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  چكيده

شناخت تنوع و  .كميت و كيفيت گياهان زراعي است  اساس موفقيت در بهبود،تنوع ژنتيكي
در اين مطالعه تنوع ژنتيكي . ضرورت دارددر اصلاح نباتات  گياهي ةپتانسيل ژنتيكي هر گون

 كشاورزي كرج با استفاده از نشانگر مولكولي ةس متعلق به كلكسيون دانشكد نمونه عد30
RAPDبا . كدگذاري شد) 0( باند نبوديا ) 1(نوارهاي باندي براساس وجود .  بررسي شد

 عدد از 137 باند قابل امتيازدهي ايجاد شد كه 143 پرايمر، 50 آغازگر از بين 15استفاده از 
 و UBC611 متعلق به آغازگر)  باند16(ن تعداد باند چندشكل بيشتري. ندآنها چندشكل بود

 ةتجزي.  بودند)JوG ،,B  UBC502(به آغازگرهاي متعلق )  باند5(كمترين تعداد باند چندشكل 
. شدو دندروگرام مربوط رسم گرفت انجام Dice ضريب تشابه  با WPGMAروش  اي به خوشه
بندي   گروه اصلي طبقهچهاربه ) 56/0(تشابه   درهاي مورد مطالعه را اي، ژنوتيپ  خوشهةتجزي
بين دو ژنوتيپ يونان و ) 89/0(بيشترين تشابه . متغير بود44/0 تا 89/0 تشابه از حد. كرد
با توجه . شد مشاهده 17 و شيلي 2 هاي شيلي بين ژنوتيپ) 44/0( و كمترين تشابه 16شيلي

هاي عدس وجود دارد و   بين ژنوتيپزياديتوان نتيجه گرفت كه تنوع ژنتيكي  به نتايج مي
  . استهاي عدس   ارزيابي تنوع ژنتيكي بين ژنوتيپبراي ابزار مناسبي RAPDنشانگر مولكولي 

  
  .RAPDعدس، نشانگرهاي   تنوع ژنتيكي،، كلاسترتجزية :هاي كليدي واژه

  
  مقدمه 

دليل كمبود منابع  در كشورهاي درحال توسعه به
ها   نياز پروتئيني انسان،صاديپروتئين حيواني و فقر اقت

 عدس از. دشو ويژه حبوبات تأمين مي  از منابع گياهي به
. ترين محصولات زراعي است  لگوم از قديميةخانواد

عدس گياهي است خودگشن، ديپلوئيد يكساله با شاخ و 
اي  صورت بوته برگ زياد و انشعابات فراوان ساقه كه به

 .است  درصد26 متوسط پروتئين دانه .كند رشد مي
اهميت عدس در تثبيت نيتروژن و بهبود فيزيك خاك 

 .Bamdad et al., 2009)( در مناطق پرشيب است 
پلاسم اولين قدم در راه اصلاح گياهان  آوري ژرم جمع
هاي اصلاحي به  موفقيت اصلاحگر در برنامه. است

انتخاب مواد ژنتيكي مناسب و تنوع كافي در آنها بستگي 
 تنوع ژنتيكي يكي از حدبي و تعيين ارزيا. دارد

هاي مطلوب و انتخاب  هاي مهم گزينش ژنوتيپ شاخص
. )Li et al., 2006 (هاي اصلاحي است  والدين در برنامه

يندي است كه تفاوت يا شباهت ا تنوع ژنتيكي فرةمطالع
ها و  ها يا افراد را با استفاده از روش ها، جمعيت گونه
 صفات مورفولوژيك، هاي آماري خاص براساس مدل

اي يا خصوصيات مولكولي افراد بيان  اطلاعات شجره
 در .)Mohammadi & Prasanna, 2003(كند  مي

 صفات ة تجزياز راه تنوع ژنتيكي گياهان ،گذشته
ازآنجا كه . شد  ميبررسيمورفولوژيكي يا بيوشيميايي 

گيرد، تعيين تنوع  فنوتيپ تحت تأثير محيط قرار مي
انداز نويني را  هاي مولكولي چشم راه روشهم ژنتيكي به

 Powell et)براي ارزيابي تنوع زيستي فراهم آورده است 

al., 1996).هاي مختلف   تنوع و روابط ژنتيكي بين گونه
 حفاظت منابع ژنتيكي عدس و در اهميت زيادي ،عدس
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 مولكولي سهم نشانگرهايمطالعات . پتانسيل اصلاح دارد
ارتباط ژنتيكي در گياهان  نوع و در فهم ما از تبزرگي

هاي فناوري نشانگر ).Abe et al., 2003 (داشتندمختلف 
 DNAهاي خاص  و مبتني بر توالي PCRمولكولي شامل 

 يكي .شوند مي كار برده  ها و ارقام به  براي شناسايي گونه
 بررسي تنوع موجود بين براياز نشانگرهاي مولكولي 

درت مناسبي براي  است كه قRAPDارقام، نشانگر 
 ,.Graham et al( داردبررسي چندشكلي بين ارقام 

ها همچنين براي تخمين تنوع  اين تكنيك .)1994
زراعي استفاده  ها و ارقام  گونه ژنتيكي درون و بين

مزيت اصلي استفاده از نشانگرهاي مولكولي بر  .شوند مي
نشانگرهاي مورفولوژي اين است كه آنها شاخص خوبي 

دليل نبود  ها به له و تنوع ژنتيكي در ميان نمونهاز فاص
 ).Winter & kahl, 1995(آورند  وجود مي انتخاب به

ژنومي  DNAهاي   تواليها كه در آنRAPDنشانگرهاي 
علت  شود، به با آغازگرهاي كوتاه و اختياري تكثير مي

مزايايي از قبيل نامحدود بودن تعداد نوارها، استفاده 
 كاربرد ،اديواكتيو، سادگي و سرعت عملاز مواد رنكردن 
 ارزيابي تنوع ژنتيكي و روابط خويشاوندي پيدا درزيادي 

   Naghavi et al., 2005).  (كرده است 
 Di= 1-∑pi2صورت هب Di)(  تنوع يك باندشاخص

) باند(مين آلل i  فراواني piشود كه در آن  ميتعريف 
هاي   Diاز جمع ِشاخص تنوع براي هر پرايمر . است

 متوسط شاخص DI و =Di ∑ DPباندهاي آن آغازگر
 Di/n) ∑(= DI  كه براساساستآغازگر  تنوع براي هر

 Milbourne(هاي هر آغازگر است   تعداد لوكوسnبوده و 

et al.,1997 .(براساس توزيع آلل درون  تفكيكقدرت 
ارزش يك باند از طريق تطبيق . هاي نمونه است ژنوتيپ

ها داراي آن باند   درصد ژنوتيپ50(آل  هآن با شرايط ايد
  .شود ميمحاسبه ) باشند

 band in( رساني باند ميزان اطلاع ارزش را اين

formativeness( گويند )Ibi ( كه از صفر تا يك تغيير
محاسبه Ibi=1-[2×│0.5-Pi│]  صورت به و كند مي
 در آن نسبت افراد داراي باند مورد نظرpi شودكه  مي

ي يك پرايمر براي تشخيص و مميزي بين تواناي. است
هاي Ibiها عبارت است از مجموع  تعداد زيادي از ژنوتيپ

هاي مورد شناسايي آن پرايمر كه  مربوط به لوكوس
 شناخته  ) Resolving power (قدرت تفكيكعنوان  به

 & Prevost( شود ميمحاسبه  RP=∑Ibiصورت  و به شده

Wilkinson,1999.( و Ibرساني  ان اطلاع متوسط ميز
است با   برابرn كه Ib=(∑Ibi)/n .براي هر آغازگر است

رسد  نظر مي به.  هر آغازگرةهاي تكثيرشد تعداد لوكوس
RP و  DP دو يك مفهوم و كاربرد را داشته باشند هر .

وجود  DPو RP دار و قوي بينا خطي معنةچنانچه رابط
تفاده  و برعكس اسRPجاي  هبDP توان از  مي،داشته باشد

  .كرد
منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي موجود در  اين پژوهش به

 كشاورزي كرج با ةكلكسيون عدس بانك ژن دانشكد
  . شداجرا RAPDاستفاده از نشانگرهاي 

  
  ها  مواد و روش

 30عدس،  كلكسيون  تنوع ژنتيكي درمنظور بررسي به
آزمايشگاه  طور تصادفي انتخاب و در هنمونه عدس ب

 .شد كشت )عج(ورزي دانشگاه ولي عصر كشاةدانشكد
)  گياهيةگرم از هر نمون2/0-3/0( برگ از گياهان ةنمون

روش دلاپورتا و همكاران   آنها بهDNAبرداشت و 
)Dellaporta et. al., 1983 ( استخراج و كميت و كيفيت

DNAاستفاده از روش اسپكتروفوتومتري  با شده استخراج
 280 و 260هاي  گيري جذب در طول موج اندازه(

 نمونه 16 شامل كاررفته بههاي  نمونه. شدتعيين ) نانومتر
سوريه، دو از لبنان، يك نمونه از از شيلي، يك نمونه 

از يونان، يك نمونه از تركيه، يك نمونه از نمونه 
الجزاير، يك از اردن، يك نمونه از افغانستان، يك نمونه 

از ك نمونه قبرس، ياز مجارستان، يك نمونه از نمونه 
 ايراني به نام شاهرود، قوچان و ةكلمبيا و سه نمون

 10 آغازگر50 از بين  آغازگر15  .گچساران بود
 پرايمر ساخت سيناژن و 7 كه شدنوكلئوتيدي استفاده 

واكنش . آلمان بود Generay Bio Tech پرايمر ساخت 8
PCR  ميكروليتر از  75/0 ميكروليتر حاوي 25در حجم

 ،)10mM (dNTP ميكروليتر50mM ، 5/0)( دمنيزيم كلري
با PCR و بافر) µ/ul5(مراز  پلي  ميكروليترآنزيم تك2/0

  نوكلئوتيدي10 ميكروليتر آغازگر 10X ،1غلظت 
)µg/ml10(  ميكروليتر 5و DNAآب دوبار ةعلاو  الگو به 

 ثانيه 30 حرارتي ة با برنامPCRتقطير تهيه شد و سپس 
 دقيقه در 1:  سيكل45 براي و گراد  سانتية درج94در 
 ة درج36 يا 35دقيقه در  1گراد،   سانتية درج92
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 ة درج72 دقيقه در 2، )با توجه به آغازگر(گراد  سانتي
گراد   سانتية درج72 دقيقه در 5گراد و در نهايت  سانتي

انجام گرفت و سپس محصول واكنش بر روي ژل آگاروز 
 در محلول آميزي ژل  و رنگشددرصد الكتروفورز 5/1

و با استفاده از ژل داك گرفت اتيديوم برومايد انجام 
ها بررسي شد و  تصاوير حاصل از ژل. شدبرداري  عكس

 تبديل شد و 1 و 0، به كد نبودباندها براساس حضور و 
) (NTSYS,Ver.2.02e Rohlf, 1998افزار  توسط نرم

اي  خوشه  ةو براساس تجزيشد ماتريس تشابه محاسبه 
 تنوع ژنتيكي مورد WPGMAروش  آمده به دست به

  . مطالعه قرار گرفت
  

  نتايج و بحث
   اطلاعات باندي پرايمرهاةتجزي

 باند 2088 نمونه گياه عدس، 30 آغازگر تصادفي در 15
جدول ( مكان ژني تكثير شدند 143توليد كردند كه از 

طور متوسط هر  به. ( مكان چندشكل بودند137). 1
 كه آغازگر كرداسايي و تكثير  مكان را شن10آغازگر

UBC611 مكان و بعد از آن، آغازگرهاي 16 با 
UBC582و  UBC76  و ؛ بيشترين مكان، مكان13با 

 كمترين مكان را تكثير ، مكان5 با B و Gآغازگرهاي 
 13/9همچنين ميانگين تعداد مكان چندشكل ). كردند
  13و UBC611  مكان متعلق به آغازگر 16كه بود 

 كمترين تعداد باند . بودUBC582ربوط به آغازگر مكان م
 باند مشاهده 5 با J و G ، B ،UBC502براي آغازگرهاي 

شده در  ميانگين تعداد باندهاي چندشكلي مشاهده. شد
نسبت به ميانگين تعداد باندهاي ) 13/9( اين تحقيق
 Ford et)آمده توسط فرد و همكاران  دست چندشكل به

al., 1997)  آمده  دست هدرصد چندشكلي ب. تاسبيشتر
 100 تا )UBC502( درصد براي 4/71از ) 1جدول (

 F،I، UBC77،UBC582، UBC66،UBC611(درصد براي 

، UBC400، G، B، E،D ( متغير بود كه آغازگرهايي كه 
 زيادصددرصد چندشكلي نشان دادند بيانگر تنوع 

هاي عدس و قدرت زياد اين آغازگرها در تفكيك  نمونه
 Yüzbasıoğlu)  و همكاراناوغلو يوزباشي. استها  نوتيپژ

et al., 2006)  هاي  در بررسي تنوع ژنتيكي برخي نمونه
  درصد54را ، درصد چندشكلي RAPD ةوسيل عدس به

 )Fikiru et al., 2011 (رو و همكاراني فيك.گزارش كردند

هاي عدس  در بررسي تنوع مورفولوژيكي و مولكولي توده
 درصد چندشكلي نشان ISSR ،93/75 شانگرن ةوسيلبه

 يكي از معيارهاي )DI(متوسط شاخص تنوع . دادند
تري  ارزيابي قدرت تمايز نشانگرها بوده و معيار دقيق

 كه مستقل از است تنوع هر لوكوس مقدارنسبت به 
 براي DI مقداركمترين .  مطالعه استتحت ةتعداد نمون

رين مقدار آن  و بيشت15/0 با مقدار UBC84آغازگر 
دست آمد و اين در حالي   به42/0معادل  Iبراي آغازگر 

بود كه متوسط شاخص تنوع براي كل ارقام و 
در ). 2جدول ( برآورد شد 30/0 هشد بررسينشانگرهاي 
 ،DI مقداربا بيشترين  Iتوان گفت آغازگرهاي  نتيجه مي

شده، تفاوت ژنتيكي   آغازگرهاي استفادهةبهتر از بقي
توان در مطالعات بعدي   و ميدادندها را تشخيص  نمونه

عنوان آغازگري كه در تشخيص تنوع ژنتيكي مناسب  به
) RP( قدرت تفكيك ةمحاسب. كرد استفاده از آنهااست 

، نشان داد كه شده ستفادهابراي هر كدام از آغازگرهاي 
 و برابر با Iقدرت تفكيك مربوط به آغازگر حد بيشترين 

.  بودG 83/1دار مربوط به آغازگر  و كمترين مق4/6
ترتيب داراي كمترين مقدار  به I و UBC84آغازگرهاي 

و بيشترين مقدار متوسط ) 18/0(رساني  متوسط اطلاع
مربوط به  Rp و Ibهرچه . بودند) 71/0(رساني  اطلاع

آغازگر بيشتر باشند، كارايي آغازگر در تفكيك و 
 Dhief( استهاي تحت مطالعه بيشتر  جداسازي ژنوتيپ

et al, 2011.( تنوع براي هر پرايمر شاخص همچنين 
)DP ( نشان داد كه بيشترين شاخص تنوع مربوط به

. است) 2جدول  (G و كمترين مربوط به پرايمر ،Iپرايمر 
 از همبستگي Rp و DP بين ةبراي بررسي شباهت و رابط

 خطي آنها نشان داد ةبين آنها استفاده شد و رسم رابط
 كه دو شاخص يك مفهوم و كاربرد دارند كه اين

هاست   قدرت پرايمر در تفكيك ژنوتيپةدهند نشان
 Rp و DP بيشترين داراي Iدر اين ميان پرايمر ). 1شكل(
 بعد ةدر درج.  است4/6 و  2/4 مقدار ترتيب به به

 داراي بيشترين UBC400 و UBC611پرايمرهاي 
پرايمرها توان از اين   كه ميهستند Rpو DP مقادير 

  .كردمورفيسم عدس استفاده   پليةبيشتر در مطالع
  

   كلاسترةتجزي
 براساس شده هاي مطالعه ماتريس تشابه بين نمونه

 تشكيل  Diceهاي نشانگر با استفاده از ضرايب تشابه داده
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تواند  استفاده از ماتريس تشابه مي). 3جدول (شد
ها در  ها و تفاوت منظور شناسايي و درك بهتر شباهت به

ميانگين . ثر باشدؤ بررسي بسيار متحتهاي  ميان توده
 89/0 تا 44/0 آن از ة و دامن7/0ضرايب تشابه برابر 

هاي يونان و شيلي  بيشترين تشابه بين نمونه.  بودمتغير
 و 17هاي شيلي  و كمترين تشابه بين نمونه) 89/0 (16

 ةدهند ترتيب نشان مشاهده شد كه به) 44/0 (2شيلي 

. استزديكي و دوري ژنتيكي آنها نسبت به يكديگر  نحد
توان  ها مي با توجه به مقادير تشابه بين نمونه

 كمترين باهايي  گيري كرد كه تلاقي بين نمونه نتيجه
 فرد و ةدر مطالع. پذير است انجام) بيشترين فاصله(تشابه 

 ضريب عدم تشابه از ة دامن(Ford et al., 1997)همكاران 
  . بودمتغير درصد 46 درصد تا 9

  

  
  )RP(بر روي قدرت تفكيك ) DP(رگرسيون شاخص تنوع  .1شكل

  
هاي چندشكل و  مكان، تعداد مكان توالي، تعداد كل باند، تعداد مكان تكثيرشده، متوسط باند در ،شده آغازگرهاي استفاده. 1جدول

  درصدچندشكلي 
تعداد مكان   تعداد كل باند  توالي پرايمر  نام

  تكثيرشده
  درصد چندشكلي  هاي چندشكل تعداد مكان  متوسط باند در مكان

F  5′-CCCACTGACG-3′ 178  9  77/19  9  100  
I  5′-GCGGGAGACC-3′ 104  9  55/11  9  100  

UBC77  5′-GAGCACCAGG-3′ 174  11  81/15  11  100  
UBC582  5′-GGTATAGACG-3′ 144  13  07/11  13  100  
UBC66  5′ -GAGGGCGTGA-3′ 145  9  11/16  9  100  
UBC502  5′-GCATGGTAGC-3′ 164  7  4/23  5  4/71  
UBC611  5′-CCATCGTACC-3′ 183  16  43/11  16  100  
UBC400  5′-GCCCTGATAT-3′ 123  12  25/10  12  100  
UBC76  5′ -GAGCACCAGT-3′ 157  13  07/12  12  3/92  
UBC84  5′-GGGCGCGAGT-3′ 148  10  8/14  8  80  

G  5′-CTGAGGAGTG-3′ 86  5  2/17  5  100  
B  5′-GCGTCACAAG-3′ 97  5  4/19  5  100  
J  5′-CCTCACCTGT-3′ 70  6  66/11  5  33/83  
E  5′-ACTTGTGCGG-3′ 105  8  12/13  8  100  
D  5′-TGGGCTCGCT-3′ 210  10  21  10  100  

    137    143  2088    جمع كل
   آلمانGeneray Bio Tech شركت  ساختUBC ساخت شركت سيناژن و آغازگرهاي Dو  F, I, G, B, J, E آغازگرهاي*

  
روش  بهاي براساس ماتريس تشابه   خوشهةتجزي

WPGMA دـشرام آن رسم ـدروگـو دنگرفت  انجام 
 بيانگر rcoph=0/87مقدار   بهضريب كوفنتيك). 2شكل (

 ماتريس تشابه و ماتريس حاصل از مطابقت بسيار خوب
 ,.Mohammadi & Prasanna et al (استدندروگرام 

2003 (.  
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، شاخص تنوع براي هر پرايمر، متوسط شاخص تنوع براي هر پرايمر، قدرت تفكيك و متوسط ميزان شده آغازگرهاي استفاده. 2جدول 
  رساني براي هر آغازگر اطلاع

شاخص تنوع براي هر   پرايمر
  )DP(پرايمر 

متوسط شاخص 
تنوع براي هر 

  )DI(پرايمر

قدرت تفكيك 
)RP(  

متوسط ميزان 
براي هر رساني  اطلاع

  )Ib(آغازگر
F  3/08  0/34 4/4 0/48 
I  21/4 46/0 6/4 0/71  

UBC77  3/52 0/32  4/93 0/44 
UBC582  3/79 0/29 5/2 0/4 
UBC66  2/8 0/31 4/06 0/45 
UBC502  1/7 0/17 2/3 0/23 
UBC611  3/98 0/24 33/5 0/32 
UBC400  3/99  0/33 5/93 0/49 
UBC76  75/2 2/0 3/6 0/24 
UBC84  83/1 0/15 2/46 0/18 

G  1/4 0/28 1/83 0/34 
B  21/2 0/42 3/4 0/68 
J  1/7 0/28 2/53 0/42 
E  2/94 0/36 4/3 0/54 
D  3/61 0/36 5/06 0/5 
 0/428 09/4 302/0   ميانگين

 
اي و با ترسيم خط   خوشهة تجزيبندي ه گروبراساس

  مطالعه درتحت نمونه عدس 30، 56/0برش در تشابه 
 پنج تا يكهاي  گروه). 2شكل  (داده شد گروه قرار چهار

در گروه يك بيشترين .  نمونه بودند2، 3 ، 9 ،16شامل 
) 89/0(  و يونان16هاي شيلي  شباهت ژنتيكي بين نمونه

اين دو ژنوتيپ، از لحاظ ژنتيكي بسيار . وجود داشت
 كه اند اي  ولي از مناطق جغرافيايي جداگانهند،شبيه

 معرفي از كشوري به كشور ديگر استمكن دليل آن م
  .باشد

  

  RAPD براساس نشانگر WPGMA روش بههاي عدس با استفاده از ضريب تشابه دايس  بندي ژنوتيپ گروه. 2شكل
 

شود اين است  اي كه در دندروگرام مشاهده مي نكته
 همه در 56/0شده در تشابه   گروه مشاهدهچهاركه 

 دارند و با توجه به داخل خود چند نمونه از شيلي را

 به ، نمونه از شيلي است16 نمونه 30اينكه از اين 
اند كه  هايي هاي كشورهاي ديگر نمونه احتمال زياد نمونه

از شيلي به آنجا معرفي شده باشند يا در آنجا از داخل 
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نام كشور ميزبان  هاند و ب هاي شيلي انتخاب شده نمونه
مربوط به ) 44/0(كمترين تشابه . اند نامگذاري شده

كه شايد بتوان ) 3جدول (است 2 و شيلي 17شيلي 
 كه اگرچه هر دو از كردرا اين گونه توجيه   دليل آن

 و از درون دارند منشأ متفاوتي  احتمالاً،اند شيلي

با توجه به نتايج بالا، . اند هاي متفاوتي انتخاب شده توده
بين تنوع مولكولي با تنوع جغرافيايي همخواني ندارد و 

تنوع مولكولي و پراكنش جغرافيايي ارتباطي وجود ندارد 
 تنوع فنوتيپي و ژنوتيپي  در زمينةها بررسيبيشتر كه 

  .اند  كردهبيان اين نتيجه را ،عدس
  

  RAPD هاي عدس مبتني بر نشانگرهاي ماتريس تشابه ژنوتيپ. 3جدول 
  1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23  24  25  26  27  28  29  30 
1  1                                                            
2  0,731                                                          
3  0,840,751                                                        
4  0,760,730,781                                                      
5  0,680,7 0,660,701                                                    
6  0,850,730,800,800,691                                                  
7  0,800,710,780,730,660,871                                                
8  0,810,780,810,760,640,8 0,771                                              
9  0,840,780,850,820,710,860,830,861                                            
10 0,730,680,760,780,670,740,670,740,781                                          
11 0,820,740,830,750,680,850,840,820,890,711                                        
12 0,810,690,750,780,660,870,830,790,820,700,841                                      
13 0,840,710,800,730,650,850,870,790,840,680,880,861                                    
14 0,720,660,720,690,570,760,780,730,760,620,780,760,751                                  
15 0,830,750,810,730,680,840,860,8 0,870,700,850,820,850,791                                
16 0,610,610,640,670,630,630,600,650,680,670,620,620,590,560,651                              
17 0,810,690,770,740,620,820,830,810,840,680,820,800,850,730,880,581                            
18 0,680,590,680,680,590,690,670,640,720,680,670,690,680,630,700,660,681                          
19 0,760,680,760,690,650,710,720,700,720,690,680,670,680,610,710,620,690,731                        
20 0,580,580,600,600,580,530,540,570,580,560,540,540,550,440,530,530,550,600,581                      
21 0,560,540,520,530,550,520,540,520,550,490,570,540,550,450,560,560,570,600,530,611                    
22 0,8 0,730,780,760,660,840,800,790,840,740,800,790,820,770,830,630,840,670,720,530,491                  
23 0,620,550,640,580,550,700,670,680,670,530,680,630,650,670,680,520,670,570,580,540,480,681                
24 0,790,740,790,740,710,860,860,760,850,710,860,800,840,770,850,620,830,640,700,550,500,810,711              
25 0,630,580,630,680,680,530,660,650,670,660,600,630,660,620,670,640,640,570,670,530,450,710,670,651            
26 0,660,670,690,620,620,620,620,610,650,640,620,590,630,570,660,600,650,650,690,560,570,640,560,620,631          
27 0,710,600,690,620,580,710,740,730,700,660,720,660,730,660,690,610,690,560,660,460,460,680,560,670,590,571        
28 0,610,590,640,580,640,610,600,600,610,610,890,560,570,580,580,560,540,560,650,490,470,620,510,560,530,590,601      
29 0,640,560,630,570,580,640,670,590,620,570,640,600,630,620,610,540,590,540,640,450,500,620,550,620,510,620,700,701    
30 0,620,640,640,590,590,650,680,600,660,570,680,650,670,620,680,570,620,640,650,490,490,630,560,630,550,580,590,590,571  

، )11 (16، شيلي )10(14، شيلي )9(، يونان )8(، گچساران )7(1، تركيه )6(1، شيلي)5(، سوريه )4( ان، قوچ)3(15، شيلي )2(10، شيلي )1(لبنان 
، )21(18، شيلي )20(17، شيلي)19(، الجزاير )18(7، شيلي )17(12، شيلي )16(9، شيلي )15(، كلمبيا )14 (2، شيلي )13(، افغانستان )12(اردن 

  ).30(11و شيلي ) 29 (6، شيلي )28 (8، شيلي )27(، شاهرود )26(3، شيلي )25(2،  تركيه )24 (13، شيلي )23(، مجارستان )22(قبرس 
  

  صاتتجزيه به مخت
در بيان تنوع ژنتيكي براساس تجزية مختصات اصلي 

صفات كيفي كاربرد زيادي دارد و با استفاده از آن 
صورت چندبعدي نشان داد و  توان الگوهاي تنوع را به مي

تر در مورد ارتباط بين افراد را ممكن كرد تفسير بيش
)Khayam Nekouei et al., 2009.(هاي   بردارها، ريشه

شده و جمع كل واريانس  مشخصه، نسبت واريانس توجيه

هاي عدس با  شده در تجزية مختصات اصلي نمونه توجيه
 نشان داده شده 4 در جدول RAPDاستفاده از آغازگر 

دهندة  ر مؤلفه، نشانمقدار واريانس نسبي ه. است
صورت درصد  اهميت آن مؤلفه در واريانس كل است و به

 مؤلفة اول توانستند در 12در اين تجزيه، . شود بيان مي
 درصد از واريانس كل را توجيه كند 99/71مجموع 

 درصد از 90/22دو مؤلفة اول در مجموع ). 3جدول(
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ول مطابق انتظار مؤلفة ا. واريانس كل را توجيه كردند
 15/14بيشترين سهم را در توجيه تغييرات دارد كه 

تعداد .  درصد بود75/8درصد بود و سهم مؤلفة دوم 
توان انعكاسي از  هاي زياد در ماتريس تشابه را مي مؤلفه

شده توسط پرايمرها  هاي شناسايي توزيع پراكنش لوكوس
مورفيسم  در كل ژنوم عدس دانست كه موجب بيان پلي

اين بهترين حالت در بررسي تنوع ژنتيكي . اند بيشتر شده
هاي مولكولي است، زيرا نشانگرهاي  با استفاده از داده

 است و  هاي مختلف انتخاب شده مولكولي از كروموزوم
 Hajmansoor et (توزيع مناسب و يكنواخت در ژنوم دارد

al, 2010( .هاي فاضلي و  آمده با يافته دست نتايج به

كه نتايج آنان  طوري شابه بود، بهچقاميرزا در نخود م
نشان داد توجيه بخش كمتري از تنوع كل توسط چند 

ها، بيانگر توزيع  مؤلفة اول و توزيع واريانس بين مؤلفه
تجزيه به مختصات اصلي . مناسب نشانگرها در ژنوم است
اي را تقريباً تأييد كرد  نتايج حاصل از تجزية خوشه

 بردار اول تجزية بندي براساس دو گروه). 3شكل (
بندي تجزية  مختصات اصلي، تا حد زيادي مشابه گروه

شده،  هاي مشاهده  بود و تفاوت51/0اي در تشابه  خوشه
دهندة درصد  به اين دليل است كه دو مؤلفة اول نشان

  .واريانس كمي از واريانس كل هستند

  
ها با   ژنوتيپشده در تجزية مختصات اصلي عي واريانس توجيهشده و سهم تجم ، مقادير ويژه، سهم واريانس توجيهبردار. 4جدول

 RAPDاستفاده از آغازگر 
  شده سهم تجمعي واريانس توجيه  شده سهم واريانس توجيه  ريشة مشخصه  بردار
1  1,33  14,5  14,15  
2  0,82  8,75  22,90  
3  0,70  7,47  30,38  
4  0,64  6,88  37,27  
5  0,52  5,52  42,79  
6  0,49  5,24  48,04  
7  0,47  5,06  53,10  
8  0,41  4,44  57,55  
9  0,38  4,07  61,63  
10  0,34  3,68  65,31  
11  0,33  3,53  68,85  
12  0,29  3,14  71,99  

  

  RAPDهاي عدس براساس نشانگرهاي  ها براي ژنوتيپ نمودار دوبعدي تجزيه به مؤلفه. 3شكل         
  

  گيري كلي نتيجه
هاي   در بين ژنوتيپزياد نتايج اين بررسي حاكي از تنوع

 براي RAPDنشانگر مولكولي مناسب بودن عدس و 
. استهاي عدس  ارزيابي تنوع ژنتيكي بين ژنوتيپ

ها  نسبت به ساير ژنوتيپ 2 شيلي و 17 هاي شيلي ژنوتيپ
توان با   بنابراين مي، ژنتيكي بيشتري نشان دادندةفاصل

ا، از آنها ه مطالعات تكميلي و شناسايي بيشتر اين ژنوتيپ
گيري براي توليد ارقام هيبريد  عنوان والدين در دورگ به
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 ابعاد يكساني از يك DP و RPهاي  شاخص. استفاده كرد
مورفيسم و تفكيك افراد يك گونه  پرايمر را در بيان پلي

  .دهند و كاربرد يكسان دارند نشان مي
  

  سپاسگزاري
  .سپاسگزاريم كشاورزي كرج ةاز بانك ژن دانشكد
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