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 یک ،Poaceae از خانواده( Festuca arundinacea) پابلند فسکیوی گیاه
 به دنیا سرتاسر در که دگربارور است( 2n=6x=42) آلوهگزاپلوئید گیاه

شود. اکثر صفات مورفولوژیک با ارزش  می استفاده ای علوفه گیاه صورت
های کنترل کننده این ژنیک( داشته و بیان ژناقتصادی بالا توارث کمیّ )پلی

گیرند از این رو اصلاح این صفات به طور وسیعی تحت تاثیر محیط قرار می
سال  00بر است. در های اصلاح کلاسیک مشکل و زمانگونه صفات با روش

های بیومتری اخیر توسعه تکنولوژی نشانگرهای مولکولی و تلفیق آن با روش
و توسعه گزینش به کمک نشانگر را فراهم نموده است.  QTLامکان شناسایی 

صفات  کننده های کنترلQTLشناسایی  و یکیژنت این تحقیق با هدف مطالعه
انجام شد. در  یو با استفاده از تجزیه ارتباط پابلند پلاسم فسکیوی زراعی در ژرم

جفت  90آزمایش مولکولی، تنوع ژنتیکی نود جمعیت فسکیوی پابلند با 
-های مزرعهبررسی شد. در ارزیابی ISSRآغازگر  91و   EST-SSRآغازگر

صفت زراعی در  90معیت فسکیوی پابلند در رابطه با ای، تنوع فنوتیپی نود ج
های کامل تصادفی با سه تکرار ارزیابی شد. از میان صفات قالب طرح بلوک

افشانی و ارتفاع بوته  زراعی مورد بررسی بیشترین تنوع در صفات تاریخ گرده
صفات زراعی مورد مطالعه  براساسهای اصلی  مشاهده شد. در تجزیه به مؤلفه

بندی   بندی کنند. در گروه ها به دو گروه اصلی و چهار زیرگروه تقسیم تجمعی
و بیزی،  UPGMAهای  کل نشانگرهای مولکولی به روش براساسها  جمعیت
بندی شدند.  ای تقسیم های فسکیوی پابلند به دو گروه چمنی و علوفه جمعیت

د استفاده هر دو نشانگر مورفولوژیکی و ژنتیکی مور براساسنتایج نشان داد 
و  GLMها وجود دارد. در تجزیه ارتباطی با دو روش  تنوع خوبی بین جمعیت

MLM افشانی شناسایی شد. در روش  بیشترین تعداد نشانگر برای تاریخ گرده
GLM افشانی و تاریخ  تعدادی نشانگر مشترک بین دو صفت تاریخ گرده

 دو صفت به کار روند. توانند برای مطالعه همزمان هر  گلدهی مشاهده شد که می
 

ای، نشانگرهای مولکولی،  تنوع ژنتیکی، گیاهان علوفه :هایکلیدیواژه
 یابی عدم تعادل پیوستگی. نقشه

 

Tall fescue (Festuca arundinacea) from Poaceae family is 
an aloehexaploid (2n = 6x = 42) and cross pollinated plant 
that is used throughout the world as a forage plant. Most of 
economically important morphological traits have 
quantitative (polygenic) inheritance, and the expression of 
genes controlling these traits are widely influenced by the 
environment. So improving these traits with classical 
breeding methods is difficult and time consuming. In the 
last 40 years, the development of molecular markers 
technology and its integration with biometric methods has 
made possible identification of QTL and developing 
marker assisted selection. This research was aimed to 
study the genetic control and identification of genomic 
regions controlling agro-morphological traits in tall fescue 
germplasm using association analysis approach. In the 
molecular experiment, the genetic diversity of ninety tall 
fescue populations was assessed by 10 EST-SSR and 39 
ISSR primers. In the phenotypic assessment, the 
phenotypic variability of ninety tall fescue populations for 
10 agro-biological traits was assessed using randomized 
complete block design with three replications. Among 
studied agro-biological traits, the highest variation was 
observed for plant height and date to pollination. In 
principal component analysis based on agro-biological 
traits the studied tall fescue population subdivided into two 
main groups and four subgroups. In grouping population 
based on all studied molecular markers via UPGMA and 
Bayesian methods, the population divided into two main 
groups including grass and forage groups. The results 
showed that based on both morphological and molecular 
markers there are valuable genetic diversity among studied 
population. In association analysis with both GLM and 
MLM methods the highest number of markers was 
identified for data to pollination trait. In the GLM method, 
some common markers were identified for date to 
pollination and flowering date traits that could be used to 
study both traits simultaneously. 

 
Keywords: Forage crops, genetic diversity, linkage 
disequilibrium mapping, molecular markers. 
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مقدمه
 و عیوس یمیاقل تنوع بودن دارا رغم یعل ما كشور
 در هنوز یغن یاهیگ ريذخا و یطیمح منابع وجود
 حیوانی ینیپروتئ مواد كننده وارد یكشورها ی زمره
 یم شيافزا اين مواد یبرا تقاضا زین ساله هر و است

 یراهکارها از یدامپرور صنعت توسعه هرچند. ابدي
 نيمهمتر از علوفه كمبود اما است، مشکل نيا رفع

در اين راستا . رود یم شمار به آن  محدودكننده عوامل
 دام حد از شیب فشار و هيرو یب یچرا شاهد هر ساله

 میهست( استاندارد تیظرف برابر چهار حدود) مراتع بر
 ستمیاكوس انهدام مراتع، بيآن تخر تبعات و امدیپ كه
 از(. Sun et al., 2015) است خاک شيفرسا و

 افزايش و جهان آبی در كم بحران ديگر سوی
 شده باعث سنگین فلزات به آلوده و شور های خاک

 كشت شناسايی و سمت به است توجه عمومی
 دارای و كم آبی و خاک شور به مقاوم گیاهان
 گونه 00 حدود. گردد معطوف پالايی گیاه خاصیت
 علوفه دیتول لیپتانس داشتن دلیل به یا علوفه گراس

 ،Festuca یها جنس كه باشند یم توجه مورد ایدن در
Lolium، Agrostis، Poa، Bromus، Dactylis و 

Cynodon از یا گونه هر. هستند ها آن نيپركاربردتر 
 کيولوژیب ک،يمورفولوژ اتیخصوص دلیل به ها گراس

 یخاص كاربرد خود شيرو منطقه در ک،يولوژيزیف و
 (.Saha et al., 2006) دارد

( Festuca arundinacea) پابلند فسکیوی گیاه
 خانواده اين. شود می بندی طبقه Poaceae خانواده در

 است داده جا خود در را گونه 0000 و جنس 000
(Rostami et al., 2015 .)گیاه يک پابلند فسکیوی 

و اين  است( 2n=6x=42) و آلوهگزاپلوئید دگربارور
 Sun et) شود می استفاده ای علوفه گیاه عنوان بهگیاه 

al., 2011كشت پايدار كشاورزی ديدگاه (. از 
از  پروتئین، و علوفه تولید بر علاوه پابلند فسکیوی

 سازی متعادل و نمک آب، جذب مصرف كاهش لحاظ
( پالايی گیاه) سنگین فلزات جذب و شور های زمین

(. Amombo et al., 2018) است اهمیت حائز نیز

 قسمت در زياد های برگ علت به گیاه اين همچنین
 دام رويه بی چرای برابر در خوبی دوام گیاه، پائین
 مراتع احیای منظور به مناسب ای گونه بنابراين. دارد

 ويژه به مناسب علوفه تولید و ها چراگاه احداث كشور،
-Chtouro) باشد می آبكم و شور مناطق در

Ghorbel et al., 2011.) 
 مهندسی و كلاسیک روش دو از گیاهان اصلاح

های  گیرد و برای انجام فعالیت می انجام ژنتیک
 و عملکرد با گیاهی ارقام تولید و توسعه اصلاحی و

 نبود صورت در. است ژنتیکی تنوع به نیاز بالا كیفیت
 بین های انجام تلاقی با توان نمونه می عنوان به تنوع

 آورد وجود به را تنوع جديد، های ژن تركیب و ای گونه
(Saha et al., 2006 .)در فرآيند گزينش در جمعیت 

بسته به ماهیت صفت و  تفکیک، حالِ در
 براساسپذيری؛ گزينش به صورت فنوتیپی يا  وراثت

گیرد. با ابداع و توسعه  آزمون نتايج انجام می
نشانگرهای مولکولی، روش جايگزينی كه برای 

ن نتاج پیشنهاد شده است آزمو براساسگزينش 
 است. برای 1(MASكمک نشانگر ) به گزينش

 بايد گزينش به كمک نشانگر تکنیک از گیری بهره
 صفات هكنند كنترل های ژن پیوسته با نشانگرهای

(. هرچند Collard et al., 2005) گردند شناسايی
 های تنش به مقاومت برای شده اصلاح ارقام بیشتر

 تولید مرسوم های روش به اصلاح طريق از محیطی
 به نشانگر كمک به اصلاح امروزه ولی است؛ شده
 Davar et) گیرد می قرار استفاده مورد وسیعی طور

al., 2012.) تعداد زيادی نشانگر  در اين راستا
معرفی شده است كه از  DNAمولکولی مبتنی بر 

، RAPD ،AFLP ،SSRتوان به  ها می جمله آن
IRAP ای  ريزماهواره بین و... اشاره كرد. نشانگرهای

(ISSR )بالا، عدم نیاز به  چندشکلی دلیل به
برای تولید آغازگر و همچنین  DNAيابی  توالی

                                                                     
1. Marker Aided Selection 
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ترين نشانگرها در  پوشش ژنومی بالا از پر اهمیت
 Zhao atيابی ژنتیکی هستند ) مطالعات ژنتیکی و نقشه

al., 2007.)  همچنین نشانگرهایEST-SSR دلیل به 
توانايی در نشان دادن  ژن، كدكننده ینواح قرارگیری در

ها و محفوظ بودن نواحی  های مرتبط به آن تکامل ژن
شان در بررسی تنوع ژنتیکی و مطالعات ژنی بسیار  جانبی

 .(Cai et al., 2019كارآمد هستند )
يابی سیستماتیک صفات كمی  اولین بار مکان

(QTL mapping1 در سال )انجام پذيرفت  9100
(Paterson et al., 1990 .) بعد از آن اين روش در

های دخیل در عملکرد و  گیاهان برای بررسی ژن
ها به صورت گسترده مورد استفاده  مقاومت به بیماری

های اخیر  (. در سالBernardo, 2008قرار گرفت )
روش مؤثرتری به نام تجزيه ارتباطی معرفی شده است، 

ها و نواحی ژنی مرتبط با  كه نه تنها محل دقیق ژن
كند تا  نمايد، بلکه كمک می میّ را مشخص میصفات ك

های پیشین قابل  نواحی كروموزمی ديگری كه در روش
 et alSun., 2015 ;)شود مشخص شناسايی نبودند، 

Abdurakhmonov et al., 2008.)  در روش تجزيه
ارتباطی از همبستگی بین فنوتیپ و ژنوتیپ در افراد غیر 

گردد و با افزايش اندازه جمعیت، تنوع  مرتبط استفاده می
توان بر كیفیت اين  ژنتیکی و فراوانی آلل جزيی می
كردن خطای ارتباط  روش افزود. همچنین برای كم

های  توان تجزيه كاذب بین نشانگر و صفت زراعی، می
مرتبط با ساختار جمعیت و روابط خويشاوندی بین 

های  روش (.Yu, 2013ها را وارد مدل نمود ) ژنوتیپ
مخلوط  خطی و مدل 2(GLMعمومی ) خطی مدل

(MLM)3  برای تجزيه ارتباطی پیشنهاد شده است. در
مدل خطی عمومی به منظور كاهش خطای مثبت 

د. در كنن كاذب، ماتريس ساختار جمعیت را وارد مدل می
مدل خطی مخلوط علاوه بر ماتريس ساختار جمعیت، 

                                                                     
1. Quantitative Trait Loci mapping 

2. General Linear Model 
3. Mixed Linear Model 

 كنند ماتريس روابط خويشاوندی را نیز وارد مدل می

(Mahendar et al., 2014.)  روش تجزيه ارتباطی
صفت در ذرت  -برای شناسايی روابط نشانگر

(Nielsen et al., 2001; Ghaffari Azar et al., 

(، Mengistu et al., 2015گندم ) ،(2019 ,2018
 ,.Kraakman et al(، جو )Li et al., 2011يونجه )

( و آفتابگردان Kumar et al., 2015(، برنج )2006
(Davar et al., 2012 استفاده شده است. نتايج )

 EST-SSRو   ISSRداده است كه پژوهشگران نشان 
از نشانگرهای مولکولی قدرتمند در بررسی تنوع ژنتیکی 

 ,.Ghaffari Azar et alباطی است )و انجام تجزيه ارت

2018, 2019 .)Sun  ( در 2090)و همکاران
به بررسی  SSRفسکیوی پابلند با استفاده از نشانگر 

مکان  99صفت پرداخت؛ در مجموع  -ارتباط نشانگر
ژنی برای دو صفت ارتفاع بوته و تاريخ گلدهی شناسايی 

ه با شد. تا به حال گزارشی در فسکیوی پابلند در رابط
در تجزيه  EST-SSRو  ISSRاستفاده از نشانگرهای 

ارتباطی منتشر نشده است. تشخیص و بررسی روابط 
بین نشانگر مولکولی و صفات زراعی فوايدی زيادی 

توان به امکان بررسی ژنتیکی  دارد كه از جمله آن می
های مطلوب قبل از بررسی فنوتیپی، يافتن  ژنوتیپ

های مرتبط با صفت مطلوب، كمک به پیداكردن  آلل
هايی كه برای  ژن تأيید ها و همچنینQTLدقیق 

اند، اشاره  كنترل صفت كمیّ خاصی قبلاً كانديد شده
(. در اين راستا، Gebhardt et al., 2004كرد )

پژوهش حاضر با هدف بررسی ارتباط بین تنوع فنوتیپی 
  ISSRمورفیسم نشانگرهایصفات زراعی با الگوی پلی

 در فسکیوی پابلند انجام پذيرفت. EST-SSRو 

 

هاوروشمواد
 پنج های گلدان در پابلند فسکیوی ژنوتیپ نود تعداد

 نسبت به) حیوانی كود و بادی ماسه رس، حاوی كیلويی
 و شمال بیوتکنولوژی پژوهشکده گلخانه در( 9:9:9

  (.9 شد )جدول كشت واقع در تبريز غرب، شمال
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 حاضر پژوهش در بررسی مورد (Festuca arundinacea)  پابلند فسیکوی های جمعیت خصوصیات و نام .9 جدول

 منشأ خصوصیت اسم/كد جمعیت شماره جمعیت منشا خصوصیت اسم/كد جمعیت شماره جمعیت

 اصفهان-كاشان ای زودرس/علوفه 3-6000/39 46 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/68-1 1

 مجارستان-Sarkad ای زودرس/علوفه RCAT041815-3 47 اصفهان ای ديررس/علوفه 4000/247-1 2

 كاشان-يزدآباد ای زودرس/علوفه 4-6000/39 48 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/9-1 3

 اصفهان ای زودرس/علوفه 2-6000/11 49 اصفهان ای ديررس/علوفه 4000/44 4

 مجارستان-Csesznek ای زودرس/علوفه RCAT041877 50 اصفهان ای ديررس/علوفه 4000/247-2 5

 اصفهان-فوزوه ای علوفه Fozveh 6000/9 51 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/68-2 6

 اصفهان-كاشان ای علوفه Yazdabad 52 اصفهان ای ديررس/علوفه 12000/31 7

 اصهان-پشتکوه ای علوفه Poshtkoh 53 اصفهان ای ديررس/علوفه 1000/52 8

 اصفهان-ابیانه ای علوفه +Abyaneh 4 54 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/11-1 9

10 6000/L12-1 6000/67 55 اصفهان ای ديررس/علوفه Borojen لرستان ای علوفه 

 اصفهان ای علوفه +Honjan 2 56 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/38 11

 اصفهان-هونجان ای علوفه 6000/65 57 اصفهان-مباركه ای ديررس/علوفه 6000/9-2 12

 امريکا ای علوفه Kentacky 31 58 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/39-1 13

 كردستان-كامیاران ای علوفه Kamyaran Kordestan 59 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/38-2 14

 امريکا ای علوفه Thorough bred 60 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/30 15

 جمهوری آذربايجان ای علوفه Azarbayjan5 61 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/9-3 16

17 6000/G6 62 اصفهان ای ديررس/علوفه Azarbayjan6 جمهوری آذربايجان ای علوفه 

18 6000/L12-2 63 اصفهان ای ديررس/علوفه Azarbayjan2 جمهوری آذربايجان ای علوفه 

 اصفهان-هونجان ای علوفه +Honjan 3 64 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/8 19

 امريکا ای علوفه Fawn 65 اصفهان ای ديررس/علوفه 6000/68-3 20

 كردستان-فريمان چمنی +Fariman 83D 66 اصفهان-داران ای ديررس/علوفه 6000/112-1 21

 امريکا چمنی Arid 67 كاشان-يزدآباد ای ديررس/علوفه 6000/39-2 22

 امريکا چمنی Bartes 68 اصفهان-داران ای ديررس/علوفه 6000/112-2 23

24 RCAT064767 ای ديررس/علوفه Pacin- 69 مجارستان Fariman 83C+ كردستان-فريمان چمنی 

 امريکا چمنی Pcer 70 اصفهان-داران ای ديررس/علوفه 6000/112-3 25

 انگلستان چمنی Meltra 71 اصفهان-فريدونشهر ای زودرس/علوفه 6000/119-1 26

27 RCAT064769-1 ای زودرس/علوفه Taktabaj-72 مجارستان Azarbayjan7 جمهوری آذربايجان چمنی 

 كردستان-فريمان چمنی +Fariman 83B 73 اصفهان ای زودرس/علوفه 6000/68-4 28

29 RCAT042281-1 ای زودرس/علوفه Pakozd-74 مجارستان Rebel-Ch22 امريکا چمنی 

 سوئیس چمنی Mesa 75 اصفهان-فريدونشهر ای زودرس/علوفه 6000/119-2 30

31 RCAT064772 ای زودرس/علوفه Tyukod-76 مجارستان Bonsai امريکا چمنی 

32 RCAT064769-2 ای زودرس/علوفه Taktabaj-77 مجارستان Era امريکا چمنی 

33 6000/L12-3 78 اصفهان-مباركه ای زودرس/علوفه Austin امريکا چمنی 

34 RCAT041849 ای زودرس/علوفه Szeleveny-79 مجارستان Tirbute امريکا چمنی 

35 RCAT040739 ای زودرس/علوفه Ibafa-80 مجارستان Olympic دانمارک چمنی 

36 6000/L12-3 81 اصفهان-مباركه ای زودرس/علوفه Sakini امريکا چمنی 

 امريکا چمنی Mini Mustang 82 اصفهان-فريدونشهر ای زودرس/علوفه 6000/119-3 37

38 RCAT041815-1 ای زودرس/علوفه Sarkad-83 مجارستان Fiesta2 امريکا چمنی 

39 6000/L12-5 84 اصفهان-مباركه ای زودرس/علوفه Ho-sh امريکا چمنی 

40 RCAT041815-2 ای زودرس/علوفه Sarkad-85 مجارستان Rebel,JR امريکا چمنی 

41 RCAT042281-2 ای زودرس/علوفه Pakozd-86 مجارستان Melba امريکا چمنی 

42 6000/L12-6 87 اصفهان-مباركه ای زودرس/علوفه Fariman 83A+ كردستان-فريمان چمنی 

43 RCAT042279 ای زودرس/علوفه Kecsket-solt-88 مجارستان Rebel, USA امريکا چمنی 

44 6000/L6 89 اصفهان-سمیرم ای زودرس/علوفه Lafalla امريکا چمنی 

45 RCAT042281-3 ای زودرس/علوفه Pakozd-90 مجارستان Rebel-Ch10 امريکا چمنی 
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 گیری صفات )ارزيابی فنوتیپی( مزرعه در سال دوم و اندازه زرعه در سال اول )سال استقرار(؛ ب(م (الف .مزرعه فسکیوی پابلند .9شکل 

 
درجه  20در گلخانه با دمای  ماه گیاهان شش

ساعت تاريکی و  90ساعت نور و  90سانتیگراد، 
درصد نگهداری شدند و در طول اين  90رطوبت 

 ها به بوته كه اينمدت هر هفته هَرسَ انجام گرفت تا 
 در كشت پنجه( برای 90كافی )در حدود  تعداد پنجه

واقع در باسمنج تبريز  زمین اصلی. رسیدند مزرعه
 برای كوددهی و نمودن شخم، هموار انجام از پس

 900كود ازته به میزان  .شدند آماده گیاهان كشت
كیلوگرم در  00كیلوگرم در هکتار و فسفاته به میزان 

هکتار، شش ماه قبل از كاشت به وسیله ديسک به 
های  بلوک طرح در قالب خاک اضافه شد. گیاهان

 در. شدند در مزرعه كشت تکرار سه در تصادفی كامل
 هم از متر سانتی 90 فاصله با رديف گیاهان هر

فاصله  ها، رديف بین فاصله. (9شدند )شکل  كشت
يک متر در  هم از تکرارها فاصله و طرفین از ها رديف

 و ای قطره صورت به در ضمن آبیاری. نظر گرفته شد
از سال استقرار، در سال دوم بعد . گرفت انجام روز هر

كوددهی قبل از شروع فصل رشد )بهار و تابستان(، 
كیلوگرم در  90كیلوگرم در هکتار كود ازته و  10با 

 هکتار كود فسفاته انجام شد.
افشانی  در سال دوم بعد از كاشت، صفات تاريخ گرده

افشانی(، تاريخ گلدهی )روز تا گلدهی(،  )روز تا گرده

(، تعداد ساقه، طول برگ متر سانتی)ارتفاع گیاه 
(، قطر يقه متر سانتی(، طول پدانکل )متر سانتی)
(، عملکرد دانه )گرم(، عملکرد علوفه خشک متر میلی)

 گیری و ثبت شد. ( اندازهمتر سانتی)گرم( و طول خوشه )
 

و  ISSRمراز با نشانگرهای  ای پلی واکنش زنجیره
EST-SSR 

صورت مخلوط  به جمعیت يک هبوت 90 تمامی از
به روش  DNA استخراج برداشت شد و برگ نمونه

1
CTAB انجام گرفت (Sun et al., 2015.) كمیت 

 دستگاه با استفاده از شده استخراج DNA كیفیت و
 ,NanoDrop One C Thermo) اسپکتروفتومتری

USA )( 9و همچنین الکتروفورز ژل آگارز  )درصد
 ,.Fu et al., 2016; Amini et alتعیین شد )

 با ISSR نشانگر 91 تعداد مطالعه اين ( برای2011
در نظر  مختلف مقالات براساس بالا چندشکلی میزان

  .(0 جدول) گرفته شد
 از استفاده با 2(PCR) مراز پلی ای زنجیره واكنش

 TECHNE TC-512 ترموسايکلر دستگاه
(Termo, USA )تکثیر حصول برای. شد انجام 

                                                                     
1. Cetyl trimethylammonium bromide 
2. Polymerase Chain Reaction 

 الف ب
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 دمايی، شیب از هدف غیر تکثیرهای حذف و مناسب
 در Touch down PCR برنامه و MgCl2 شیب
 اين به توجه با سپس. شد استفاده تصادفی نمونه چند

 مواد تركیب و PCR برنامه ينتر مناسب شرايط
برنامه ترموسايکلر برای هر آغازگر شامل . شد انتخاب

درجه  10سازی اولیه ) دقیقه دمای واسرشته 0
ثانیه  60گراد به مدت  درجه سانتی 10گراد(،  سانتی

مختص  سازی ثانويه(، دمای اتصال )دمای واسرشته
 22ثانیه، يک دقیقه دمای  60هر آغازگر به مدت 

 22گراد )دمای گسترش اولیه( و در آخر  درجه سانتی
دقیقه برای گسترش  90درجه سانتیگراد به مدت 

 2/9ل آگارز ژ روینهايی بود. محصولات واكنش 
درصد بارگزاری شد و سپس ژل حاصل با اتیديوم 

آمیزی شد و پس از  درصد رنگ 2 برومايد
(، Biometra, USAعکسبرداری با ژل داک )

امتیازبندی به صورت صفر )عدم وجود باند( و يک 
 )وجود باند( انجام شد. 

 رویشده  همچنین با بررسی مقالات چاپ
-ESTنشانگر  90اد ها تعد فسکیوی و خانواده گرس

SSR ( با بالاترين میزان چندشکلی انتخاب شدFu 

et al., 2016حذف و مناسب تکثیر حصول (. برای 
 شیب همچون نشانگر قبلی از هدف غیر تکثیرهای

 Touch down برنامه و MgCl2 شیب دمايی،

PCR با سپس. شد استفاده تصادفی نمونه چند در 
 و PCR برنامه ترين مناسب شرايط اين به توجه

برنامه ترموسايکر به صورت . شد انتخاب مواد تركیب
گراد  درجه سانتی 10دقیقه در دمای  0زير بود: 

 10ثانیه در دمای  90( + يک سیکل )9)مرحله 
درجه  60ثانیه در دمای  00+ گراد سانتیدرجه 
 (گراد سانتیدرجه  22ثانیه در دمای  60+ گراد سانتی

ه در آن، همان برنامه سیکل ك 96+ (2)مرحله 
اعمال شد؛ منتها از دمای اتصال در هر  2مرحله 

                                                                     
1. Annealing temperature 

( + 9شد )مرحله كم می گراد سانتیدرجه  0/0چرخه 
 گراد سانتیدرجه  10ثانیه در دمای  00سیکل ) 91
 60+  گراد سانتیدرجه  60ثانیه در دمای  00+ 

 90( + 0)مرحله  گراد سانتیدرجه  22ثانیه در دمای 
 Fu( )0)مرحله  گراد سانتیدرجه  22دمای دقیقه در 

et al., 2016.)  پس از اتمامPCR محصول حاصل ،
درصد(  0ی )اكريل آمید ژل الکتروفورز عمود روی

 0شد. سپس ژل حاصل با اتیديوم برومايد ) بارگزاری
آمیزی شد و پس از  سی( رنگ سی 900میکرولیتر در

(، Biometra, USAعکسبرداری با ژل داک )
 امتیازبندی به صورت هم بارز انجام گرفت.

 
 ها داده تحلیل تجزیه

 توزيع شامل واريانس تجزيه مفروضات بررسی از بعد
 در صفات واريانس تجزيه اشتباهات آزمايشی، نرمال
 مدل با تصادفی كامل های بلوک طرح آماری مدل قالب
 26نسخه  SPSS افزار نرم ( درGLM) عمومی خطی
صفات در سطح احتمال  میانگین مقايسه. شد انجام
 دار معنی اختلاف حداقل روش از استفاده با 09/0

(LSD3 )براساسها  بندی جمعیت گروه. گرفت انجام 
های اصلی  مؤلفههای زراعی با استفاده از تجزيه به  داده
انجام گرفت  2/96نسخه   MINITABافزار نرمدر 

(Jemes, 1992قبل از تجزيه به مؤلفه .)های اصلی 
 برای ها داده بودن مناسب تشخیص منظور به ابتدا

 و( اولکین -میر -كايزر) KMO شاخص دو تجزيه، از
 KMO مقدار. شد استفاده بارتلت كرويت آزمون
دار، و آزمون كرويت بارتلت معنی 2/0از  تر بزرگ
 بنابراين. بود متغیرها بین همبستگی دهنده وجود نشان
. بودند های اصلی مناسب به مؤلفهتجزيه  برای ها داده

ها برای تجزيه به همچنین، برای تعیین اعتبار داده
ها به دو گروه تصادفی تقسیم شده های اصلی دادهمؤلفه

های و برای هر گروه به صورت جداگانه تجزيه به مؤلفه

                                                                     
2. Statistical Package for the Social Sciences  
3. Least Significant Difference 



 2 ...  ینشانگرها   با   یزراع   صفات   ارتباط   هيو تجز یکیتنوع ژنت یبررسزاده و همکاران:  شهاب 

 

 

بندی براساس كه نتايج گروه اصلی انجام شد. ازآنجايی
گیری شد كه تغییر نتیجه های دو گروه يکسان بودداده

ها تأثیر نداشته و برای افراد روی نتايج تجزيه به مؤلفه
ها را انجام توان تجزيه به مؤلفهها به طور كلی میداده
های مربوط به تنوع ژنتیکی  برای برآورد آماره داد.

  GenAlexافزار نرمنشانگرهای مولکولی از  براساس
 ,.Roldan-Ruiz et alاستفاده شد ) 0/6نسخه 

 شکلی با فرمول(. میزان محتوی چند2000
2 × (PIC= (1-ΣPi  و شاخص شانون با فرمول 
(H'= - ΣPi Ln(Pi) افزار  توسط نرمGenAlex 6.5 

 Avval et al., 2017; Ferreira etشد ) محاسبه

al., 2018 تجزيه ساختار جمعیت بر پايه روش بیزی .)
انجام گرفت.  Structure 2.3.3افزار  با استفاده از نرم

( K) هیاول یفرض تیرجمعيز ريمقادبرای اين منظور، 
هر كدام از  یگرفته شد و برا نظر در 90 تا 9 نیب
شد تکرار لحاظ  90دقت،  شيافزابرای  ها تیرجمعيز
(Buckler et al., 2014.) یحصول منحن برای 

و استقلال  Admixtureاز مدل  يینماحداكثر درست
( و Burn-in) شيتکرار آزما 900000با  یآلل یفراوان

MCMC تکرار 900000
 Evanno et) شداستفاده  1

al., 2005.) افزار  نرمStructure هر مقدار  یبراK 
را محاسبه  Qstبه نام  سيماتر کيها( تیجمع ري)ز
 احتمال بيضرا برآورد شامل سيماتر نيكند كه ایم

 ها است.تیجمع ريز از کي هر در پیژنوت هر تيعضو
های مولکولی  داده براساس ها جمعیت بندی گروه

از روش  استفادهبا  ها جمعیت ژنتیکی تشابه براساس
UPGMA

DARwinافزار  در نرم 2
نیز  0نسخه  3

انجام گرفت. تجزيه ارتباطی صفات با استفاده از 
 GLMبه دو روش  0/9نسخه   TASSELافزار نرم

عنوان كواريت(  گرفتن ماتريس ساختار جمعیت به)درنظر
ريس ساختار )در نظر گرفتن هر دو مات MLMو 

                                                                     
1. Markov Chain Monte Carlo  
2. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean  
3. Dissimilarity Analysis and Representation for Windows  

عنوان كواريت( انجام گرفت  جمعیت و خويشاوندی به
(Pritchard et al., 2000.) 

 

وبحثنتایج
 بررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از صفات زراعی 

تجزيه واريانس نشان داد كه در رابطه با تمامی صفات 
های  داری بین جمعیت مورد مطالعه تفاوت معنی

ها  فسکیوی پابلند وجود دارد. همچنین تفاوت بین بلوک
در كلیه صفات به غیر از وزن خشک علوفه و طول 

 (.2بود )جدول  دار معنی 00/0برگ در سطح احتمال 
های توصیفی صفاتی مانند روز تا  اساس آمارهبر

افشانی، ارتفاع بوته و تعداد ساقه  گلدهی، روز تا گرده
دارای بالاترين دامنه تغییرات بودند. دامنه تغییرات در 

با میانگین  00/21تا  22/02تاريخ گرده افشانی از 
و  01/12ارتفاع بوته از  بود. دامنه تغییرات 20/29
 متر سانتی 29/920با میانگین  متر سانتی 99/909

با  90-01/69بود. دامنه تغییرات عملکرد بین 
ای آگاهی از نحوه پراكندگی و بود. بر 69/99میانگین 

مقايسه میزان تغییرات صفاتْ باهم، ضريب تغییرات هر 
ها، در يک از صفات در درون هر يک از جمعیت

-ای، در مجموعه جمعیتهای علوفهمجموعه جمعیت

جمعیت مورد مطالعه  10های چمنی و در مجموعه 
محاسبه شد. بیشترين ضريب تغییرات با در نظر گرفتن 

جمعیت مورد مطالعه در ارتفاع بوته به  10ه مجموع
ه شد و در مرتبه بعدی تاريخ مشاهد 00/96میزان 

(. 9قرار داشت )جدول  22/90افشانی با میزان  گرده
 یزاندانه به م عملکرد در ییراتتغ يبضر یزانم كمترين

 ضريب میزان یشترينب (.9شد )جدول  مشاهده 90/9
در صفت روز  یا وفهعل های یتجمع ییرات در مجموعهتغ

 يقهدر صفت قطر  ين( و كمتر60/90) یافشان تا گرده
 یزانم یشترينكه ب ی. در حالشد( مشاهده 20/1)

در  یا علوفه های یتجمع مجموعهدر  ییراتتغ يبضر
 در صفتآن  ين( و كمتر00/90علوفه ) عملکردصفت 

 (.9)جدول  شد مشاهده( 99/9) قطر تاجپوش
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 (Festuca arundinaceaهای مختلف فسکیوی پابلند ) تجزيه واريانس صفات زراعی در جمعیت .2جدول 

 df منابع تغییرات
 میانگین مربعات

 قطر تاجپوش برگ طول وزن دانه وزن خشک علوفه قطر يقه تعداد ساقه طول پدانکل ارتفاع بوته تاريخ گرده افشانی دهی تاريخ گل
 *374.908 89 جمعیت

30.329* 
1386.928* 

60.423* 
2931.377* 

739.734* 
2014.293* 

174.5575* 
397.502* 

150.960* 

 *1271.786 2 تکرار
125.813* 

2234.851* 
132.559* 

5076.938* 
610.37* 

196.112ns 
252.2552* 

2151.602*
 102.131* 

 83.089 56.332 109.928 160.211 23.088 400.562 24.456 239.456 6.337 27.219 178 خطا

 .دار معنی: عدم تفاوت ns، 00/0در سطح احتمال  دار معنی *
 

 (Festuca arundinaceaهای فسکیوی پابلند ) های توصیفی برای صفات زراعی و عملکردی در جمعیت آماره .9جدول 

 صفات مورد برررسی
 دامنه تغییرات

(Rang) 
  میانگین

(Mean) 

 ( CV)ضريب تغییرات 
  10در مجموعه  xصفت 

 جمعیت مورد مطالعه

 دامنه ضريب تغییرات 
 در درون  xصفت 

 هاجمعیت

 ضريب تغییرات 
 در مجموعه 

 ای های علوفه جمعیت

 ضريب تغییرات 
 در مجموعه 

 های چمنی جمعیت
 4.32 13.75 17.5-5.76 13.5 52.21 40-63.33 روز تا گلدهی )روز(

 5.35 18.60 21.36-6.71 15.27 73.24 42.22-79.54 روز تا گرده افشانی )روز(
 4.89 16.72 21.31-7.24 16.45 124.71 92.89-143.33 ارتفاع بوته )سانتی متر(

 9.91 12.45 19.32-8.24 11.70 21.57 15.11-33.28 طول پدانکل )سانتی متر(
 6.39 14.89 18.30-8.25 13.81 171.5 166.90-175.50 تعداد ساقه

 3.11 10.31 11.39-1.39 8.92 43.61 31.89-55.78 قطر تاجپوش )سانتی متر(

 3.79 9.25 12.5-2.37 10.14 26.11 24.16-34.39 )میلی متر(قطر يقه 

 10.28 13.5 17.22-7.16 7.15 35.14 17.44-45 طول برگ )سانتی متر(
 6.39 9.68 11.75-4.71 3.14 31.63 10-61.89 عملکر دانه )گرم(

 10.88 12.48 16.63-6.35 11.5 175 70.5-365 عملکرد علوفه )گرم(
CV: Coefficient of variation 

 
های اصلی، دو مؤلفه اصلی اول  در تجزيه به مؤلفه

درصد واريانس اصلی را توجیه نمودند كه در اين  00
درصد و مؤلفه  91( PCA1) میان مؤلفه اصلی اول

درصد واريانس كل را توجیه  99( PCA2اصلی دوم )
 یها مؤلفه براساس دو وجهی (. نمودار2كردند )شکل 

های اصلی با  دوم حاصل از تجزيه به مؤلفه و اول یاصل
گیری شده به  زراعی اندازه صفات استفاده از تمامی

 وضوح نود جمعیت فسکیوی پابلند را در دو مختصاتِ
 ههای اصلی و چهار منطق دهنده گروه جدا كه نشان

های متفاوت فسکیوی  زيرگروه هدهند جداگانه كه نشان
(. درست 2بندی نمود )شکل  باشد، تقسیم پابلند می

است میزان درصد تغییرات توجیه شده توسط دو مؤلفه 
اول و دوم نسبتاً پايین است؛ اما اين مقدار درصد 

ها نسبتاً كافی بوده است و وتیپتغییرات برای تفکیک ژن
-های انطباق نسبتاً خوبی با گروهنتايج تجزيه به مؤلفه

 ها از نظر ويژگی زراعی داشت.بندی ژنوتیپ
 

بررسی تنوع ژنتیکی با استفاد از نشانگرهای 

 EST-SSRو  ISSRمولکولی 

 12حدود  EST-SSRجفت آغازگر  90با استفاده از 
جمعیت فسکیوی پابلند شناسايی شد.  10آلل در 

مورفیسم افراد با آغازگر برای نمونه، الگوی پلی
NFA012  نشان داده شده است. تعداد  9در شکل

 0های نشانگرهای مورد مطالعه بین  آلل برای مکان
بود. اندازه باندهای تکثیر  2/1و با میانگین  99تا 

از بود. آغازگرهای جفت ب 200تا  00شده بین 
NFA012،NFA037  ،NFA040 ،NFA065، 
NFA071  وNFA113  صد درصد چند شکلی

، NFA108های آغازگركه  نشان دادند درحالی
NFA138  وNFA140  كمترين میزان چند شکلی؛

و  0درصد نشان دادند )جدول  20كمتر از يا برابر با 
ها چند شکلی  درصد مکان 6/10 (. در كل9شکل 
 دادند.نشان 

ترتیب  به 109/9تا  912/9در دامنه  مؤثرتعداد آلل 
 مشاهده شد. NFA140و  NFA012برای آغازگرهای 

در  220/0بین  1(PICمیزان اطلاعات چند شکلی )
 NFA012 مکاندر  169/0 تا NFA071مکان 

تواند اختلاف ايجاد شده  متغیر بود كه اين شاخص می
ها و   را با تعداد آللها  بوسیله آغازگرها در بین جمعیت

   ها نشان دهد. فراونی آن
                                                                     
1. Polymorphism Information Content 
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 (Festuca arundinaceaصفات زراعی در نود جمعیت فسکیوی پابلند ) براساستجزيه به مؤلفه اصلی  .2شکل 

 

 PICهای مختلفی برای محاسبه میزان فرمول
ها مقدار آن افزار نرمنشانگرها ارايه شده است و برخی 

مابین  آن را هاافزار نرمو برخی  0/0را مابین صفر تا 
كنند. در اين مطالعه برای صفر تا يک محاسبه می

استفاده شد  GenAlex افزار نرماز  PICتعیین مقادير 
براساس فرمولی كه در راهنمای اين  افزار نرمكه اين 

را ما بین صفر تا يک  PICآمده است مقدار  افزار نرم
البته مشابه (. Pagnotta, 2018) كند محاسبه می

 ;Avval et al., 2017نتايج ما، در گزارشات )

Zhang et al., 2019; Ferreira et al., 2018) 
میزان شاخص  باشد. می 0/0بیش از  PICنیز عدد 

 910/0از  جمعیت مورد بررسی 39نون برای شا
(NFA108 تا )090/0 (NFA103 با میانگین )

بود. بررسی میزان هتروزيگوتی در بین  060/0
مورد مطالعه نشان داد كه  EST-SSR های مکان

كمترين مقدار میزان اين شاخص در آغازگر 
NFA140  و بیشترين آن مربوط  220/0به میزان

 بود. 960/0برابر و  NFA012 به آغازگر
جمعیت فسکیوی  10ژنومی  DNAدر تکثیر 

باند  ISSR ،902آغازگر  91پابلند با استفاده از 
 990ها  كه از میان آندهی شناسايی شد  قابل نمره
شده تولیددرصد باندهای  6/06عبارتی  باند يا به

مورفیسم مورفیک بودند. برای نمونه، الگوی پلی پلی
نشان داده شده  9در شکل  ISSR32افراد با آغازگر 

است. تعداد نشانگرهای شناسايی شده برای آغازگرها 
نشانگر بود )جدول  12/1و با میانگین  90تا  6بین 
مورفیک برای هر  (. میانگین تعداد نشانگر پلی0

بود. درصد نشانگرهای  6/0آغازگر حدود 
 900تا  ISSR14برای نشانگر  00مورفیک بین  پلی

، ISSR1 ،ISSR4 ،ISSR10های برای نشانگر
ISSR16 ،ISSR17 ،ISSR18 ،ISSR20 ،
ISSR26 ،ISSR27، ISSR28 و ISSR32  .بود

(، شاخص Heمیانگین هتروزيگوتی مورد انتظار )
( برای هر Ne) مؤثر( و تعداد آلل Iاطلاعات شانون )

آمده است.  0در جدول  ISSRنشانگر  91يک از 
 ISSR39در  96/9به میزان  مؤثركمترين تعداد آلل 

مشاهده شد.  9/2به میزان  ISSR32و بیشترين در 
 920/0( از Iدامنه شاخص اطلاعات شانون )
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(ISSR13 تا )296/9 (ISSR36 .متغیر بود )
به  PICدارای بیشترين میزان  ISSR26نشانگر 

كه كمترين محتوی  بود، درحالی 90/9یزان م
به  ISSR33زگر ( در آغاPICمورفیک ) اطلاعات پلی

مشاهده شد. كمترين هتروزيگوتی  910/0میزان 
و  920/0به میزان  ISSR13مورد انتظار مربوط به 
 ISSR35در آغازگر  060/9بیشترين آن برابر 

مشاهده شد. میانگین هتروزيگوتی مورد انتظار در بین 
 (.0برآورد شد )جدول  0002/0نشانگر برابر  91

س مجموع كل ها براسا بندی جمعیت طبقه
-ESTنشانگرهای مورد استفاده در اين مطالعه )

SSR  وISSR با استفاده از ضريب شباهت جاكارد )
انجام پذيرفت. نتايج نشان داد  UPGMAو روش 

بندی شدند  ها در دو گروه كلی دسته كه همه جمعیت
ای  های ديررس و زودرس علوفه (. جمعیت0)شکل 

مل دو زير گروه شا ( قرار گرفتند كهIدر گروه اول )
كه تمامی جمعیت چمنی  یحالمتفاوت بودند. در

( با دو زير شاخه قرار گرفتند IIهمگی در گروه دوم )
 (.0)شکل 

تمامی نشانگرهای  براساستجزيه ساختار جمعیت 
جمعیت فسکیوی پابلند  10مورد مطالعه نشان داد كه 

بندی  به دو گروه )رنگ سبز و قرمز( تقسیم=K 2در 
ای  های علوفه اولین گروه )رنگ سبز( شامل جمعیتشد. 

زودرس و ديررس و گروه دوم )رنگ قرمز( شامل 
های چمنی بود. كلاستربندی مبتنی بر روش  جمعیت

Bayesian براساسبندی  مطابق با خوشه UPGMA 
 براساس Structureافزار  بود. الگوريتم مربوط به نرم

فاصله ژنتیکی تمامی افراد را به راحتی از يکديگر جدا 
تری نسبت به ساير  تواند يک ابزار قوی كند پس می می

 (.0بندی باشد )شکل  آنالیزهای جمعیت برای گروه
 

 
آغازگر  با PCR به مربوط هایژل :A. یتحت بررس یویفسک های یتجمعدر  10تا  9افراد  DNA یو الکتروفورز رو PCR نتیجه .9 شکل

ISSR32 .Bمربوط به  های : ژلPCR گربا آغاز NFA012. Mنردبان : DNA (ولکولیكش م خط يا یوزن مولکول استاندارد عنوان به )
 .كیلوباز 900

M M 

M M 

B 

M 

M M 

M M 

M M 

A 
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( با استفاده از Festuca arundinaceaهای فسکیوی پابلند ) برآورد تنوع ژنتیکی در جمعیتهای نام، توالی و شاخص .0جدول 
 EST-SSR و  ISSR هاینشانگر

 توالی نشانگر نشانگر نوع نام نشانگر
 دمای 

 (      ذوب )

 تعداد 
 كل 
 مکان

 تعداد 
 های  مکان

 چند شکلی

 درصد 
 باندهای 

 چند شکل 
(PPB) 

 محتوی 
 چندشکلی
  اطلاغات

(PIC) 

 هتروزيگوتی 
 مورد انتظار 

(He) 

 تعداد آلل 
  مؤثر

(Ne) 

 شاخص 
 شانون 

(I) 

NFA012 EST-SSR 
5´TTGCCAGGAAATTTTGCTCT3´ 
3´ATGGTATTGGCAGCAAGAGG5´ 

60 12 12 100 0.961 0.368 1.901 0.432 

NFA037 EST-SSR 
5´GCATCGACCTACCCTGACTA3´  
3´GTGTCCCTGGCGATCTTG5´ 

62 12 12 100 0.841 0.361 1.630 0.601 

NFA040 EST-SSR 
5´TCATTGTGTTCGCTCTCCTG3´ 
3´CCTTCTTTGTCGCCATGGTA5´ 

60 13 13 100 0.615 0.290 1.487 0.445 

NFA065 EST-SSR 
5´GGATGGATCCTCACAATGCT3´ 
3´CTCCTCCTCTCCTCCAGCTC5´ 

64 9 9 100 0.824 0.271 1.457 0.408 

NFA071 EST-SSR 
5´TCCTAAGCAGAGCTCGATCC3´ 
3´GAGGTTGGCGAACTTCCTC5´ 

62 7 7 100 0.228 0.344 1.580 0.520 

NFA103 EST-SSR 
5´GCAAGACATCACATAGCTGTCG3´ 
3´CTCGTACCGCCCCACAAG5´ 

62 11 9 81 0.615 0.291 1.528 0.538 

NFA108 EST-SSR 
5´ATCAAACCCTGAGAAGCAAAAC3´ 
3´GTTCCGTCGCGTACATTCTT5´ 

59 8 6 75 0.518 0.269 1.460 0.395 

NFA113 EST-SSR 
5´CTCGAAGTAGGCGGAGATGAC3´ 
3´AGTACGAGGAGGGGATGGAGAT5´ 

64 4 4 100 0.753 0.329 1.551 0.505 

NFA138 EST-SSR 
5´GCCTTGGAGAAGAATATCCACA3´ 
3´CAGTGGGGAATTGCAGATAGAT5´ 

61 12 9 75 0.488 0.271 1.460 0.408 

NFA140 EST-SSR 
5´CTCACAAAGCATCAACCAAGTC3´ 
3´GGAGTACCAGCAGTACCAGGAC5´ 

61 4 3 75 0.416 0.228 1.392 0.453 

ISSR1 ISSR CACACACACACACACARG 52 11 11 100 0.831 0.290 1.550 0.411 
ISSR2 ISSR GAGAGAGAGAGAG8AGAYT 52 11 9 81 0.416 0.220 1.380 0.333 
ISSR3 ISSR GAGAGAGAGAGAGA13GAYG 52 9 6 66 0.641 0.159 1.294 0.245 
ISSR4 ISSR AGAGAGAGAGAGAGA9GYC 52 8 8 100 0.91 0.391 1.763 0.556 
ISSR5 ISSR AGAGAGAGAGAGAGAG13T 52 11 7 61 0.611 0.316 1.285 0.556 
ISSR6 ISSR GAGAGAGAGAGAGAGAT 52 8 8 100 0.516 0.358 1.628 0.520 
ISSR7 ISSR GAGAGAGAGAGAGAGAA 52 12 11 92 0.722 0.392 1.740 0.557 
ISSR8 ISSR CCCGTGTGTGTGTGTGT 52 8 7 87 0.453 0.357 1.628 0.520 
ISSR9 ISSR CACACACACACACACAA 52 13 12 92 0.513 0.387 1.679 0.550 
ISSR10 ISSR GTGTGTGTGTGTGTGTT 52 9 9 100 0.844 0.455 1.828 0.646 
ISSR11 ISSR TCTCTCTCTCTCTCTCC 52 13 7 54 0.556 0.220 1.375 0.333 
ISSR12 ISSR AGAGAGAGAGAGAGAGCC 52 11 4 36 0.674 0.238 1.408 0.352 
ISSR13 ISSR AGAGAGAGAGAGAGAGYA 52 10 5 50 0.611 0.120 1.192 0.186 
ISSR14 ISSR AGAGAGAGAGAGAGAGYA 52 8 4 50 0.913 0.355 1.618 0.519 
ISSR15 ISSR ACACACACACACACACYT 52 13 8 61 0.843 0.309 1.60 0.437 
ISSR16 ISSR ACACACACACACACACYA 52 9 9 100 1.02 0.275 1.534 0.389 
ISSR17 ISSR ACACACACACACACACYT 52 13 13 100 0.415 0.369 1.915 0.517 
ISSR18 ISSR ACACACACACACACACYG 52 8 8 100 0.568 0.243 1.360 0.324 
ISSR19 ISSR GGAGAGGAGAGGAGA 52 13 12 92 0.642 0.304 1.538 0.445 
ISSR20 ISSR GAGAGAGAGAGAGAGARC 52 12 12 100 0.591 0.296 1.621 0.365 
ISSR21 ISSR GGGGTGGGGTGGGGT 52 11 10 91 0.712 0.155 1.277 0.224 
ISSR22 ISSR A10CACACACACACACACGCT 52 11 7 64 0.398 0.430 1.775 0.619 
ISSR23 ISSR ACACACACACACACAC 52 10 8 80 0.415 0.332 1.604 0.480 
ISSR24 ISSR ACACACACACACACACTG 52 12 11 91 0.744 0.305 1.576 0.432 
ISSR25 ISSR TCCTCCTCCTCCTCCTG 52 11 11 100 0.754 0.227 1.401 0.330 
ISSR26 ISSR ACACACACA12CACACACGT 52 9 9 100 1.10 0.223 1.319 0.341 
ISSR27 ISSR AGAGAGAGAGAGAGAGTC 52 11 11 100 0.415 0.327 1.591 0.375 
ISSR28 ISSR GAGAGAGAGAGAGAGAGCC 52 14 9 64 0.914 0.371 1.698 0.525 
ISSR29 ISSR ACTACGACTTGTGTGTGTGTGTG 52 8 7 87 0.754 0.158 1.285 0.279 
ISSR30 ISSR ACTCGTACTAGAGAGAGAGAGA 52 9 8 89 0.615 0.285 1.502 0.401 
ISSR31 ISSR CGTAGTCGTCACACACACACACA 52 9 8 89 0.611 0.399 1.872 0.570 
ISSR32 ISSR AGT CGT AGT ACACACACACACAC 52 9 9 100 0.622 1.117 2.100 0.514 
ISSR33 ISSR GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 52 7 6 86 0.321 0.781 1.420 0.338 
ISSR34 ISSR CTCTCTCTCTCTCTCTCTG 54 8 8 100 0.621 1.11 1.541 0.425 
ISSR35 ISSR CACCACCACCACCACCACCACG 54 12 8 66 0.415 1.465 1.735 0.595 
ISSR36 ISSR GTGGTGGTGGTGGTGGTGGTGC 56 12 8 67 0.356 1.216 1.570 0.470 
ISSR37 ISSR CACACACACACACACACACAG 56 8 7 87 0.415 0.411 1.279 0.327 
ISSR38 ISSR CACCACCACCACCACCACCACT 54 8 8 100 0.714 0.980 1.778 0.625 
ISSR39 ISSR GTCACCACCACCACCACCACCAC 55 7 6 86 0.515 0.836 1.160 0.341 

Tm: Temperature melting, PPB: Percentage of polymorphic bands, PIC: Polymorphism information content, He: Expected 

heterozygosity, Ne: Effective nimber of allele, I: Shannon diversity index. ISSR: Intersimple sequence repeat, EST-SSR: Expressed 

sequence tag-simple sequence repeats.  
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 نشانگرهای و UPGMA الگوريتم از استفاده با( Festuca arundinacea) پابلند فسکیوی های جمعیت بندی دسته .0 شکل

EST-SSR و ISSR 

 

 

 
 افزار نرم از استفاده با( Festuca arundinacea) پابلند فسکیوی های جمعیت بین در جمعیت ساختار بررسی (الف .0 شکل

Structure نشانگر و ISSR و EST-SSR، مورد  پابلند فسکیویپلاسم  در ژرم ها نمودار دوطرفه برای تعیین تعداد زير جمعیت (ب
 Structure Harverterافزار  در نرم  EST-SSRو ISSR نشانگرنشانگرهای  براساس( K=2مطالعه )

 

 

 

 الف

I

I
 

II
 

 ب
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 ISSRتجزیه ارتباطی صفات زراعی با نشانگرهای 

  EST-SSR و

مکان ژنی  GLM ،906در تجزيه ارتباطی با روش 
 00/0مرتبط با هفت صفت در سطح احتمال 

شناسايی شد كه پس از تصحیح بنفرونی تعداد به 
(. 0صفت تقلیل يافت )جدول  0مکان برای  06

Rشده ) توجیه فنوتیپی تغییرات میزان دامنه
( توسط 2

QTL متغیر بود كه  200/0تا  009/0ها از
بیشترين تعداد مکان مربوط به صفات تاريخ گلدهی و 

مکان ژنی بود. كمترين  20افشانی با  تاريخ گرده
مکان(  9تعداد مکان برای صفت طول پدانکل )

، 902، 212های  (. مکان0شناسايی شد )جدول 
 00و  292، 20، 901، 206، 990، 92، 912

افشانی  دو صفت تاريخ گلدهی و تاريخ گرده بین
ها در بین اين دو صفت  مشترک بودند و بقیه مکان

در صفت  292متمايز از هم بودند. همچنین مکان 
افشانی  عملکرد دانه با دو صفت تاريخ گلدهی و گرده

بین دو صفت تعداد ساقه و  20مشترک بود. مکان 
ها برای  انافشانی مشترک بود و بقیه مک تاريخ گرده

 (.0صفات مختلف متمايز از يکديگر بودند )جدول 
، تعداد MLMدر تجزيه ارتباط با استفاده از روش 

مکان برای هشت صفت مختلف در سطح  90
شناسايی شد كه پس از تصحیح  00/0احتمال 

 مکان برای صفت تاريخ 2بونفرونی اين تعداد به 
(. 6( كاهش يافت )جدول 999و  229افشانی ) گرده

 ISSR32و  ISSR28اين دو مکان مرتبط با نشانگر 
وارد  دلیل به MLMبود. پايین بودن تعداد مکان در 

كردن فاكتور تصحیح روابط خويشاوندی در اين 
روش است كه احتمال ايجاد ارتباط دروغین بین 

 شدت كاهش داده است. های ژنی و صفات را به مکان

 
های  ( با استفاده از دادهFestuca arundinaceaهای فسکیوی پابلند ) زراعی در جمعیت صفات برای ارتباط تجزيه نتايج .0جدول 

 (GLMمدل خطی عمومی ) براساس EST-SSRو  ISSR نشانگرهای 

 مکان نشانگرها صفت
 یدار معنیسطح 

(P-value) 
R2 مکان نشانگرها صفت 

 یدار معنیسطح 
(P-value) 

R2 

 ISSR12 110 0.000103 0.092  ISSR7 58 0.000103 0.109 

 ISSR23 223 0.000102 0.105  ISSR12 110 0.000102 0.109 

 ISSR16 146 0.000106 0.094  ISSR2 18 0.0000982 0.124 

 ISSR24 236 0.000102 0.096  ISSR12 109 0.0000785 0.129 

 ISSR8 70 0.000101 0.096  ISSR20 187 0.0000781 0.099 

 ISSR24 232 0.0000946 0.094  EST7 431 0.0000774 0.086 

 ISSR19 179 0.0000878 0.097  ISSR11 104 0.0000625 0.091 تاريخ گلدهی

 ISSR20 188 0.0000792 0.099  ISSR27 260 0.0000368 0.094 

 ISSR7 58 0.0000515 0.103 افشانی گرده ISSR22 206 0.0000175 0.127 

 ISSR24 237 0.0000398 0.106  ISSR3 25 0.000015 0.086 

 ISSR22 206 0.0000374 0.107  ISSR5 37 0.0000144 0.089 

 ISSR12 109 0.0000332 0.108  ISSR17 152 0.00000897 0.083 

 ISSR16 140 0.0000229 0.112  ISSR31 297 0.00000429 0.101 

 ISSR31 297 0.0000845 0.122  ISSR8 70 0.00000258 0.096 

 ISSR27 260 0.00000692 0.125  ISSR21 197 0.000000365 0.111 

 ISSR20 187 0.0000035 0.099  ISSR20 187 0.000102 0.099 

 ISSR5 37 0.00000269 0.134  ISSR24 237 0.000101 0.106 

 ISSR2 18 0.00000111 0.110  ISSR31 298 0.0000102 0.101 

 ISSR21 197 0.000000015 0.177  ISSR39 372 0.000101 0.109 

 ISSR24 234 0.0001045 0.091  ISSR18 171 0.000103 0.105 
 ISSR26 253 0.000101 0.090  ISSR22 212 0.000101 0.105 طول پدانکل

 ISSR27 269 0.0001026 0.152 عملکرد دانه ISSR3 25 0.0000407 0.173 تعداد ساقه

 ISSR31 300 0.00000544 0.208  ISSR24 237 0.0000827 0.128 

R2: Coefficient of determination, P-value: Probability value, GLM: General linear model 
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های  با استفاده از داده( Festuca arundinaceaهای فسکیوی پابلند ) زراعی در جمعیت صفات برای ارتباط تجزيه نتايج .6جدول 
 (MLMمدل خطی مخلوط ) براساس EST-SSRو  ISSR نشانگرهای 

R2  یدار معنیسطح (P-value) صفت نشانگرها لوكوس 
0.170 0.000211 271 ISSR28 

 ISSR32 313 0.000540 0.146 افشانی تاريخ گرده
0.105 0.00304 381 EST1 
0.108 0.000123 166 ISSR18 طول برگ 

0.111 0.00201 367 ISSR39 تاريخ گلدهی 
0.113 0.00214 241 ISSR25 

 ISSR4 31 0.00230 0.104 تعداد ساقه
0.095 0.00471 213 ISSR22 
0.104 0.00304 367 ISSR39 ارتفاع پدانکل 
0.094 0.00413 303 ISSR32 ارتفاع گیاه 
0.092 0.00466 403 EST4 
0.105 0.00432 50 ISSR7 تاجپوش قطر 
0.093 0.00499 47 ISSR6 

 ISSR8 67 0.00499 0.093 قطر يقه
0.093 0.00499 350 ISSR36 

 00/0در سطح احتمال  (Bonferroni) دار با تصحیح بونفرونینشانگرهای معنی

0.170 
0.146 

0.000211 271 ISSR28 افشانی تاريخ گرده 

0.000540 313 ISSR32  
R2: Coefficient of determination, P-value: Probability value, MLM: Mixed linear model. 

 

تجزيه تنوع صفات مورفولوژيکی و عملکردی نشان 
داد كه در رابطه با كلیه صفات مورد مطالعه تنوع 

ای در مواد آزمايشی وجود دارد. اين امر گسترده
های تحت  ری متفاوت جمعیتسازگا دلیل بهتواند  می

بررسی در شرايط آب و هوايی محل آزمايش باشد. 
افشانی  ( و تاريخ گرده00/96صفت ارتفاع بوته )

( دارای بالاترين ضريب تغییرات بودند و 22/90)
های  بنابراين پتانسیل خوبی برای استفاده در برنامه

 Augustyniak et al. (2018)اصلاحی دارند. 
های مختلف فسکیوی پابلند، پاسخ  واريتهدريافتند كه 

متفاوت رشدی در شرايط آب و هوايی سرد نشان 
( گزارش كردند كه چند 2015) .Sun et alدهند.  می

شکلی مشاهده شده در صفات مورفولوژيک با 
سازگاری به شرايط آب و هوايی و سابقه اصلاحی 

های  ها ارتباط دارد. نتايج نشان داد جمعیت ژنوتیپ
4000/247-2 ،Kamyaran Kordestan ،

6000/9Fozveh،6000/112-2  ،4000/247-2  و
6000/L12-3  دارای بیشترين ضريب تغییرات درون

گروهی برای صفات مورد بررسی بودند كه 
دهنده بالابودن میزان دگرگشنی در اين  نشان

ها و در نتیجه تنوع بالای ژنتیکی و فنوتیپی  جمعیت
باشد. همچنین  ر اين جمعیت میدر بین افراد موجود د

، Azarbayjan7 ،6000/L12-1های  جمعیت
Fariman 83B+ ،6000/9 Fozveh ،Tirbute ،
Fariman 83D+ ،Arid ،Mini Mustang ،Pcer 

دارای كمترين ضريب تغییرات برای  Rebel,JRو 
تنوع كمتر  دلیل بهتواند  صفات بررسی شده بود، كه می

گیری شده  ها از نظر صفات اندازه درون اين جمعیت
های  در مجموعه جمعیتتنوع  بررسی باشد. نتايج

از  یا علوفه های یتداد جمع ای و چمنی نشانعلوفه
به  نسبتت اكل صف در یشتریب ییراتتغ يبضر

احتمالاً دلیل اين امر  .برخوردار بودند چمنی های جمعیت
ای مورد استفاده در اين  های علوفه اين باشد كه جمعیت

نداشتن سابقه اصلاحی قبلی و وحشی  دلیل بهآزمايش 
های چمنی كه سابقه اصلاحی  بودن نسبت به جمعیت

مورفیسم بیشتری از نظر صفات  داشته دارای پلی
 گیری شده در درون خود بودند.  اندازه

های اصلی  بندی با تجزيه به مؤلفه نتايج گروه
آمده، زيرگروه  دست هكه از چهار زيرگروه بنشان داد 

برای شده  های اصلاح و سوم حاوی اكثر جمعیتدوم 
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كه زيرگروه اول و دوم  علوفه و بذر بودند، درحالی
های محلی ايرانی و مجارستانی  شامل اكثر جمعیت

ها صورت  بودند كه كار اصلاحی كمتری روی آن
داده  های قبلی نیز نشان پذيرفته است. در گزارش

ای  شده است كه انواع مختلف چمنی و علوفه
فسکیوی پابلند به صورت واضح با استفاده از صفات 
مورفولوژيکی و زراعی قابل تفکیک از هم هستند 

(Zhang et al., 2019; Shahabzadeh et al., 

های  (. از طرف ديگر، تنوع زيادی بین جمعیت2019
يک  نوانع بهتواند  تحت بررسی وجود داشت كه می

پلاسمی خوب برای اصلاح فسکیوی پابلند  منبع ژرم
يابی ژن )پانل ارتباطی( استفاده گردد. از  و اهداف مکان

ها تولید  ترين راه اصلاحی گراس آنجايی كه امروزه مهم
هايی با فاصله  باشد انتخاب جمعیت ارقام تركیبی می

 والد در تولید ارقام عنوان بهاقلیدسی زياد از يکديگر 
تواند سبب تولید ارقامی با میزان نمود  تركیبی می

(. شناخت Borna et al., 2017فنوتیپی بالا گردد )
پلاسم  تنوع ژنتیکی برای تولید ارقام جديد، مديريت ژرم

های اصلاحی،  و انتخاب والدين مناسب برای برنامه
 (.Lou et al., 2018بسیار پر اهمیت است )

 و مورفولوژی ارزيابی بر اتکا با كه تنها آنجايیاز
 به توان نمی مطالعه مورد های جمعیت عملکردی

 انتخاب را تلاقی برای مناسب والدين دقیق صورت
پس در اين آزمايش بررسی تنوع ژنتیکی با  نمود

نیز انجام  EST-SSRو   ISSRاستفاده از نشانگر 
گرفت. نشانگرهای مولکولی متفاوتی برای بررسی 

های مختلف گیاهی پیشنهاد و  تنوع ژنتیکی در گونه
 ;Awasthi et al., 2004استفاده شده است )

Dangi et al., 2004; Sehgal et al., 2009) .
انتخاب يک نشانگر مناسب برای هر پژوهش بستگی 

یولوژيکی گونه به هدف تحقیق و ساختار ژنتیکی و ب
(. بنابراين، مقايسه Aggarwal et al., 2007دارد )

آوردن تنوع مطلوب امری  دست هبین نشانگرها برای ب
(. مطالعات Borna et al., 2017ضروری است )

های  بودن جمعیتمحدود دلیل بهروی فسکیوی پابلند 
در دسترس آن بسیار كم است و تا به امروز 

نشانگرهای مختلف از نظر ای برای مقايسه  مطالعه
نشان دادن بهتر تنوع ژنتیکی صورت نپذيرفته است 

(Sun et al., 2015 در اين مطالعه دو تا از .)
و  ISSRنشانگرهای متداول در بررسی تنوع ژنتیکی )

EST-SSR مورد استفاده قرار گرفت و سطح بالايی )
هر دو نشانگر مشاهده شد. در اين  براساساز تنوع 

، يک الگوی باندی EST-SSRانگرهای پژوهش نش
قابل تشخیص خوبی را نشان دادند كه منطبق با 

نتیجه  ( بود. آنها2016) .Fu et al های گزارش
بالاترين میزان تنوع را  NFA37گرفتند كه نشانگر 

دهد كه بیانگر اين  در بین ساير نشانگرها نشان می
ن است كه اين نشانگر توانايی بالايی برای نشان داد

 ,.Fu et alچندشکلی در فسکیوی پابلند دارد )

2016; Amini et al., 2011 .) باند  902از
%( دارای چند شکلی 06/06باند ) 990آمده  دست هب

 رویهای قبلی  بودند كه اين نتايج با نتايج بررسی
ژنوتیپ( با  92های فسکیوی پابلند ) برخی از ژنوتیپ

داشت  درصد چندشکلی، همخوانی 10بیشتر از 
(Pivoriene et al., 2008 .)آمده از  دست هنتايج ب

از  هانشان داد كه بهترين نشانگر ISSRنشانگرهای 
( PPL و Ne ،I، Heلحاظ پارامترهای تنوع ژنتیکی )

 می ISSR39 و ISSR35، ISSR26 هاینشانگر

 PICمیزان  براساسكه بهترين نشانگر  حالیباشد در
اين نتايج نشان داد كه نشانگر  بود. ISSR32نشانگر 
ISSR يک ابزار قوی برای نشان  عنوان بهتواند  می

دادن تنوع ژنتیکی برای انتخاب بهترين والدين برای 
كار رود  د ارقام جديد با هتروزيس بالا بهايجا

(Bornet et al., 2001; Pivoriene et al., 

روی فسکیوی  هايی  (. مطالعه اخیر با گزارش2008
(، Malay et al., 2005; Fu et al., 2016لند )پاب

 ,.Cho et al(، برنج )Eujay et al., 2002گندم )

( با استفاده از Xie et al., 2010و لولیوم )( 2000



 (9-20) 9911 بهار، نهمو  ستیب یاپی، پسومسال نهم، شماره  ،یزراع اهانیگ فناوری¬ستيز یـ پژوهش یمجله علم 96

 

و  EST-SSRنشانگرهای مختلف ريزماهواره )
ISSR .مطابقت داشت ) 

نتايج پژوهش حاضر نشان داد كه ارتباطی بین 
( PICمحتوای اطلاعات چند شکلی )ها با  تعداد آلل

آلل دارای  92با  ISSR19وجود ندارد. برای مثال 
آلل  0با  ISSR14كه  درحالی PIC 602/0میزان 

 بود. همچنین نشانگر PIC 199/0دارای میزان 
NFA065  وNFA138  آلل چندشکل دارای  1با

بودند. اين  000/0و  020/0به ترتیب  PICمیزان 
( در 2090و همکاران ) Lal مشاهدات با گزارش

مورد ارتباط بین نوع گیاه، تعداد آلل و مکان 
  (.Lal et al., 2018چندشکل در يک راستا بود )

 ISSRمجموع نشانگرها ) براساسبندی  نتايج گروه
( نشان داد كه دو نشانگر به خوبی EST-SSRو 

های تحت بررسی را به دو گروه كلی چمنی و  جمعیت
كردند كه هر گروه دارای دو زيرگروه  ای تقسیم علوفه

های اصلی با  بود كه اين نتايج با نتايج تجزيه به مؤلفه
استفاده از صفات زراعی منطبق بود. همچنین اين نتايج 

ها  حاصل از تجزيه ساختار ژنتیکی جمعیت با مشاهدات 
در تطابق بود. اين نتايج نشان داد كه نشانگرهای 

ها و  ها به خوبی بین گروه وارهريزماهواره و بین ريزماه
كنند  های فسکیوی پابلند تمايز ايجاد می زيرگروه

(Amini et al., 2011; Semagn et al., 2006; 

Belaj et al., 2003; Dreisigacker et al.,. 
گران در انتخاب  تواند به اصلاح (. اين نتايج می2005
ين والد عنوان بههای با میزان چندشکلی بالا  ژنوتیپ

نتايجی با بیشترين  آوردن دست بهبرای  گراس پلی
 Hand et al., 2012; Yu etهتروزيس كمک نمايد )

al., 2013 از طرفی، يکی از ملزومات تجزيه ارتباط .)
داشتن تنوع در پنل ارتباطی )جمعیت مورداستفاده( 

های چند متغیره از قبیل تجزيه است. بنابراين تجزيه
 براساسهای اصلی )چه مؤلفهكلاستر و تجزيه به 

های داده صبراساسهای مورفولوژيکی و چه  داده
مولکولی( اطلاعات كلی در ارتباط با تمايز بین 

ها از نظر صفات مورد بررسی و امکان انجام  جمعیت

 دهد.تجزيه ارتباط را نشان می

در اين مطالعه برای بررسی نشانگرهای پیوسته با 
و  GLMاز دو روش صفات زراعی مورد مطالعه 

MLM  استفاده شد. در روشGLM  تعداد بالايی
شناسايی شد اما با  00/0در سطح  دار معنینشانگر 

نشانگر برای پنج صفت  06تصحیح بنفرونی تعداد به 
به منظور  MLMكاهش يافت. همچنین در روش 

كاهش پیوستگی دروغین نشانگر و صفت روابط 
عیت وارد مدل شد خويشاوندی هم علاوه بر ساختار جم

هايی با اطمینان بیشتر از لحاظ پیوسته بودن به  تا مکان
صفت  2مکان برای  90صفت شناسايی شوند كه 

مکان  2شناسايی شد كه بعد از تصحیح بنفرونی به 
 GLMافشانی كاهش يافت. در روش  برای تاريخ گرده

های ژنی زيادی بین تاريخ گلدهی و تاريخ  مکان
تواند ناشی از  رک بود كه اين امر میافشانی مشت گرده
 در دخیل ژنومی نواحی پیوستگی و يا پلیوتروپی اثرات
باشد كه اهمیت زيادی در اصلاح  صفات اين كنترل

گیاهان دارد و بهبود و دستکاری چندين صفت را به 
 و همکاران Louكند.  صورت همزمان مهیا می

 روی SSRنیز با استفاده از نشانگرهای  (2090)
های فسکیوی پابلند دريافتند كه اين نشانگر  جمعیت

دادن تنوع ژنتیکی و  ريزماهواره توانايی خاصی در نشان
مکان مرتبط با استفاده  99تحلیل روابط ژنتیکی دارد و 

برای صفات مورفولوژيک در فسکیوی  GLMاز روش 
و همکاران  Sunپابلند شناسايی كردند. همچنین 

افشانی و  ط با صفت گردههايی مرتب ( مکان2090)
ژنوم فسکیوی  روی MLM گلدهی با استفاده از روش

 92( 2090)و همکاران  Lou .پابلند شناسايی كردند
افشانی و چهار مکان مرتبط با  مکان مرتبط با گرده

عملکرد علوفه را با استفاده از نشانگرهای ريزماهواره 
های فسکیوی  جمعیت روی GLMبه كمک روش 

پابلند آمريکايی شناسايی كردند، كه اين گزارش با 
تطابق بالايی داشت. در  GLMنتايج ما در روش 

Rپژوهش حاضر میزان 
 200/0تا  006/0بین  2

دهد هرچه میزان اين شاخص بالاتر  بود كه نشان می
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داری پیوستگی يک صفت با  رفته احتمال معنی
توان امید  رو می ست. از ايننگر نیز بالاتر رفته انشا

Rهای ژنی با  داشت كه با يافتن مکان
بالا به يافتن  2

صفات زراعی مرتبط با آن نشانگر دست يافت 
(Amombo et al., 2018 .)ّتوسط  یصفات كم

تنها  كه ايند شون یمکان ژن كنترل م زيادیتعداد 
 ییراتتغ 200/0تا  006/0بتواند  یمکان ژن يک

 یبرا يیبالا یزانكند م یهت را توجمربوط به آن صف
 در حاضر مطالعهتطابق با  در. باشد یم یآن مکان ژن

 شودمی مشاهده وفور به مورد اين مختلف مقالات

(Simko et al., 2009; Wei et al., 2015; 

Vaishnav et al., 2018.).  با استفاده از تعداد
تعداد بیشتری  روینشانگر بیشتر و انجام آزمايش 

توان از صحت ارتباط و  جمعیت گیاهی با تنوع بالا می
پیوستگی اين صفات با نشانگرهای مربوطه مطمئن 

يابی دقیق نشانگرهای پیوسته با  شد. بنابراين با مکان
توان كارايی آن نشانگر در برنامه اصلاحی  صفت می

را بالا برد و همچنین از اين نشانگرها در تسريع 
ه كمک نشانگر و بالابردن سرعت اصلاح ب

 های اصلاحی فسکیوی پابلند استفاده نمود.  برنامه
 تنوع مورد بررسی فسکیوی پابلند های جمعیت در

خوبی  ای مشاهده شد كه به لکولی گستردهفنوتیپی و مو
ای فسکیوی پابلند را از هم  های چمنی و علوفه جمعیت

نشانگرهای  براساستفکیک نمود. در تجريه ارتباط 
ISSR و EST-SSR  تعدادی نشانگر مولکولی پیوسته
كننده صفات مورد مطالعه شناسايی  های كنترلبا ژن

 ارتباط در صفت يک از بیش با نشانگرها از شد. برخی
توانند برای اصلاح همزمان  صفات  بودند بنابراين می

است به  لازم. متعدد به صورت همزمان به كار روند
حاصل،  نتايج به بیشتر آماری اطمینان و تأيید منظور

 تر بزرگ هایجمعیت در پیوسته نشانگرهای تکرارپذيری
 در مطالعه مورد صفات از برداریيادداشت از با استفاده

 نشانگرهای از سپس، و گیرد محیط صورت چندين
فسکیوی  نژادیبه هایبرنامه در شدهتأيیدمولکولی 

 مورفولوژيک و توسعهاصلاح صفات  منظور به پابلند
 كمک به عملکرد بالاتر از طريق انتخاب با ارقامی
 شود. استفاده نشانگر
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