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A B S T R A C T   
Due to its adaptability to environmental stresses such as drought and salinity, as well as 

its favorable forage quality, Elymus hispidus var. villosus plays a key role in sustainable 

rangeland management and forage production in arid and semi-arid ecosystems. This 

study was conducted to identify ISSR molecular markers associated with 

morphological traits and forage quality in 24 genotypes of this species. Morphological 

traits including plant height, number of stems per plant, flag leaf length, and dry forage 

yield, along with quality traits such as crude protein percentage, dry matter 

digestibility, and acid detergent fiber, were evaluated using near-infrared reflectance 

spectroscopy (NIR). Molecular analysis using 13 ISSR primers revealed a 

polymorphism rate of 97.94% and high genetic diversity among the genotypes, 

confirmed by PIC, EMR, MI, and RP indices. Analysis of variance showed significant 

differences in morphological traits (at 1% and 5% levels), while forage quality traits 

exhibited more limited variation. Mean comparison identified genotypes 23 and 10 as 

promising candidates for breeding programs due to their superior performance and 

morphological traits. Phenotypic correlations revealed a significant positive association 

(at the 5% level) between dry forage yield and plant height, internode length, and flag 

leaf length, with a stronger correlation (at the 1% level) with the number of stems per 

plant. Stepwise regression analysis demonstrated a significant association of marker 

IS11 with seven traits, and markers UBC880, UBC825, and UBC808 with several 

traits. These findings highlight the efficiency of ISSR markers in enhancing genetic 

improvement strategies for sustainable forage production. 
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 «مقاله پژوهشی»

 علوفره تیرایک و یکیمورفولرو  صراا  برا مرربط  ISSR یمولکول ینشانگرها ییشناسا

Elymus hispidus (Opiz) Melderis var. villosus (Hackel) Assadi   
 

 3صفري هوشمند ،2اطمینان علیرضا ،*1یروانیش هومن

 
 چکیده
 و يشاور و یخشا  ریانظ یطایمح يهااتنش با يسازگار لیدل به Elymus hispidus var. villosus گونه

 و خشا  يهاساتمیاکوس در علوفاه دیتول و مراتع داريپا تيريمد در يدیکل نقش مطلوب، ياعلوفه تیفیک

 صافا  باا مارتط  ISSR یمول اول ينشاانگرها يیشناساا هاد  باا پژوهش نيا. کندیم فايا خش مهین

 بوتاه، ارتفااع شاامل  يامورفولوژ صافا . شد انجام گونه نيا پیژنوت 24 در علوفه تیفیک و  يمورفولوژ

 نیپاروت  صاددر ریانظ یفایک صفا  و علوفه، خش  وزن عمل رد و پرچم، برگ طول بوته، در ساقه تعداد

 زقرما ماادون یسانجفیط از اساتفاده باا يدیاس ندهيشو در محلول طریف و خش ، ماده هضم تیقابل خام،

 يبالا ی یژنت عتنو و %94/97 یچندش ل ،ISSR آغازگر 13 با یمول ول لیتحل. شدند یابيارز (NIR)  ينزد

 در داریمعنا يهااتفاو  انس،ياوار هياتجز. کارد ديیتأ RP و PIC، EMR، MI يهاشاخص با را هاپیژنوت

 ساهيمقا جينتا. داد نشان را علوفه تیفیک صفا  در محدودتر تنوع و( %5 و %1 سطوح)  يمورفولوژ صفا 

 يداهاياکاند عنوانباه  يامورفولوژ صافا  و عمل رد در يبرتر لیدل به را 10 و 23 يهاپیژنوت نیانگیم

 نیبا( %5 سطح) داریمعن و مثطت ارتطاط ،یپیفنوت یهمطستگ. کرد یمعرف یاصلاح يهابرنامه يبرا مطلوب

 باا( %1 ساطح) تريقو ارتطاط و پرچم، برگ طول و انگره،یم طول ته،بو ارتفاع با علوفه خش  وزن عمل رد

 و صافت هفات باا IS11 نشانگر داریعنم ارتطاط گام،بهگام ونیرگرس هيتجز. داد نشان را بوته در ساقه تعداد

 یيکاارا بار هاافتاهي نياا. سااخت آش ار را صفت نيچند با UBC808 و UBC880، UBC825 ينشانگرها

 .اردد دیتأک داريپا علوفه دیتول يبرا ی یژنت اصلاح يراهطردها تيتقو در ISSR ينشانگرها
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 مقدمه

عنوان منطعای حیااتی باراي اي بهگیاهان مرتعی و علوفه
هاي مرتعای، نقاش تغذيه دام و حفظ پايداري اکوسیساتم

 .کنندکلیدي در کشاورزي و مديريت منابع ططیعی ايفا می
اين گیاهان با توانايی رشاد در شاراي  محیطای ساخت، 

آب، به کاهش فرسايش فقیر و مناطق کمهاي مانند خاک
 و کاارلیرکنند )وري مراتع کم  میخاک و افزايش بهره

در شراي  تغییارا  اقلیمای و افازايش  (.2009 هم اران،
هاي تقاضااا بااراي محصااولا  داماای، شناسااايی گونااه

اي با عمل رد و کیفیات باالا باراي تضامین تولیاد علوفه
ويژه در منااطق باهپايدار علوفه ضاروري اسات. مراتاع، 

تارين مناابع عنوان ي ای از مهمخش ، بهخش  و نیمه
تأمین علوفه، نیازمند مديريت و بهطود ژنتی ی هساتند تاا 

 .(2025 هم اران، و ووپاسخگوي نیازهاي فزاينده باشند )
 .Elymus hispidus (Opiz) Melderis varگوناه 

villosus (Hackel) Assadi کاااه در مناااابع گذشاااته 
Agropyron trichophorum شااد )اساادي، شااناخته مای

هاي محیطی مانند خش ی و ، به دلیل تحمل به تنش(1995
اي مطلاوب، از اهمیات شاوري، و همنناین کیفیات علوفاه

 (.2023 هم ااران، و )مل ی اي در مراتع برخوردار استويژه
اين گیاه به دلیل رشد سريع و توانايی تولید علوفاه باا ارزش 

اي مناسب باراي احیااي مراتاع و تولیاد الا، گزينهاي بتغذيه
شاود. خشا  محساوب میعلوفه در مناطق معتادل و نیمه

تواناد در بهطاود اناد کاه ايان گوناه میمطالعا  نشاان داده
هاي چرا و افزايش پايداري تولید علوفاه نقاش مای ري نظام

 .Eتناوع ژنتی ای در (.2020 باراون، و )جاونز داشاته باشاد

hispidus var. villosus  ي اای از عواماال کلیاادي بااراي
هاي اصلاحی است. اين تنوع ام ان شناسايی موفقیت برنامه

هايی با صفا  برتر، مانند عمل رد بالا و مقاومات باه ژنوتیپ
 (.2023 هم اران، و مل یکند )شراي  نامساعد، را فراهم می

هااي ططیعای ايان اند که جمعیتهاي اخیر نشان دادهبررسی
مورفیسم ژنتی ی هساتند کاه داراي سطح بالايی از پلی گونه
بارداري شاود هاي مناسب بهرهتواند براي انتخاب ژنوتیپمی
 (.2024 چپمن، و کارادوس)

صفا  مورفولوژي ، مانند ارتفااع گیااه، تعاداد پنجاه، و 
سطح برگ، و صفا  کیفی، مانند محتاواي پاروت ین خاام و 

کننااده ارزش تعیینتاارين عواماال قابلیاات هضاام، از مهم

 (.2025 هم ااران، و وواي گیاهاان مرتعای هساتند )علوفه

توانناد ، ايان صافا  می E. hispidus var. villosusدر
اي آن باراي طور مستقیم بر عمل رد علوفه و کیفیت تغذيهبه

هايی با ترکیب بهینه ايان دام تأ یر بگذارند. شناسايی ژنوتیپ
تواند باه برانگیز، میی چالشويژه در شراي  محیطصفا ، به
 (.2009 هم اران، و کارلیروري مراتع منجر شود )بهطود بهره

ها با پاياه با اين حال، شناسايی دقیق اين صفا  و ارتطاط آن
 ژنتی ی نیازمند ابزارهاي مول ولی است.

 ISSR (Inter Simple Sequence مارکرهاااي

Repeat) سطتاً ارزان و هاي مول ولی نعنوان ي ی از روشبه
هاايی فنی ساده، ابزار مناسطی براي مطالعا  ژنتی ی در پروژه

شاوند. ايان روش هام با محدوديت منابع مالی محسوب می
آمیاد آکريلهاي آگارز يا پلیصور  دستی با استفاده از ژلبه

گیااري از پرايمرهاااي صااور  خودکااار بااا بهرهو هاام به
(. 2021 گريرساون، و )گمیال دار قابل اجرا اساتفلورسانس
مورفیساام بااالا، کاااربرد دلیل پلیبااه ISSR نشااانگرهاي
برداري ژنتی ای و اي در ارزيابی تنوع ژنتی ی، نقشاهگسترده
ويژه ، باه(MAS) هاي اصلاح نطاتا  مطتنی بر نشاانگربرنامه

 هم اااران، و )واناا  در محصاولا  باااغی و زراعای دارنااد
 ی ، نیاز به مقدار اندکاز جمله مزاياي مهم اين ت ن(. 2002

DNA اي مناساب باراي ژنومی است کاه آن را باه گزيناه
هاي ناادر، در ، نظیار گوناه DNAهايی با منابع محدودگونه

 (.2015 )پرينس، کندمعرض خطر يا مورد حفاظت تطديل می
هااي عمل رد اين نشانگرها مطتنی بر تقويت نواحی بین توالی

است کاه الگوهااي قابال  (microsatellites) ت راري ساده
ساازند و باراي مورفیسم ژنتی ی را آش ار میتفسیري از پلی
 هاي مرتط  با صفا  هد ، بسیار می رند. شناسايی ژنوتیپ

يا  ابازار  (Association Mapping)تجزياه ارتطااط 
ام اان  شاود کاهقدرتمند در ژنتیا  گیااهی محساوب می

 ساازدهم میبرداري دقیق صفا  را تاا ساطح ژن فارانقشه

هاااي ساانتی باارخلا  روش (.2015 هم اااران، و )ساااهو
ي افاراد تواند بار پاياهيابی پیوستگی، تجزيه ارتطاط مینقشه

شود بتاوان از غیرخويشاوند انجام شود، که اين امر موجب می
 هاي ژنتی ی متنوع بهره گرفاتهايی با زمینهآن در جمعیت

ايااي ايان روش، تارين مزاز مهم (.2012 کورباان، و )خاان
ها مم ان هاي نادر است؛ اين آللتوانايی آن در شناسايی آلل

رو، است تأ یر مهمی در تنوع صافا  داشاته باشاند و از ايان
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هاي اصاالاحی تواننااد اهاادا  ارزشاامندي بااراي برنامااهمی
تااکنون،  (.2020 هم ااران، و )اباراهیم پیشرفته فراهم کنند
ناسايی مارکرهاي مارتط  طور موفق براي شتجزيه ارتطاط به

سااز با صفا  زراعی در گیاهان مختلف استفاده شده و زمینه
 و )چنا  توسعه راهطردهاي اصلاحی هدفمند گرديده اسات

در گیاهااان  .(2011 هم اااران، و لیااو ;2015 هم اااران،
تواند به شناسايی ناواحی ژناومی اي، تجزيه ارتطاط میعلوفه

اي کم  کند، که در تغذيهمرتط  با عمل رد علوفه و کیفیت 
 و لایشاود )هاي اصالاحی منجار مینهايت به بهطود برنامه

  (.2023 چن،
هد  اين پژوهش، شناساايی نشاانگرهاي مول اولی 

ISSR   علوفاه تو کیفی مورفولوژي مرتط  با صفاE. 

hispidus var. villosus هاي برتر براي است تا ژنوتیپ
مراتع توسعه يابناد. ايان  تولید علوفه پايدار و باکیفیت در

گیري از تجزيه ارتطاط و ابزارهاي مول ولی، مطالعه با بهره
به دنطال ارائه راه ارهااي ناوين باراي اصالاح ژنتی ای 

هااي کشااورزي پايادار در گیاهان مرتعی و تقويات نظام
 هاي محیطی است.برابر چالش
 

  شناسی پژوهشروش
 مواد گیاهی

 .E. hispidus varز گوناهژنوتیاپ ا 24در ايان پاژوهش، 

villosus   از بانا  ژن مناابع ططیعای اياران تهیاه شاد

ها براي ارزيابی صفا  مورفولوژيا  (. اين ژنوتیپ1)جدول 
مول اولی باا اساتفاده از  بررسایعلوفه و همننین  تو کیفی

 مورد استفاده قرار گرفتند. ISSRنشانگرهاي 
 

 طرح آزمایشی

ز تحقیقا  کشااورزي و آزمايش در مزرعه تحقیقاتی مرک
منااابع ططیعاای اسااتان کرمانشاااه، واقااع در شهرسااتان 

 59درجاه و  46 آباد غرب، با مختصاا  جغرافیاايیاسلام
 شامالی، دقیقه عارض 08درجه و  34 شرقی، طول دقیقه
 ساالانه بارنادگی میانگین دريا، سطح از متر 1260 ارتفاع
انجاام گراد ه سانتیدرج 20 دماي متوس  و مترمیلی 400

شد. خاک مزرعه از نوع لوم )بافت متوس ( بود. بر اساس 
آمار هواشناسی، بیشترين بارندگی در اسفندماه و کمتارين 

ماه مشااهده شاد. بارنادگی تغییرا  بارندگی در فروردين
انتهايی از عوامل کلیدي تأ یرگذار بر عمل رد مرتع در اين 

ل هااي کاماآزماايش در قالاب طارح بلوک منطقه است.
تصادفی با سه ت رار در محی  آبی اجارا شاد. هار کار  

متر از سانتی 50آزمايشی شامل چهار خ  کاشت با فاصله 
 75هااا متاار بااود. فاصااله بااین کر  2ي ااديگر و طااول 

متر در نظر گرفته شاد.  1متر و فاصله بین ت رارها سانتی
مااه صور  خطای و دساتی در تااريخ اول آبانکاشت به

هااي هارز اري هفتگای و مطاارزه باا علفانجام شد. آبیا
 صور  م انی ی صور  گرفت.به

 
 ژنوتیپ انتخاب شده از بان  ژن منابع ططیعی 24فهرست  .1جدول 

Table 1. List of 24 genotypes selected from the Natural Resources Gene Bank 
 شماره منطقه کد بان  ژن شماره منطقه کد بانک ژن

Accession number Location/ Region Genotype number Accession number Location/ Region Genotype number 

 1 شهرکرد -چهار تاغ 10-6 13 سلماس-گردنه قوشنی قوشنی 2

 2 ياسوج-پاتاوه  13-13 14 سمیرم-قلعه آرزومند 13-1

 3 اصفهان -فريدن 4007 15 سمیرم-قلعه آرزومند 13-2

 4 سمیرم-قلعه آرزومند 3-13 16 سمیرم-ناايستگاه ح 13-8

 5 چهارمحال -سطزکوه 10-7 17 ياسوج-میمند  4-8

 6 کرج-ايستگاه الطرز 6-13 18 ياسوج-فیروزآباد 8-6

 7 بیجار-کوه نسار بیجار1 19 اقلید-بیدسطحان 7-8

 8 بروجن-بید قطار  10-8 20 اقلید-پاسهل ی 7-6

 9 لیداق-دج رد 7-5 21 تهران-ديزين 316

 10 سمیرم 12-13 22 اصفهان 168

 11 اصفهان-چشمه خونی 14-13 23 مازندران-نور بلده 313

 12 خرم آباد-ريمله 11-4 24 گرگان-خوش يیلاق 314
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 ت علوفهگیری صفات مورفولوژیک و کیفیاندازه

، طاول (PLH) صفا  مورفولوژي  شامل ارتفاع بوتاه
، طول (NSS) نطله، تعداد سنطلنه در س(INL) میانگره

، تعداد ساقه در (SPL) ، طول خوشه(FLL) برگ پرچم
 (DW) ، و عمل اارد وزن خشاا  علوفااه(NSB) بوتااه
گیري شد. اين صفا  بر روي حداقل پانج بوتاه اندازه
صااور  تصااادفی از هاار کاار  انتخاااب و پااس از به

گیري  طت شدند. براي ارزيابی کیفیت علوفاه، میانگین
، (DMDضام مااده خشا  )صفا  درصاد قابلیات ه
، درصااد فیطاار محلااول در (CPدرصااد پااروت ین خااام )

، و (ASH، درصد خاکستر کل )(ADFشوينده اسیدي )
بااا  (WSCهاي محلااول در آب )درصاد کربوهیاادرا 

در  (NIRاساتفاده از دساتگاه ماادون قرماز نزديا  )
آزمايشگاه بخش دامپروري مرکز تحقیقا  کشاورزي و 

مانشاااه و باار اساااس روش منااابع ططیعاای اسااتان کر
 (2003جعفاااري و هم ااااران )شاااده توسااا  ارائه
 گیري شد.اندازه
 

 و تحلیل مولکولی DNAاستخراج 

صااور  ژنوتیااپ به 24هاااي از برگ DNAاسااتخراج 
تااورس و شااده بالاا  و بااا اسااتفاده از روش اصلاح

با  DNAانجام شد. کیفیت و کمیت ( 1993هم اران )
واکاانش  بررساای شااد. %8/0اسااتفاده از ژل آگااارز 

 20در حجماای معااادل  (PCR) اي پلیمااراززنجیااره
 50می رولیتاار انجااام شااد. ترکیطااا  واکاانش شااامل 

 MgCl₂ ،5/0 مااولارمیلی 2الگااو،  DNA نااانوگرم
 مااولار از هاار ياا  از نوکل وتیاادهاي چهارگانااهمیلی
(dNTPs) ،2 می رومول از هر پرايمر، ي  واحد آنزيم 

Taq DNA 1ر واکنش در غلظت پلیمراز و بافX بود. 
سازي اولیاه چرخه حرارتی شامل ي  مرحله واسرشت

سای ل حرارتای  35دقیقاه(،  5گراد، درجه سانتی 95)
 انیه؛ اتصال  30گراد، درجه سانتی 95سازي: )واسرشت

 انیاه؛  30آغازگر: دماي متفااو  باراي هار آغاازگر، 
ساعه  انیه( و تو 60گراد، درجه سانتی 72توسعه رشته: 

دقیقه( بود. محصولا   5گراد، درجه سانتی 72نهايی )

PCR  با بافر  %5/1روي ژل آگارزTBE 1X  و ولتااژ
ها با ساعت ال تروفورز شدند. ژل 2ولت به مد   100

لیتر( باه می روگرم بر میلی 1محلول اتیديوم برومايد )
 Gelآمیزي و باا دساتگاه دقیقه رن  45تا  30مد  

Documentation .تصويربرداري شدند 
 

 هاتجزیه و تحلیل داده

اي دان ان )ساطح احتماال تجزيه واريانس، آزمون چنددامنه
 کیفیات( و همطستگی فنوتیپی بین صفا  مورفولوژي  و 5%

 SPSS و MSTAT-C افزارهااايبااا اسااتفاده از نرم علوفااه
بااا  (Cluster Analysisاي )انجااام شااد. تجزيااه خوشااه

هااي مول اولی داده صاور  گرفات.  Minitab 16افزارنرم
براي حضور باناد  ي براي عدم حضور باند و  صفرصور  به

( از 1PICمحتاوي اطلاعاا  چناد شا لی )امتیازدهی شدند. 
 . (2005 هم اران، و )هو ( محاسطه شد1رابطه )طريق 
𝑃𝐼𝐶                           (1رابطه  = 1 − ∑ 𝑃𝐼2𝑛

𝑖=1  
 (2) از رابطااه 2(MI) نگريشاااخص نشاااهمننااین 
  .(1996 هم اران، و پاول)بدست آمد 
 MI= PIC × E(                                      2رابطه 

( 3) از رابطاه 3(EMRشاخص نسطت چندگاناه ماو ر )
از  4(RP) قاادر  تف یاا  و( 2009 هم اااران، و کومااار)

 . (2008 هم اران، و آلتینتاش)محاسطه گرديد  (4) رابطه
 EMR= NPB × β(                                  3رابطه 
 RP=∑IB       (                                      4رابطه 

يس مااتر NTSYS افزاردر پايان نیز با استفاده از نرم
 ی قاراراي و آزمون مانتل مورد ارزيابتشابه، تجزيه خوشه

ولی مرتط  باا منظور شناسايی نشانگرهاي مول بهگرفت. 
 گامباه، از رگرسیون خطی گامو کیفی علوفه صفا  کمی

(Stepwise Linear Regression)  باااا اساااتفاده از
عنوان باه ISSR اصل از نشاانگرهايحهاي ژنوتیپی داده

عنوان متغیر وابساته، هاي فنوتیپی بهمتغیر مستقل و داده
 .استفاده شد SPSS افزاردر محی  نرم

 

                                                                           
1. Polymorphic information content 

2. Marker Index 

3. Effective multiplex ratio 

4. Resolving power 
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 وهش های پژیافته

 موروفولوژیک و کیفیت علوفه

صافا  مورفولوژيا  و ( 2)جادول نتايج تجزيه واريانس 
تحت شاراي  آبیااري نشاان داد کاه باین  ت علوفهکیفی
داري یهاي آمااري معناهاي مورد مطالعه، تفاو ژنوتیپ

در صفا  ارتفاع بوته، تعداد سنطلنه در سنطله، طول برگ 
درصد وجود دارد.  5پرچم و طول خوشه در سطح احتمال 
درصاد از تفااو   1ساير صافا  نیاز در ساطح احتماال 

دار برخوردار بودند که بیانگر تنوع ژنتی ی قابل توجه معنی
ت در مقابل، صفا  کیفی .تر در اين صفا  استو گسترده
دار بودناد و تنهاا درصاد یعموماً فاقد اختلا  معن علوفه

داري در ساطح عنوان استثنا، تفاو  معنایخاکستر کل به
نشااان داد. اياان نتااايج میيااد آن اساات کااه صاافا   5%

از تناوع  ت علوفاهمورفولوژي  نساطت باه صافا  کیفیا
ژنتی ی بیشتري برخوردار بوده و پتانسیل باالاتري باراي 

هاي بهطاود ژنتی ای دارناد. انتخاب و اصالاح در برناماه
مم ن است ناشی از  ت علوفهکاهش تنوع در صفا  کیفی

تر، ا را  محیطی يا محادوديت در ی ی پینیدهکنترل ژنت
برداري هاي بررسی شده باشد. بنابراين، بهرهتعداد ژنوتیپ

مساتلزم  ت علوفاهمی ر از تنوع ژنتی ی در صافا  کیفیا
يابی ژنومی جهت استفاده از روي ردهاي مول ولی و نقشه

کشف نواحی می ر بر ايان صافا  و توساعه نشاانگرهاي 
سایدمحمدي و هم ااران  .هاد باودمول ولی مارتط  خوا

به منظور بررسی تنوع ژنتی ی و روابا  عمل ارد ( 2012)
را در   Ag. desertorumژنوتیپ از  31دانه و اجزاي آن، 

کورد بررسی قارار دادناد. شراي  آب و هوايی شهر اراک 
هااا نتااايج تجزيااه واريااانس نشااان داد کااه بااین ژنوتیپ

مطالعاه وجاود دارد توجهی در صفا  مورد اختلافا  قابل
 .هاي بعدي استکه مطناي مناسطی براي تحلیل
ها براي صفا  مورد مطالعاه مقايسه میانگین ژنوتیپ

انجام شد  %5با استفاده از آزمون دان ن در سطح احتمال 
گوناه کاه ارائه شده اسات. همان 3و نتايج آن در جدول 

هاا، تناوع در صافا  شاود، در میاان ژنوتیپمشاهده می
بیشاتر باوده  ت علوفهفولوژي  نسطت به صفا  کیفیمور

که اين يافتاه باا نتاايج حاصال از تجزياه وارياانس نیاز 
هااي ماورد میانگین ارتفااع بوتاه ژنوتیپ. راستا استهم

 90/6متر باا انحارا  معیاار سانتی 04/78بررسی برابر با 
 a بیشترين ارتفااع را داشات و در گاروه 24بود. ژنوتیپ 
کمترين ارتفاع  2و  1هاي که ژنوتیپر حالیقرار گرفت، د

میاانگین طاول . بنادي شادندططقه e را داشته و در گروه
 23/2متر با انحارا  معیاار سانتی 25/15میانگره برابر با 
داراي بلنااادترين و  11و  10، 20هااااي باااود. ژنوتیپ

. ترين طول میانگره بودندداراي کوتاه 22و  2هاي ژنوتیپ
با انحارا  معیاار  93/10سنطلنه در سنطله  میانگین تعداد

بیشترين تعاداد سانطلنه  11و  24هاي بود. ژنوتیپ 56/1
کمترين مقادار را نشاان  16در سنطله را داشتند و ژنوتیپ 

متر با سانتی 23/11میانگین طول برگ پرچم برابر با  .داد
بیشاترين و ژنوتیاپ  24بود. ژنوتیپ  53/1انحرا  معیار 

. ول برگ پرچم را به خود اختصاا  دادنادکمترين ط 22
متر بااا سااانتی 89/14هااا میااانگین طااول خوشااه ژنوتیپ

داراي بیشاترين طاول  8بود. ژنوتیپ  46/2انحرا  معیار 
داراي کمتارين مقادار و  22و ژنوتیپ  a خوشه و در گروه

میانگین تعداد ساقه در بوته برابر با  .قرار گرفت e در گروه
  بود. 05/5عیار با انحرا  م 27/18

 
 هاي مورد مطالعهو کیفیت علوفه در ژنوتیپ تجزيه واريانس براي صفا  مورفولوژي  .2 جدول

Table 2. Analysis of variance for morphological traits and forage quality in the studied genotypes 

S.O.V df 
MS 

PLH INL NSS FLL SPL NSB DW DMD CP WSC ADF ASH 

Replication 2 38.488 1.282 0.486 1.39 3.727 32.03 93750.68 16.697 4.287 0.602 9.92 0.947 

Genotypes 23 72.201* 18.559** 3.964* 3.498* 9.054* 53.744** 1521738.512** 3.653ns 0.731ns 0.444ns 3.549ns 0.378* 

Error 46 35.844 6.199 1.79 1.827 4.688 6.847 98343.12 3.985 0.586 0.426 4.367 0.192 

CV (%)  
 

7.67% 16.33% 12.24% 12.04% 14.54% 14.32% 10.65% 5.05% 4.99% 17.55% 4.31% 5.19% 

 دارعدم وجود اختلا  معنیو  دارمعنی درصد 5و  1: در سطح احتمال ns**، * و 

درصاد  ،(DW) ، عمل ارد وزن خشا  علوفاه(NSB) ، تعاداد سااقه در بوتاه(SPL) ، طول خوشاه(FLL) ، طول برگ پرچم(NSS) ، تعداد سنطلنه در سنطله(INL) ، طول میانگره(PLH) ارتفاع بوته

 .(WSCهاي محلول در آب )و درصد کربوهیدرا  (ASH، درصد خاکستر کل )(ADF، درصد فیطر محلول در شوينده اسیدي )(CP، درصد پروت ین خام )(DMDقابلیت هضم ماده خش  )
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 a بیشترين تعداد ساقه را داشات و در گاروه 23ژنوتیپ 

کمتارين مقادار را نشاان  22که ژنوتیپ قرار گرفت، در حالی
میانگین عمل رد علوفه خش   .تقرار گرف e داد و در گروه
کیلوگرم در ه تار  2943هاي مورد بررسی برابر با ژنوتیپ

 10و  23هاااي بااود. ژنوتیپ 87/747بااا انحاارا  معیااار 
قارار گرفتناد، در  a بیشترين عمل رد را داشته و در گاروه

 J با کمترين مقدار عمل ارد در گاروه 7که ژنوتیپ حالی

دهنده وجود تنوع دان ن نشاننتايج آزمون  .بندي شدططقه
 ژنتی ی قابل توجه در صفا  مورفولوژيا  و عمل اردي

که ايان تناوع، اسااس انتخااب مای ر و پیشارفت در بود 
آورد. صاافا  هاي اصاالاح نطاتااا  را فااراهم ماایبرنامااه

مورفولوژي  که به رشد و توساعه گیااه مارتط  هساتند، 
تعیین همنون ارتفاع بوته و طول خوشه، نقش کلیدي در 

ظرفیت تولید بیوماس و عمل رد علوفاه خشا  دارناد و 
هاا هاي مهم در ارزياابی ژنوتیپعنوان شاخصبنابراين به

ها در اين دار بین ژنوتیپیباشند. تفاو  معنقابل توجه می
ژنی و تاأ یر متقابال ژنتی ای و صفا ، بیانگر کنترل پلی

و  ترهاي ژنتی ای عمیاقمحیطی است که نیازمند بررسی
استفاده از ابزارهاي مول ولی براي کشف نواحی تأ یرگذار 

ها همساو باا مطالعاا  پیشاین باشد. اين يافتهژنومی می
برداري از تنوع ژنتی ای موجاود در کنند که بهرهتأکید می

صفا  مورفولوژي ، راه اري می ر براي افزايش عمل رد 
هاي مرتعاای اساات و و بهطااود کیفیاات علوفااه در گونااه

هاي اصلاحی هدفمناد دهنده ضرور  توسعه برنامهنشان
يابی ژنااومی مطتناای باار نشااانگرهاي مول ااولی و نقشااه

( در بررسای تناوع 2003فرشاادفر و فرشاادفر ) .باشدمی
باا اساتفاده از  Ag. Gaerntهااي مختلاف ژنتی ی گونه

صفا  ريخت شاناختی و شایمیايی، در صاد خاکساتر در 
رتفاع گیاه را در صافا  صفا  شیمیايی و طول سنطله و ا
تارين صافا  معرفای ريخت شناختی باه عناوان متناوع

هاي برتر را با توجه به مقايساه نمودند و در پايان جمعیت
 میانگین صفا  معرفی نمودند.

شاده در باین ، تناوع مشاهدهت علوفهدر صفا  کیفی
ها نسطت به صفا  مورفولوژي  کمتر بود. در اين ژنوتیپ
اند کاه چاون اشاره کرده( 1957) کاکس و کاکران زمینه،
هاا بار وارياانس حاصل تقسیم واريانس ژنوتیپ F آزمون

هاا باه خطاست، در ماواردي مم ان اسات سااختار داده
پوشاانی باین رغم وجاود تناوع، هماي باشد که علیگونه
ژنتی ای شاده و در ها موجب کاهش واريانس بینژنوتیپ

رو، حتی در صور  اين ازدار نشود. نتیجه ا ر ژنوتیپ معنی
دار نطودن ا ار ژنوتیاپ در تجزياه وارياانس، انجاام معنی

تواناد وجاود تناوع پنهاان را آزمون مقايسه میاانگین می
باا  4بر اساس نتايج آزمون دان ان، ژنوتیاپ . آش ار سازد

درصااد داراي بیشااترين میاازان پااروت ین خااام و  46/16
زان باود. درصاد داراي کمتارين میا 47/14باا  6ژنوتیپ 

هاا برابار باا میانگین قابلیت هضم مااده خشا  ژنوتیپ
، 24هاي بود. ژنوتیپ 92/0درصد و انحرا  معیار  53/39
داشاتند و در نداري با ي ديگر اختلا  معنای 2و  11، 19
باا کمتارين  23که ژنوتیاپ قرار گرفتند، در حالی a گروه

میاااانگین . بنااادي شااادططقه b مقااادار در گاااروه
درصد با  72/3ها هاي محلول در آب ژنوتیپ کربوهیدرا

 5بود. ططق آزمون دان ان در ساطح  22/0انحرا  معیار 
ها براي ايان صافت داري بین ژنوتیپ، تفاو  معنیدرصد

میانگین . مشاهده نشد و همگی در ي  گروه قرار گرفتند
 44/48ها برابر با فیطر نامحلول در شوينده اسیدي ژنوتیپ

 97/50باا  23باود. ژنوتیاپ  92/0معیار  درصد با انحرا 
نیاز باا قارار  19درصد داراي بیشترين مقدار بود. ژنوتیپ 

داري با ساير از نظر آماري تفاو  معنی b گرفتن در گروه
هاا برابار باا میانگین خاکساتر ژنوتیپ. ها نداشتژنوتیپ
باا  16باود. ژنوتیاپ  23/0درصد با انحرا  معیاار  44/8
داراي کمتارين  20بیشترين و ژنوتیپ  درصد داراي 06/9

تناوع ژنتی ای محادودتر در صافا   .میزان خاکستر باود
نساطت باه صافا  مورفولوژيا ، بیاانگر  ت علوفاهکیفی

پینیدگی کنترل ژنتی ی و احتماال تاأ یر بیشاتر عوامال 
ها پوشانی ويژگیمحیطی بر اين دسته از صفا  است. هم

واريااانس توانااد باعااه کاااهش هااا میمیااان ژنوتیپ
هااي سانتی نظیار ژنتی ی شده و به دنطال آن، آزمونبین
هااي معناادار وارياانس قاادر باه شناساايی تفاو  تجزيه

هااي ت میلای نطاشند. اين امر ضارور  اساتفاده از روش
تر هاي مقايسه میاانگین را در ارزياابی دقیاقمانند آزمون

دهد. همننین، اين وضعیت حاکی تنوع ژنتی ی نشان می
هااي ز اين است که صفا  کیفی اغلب تحت کنترل ژنا
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متعاادد بااا ا اارا  کوچاا  قاارار دارنااد کااه شناسااايی و 
ها نیازمند روي ردهاي پیشرفته مول ولی برداري از آنبهره
يابی ژنومی است. بنابراين، براي بهطاود و اصالاح و نقشه

هاي مطتنی بر نشاانگرهاي مول اولی و اين صفا ، روش
تواند نقش کلیدي در کشف منابع نهفته یتحلیل ژنومی م

هاي اصالاحی ايفاا تنوع ژنتی ی و افزايش کارايی برنامه
بررسای عمل ارد و  باه (2006) رحمانی و هم اران .کند

 .Ag. cristatum L اکوتیاپ و رقام 18 کیفیات علوفاه
 باراي هاااکوتیاپ میاان اخاتلا  بررسی نتايج. پرداختند

ايشاان  .بود دارمعنی هضم قابلیت درصد و عمل رد علوفه
همننین درصاد پاروت ین خاام را در شاراي  آبای باراي 

 هاي مورد بررسی بیشتر گزارش کردند.جمعیت
منظور بررسی ارتطاط میان صافا  مورفولوژيا  و به
هااي مطلاوب باا جهات شناساايی ژنوتیپ ت علوفهکیفی

و کیفیاات علوفااه، ضااريب  خشاا  تأکیااد باار عمل اارد
ن صفا  مختلف محاسطه شد. نتايج همطستگی فنوتیپی بی

ارائه شاده اسات. باین عمل ارد  (4)در جدول  تجزيهاين 
گره و طول خش  علوفه با صفا  ارتفاع گیاه، طول میان

داري در سااطح بارگ پاارچم، همطسااتگی مثطاات و معناای
مشاهده شد. همننین، بین عمل ارد خشا   5%احتمال 

 علوفااه و تعااداد ساااقه در بوتااه، همطسااتگی مثطاات و
در مقابال، . دست آمادبه %1داري در سطح احتمال معنی

با عمل رد خش  علوفه رابطه  ت علوفهبرخی صفا  کیفی
دار منفی نشان دادند، اما اين رواب  از نظار آمااري معنای

نطودند. تنها صفا  خاکساتر و فیطار محلاول در شاوينده 
دار( باا اسیدي، همطستگی مثطت )و در عین حال غیرمعنی

ضاريب همطساتگی  نتاايج. علوفه خش  داشتندعمل رد 
و عمل اارد  تفناوتیپی بااین صافا  مورفولوژياا ، کیفیا

دار مثطت بین دهنده وجود رواب  معنیخش  علوفه نشان
عمل رد و برخی صفا  مورفولوژي  کلیدي است که باه 
رشد و توسعه گیاه مرتط  هستند. اين رواب  مثطت تأکیاد 

گره، طول گیاه، طول میان کند که صفاتی مانند ارتفاعمی
عنوان توانناد باهبرگ پارچم و تعاداد سااقه در بوتاه می

بینی عمل رد علوفه خش  مورد توجاه هاي پیششاخص
هاي هاي برتر براي برنامهقرار گیرند و در انتخاب ژنوتیپ
 اصلاحی نقش می ري ايفا کنند.
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Table 3. Comparison of mean morphological traits and forage quality in the studied genotypes using Duncan's method at 

the 5% level. 

Genotype PLH INL NSS FLL SPL NSB DW DMD CP WSC ASH ADF 

1 69.01e 16.70a-f 11.00a-f 11.11a-e 15.21a-e 20.47b 2636fgh 40.89a 14.91bc 46.93ab 8.27a-e 46.93ab 

2 69.01e 11.43g 9.973b-f 10.38b-e 13.01a-e 17.53b-e 2693efg 37.93ab 15.42abc 50.13ab 8.30a-e 50.13ab 

3 73.24cde 17.02a-d 11.20a-f 11.99a-d 16.89ab 18.27bcd 2995def 38.39ab 15.47abc 50.06ab 8.94abc 50.06ab 

4 79.03b-e 15.39a-g 11.27a-f 11.40a-e 15.75a-e 17.13b-e 2762def 39.52ab 16.46a 48.93ab 8.46a-e 48.93ab 

5 80.61a-e 14.82a-g 11.27a-f 11.39a-e 15.27a-e 20.27b 3590bc 40.54ab 15.16abc 47.31ab 8.73a-d 47.31ab 

6 77.91b-e 12.99b-g 11.33a-e 10.22b-e 12.22de 15.53b-e 2097hi 39.40ab 14.47c 48.16ab 8.05de 48.16ab 

7 74.07cde 14.63a-g 11.10a-f 11.35a-e 17.14ab 14.80cde 1430j 39.12ab 15.28abc 48.79ab 8.49a-e 48.79ab 

8 78.05b-e 17.61ab 12.60ab 12.25abc 17.27a 15.67b-e 2794def 39.57ab 15.64abc 48.94ab 8.98ab 48.94ab 

9 72.41cde 12.43c-g 10.60a-f 9.81cde 12.29cde 16.67b-e 2977def 39.49ab 15.68abc 48.61ab 8.67a-d 48.61ab 

10 86.71ab 18.89a 11.47a-d 12.83ab 15.67a-e 19.67b-e 4556a 40.96a 15.56abc 47.32ab 8.88a-d 47.32ab 

11 77.92b-e 18.61a 12.67a 11.49a-e 16.95ab 17.33b-e 3708b 38.97ab 14.81bc 48.67ab 8.50a-e 48.67ab 

12 78.89b-e 12.40d-g 10.27a-f 10.53a-e 13.52a-e 17.33b-e 2925def 39.13ab 15.41abc 48.70ab 8.07cde 48.70ab 

13 74.03cde 14.18a-g 8.800ef 9.457de 15.47a-e 19.00bcd 3356bcd 40.24ab 15.39abc 47.77ab 8.29a-e 47.77ab 

14 77.85b-e 16.97a-d 10.40a-f 12.86ab 16.33a-d 18.67bcd 3294bcde 39.15ab 15.67abc 48.68ab 8.18b-e 48.68ab 

15 84.01abc 17.62ab 11.20a-f 11.81a-d 13.90a-e 14.67de 3365bcd 38.83ab 14.80bc 49.25ab 8.65a-d 49.25ab 

16 78.36b-e 12.87b-g 8.667f 10.77a-e 12.87b-e 17.80b-e 2545f-i 40.45ab 15.47abc 47.42ab 9.06a 47.42ab 

17 78.78b-e 12.10efg 9.867c-f 10.71a-e 13.29a-e 15.80b-e 3049c-f 38.46 b 15.04abc 49.44ab 8.32a-e 49.44ab 

18 80.31a-e 17.17a-d 9.467def 10.49a-e 13.81a-e 20.53b 2160ghi 39.28ab 16.03ab 48.79ab 8.28a-e 48.79ab 

19 78.27b-e 11.92fg 10.51a-f 11.39a-e 14.53a-e 17.73b-e 2001i 41.17a 14.96bc 46.53b 8.43a-e 46.53b 

20 79.30b-e 18.66a 11.67a-d 11.27a-e 16.94ab 16.07b-e 2772def 38.49ab 14.79bc 48.58ab 7.73e 48.58ab 

21 78.00b-e 15.59a-g 12.27abc 11.48a-e 14.98a-e 19.93bc 2753def 40.34ab 14.71bc 47.39ab 8.03de 39.47ab 

22 70.99de 11.78g 9.733c-f 8.827e 11.67e 12.97e 2602fgh 40.74ab 16.14ab 47.40ab 8.11b-e 40.47ab 

23 82.06a-d 17.30abc 12.20abc 12.47abc 15.76a-e 35.80a 4525a 36.79b 14.94bc 50.97a 8.19a-e 50.97a 

24 90.71a 16.83a-e 12.80a 13.15a 16.57abc 18.87bcd 3054c-f 40.93a 15.76abc 47.72ab 8.96ab 47.72ab 

درصد قابلیات هضام  ،(DW) ، عمل رد وزن خش  علوفه(NSB) ، تعداد ساقه در بوته(SPL) ، طول خوشه(FLL) ، طول برگ پرچم(NSS) ، تعداد سنطلنه در سنطله(INL) ، طول میانگره(PLH) ارتفاع بوته

 .(WSCهاي محلول در آب )و درصد کربوهیدرا  (ASHاکستر کل )، درصد خ(ADF، درصد فیطر محلول در شوينده اسیدي )(CP، درصد پروت ین خام )(DMDماده خش  )
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 همطستگی صفا  مورفولوژي  و کیفیت علوفه .4جدول 
Table 4. Correlation between morphological traits and forage quality 

 PLH INL NSS FLL SPL NSB DW DMD CP WSC ADF صفات

INL .436* 
          NSS .410* .604** 

         FLL .640** .691** .657** 
        SPL .248 .740** .594** .707** 

       NSB .239 .293 .211 .362 .212 
      DW .423* .456* .285 .407* .220 .544** 

     DMD .065 -.124 -.107 -.076 -.096 -.331 -.186 
    CP -.017 -.088 -.289 -.084 -.047 -.145 -.057 .185 

   WSC .057 -.130 .110 -.157 -.085 -.243 -.395 -.078 -.506* 
  ADF -.010 .143 .128 .147 .128 .306 .220 -.951** .032 -.099 

 ASH .285 .154 .116 .383 .199 -.072 .177 .275 .302 -.226 -.060 

 درصد. 5و  1دار در سطح احتمال ** و *: اختلا  معنی
 ، عمل ارد وزن خشا  علوفاه(NSB) ، تعاداد سااقه در بوتاه(SPL) ، طول خوشاه(FLL) ، طول برگ پرچم(NSS) ، تعداد سنطلنه در سنطله(INL) ، طول میانگره(PLH) ارتفاع بوته

(DW)، (  درصد قابلیت هضم ماده خشDMD)( درصد پروت ین خام ،CP)( درصد فیطر محلول در شوينده اسیدي ،ADF)( درصاد خاکساتر کال ،ASH)  هاي و درصاد کربوهیادرا
 (.WSCمحلول در آب )
 

دار باین از سوي ديگر، عدم وجود همطستگی معنی
دهاد نشاان می خش  علوفه و عمل ردت صفا  کیفی

هاي که اين صفا  مم ن است تحت کنترل م انیسم
هاا بار تی باشاند و تاأ یر آنژنتی ی و محیطی متفااو

ويژه، ارتطااط تر باشاد. باهعمل رد کلای گیااه پینیاده
دار مثطت صفا  خاکساتر و فیطار محلاول در غیرمعنی

تواناد شوينده اسیدي باا عمل ارد خشا  علوفاه، می
دهنده ا را  محدود اين عوامل بر تولید بیوماس نشان

ها باار اهمیاات تمرکااز باار صاافا  باشااد. اياان يافتااه
 .فولوژي  در فرآيند انتخااب و اصالاح تأکیاد داردمور

( در بررسی عمل ارد باذر و 2009رحمانی و هم اران )
بین کلیه صافا   Ag. cristatumهاي علوفه اکسشن

داري را مشاهده کارده در شراي  ديم و آبی تنوع معنی
 تااريخ صافا  باا خشا  علوفه عمل رد بین رابطهو 

 و شادن شیري تاريخ افشانی، گرده تاريخ دهی، سنطله
محمدي و  گزارش کردند. دارمعنی و منفی بذر، رسیدن

 به بررسی تنوع ژنتی ی موجود باین (،2006هم اران )
بر اسااس  Ag. elongatumجمعیت مختلف گونه  23

صفا  مورفولوژي  پرداختند. بر اساس نتاايج بدسات 
آمده صفا  عمل رد علوفاه خشا  و تعاداد سااقه در 

گاذار در وان مهمتارين فاکتورهااي تا یره عناگیاه را ب
تنااوع مورفولااوژي ی معرفاای و همطسااتگی مثطاات و 

داري بین تمامی صفا  با اساتثنا  صافا  طاول معنی
خوشه و طول برگ پرچم باا عمل ارد خشا  علوفاه 

 گزارش نمودند.

بر اساس میانگین صافا   هااي ژنوتیپخوشه تجزيه
 ز روشبااا اسااتفاده ا کیفیاات علوفااهمورفولوژياا  و 

UPGMA تف ی  واضاحی را در قالاب چهاار خوشاه ،
و  23هااي متمايز نشان داد. خوشه چهارم شاامل ژنوتیپ

بود که بر اساس معیارهاي عمل رد خشا  علوفاه و  10
عنوان ، در صدر قرار داشتند و باهموفولوژي ساير صفا  

منابع ارزشمند تنوع ژنتی ی باا صافا  مطلاوب شاناخته 
هاا دهنده پتانسیل بالاي ايان ژنوتیپنشدند. اين امر نشا

هاي اصلاحی باه منظاور افازايش براي استفاده در برنامه
در مقابل، خوشه سوم که . وري و کیفیت علوفه استبهره

بود، از نظر عمل ارد و  6و  16، 19، 7هاي شامل ژنوتیپ
تري قرار داشت اغلب صفا  مورفولوژي  در سطوح پايین

ه گروهای باا ظرفیات محادودتر در دهندو احتمالاً نشاان
هاي اصالاحی نیازمناد باشد که در برنامهتولید و رشد می

هاي ت میلای اسات. خوشاه دوم توجه کمتار ياا بررسای
هايی است که پس از خوشه چهاارم، از متش ل از ژنوتیپ

نظر بیشاتر صافا  در جايگااه باالاتري قارار داشاتند و 
باراي انتخااب و  عنوان کانديداهاي مناساطیتوانند بهمی

هاي بهطود معرفی شوند. خوشه اول نیاز ترکیب در برنامه
هايی بود که نسطت به خوشه دوم، در اکثار شامل ژنوتیپ

تري قرار گرفتند و نماياانگر تناوع صفا  در جايگاه پايین
 .(1)شا ل  باشندفنوتیپی متوس  تا پايین در اين جمعیت می

ژنتی ای پینیاده و  اي نمايانگر سااختاراين الگوي خوشه
مورد مطالعه است و اهمیت کاربرد  هايژنوتیپچندوجهی 
اي را در خوشاه تجزياههاي آماري چندمتغیره نظیر روش
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هاي فنوتیپی مشاابه هاي ژنوتیپی با ويژگیشناسايی گروه
هاي هاي برتار در برناماهو تسهیل فرآيند انتخاب ژنوتیپ

ناخت طور خااا ، شااسااازد. بااهاصاالاحی برجسااته می
ساازي مناابع تواند باه بهینههايی با صفا  برتر میخوشه

ها و افازايش سارعت پیشارفت اصلاحی، کاهش هزيناه
 تجزيااهگیااري از اصاالاحا  کماا  کنااد. بنااابراين، بهره

هاي عنوان ابزاري کلیادي در طراحای برناماهاي بهخوشه
اي در کنندهاصلاحی و مديريت تنوع ژنتی ی، نقش تعیین

و  . صافريهاي مرتعای خواهاد داشاتدار گونهتوسعه پاي
 .Agاکسشان از گوناه 11( باا بررسای 2017هم اران )

intermedium  تنوع مورفولوژي ی قابل توجهی را میاان
واريااانس صاافا   تجزيااهها گاازارش کردنااد. اکسشاان

ها هااي معنااداري را میاان اکسشانمورفولوژي ی تفاو 
باه ساه گاروه  ها رااي، اکسشنخوشه تجزيهنشان داد و 

و  890-4 يهامتمايز تقسایم نماود. همنناین، اکسشان
بیشترين میزان تولید علوفه خش  را داشتند که  13-890
هاي اصلاحی تواند به عنوان منطعی ارزشمند در برنامهمی

 مورد استفاده قرار گیرد.

 مولکولی

هااي آگروپیارون ماورد مطالعاه باا تنوع ژنتی ی ژنوتیپ
مورد بررسی قرار گرفت کاه  ISSRازگر آغ 20استفاده از 
عدد داراي باندهاي قابل امتیاز 13آغازگر تنها  20از اين 

 89در مجماوع توانساتند  ISSRدهی بودند. آغازگرهاي 
باناد  2م ان ژنی را شناسايی کنند که از اين تعداد تنهاا 

ي  ش ل مشاهده شد و ساير باندها چند ش ل بودند، که 
 842( و آغاازگر 14ن تعاداد باناد )بیشاتري IS11آغازگر 

در  (.2( را نشااان دادنااد )شاا ل 2کمتاارين تعااداد بانااد )
( انجاام 2015و هم ااران ) مارادي اي که توسا مطالعه

 .Agژنوتیااپ از گونااه 13شااد، تنااوع ژنتی اای میااان 

cristatum  بااا اسااتفاده از نشااانگرهاي ISSR  مااورد
توسا  باند ت ثیرشاده  65بررسی قرار گرفت. از مجموع 

باند چندش لی )با دامنه درصد چندشا لی  60پرايمر،  12
دهنده تنوع ژنتی ی قابل توجه ( بودند که نشان100تا  60
اي بار اسااس ضاريب خوشاه تجزياهاي باود. گونهدرون

ها را به چهار گروه ژنتی ی متماايز تقسایم دايس، ژنوتیپ
  پلا  نیز اين نتايج را تأيید نمود.کرد و باي

 

 
 UPGMAمطالعه با استفاده از روش هاي مورددندروگرام تجزيه کلاستر صفا  مورفولوژي  و کیفیت علوفه براي ژنوتیپ. 1ل شک

Figure 1. Dendrogram of cluster analysis of morphological traits and forage quality for the studied genotypes using the 

UPGMA method 
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 IS6ژنوتیپ مورد مطالعه با استفاده از آغازگر  24الگوي باندي . 2شکل 

Figure 2. Banding pattern of the 24 genotypes studied using the IS6 primer 

 
کمتاارين میاازان درصااد چنااد شاا لی را آغازگرهاااي 

UBC840 (71/85 و )UBC884 (5/87 داشااااااتند و )
باشاد، مای %100درصد چند ش لی براي ساير آغازگرهاا 

باود.  %94/97همننین میانگین درصد چند ش لی برابار 
متوس  تعداد باندهاي تولیدشده توس  هر آغاازگر باراي 

بدست آماد، نتاايج بدسات آماده  92/6ژنوتیپ برابر  24
نشاان داده  (5)هاي استفاده شاده در جادول براي آغازگر
متعلاق باه   EMRبیشاترين مقادار شااخصشده است. 
بود و کمترين مقدار مربوط باه  14مقدار با  IS11نشانگر 
 PIC شاااخص. اساات 4بااا مقاادار  UBC811 نشااانگر

و  491/0باا  UBC842 بیشترين مقدار خود را در نشانگر
نشاان  259/0باا   UBC811کمترين مقدار را در نشانگر

، بیشترين مقدار مرباوط باه نشاانگر MIدر شاخص  .داد
IS11   ه نشاانگر و کمتارين مقادار مرباوط با 049/5باا

UBC811  شاخص. بود 035/1باRP  بیشترين مقادار را
و کمتارين مقادار را در  917/5باا  UBC884در نشانگر 
و هم اران فرشادفر  .داشت 750/2با  UBC823 نشانگر
ژنوتیاپ  13منظور ارزيابی تنوع ژنتی ی در ( به2018)

Ag. desertorum پرايمر 15، از ISSR  اساتفاده کردناد
پرايمر بانادهاي قابال تجزياه تولیاد  12یان، که از اين م

ماورد آن  60باند حاصل شاد کاه  61کردند. در مجموع 
متغیار  44/0تاا  27/0از  PIC چندش لی بودند و شاخص

کاارايی  PIC (44/0) با باالاترين مقادار IS3 بود. پرايمر
 IS9 کاههاا داشات، در حالیبالايی در تف یا  ژنوتیپ

 و  RP،MIنتاايج نشاان داد. ترين قدر  تمايز را ضعیف
EMR نیز نشان دادند که پرايمرهايIS5،IS11  و IS13 

 بهترين توانايی را در آش ارسازي تنوع ژنتی ی دارند. 
هااي گیااهی معماولاً باا تنوع ژنتی ای در جمعیت

هاي مول ااولی متعااددي ارزيااابی اسااتفاده از شاااخص
هاي ها جنطااهشااود کااه هاار ياا  از اياان شاااخصمی

دهند. از تنوع و کارايی نشانگرها را بازتاب می متفاوتی
عنوان معیااري کلیادي، بیاانگر مورفیسم بهدرصد پلی

هاست و مقاادير باالاي آن میزان تنوع در میان نمونه
دهنده گستردگی تنوع ژنتی ای اسات کاه باراي نشان
هاي اصالاحی و حفاظ مناابع ژنتی ای اهمیات برنامه

 زيادي دارد. 
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 ISSRهاي مول ولی محاسطه شده در آغازگرهاي پارامتر .5جدول 
Table 5. Molecular parameters calculated in ISSR primers 

 آغازگر
Primers 

 توالی آغازگر
Primer sequence 

Na NPB PP% EMR PIC MI RP 

IS6 5'-CACACACACACACACAG-3' 7 7 100 7 0.372 2.601 4.583 
UBC884 5'-AGAGAGAGAGAGAG-3' 8 7 87.50 7 0.370 2.592 5.917 
IS11 5'-ACACACACACACACACC-3' 14 14 100 14 0.361 5.049 9.167 
SI14 5'-GACAGACAGACAGACA-3' 10 10 100 10 0.401 4.014 7.000 
UBC808 5'-AGAGAGAGAGAGAGAGC-3' 7 7 100 7 0.467 3.267 5.917 
UBC811 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAC-3' 4 4 100 4 0.259 1.035 3.667 
UBC823 5'-TCTCTCTCTCTCTCTCC-3' 6 6 100 6 0.299 1.795 2.750 
UBC825 5'-ACACACACACACACACG-3' 6 6 100 6 0.353 2.118 4.000 
UBC886 5'-CTCCTCCTCCTCCTCCTC-3' 6 6 100 6 0.418 2.507 4.333 
UBC880 5'-GGAGGAGGAGGAGGAGA-3' 5 5 100 5 0.347 1.733 3.583 
UBC840 5'-GAGAGAGAGAGAGAGA-3' 7 6 85.71 6 0.367 2.199 6.250 
UBC835 5'-AGAGAGAGAGAGAGAG-3' 7 7 100 7 0.397 2.781 6.083 
UBC842 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAT-3' 2 2 100 2 0.491 0.983 1.917 

 میانگین
 

6.846 6.692 97.940 6.692 0.377 2.513 5.013 

 و شااخص (EMRنساطت چندگاناه ماو ر )، (MI) شاخص نشاانگري(، PICمحتواي اطلاعا  چند ش لی ) (،%PP(، درصد چند ش لی )NPBند چند ش ل )تعداد با(، Naتعداد باند )

 .(RP) تف ی  قدر 

 
 و  EMR ،PIC،MI هايی ماننادهمنناین، شااخص

RP اي در تعیاین قادر  تف یا  و کدام نقاش وياژههر
 EMR کنند. شااخصتوانايی اطلاعاتی نشانگرها ايفا می

هاي چندش ل قابال شناساايی دهنده تعداد لوکوسنشان
توس  هر نشانگر است و مقادير بالاي آن نشانگر کارايی 

 PIC باشاد. شااخصبالاتر در کشاف تناوع ژنتی ای می
میزان اطلاعا  ژنتی ی قابل اساتخراج از هار نشاانگر را 

 تواند در انتخاب نشانگرهاي مناسبکند و میمنع س می
 براي مطالعا  ژنتی ی مورد استفاده قرار گیارد. شااخص

MI که ترکیطای از EMR و PIC  اسات، معیاار جاامعی
براي سانجش تاوان اطلاعااتی کلای نشاانگرها فاراهم 

بیانگر قدر  تف ی  نشانگرها در  RP آورد، و شاخصمی
گیري از نشانگرهايی با مقادير ها است. بهرهتمايز ژنوتیپ

هااي تواند به بهطود دقات تحلیلا میهبالاي اين شاخص
هاي اصلاحی منجر شود. ژنتی ی و افزايش کارايی برنامه

به طور کلی، انتخاب آغازگرهاي مول ولی با کارايی باالا، 
نقش مهمی در موفقیت مطالعا  تنوع ژنتی ای و توساعه 

کنااد و هاي بهینااه در بهطااود گیاهااان ايفااا میاسااتراتژي
اي مستح م براي ماديريت مناابع تواند به عنوان پايهمی

هاي گیااهی ژنتی ی و ارتقااي کیفیات و عمل ارد گوناه
( بااه بررساای 2022و هم اااران ). صاافري مطاارح گااردد

هاي محلول برگ و پروت ین ISSR ا ربخشی نشانگرهاي
  Ag. elongatumژنوتیاپ 12در ارزيابی تناوع ژنتی ای 

ل ارد عم ISSR پرداختند. نتايج نشان داد که نشانگرهاي

 73داشاتند؛ از مجماوع  در بررسی تناوع ژنتی ای بهتري
باناد چندشا لی بودناد و درصاد چندشا لی باه  70باند، 
 هاايداده اسااس بر هاژنوتیپ بنديگروه. رسید 25/96%

ISSR ها هماهن  بودکاملاً با توزيع جغرافیايی آن. 
هاي مورد مطالعاه، باا فاصله ژنتی ی میان ژنوتیپ

تاا  208/0اي وسیع از ب دايس، در بازهاستفاده از ضري
 512/0متغیر بود و میانگین اين فاصله برابر با  737/0

دهنده میازان . اين مقادير نشاان(3)ش ل  گزارش شد
پايین شطاهت ژنتی ی و در نتیجه تنوع ژنتی ی باالاي 

هااي است. شناسايی ژنوتیپ مطالعهمورد  هايژنوتیپ
از گروه  22و  21هاي داراي بیشترين شطاهت )ژنوتیپ

از گااروه اول و  1اول( و کمتاارين شااطاهت )ژنوتیااپ 
از گروه سوم( بیانگر وجود ساختار ژنتی ای  13ژنوتیپ 

پینیده و متنوع در جمعیت ماورد مطالعاه اسات. ايان 
دهنده هاي ژنتی ااای نشاااانگساااتردگی در فاصاااله

هاااي قاباال توجااه در ترکیااب ژنتی اای بااین تفاو 
ت بالايی در حفظ منابع ژنتی ی هاست که اهمیژنوتیپ
هاي اصاالاحی دارد. باارداري بهینااه در برنامااهو بهره

هاي ژنتی ای متفااو ، هايی با شطاهتتشخیص نمونه
فرد و ام ااان شناسااايی منااابع ژنتی اای منحصااربه

کند، که هاي مشترک را فراهم میهايی با ويژگیگروه
ي هاااين امر زمینه را باراي انتخااب هدفمناد ژنوتیپ
هاي داراي خصوصیا  مطلوب و افزايش کارايی برنامه

 سازد. اصلاحی فراهم می
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 هاي مورد مطالعهنمودار توزيع فراوانی فواصل ژنتی ی بین ژنوتیپ .3شکل 

Figure 3. Frequency distribution diagram of genetic distances between the studied genotypes 

 
ساااختار جمعیتاای و الگااوي در نهاياات، فهاام دقیااق 

ريزان اصلاح نطاتاا  کما  هاي ژنتی ی به برنامهفاصله
کند تاا باا اتخااو روي ردهااي هدفمناد، حفاظ تناوع می

کارگیري ژنتی ااای را تضااامین کااارده و از طرياااق باااه
هاي مای ري جهات بهطاود هاي متنوع، استراتژيژنوتیپ

آينط ااوا و  .عمل اارد و سااازگاري گیاهااان توسااعه دهنااد
وع ، تناISSR ( با استفاده از هفت پرايمر2023اران )هم 

را   Agropyronژنتی ی و رواب  خويشاوندي پانج گوناه
شرقی قزاقستان بررسی کردند. مااتريس تشاابه در جنوب

ها ابزار ماو ري باراي تعیاین ISSR حاصل نشان داد که
 ها هستند. ی  گونهمورفیسم و تفپلی

ي بااه روش اگاارام حاصاال از تجزيااه خوشااهدناادرو
UPGMA  (4)بر اساس ضريب تشابه داياس در شا ل 

آمده است. خ  برش دندروگرام از محل فاصاله ژنتی ای 
گروه گردياد. کاه  3ها در باعه گروهطندي ژنوتیپ 50/0

، 20، 19، 23، 10، 14، 1هااي )گروه اول شامل ژنوتیاپ
هااي ايان باشد. میانگین تشابه ژنوتیپ( می24و  22، 21

هااي ايان باشد که در باین ژنوتیاپمی 56/0بر گروه برا
داراي بیشااترين تشااابه و  22و  21هاااي گااروه، ژنوتیااپ

داراي کمتاارين تشاابه بودنااد. در  20و  23هااي ژنوتیاپ
و  8، 4، 16، 17، 12، 5، 11، 3، 2هاي )گروه دوم ژنوتیپ

، کاه 54/0( قرار گرفتناد. میاانگین تشاابه ايان گاروه 9

 3و 2هااي کمترين تشابه و ژنوتیاپ 8و  17هاي ژنوتیپ
بیشترين تشابه را با ي ديگر داشاتند. گاروه ساوم شاامل 

باشااد. میااانگین ( ماای18و  15، 13، 7، 6هاااي )ژنوتیااپ
هاي ايان بود که در بین ژنوتیپ 57/0تشابه در اين گروه 
داراي بیشااترين تشااابه و  18و  7هاااي گااروه ژنوتیااپ

باشااند. تشااابه ماایداراي کمتاارين  13و 7هاااي ژنوتیااپ
 ژنوتیاپ 13( تنوع ژنتی ای 2022و هم اران )صفري 

Ag. intermedium را با استفاده از نشانگرهاي ISSR 

 15هاي محلول برگ مورد بررسی قرار دادند. از و پروت ین
داشاتند و در  امتیاازدهیپرايمر قابلیت  ISSR ،12 پرايمر
 ماورد آن چندشا لی 60باند حاصل شد کاه  61مجموع 
هاا را باه اي بر اساس ضاريب داياس، ژنوتیپبود. خوشه

چهار گروه متمايز تقسیم کرد. اين تحقیق نشاان داد کاه 
ابزارهاي می ري باراي ارزياابی تناوع  ISSR نشانگرهاي

 .هستند Agropyron هايژنتی ی در گونه
هاي متناقضی درباره وجود يا عدم وجود رابطه گزارش

هاي اي مول ولی و دادهبین نتايج حاصل از نشانگره
مورفولوژي ی ارائه شده است. نتايج آزمون مانتل نشان 

هاي تشابه صفا  داد که همطستگی بین ماتريس
دار و غیرمعنی %34مورفولوژي  و نشانگرهاي مول ولی 

و  ت علوفهبود. همننین، همطستگی بین صفا  کیفی
 دار گزارش شد.و غیرمعنی %15نشانگرهاي مول ولی 
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 هاي مورد مطالعهبراي ژنوتیپ ISSRهاي نشانگر دندروگرام حاصل از داده .4کل ش

Figure 4. Dendrogram obtained from ISSR marker data for the studied genotypes. 

 
شناسی معمولاً مربوط باه با توجه به اين ه صفا  ريخت

 هاي رمزکنناده ژناوم هساتند، در حاالی کاه قطعاا بخش
DNA ثیر شاده توسا  نشاانگرهايت  ISSR  هام شاامل
هااي غیررمزکنناده ژناوم هاي رمزکننده و هام بخشبخش
تحات تاأ یر  شناسیشوند، و از سوي ديگر، صفا  ريختمی

دارند، بنابراين عدم وجود همطساتگی  شراي  محیطی نیز قرار
و صفا  مورفولاوژي ی  ISSR بالا بین نشانگرهاي مول ولی

از جملاه عوامال  .ان غیرمنتظاره نیساتچند ت علوفهو کیفی
توان به موارد زير اشاره کارد: اول، باا احتمالی اين مس له می
گوناه ماورد هاي ت راري فراوان در ژنوم توجه به وجود توالی

هاايی از نیز شاامل بخش ISSR و اين ه آغازگرهاي بررسی
هاي ت راري هستند، احتمال دارد آغازگرها ناواحی اين توالی
اشااند. دوم، تعااداد هااا را ت ثیاار کاارده ببااه اينترون مربااوط

انادازه کاافی زيااد  استفاده در اين مطالعه بهپرايمرهاي مورد
گیااه  DNA نطوده است تا تصوير جامع و کاملی از پروفايال

فاراهم کناد. بناابراين، اساتفاده از تعاداد بیشاتري پرايماار و 
مقادير تر ژنوم مم ن است منجر به دستیابی به بررسی جامع

هاااي مول ااولی و صاافا  همطسااتگی بااالاتري بااین داده
 .مورفولوژي ی شود

 

 یابی ارتباطینقشه

مارتط  باا صافا   ISSR منظور شناساايی نشاانگرهايباه

 .E. hispidus varدر گوناه ت علوفاهمورفولوژي ی و کیفی

villosus  گام استفاده شاد. نتاايج بهرگرسیون گام تجزيه، از
اد کاه برخای از نشاانگرها داراي ضاريب نشان د تجزيهاين 

داري قابال تاوجهی شاده باالا و ساطح معنایتعیین تعديل
 .هستند و ارتطاط چشمگیري با صافا  ماورد بررسای دارناد

در صافا  مختلاف  ISSR بررسی فراوانی ت رار نشانگرهاي
اي در ها نقش کلیدي و چنادمنظورهنشان داد که برخی از آن

ايفااا  E. hispidus var. villosusهااايکنتاارل ويژگی
ماورد اساتفاده، تعاداد  ISSR نشانگر 13کنند. از مجموع می
ت نشانگر با حداقل ي ی از صفا  مورفولاوژي ی و کیفیا 12
دار نشاان دادناد. ايان شده ارتطاط آماري معنایبررسی علوفه

کاررفتااه در موضااوع بیااانگر کااارايی بااالاي نشااانگرهاي به
  ر بر صافا  مختلاف در گوناهآش ارسازي نواحی ژنومی می

E. hispidus var. villosus  است. تنها ي  نشاانگر فاقاد
دار با صفا  بود که مم ن اسات ناشای از عادم ارتطاط معنی

هاي آمااري پوشانی آن با نواحی ژنی مرتط  يا محدوديتهم
با ارتطاط  IS11در اين میان، نشانگر .در شراي  آزمايشی باشد

هفت صفت شامل ارتفاع بوته، تعداد سااقه دار آماري با معنی
در بوته، عمل رد وزن خش  علوفاه، درصاد قابلیات هضام 
ماده خش ، درصد پاروت ین خاام، درصاد فیطار محلاول در 
شوينده اسیدي و درصد خاکستر کل، بیشترين فراوانی را باه 

عنوان نشانگري با پتانسیل بالا باراي خود اختصا  داد و به
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 شاود. پاس از آن، نشاانگرمعرفای می هاي اصالاحیبرنامه
UBC880 در شاااش صااافت و نشاااانگرهاي UBC825 

دار هر کدام در پنج صفت مختلف حضور معنی  UBC808و
دهاد کاه برخای نشاانگرها باا ها نشان میداشتند. اين يافته

عنوان ابزارهاااي ماای ر در تواننااد بااهعمل اارد چندگانااه، می
هاي یده در برناماهکننده صفا  پینهاي کنترلشناسايی ژن

بررسای  .يابی و اصلاح نطاتا  مورد اساتفاده قارار گیرنادژن
در ارتطاط با صفا  مختلاف  ISSR الگوي توزيع نشانگرهاي

نشان داد که صفا  ارتفاع بوته، طول میانگره و طول خوشه، 
دار هر ي  با شاش نشاانگر مختلاف ارتطااط آمااري معنای

د که بیشترين وابساتگی داشتند و در صدر صفاتی قرار گرفتن
را با نشانگرهاي مورداستفاده نشان دادند. ايان امار حااکی از 

هاا باه کنتارل ت آنژنی اين صافا  و حساسایماهیت پلی
تواننااد رو، اياان صاافا  میاساات. از اياان ژنتی اای چندگانااه

هاي اصالاحی مطتنای بار هاي مناسطی براي برناماهشاخص
گوناه ارزشامند مرتعای  يابی ارتطاطی در ايانانگر و نقشهنش
 .باشند

باا ضاريب  UBC823 براي صفت ارتفاع بوته، نشاانگر
عنوان باه 005/0و مقدار معنااداري  929/0شده تعیین تعديل

 ترين عامل مای ر شاناخته شاد. همنناین نشاانگرهايقوي
UBC835 و IS14 و  885/0هاي ترتیب بااا ضااريببااه

هاي تطااهدر ر023/0و  022/0داري و مقااادير معناای 848/0
. بعدي قرار گرفتند و ا ر مثطتی بر افزايش ارتفاع بوته داشاتند

بااا ضااريب  UBC886 در صاافت طااول میااانگره، نشااانگر
و ضريب تأ یر منفی، نقاش مهمای در کااهش ايان  862/0

باا ضاريب  UBC808 صفت ايفا نماود. همنناین نشاانگر
در . و تأ یر مثطت، در افزايش طول میانگره مای ر باود552/0
باا  UBC825   تعاداد سانطلنه در سانطله، نشاانگرخصو

ا رگاذاري  570/0باا ضاريب  UBC808 و 684/0ضاريب 
دهد که اين نشاانگرها باا مثطتی داشتند. اين ارتطاط نشان می

طاول  .ها در ارتطااط مساتقیم هساتندافزايش تعداد سنطلنه
قارار  UBC808 شاد  تحات تاأ یر نشاانگربرگ پرچم به

و ضاريب تااأ یر باالا نقااش  425/0داشات کاه بااا ضاريب 
ا با  UBC880افزايشی بار ايان صافت داشات. در مقابال،

طاول . ضريب تأ یر منفی موجب کاهش اين صافت گردياد

داري نشاان داد. از خوشه نیز با چندين نشانگر ارتطااط معنای
، ا اار و تااأ یر منفاای 856/0بااا ضااريب   UBC823جملااه،

ا با UBC808 کاهحالیکاهشی بار ايان صافت داشات. در
عنوان عامل افزاينده طاول خوشاه ضريب تأ یر مثطت بالا به

تعداد ساقه در بوتاه تحات تاأ یر مثطات و قابال . شناخته شد
باا ضاريب  IS6 و 409/0با ضريب  IS11 توجه نشانگرهاي

قاارار داشاات و اياان نشااانگرها ارتطاااط معناااداري بااا  596/0
ر طوعمل رد وزن خش  علوفه به. زايی داشتندافزايش شاخه
و تاأ یر باالا  546/0باا ضاريب  UBC825 عمده با نشانگر

عنوان عامال با تاأ یر منفای، باه IS11 مرتط  بود. همننین
درصد قابلیت هضم ماده خشا  . کاهش عمل رد معرفی شد

 477/0با ضريب  UBC880 نیز بیشترين ارتطاط را با نشانگر
نیز با ضريب تأ یر مثطت، عامال  UBC808 داشت. همننین

درصد پروت ین خام تحت تأ یر مثطات . يش اين صفت بودافزا
ر داشاات، قاارا 277/0بااا ضااريب  UBC880 نشااانگر
هاي منفای، نقاش با ضاريب UBC886 و  IS11کهدرحالی
براي صفت درصد فیطر محلول در شاوينده . اي داشتندکاهنده

با ضريب تأ یر منفای قاوي، ا ار  UBC823 اسیدي، نشانگر
باا  UBC880 و  IS11ز طرفی،کاهشی چشمگیري داشت. ا

در ماورد . ا ر مثطت در افزايش فیطار محلاول نقاش داشاتند
و تاأ یر مثطات  380/0باا ضاريب  IS11درصد خاکستر کل،

 و UBC808 بیشترين ا ر را داشت و همنناین نشاانگرهاي
UBC835 در . نیز با ا ر افزايشای معناادار شناساايی شادند

شد  تحت آب به هاي محلول درنهايت، درصد کربوهیدرا 
قارار داشات کاه  662/0با ضاريب  UBC842 تأ یر نشانگر

اين نشانگر، نقش افزايشی معناداري در بهطود اين صفت ايفاا 
 پرايماار 28( بااا اسااتفاده از 2023و هم اااران ). مل اای کاارد

ISSR ژنوتیاپ  34، تنوع ژنتی ی درAg. desertorum   را
 %90کردند که  ثیرت را  م ان 448مورد بررسی قرار دادند و 

هااي . آنالیز سااختار جمعیتای باا روشبودند چندش لی هاآن
ها را به دو گروه عمده به همراه ، ژنوتیپWPGMA بیزي و

تعدادي ژنوتیپ آمیخته تقسایم کارد. ايان مطالعاه توانسات 
هاي زودرس و ديررس را از هم تف ی  کند و نشاان ژنوتیپ

هااي ر انتخااب ژنوتیپتوانند دمی ISSR داد که نشانگرهاي
 .با عمل رد بالا در تولید علوفه می ر باشند
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 E. hispidus var. villosusو صفا  مورفولوژي  و کیفیت علوفه  ISSRيابی ارتطاطی نشانگر مول ولی نقشه. 6جدول 
Table 6. Linkage mapping of ISSR molecular markers and morphological traits and forage quality of E. hispidus var. villosus 

Traits Primers Adjusted R 

Square 
R Square 

Change 
B Beta Sig Traits Primers Adjusted R 

Square 
R Square 

Change 
B Beta Sig 

PLH 

IS11 .242 .275 7.012 .404 .009 
NSB 

IS11 .409 .435 8.427 .562 .000 

UBC825 .564 .135 6.038 .620 .015 IS6 .596 .197 4.599 .367 .003 

UBC880 .750 .173 7.441 .629 .001 

DW 

UBC825 .525 .546 1284.277 .686 .000 

UBC825 .804 .053 4.038 .420 .023 UBC811 .652 .137 232.978 .158 .007 

IS14 .848 .041 -5.306 -.449 .023 IS11 .758 .107 -391.933 -.265 .005 

UBC835 .885 .032 -3.792 -.321 .022 

DMD 

IS11 .142 .179 -.798 -.275 .039 

UBC823 .929 .033 -1.068 -.110 .005 UBC808 .291 .174 .843 .390 .027 

INL 

UBC825 .200 .234 5.019 .972 .017 UBC880 .477 .192 -2.145 -.549 .009 

UBC880 .358 .179 -4.613 -.947 .019 UBC823 .578 .107 .829 .384 .026 

UBC808 .552 .197 5.470 .912 .005 

CP 

UBC880 .277 .308 .895 .752 .005 

IS11 .671 .117 -5.752 -.880 .010 IS11 .477 .215 -.528 -.515 .006 

IS14 .757 .082 -3.387 -.565 .012 UBC886 .677 .196 -.550 -.517 .001 

UBC886 .862 .089 -2.865 -.478 .001 

WSC 

IS14 .224 .258 .348 .375 .011 

IS11 .913 .041 3.872 .440 .005 UBC811 .373 .170 .414 .363 .021 

NSS 

UBC835 .261 .293 1.285 .426 .006 UBC886 .525 .159 -.244 -.319 .012 

IS14 .390 .149 1.292 .522 .027 UBC842 .662 .134 .408 .534 .007 

UBC808 .570 .183 1.590 .574 .005 

ADF 

IS11 .258 .290 1.181 .413 .007 

UBC825 .684 .113 .858 .376 .010 UBC823 .497 .251 -1.365 -.641 .003 

FLL 
UBC808 .425 .179 1.458 .560 .014 UBC880 .679 .180 1.786 .464 .002 

UBC880 .538 .123 -1.426 -.674 .022 

ASH 

UBC808 .189 .224 .348 .407 .019 

SPL 

UBC880 .276 .308 -3.164 -.930 .005 IS11 .380 .210 .332 .477 .011 

UBC808 .517 .251 4.433 1.059 .002 UBC835 .516 .145 .336 .393 .016 

IS11 .632 .120 -3.342 -.732 .013 
       

UBC825 .751 .114 1.036 .287 .004 
       

UBC823 .856 .093 -1.951 -.574 .001 
       

UBC840 .892 .033 -.994 -.292 .017 
       

 ، عمل ارد وزن خشا  علوفاه(NSB) ، تعاداد سااقه در بوتاه(SPL) ، طول خوشاه(FLL) ، طول برگ پرچم(NSS) ، تعداد سنطلنه در سنطله(INL) ، طول میانگره(PLH) ارتفاع بوته
(DW)، درصد قابلیت هضم (  ماده خشDMD)( درصد پروت ین خام ،CP)( درصد فیطر محلول در شوينده اسیدي ،ADF)( درصاد خاکساتر کال ،ASH)  هاي و درصاد کربوهیادرا

 .(WSCمحلول در آب )

 

 هاپیشنهادو  گیرینتیجه
 .E. hispidus varژنوتیاپ 24مطالعه حاضر با ارزياابی 

villosus گیري از نشاانگرهاي مول اولیو بهره ISSR ،
اي را در صفا  مورفولوژي ی و ملاحظهتنوع ژنتی ی قابل

اين گونه آش ار سااخت. تجزياه وارياانس  ت علوفهکیفی
نشان داد که صفا  مورفولوژي ، از جملاه ارتفااع بوتاه، 
تعداد ساقه در بوته، طاول بارگ پارچم، و عمل ارد وزن 

دار در سطوح هاي آماري معنیخش  علوفه، داراي تفاو 
بودند، در حالی که صفا  کیفای نظیار درصاد  %5و  1%

پروت ین خام و قابلیت هضم ماده خش  تنوع کمتاري از 
همطستگی فنوتیپی، ارتطاط مثطت  تجزيهخود نشان دادند. 

دار بااین عمل اارد وزن خشاا  علوفااه و صاافا  و معناای
( و تعاداد %5مورفولوژي  کلیدي مانند ارتفاع بوته )سطح 

( را تأيید کرد که بر اهمیات ايان %1ساقه در بوته )سطح 
هاي هااي برتار باراي برناماهصفا  در انتخااب ژنوتیپ

، UPGMAاي با روش خوشه تجزيه اصلاحی تأکید دارد.
را به دلیل برتري در عمل ارد وزن  10و  23هاي ژنوتیپ

عنوان کانديداهاي خش  علوفه و صفا  مورفولوژي ، به
ها فی کرد. اين ژنوتیپهاي اصلاحی معربرتر براي برنامه

پتانسیل بالايی باراي اساتفاده در احیااي مراتاع و تولیاد 
برانگیز نشان دادند. علوفه پايدار در شراي  محیطی چالش

دهنده اهمیاات ترکیااب هاي اياان پااژوهش نشااانيافتااه
هااي ابزارهاي مول اولی و فناوتیپی در شناساايی ژنوتیپ

براي تقويات ممتاز و توسعه راهطردهاي اصلاحی هدفمند 
 هاي کشاورزي پايدار است.نظام

، ISSRآغااازگر  13تحلیاال مول ااولی بااا اسااتفاده از 
هاي محتاواي را نشان داد و شااخص %94/97چندش لی 

، (EMR، نسطت چندگانه می ر )(PICاطلاعا  چندش ل )
حااکی از  (RPو قدر  تف ی  ) (MIشاخص نشانگري )

نتاايج باود. تنوع ژنتی ی باالاي جمعیات ماورد مطالعاه 
ماتريس تشابه مطتنی بر ضاريب داياس، حااکی از تناوع 

توجه و ساختار ژنتی ی پینیده است. تجزياه ژنتی ی قابل
 .بندي کردها را در سه گروه متمايز دستهاي ژنوتیپخوشه
دار بااا هفاات صاافت بااا ارتطاااط معناای IS11 نشااانگر

، UBC880، و نشاانگرهاي ت علوفهمورفولوژي  و کیفی
UBC825  وUBC808  ،بااا ارتطاااط بااا چناادين صاافت

يابی ژناومی شناساايی عنوان ابزارهاي می ر براي نقشهبه
صفا  ارتفاع بوته، طول میانگره، و طول خوشه هر  شدند.
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دار داشااتند، کااه ياا  بااا شااش نشااانگر ارتطاااط معناای
 ژنی اين صفا  است. دهنده ماهیت پلینشان

شاده، مشاهده برداري مای ر از تناوع ژنتی ایبراي بهره
هاي انتخاب در برنامه ISSRشود از نشانگرهاي پیشنهاد می

هاي برتر با استفاده شود تا ژنوتیپ (MASبه کم  نشانگر )
سارعت مطلاوب به ت علوفاهصافا  مورفولاوژي ی و کیفیا

شناسايی و گزينش شوند. همننین، انجام مطالعا  ت میلای 
، هماراه SNPو  SSR با تعداد بیشتري ژنوتیپ و آغازگرهاي

تواند دقات ، می(NGSيابی نسل جديد )هاي توالیبا فناوري
کننااده هاااي کنترليابی ژنااومی را افاازايش داده و ژننقشااه

صفا  پینیده را باا وضاوح بیشاتري شناساايی کناد. ايان 
هاي اصلاحی پیشرفته و تواند به توسعه استراتژيروي رد می

باا  لوفه کما  کناد.تسريع فرآيند بهطود عمل رد و کیفیت ع

توجه به تاأ یر عوامال محیطای بار صافا  کیفای و تناوع 
هاي چنادم انی در شود آزمايشها، پیشنهاد میمحدودتر آن

شراي  محیطی متناوع انجاام شاود تاا تعااملا  ژنوتیاپ و 
ويژه هاااي برتاار، بااهمحاای  بررساای گااردد. حفااظ ژنوتیپ

ي از بااردارهاااي ژن و بهرهدر بان  10و  23هاااي ژنوتیپ
شاود تاا هاي احیااي مراتاع نیاز توصایه میها در برنامهآن

هاي اقلیمی تضمین شود. پايداري تولید علوفه در برابر چالش
وري مراتاع، تقويات توانند باه بهطاود بهارهاين راه ارها می

هاي کشااورزي پايادار، و حمايات از امنیات غاذايی در نظام
 خش  کم  کنند.مناطق خش  و نیمه
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