ علفي جمعيتهاو جغرافيايي 
 يپروتئينها  همبستگي بين ماتريسهاي فاصله. محاسبه شد

مناطق مختلف و جغرافيايي بسيار كم بود كه  كل گياهكهاي
 )R ،280/0= =02/0(از لحاظ آماري نيز معني دار نبود 

شود كه  كلي مشاهده ميپس در نتيجه گيري ). 4شكل(
كل ي پروتئينهاهاي نوار هايرابطه جغرافيايي با ويژگي

 .ثابت نشد مانتلمناطق مختلف به وسيلة آزمون  گياهكهاي
نيز ) 5جدول ) (AMOVA(نتيجه تجزيه واريانس مولكولي 

سطح نسبت بالايي از تمايز ژنتيكي را در درون جمعيتها 
ز گوناگوني، ميان ا درصد 7نشان داد و فقط ) درصد 93(

  . جمعيتهاي مختلف قرار داشت
 چهارتجزيه و تحليل رابطه پيرسون نشان داد كه بين 

ي مختلف و جمعيتهاشاخص پارامترهاي تنوع ژنتيكي 
هيچ علاوه ه ب. وجود نداشت اي عوامل اقليمي رابطه

اي بين ارتفاع از سطح دريا و پارامترهاي تنوع ژنتيكي  رابطه
 مشاهده نگرديدمورد بررسي وجود  غبا علفي جمعيتها

  ).6 جدول(
  

  .باغ مورد مطالعه براساس پروتئينهاي كل  جمعيت علف 11برخي ويژگيهاي ژنتيكي در -  3 جدول

 2پاسند 1پاسند ملاير اردبيل اروميه تبريز زنجان 4كرج 3كرج 2كرج 1كرج منشاء

 25 25 25 25 25 25 25 24 25 25 24 ميانگين تعداد نوار

 25 25 25 25 25 25 25 24 25 25 24 %5 ≥انگين تعداد نوار  با فراواني مي

  56  64  68  36  92  60  44  80  88  84  64  مورفيسم پلي درصد

 231/0 273/0 281/0 141/0 411/0 268/0 181/0 354/0 359/0 387/0 274/0 نسبت به كل نوارهاتعداد نوارهاي چندشكل ميانگين 

 045/0 044/0 044/0 041/0 028/0 045/0 043/0 040/0 036/0 037/0 043/0  اشتباه استاندارد
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  .باغ بر اساس پروتئينهاي كل گياهك  جمعيت علف 11ماتريس برآورد نااريب فاصله ژنتيكي بين  - 4جدول 

2پاسند   1پاسند ملاير  اروميه اردبيل تبريز زنجان 4كرج 3كرج 2كرج 1كرج     

          1كرج 0
        0 045/0 2كرج 
        0 046/0  052/0 3كرج 
        0 026./  038/0  047/0 4كرج 
        0 038/0  056/0 053/0  036/0 زنجان 
        0 018/0  051/0  063/0  037/0  033/0 تبريز 
        0 050/0  059/0  050/0  065/0  034/0  064/0 اروميه 
      0 079/0  019/0  018/0  054/0  051/0  056/0  017/0 بيلارد 
    0 057/0  042/0  043/0  054/0  068/0  067/0  046/0  035/0 ملاير 
  0 022/0  036/0  047/0  026/0  038/0  049/0  064/0  031/0  034/0 1پاسند 

0  088/0  102/0  107/0  073/0  084/0  087/0  092/0  132/0  092/0  093/0 2پاسند 

  

  .رد بررسيجمعيت علف باغ مو11هاي پروتئين گياهك  داده AMOVA -  5 جدول
  احتمال  فراواني درصد  ميانگين مربعات  مجموع مربعات درجه  آزادي تغييراتمنبع

    %7 262/5 618/52 10  بين جمعيتها
  010/0  %93  057/3  600/302  99  درون جمعيتها

 
  .باغ  جمعيت علف11همبستگي بين صفات جغرافيايي و صفات ژنتيكي  -  6 جدول

 ميانگين 
 نوارگي

سالانه    

بارندگي ميانگين  
ماها نه    

 ميانگين
  بارندگي

 كل 

  دماي ميانگين 
 بيشينه 

  دماي ميانگين 
 كمينه 

 ارتفاع از 
 سطح دريا 

-285/0 تعداد نوارها  242/0-  285/0-  455/0  331/0  13/0  

نسبت به كل نوارهاتعداد نوارهاي چندشكل ميانگين   206/0  213/0  206/0  425/0-  336/0-  158/0-  

%5=>افراوانيب اد نوارهاييتعد  285/0-  242/0-  285/0  455/0  331/0  13/0  

نوارها چندشكليدرصد   266/0-  22/0 -  266/0-  48/0  337/0  124/0  
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% 32/38واريانس مؤلفه اول(باغ مورد مطالعه براساس فاصله ژنتيكي با استفاده از دو مؤلفه اصلي   جمعيت علف 11بندي  نمودار رسته - 2 شكل

  %).23/80ؤلفه دومو م
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  . Neighbor-joiningهاي فاصله ژنتيكي باروش  باغ حاصل از مقادير داده  جمعيت علف11دندروگرام  - 3شكل 
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 با فاصله جغرافيايي باغ علفمختلف  جمعيتهاي كلهاي فاصله ژنتيكي پروتئينهاي  لگاريتم ضريب همبستگي بين ماتريس -4شكل 

 

  بحث
علف وني ژنتيكي جمعيتهاي مختلف در اين پژوهش گوناگ

هاي  به عنوان ضرورتي اجتناب ناپذير براي برنامه باغ
نتايج حاكي از وجود تنوع ژنتيكي . اصلاحي مطالعه گرديد

. است علف باغاي در بين جمعيتهاي مختلف  قابل ملاحظه
اختلاف موجود در ) 11(گاردينر و فورد هاي  براساس يافته

ها در افراد و به تبع آن در جمعيتهاي مختلف نوارفراواني 
. ناشي از تفاوت در تعداد ژنهاي كد كننده پروتئينها كل است

علف باغ  يجمعيتهااگرچه تحقيقي در مورد بررسي تنوع 
قبلي  هايپروتئيني انجام نشده ولي پژوهش نشانگروسيله ه ب

مختلف مورفولوژيكي، فنولوژيكي و  هايكه بر اساس ويژگي
صورت گرفته حاكي  علف باغمختلف  يجمعيتهاي در زيست

وحشي ايران است  يجمعيتهادر  علف باغاز تنوع ژنتيكي 
چنين تنوع بالايي در ويژگيهاي مختلف اين گياه ). 16(

احتمالاً به علت هتروزيگوتي ناشي از ويژگي دگرگشني 

دهد كه  اين موضوع نشان مي. )38(است  علف باغگياه 
وسيله انتخاب ساده والدين امكان پذير ه ب علف باغاصلاح 

توان  هاي اصلاحي علف باغ مي بوده و بنابراين در برنامه
استفاده از  به وسيلهرا  علف باغ يجمعيتهاتنوع ژنتيكي 

افزايش تنوع ژنتيكي براي . والدين مختلف افزايش داد
كاربرد سيستماتيكي  به وسيلهتواند  ميباغ  علفاصلاح 

لگو پروتئيني متفاوتي داشته و ويژگيهاي پلاسم كه ا ژرم
  .كمي بهتري دارند حاصل شود

توسط آزمون  جمعيتيژنتيكي درون و ميان  واريانستسهيم 
سطح نسبتاً بالايي از  ،AMOVAواريانس مولكولي 

برآورد  )درصد 93(ها  ژنتيكي را در درون جمعيت گوناگوني
 ميانگوناگوني كل در  درصد 7فقط   كه طوريه نمود، ب

بنابراين اختصاص الگوي پروتئيني . قرار داشتجمعيتها 
پذير  خاصي به هر يك از جمعيتها و يا برخي جمعيتها امكان

شناسايي جمعيتها و اختصاص الگوي پروتئيني . نگرديد
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است كه بر مختلف گياهي موضوعي  يجمعيتهاخاصي به 
اساس نوع گونه نتايج ضد و نقيضي در مورد آن منتشر 

الگوي پروتئيني بذر گياهان بسياري تا كنون با . ه استگرديد
 يجمعيتهااهدافي مثل مطالعه تنوع ژنتيكي و شناسايي 

توان براي نمونه از مطالعاتي  شده است كه مي زراعي مطالعه
  ،)Ricinus communis Euphorbiaceae  ،)40كه بر روي 

 Gramineaeبرنج   ،)Solanaceae Capsicum  ،)33هاي گونه
 يجمعيتها ،)8( ، Leguminosae Arachis هاي ، گونه)5(، 

 و )32(، Avena fatua )27( Pisum Sativum  ،)30(پنبه 
انجام شده نام برد كه عموماً حاكي از ) 29(گندم  يجمعيتها

ها و  پروتئين در شناسايي گونه نشانگركاربرد بالاي 
جود نتايج بسياري نيز و. مختلف يك گونه است يجمعيتها

مختلف توسط  يجمعيتهادارد كه حاكي از عدم جداسازي 
  . )41و  24، 17، 6(اي بذر است  پروتئينهاي ذخيره

كه جمعيتهاي مورد مطالعه اختلاف قابل  از آنجايي
اي از نظر الگو پروتئيني نشان دادند، پيدا كردن  ملاحظه

، بسيار  بندي ارتباطي بين منشاء جمعيتها و الگوي گروه
جغرافيايي در ويژگيهاي  ساختار كه طوريه ب. بوددشوار 

مناطق مختلف به وسيله  علف باغكل ي پروتئينهاهاي نوار
ضريب همبستگي بين  مشاهده نگرديد و مانتل آزمون

ماتريسهاي فاصله ژنتيكي و جغرافيايي از نظر آماري 
د عدم وجو .)R2 ،280/0 = =02/0( دار نگرديد معني

ارتباط بين تنوع ژنتيكي و توزيع جغرافيايي در گياهان 
با توجه به . )41و  24، 17، 6(مختلفي گزارش شده است 

اين واقعيت كه در بسياري از گياهان، گوناگوني پروتئينهاي 
اي بذر ارتباطي با توزيع جغرافيايي و عوامل  ذخيره

زار تواند اب مي نشانگردهند، پس اين  اكولوژيكي نشان نمي
مفيدي براي شناسايي جمعيتهاي مناسب براي انجام 

تاكنون مطالعات بسياري صورت گرفته . گيري باشد دورگ

هاي مناسبي براي گياهان مختلف شناسايي گردد نشانگرتا 
البته وجود گوناگوني . كه تحت تأثير عوامل محيطي نباشند

ي است نشانگريي چنين آبالا نيز از شروط مهم ديگر كار
با مطالعه پروتئينهاي ) 12(و همكارانش  غفوركه  وريبه ط

تنها  ، نهVigna mungoاي بذر جمعيتهاي مختلف  ذخيره
هيچ ارتباطي بين تنوع ژنتيكي و توزيع جغرافيايي 
جمعيتهاي مورد مطالعه پيدا نكردند، بلكه تنوع درون 
. جمعيتي بسيار پاييني نيز درون جمعيتها ثبت نمودند

 نشانگرهدات آنها الگو پروتئيني را صرفاً براساس اين مشا
درحالي  .اي پيشنهاد نمودند مناسبي براي مطالعه ميان گونه

كه در  اي كه با توجه به تنوع ژنتيكي قابل ملاحظه
توان بر  مشاهده شد، مي علف باغجمعيتهاي مورد مطالعه 

اساس نتايج پژوهش حاضر متمايزترين جمعيتها را انتخاب 
تلاقي بين آنها بيشترين ميزان هتروزيس  سيلهبه ونمود تا 

كه  2پاسندو  3كرجبدين ترتيب جمعيتهاي . حاصل گردد
معيت مورد ج 11نه تنها بيشترين فاصله ژنتيكي را درميان 

هاي نوارميانگين بالايي از تعداد مطالعه داشتند بلكه داراي 
براي ايجاد تنوع نيز بودند ها نوارپلي مورف نسبت به كل 

هاي اصلاحي پيشنهاد مي يكي و آزمايشهاي تلاقي پروژهژنت
علاوه بر كاربرد نشانگر پروتئينهاي كل در اصلاح، . شوند

تواند ابزار مفيدي براي شناسايي جمعيتهايي  اين نشانگر مي
كه داراي تنوع ژنتيكي بالايي هستند باشد تا از آنها در 

نشان  نتايج اين پژوهش. هاي حفاظت استفاده شود برنامه
رويه از مراتع، جمعيتهاي  رغم برداشت بي دهد كه علي مي

اي برخوردارند كه  باغ از تنوع قابل ملاحظه مختلف علف
، ex situو  in situهاي حفاظتي  بايست در هر دو برنامه مي

باغ مورد توجه قرار  حفاظت از جمعيتهاي وحشي علف
  .گيرد

  منابع 
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Abstract 

Cocksfoot (Dactylis glomerata) is a perennial grass that is used for pastures and hay 
production. This study evaluated total proteins profiles of 110 genotypes of cocksfoot 
from 11 populations, to determine the extent of genetic diversity. On the basis of SDS-
PAGE, 25 reproducible bands were used for analysis and genetic diversity was 
estimated based on the number of different protein peptides. Molecular weight of bands 
ranged from 7638 to 2768850 Dalton. The average of polymorphic band over total 
bands detected ranged from 0.14 (in population Ardebil) to 0.41 (in population 
Ourmieh). SDS-PAGE of total proteins showed high inter- and intra-population 
diversity and no clear differentiation on the basis of origin or source. The mean genetic 
distance among populations was 0.045, ranging from o.017 between Karaj1 and Ardabil 
to 0.132 between Karaj3 and Pasand2. The correlation between genetic and 
geographical distance matrices was not significance (R =0.02, p= 0.280), 
analyzed with mantel test, indicating lack of clinal trends in variation of total 
proteins. These results suggested that the genetic base of cultivated cocksfoot should be 
broadened by involving diverse parents in the breeding program. Expansion of the 
genetic base for cocksfoot breeding might be accomplished by systematic use of 
germplasm that differs in protein profiles and has better quantitative traits. 

Keywords: Dactylis glomerata, SDS-PAGE, Genetic diversity, ecological factors 
 
 
 


