
 1400/  2شماره  / 8 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

45 

 هاالکتروفورز پروتئینالگوی ای گیاه فستوکا با استفاده از گونهای و بینگونهبررسی تنوع درون

3اشرف جعفریو علی 2، فرانک هادی*،1سهیلا افکار
 

 تهران نور،استادیار، گروه کشاورزی، دانشگاه پیام -1

 آبادمشناسی، دانشکده علوم پایه، دانشگاه لرستان، خرگروه زیست، یاراستاد -2

 ها و مراتع کشور، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، تهرانستاد، مؤسسه تحقیقات جنگلا -3

 (24/09/1400 :تاریخ پذیرش - 05/07/1400 تاریخ دریافت:)

 دهیچک

این مطالعه با  دارد.متفاوت گونه با سطح پلوئیدی  600است که بیش از ها ها از خانواده گراسیکی از بزرگترین جنسفستوکا 

( با استفاده از الگوی F.rubra و Festuca arundinacea ،F.ovinaژنوتیپ از سه گونه فستوکا ) 22هدف بررسی تنوع ژنتیکی 

نشان  5 - 13پروتئینی از های باندتوجهی در تعداد تنوع قابلها گونهبذر انجام شد. این  ایذخیره هایالکتروفورز پروتئین

 14( مشخص شد. باند شماره F.ovina) 5G( و کمترین تعداد باند پروتئینی در F.rubra) 17Gتعداد باند در  دادند. بیشترین

یک باند اختصاصی برای شناسایی این ژنوتیپ  عنوانتواند بهمی که مشاهده شد F.ovinaدر گونه  3Gکمیاب بود و فقط در 

وجود ها گونهبینبه نسبت ها گونهدرونبالایی از تنوع ژنتیکی  سطح AMOVAدر نظر گرفته شود. با توجه به نتایج تجزیه 

تنوع بین  هایشاخصدر  مشاهده شدهناشی از ماهیت دگرگشنی در این جنس باشد. با توجه به اختلاف  تواندمیکه داشت 

بر اساس الگوی ای شهتجزیه خودارای ساختار ژنتیکی متفاوتی هستند. نتایج  هاگونهکه  شد مشخص ،سه گونه مورد مطالعه

مورد های ژنوتیپ، UPGMAو روش  یبا استفاده از ماتریس فاصله اقلیدسشده ارزیابی هایژنوتیپدر  ای بذرذخیرهپروتئین 

، داشت( وجود F.ovina) 6G( با F.arundinacea) 15Gو  14Gکمترین ضریب تشابه بین  .دداقرار چهار گروه در  را مطالعه

عنوان والد در تولید بهشود میتوصیه بنابراین و  اندیافتهتکامل  تریمتفاوتاز روند تکاملی  هاگونه گرفت نتیجهتوان میلذا 

علت هتروزیگوتی ناشی از به تواندمیفستوکا  هایگونه در الگوی پروتئینی بذر مشاهده شده. تنوع ارقام ترکیبی استفاده شوند

 .از مناطق متفاوت باشدها عیتجمآوری یا جمع هاگونهدگرگشنی، تفاوت 

 SDS-PAGE، نشانگر پروتئین، فستوکاهای گونه، تنوع ژنتیکی، ایتجزیه خوشه :کلیدی واژگان

 
 
 
 

 
 
 

 

 
s.afkar@pnu.ac.ir :الکترونیکی، آدرس پست نویسنده مسئول* 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
4 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.3

.9
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
5-

20
 ]

 

                             1 / 12

http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.4
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.3.9
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-228-en.html


 ...ای گیاه فستوکا با استفاده از گونهای و بینگونهبررسی تنوع درون افکار و همکاران

 

46 

 مقدمه

در کشاورزی پایدار نقش و چمنی ای های علوفهگراس

ها . آنکنندمیمهمی دارند و کمک بزرگی به اقتصاد جهانی 

و کنند مینقش مهمی در تولید گوشت و لبنیات بازی 

اک، حفاظت از محیط زیست و همچنین در حفاظت از خ

(. Wang et al., 2001در فضای باز مهم هستند ) تفریح

است ها ه گراسها در خانوادیکی از بزرگترین جنسفستوکا 

گونه با سطح پلوئیدی مختلف از دیپلوئید  600که بیش از 

(14 = x12 = n2 تا )دودکاپلوئید (84 = x12= n2 دارد )

(Tzveler, 1989; Gaut et al., 2000; Loureiro et al., 

مختلف وجود دارند و های اکوسیستمدر ها گراس(. 2007

اعی زیادی فستوکا از اهمیت زرهای گونهبسیاری از 

تقریبا ها گراس. (Masoumi et al., 2020) برخوردار هستند

از مناطق کشاورزی در جهان وجود دارند و  درصد 70در

ها تولید توسط آنغذایی های پروتئین درصد 50بیشتر از 

از نظر  F.rubra(. گونه Kauppinen et al., 2016) شودمی

 Soreng et al., 2015; Chengبسیار پیچیده بوده )بندی رده

et al., 2016با تاریخچه تکاملی  ای( و توزیع گسترده

 Indaمختلف است )های یخبنداندارد که ناشی از ای پیچیده

et al., 2008 گونه .)F.ovina ای چندسالهو  گراس دیپلوئید

این  .استیافته گسترشاست که در مناطق معتدل شمالی 

به مقدار کمی  هک استمقاوم به خشکی  ،گراساز  گونه

توان از آن برای احیاء مراتع و احداث و می ن نیاز داردژنیترو

 ;Weibull et al., 1991) های مصنوعی استفاده نمودچراگاه

Movahed et al., 2013)  این جنس های گونهیکی از

Festuca arundinacea (Tall Fescue) اهمیت  است که

 شودمصرف میارپایان عنوان علوفه چهبه اقتصادی داشته و

(Tzveler, 1989; Gaut et al., 2000; Fu et al., 2016 .) این

 Bughrara et) است شدهسازگار  آبخوبی با کمبود گونه به

al., 1991) فصل ای علوفهمحصول عنوان بهطور گسترده هب و

 (.Reed et al., 2004)شود میسرد در مناطق معتدل کشت 

تواند میموجود در جمعیت و ارقام ارزیابی تنوع ژنتیکی 

اقتصادی در های واریتهبرای توسعه ها ژنوتیپبه انتخاب 

شده یآورجمعتنوع موجود در محصولات  ینده کمک کند.آ

شود تا  یابیمشخص و ارز یبه درست دیبا مختلفاز مناطق 

رقم مورد ی برداربهرهحفاظت و لازم جهت  یهایاستراتژ

 Parashar et al., 2015; Sharma and)نظر استفاده شود 

Krishna, 2017).  تعیین شباهت یا تنوع ژنتیکی بین

های روشبا استفاده از ها گراساز هایی جمعیتو ها ژنوتیپ

یند اصلاح و آبه فرتواند میمحیطی های عاملمستقل از 

 ,.Gilliland et alمحافظت از تنوع زیستی کمک کند )

2000 .) 

اتخاذ شده  ملاسپژرم ارزیابی یبرا یتعددم یهایاستراتژ

 یاستفاده از نشانگرها بهتوان یماست که از آن جمله 

 ی، نشانگرها(Kancherla and Bhalla, 2003) شناسیریخت

اشاره  DNA یمولکول یو نشانگرها بذرای رهیذخ نیپروتئ

 اییبیوشیمیهای روش. (Rahman and Hirata, 2004) کرد

تنوع ژنتیکی را تر دقیقارزیابی  امکان د کهنروجود دا یمختلف

 SDS-PAGE تکنیک ،هاروشاین در بین  ونموده فراهم 

 بررسی طور گسترده برایهبروشی ساده و اقتصادی است که 

بذر محصولات زراعی استفاده ای های ذخیرهپروتئینتنوع 

 ,.Iqbal et al., 2005; Gholami Farahabadi et al)شود می

بذر بسیار مستقل از تغییرات ای های ذخیرهپروتئین .(2021

 ,Gepts, 1989; Kakaei and Kahriziمحیطی هستند )

یا حتی آرایه بذر تشابه ژنتیکی درون  پروتئینالگوی  (.2011

 Mahmoud et)کند میبین موجودات مختلف را منعکس 

al., 2006.)  گیاه های گونهنتایج بررسی تنوع ژنتیکی

اطلاعات مهمی برای  پروتئینن با استفاده از الگوی آگروپیرو

اصلاحی های برنامهطراحی  ، محافظت ژنتیکی وآوریجمع

 .کرده استآینده فراهم 

تنوع ژنتیکی بالایی بین  بررسی گیاه مرتعی آگروپیرون، در

 Agropyron)گروپیرون آجمعیت وحشی  پانزده

desertorum )شدمشاهده شده از ایران آوری جمع (Salehi 

Shanjani et al., 2015 های جمعیت(. نتایج بررسی

با استفاده از الگوی  Agropyron cristatumی ورخود

پروتئینی با فاکتورهای  نشانگرشان داد که نپروتئین بذر 

تنهایی برای بررسی غرافیایی همبستگی داشته و بهجاکو

ل نیست. نتایج تنوع قاباستفاده قابلاین گونه  بندیرده
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های جمعیت مربوط به بذرهای پروتئیندر  راای ملاحظه

 نشانگراین  که شدپیشنهاد نشان داد و  A. cristatumمختلف 

این گونه در سطح بندی ردهبرای بررسی تواند نمیتنهایی به

بندی ردههای نشانگرو باید همراه با شود استفاده ای گونهدرون

 ایخوشهتجزیه (. Yousofi et al., 2013) گردددیگر استفاده 

بر  F.arundinaceaو خارجی گونه  چندین ژنوتیپ داخلی

تنوع ژنتیکی کمی در سطح پروتئین نشان  SDS-PAGEاساس 

تنوع  یمطالعه حاضر با هدف بررس .(Afkar et al., 2010داد )

مختلف داخلی و خارجی از سه گونه های ژنوتیپدر  یژنتیک

با استفاده از  (F.rubra, F.arundinacea, F.ovina) فستوکا

 .انجام شد SDS-PAGE الگوی پروتئین بذر با روش

 هاروشمواد و 

 F.ovina، F.arundinaceaاز سه گونه  ژنوتیپ 22ر وبذ

 کشور و مراتعها جنگلسسه تحقیقات ؤاز م F.rubraو 

 -)گلیسین، تریسبافر استخراج  .(1)جدول  ندشد تهیه

HCl )و ندوشن میرزایی  روش بر اساس، گلیسیرین

شد.  آماده( Mirzaei Nadoushan et al., 2002)همکاران 

 ,.Guy et al)گای و همکاران به روش  استخراج پروتئین

مقدار  پس از جداکردن پوشینه بذر به. انجام شد (1992

و  گرم وزن و با ازت مایع در داخل هاون پودر شدند 2/0

افر استخراج اضافه شد. لیتر بمیلی 3مقدار حاصل به پودر 

محلول همگن حاصل از مخلوط کامل محتویات هاون با 

. گردیدمنتقل  ها جهت سانتریفیوژاپندرفبافر استخراج به 

)دور در  10000 بادقیقه  20مدت  بهسانتریفیوژ اول 

بخش مایع انجام شد.  گراددرجه سانتی 4دقیقه( در دمای 

 و منتقل شددیگر اپندرف  بهبه دقت  هااپندرف بالای

)دور در  10000دقیقه در  15به مدت دوم  سانتریفیوژ

 صورت گرفت. گراددرجه سانتی 4 دقیقه( در دمای

( Bradford, 1976مقدار پروتئین به روش برادفورد )

بذر های پروتئینبرای الکتروفورز . گردیدگیری اندازه

 5/12کننده جداو ژل  درصد 4کننده متراکماز ژل 

از کوماسی بلو استفاده شد. آمیزی رنگو برای  درصد

حضور باند با عدد یک و عدم حضور باند با عدد صفر 

با استفاده از ماتریس ها دادهتحلیل مشخص گردید و 

و  NTSYS 2.02eافزارهای رمنصفر و یک در 

GenAlEx .انجام شد 

 
 فشده از مناطق مختلآوری جمعاز جنس فستوکا هایی گونه -1جدول 

Table 1. Species of the genus Festuca collected from different sites 
 کد

Code 
 گونه

Specie 
 منطقه

Region 
G1 F.ovina Gorgan-10502 
G2 F.ovina 1049 
G3 F.ovina Khorram Abad-2213 
G4 F.ovina Kordestan-1779 
G5 F.ovina Hosein Abad-10501 
G6 F.ovina Mianeh-10042 
G7 F.ovina Gholestan-1596 
G8 F.ovina 280-zanjan 
G9 F.ovina Karaj-10477 
G10 F.rubra U.S.A-1598 
G11 F.arundinacea Netherland-1610 
G12 F.arundinacea Ireland-DOVY 
G13 F.arundinacea FAO-1346 
G14 F.arundinacea Holland-1768 
G15 F.arundinacea 4363 
G16 F.rubra U.S.A-1597 
G17 F.rubra Holland-1771 
G18 F.arundinacea 4385 
G19 F.arundinacea Australia-1414 
G20 F.arundinacea 4369 
G21 F.arundinacea 4386 
G22 F.arundinacea Ireland-A2210 
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 نتایج و بحث

تا  38با وزن مولکولی متفاوت از  یباند پروتئین 22تعداد 

 مورد مطالعه مشاهده گردیدهای گونهکیلودالتون در  245

توجهی در تنوع قابلها گونه. این (1شکل  و 2)جدول 

بیشترین . نشان دادند 5-13پروتئینی از های باندتعداد 

تعداد باند ( و کمترین F.rubra) 17Gتعداد باند در 

( مشخص شد. این تنوع F.ovina) 5Gپروتئینی در 

 Aمنطقه شت. ( وجود داA-Dدر چهار منطقه )توجه قابل

-kDa 150) با وزن مولکولی بالاهایی پروتئینحاوی 

پروتئین باند  8تعداد  Bمنطقه در که در حالی بود (250

 Cدیده شد. در منطقه  (kDa 70-150) با اندازهواحد زیر

مشاهده  (kDa 50-70) پروتئین با اندازهباند  6 دادتع

پروتئین با وزن باند  3فقط  Dدر منطقه  اما گردید

 Aوجود داشت. در منطقه  (kDa 40-50) مولکولی

 F.rubraدر داخل گونه  3و  2، 1الگوی باندهای 

در  12و  10، 6الگوی باندهای  Bمنطقه . یکسان بود

و  15، 14ندهای شماره با Cو در منطقه  F.rubraگونه 

بودند دارای الگوی یکسانی  F.rubraگونه دروندر  17

و  F.arundinaceaگونه دروناما الگوی باندها در 

F.ovina  و فقط  هکمیاب بود 14متفاوت بود. باند شماره

عنوان باند هبتواند میاین باند  ،مشاهده شد 3Gدر 

ر گرفته در نظاختصاصی این ژنوتیپ برای شناسایی آن 

های ژنوجود  نشان دهندهشود. حضور باند اختصاصی 

است ای گونهدلیل تنوع هدر گونه بای ویژه

(Nejadhabibvash et al., 2014.) 

و همچنین  17Gو  3G ،4Gهای در ژنوتیپ 4باند شماره 

دیده  18Gو  6G ،9G ،10Gهای در ژنوتیپ 9باند شماره 

 4Gو  3Gهای وتیپفقط در ژن 12شد. اما باند شماره 

در  20و  19علاوه باندهای شماره یافت شد و به

باندهای  مشاهده گردید. 17Gو  7G ،8Gهای ژنوتیپ

های در ژنوتیپ 21و  20، 19، 14، 12، 6، 4، 3شماره 

دارای الگوی  F.arundinaceaمورد مطالعه از گونه 

در تمام  21و  13پروتئینی یکسانی بودند. باند شماره 

، 11Gهای غیر از ژنوتیپبهF. arundinacea های یپژنوت

18G در گونه مذکور  15که باند شماره دیده شد در حالی

 مشاهده نشد.  11Gبه استثناء ژنوتیپ 

 

  

 الگوی باندی الکتروفورز پروتئین بذر در سه گونه از جنس فستوکا -1شکل 
Figure 1. Seed protein banding electrophoresis pattern in three species of Festuca genus 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
4 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.3

.9
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
5-

20
 ]

 

                             4 / 12

http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.4
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.3.9
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-228-en.html


 1400/  2شماره  / 8 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

49 

 
 هاالگوی باندی در کل گونه –2شکل

Figure 2. Banding pattern in all species 
 

 
 مشاهده شدهتعداد، تحرک نسبی و وزن مولکولی، باندهای  -2جدول 

Table 2. Number, relative mobility and molecular weight of observed bands 
دبان  

Band 
 تحرک نسبی

Relative migration distance 

 )کیلو دالتون( وزن مولکولی
Molecular weight (kDa) 

1 0.07 245.47 

2 0.23 169.82 

3 0.27 154.88 

4 0.29 147.91 

5 0.31 141.25 

6 0.33 134.89 

7 0.37 123.02 

8 0.47 97.72 

9 0.49 93.32 

10 0.51 89.12 

11 0.53 85.11 

12 0.56 75.85 

13 0.58 46.45 

14 0.60 72.44 

15 0.64 66.06 

16 0.70 57.54 

17 0.74 52.48 

18 0.76 50.11 

19 0.78 47.86 

20 0.80 45.70 

21 0.86 39.81 

22 0.88 38.01 
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 F.rubraگونه های ژنوتیپدر همه  8و  7شماره های باند

 10باند شماره ر مشابه طوبه. گردیدمشاهده  G 8و  3Gجز هب

این مشاهده شد.  6G از غیربه F.rubraهای ژنوتیپدر همه 

فقط در  20و  19، 18، 16باندهای شماره درحالی است که 

دیده شد. باندهای  F.rubraاز گونه  8Gو  7G هایژنوتیپ

با  10بودند اما باند شماره مورفیک پلیهمه  مشاهده شده

تنها باندی است که در لتون کیلودا 12/89وزن مولکولی 

( و F.ovina) 6G بجزها گونهقرار دارد و در همه  Bمنطقه 

18G (F.arundinacea مشترک بود. وجود الگوی باندی )

اما حضور  ،که تنوع ژنتیکی وجود دارددهد میمتفاوت نشان 

قرابت ژنتیکی است  نشان دهندهها گونهبینباند مشترک 

(Sinha et al., 2012). 

های مورد مطالعه در تحقیق حاضر جود باند مشترک در ژنوتیپو

ها باشد منشاء تکاملی مشابه برای آن نشان دهندهتواند می

گزارش ( Azeez et al., 2013) همکارانعزیز و گونه که همان

و  Lycopersiconهای گونهمشترک در های باندحضور  نمودند

Trichosanthes دهدمینشان  های آنبرا یمنشاء تکاملی مشابه .

مشخص در تراکم بعضی از باندهای پروتئینی دیده شد  ی کهتفاوت

از پپتیدهای پروتئینی در وزن مولکولی  تعدادی کهنماید می

. همچنین الگوی پروتئینی خاصی اندگرفتهخاصی روی هم قرار 

که جاییآناختصاص داد. از ها گونهبه هر یک از توان نمیرا 

توانند میهستند ها ژنبذر محصول مستقیم ای ی ذخیرههاپروتئین

(. چندین Crawford, 1990تنوع ژنومی باشند )دهنده انعکاس

پذیری سازشمنظور که در سلول گیاهی به اندهداد مطالعه نشان

پروتئینی مهم است. های گروهگیاه با تغییرات محیطی، تغییر در 

نظیر درونی گیاه دلیل عوامل هاین تغییرات ممکن است ب

های فعالیتحاصل از رشد یا مواد شیمیایی های کنندهتنظیم

 Salisbury and)گذارد میثیر أتها ژنکه بر فعالیت باشد متابولیکی 

Ross, 1991.) 

نشان ای بذر از طرف دیگر تغییر در الگوی پروتئین ذخیره

ای رخ داده تغییراتی است که در طول تنوع گونه دهنده

حضور باندهای پروتئینی در ژل  حضور یا عدماست. 

بندی استفاده شود رده نشانگرعنوان هتواند بالکتروفورز می

(Yousofi et al., 2013 نتایج تجزیه .)AMOVA  نشان داد

 77ها گونه و درون درصد 23ها گونهکه درصد تنوع بین

سطح بالایی  AMOVAاست. با توجه به نتایج تجزیه  درصد

ها نشان داده شد که گونه ها تا بینگونه وع ژنتیکی دروناز تن

تواند ناشی از ماهیت دگرگشنی در این جنس باشد می

، F.ovinaمورفیسم گونه (. درصد پلی3)جدول 

F.arundinacea  وF.rubra 55/4و  73/72، 36/83ترتیب به 

 هایاین مطالعه سطح هتروزیگوتی در گونهعلاوه بود. به درصد

F.ovina ،F.arundinacea  وF.rubra 23/0، 27/0ترتیب را به 

( و Neثر )ؤلل مآ مشخص کرد، همچنین تعداد 01/0و 

، F.ovinaهای ( در گونهIشاخص اطلاعات شانون )

F.arundinacea.  وF.rubra 01/1و  37/1، 43/1ترتیب به 

 (.4بود )جدول 

 
 SDS-PAGEمورد مطالعه با استفاده از الگوی وکا فستهای گونه درونبین و  AMOVAتجزیه  -3جدول 

Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) between and within the studied species of Festuca using SDS-PAGE 
pattern 

 منابع تغییرات
S.O.V 

 درجه آزادی

df 
 مجموع مربعات

SS 
 میانگین مربعات

MS 
زدهواریانس تخمین  

Estimated variance 

 درصد واریانس

Percentage of 

variance 
 بین جمعیت

Among populations 
2 19.146 9.573 0.961 23 

 درون جمعیت

Within populations 
19 59.944 3.155 3.155 77 

 کل

Total 
21 79.091  4.116 100 
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 مورد مطالعه فستوکا های گونهتنوع ژنتیکی در های شاخص -4جدول 

Table 4. Genetic diversity indices in the Festuca species 
No private 

bands 
No.bands 

freq (≥ 5%) 

 No. 

of bands 

Polymorphism 

loci% uHe He I Ne Na N 
 جمعیت

Population 
2 20  20 83.36 0.292 0.275 0.426 1.436 1.77 9 F.ovina 

0 18  18 72.73 0.241 0.229 0.35 1.373 1.545 10 F.arundinacea 

0 8  8 4.55 0.016 0.014 0.022 1.019 0.409 3 F.rubra 

Na؛: تعداد آلل متفاوت Ne؛: تعداد آلل موثر He؛: هتروزیگوتی مورد انتظار uHe؛شده: شاخص هتروزیگوتی مورد انتظار تصحیحPolymorphism 

loci% ؛مورفیسمدرصد مکان پلی؛ No bands؛متفاوت : تعداد باندهایNo bands freq درصد؛ 5: تعداد باندهایی با فراوانی بیشتر ازNo private 

bands؛اختصاصی های: تعداد باند Iشاخص شانون : 

Na: No. of different alleles; Ne: No. of effective alleles; He: Expected heterozygosity; uHe: Unbiased expected 

heterozygosity; No bands: No. of different bands; No bands freq: No. of different bands with a frequency >= 5%; 

No private bands: N0 of bands unique to a single population; I: Shannon's information index 

 
ترتیب بیشترین درصد و به F.rubra و F.ovina هاینهگو

با توجه  .را به خود اختصاص دادندم مورفیسپلیکمترین مقدار 

در بین سه گونه شده  های محاسبهدار شاخصمعنیبه اختلاف 

که سه گونه مذکور دارای ساختار شد مورد مطالعه مشخص 

ینی ئدر الگوی پروتشده  مشاهدهژنتیکی متفاوتی هستند. تنوع 

علت هتروزیگوتی ناشی از بهتواند میفستوکا های گونهبذر 

از مناطق ها آوری ژنوتیپجمعیا ها گونهشنی، تفاوت دگرگ

 Festucaاز هایی ژنوتیپدر مطالعه ارزیابی  .متفاوت باشد

pratensis  بر اساس ها ژنوتیپمشخص شد که این

طور موثری هب که در الگوی پروتئینی مشاهده شدمورفیسمی پلی

اند تومی SDS-PAGEاز هم متمایز شوند. بنابراین توانند می

های ژنوتیپبرای شناسایی  عنوان روشی سریع و قابل اعتمادهب

اصلاحی و صنعت بذر استفاده شود های برنامهاین گونه در 

(Stoyanova and Boller, 2010 که )نتایج تحقیق کننده ییدأت

 حاضر است.

باند محاسبه شد و حضور عدمضریب تشابه بر اساس حضور و 

. بالاترین (5)جدول  بود 06/0 - 9/0دامنه ضریب تغییرات از 

 F.rubra ،20Gکه هر دو از گونه  19Gو  12Gضریب تشابه بین 

 .بودند مشاهده گردید  F.arundinaceaهر دو از گونه  21Gو 

ها ژنوتیپاین ژنتیکی پلیاین مطلب حاکی از آن است که از نظر 

به هستند و کمترین ضریب تشاتر ها مرتبطژنوتیپنسبت به سایر 

( وجود F.ovina) 6G( با F.arundinacea) 15Gو  14Gبین 

تری متفاوتها از روند آن شودنتیجه گرفته می ، بنابرایندارد

ارقام دست آورن هبرای بشود میو همچنین توصیه اند یافتهتکامل 

شود. با توجه به استفاده تلاقی  عنوان والدین درها بهترکیبی از آن

( و با در نظر گرفتن ضریب تشابه بالا Afkar et al., 2010مطالعه )

ازگونه  21Gو  20Gو  F.rubraاز گونه  19Gو  12G( بین 1)

F.arundinacea ، در واقع شده  های ذکرژنوتیپگفت توان می

. هستند تفاوتمهای مکانمختلف در  هاینام تحتیک ژنوتیپ 

مورد مطالعه در بیش از های ژنوتیپقرار گرفتن  همچنین احتمالاا 

بیش از  Festuca تکامل شاید این است که نشان دهندهیک گروه 

. اطلاعات کافی در مورد ضریب تشابه داشته باشدیک مسیر 

مختلف گیاهان اهمیت زیادی در های ژنوتیپژنتیکی در مورد 

برای  توانمی تشابهضرایب  از اطلاعات گیاهان دارد. اصلاح

و گیری دورگمتفاوت و انتخاب والدین در های گروهشناسایی 

(. با تلاقی بین Bonato et al., 2006تولید هیبرید استفاده کرد )

که هتروزیس رود میبا فاصله ژنتیکی بالا انتظار هایی جمعیت

(. نتایج Peters and Martinelli, 1989دست آید )هبیشتری ب

بذر در ای ذخیرهبر اساس الگوی پروتئین  ایخوشه جزیهت

و  یبا استفاده از ماتریس فاصله اقلیدسشده های ارزیابیژنوتیپ

 ،1Gهای ژنوتیپمتفاوت نشان داد.  چهارگروه UPGMAروش 

2G ،4G ،5G  3وG  در گروه یک و گروه دو شامل پنج ژنوتیپ

6G، 9G ،10G ،11G  18وG گروه چهار شامل سه ژنوتیپ ،

7G ،8G 17 وG  در گروه سه قرار مانده باقیو نه ژنوتیپ

بودند اما  F.ovina. گروه یک همه از گونه (3)شکل  گرفتند

، دو جمعیت از F.ovinaشامل دو جمعیت از گونه  گروه دو
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بود.  F.rubraو یک جمعیت از گونه  F.arundinacea گونه

جز هبودند ب F.arundinaceaها از گونه گروه سه همه جمعیت

ر گروه چهار، دو جمعیت از گونه بود. د F.rubraیکی که از گونه 

F.ovina  و یک جمعیت از گونهF.rubra  مشاهده شد. نتایج

داشت که  خوانیهم AMOVAای با نتایج تجزیه خوشه جزیهت

ای بود. گونه ای بیشتر از تنوع بینگونه در این بررسی تنوع درون

گروه چهار کوچکترین گروه و گروه سه با حداکثر تعداد ژنوتیپ 

مشاهده  ،بزرگترین گروه را تشکیل دادند. با توجه به دندروگرام

( از F.arundinacea )گونه 15Gو  14Gگردید که ژنوتیپ 

تواند بیشترین فاصله را دارد که می (F.ovina )گونه 6G ژنوتیپ

هایی با بالاترین آوردن واریته دستههای اصلاحی برای بدر برنامه

 کی مورد توجه قرار گیرد.پذیری ژنتیسطح از تغییر

تواند برای ساختن بانک ژن با مطالعه حاضر می

طورکلی با های متنوع در ایران استفاده شود. بهژنوتیپ

استفاده از روش الکتروفورز پروتئین بذر تنوع 

اما  ،های فستوکا قابل مشاهده بودگونه توجهی درونقابل

های مطالعه یافته از .پذیر بودسختی امکانها بهتمایز گونه

این  نژادیبههای مد نمودن برنامهآتوان در کارحاضر می

شود به منظور جنس استفاده نمود. در پایان پیشنهاد می

ای گونهتر و بررسی تنوع بیندستیابی به اطلاعات کامل

های مولکولی مناسب جهت نشانگردر کنار این روش از 

 .گرددهای مورد مطالعه استفاده بررسی گونه

 

 
Similarity coefficient 

 ضریب تشابه
 

( F.ovinaو  F.arundinacea, F.rubraجمعیت از سه گونه فستوکا ) 22ای دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -3شکل 

 UPGMAبه روش 
Figure 3. Cluster analysis by UPGMA method for 22 populations of three species of Festuca (F.arundinacea, 

F.rubra and F.ovina) by UPGMA method 
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 کاوفست یهاپیژنوت نیشباهت جاکارد ب بیضر یبررس -5 جدول
Table 5. Jaccard similarity coefficients between genotypes of Festuca 

 کد ژنوتیپ
Genotype  

code 

G1 G2 G3 G4 G5 G6 G7 G8 G9 G10 G11 G12 G13 G14 G15 G16 G17 G18 G19 G20 G21 G22 

G1 1                      
G2 0.63 1                     
G3 0.69 0.53 1                    
G4 0.72 0.7 0.61 1                   
G5 0.50 0.62 0.31 0.55 1                  
G6 0.50 0.33 0.42 0.41 0.44 1                 
G7 0.25 0.28 0.15 0.26 0.36 0.2 1                
G8 0.18 0.21 0.1 0.2 0.27 0.13 0.9 1               
G9 0.50 0.58 0.53 0.42 0.45 0.58 0.31 0.25 1              
G10 0.42 0.5 0.46 0.35 0.36 0.5 0.25 0.26 0.9 1             
G11 0.53 0.63 0.57 0.46 0.5 0.5 0.33 0.26 0.9 0.18 1            
G12 0.41 0.66 0.46 0.45 0.33 0.15 0.3 0.23 0.5 0.41 0.54 1           
G13 0.35 0.54 0.4 0.38 0.27 0.13 0.46 0.38 0.42 0.35 0.46 0.77 1          
G14 0.28 0.45 0.33 0.3 0.18 0.06 0.38 0.41 0.35 0.38 0.38 0.66 0.88 1         
G15 0.26 0.41 0.31 0.28 0.16 0.06 0.46 0.5 0.33 0.35 0.35 0.6 0.8 0.88 1        
G16 0.33 0.38 0.37 0.26 0.15 0.12 0.42 0.46 0.4 0.42 0.42 0.54 0.72 0.8 0.9 1       
G17 0.35 0.31 0.38 0.29 0.2 0.23 0.64 0.57 0.41 0.35 0.43 0.42 0.57 0.5 0.57 0.64 1      
G18 0.28 0.33 0.25 0.3 0.44 0.6 0.38 0.3 0.58 0.5 0.5 0.25 0.3 0.23 0.21 0.2 0.23 1     
G19 0.41 0.66 0.46 0.45 0.33 0.15 0.3 0.23 0.5 0.41 0.54 1 0.77 0.66 0.6 0.54 0.42 0.25 1    
G20 0.21 0.25 0.18 0.23 0.2 0.07 0.54 0.6 0.2 0.21 0.21 0.4 0.6 0.66 0.77 0.7 0.42 0.25 0.4 1   
G21 0.21 0.25 0.18 0.23 0.2 0.07 0.54 0.6 0.2 0.21 0.4 0.6 0.66 0.77 0.77 0.7 0.42 0.25 0.4 1 1  
G22 0.28 0.33 0.25 0.3 0.3 0.14 0.63 0.54 0.26 0.2 0.28 0.5 0.7 0.6 0.7 0.63 0.5 0.33 0.5 0.87 0.87 1 

 

وع خص شد که درصد تنشبا توجه به نتایج این تحقیق م

 سه گونه بینبیشتر از مورد مطالعه  یهاگونه درون

. کمترین ضریب تشابه بین دو ژنوتیپ از فستوکاست

F.arundinacea با یک ژنوتیپ ازF.ovina   وجود داشت

 ترکیبیتولید ارقام برای عنوان بهدو گونه  استفاده از اینکه 

، یبندطبقهنتایج حاصل از این پژوهش به  .شودمیپیشنهاد 

و کند میژنتیکی فستوکا کمک منابع حفاظت و شناسایی 

  ثر باشد.ؤاین محصول منژادی های بهبرنامهدر تواند می
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Abstract 
Festuca is one of the largest genera of the grass family, which has more than 600 species with different 

ploidy levels. The aim of this study was to estimate the genetic diversity within 22 populations of three 

species of Festuca (Festuca arundinacea, F.rubra and F.ovina) using a seed storage protein electrophoresis 

pattern. These species showed a significant variation in the number of protein bands from 5-13. The highest 

number of bands was found in G17 (F.rubra) and the lowest number of protein bands was in G5 

(F.ovina). Band number 14 was only observed in G3. It is suggested that this band can be considered 

as a specific band for the identification of this genotype. According to the results of AMOVA analysis, 

there is a high level of genetic diversity within the species rather than between species that can be due 

to the out-crossing nature of this genus. According to observed differences for variation parameters 

among the three studied species, it is concluded that they have dissimilar genetic structures. The 

results of cluster analysis based on seed storage protein profiles in evaluated genotypes using 

Euclidean distance matrix and UPGMA method showed four groups. The lowest similarity coefficient 

was between G14 and G15 (F.arundinacea) with G6 (F.ovina). Hence, it is suggested that they 

evolved from a different evolutionary process and it is suggested to use them as the parents of new 

synthetic varieties. The observed diversity in the seed protein pattern in the three species of Festuca, 

can be explained by allogamy-induced-heterozygosity, species difference or population collection 

from various regions.  

Keywords: Cluster analysis, Festuca species, Genetic variation, Protein marker, SDS-PAGE 
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