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 چکیده

 مختلف شرايط در آن سازگاری و بالا هضم قابلیت خوراکي،خوش بالا، ینپروتئ میزان علت به که است ایعلوفه گیاهان از يکي يونجه
 هاینشانگر از استفاده با Medicago sativa ۀگون از (ژنوتیپ) نژادگان نوزده ژنتیکي تنوع تحقیق اين در .دارد ييبالا تیاهم محیطي

 هاینژادگان .داشت وجود کاريوتیپي صفات برای داریمعني تنوع سیتوژنتیکي های داده پايۀ بر .شد يبررس مولکولي و سیتوژنتیکي
۲11-ES 0۲7 (،1)اصفهان-ES ،)شاهرود( 199- ES 065 (،1)کدی- ES ،)037 )زردشت-ES  (۲ اصفهان) کروماتین میزان بیشترين 

 (1 اصفهان) ES-۲11 هایننژادگا را (AI) تقارن بدون شاخص بیشترين .داشتند متکاملي کاريوتیپ و ندداشت را تقارن نبود بیشترين و
 کروموزوم طول نسبي تغییرات میزان بیشترين همچنین داشت. (۲ )اصفهان ES-037 نژادگان را میزان کمترين و (1 )کدی ES-119 و
(CVCL،) سانترومری تقارن بدون میانگین (MCA،) بازوها نسبت معیار انحراف (r-value) کروموزوم نسبي طول و (RL%) به مربوط 

 آغازگر هشت (باندی) نواری الگوی بررسي بود. (۲ )کدی ES-058 نژادگان به متعلق میزان کمترين و (1 )کدی ES-119 گاننژاد
 محتوای شاخص یانگینم چندشکلي هاینوار دهيامتیاز از پس .کرد مشخص را (مورفپلي) چندشکلي نوار ۲9 شمار ISSR (پرايمر)

 15IS و %14IS (50) آغازگرهای را چندشکلي درصد میزان کمترين .شد محاسبه 3۲/0 برابر آغازگر هر در (PIC) شکليچند های داده
 86 برابر چندشکلي درصد میانگین همچنین ،است درصد 100 آغازگرها ديگر برای چندشکلي درصد و داشتند %5IS (14/57) و %(50)

 تعیین 6۲/4 برابر آغازگر هر در نوار شمار یانگینم .بود تغیرم نوار شش تا سه از هاآغازگر برای چندشکلي هاینوار شمار بود. درصد
 .داد قرار گروه سه در را نژادگان 19 سیتوژنتیکي و مولکولي هایداده یاخوشه ۀتجزي .شد
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ABSTRACT 
Alfalfa (Medicago sativa L.) is one of the important forage crops producing highly nutritious biomass and 
adaptability. In this study the genetic diversity among 19 genotypes of Medicago sativa was evaluated based on the 
molecular and cytogenetic markers. Molecular studies were carried out based on eight Inter Simple Sequence Repeat 
(ISSR) primers. Cytogenetic data were obtained by karyotype analysis with mitotic chromosomes. There were 
significant differences between cytogenetic characterictics (P≤0.01). The genotypes ES-211, ES-027, ES 037, ES-
065, and ES-199 had the greatest chromatin content and the highest asymmetrical value as well. The greatest amount 
of asymmetry index (AI) belonged to ES211, E119 while the least value of AI was ES037. The genotype ES119 had 
the greatest CVCL, Mean centromeric asymmetry (MCA), r-value and relative length (RL%) characterictics. Analysis 
of banding patterns of eight ISSR primers revealed 29 polymorphic bands. A total of 29 polymorphic fragments were 
scored and the average of polymorphic information content (PIC) was 0.32. The number of polymorphic fragments 
for each primer varied from three to six with mean of 4.62 polymorphic fragments per primer. The mean polymorphic 
percentage was 86%. The Cluster analysis of molecular data classified all 19 genotypes into three different groups. 
According to the karyotypic characterictics, all genotypes were grouped to three clusters as well. 
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 مقدمه

 گیاه یك عنوان به (.Medicago sativa L) یونجه

 برای ایعلوفه گیاه ترینمهم ،بقولات ةخانواد از چندساله

 محصول ترینمهم غلات، از پس كه بوده دام ۀتغذی

 ,.Barcaccia et al) دیآ یم شماربه جهان در اقتصادی

1999; Diwan et al., 1997.) تنوع میزان از آگاهی 

 در گیاهی هایگونه پلاسم( )ژرمتوارثی ایرذخ یژنتیک

 در ویژه به موضوع این دارد. خاصی اهمیت نباتات اصلاح

 زیرا است مهم ساختگی های رقم تولید برای یونجه مورد

 والدین انتخاب بر مبتنی ساختگی های رقم تولید كه

 آن، ۀنتیج در تا باشدمی مطلوب عملکرد و متنوع

 آید دست به نتاج در (وزیسهتر) برتری دورگ بیشترین

(Brummer, 1999.) میزان از اطلاع دیگر سوی از 

 منظور به مختلف، هاینمونه بین تفاوت یا چندشکلی

 در شده نگهداری توارثی ذخایر هاینمونه حجم كاهش

 دگرگشنی گیاه در ژهیو به بذر خلوص بررسی و ژن بانك

 وعتن بررسی بود. خواهد سودمند بسیار یونجه مانند

 گیاهی، مواد حفاظت و یده سازمان برای تنها نه ژنتیکی

 دورگ بذرهای تولید و برتری دورگ ةپدید برای بلکه

 تنوع بررسی (.Liliya, 2000) دارد اهمیت نیز (هیبرید)

 تواندمی زراعی ۀیونج هایجمعیت بین و درون ژنتیکی

 ارزیابی را ژنتیکی فرسایش از ناشی احتمالی هایخطر

 در ژنتیکی منابع از مؤثر حفاظت ۀتوسع به و كرده

 Peng) كند كمك گیاه این ژنتیك بهبود راهبرد طراحی

et al., 2007.) های بررسی انجام بهنژادی تحقیقات در 

 شناخت كه زیرا است اولیه های اقدام از سیتوژنتیکی

 مؤثر نژادیهب هایروش انتخاب در هاكروموزوم شمار

 های بررسی از كه نیز پلوئیدی سطح تعیین و است

 تیاهم گیریدورگ انجام در آیدمی دست به كروموزومی

 نشانگرهای (.Hieter and Griffiths, 1999) ددار فراوانی

 یك عنوان به بسیار هایبرتری و پرشمار انواع با مولکولی

 و شناختی ریخت نشانگرهای همراه تکمیلی، ابزار

 (فیلوژنتیکی) زاییتبار هایهرابط بررسی در فیزیولوژیکی

 محیطی شرایط ریتأث تحت زیرا ند،شومی استفاده گیاهی

 هستند استفاده قابل گیاه رشد از مرحله هر در و نبوده

(Manifesto et al., 2001). ةماهوار ریز بین هایتوالی 

(ISSR) هستند تصادفی نیمه مولکولی نشانگرهای 

(Brantestam et al., 2004). در شانگرن این در افزونش 

 (SSR) ةماهوار ریز هایتوالی با مکمل آغازگر یك حضور

 این از (.Surve-Iyer et al., 1995) پذیردمی انجام هدف

 ریز دو بین DNA از ای قطعه افزونش منظور به نشانگر

 حالت در گونه یك (ژنوتیپ) نژادگان در كه ماهواره

 ولمتدا شود. می استفاده اند، گرفته قرار یکدیگر عکس

 و یونجه های(اكوتیپ) جور بوم و ها رقم كار و كشت بودن

 شرایط با سازگاری در گیاه این خوب توانایی همچنین

 شناسایی شدن ترمشکل و تنوع افزایش موجب جدید،

 طور به موجود های داده بیشتر است. شده آن های توده

 ها رقم كیفی و كمی های ویژگی ۀمقایس ۀنیدرزم عمده

 هایتوده یبند طبقه و شناسایی برای ها ادهد این است.

 و ترجامع تر،دقیق هایبررسی و نبوده كافی بومی

 محلی هایتوده یبند طبقه و شناسایی برای تریمنسجم

 توجه با .(Veronesi et al., 2010) كندمی ایجاب كشور

 (Ronfort, 1998) یونجه بودن تتراپلوئید و دگرگشنی به

 هایجمعیت وندر زیادی یژنتیک تنوع كه رودمی انتظار

 از گیاه، این بودن بومی رغم به د.باش داشته وجود یونجه

 های داده ایران ۀیونج هایجمعیت در یژنتیک تنوع میزان

 نشانگرهای از تحقیق این در .ستین دست در چندانی

 ییكارا و سودمندی بررسی برای مولکولی و سیتوژنتیکی

 و یونجه هاینژادگان بین تنوع ارزیابی در نشانگرها این

 است. شده استفاده هانژادگان یژنتیک تمایز در همچنین

 

 هاروش و مواد

 Medicago) ۀیونج نژادگان نوزده شده انجام تحقیق در

sativa) ایران طبیعی منابع ژن بانك از شده تهیه 

 بیوتکنولوژی و سیتوژنتیك آزمایشگاه در (1 )جدول

  ند.شد ارزیابی كرمانشاه كزمر نور پیام دانشگاه

 
 مورد یونجۀ هاینژادگان منشأ و ژن بانك كد .1 جدول

 بررسی
Table 1. Gene bank code and origin of alfalfa 

genotypes 
Number Origin 

Gen  
bank code 

Number Origin 
Gen  

bank code 

1 Esfahan1 ES-211 11 Flavorjan Es-083 
2 Sharood ES-027 12 Kodi2 Es-058 
3 Esfahan2 Es-037 13 Kerman Es-036 
4 Kodi1 Es-199 14 Zardasht Es-065 
5 Yazd Es-024 15 Sirjan Es-006 
6 Keristari Es-054 16 Gorgan Es-050 
7 FAO KR-3003 17 Esfahan3 Es-126 
8 Torbati Es-032 18 Mashad Es-031 
9 Tehran Es-011 19 Unknown G-19 

10 Birjand Es-034    
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 سیتوژنتیکی آزمایش

 صافی كاغذ روی و دیشپتری روند بذرها آغاز در

 ةانداز به ها آن ۀریش ساعت 48 از پس شدند. كشت

 زمانی های هفاصل در و رسید گیرینمونه برای مناسب

 متافازی هاییاخته شمار بیشترین صبح 11 تا 10

 آلفا محلول با ماریت پیش زمان این در .شد مشاهده

 3 مدت  هب حجمی( / )وزنی درصد 1/0 ینبرومونفتال

 برای هاریشه مرحله این از پس .گرفت انجام ساعت

 قرار لویتسکی محلول در ساعت 18 مدت تثبیت عمل

 درنگ یب طولانی نگهداری برای تثبیت از پس گرفتند.

 یخچال به حجمی( / )حجمی درصد 70 اتانول  در

 در ها نمونه یهانژادگان بررسی برای شدند. منتقل

 در نرمال( NaOH 1) كننده(هیدرولیز) آبکافت ةماد

 از پس شدند. داده قرار سلسیوس ۀدرج 64 دمای

 به هماتوكسیلین رنگ محلول در هانمونه ،آبکافت

 ها نمونه دادن قرار از پس گرفتند. قرار ساعت 4 مدت

 مخصوص تیغ از استفاده با مریستمی ۀمنطق لام، روی

 45 اسید استیك محلول هقطر یك و شد داده برش

 لامل و ریخته نمونه روی (حجمی / )حجمی درصد

 آهسته هایهضرب واردكردن با شد، گذاشته آن روی

 تصاویر شدند. پخش ریشه هاییاخته ۀنمون روی

 روی كه Color Video Camera روش از كروموزومی

 بود شده نصب BH2 مپوسیال مدل نوری میکروسکوپ

 متافازی یاختۀ 5 هایومكروموز شدند. ذخیره

 جداگانه فایل یك در نژادگان هر از شده برداری عکس

 MicroMeasure  3.3افزار نرم از استفاده با .شد مرتب

 محل و كروموزوم انتهای و ابتدا كردن مشخص راه از و

 طول مانند كروموزومی های ویژگی ،ها آن سانترومر

 كل طول (،S)2كوتاه بازوی طول (،L)1بلند بازوی

 شاخص (،AR)4 بازوها نسبت (،CL)3كروموزوم

 های(پارامتر) فراسنجه همچنین و (CI)5سانترومری

 كروموزوم كلی شکل درصد شامل كاریوتیپی تکامل
6(TF%) (1962 Huziwara,،) تقارن نبود شاخص 

                                                                               
1. Long arm 

2. Short arm 

3. Chromosome length 

4. Arm ratio 

5. Centromer index 

6. Total form percentage 

 بین بودن نامتقارن شاخص (،A1)7كروموزومی درون

 ومكروموز نسبی طول اختلاف (،A2)8 كروموزومی
9(DRL) (1986 Romero-Zarco,،) نبود شاخص 

 نسبی تغییر ،(Arano and Saito 1980) (AI)10 تقارن

 میانگین (،Paszko, 2006) (CVCL)11 كروموزوم طول

 ,.Watanabe et al) (MCA)12 سانترومری تقارن نبود

 انحراف و (%RL)13 كروموزوم نسبی طول (،1999

 محیط در و محاسبه (r-value) بازوها نسبت معیار

Excel هاكروموزوم نوع همچنین ،شدند ذخیره (KF) 

 ,.Levan et al) شد تعیین Levan روش پایۀ بر

 هایافزار نرم توسط آماری هایتجزیه پایان در .(1964

MSTATC و SPSS گرفت. صورت  

 

 مولکولی آزمایش

 Doyle) افتهیرییتغ  CTABروش به DNA استخراج

and Doyle, 1987) گرفت. انجام هاژادگانن برای 

 ژل از استفاده با شده استخراج DNA كیفیت و كمیت

 سنجی طیف روش و حجمی( / )وزنی درصد 8/0 آگارز

 واكنش شد. مشخص (اسپکتروفتومتری) نوری

 50) میکرولیتر 20 حجم در (PCR) پلیمراز یا رهیزنج

 MgCl2، 05/0 مولارمیلی 2 الگو، DNA نانوگرم

 یك آغازگر، میکرومول dNTP، 2/0 هر از مولار میلی

 به واكنش بافر و Taq DNA Polymerase آنزیم واحد

 مرحله یك شامل دمایی ۀچرخ شد. انجام (x1 میزان

 و سلسیوس ۀدرج 95 دمای در اولیه سازی واسرشت

 هر در كه بود دمایی چرخۀ 40 و دقیقه 5 مدت به

 30 ترتیب به سازی واسرشت دمای و زمان نیز، چرخه

 45 آغازگر اتصال زمان سلسیوس، ۀدرج 95 و انیهث

 همچنین بود. متفاوت آغازگر هر برای آن دمای و ثانیه

 72 و ثانیه 60 ترتیب به نیز رشته ۀتوسع دمای و زمان

 در دقیقه 7 مدت به نهایی ۀتوسع .بود سلسیوس ۀدرج

 آزمایش این در .شد انجام سلسیوس ۀدرج 72 دمای

 TBE 1 بافر با حجمی( / زنی)و درصد 2 آگارز ژل از

                                                                               
7. Intrachromosomal Asymmetry Index 

8. Interchromosomal Asymmetry Index 

9. Difference of range relative length 

10. Asymmetry index 

11. Relative variation in chromosome length 

12. Mean centromeric asymmetry 

13. Relative length of chromosome 
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 واكنش محصولات بررسی منظور به .شد استفاده درصد

 میکرولیتر 5 میزان آغاز در (PCR) پلیمراز ایزنجیره

 و اضافه شده افزونش هایDNA به گذاری نمونه بافر

 درون به نمونه هر از میکرولیتر 10 میزان آنگاه

 100 ژولتا با و لود آگارز ژل در ایجادشده هایچاهك

 ژل سپس و گرفت صورت حركت ساعت 5/2 میزان و

 1) برماید اتیدیوم محلول در یزیآم رنگ برای را

 Gel دستگاه از و داده قرار (لیترمیکرو در میکروگرم

Document در .شد استفاده باندها نشد نمایان برای 

 هایداده  Darwin 5افزار نرم از استفاده با نیز پایان

 1یچندشکل های داده یامحتو .شد سیبرر آمده دست به

(PIC) زیر  رابطۀ از(Powell et al., 1996) محاسبه 

 .شد

2

1

1PIC 



n

i

PI  

 

 بحث و نتایج
 سیتوژنتیک بررسی از آمده دست به نتایج
  هانژادگان كاریوتیپ ۀمقایس

 ۀگون از نژادگان 19 متافازی هاییاخته تصویر 1 شکل
M. sativa به توجه با دهد.می نشان ار بررسی مورد 

 نظر از هانژادگان بین در گرفته صورت های بررسی

 دیده اختلافی كروموزومی ۀپای عدد و پلوئیدی سطح

 با ،تتراپلوئید بررسی مورد هاینژادگان همۀ و نشد

 رابطۀ نظر از تنها و بودند (= 8x) پایه كروموزوم شمار

 Levan روش از استفاده با كه (،KF) كاریوتیپی

 هانژادگان بین در (،Levan et al., 1964) شد محاسبه

 نتایج با نتایج، این (.2 )جدول داشت وجود تنوع

 صورت یونجه روی كه یهای بررسی از آمده دست به

 Mortazavi, 2007; Bauchan) داشت همخوانی هگرفت

et al., 1995.)  

 به توانمی سیتوژنتیکیهای  بررسی مورد در

 بندی(همولوگهمسانی ) دشواریمانند  ییهانارسایی

 شناختیهمانندی ریخت دلیل به هاكروموزوم

 و هاكروموزوم بودن كوچك و هاآن (مورفولوژیکی)

 ماهواره ودنب یا وجود دقیق تشخیص مورد در نقص

 منابع از بسیاری در موارد این در كه كرد اشاره

                                                                               
1 Polymorphic information content 

 & Bauchan) است شده یهایهاشار یهای بررسی

Azhar, 1998). این حل برای كه ییراهکارها نیتر مهم 

 C روش از استفاده برد، كارهب توان یم ها نارسایی

 به مربوطهای  نارسایی حل برای باندینگ

برای  باندینگ N از استفاده همچنین و بندی همسانی

 ,Bauchan & Campbell)است  هاماهواره تیرؤ

 ES-054نژادگان  در كاریوتیپیرابطۀ . (1994

  هاینژادگان در و m16 صورت هب )كریستاوی(

024- ES ،)یزدی( 3003-KR ،)032 )فائو-ES 

 (،2)كدی ES-058 )تهران(، ES -011 )تربتی(،

050-ES  )126 و )گرگان-ES  صورت هب (3)اصفهان 

sm1+m15 .هاینژادگان در كاریوتیپیرابطۀ  بود 

034-ES  ،)بیرجند( 083-ES  ،)036 )فلاورجان-ES  

 صورت هب (،19G) 19 و )مشهد( ES-031 )كرمان(،

sm2+m14 065  نژادگان برای و-ES )رابطۀ  )زردشت

 نژادگان برای .است sm3+m13 صورت هب كاریوتیپی

006-ES )صورت هب كاریوتیپیرابطۀ  )سیرجان 

sm4+m12 .211نژادگان  در همچنین بود-ES 

 در ،sm5+m11 صورت هب كاریوتیپیرابطۀ  (1)اصفهان

صورت  به كاریوتیپیرابطۀ  (1)كدی ES-199نژادگان 

sm6+m10 027 هاینژادگان برای و بود-ES 

 صورت هب (2 )اصفهان  ES-037 و )شاهرود(

sm7+m9 ،هاینژادگان یشکل كروموزوم بنابراین بود 

 یشکل كروموزوم نظر از و بود، متفاوت بررسی مورد

 به .شد مشاهده ها(نژادگان )بین هانژادگان درون تنوع

  ES-199 (،2)اصفهان  ES-037 هاینژادگان استثنای

 و )بیرجند( ES-034 )تربتی(، ES-032 (،1)كدی

065-ES )3 و 1 ،1 ،2 ،3 ترتیب به كه )زردشت 

 مشاهده ماهواره هانژادگان دیگر در ندداشت ماهواره

  ES-037نژادگان  در ماهواره طول بیشترین .شدن

 در آن طول كمترین و میکرون( 789/0) (،2 )اصفهان

 میکرون( 514/0) ،()زردشت ES-065نژادگان 

 از یشمار هایبررسینتایج  با نتایج این شد. مشاهده

 بین در را تنوع كاریوتیپی،پایۀ رابطۀ  بر كه محققان

 داشتهمخوانی  اندكرده گزارش یونجه هاینژادگان

(Azhar Hossain et al., 2001.) 

 مورد هاینژادگان Stebbinsسویه دو جدولبر پایۀ 

 و گرفتند قرار مربوطه تقارن هایكلاس دربررسی 
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 این برابر .شد درج 2 جدول درآمده  دست به نتایج

  ES-024 )شاهرود(، ES-027 هاینژادگان جدول

 )تربتی(، ES-032 )كریستاوی(، ES-054 )یزدی(،

011-ES ،)تهران( 083-ES  ،)058 )فلاورجان-ES  

 )سیرجان(، ES-006 )كرمان(،  ES-036 (،2)كدی

050-ES  ،)126 )گرگان-ES  031 و (3)اصفهان-ES  

 ES-211 هاینژادگان ،A1 كلاس در )مشهد(

 ES-199 (،2 )اصفهان ES-037 (،1)اصفهان

  )بیرجند(،  ES-034 (،1)فائو KR-3003 (،1)كدی

065-ES ،)19 )زردشت (19G) كلاس در A2 قرار 

 Stebbins سویۀدو جدولپایۀ  بر بنابراین .گرفتند

 با و ندداشت متقارن یتا حدود كاریوتیپ هانژادگان

 گرفتند قرار A كلاس در هانژادگان ۀهم اینکه به توجه

 بنابراین بودند، A2 و A1 ۀدست دو در كلاس این در و

  سویۀدو جدولپایۀ  بر هانژادگان بین در تنوع

Stebbins كروموزومی درون تقارن دمع از ناشی بیشتر 

 تنوعی كروموزومی بین تقارن نبود لحاظ از و بوده

 .شدن مشاهده

 

 
 یونجه بررسی مورد هاینژادگان متافازی های یاخته .1 شکل

Figure 1. Metaphase cells in the studied genotypes of alfalfa 
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 وضعیت بررسی و كاریوتیپی تقارن تعیین منظور به

 مانند هایی فراسنجه ،بررسی مورد هاینژادگان لیتکام

 ،(A1) یكروموزوم درون بودن نامتقارن شاخص

 اختلاف (،A2) یكروموزوم نیب بودن نامتقارن شاخص

 نیتر كوچك از كروموزوم نیتر بزرگ نسبی طول ۀدامن

 محاسبه (TF%) كلی شکل درصد ،(DRL) كروموزوم

 ES-054 و (2)كدی ES-058 نژادگان .شد

 دیگر به نسبت 2 جدول پایۀ بر )كریستاوی(،

 یكروموزوم درون بودن نامتقارن شاخص ها نژادگان

(A1) كلی شکل درصد و كمتر (%TF) بیشتری 

 تکامل كمترین هانژادگان این بنابراین ند.داشت

 درون بودن نامتقارن شاخص پایۀ بر را كاریوتیپی

 (TF%) كلی شکل درصد و كمتر (A1) كروموزومی

 ES-006 (،1)كدی ES-199 نژادگان شتند.دا

 هایكروموزوم )شاهرود( ES-027 و )سیرجان(

 شاخص پایۀ بر هانژادگان دیگر به نسبت ترینامتقارن

 درصد و كمتر (A1) كروموزومی درون بودن نامتقارن

 به توجه با تکاملی نظر از و داشتند (TF%) كلی شکل

 توجه با گرفتند. قرار بالاتری درجۀ در ها فراسنجه این

 و (A2) كروموزومی بین بودن نامتقارن شاخص به

 از كروموزوم نیتر بزرگ نسبی طول ۀدامن اختلاف

  ES-211 هاینژادگان ،(DRL) كروموزوم نیتر كوچك

 و (19G) 19 )شاهرود(، ES-027 و (1)اصفهان

3003-KR )میوكروموز بین تقارن نبود بیشترین )فائو 

 تکامل بیشترین هافراسنجه این ۀپای بر و داشتند، را

 (،1)كدی ES -199 هاینژادگان ند.داشت را كاریوتیپی

034-ES ،)037 )بیرجند-ES (،2)اصفهان  

032- ES )تربتی( 056 و-ES )نبود كمترین )زردشت 

 را كاریوتیپی تکامل كمترین و یكروموزوم بین تقارن

 رزشا به توجه با داشتند. هافراسنجه این به توجه با

 به كروماتین میزان بیشترین (VRC) كروماتین نسبی

199-ES 037 و میکرون( 95/2) (،1)كدی-ES  

 به آن میزان كمترین و میکرون( 90/2) (،2 )اصفهان

 و میکرون( 99/1) )فلاورجان(، ES-083 های نژادگان

006-ES ،)یافت. اختصاص میکرون( 07/2) )سیرجان 

 (VRC) كروماتین نسبی ارزش به توجه با بنابراین

  هاینژادگان كه داشت بیان توانمی

199-ES 037 و (1)كدی-ES  بیشترین (2 )اصفهان 

  ES-083 هاینژادگان و ندداشت را كاریوتیپی تکامل

 تکامل كمترین )سیرجان( ES-006 و )فلاورجان(

 شمار ند.داشت را كروماتین میزان پایۀ بر كاریوتیپی

 گزارش خود هایبررسی نتایج در محققان از زیادی

 سازگاری و بیشتر DNA یامحتو بین ارتباطی ،دادند

 (.Price et al., 1981) دارد وجود خشك یوهوا آب با

 از گیاه توانایی بهبود در هسته DNA ۀپای میزان تنوع

 نقش هوایی آب متفاوت هایمحیط در زندگی لحاظ

 با مثبتی همبستگی (ژنوم) ژنگان ةانداز و دارد

 كه (Ceccarelli et al., 1994) دارد سال ماه رینسردت

 كروماتین نسبی ارزش به توجه با پژوهش این در

(VRC) 199 به كروماتین میزان بیشترین-ES 

 به آن میزان كمترین و میکرون( 95/2) (،1كدی)

 میکرون( 99/1) )فلاورجان(، ES-083 نژادگان

 (1)كدی  ES-199 نژادگان نتیجه در یافت اختصاص

 محیطی نامساعد شرایط به بیشتری سازگاری احتمال

 بیشترین دارد. بررسی مورد هاینژادگان دیگر به نسبت

  ES-211 هاینژادگان را (AI) تقارن نبود شاخص

 را میزان كمترین و (1 )كدی  ES-199 و (1 )اصفهان

037-ES  میزان بیشترین همچنین داشت. (2 )اصفهان 

 نبود میانگین (،CVCL) ومكروموز طول نسبی تغییرات

  بازوها نسبت معیار انحراف (،MCA) سانترومری تقارن

(r-value) كروموزوم نسبی طول و (RL%) به مربوط 

 به مربوط میزان كمترین و (1 )كدی  ES-199 نژادگان

 در بالا هایشاخص از بود. (2 )كدی  ES-058 نژادگان

 بر و است شده استفاده كاریوتیپی های بررسی از بسیاری

 شده ارزیابی كاریوتیپی تقارن و تکامل صفات ها آن پایۀ

 & Kumari et al., 2010, 2016; Paknia) است

Karimzadeh, 2011.) 

 

  میانگین ۀمقایس و واریانس ۀتجزی

 ۀتجزی ،هانژادگان بین تفاوت دنبو یا ودب تعیینبرای 

 انجام تکرار پنج با تصادفیكامل  طرحپایۀ  بر واریانس

 در آن ازآمده  دست به تیمار مربعات میانگین كهشد 

 نظر از هانژادگان بین است. شده داده نشان 3 جدول

 ۀتجزیپایۀ  بر گیریاندازه مورد كروموزومی صفاتهمۀ 

درصد 1 احتمال سطح در داریمعنی اختلاف واریانس

 .داشت وجود
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Table 2. Parameters of karyotype asymmetry in studied genotypes of alfalfa 

Genotype A1 A2 Stebbins VRC DRL TF% AI CVCI MCA r-value RL% 

ES-211 0.312 0.178 2A 2.38 4.52 40.03 0.66 3.71 0.20 0.39 5.44 
ES-027 0.350 0.154 1A 2.67 3.65 38.91 0.59 3.83 0.22 0.42 6.10 

Es-037 0.272 0.008 2A 2.90 2.77 40.29 0.03 3.70 0.16 0.35 6.63 

Es-199 0.362 0.010 2A 2.95 2.79 38.10 0.04 3.92 0.23 0.44 6.75 
Es-024 0.281 0.116 1A 2.27 2.81 40.28 0.42 3.60 0.17 0.36 5.19 

Es-054 0.225 0.128 1A 2.14 2.95 43.39 0.44 3.43 0.13 0.31 4.90 

KR-3003 0.278 0.144 2A 2.10 3.45 41.39 0.52 3.59 0.17 0.35 4.80 
Es-032 0.264 0.012 1A 2.18 2.61 42.02 0.04 3.56 0.16 0.34 5.00 

Es-011 0.269 0.112 1A 2.23 2.49 41.97 0.40 3.56 0.16 0.34 5.11 

Es-034 0.292 0.013 2A 2.19 3.21 40.51 0.05 3.67 0.18 0.37 5.00 
Es-083 0.305 0.119 1A 1.99 2.83 40.77 0.44 3.66 0.18 0.37 4.56 

Es-058 0.201 0.104 1A 2.03 2.40 44.08 0.35 3.38 0.12 0.29 4.65 

Es-036 0.326 0.136 1A 2.10 3.20 39.93 0.51 3.73 0.20 0.39 4.81 
Es-065 0.292 0.016 1A 2.58 3.91 39.92 0.06 3.71 0.18 0.37 5.90 

Es-006 0.344 0.098 1A 2.07 2.32 39.92 0.37 3.80 0.21 0.41 4.74 

Es-050 0.254 0.119 1A 2.30 2.57 42.55 0.42 3.51 0.15 0.33 5.25 
Es-126 0.308 0.118 1A 2.23 2.72 40.76 0.43 3.67 0.18 0.37 5.09 

Es-031 0.274 0.113 1A 2.18 2.58 41.74 0.40 3.58 0.16 0.35 4.99 

G-19 0.320 0.150 2A 2.23 3.39 39.90 0.56 3.71 0.20 0.39 5.09 
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Table 3. Analysis of variance of karyotypic characteristics of M. satica genotypes 
S.O.V D.F. 

Mean of Squers 

CL L S AR CI 

Genotypes 18 0.383** 0.143** 0.045** 0.001** 0.045** 

Error 76 0.002 0.001 0.001 0.0001 0.006 

CV (%)  1.92% 2.64% 3.75% 2.86% 5.11% 

 .Significantsat 1% probability levels **                                       .درصد1 احتمال در سطح دار یاختلاف معن**:                       

 

 دار معنی اختلاف كمترین آزمون از استفاده با

(LSD) سطح در بررسی، مورد صفات برای هانژادگان 

 جدول) شدند یبند دسته و مقایسه درصد1 احتمال

 كروموزوم طول برای هامیانگین ۀمقایس به وجهت با (.4

(CL) 037 هاینژادگان- ES (2 اصفهان) 199 و-ES  

 کرومتریم 95/2 و 90/2 كل طول میانگین با (1كدی)

 را كروموزومی طول بیشترین و گرفتند قرارa  گروه در

 كمترین با (فلاورجان) ES-083 نژادگان و داشتند

 و گرفت قرار j وهگر در كروموزومی طول میانگین

 خود به را كروموزومی طول میانگین ترینكوتاه

 اختلاف (2كدی)  ES-058 نژادگان با و داد اختصاص

 برای .نداشت درصد5 احتمال سطح در یدار معنی

  ES-199 نژادگان (L) بلند بازوی طول صفت

 در کرومتریم 79/1 بلند بازوی طول با (1كدی)

 گروه در و داشت را لندب بازوی طول میانگین بیشترین

a 058 نژادگان و گرفت قرار-ES (2كدی) كمترین با 

 با كه گرفت قرار  kگروه در بلند، بازوی طول میانگین

 در داریمعنی اختلاف (فلاورجان) ES-083 نژادگان

 كوتاه بازوی طول برای .نداشت درصد5 احتمال سطح

(S)، 037 هاینژادگان-ES  (2 اصفهان) 199 و-ES   

 در كوتاه بازوی طول میانگین بیشترین با (1كدی)

 اختلاف هانژادگان دیگر با و گرفتند قرار  aگروه

 (فلاورجان) ES-083 هاینژادگان و داشتند دار معنی

 طول میانگین میزان كمترین (2سیرجان) ES -006 و

 h گروه در و دادند اختصاص خود به را كوتاه بازوی

 و (1فائو) ES-3003 هایاننژادگ با و گرفتند قرار

036-ES (كرمان) احتمال سطح در دار معنی اختلاف 

 پایۀ بر (1كدی) ES-199 نژادگان .نداشتند درصد5

 و داشت را كروموزوم ترینمتقارننا (AR) بازوها نسبت

  ES-027 هاینژادگان با كه گرفت قرار a گروه در

 دار معنی اختلاف (سیرجان) ES-006 و (شاهرود)

 نسبت كمترین (2كدی)  ES-058 نژادگان و نداشت

 این پایۀ بر هاكروموزوم ترینمتقارن و (AR) بازوها

  ES-054 هاینژادگان به كه داشت را صفت

 و (تهران)  ES-011 ،(تربتی)  ES-032 ،(كریستاوی)

050-ES  (گرگان) احتمال سطح در دار معنی اختلاف 

 ۀمقایس روند دش ملاحظه كههمچنان .نداشت درصد 5

 تا AR و CL، LA، SA صفت چهار برای هامیانگین

http://www.spss-iran.ir/CompareMeansTest-LSD.php
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 شاخص صفت برای اما .بود هم همانند یحدود

 روند این مختلف هاینژادگان بین (،CI) سانترومری

 (CI) سانترومری شاخص صفت برای .نداشت وجود

 كمترین میزان، بیشترین با (2كدی) ES-058 نژادگان

  ES-054 هاینژادگان با و داشت را كروموزومی تقارن

 دار معنی اختلاف (2گرگان) ES-050 و (كریستاوی)

 سانترومری شاخص كمترین دیگر سوی از .نداشت

(CI) 199 نژادگان به-ES (1كدی) كه گرفت تعلق 

 را یكروموزوم نیب تقارن نبود بیشترین نژادگان این

  ،(شاهرود) ES-027 هاینژادگان با كه داشت

036-ES (كرمان)، 065-ES (1زردشت)، 006-ES 

 سطح در دار معنی اختلاف (19G) 19 و (2سیرجان)

 در یپیوتیكار صفات پایۀ بر یکیژنت تنوع .نداشت درصد5

 صورت یهایبررس از یاریبس در ونجهی یهاتیجمع نیب

 ;Marvian et al., 2002) است شده گزارش گرفته

Mortazavi, 2007.) 

 

 صفات كاریوتیپی همبستگی

، بین (فنوتیپی) پدیدگانی همبستگی های ریبض

های شاخص  صفات كاریوتیپی مورد بررسی و فراسنجه

، شاخص (A1) نامتقارن بودن درون كروموزومی

 محاسبه شد كه (A2نامتقارن بودن بین كروموزومی )

 

ارائه شده است. با توجه به نتایج  5در جدول 

 یها یژگیبا و (CL) آمده، طول كل كروموزوم دست به

 (S) و طول بازوی كوتاه (L) طول بازوی بلند

 احتمال داری در سطحهمبستگی مثبت و معنی

همبستگی  (CI) درصد و با صفت شاخص سانترومری1

نشان  درصد5 احتمال داری در سطح منفی و معنی

توان بیان داشت با افزایش طول كل بنابراین می .داد

نبود تقارن  گرید عبارت ها یا بهنسبت بازو  هاكروموزوم

گیری كرد كه توان نتیجهنیز بیشتر شد. پس می

افزایش میزان  راهتکامل در گیاه یونجه هم از 

كروموزومی  دروننبود تقارن  راهكروماتین و هم از 

با وجود ارتباط مثبت اما  یخوب است. این نکته به

نامتقارن دار طول كل كروموزوم با شاخص  معنینا

نیز تا حدودی قابل  (A1) بودن درون كروموزومی

است. اما ارتباط منفی بین شاخص نامتقارن  دییتأ

  ( با طول كل كروموزومA2بودن بین كروموزومی )

ها بیانگر این مسئله است كه افزایش طولی كروموزوم

باعث كاهش نبود تقارن بین كروموزومی شده است و 

بیان داشت كه عامل  یخوب بهتوان  به همین دلیل می

نبود تقارن بین كروموزومی در تکامل یونجه نقش 

 سویۀزیادی نداشته كه این مسئله با جدول دو

Stebbins شد. دیینیز تأ 

 درصد1 احتمال سطح در LSD روش به یونجه بررسی مورد هاینژادگان در كاریوتیپی های ویژگی میانگین ۀمقایس .4 جدول
Table 4. Mean comparison for karyotypic characteritics of M. sativa genotypes based on LSD method at 1% of 

probability level 
Genotypes (CL) (L) (S) (CI) (AR) 

Chromosome length Long arm Short arm Centromeric index Arm ratio 

ES-211 2.381d 1.42d 0.953cd 0.404efgh 1.520bcde 

ES-027 2.666b 1.62b 1.037b 0.391hi 1.593ab 

Es-037 2.900a 1.61b 1.168a 0.405defgh 1.420defg 
Es-199 2.952a 1.79a 1.125a 0.382i 1.653a 

Es-024 2.270e 1.333e 0.937cde 0.416cdef 1.444cdef 

Es-054 2.145gh 1.214ij 0.931cde 0.436ab 1.311gh 
KR-3003 2.10hi 1.233hij 0.871fg 0.417cdef 1.425defg 

Es-032 2.185fg 1.260ghi 0.918def 0.421bcd 1.388fgh 

Es-011 2.234ef 1.297efg 0.938cde 0.421bcd 1.399efgh 
Es-034 2.187fg 1.277fgh 0.886efg 0.408defg 1.476bcdef 

Es-083 1.993j 1.181jk 0.813h 0.409defg 1.474bcdef 

Es-058 2.033ij 1.137k 0.896ef 0.443a 1.27lh 
Es-036 2.1032hi 1.263gh 0.840gh 0.401fgh 1.536abcd 

Es-065 2.582c 1.491c 1.031b 0.404efgh 1.473bcdef 

Es-006 2.072hi 1.258ghi 0.814h 0.394ghi 1.567abc 
Es-050 2.296e 1.319ef 0.977c 0.426bc 1.365fgh 

Es-126 2.228ef 1.320ef 0.908def 0.408defg 1.471bcdef 

Es-031 2.181fg 1.271fgh 0.911def 0.418cdi 1.418defg 
G-19 2.227ef 1.338e 0.888efg 0.403efgh 1.524abcde 

LSD 0.074 0.052 0.052 0.016 0.129 

 احتمال سطح در داریمعنی تفاوت و گیرند می قرار گروه یك رد آماری نظر از اندشده داده نمایش مشترک لاتین های حرف با كه هایی میانگین ستون، هر در

 ندارند. یکدیگر با درصد1
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 بررسی مورد یونجه های نژادگان در كاریوتیپی های ویژگی همبستگی .5 جدول

Table 5. Simple coefficient correlation between karyotypic characteristics in studied M. sativa genotypes 

Characters 
Chromosome length 

(CL) 

Long 

arm (L)  

Short arm 

(S)  
Centromeric index 

(CI)  
Arm ratio 

(AR) 

 Inter chromosme Asymmetry 

index (A1) 

L 0.973** 1     

S 0.965** 0.871** 1    

CI -0.555* -0.699** -0.288 1   

AR 0.437 0.617** 0.157 -0.972** 1  

A1 0.372 0.558* 0.090 -0.964** 0.990** 1 

A2 -0.452 -0.353 -0/467* 0.159 -0/170 0.350 

 .Significantsat 1% probability levels **                                          .درصد1 احتمال در سطح دار یاختلاف معن**: 

 

    ايخوشه ۀتجزی

 طول (،L) ندبل بازوی طول صفات اینکه به توجه با

 بازوها نسبت (،CL) كروموزوم طول (،S) كوتاه بازوی

(AR) سانترومری شاخص و (CI) ۀتجزی پایۀ بر 

 نقش بررسی مورد هاینژادگان درون تنوع در واریانس

 برای صفات این از استفاده با بنابراین داشتند،

 (كلاستر) ای خوشه ۀتجزی Ward روش به ها،نژادگان

 آمده دست به (دندروگرام) ایشجره رنمودا شد، انجام

 مشاهده كه طور همان است. شده ارائه 2 شکل در

 سه در هانژادگان ای شجره نمودار برش با شود می

 اول ۀخوش ای شجره نمودار بر بنا گرفتند. قرار خوشه

 ،)فائو( ES-3003 ،)یزد( ES-024 نژادگان 12 شامل

032-ES )تربتی(، 011-ES )034 ،)تهران-ES  

 

 ،)كرمان( ES-036 ،)فلاورجان( ES-083 )بیرجند(،

006-ES )سیرجان(، 050-ES )126 ،)گرگان-ES 

 )ناشناخته( 19G و (مشهد) ES-031 ،(3)اصفهان

 ES-054 نژادگان دو دوم ۀخوش در بودند.

 كه گرفتند قرار (2كدی) ES-058 و )كریستاوی(

 لتکام ترینپایین اول گروه و گروه این هاینژادگان

 نژادگان پنج شامل سوم ۀخوش ند.داشت را كاریوتیپی

211-ES 027 ،(1 )اصفهان-ES )037 ،)شاهرود-ES 

 )زردشت( ES-065 و (1)كدی ES-199 ،(2 )اصفهان

 تکامل بیشترین گروه این هاینژادگان ،هستند

 این ند،داشت را كروماتین میزان بیشترین و كاریوتیپی

 بالایی حد تا هامیانگین ۀمقایس ۀنتیج با نتیجه

  داشت. همخوانی

 
 Ward روش از استفاده با یونجه مورد هاینژادگان برای كروموزومی های ویژگی ای خوشه ۀتجزی ای شجره نمودار .2 شکل

Figure 2. Dendrogram based on Ward method of cluster analysis for karyotypic characteristics 
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 ISSR مولکولی نشانگر بررسی از مدهآ دست به نتایج

 با بررسی مورد ۀیونج هاینژادگان ژنتیکی تنوع

 آغازگرهای .شد بررسی ISSR آغازگر هشت از استفاده

ISSR شناسایی را ژنی مکان 37 توانستند مجموع در 

 مشاهده شکل یك نوار هشت شمار این از كه كنند

 5IS آغازگر كه بودند، شکل چند هانوار دیگر و شد

 16IS و 1IS، 9IS آغازگرهای و (7) نوار شمار بیشترین

 الگوی 3 شکل .دادند نشان را (3) نوار شمار كمترین

 19 برای را 3IS آغازگر از استفاده با هانژادگان ینوار

 ارتباط در دیچن یها گزارش دهد.می نشان نژادگان

 یونجه هاینژادگان بین در ژنتیکی تنوع وجود با

 دارد همخوانی بالا نتایج با كه ستا شده منتشر

(Ellwood et al., 2006; Sandrine et al., 2008; Li 

et al., 2009.)  

 آغازگرهای راچندشکلی  درصد میزان كمترین

14IS  15 وIS (50)% 5 وIS (14/57)% درصد و داشتند 

 ،است درصد100 آغازگرهادیگر  برایچندشکلی 

 بود. درصد86 بربراچندشکلی  درصد میانگین همچنین

 آغازگر هر توسط دشدهیتول هایشمار نوار یانگینم

 نتایج آمد،دست به 62/4 برابرنژادگان  19 برای

 

 جدول در شده استفاده هایآغازگر برایآمده  دست به

 محتوای میزان بیشترین است.شده   داده نشان 6

 و 9IS آغازگرهای به مربوط (PIC) شکلیچندهای  داده

13IS آغازگرهادیگر  از بهتر آغازگرها این هك بود 

 كنند. مشخص را هانژادگان ژنتیکی ۀفاصل توانستند

ۀ مجموع تجزیۀ برای آغازگرها این از توانمی بنابراین

 در یونجه هاینژادگان دیگر (پلاسمژرم) ذخایر توارثی

 با 16IS و 5IS آغازگر كرد. استفاده بعدی های قتحقی

 (PIC) شکلیچندهای  داده ایمحتو میزان كمترین

 توجه با نداشت. هانژادگان جداسازی در خوبی توانایی

 از (PIC) شکلیچندهای  داده محتوای مقادیر اینکه به

 هرچه و است متغیر نیم در نشانگرهای غالب تا صفر

چندشکلی  بیشتر فراوانی بیانگر باشدتر  بزرگ عدد این

نتایج  .است بررسی تحت نژادگان در جایگاه آن برای

 خوبیبه نسبت  تنوع داد نشان مولکولیهای  بررسی

 این كه داشت وجود بررسی مورد هاینژادگان بین

 كهاست  پیشینهای  بررسینتایج  ةكننددییتا موضوع

 وجود بالایی تنوع مولکولی نظر از هانژادگان بین در

 ,.Bernadette et al., 2003; Ghanavati et al) دارد

2006). 

 
 3IS آغازگر از استفاده با یونجه نژادگان 19 نواری الگوی .3 شکل

Figure 3. The band pattern for 19 alfalfa genotypes using IS3 primer 
 

 های چندشکلی در آغازگرهای مورد استفاده و محتوای داده هادرصد چندشکلی، شمار كل نوار .6جدول 
Table 6. ISSR primers used in this study and some summary results 

Primer number Primer sequence Number  
of bands 

Number of 
polymorphism  

band 

Percent of 
polymorphism  

band 

Polymorphic  
information  

content 
IS1 5'- ACACACACACACACACYC-3' 3 3 100% 0.27 
IS3 5'- GAGAGAGAGAGAGAGAYC-3' 5 5 100% 0.35 
IS5 5'- AGAGAGAGAGAGAGAGC-3' 7 4 57.14% 0.22 
IS9 5'- CTCTCTCTCTCTCTCTG-3' 3 3 100% 0.46 

IS13 5'- AGAGAGAGAGAGAGAGYT-3' 6 6 100% 0.47 
IS14 5'- GACAGACAGACAGACA -3' 4 2 50% 0.24 
IS15 5'- GGATGGATGGATGGAT -3' 6 3 50% 0.36 
IS16 5'-DBDACACACACACACACA-3' 3 3 100% 0.22 

Mean 4.62 3.62 86% 0.32 
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   تشابه ماتریس

 از استفاده با بررسی مورد هاینژادگان ژنتیکی تشابه

 بود، متغیر 983/0 تا 705/0 از 1دایس تشابه ضریب

 بود. 843/0 برابر هانژادگان بین تشابه میانگین

 و )مشهد( ES-031 هاینژادگان را تشابه بیشترین

19-G )را تشابه كمترین و 3 گروه از )ناشناخته 

 نژادگان و 2 گروه از (1)اصفهان ES-211 نژادگان

006-ES )(.7 )جدول داشتند 3 گروه از )سیرجان 

 

   ايخوشه ۀتجزی

 به ایخوشه ۀتجزی از آمده دست به ای شجره نمودار

 شکل در دایس تشابه ضریب پایۀ بر UPGMA روش

 گروه سه در هانژادگان آن یۀپا بر كه است. آمده 4

 ES-037 هاینژادگان شامل اول گروه كه گرفتند.

 و )تربتی( ES-032 ،)یزد( ES-024 ،(2 )اصفهان

126-ES های نژادگان تشابه میانگین .است (3)اصفهان 

 هاینژادگان بین در كه است 812/0 برابر گروه این

 ES-126 و )تربتی( ES-032 هاینژادگان گروه، این

 

 ES-037 هاینژادگان و تشابه بیشترین (3)اصفهان

 را تشابه كمترین (3)اصفهان ES-126 و (2)اصفهان

 ES-211 هاینژادگان دوم گروه در ند.داشت

 )بیرجند(، ES-034 ،(1 )كدی ES-199 ،(1)اصفهان

083-ES )فلاورجان( 065 و-ES )قرار )زردشت 

 كه ،881/0 گروه این تشابه میانگین گرفتند.

 )بیرجند( ES-034 و (1)كدی ES-199 های نژادگان

 و (جان)فلاور ES-083 هاینژادگان و تشابه كمترین

065-ES )یکدیگر با را تشابه بیشترین )زردشت 

 ES-027 هاینژادگان شامل سوم گروه داشتند.

 ،)فائو( ES-3003 ،)كریستاوی( ES-054 ،)شاهرود(

011-ES )058 ،)تهران-ES (2كدی)، 036-ES 

 ،)گرگان( ES-050 ،(سیرجان) ES-006 ،)كرمان(

031-ES )مشهد( 19  وG )میانگین است. )ناشناخته 

 هاینژادگان بین در كه بود 885/0 گروه این در تشابه

 ES-031 و )ناشناخته( 19G های نژادگان گروه این

 ES-058 هاینژادگان و تشابه بیشترین )مشهد(

 ند.دار را تشابه ینكمتر )سیرجان( ES-006 و (2)كدی

 

0 0.01 

ES-211 

ES-027 

Es-037 

Es-199 

Es-024 

Es-054 

KR-3003 

Es-032 

Es-011 

Es-034 

Es-083 

Es-058 

Es-036 

Es-065 

Es-006 

Es-050 

Es-126 

Es-031 

G-19 

 
 UPGMA روش از استفاده با یونجه بررسی مورد هاینژادگان برای ISSR نشانگر هایداده از آمده دست به ای شجره نمودار .4 شکل

Figure 4. Dendrogram of cluster analysis for alfalfa genotypes using ISSR marker based Dice's coefficient by 

UPGMA 
 

1. Dice 
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 یونجه بررسی مورد هاینژادگان برای دایس تشابه ضریب از استفاده با تشابه ماتریس .7 جدول

Table 7. Similarity matrix for studying alfalfa genotypes based on Dice’s coefficient 
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ES-027 0.87 1                 

Es-037 0.85 0.85 1                

Es-199 0.81 0.85 0.82 1               

Es-024 0.78 0.82 0.79 0.75 1              

Es-054 0.76 0.86 0.73 0.73 0.78 1             

KR-3003 0.75 0.89 0.79 0.75 0.81 0.84 1            

Es-032 0.81 0.77 0.73 0.82 0.75 0.73 0.72 1           

Es-011 0.82 0.89 0.75 0.75 0.74 0.88 0.81 0.72 1          

Es-034 0.82 0.81 0.70 0.83 0.68 0.74 0.80 0.78 0.80 1         

Es-083 0.82 0.82 0.72 0.75 0.81 0.88 0.84 0.72 0.81 0.80 1        

Es-058 0.81 0.88 0.82 0.82 0.72 0.80 0.86 0.82 0.83 0.82 0.76 1       

Es-036 0.75 0.85 0.75 0.72 0.81 0.91 0.87 0.68 0.84 0.76 0.87 0.83 1      

Es-065 0.77 0.81 0.69 0.82 0.75 0.77 0.86 0.78 0.76 0.90 0.86 0.81 0.76 1     

Es-006 0.71 0.82 0.71 0.63 0.77 0.78 0.81 0.67 0.81 0.68 0.74 0.75 0.84 0.68 1    

Es-050 0.79 0.92 0.76 0.76 0.81 0.91 0.91 0.76 0.88 0.77 0.88 0.83 0.88 0.83 0.85 1   

Es-126 0.79 0.79 0.72 0.68 0.78 0.85 0.75 0.76 0.88 0.65 0.78 0.69 0.78 0.65 0.74 0.85 1  

Es-031 0.78 0.85 0.75 0.82 0.73 0.84 0.87 0.82 0.87 0.87 0.80 0.89 0.80 0.89 0.73 0.87 0.77 1 
G-19 0.76 0.83 0.73 0.81 0.75 0.83 0.89 0.81 0.85 0.85 0.82 0.88 0.79 0.91 0.71 0.86 0.76 0.98 

 

 يریگ جهینت

 نیشتریب ،داد نشان یبررس مورد یهانژادگان یابیارز

 ES-211 یهانژادگان به مربوط یپیوتیكار تکامل

 (،1)كدی ES-199 )شاهرود(، ES-027 (،1)اصفهان

065-ES )و )زردشت G19 (ناشناخته) .بیشتر كه بود 

 یاخوشه ۀیتجز نمودار پایۀ بر هانژادگان نیا

 در ماركر پایۀ بر هانژادگان یبندگروه از آمده دست به

 ۀیتجز از گروه نیا نینابراب داشتند قرار دوم گروه

 یحاو یمولکول نشانگرهای از آمده دست به ای خوشه

 را یپیوتیكار تکامل نیشتریب كه بود ییهانژادگان

 ،)گرگان( ES-050 یهانژادگان گرید سوی از .ندداشت

024-ES )یزد(، 011-ES )تهران(، 031-ES )مشهد(، 

083-ES )فلاورجان(، 036-ES )126 ،)كرمان-ES 

 و )تربتی( ES-032 ،)بیرجند( ES-034 ،(3 صفهان)ا

006-ES )های بررسی به توجه با كه )سیرجان 

 پایۀ بر ند،داشت ینییپا یپیوتیكار تکامل سیتوژنتیکی

 نیا .گرفتند قرار سوم گروه در یمولکول های بررسی

 تنوع و یپیوتیكار تکامل نیب كه است آن گرانیب جینتا

 و دارد وجود ارتباط یوبمطل حد تا نشانگر پایۀ بر

 بر كه ییهانژادگان كه داشت انیب توانیم تیدرنها

 داشتند، یپیوتیكار تکامل سیتوژنتیکی ۀیتجز پایۀ

 زین یمولکول های بررسی پایۀ بر كه بودند ییهانژادگان

 ییهانژادگان گرید سوی از .ندداشت یشتریب شباهت

 ینیپائ یكروموزوم تقارن و نیكرومات زانیم كه

 پایۀ بر كه گرفتند قرار ییهانژادگان ۀدست در ندداشت

 لذا .ندداشت یشتریب شباهت یمولکول های بررسی

 یهاهیفرض نیترمهم از یکی ،آمده دست به جینتا

 از آمده دست به جینتا انیم ارتباط وجود كه بود قیتحق

 دییتأ را استفاده مورد مختلف ینشانگرها یریكارگ به

 نشانگرها از یبیترك یریكارگ به اب نیبنابرا .كرد

 و ینیبشیپ را یاصلاح هایهدف به یابیدست توان یم

 به توجه با سویی از .دیبخش عیتسر را ها آن تحقق

 ،سیتوژنتیکی های بررسی پایۀ بر هانژادگان نیا نکهیا

 نیكمتر و نیشتریب با یهانژادگان گروه در بیترت به

 كرد شنهادیپ توانیم لذا دارند قرار یپیوتیركا تکامل

 از است برتری دورگ ةدیپد از استفاده هدف اگر كه

 كه ییهاآن یا و بالا یپیوتیكار تکامل كه ییهانژادگان

 تینها در .كرد استفاده نددار ینییپا یپیوتیكار تکامل

 در كه دشویم شنهادیپ آمده دست به جینتا بر بنا

 املتک كه ییهانژادگان از یاصلاح یهابرنامه

 ،)گرگان( ES-050 مانند نددار ییبالا یپیوتیكار

024-ES )یزد(، 011-ES ،)تهران( 031-ES )مشهد(، 

083-ES )فلاورجان(، 036-ES )126 ،)كرمان-ES 

 و )تربتی( ES-032 ،)بیرجند( ES-034 ،(3 )اصفهان
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006-ES )در نیهمچن .دشو استفاده )سیرجان 

 از باشد برتری دورگ ةدیپد از استفاده هدف كه صورتی

 ES-006 و (1 )اصفهان ES-211 یهانژادگان

 یمولکول ۀیتجز پایۀ بر كه شود استفاده نیز )سیرجان(

 .نددار را یکیژنت ۀفاصل نیشتریب

 سپاسگزاری

 انجام نور پیام دانشگاه مالی حمایت با پژوهش این

 به متعلق آن معنوی و مادی حقوق همۀ و گرفته

 مربوط مسئولان از وسیله دینب .است نور پیام دانشگاه

 د.گردمی قدردانی ، تشکر ودانشگاه
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