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 چكيده

و مقايسه با برخي ارقام خارجي، به منظور بررسي روابط ژنتيكي توده هاي بومي پياز ايران
شد) SSRs( جفت آغازگر ريزماهواره15از  12بر اساس الگوي نواري حاصل،. استفاده

و قابل امتيا18در ريزماهواره جفت آغازگر و پنج رقم خارجي الگوي چند شكل ز توده بومي
 آلل متغير3/3براي هر مكان ژني تعداد آلل از دو تا شش آلل با ميانگين. دهي توليد كردند

و محتوي اطلاعات چند شكل از كه52/0 با ميانگين76/0تا2/0بود  ارزيابي شد
را در اين توده داد هتروزيگوسيتي بالا و ارقام ميانگين تنوع ژنتيكي درون توده. ها نشان ها

تجزيه واريانس مولكولي بر اساس مربع فاصله اقليدسي. متغير بود28/0تا12/0خارجي از 
و درون توده را بين و ارقام خارجي پياز نشان داد ولي ميزان واريانس بين تنوع معني داري ها

بندي با استفاده از ضريب تشابه ني گروه. كمتر بود)58/0(نسبت به درون ارقام)42/0(ارقام 
داد، تودهUPGMAمو الگوريت و يك توده مستقل قرار را در شش گروه و ارقام خارجي . ها

يكي مورفولوژ منطبق با برخي صفات هاي مولكولي تقريباً اگر چه گروه بندي بر اساس داده
.بود ولي به طور كلي با گروه بندي جغرافيايي انطباق نداشت

هتريزماهواره پياز خوراكي،:هاي كليدي واژه .يگوسيتي، ميانگين تنوع ژنتيكيروز،

 مقدمه
بهپياز خوراكي و Allium جنس متعلق از نظر بوده

فرنگي دومين سبزي مهم ارزش توليدي بعد از گوجه
 گونه وجود 750در اين جنس حدود. باشد جهان مي

ميدارد كه اغلب  ,.Ohri et al)كنند آنها سوخ توليد

د ژنوتيپبسياري از . (1998 ر شمال آفريقا، اروپا هاي پياز
اگرچه سطوح مختلفي از پلوئيدي. اندو آسيا پيدا شده

هاي وجود دارد، ولي بسياري از گونه Alliumدر جنس 
با ديپلوئيدمهم  ) 2n=2x=16( جفت كروموزوم8هائي

به دليل نزديكي ايران به خاستگاه پياز خوراكي. هستند
و كشت پياز در نواح ي مختلف در ناحيه آسياي مركزي

هاي بومي پياز آن، تنوع ژنتيكي زيادي در بين توده
 اكثر. (Mobli et al., 2001)شود ايران مشاهده مي

 با اسامي محلي ايرانهاي پياز در نواحي مختلف توده
و عليرغم مطالعات مورفولوژيكي نامگذاري شده اند

 اطلاعات، كه روي آنها صورت گرفته استيفراوان
بنابراين. باشدط ژنتيكي آنها در دست نميچنداني از رواب

و بين توده به ارزيابي تنوع ژنتيكي درون هاي بومي پياز
گيري از اين خزانه ژني مهم در اصلاح اين منظور بهره

. محصول از اهميت زيادي برخوردار است
 به منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي پياز خوراكي از

 1،(Moosavizadeh(RAPD) رپيدهاي مولكولي نشانگر

et al., 2006; Sang et al., 2006; Shete et al., 2000;.
Tani Kawa et al., 2002; Wilkie et al, 1993)،و

 2،(Havey et al., 1997; Wako(AFLP)يپ.ال.اف.يا

et al., 2005)خلافبر. بيشتري شده است استفاده
 هاي مولكولي، تكرارپذيري پايين نشانگر سودمندي اين

1. Random Amplified Polymorphic DNA 
2. Amplified Fragment Length Polymorphism 
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بهرپيد ازو هزينه بالا همراه پيچيدگي روش در استفاده
نشانگرها را كاهش داده است، كاربرد اينپي.ال.اف.اي

 به�)SSR(�در مقابل استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره
و مقدار دليل سادگي، و هم بارز بودن تكرارپذيري بالا

 ;Chamber & MacAvoy, 2000)زياد چندشكلي

Dimitry et al., 2006; Oliveria et al., 2006) به نظر 
كه مي و رسد مفيدتر باشد، البته شناسائي اين نواحي

هاي اين روش از محدوديتريزماهواره طراحي آغازگر
كه. شود محسوب مي بررسي منابع حاكي از آن است
در30تاكنون تنها   جفت آغازگر اختصاصي ريزماهواره

 جفت از آنها15كه تنها پياز خوراكي معرفي شده است
هاي ديپلوئيد پياز خوراكي مورد استفاده در تفكيك رقم

.(Fischer & Bachman, 2000)است قرار گرفته 
 بررسي مطالعات مولكولي نشان مي دهد كه تا كنون

پياز توده بومي20 تنوع رپيدتنها با استفاده از نشانگر
 Moosavizadeh et) ايران مورد بررسي قرار گرفته است

al., 2006) و بر اين اساس اطلاعات كافي در زمينه
هاي بومي پياز ايران تهيه نشده است، روابط ژنتيكي توده

و بين توده هاي بومي پياز ضروري لذا تعيين تنوع درون
بنابراين اين پژوهش با هدف بررسي. رسد به نظر مي

و بين برخي از توده  هاي بومي پياز رابطه ژنتيكي درون
و مقايسه با برخي ارقام خارجي با استفاده از ايران

شد نشانگر . هاي ريزماهواره اي انجام

و روش ها مواد
و استخراج آ.ان.ديتهيه نمونه

 توده بومي پياز ايران كه در چندين بررسي18بذور
 Dehdari et)مورفولوژيكي مورد ارزيابي قرار گرفته بودند

al., 2001; Rafiepour, 2002; Mobli et al., 2001) ،به
به(همراه پنج رقم خارجي رقم يلوسوئيت اسپانيش

رگهمراه چهار  كه همه توسط پژوهشگران) دو
ك جمع از)1جدول(شت گرديد آوري شده بودند و بعد

رسيدن به مرحله چهار برگي از داخل هر توده بومي به
 بوته به طور تصادفي5هاي مولكولي منظور بررسي

هاي برگي هر بوته به طور جداگانه نمونه. خاب گرديدانت

 
1. Microsatellite 
2. Simple Sequence Repeat 

بعد از انجماد سريع با نيتروژن مايع، تا زمان استخراج
 نگهداري گراد سانتي درجه-80ژنومي در دمايآ.آن.دي

. گرديدند
هاي جوان به روش از برگآ.ان.دياستخراج

Murray & Thampson (1980) انجام گرفت، با اين
3بتا مركاپتواتانول%2بافر استخراج مقدار تفاوت كه به 

و مرحله خالص / سازي با مخلوط كلروفرم اضافه شد
. براي هر نمونه دو بار انجام گرفت) 24:1(ايزوآميل الكل

و كيفيت  به روش الكتروفورزآ.ان.ديتعيين كميت
از. انجام شد بهآ.ان.ديدر اين روش پنج ميكروليتر

و مقايسهTAE4در بافر%7/0 آمده در ژل آگارز دست
 IIIنشانگر با تراكم باندي آن با مقدار استاندارد قطعات

)DNAλهاي برشي برش يافته با آنزيم EcoRI و
HindIII (شد . استفاده

ها ريزماهوارهتكثير
 نيز اشاره گرديد با توجه به اينكه همانطور كه قبلاً

اكي مورد در پياز خورريزماهواره جفت آغازگر15تنها
، (Fischer & Bachman, 2000)بررسي قرار گرفته بود 

و لذا به منظور بررسي تنوع ژنتيكي توده هاي بومي پياز
شد ارقام خارجي اين آغازگر پس)2جدول(ها انتخاب و

 Isogen Co., The)از ساخت توسط شركت آيزوژن

Netherlands)در اين پژوهش استفاده گرديد .
)PCR(اي پليمراز يرهانجام واكنش زنج

 ميكروليتر15ها در حجم براي نمونهPCRواكنش
،).X10 )Cinnagen Co ميكروليتر بافر5/1 از تركيب

 آنزيم ميكروليتر5/0 ميلي مولار كلريد منيزيم،5/1
Taq DNA Polymerase)Cinnagen Co.(،5/0
 dNTPs ميكروليتر3/0ميكروليتر از هر آغازگر،

)Cinnagen Co. ( هرآ.ان.دي نانوگرم30و  ژنومي از
پس از اضافه كردن يك قطره روغن. نمونه تهيه شد

ها در دستگاه لولهمعدني سترون به هر نمونه، 
قرار گرفتند Tc-5125،(Techne Co.)ترموسايكلر مدل 

صورت يك چرخه به PCRكه در آن انجام واكنش 
 به گرادتي ساندرجه94در اوليه6سازي واسرشت

3. ß- mercaptoethanol 
4. Tris-Acetate-EDTA 
5. TC-512 Thermocycler 
6. Denaturing 
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و ارقام خارجي مورد استفاده در اين پژوهش برخي از اطلاعات مربوط به توده-1 جدول  هاي محلي
 محل تشكيل سوخ رنگ سوخ مبدا نام رديف

 هم سطح خاك سفيد ايران سفيده كمره خمين1
 هم سطح خاك قرمز ايران قرمز خمين2
قم3 س-داخل سفيد ايران سفيد  طح خاك هم
 داخل خاك-هم سطح سفيد ايران سفيد كاشان4
 هم سطح خاك-داخل قرمز تيره ايران قرمز آذر شهر5
گلي ايران درچه اصفهان6  هم سطح خاك-داخل قرمز روشن- صورتي
 داخل خاك سفيد ايران سفيد ساري7
 داخل خاك)طلايي روشن(زرد ايران محلي طارم زنجان8
گلي(قرمز ايران كزيبر زنجان9  داخل خاك-هم سطح)صورتي
 داخل خاك سفيد ايران سفيد گرگان 10
 هم سطح خاكگلي قرمز روشن ايران قرمز محلي كازورن 11
 داخل خاك-هم سطح)قرمز روشن(گلي صورتي ايران محلي كوار شيراز 12
 هم سطح خاك-داخل سفيد ايران سفيد ابركوه 13
 هم سطح خاك)مسي(گلي صورتي ايران يجانهوراند آذربا 14
 داخل خاك-هم سطحگلي صورتي ايران محلي ياسوج 15
 هم سطح خاك-داخلگلي صورتي ايران كينوات زنجان 16
 هم سطح خاكگلي صورتي ايران مراغه 17
گز 18  هم سطح خاك-داخل ايران محلي دره
19 Yellow sweet spanish بالاي خاك)يطلاي(زرد هلند 
20 Texas yellow grano زرد آمريكا 
21 Primavera هم سطح خاك زرد آمريكا 
22 Agriago هم سطح خاك زرد آفريقا 
23 Southern white سفيد آمريكا 

. برگرفته شده استMobli et al. (2001)اي از اطلاعات اين جدول از منبع بخش عمده*

 مناسب براي هر آغازگر دقيقه، تعداد چرخه2مدت
در شامل واسرشت 5به مدت گراد سانتي درجه94سازي

هر در دماي تهيه شده برايآ.ان.دي1ثانيه، اتصال
مدتبه)2 جدول بر اساس آزمايشات مقدماتي،(آغازگر

و تكثير45 بهگراد سانتي درجه72 در دماي2 ثانيه
در60مدت و نيز يك چرخه تكثير نهايي 72 ثانيه
ريزي شده دقيقه برنامه10 به مدت گراد سانتيدرجه

5 به همراه PCR ميكروليتر از محصول10مقدار. بود
در. مخلوط شد3گذاري ميكروليتر از بافر نمونه  سپس

شد%12چاهك ژل اكريل آميد غير واسرشت بارگذاري
آمپر ميلي200 ساعت با ولتاژ4 الي3و به مدت 

آ.ان.ديجهت نمايان كردن قطعات. الكتروفورز گرديد

1. Annealing  
2. Extension 
3. Loading Buffer 

 Bassam et) آميزي به روش نيترات نقره در ژل، از رنگ

al., 1991)استفاده شد .
و تحليل آماري داده  ها تجزيه

و عدم حضور باند ها در هر نمونه بر اساس حضور
 مورد بررسي، الگوي باندي به صورت حروفآ.ان.دي

هايي كه چند در جفت آغازگر. لاتين امتيازدهي شدند
كردند، هر مكان ژني مكان ژني ريزماهواره را تكثير مي
از داده. به طور جداگانه امتيازدهي گرديد ها با استفاده

و Power Marker v.3.25نرم افزار  و تحليل شد  تجزيه
 آمده با اين نرم به دستهاي مختلف بر اساس دندروگرام

لوژنتيكي، درخت فيBootsrtapافزار به واسطه آزمون
. رسم گرديدMEGA3افزار با كمك نرم4توافقمورد 

4. Consensus tree 
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 مورد استفاده در اين پژوهش ريزماهوارههاي اطلاعات مربوط به جفت آغازگر-2 جدول
و ارقام خارجي پياز براي انگشت نگاري ژنتيكي توده  هاي بومي

 نام جفت آغازگر آغازگرتوالي تعداد چرخه در هر دما)/ درجه سانتي گراد(دماي اتصال
50-48-50-52-54
36-02-02-03-05

F: TAT GTT TTC AGC TGC GAT GTG AG  
R: AAA TCT AAG CAC GGA TAC CAA GTG  AMS 04 

58-60-61-63
35-03-03-08

F: GGT GCA TAG GGT CTC ATC TG  
R: ATT GAT TGT TTG TTT GGA TGT G  AMS 06 

62-63-65-67
35-03-03-08

F: TGC GAA TGT GAG GTT TTC TGC  
R: CGA CCC GGA AAT TTC GAT C  AMS07 

53-51-52-54-56
35-02-03-05-08

F: GCC ACG ATG TTG AGA TTT CG  
R:CCC GAA TAT CCC ACC AGT TC  AMS08 

54-52-54-56-58
35-02-04-05-05

F: TTC ATG TTG TAT TGA GAT TTG G  
R: GAA GGA ATG GAA GCA GTT C  AMS10 

57-55-57-59-61
35-02-03-03-05

F: AAT GTT GCT TTC TTT AGA TGT TG  
R: TGC AAA ATT ACA AGC AAA CTG  AMS 12 

57-55-57-59-61
35-02-03-03-04

F:ACC TTT TAA ATT GAC GAT ATT CC  
R: CTG CAC TAT TCT GTG ATG TAT TTC  AMS13 

56-58-60
35-03-03

F: CCC CTG AGT AAA TTC AAA ATC C  
R: TCC TTA GTA TAA TTT CGG GGT AAC  AMS14 

58-56-58-60-62
35-02-03-05-08

F:CTG CAT TAA AAC AAC CAA ACT TG  
R: GAG CTC CAC TTC TTC CAA ACT AG  AMS16 

59-60-61-62-64
35-02-03-03-03

F: CAC CGT TTC CAT AAT CAA GG  
R: ATT TTT TGG GCA TTG TTG G  AMS22 

56-55-56-57-58
35-03-03-05-08

F: GCT GTT CAC TGG TCT ATC TGG  
R: ATT CGG TGC TGA TTT TCG  AMS23 

59-61-63-65
40-03-05-08

F: GAG GGC AGT GTT AGC ATT CC  
R:GCA ACC TTT CCC CGA GAG   AMS25 

54-52-53-54-56
36-02-03-03-06

F: ATC TAA TCA AAG CAT ATG TG  
R: TTG TCC AAG TAG TTG TGA  AMS26 

54-52-53-54-55
36-02-03-03-06

F: CAT CAG AAA ATC GAC TCA C  
R: TTG AAA CTT GGA AGG TTG TC  AMS29 

54-52-54-56
35-03-05-08

F: CAC TAA TGG GGT AAA TAA TGT TCT AC 
R: TTG CCT TGA AAT CCA GAC  AMS30 

و بحث  نتايج
آ15از  جفت آغازگر14غازگر بررسي شده، جفت

قادر به انجام تكثير ) AMS25فاقد جفت آغازگر(
و ارقام خارجي اي در توده ريزماهواره مكان15مناسب  ها

در اين بررسي به غير از جفت. مورد بررسي بودند
ها واجد بقيه آغازگرAMS07و AMS04هاي آغازگر

م تعداد آلل).1شكل(چند شكلي بودند  شاهده شده هاي
آلل ) AMS04(هاي مختلف از دو آلل در مكان تا شش

)AMS23 (كل تعداد. متغير بود شكل43در آلل چند
3/3مشاهده شد كه متوسط تعداد آلل به ازاي هر مكان

. ارزيابي شد
 آمده از هر مكان ژني به دست نتايج3جدول
مي ريزماهواره . دهد اي به كار رفته در پياز را نشان

 تخمين زده75/0انگين هتروزيگوسيتي مشاهده شده مي
)60/0(شد كه بيشتر از هتروزيگوسيتي مورد انتظار

است اين نسبت بالاي هتروزيگوسيتي با طبيعت
وافشان، شرايط كشت، وجود حشرات گردهدگرگشن

نرحتي گرچه(عقيمي سيتوپلاسمي وقوع طبيعي
مي،)فراواني كمي دارد در. باشدل توجيه قابتواند در پياز

اين پژوهش ميانگين محاسبه اطلاعات چندشكلي
در)76/0(PICبالاترين. بود52/0،�)PIC(ها ريزماهواره

در)20/0(PICترينو پايين) آلل8با(AMS23جايگاه
شد)آلل2با(AMS04نشانگر .مشاهده

نتايج تجزيه واريانس مولكولي نشان داد كه تنوع

 
1. Polymorphic Information Content (PIC) 
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و و ارقام خارجي پياز معني درون تودهژنتيكي بين دار ها
كل مربوط42همچنين).4 جدول(است   درصد از تنوع

و به تنوع بين توده و ارقام خارجي بود آن58ها  درصد
در مقايسه با نتايج حاصل. به تنوع درون آنها مربوط شد

از تجزيه واريانس مولكولي بر روي ديگر گياهان 
هاي خص شده كه در دادهدگرگشن به طور مثال مش

 روي شش جمعيت يونجه ريزماهوارهحاصل از نه نشانگر 
4/2ها تنها ايراني ميانگين واريانس ژنتيكي بين جمعيت

در. (Falahati et al., 2007)درصد است  همچنين
 نشانگر45 توده بومي ذرت توسط20بررسي روي

13ها ميانگين واريانس ژنتيكي بين تودهريزماهواره

بنابراين . (Yao et al., 2008)درصد گزارش شده است
هاي بومي پياز ايران تمايز توان گفت كه در توده مي

كه جمعيتي بيشتري نسبت به ديگر گونه هاي دگر بارور
تمايز جمعيتي. شود جريان ژني آزادانه دارند، ديده مي

مي بيشتر در توده  به توان عمدتاً هاي بومي پياز ايران را
البته مقدار. افشاني آنها توسط حشرات نسبت دادهگرد

 كم تمايز درون جمعيتي در اين مطالعه را احتمالاً
برداري به علت اندازه كوچك توان به خطاي نمونه مي

. (Moosavizadeh et al., 2006)ها مربوط دانست نمونه
و كار طولاني مدت اين  البته انتخاب در طي كشت

مي ژنوتيپ در صفات رسيدن ثباتبهدر ند توا ها نيز

 06AMS حاصل از جفــت آغازگرريزماهواره الگوي باندي-1شكل
M:1 محلي طارم-5،6 درچه اصفهان-4،5 درچه اصفهان-3،4درچه اصفهان-2،3 درچه اصفهان-1،2درچه اصفهان-1، 100نشانگر اندازه،

ط-3،9 محلي طارم-2،8 محلي طارم-7  سفيد-3،14 سفيد گرگان-2،13 سفيد گرگان-1،12 سفيد گرگان-5،11محلي طارم-4،10ارم محلي
-4،20يلوسوئيت اسپانيش-3،19 يلوسوئيت اسپانيش-2،18يلوسوئيت اسپانيش-1،17 يلو سوئيت اسپانيش-5،16سفيد گرگان-4،15گرگان

.3 هوراند-2،23 هوراند-1،22 هوراند-5،21يلوسوئيت اسپانيش

و محتو-3جدول و فراواني آللي، هتروزيگوتي مشاهده شده ي اطلاعات چند شكلي جفت آغازگرهايا تعداد
و ارقام خارجي پياز  ريزماهواره مورد استفاده براي انگشت نگاري ژنتيكي توده هاي بومي

 شماره
 جفت

 آغازگر
 فراواني آلل

 حداكثر
 تعداد

 ژنوتيپ
 تعداد
 آلل

 تنوع
 ژني

 گوسيتيهتروزي
 مشاهده شده

PIC 

1AMS 06 8687/0222281/02626/02021/0
2AMS 08 5657/0324914/01212/03707/0
3AMS 10 5051/0324999/09495/03750/0
4AMS 12 3687/0536611/06869/05868/0
5AMS 13 3535/0647311/09899/06822/0
6AMS 14 3939/01057416/09798/07024/0
7AMS 16 4343/0546467/00000/15784/0
8AMS 22 (1) 5202/0224992/09596/03746/0
9AMS 22 (2) 5354/0324975/08687/03737/0
10 AMS 23 3081/01167963/06162/07670/0
11 AMS 26 4053/0636539/06947/05794/0
12 AMS 29 4798/0946591/07677/06027/0
13 AMS 30 3384/0647370/09798/06888/0
4675/04615/53077/36033/07597/05295/0 ميانگين 14
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و ارقام خارجي پيازهاي تجزيه واريانس مولكولي براي توده-4جدول  بومي
 دارسطح معني درصد واريانس واريانس مجموع مربعات انحرافات درجه آزادي منبع تغيير
>96938/242001/0P 18494/338 بين ارقام

>05000/458001/0P 79950/319 درون ارقام

.ها مؤثر باشد داخل توده
 Nei & Takezakiبر اساس شاخص تنوع ژني

و ارقام خارجي پياز تنوع ژنتيكي درون توده (2004) ها
بيشترين ميانگين سطح تنوع در توده. برآورد گرديد

در)28/0(بومي سفيد گرگان مشاهده شد  و اين مقدار
بود)12/0(اسپانيش حداقل بود رقم خارجي يلو سوئيت

).5جدول(
و ارقام خارجي براي تعيين روابط ژنتيكي توده ها

مورد بررسي، بر اساس اطلاعات به دست آمده از نشانگر 
 & Neiو با استفاده از ضريب تشابهريزماهواره

Takezaki (2004) و روشUPGMA1دندروگرام 

1. Unweighted Pair-Group Method using an Arithmetic 
Average 

و تودهبر اساس دندروگرام،. مربوطه ترسيم گرديد ها
و يك توده مستقل تقسيم  ارقام خارجي در شش دسته

.)2شكل(شدند
هاي بندي صورت گرفته با نشانگرنگاه كلي به گروه

ميريزماهواره هاي دهد كه توده، اين نكته را نشان
و شمال غرب كشور  هاي استان(مربوط به مناطق شمال
و زنجان ا حدوديت) مازندران، گلستان، آذربايجان شرقي

اگرچه استثنائاتي در اين ميان. اند در كنار هم قرار گرفته
شود كه از آن جمله حضور توده محلي ياسوج ديده مي

و حضور توده در كنار توده هاي مربوط به شمال غرب
هاي مربوط به مركز كشور قرمز آذرشهر در كنار توده

 ژنتيكيپيروي نكردن گوناگوني اين نتيجه گوياي. است

و تعداد كل نوار-5جدول  هاي چند شكل ميانگين تنوع ژنتيكي
و ارقام خارجي درون توده  هاي بومي

 تعداد كل نوارهاي چند شكل ميانگين تنوع ژنتيكي رقم
27/020 سفيد كمره خمين
26/023 قرمز كمره خمين

23/020 سفيد قم
18/015 سفيد كاشان
25/021 قرمز آذرشهر

20/021 فهاندرچه اص
24/022 سفيد ساري
26/023 محلي طارم

24/018 كزيبر زنجان
28/024 سفيد گرگان

14/012 قرمز محلي كازرون
20/017 محلي كوار شيراز

20/017 سفيد ابركوه
19/017 هوراند

17/013 محلي ياسوج
18/015 كينوات زنجان

16/016 مراغه
13/012 محلي دره گز

12/011 يلوسوئيت اسپانيش
19/015)خارجي(هيبريد ها
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و پنج رقم خارجي پياز بر اساس اطلاعات الگوهاي باندي18 دندروگرام-2شكل ، با ريزماهواره نشانگر چند شكلي12 توده بومي
و روش .Bootstrap Consensus Treeو UPGMAاستفاده از ضريب تشابه ني

مياز تنو كهع جغرافيايي  Dehdari et al. (2001)باشد
بر20نيز كه روي  اساس صفات توده بومي پياز ايراني

ت،انده مورفولوژيكي كار نمود .اند ييد كردهأ اين مطلب را
و نقيضي در زمينه ارتباط تنوع ژنتيكي گزارش هاي ضد

 هاي نشانگر بر اساس. داردو پراكنش جغرافيايي وجود
 در پياز نبودن ارتباط ميان تنوع ريزماهوارهو رپيد

و پراكنش جغرافيايي گزارش شده است ژنتيكي
(Bittsanszky et al., 2006; Fischer & Bachman,.
2000; Havey et al., 1997; Dennequin et al., 1997).

 در پياز رپيداي نيز با استفاده از نشانگر اما در مطالعه
و پراكنش جغرافيايي گزارش ارتباط ميان تنوع ژن تيكي

در اين تحقيق تجزيه . (Sang et al., 2006)شده است 
به ها نتوانست توده اي داده خوشه هاي مورد بررسي را

مي. خوبي از هم تفكيك نمايد توان از جمله دلايلي كه
هاي تودهبراي اين امر ذكر كرد اين است كه احتمالاً

و نام بومي از يك منطقه به منطقه دي گر برده شده
همچنين به دليل. جديدي بر آن گذاشته شده است

 اختلاط ژنتيكي،هاي پياز تودهيافشان طبيعت آزاد گرده
مي اين توده علاوه بر اين. تواند رخ داده باشد ها نيز

ها در نتيجه عواملي از جمله ميزان ريزماهوارهتنــوع در 

مي بالاي جهشي است كه در در نتيجه،دهد آنها رخ
و همبستگي پايداري با تغييرات كندي نمي توان ارتباط

شكل  ، سوخكه در صفات تك ژني يا چند ژني از جمله
مي يا واكنش به طول روزسوخرنگ پوست را رخ  دهد

به. (Fischer & Bachman, 2000)انتظار داشت  با توجه
هاي بومي كه مطالعات تنوع ژنتيكي در رابطه با توده اين

 صورت رپيداز تنها در يك مورد با استفاده از نشانگر پي
 لذا تفسير نتايج اين.(Sang et al., 2006)گرفته است

.سازدمي مطالعه را مشكل
در نشان داده شده است،1همان طور كه در شكل

گروه اول، چهار رقم خارجي پريماورا، سفيد جنوب،
و تگزاس گرانو همراه با توده محلي  گزداگرياگو  كنار ره

چهار هيبريد خارجي ذكر شده جزء. اند هم قرار گرفته
مي پياز در اين گروه توده محلي. باشند هاي روز كوتاه
 از اين ارقام قرار گرفته45/0اي حدود با فاصلهگز دره

شايد بتوان عنوان كرد كه اين توده رابطه ژنتيكي. است
دأمت. نزديكي نسبت به اين ارقام دارد هاير بررسيسفانه

هاي بومي پياز مورفولوژيكي كه تا كنون بر روي توده
ايران صورت گرفته است اين توده مورد بررسي قرار 

 لذا اطلاعات مورفولوژيكي اين توده موجود،نگرفته است
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با باشد تا بتوان قرار نمي گيري آن را در اين دسته
. اطلاعات بيشتري مورد بررسي قرار داد

و تودهدر گروه دوم هاي هوراند، كينوات زنجان
باشند مراغه كه مربوط به منطقه شمال غرب كشور مي

با اند كه گروه در كنار هم قرار گرفته بندي آنها با هم
توجه به اينكه هر سه توده مربوط به يك منطقه 

مي مي همچنين در اين دسته. رسد باشند منطقي به نظر
و تود ه محلي ياسوج نيز رقم خارجي يلوسوئيت اسپانيش

گيري توده محلي ياسوج در كنار قرار. اند قرار گرفته
 با خصوصيات،غربهاي مربوط به منطقه شمال توده

و) گلي صورتي( سوخ از قبيل رنگ پوست مشترك آنها
كه بين آنها مشترك) سطح خاكهم( سوخمحل تشكيل

طور كه عنوان شد رقم همان. باشدميتوجيهقابل،است
 روز بلند تقريباًجي يلوسوئيت اسپانيش جزء پيازهايخار
و قرار مي هاي گيري آن در اين گروه در كنار توده باشد

غرب كشور كه آنها نيازمند طول مربوط به منطقه شمال
مي بلند براي غدهنسبتاً روز  مي دهي تواند توجيه باشند،
. شود

و سفيد ابركوه كه هر  در گروه سوم توده محلي كوار
و يزد(دو مربوط به منطقه مركزي ايران هستند) فارس

 از يكديگر07/0 نزديك به هم با فاصله بسيار كم كاملاً
مي. اند قرار گرفته تواند به رابطه ژنتيكي نزديك اين امر

.اين دو توده نسبت به يكديگر اشاره داشته باشد
هاي سفيد كاشان، سفيد كمره خمين، قرمز توده

اكمره خمين،  و سفيد قم درچه صفهان، قرمز آذرشهر
)به جز يك مورد( متعلق به منطقه مركزي ايرانكه

در اكثر مطالعاتي. اند هستند، در گروه چهارم قرار گرفته
هاي مورفولوژيكي صورت گرفته كه در رابطه با بررسي

است حضور توده بومي درچه اصفهان در كنار قرمز 
 Rafiepour, 2002; Mobli et)آذرشهر ديده شده است 

al., 2001; Moosavizadeh et al., 2006) . همچنين در
 تنها مطالعه مولكولي انجام شده با استفاده از نشانگر

در در تودهرپيد هاي بومي پياز ايران نيز اين دو توده
. (Moosavizadeh et al., 2006)يك گروه قرار گرفتند 

ي اين دو توده حاكي از نزديكي ژنتيكاين امر احتمالاً
. باشد علاوه بر ارتباط مورفولوژيكي مي

گيري توده محلي طارم در كنار توده سفيد قرار
ساري از اين نظر كه توده طارم سازگار با مناطق معتدل 

و همانند توده شمال كشور مي هاي اين منطقه باشد
مي نيازمند طول روز بلند براي غده بهم،باشد دهي نطقي

و.رسد نظر مي  كزيبر همچنين دو توده سفيد گرگان
 در كنار هم قرار13/0زنجان نيز با فاصله بسيار كم

مي گرفته تواند نمايانگر ارتباط ژنتيكي نزديك اين اند كه
جدا قرار گرفتن توده محلي كازرون نيز. دو توده باشد

و نيز منشاء اين خاطر ويژگيهباحتمالاً هاي ژنتيكي
و هوايي)استان فارس(توده  و سازگاري آن با شرايط آب

ها متفاوت باشد كه با منشاء ساير توده آن منطقه مي
 .Dehdari et alبندي كه توسط در گروهضمناً. است

 توده داخلي20 بر روي Mobli et al. (2001)و (2001)
،مشابه، بر اساس صفات مورفولوژيك صورت گرفته است

.ه قرار گرفته استتوده كازرون در يك گروه جداگان
هاي منظور بررسي نحوه پراكنش نشانگر به

ريزماهواره مورد استفاده در اين تحقيق تجزيه به 
هاي هماهنگ اصلي به عنوان روشي مكمل براي مؤلفه

سه. اي صورت پذيرفت تجزيه خوشه نتايج نشان داد كه
 درصد از تغييرات را توجيه78/61 اول در مجموع مؤلفه

 درصد از تغييرات15/51 اول مؤلفه.)6جدول(نمايند مي
و سوم مؤلفهاين مقدار براي. نمايد را توجيه مي هاي دوم

سه. درصد بود40/4و12/6به ترتيب   اول مؤلفهسهم
مي. در توجيه تغييرات تا حدودي بالا است توان بنابراين

 در سطح كاملاًريزماهوارههاي آغازگرنتيجه گرفت كه 
و ممكن است در يك قسمت يا ژنوم پراك نده نيستند

به. هايي از ژنوم بيشتر تجمع پيدا كرده باشند قسمت
بندي نمودار اول تقسيممؤلفهسبب بالا بودن سهم سه

بندي حاصل از دندروگرام با تقسيم)3شكل(دو بعدي 
مي لذا از اين. مطابقت داشت در روش نيز توان

و ارقام خارجي بندي توده گروه  پياز مورد استفاده قرار ها
.گيرد

به-6جدول و واريانس مؤلفهتجزيه هاي اصلي شامل مقادير ويژه
 ريزماهواره اول مربوط به نشانگر مؤلفهتوجيه شده توسط سه 

 مؤلفه
 اصلي

مقادير
 ويژه

واريانس توجيه
 شده

واريانس
 تجمعي

64/5015/5115/51 اول
12/618/634/57 دوم
40/444/478/61 سوم



19 ... هاي پياز با استفاده تنوع ژنتيكي برخي از ژنوتيپ:و همكارانكريمي نافچي
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به نمايش دو بعدي داده-3 شكل و دوم در نشانگر مؤلفههاي اصلي بر اساس مؤلفههاي حاصل از تجزيه .ريزماهوارههاي اول

) انتخاب شده است1 ها بر اساس جدول كد نمونه(

 گيري كلي يجهنت
نتايج حاصل از اين پژوهش نشان داد كه نشانگر

 يك روش مناسب براي مطالعات تنوع ماهوارهريز
مي ژنتيكي مي و انتظار از باشد رود در آينده با استفاده

به تعداد بيشتري آغازگرهاي ريزماهواره اي، صحت نتايج
 گردد تا با اطمينان ييدأتدست آمده در اين پژوهش 
. هاي بومي اظهارنظر شود بيشتر نسبت به جايگاه توده

 بروز نتيجه مورفولوژيك صفاتكه لازم به ذكر است

در، ژنهاست كه بخش محدودي از ژنوم را پوشانده است
 هاي ژنوم صورتي كه مطالعه مولكولي همه قسمت

و اينترون(  مورد را نيز)ها شامل فواصل بين ژني
 لذا اختلاف حاصل از نتايج. دهد بررسي قرار مي

و مورفولوژيك دور از انتظار . نيستمولكولي
ها از نشانگرهايي مبتني بر اگزون البته استفاده

 تواند راهگشاي رفع اين مشكل ميESTمانند
.باشد
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