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Background and Objectives: Gladiolus (Gladiolus spp.) is used as a cut 

flower, garden ornamental plant and potted plant. Iran is one of the 

distribution centers of this ornamental plant. In breeding and release of new 

cultivars, access to diverse germplasm is a vital and essential resource for 

the production of new genotypes with desirable characteristics, that 

fortunately, the favorable distribution of Gladiolus in Iran has provided the 

basis for its breeding. Considering that sufficient knowledge about the 

amount and pattern of genetic diversity of Iran Gladiolus is necessary to 

understand the genetic differentiation of diverse populations, in the present 

research, ISSR and IRAP markers were used to evaluate genetic diversity 

and determine the degree of relatedness among native Gladiolus samples  
of Iran. 

 

Materials and Methods: In order to conduct the research, 76 samples of 

Gladiolus belonging to 14 populations were collected from the provinces 

of Ilam, Kermanshah, Hamedan and Kurdistan in the spring of 2019.  

The collected samples were related to two species, G. atroviolaceus and  

G. segetum. In order to evaluate the genetic diversity of the samples, five 

ISSR primers and three IRAP primers were used. After recording the 

genetic data, genetic diversity statistics, molecular variance analysis, 

cluster analysis and structure analysis were performed.  

 

Results: Based on the results, the average of polymorphic information 
content (PIC), it was estimated to be 0.38 and 0.34 for ISSR and IRAP 

markers, respectively, and in the comparison between the used primers, 

ISSR5 and IRAP3 were able to show a higher potential in diversity. For the 

investigated populations, the Nei’s gene diversity index and Shannon's 

information index were 0.166 and 0.25, respectively, which showed that 

the populations have relatively high genetic diversity. The results of the 

analysis of molecular variance (AMOVA) showed that the diversity within 

the populations (81%) is more than the diversity between the Gladiolus 

populations (19%). Cluster analysis based on NJ (Nearest Neighbor) 

method and Jaccard similarity matrix assigned 76 Gladiolus samples into 

five separate groups. Also, based on structure analysis, Gladiolus samples 
were divided into two subpopulations. 

 

Conclusion: The present study showed that the used markers despite were 

not able to separate two species from each other and there was no perfect 
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match between genetic diversity and geographic diversity, had a significant 

potential in genetic differentiation of the samples. Among the primers, 

ISSR5 and IRAP3 showed higher efficiency based on all genetic diversity 

indices and are recommended for use in study and differentiating different 

Gladiolus samples. Also, due to the existence of significant genetic 

diversity within the populations, selection from within the populations is 

more desirable to perform crosses and achieve heterosis and is 

recommended for use in breeding programs. 
 

Cite this article: Nazarbeigi, Mohammad, Roein, Zeynab, Sabouri, Atefeh. 2024. Investigating the 

genetic diversity of native Iranian Gladiolus with ISSR and IRAP molecular markers. 
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  های کلیدی: واژه

 ای،  تجزیه خوشه

 تجزیه ساختار، 

 گیاهان زینتی، 

    هتروزیس

 

ای و گیاه  عنوان گل بریدنی، گیاه زینتی باغچه (، به.Gladiolus sppگلایول ): سابقه و هدف

نژادی ایران یکی از مراکز پراکنش این گیاه زینتی است. در بهگیرد.  استفاده قرار می گلدانی مورد

برای تولید و ضروری یك منبع حیاتی متنوع، پلاسم  رمژدسترسی به و معرفی ارقام جدید 

ست که خوشبختانه پراکنش مطلوب گلایول در ایران جدید با صفات مطلوب اهای  ژنوتیپ

که دانش کافی در مورد میزان و  نژادی آن فراهم آورده است. با توجه به اینزمینه را برای کار به

های مختلف  های ایران، برای درک میزان تمایز ژنتیکی جمعیت الگوی تنوع ژنتیکی گلایول

و نتیکی ع ژیابی تنوبرای ارز IRAPو  ISSRاز نشانگرهای هش حاضر وپژدر  ضروری است

 ده شد. ستفاهای گلایول بومی ایران اهنمونبین ی ندوخویشاان تعیین میز
 

جمعیت از  14نمونه گلایول متعلق به  76: جهت انجام پژوهش تعداد ها مواد و روش

های آوری شد. نمونه جمع 1398های ایلام، کرمانشاه، همدان و کردستان در بهار سال  استان

منظور بررسی  بودند. بهG. segetum و  G. atroviolaceusآوری شده مربوط به دو گونه جمع

استفاده شد.  IRAPو تعداد سه آغازگر  ISSRها، از تعداد پنج آغازگرهای تنوع ژنتیکی نمونه

ای های تنوع ژنتیکی، تجزیه واریانس مولکولی، تجزیه خوشههای ژنتیکی، آمارهپس از ثبت داده

 و تجزیه ساختار انجام شد.
 

و  ISSRبرای دو نشانگر (، PIC) ای اطلاعات چند شکل: بر اساس نتایج میانگین محتوها یافته

IRAP  برآورد شد و در مقایسه بین آغازگرهای مورد استفاده  34/0و  38/0به ترتیبISSR5 

های ها نشان دهند. برای جمعیتتوانستند پتانسیل بالاتری در ایجاد تمایز بین نمونه IRAP3و 

، 25/0و  166/0مورد بررسی، شاخص تنوع ژنی نی، و شاخص اطلاعات شانون، به ترتیب 
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ها از تنوع ژنتیکی نسبتاً بالایی برخوردارند. دست آمد که بیانگر این مطلب است که جمعیت به

درصد(  81ها )( نشان داد که تنوع داخل جمعیتAMOVAنتایج تجزیه واریانس مولکولی )

 NJای بر اساس روش خوشه های گلایول است. تجزیهبین جمعیتدرصد(  19ع )تر از تنو بیش

نمونه گلایول را به پنج گروه جداگانه  76ترین همسایگی( و ماتریس تشابه جاکارد  )نزدیك

های گلایول در دو زیر جمعیت قرار چنین، بر اساس تجزیه ساختار، نمونه تفکیك نمود. هم

 گرفتند.
 

توجهی در تمایز  نشانگرهای استفاده شده پتانسیل قابل: پژوهش حاضر نشان داد گیری نتیجه

ها دارند؛ اگرچه قادر به تفکیك اختصاصی دو گونه از هم نبودند و بین تنوع ژنتیکی نمونه

در  IRAP3و  ISSR5ژنتیکی و تنوع جغرافیایی تطابق کاملی مشاهده نشد. در بین آغازگرها، 

ابی تنوع ژنتیکی، کارایی بالاتری را نشان دادند و بنابراین استفاده از های ارزیمجموع شاخص

چنین با توجه به وجود  شود. همهای مختلف گلایول توصیه میها در بررسی و تمایز نمونه آن

ها به منظور  ها برای انجام تلاقی ها، انتخاب از درون آنتوجه در درون جمعیت تنوع ژنتیکی قابل

 شود. نژادی پیشنهاد می های بهتر است و برای استفاده در برنامه یس، مطلوبرسیدن به هتروز
 

های بوومی ییوریب بوا نگوانگرهای مویکوویی       بررسی تنوع ژنتیکی گلایول(. 1403) نظربیگی، محمد، روئین، زینب، صبوری، عاطفه: استناد

ISSR  وIRAP . 89-110(، 1) 31، های تویید گیاهی پژوهشنگریه.  

                   DOI: 10.22069/JOPP.2023.21288.3038 
 

                       نویسندگاب. ©ناشر: دینگگاه علوم کگاورزی و منابع طبیعی گرگاب                                         
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 مقدمه

(، متعلق به تیره .Gladiolus sppگلایول )

Iridaceae  گونه از آن  265)زنبقیان( است که حدود

در جهان شناسایی شده است. این گیاه چند ساله و 

پیازی بومی آفریقای جنوبی است و عمدتاً در مناطق 

گرمسیری آفریقا، ماداگاسکار، شبه جزیره عربستان، 

 شود  حوضه مدیترانه، اروپا و آسیا توزیع می

 (. جنس گلایول در ایران پنج گونه خودرو 1)

(G. segetum ،G. persicus ،G. halophilus،  

G. atroviolaceus و G. Kotschyanus دارد ،) 

  .(3و  2)

ها گیاهان علفی چندساله هستند که اندام  ژئوفیت

خود را در شرایط نامطلوب محیطی همانند هوایی 

دهند و مجدداً با مساعد  خشکی و سرما از دست می

شدن شرایط محیطی در فصل بعد از روی اندام زیرزمینی 

یك  (،.Gladiolus spp(. گلایول )5و  4کنند ) رشد می

عنوان  آذین سنبله است که به ر با گلدا1ژئوفیت پداژه

ای و گیاه گلدانی مورد  گل بریدنی، گیاه زینتی باغچه

کشورهای تولیدکننده اصلی گیرد.  استفاده قرار می

متحده آمریکا )فلوریدا و کالیفرنیا(،  گلایول ایالات

پراکنش (. ایران یکی از مراکز 6هلند و ایتالیا هستند )

 (. 2این گیاه زینتی ارزشمند است )

که افزایش تنوع در رنگ، بافت و  با توجه به این

های شکل گل، ماندگاری و بهبود تحمل به تنش

گران  ترین اهداف پژوهش زیستی و غیر زیستی از مهم

نژادی و به بنابراینحوزه اصلاح گیاهان زینتی است، 

ها نیز  سازی آن ام جدید گلایول و تجاریمعرفی ارق

اولین که جایی از آن (.7اهمیت فراوانی است ) دارای

شناخت ، خصوصیات گیاهیو بهبود در اصلاح قدم 

(، 8ست )ابومی پلاسم  رمژنتیکی ژخصوصیات 

و منبع حیاتی  یكمتنوع، پلاسم  رمژدسترسی به 

برای تولید گیاهان جدید با صفات مطلوب ضروری 

                                                
1- Corm 

ست که خوشبختانه پراکنش مطلوب این گیاه در ا

نژادی آن را فراهم ایران، مقدمات برای آغاز کار به

 نموده است. 

نتیکی ژمدیریت منابع و نتیکی ع ژتنواز گاهی آ

حی محدود صلاابرنامه در  ها ده از آنستفافقط به ا

که عدم اطلاع از میزان تنوع موجود طوریشود. به نمی

تواند باعث از دست رفتن تنوع ژنتیکی و در نتیجه می

های گیاهی در سازگاری با  کاهش توانایی جمعیت

(. بنابراین 10و  9تغییرات محیطی و بقای گیاه شود )

تنوع ژنتیکی برای سازگاری با تغییرات محیطی و 

اقلیمی و بقاء یك گونه گیاهی بسیار حیاتی است. 

حفاظت پلاسم متنوع امکان  شناخت و دسترسی به ژرم

های مختلف را فراهم  به روشنتیکی ژخایر از ذ

کند. راهکارهای متعددی برای حفاظت گیاهی  می

شود که چهار  اد میپیشنه گران پژوهشتوسط 

اند از  استراتژی اصلی برای حفاظت گیاهی عبارت

، محافظت خارج از 2محافظت در محل یا رویشگاه

های  و اعمال سیستم 4، کاربری پایدار3محل طبیعی

های گیاهی  . بنابراین شناخت تنوع جمعیت5قانونی

های  گذاری در مدیریت و حفظ گونه منظور سیاست به

 (. 11الایی برخوردار است )گیاهی از اهمیت ب

شناسی  های ریخت ویژگیمعمولاً از نژادگران به

بندی  عنوان نخستین نشانگرها برای توصیف و طبقه به

اولیه ژرپلاسم در راستای انتخاب منابع ژنتیکی با 

اظتی خود ( یا حف12ارزش برای برنامه اصلاحی )

کنند. ارزیابی این صفات معمولاً کم هزینه  استفاده می

های  که بدون نیاز به تکنیك طوری و آسان است، به

(. 13شود ) پیشرفته بیوشیمیایی و مولکولی بررسی می

های نشانگرهای ژنتیکی مبتنی بر  اما محدودیت

ها  رشد، کارایی آنفنوتیپ مانند تأثیرپذیری از محیط 

دهد. بنابراین تلاش برای دستیابی به  را کاهش می

                                                
2- In situ  

3- Ex situ 

4- Sustainable uses 

5- Legal system establishment 
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خوبی پراکندگی و  تر که بتواند به نشانگرهای دقیق

تنوع ژنتیکی را تشخیص دهد منجر به ایجاد 

شد  DNAتر بر اساس  نشانگرهای مستقیم و عمومی

شوند.  عنوان نشانگرهای مولکولی شناخته می که به

عنوان یك بخش خاص از  به یك نشانگر مولکولی

DNA ها در  دهنده تفاوت شود که نشان تعریف می

سطح ژنوم است. نشانگرهای مولکولی مزایای 

های فنوتیپی دارند، زیرا در  شماری نسبت به ویژگی بی

ها بدون توجه به مرحله رشد، تمایز و  همه بافت

(. 14توسعه سلول، پایدار و قابل ردیابی هستند )

، از 1ای ماهوارهبین ریز یا ISSRنشانگر مولکولی 

استفاده  است که با PCRجمله نشانگرهای وابسته به 

عنوان آغازگر،  ماهواره بههای مرکزی ریز از توالی

یا  5یا  3همراه با چند نوکلئوتید انتخابی در انتهای 

عنوان لنگرهایی داخل مناطق غیرتکراری مجاور  به

در گروه  ISSR(. نشانگرهای 15شوند ) تکثیر می

هایی از  طور تصادفی قسمت نشانگرهایی هستند که به

نمایند و نیازی به اطلاعات اولیه از  ژنوم را تکثیر می

 (. 17و  16ژنوم نیست )

ز طرف دیگر، قطعاتی از ژنوم موجود زنده که ا

عنوان عناصر  جا شوند به قادرند در ژنوم میزبان جابه

شوند. گروهی از عناصر  ژنتیکی متحرک شناخته می

و  RNAواسطه یك رونوشت  ژنتیکی متحرک که به

جا شده و نسخه اصلی در  جابه cDNAتبدیل آن به 

 2رتروترنسپوزونمانند را  مکان اولیه در ژنوم باقی می

(. نشانگرهای مولکولی مبتنی بر 18گویند )

هایی مانند یا چندشکلی تکثیرشده بین  رتروترنسپوزون

( به دلیل فراوانی زیاد، IRAP) 3رتروترانسپوزونی

تکرارپذیری مطلوب و حضور در همه جای ژنوم، از 

تنوع ژنتیکی  پتانسیل بالایی جهت بررسی روابط و

 (.14گیاهان برخوردار هستند )

                                                
1- Inter Simple Sequence Repeat 

2- Retrotransposon 

3- Inter retrotransposon amplified polymorphism 

که کشور ایران دارای پتانسیل عظیمی  با وجود این

ای از  های وحشی و منابع ژنتیکی گسترده از گونه

های زینتی است، ولی در اکثر ویژه ژئوفیت گیاهان به

موارد برای تأمین بخش زیادی از گیاهان زینتی به 

واردات وابسته است. از آنجایی که گیاهان بومی 

باشند،  های اصلاحی می پلاسم مناسبی برای برنامه ژرم

های اصلاحی جدید،  با دستیابی به تکنیك بنابراین

توانند ارقام جدید و ارزشمندی از این  نژادگران می به

گیاهان را به جهان عرضه نمایند. شناسایی تنوع 

اه بومی در سطوح مختلف عنوان یك گی گلایول به

عنوان گامی مهم در جهت  فنوتیپی و مولکولی به

شود.  نژادی و حفاظتی آن محسوب می های به برنامه

بررسی منابع مختلف نشان داد که تاکنون تنها تنوع 

های گلایول در مناطق محدودی از  شناسی گونه ریخت

ایران انجام شده و سطح بالایی از تنوع فنوتیپی برای 

( و گزارشی مبنی 19و  7ها گزارش شد )ن جمعیتای

 بر ارزیابی تنوع در سطح مولکولی وجود ندارد. 

شناسی در  با توجه به سطح بالای تنوع ریخت

(، استفاده 2016پلاسم گلایول، کومار و همکاران ) ژرم

را در بررسی تنوع  ISSRاز نشانگرهای مولکولی 

ها بسیار کارامد گزارش بندی ژنوتیپ ژنتیکی و گروه

ژنوتیپ گلایول را  15ها تنوع ژنتیکی بین  کردند. آن

مورد ارزیابی قرار  ISSRبا استفاده از نه آغازگر 

نوار چند شکل با  75مجموع دادند. این آغازگرها در 

درصد چندشکلی ایجاد کردند و قادر به تمایز  100

 (. 20ها از هم بودند )تمامی ژنوتیپ

( از نشانگرهای 2017کوتلونینا و همکاران )

های تکثیری برای بررسی ویژگی AFLPایزوزایم و 

کی بین چنین بررسی فاصله ژنتی از جمله عقیمی و هم

و  G. tenuis های مختلف گلایول از جمله جمعیت

G. imbricutus L ( هم21استفاده کردند .)  چنین

(، توانستند آغازگر 2017سینگ و همکاران )

معرفی کنند که قادر به  SCARاختصاصی از نشانگر 



 همکاران... / محمد نظربیگی و  های بومی ایران بررسی تنوع ژنتیکی گلایول

 

95 

رقم دیگر مورد  62از  Amethystتمایز رقم خاص 

ها نشانگرهای مولکولی را ابراز  بررسی بود. آن

قدرتمندی در احراز هویت ژرم پلاسم گلایول معرفی 

 (.22کردند )

در پژوهشی به منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی و 

های ژنوتیپ بومی هند و نمونه 53ساختار جمعیت در 

( از .Gladiolus hybridus Hortخارجی گلایول )

استفاده شد. تجزیه و تحلیل  ISSRنشانگر 

کولی نشان داد که دامنه درصد نشانگرهای مول

  99/0( تا ISSR 861) 42/0شکلی از چند

(ISSR 855 ،ISSR 856  وISSR 889 با میانگین )

( تا ISSR 889) 99/0از  1، شاخص نشانگر812/0

26/9 (ISSR 851 با میانگین )چنین با  بود. هم 66/4

ها در سه  ژنوتیپ UPGMAرسم نمودار درختی، 

، 717/1تا  929/0گروه قرار گرفتند. تنوع ژنی نی از 

، شاخص 369/1تا  262/1( از Neها ) تعداد مؤثر آلل

و تنوع ژنی  353/0تا  251/0( از Iاطلاعات شانون )

(He در محدوده )(. 23یر بود )متغ 229/0تا  167/0

( تعداد نه هیبرید 2022در پژوهش رازنا و همکاران )

 (Gladiolus × gandavensis Van Houtteگلایول )

مورد بررسی  miRNAبر اساس نه نشانگر مبتنی بر 

ژنی مورد تکثیر  مکان 291قرار گرفتند. در مجموع 

 بالاترین فراوانی  miR408قرار گرفت و نشانگر 

را در بین نشانگرها به خود اختصاص  درصد( 25)

 Athos توانست ارقام  miR141چنین نشانگر داد. هم

چنین از سایر ارقام  را از همدیگر و همDandy و 

 (. 24متمایز کند )

و  ISSR( از نشانگر 2022کارتیکا نیر )

 نشانگرهای موفولوژیکی برای بررسی تنوع ژنتیکی 

، ISSRرقم گلایول استفاده کرد. آغازگرهای  15

درصد چندشکلی نشان دادند و تعداد نوارهای  56/94

 (.25نوار بود ) 14تا  3چندشکل بین 

                                                
1- Marker index 

بدیهی است دانش جامع در مورد میزان و الگوی 

های ایران، برای درک مکانیسم  تنوع ژنتیکی گلایول

های مختلف ضروری است.  کی جمعیتتمایز ژنتی

های  چنین این اطلاعات به ارزیابی استراتژی هم

های موجود در ایران کمك خواهد  حفاظت از گلایول

 کرد.

تواند به عنوان  کلی، چنین اطلاعاتی می طور به

در های  راهنمایی برای حفظ منابع ژنتیکی گونه

برداری  معرض خطر و پیشنهاد یك استراتژی نمونه

(. 26ها باشد ) ثر برای حفاظت و مدیریت آنؤم

ع وـابی تنـیبرای ارزهش حاضر وپژدر لیل دهمین  به

های نمونهبین ی ندوخویشاان تعیین میزو نتیکی ژ

 IRAPو  ISSRگلایول بومی ایران از نشانگرهای 

ده شد تا علاوه بر ارزیابی روابط ژنتیکی بین ستفاا

تری در  های مختلف در ایران، اطلاعات بیشگونه

ه شود تا امکان ها ارائ برداری کارآمد از نمونه مورد بهره

های اصلاحی و حفاظتی برای گلایول  طراحی برنامه

 در آینده فراهم شود.

 

 ها مواد و روش

جهت انجام پژوهش و بررسی تنوع ژنتیکی گل 

جمعیت  14نمونه گلایول متعلق به  76گلایول تعداد 

های ایلام، کرمانشاه، همدان و کردستان  از استان

ها در بهار سال  آوری نمونه آوری شد. جمع جمع

 1ها در جدول  انجام گرفت. مشخصات ژنوتیپ 1398

های گیاهی در هر منطقه، ارائه شده است. از نمونه

های جوان جدا و در سطح یخ نمونه برگ از برگ

زمان ممکن به فریزر با ترین داری شد و در کوتاهنگه

درجه سلسیوس در آزمایشگاه منتقل شد و  -20دمای 

)که مدت زمان طولانی نبود(  DNAتا زمان استخراج 

 در این دما نگهداری شد.
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 .های گلایول آوری نمونه مشخصات مناطق جمع -1جدول 
Table 1. The information on the collection location of Gladiolus samples. 

ف
ردی

 
N

o
 

ت
معی

 ج
ری

صا
خت

م ا
نا

 
P

o
p

u
la

ti
o

n
 a

b
b

re
v

ia
ti

o
n

 

مع
 ج

حل
م

 
ی

ور
آ

 L
o

ca
ti

o
n

 s
it

e
 

ان
ست

ا
 P
ro

v
in

ce
ونه 

 نم
داد

تع
 

N
u

m
b

er
 o

f 
sa

m
p

le
s 

یی
فیا

غرا
 ج

ض
عر

 

L
at

it
u

d
e 

(N
) 

یی
فیا

غرا
 ج

ول
ط

 L
o

n
g

it
u

d
e 

(E
) 

ونه
گ

 S
p

ec
ie

s 

1 Ilam1 
 چمگردلان -سد ایلام

Cham Gardelan Dam 

 ایلام

Ilam 
6 33.469194 46.415457 G. atroviolaceus 

2 Hmdn2 

 همدان -جاده کرمانشاه 

Hamedan-Kermanshah 

highway 

 همدان

Hamedan 
6 34.720920 48.078266 G. atroviolaceus 

3 Krmnsh3 

 جوبباغان علیاگیلان غرب 

Gilan-e-Gharb, Jub 

Baghan-e Olya 

 کرمانشاه

Kermanshah 
5 34.248129 45.859885 G. segetum 

4 Krdstn4 
 جاده بانه، سقزو سبدلو

Baneh-Saqez road, Sabadlu 

 کردستان

Kurdistan 
6 36.023083 45.938587 G. segetum 

5 Krmnsh5 
 آباد غرب اسلام

Eslamabad-e Gharb 

 کرمانشاه

Kermanshah 
5 34.066568 46.492337 G. atroviolaceus 

6 Ilam6 
 چغاسبز

Chagha Sabz 

 ایلام

Ilam 
5 33.603802 46.411724 G. atroviolaceus 

7 Krmnsh7 
 چم شاهی، هرسین

Harsin, Cham Shahi 

 کرمانشاه

Kermanshah 
5 34.145989 47.409358 G. atroviolaceus 

8 Hmdn8 
 کنگاور

Kangavar 

 همدان

Hamedan 
5 34.426065 47.869728 G. atroviolaceus 

9 Ilam9 

 داوری دو راهی ملکشاهی، چشمه

Crossroads of Malekshahi, 

Cheshmeh Davi 

 ایلام

Ilam 
5 33.527452 46.497315 G. atroviolaceus 

10 Ilam10 
 کوه شلم

Shalam mountain 

 ایلام

Ilam 
5 33.610227 46.404616 G. atroviolaceus 

11 Ilam11 
 پاکل گراب

Pakal-e Garab 

 ایلام

Ilam 
5 33.482880 46.587326 G. atroviolaceus 

12 Ilam12 
 آبدانان-دره شهر

Darreh Shahr-Abdanan 

 ایلام

Ilam 
6 33.093426 47.322425 G. segetum 

13 Ilam13 
 میشخاص

Mishkhas 

 ایلام

Ilam 
6 33.520020 46.567179 G. atroviolaceus 

14 Ilam14 
 دلگشا

Delgosha 

 ایلام

Ilam 
6 33.398759 46.585950 G. atroviolaceus 
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 CTABژنومی از روش  DNAبرای استخراج 

در مراحل مختلف  ای تغییرات( با اعمال پاره27)

استخراج استفاده شد. علت تغییرات، بالا بودن غلظت 

استخراج شده گلایول بود  DNAموسیلاژ در اطراف 

 DNAکه با استفاده از غلظت بالای نمك از اطراف 

مورد  ISSRو  IRAP(. آغازگرهای 28) حذف شد

 metabionاستفاده در این پژوهش محصول شرکت

international AG  بودند که توسط شرکت راستین

ارائه شده  2ژن تهیه شدند. توالی آغازگرها در جدول 

 است. 

 
 .مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی نمونه های گلایول IRAPو  ISSRدمای اتصال و توالی آغازگرهای  -2جدول 

Table 2. Annealing temperature and sequence of ISSR and IRAP primers used in Gladiolus samples genetic 

diversity evaluation. 
 گرآغاز

Primer 
 گرتوالی آغاز

Primer sequence 
 دمای اتصال )سلسیوس(

Annealing temperature (°C) 

ISSR1 5´-TCTCTCTCTCTCTCTCC- 3´ 52 

ISSR2 5´-ACACACACACACACACG- 3´ 52 

ISSR3 5´-ACCACCACCACCACCACC- 3´ 61 

ISSR4 5´-GTGTGTGTGTGTGTGTYG- 3´ 55 

ISSR5 5´-GAGAGAGAGAGAGAGAC- 3´ 52 

IRAP1 5´-CCGACCTTCATTCTGGCATA- 3´ 58 

IRAP2 5´-AGCACTTGTGTTTGCACTCAATCACC-3´ 66 

IRAP3 5´-CGGGGTGGGTCGGGGTGTTAC-3´ 69 

 
دمای اتصال مناسب برای هر آغازگر با استفاده از 

ای پلیمراز در شیب حرارتی تعیین شد.  واکنش زنجیره

میکرولیتر برای  10ای پلیمراز به حجم  واکنش زنجیره

تهیه شد. غلظت نهایی  IRAPو  ISSRهر آغازگر 

برای مواد موردنیاز این واکنش برای هر دو نوع 

 mM 4/0برای آغازگر،  μM 8/0آغازگر به ترتیب 

برای  PCR ،mM2برای بافر  dNTP ،X1برای 

MgCl2  وU/μl5  برای آنزیمTaq  پلیمرازDNA  در

ای پلیمراز با استفاده از  نظر گرفته شد. واکنش زنجیره

 Labnet-Multi Geneکلر )مدل دستگاه ترموسای

Optimax, USAشد. به این  ( با شیب دمایی اجرا

درجه سلسیوس  5صورت که دمای اتصال آغازگر 

تر از دمای اختصاصی آغازگر در نظر گرفته شد  پایین

درجه سلسیوس افزایش  4/0و به ازای هر سیکل 

 (. 3ل ویافت )جد
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 .های گلایولدر نمونه PCRهای مشخصات چرخه -3جدول 
Table 3. Cycling profile for the PCR in Gladiolus samples. 

 مرحله
Step 

 واکنش
Reaction 

 تعداد چرخه

Number of cycles 
 دما )درجه سلسیوس(

Temperature (°C) 
 زمان

Time 
 1مرحله 

Step 1 
 DNAسازی اولیه  واسرشت

Initial denaturation DNA 
1 94 4 Min. 

 2مرحله 
Step 2 

 الگو DNAسازی  واسرشت

DNA Template denaturation 

10 

94 45 Sec. 

 DNAاتصال آغازگر به 

Annealing primer to DNA 
Specific⁂ 1 Min. 

 بسط آغازگر

Primer extension 
72 1 Min. 

 3مرحله 

Step 3 

 الگو DNAسازی  واسرشت

DNA Template denaturation 

30 

94 45 Sec. 

 DNAاتصال آغازگر به 

Annealing primer to DNA 
Specific 1 Min. 

 بسط آغازگر

Primer extension 
72 1 Min. 

 4مرحله 

Step 4 
 بسط نهایی

Final extension 
1 72 10 Min. 

 5مرحله 

Step 5 
 نگهداری کوتاه مدت

Short-term storage 
1 4 Finish 

 یابد درجه سلسیوس افزایش می 4/0 تر از دمای اختصاصی آغازگر است که به ازای هر سیکل درجه سلسیوس پایین 5این دما  ⁂

⁂ This temperature is 5 °C lower than the specific temperature of the primer, which increases by 0.4 °C per cycle 
 

ای محصولات حاصل از آزمایش واکنش زنجیره

درصد تفکیك  5/1پلیمراز، با استفاده از ژل آگارز 

ایت امتیازدهی نوارهای روی ژل شدند و در نه

اساس صفر و یك انجام شد. امتیازدهی نوارها بر

افزار  ای و با استفاده از نرم صورت مشاهده به

(29)PyElph 1.4   صورت گرفت. به این ترتیب که

در هر ژل در صورت حضور یك نوار واحد و قابل 

تشخیص، امتیاز یك و در صورت عدم حضور آن، 

امتیاز صفر داده شد. در نهایت ماتریس حاصل از 

ثبت شد. برای  Excelاعداد صفر و یك در برنامه 

 1( از رابطه PIC) 1ت چندشکلیمحاسبه میزان اطلاعا

 استفاده شد. 

(1)                                       fi)-1fi(2PICi= 

                                                
1- Polymorphic Information Content 

میزان اطلاعات چندشکلی  PICi ،در این رابطه

فراوانی وجود نوار که به صورت  fiاست. ‘ i’نشانگر

( 0فراوانی عدم وجود نوار که به صورت ) fi-1( و 1)

 های (. برای محاسبه سایر آماره30استفاده شد )

تنوع ژنتیکی و تجزیه به مختصات اصلی، تجزیه 

 افزار  ترتیب از نرم های و تجزیه ساختار بخوشه

(31 )GenAlEx6.5( ،32 )GGT2.0 ( 33و )

STRUCTURE 2.3.4 .استفاده شد 

 
 نتایج و بحث

و  ISSRهای تنوع ژنتیکی آغازگرهای  بررسی آماره

IRAP : نمونه گلایول وحشی  76تنوع ژنتیکی

 ISSRجمعیت با استفاده از پنج آغازگر  14مربوط به 

بررسی شد. از مجموع پنج  IRAPو سه آغازگر 

ردیف باندی قابل امتیازدهی  93تعداد  ISSRنشانگر 
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ها چند شکل  ردیف باندی از آن 89شناسایی شد که 

(. میانگین تعداد باند چند شکل 4بودند )جدول 

ترین  درصد بود. بیش ISSR ،8/17ازای هر آغازگر  به

باند و  26با  ISSR5تعداد باند چند شکل در آغازگر 

با هشت باند  ISSR3ترین تعداد باند در آغازگر  کم

درصد از باندها  3/96طور میانگین  مشاهده شد. به

چند شکل بودند. از پنج آغازگر استفاده شده دو 

درصدی  100چند شکلی  ISSR4و  ISSR3آغازگر 

 5/89با  ISSR1که آغازگر  را نشان دادند. در حالی

شکلی را به خود اختصاص ترین درصد چند درصد کم

(، PICشکل ) اطلاعات چندداد. میانگین محتوای 

ترین آن برای آغازگر  دست آمد که بیش به 38/0

ISSR1  ترین محتوای اطلاعات  و کم 46/0با مقدار

مربوط  33/0با مقدار  ISSR2چند شکل به آغازگر 

متغیر و  37/0تا  33/0بود. دامنه شاخص شانون از 

ترین مقدار برای این  بود. بیش 34/0میانگین آن 

ه شد. مشاهد 37/0با  ISSR1ازگر شاخص در آغ

( EMR) 1اساس نتایج میانگین نسبت چندگانه مؤثربر

ترین  بود که بیش ISSR ،06/17برای نشانگرهای 

به آغازگر  04/25مقدار از این شاخص با مقدار 

ISSR5  اختصاص داشت. میزان شاخص نشانگر

(MIبه )  بود که در آغازگر  53/6طور میانگینISSR5 

( بود. این موضوع 24/10ترین مقدار ) دارای بیش

دهنده قدرت تفکیك بالاتر این آغازگر نسبت به  نشان

توان استفاده از این سایر آغازگرهاست. بنابراین می

آغازگر را به عنوان آغازگر کاندید برای بررسی تنوع 

های مختلف و ناشناخته تر نمونهژنتیکی و تمایز دقیق

 پیشنهاد کرد. 

های مشابه، نتایج با سایر پژوهشدر مقایسه 

آغازگر  17( از بررسی 2018چادهاری و همکاران )

ISSR  ( نشان داد که 23نمونه گلایول ) 53روی

درصد بود که مشابه پژوهش  99درصد چند شکلی 

دست آمد اما بر خلاف نتایج  هحاضر مقدار بالایی ب

                                                
1- Effective Multiple Ratio 

گزارش کردند در  66/4ها، که شاخص نشانگری را  آن

بود.  53/6پژوهش حاضر شاخص نشانگری بالاتر و 

درصد( با استفاده از  56/94درصد چندشکلی بالا )

در پژوهش دیگری توسط کارتیکا  ISSRنشانگرهای 

رقم گلایول نیز نشان داده شد  15( بر روی 2022نیر )

های مایز ژنوتیپکه بیانگر کارآمدی این نشانگر در ت

 (.25گلایول است )

( که روی 2018aمقایسه نتایج سینگ و همکاران )

استفاده کرده  ISSRنشانگر  21ژنوتیپ گلایول از  62

هایی (، مشخص نمود که مقادیر شاخص34بودند )

(، نسبت 28/0چون میزان اطلاعات چندشکلی )

( 64/3( و شاخص نشانگری )02/11ثر )ؤچندگانه م

های وحشی در های ما روی گلایولتر از یافته کم

تواند بیانگر وجود غرب ایران بود. این مقایسه می

وحشی  های گلایولتنوع ژنتیکی بالا در بین نمونه

غرب ایران باشد که نویدبخش بستر مناسب برای آغاز 

نژادی با  های بهسازی برای برنامهنهنژادی و زمیکار به

 های جدید است. هدف تولید ژنوتیپ

نشان  IRAPبررسی نتایج مربوط به سه نشانگر 

ردیف باندی شناسایی شده برای  59داد که از مجموع 

ردیف باندی چند شکل ثبت شد.  57این نشانگرها، 

میانگین تعداد باند چند شکل به ازای هر آغازگر 

IRAP ،19 ترین تعداد باند  درصد بود. بیش 

ترین  باند و کم 25با  IRAP3چند شکل برای نشانگر 

باند اختصاص  15با  IRAP2تعداد باند به نشانگر 

که میانگین درصد چند شکلی در این  طوری داشت. به

، IRAPدرصد بود. در بین نشانگرهای  1/96نشانگر 

درصد چندشکلی و آغازگر  100با  IRAP3آغازگر 

IRAP2  ترین  ترین و کم دصد به ترتیب بیش 8/93با

درصد چندشکلی را به خود اختصاص دادند. از نظر 

ثبت شد  34/0محتوای اطلاعات چندشکل، میانگین 

 36/0با مقدار  IRAP1ترین آن برای آغازگر  که بیش

 32/0با مقدار  IRAP2ترین آن به آغازگر  و کم

نوان یکی از مربوط بود. میزان شاخص نشانگر به ع
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بود که در  36/6های تنوع به طور میانگین  شاخص

( بود. 80/8ترین مقدار ) دارای بیش IRAP3آغازگر 

استفاده  IRAPمیانگین شاخص شانون برای آغازگرهای 

ترین مقدار در  بود که کم 33/0شده در این پژوهش 

به ذکر است  مشاهده شد. لازم 32/0با  IRAP2آغازگر 

برای ( EMRنسبت چندگانه مؤثر )که میانگین 

ترین مقدار  بود که بیش IRAP ،37/18آغازگرهای 

، الگوی 1ثبت شد. شکل  IRAP3( برای آغازگر 25)

در برخی  IRAP2نواری تکثیر شده توسط آغازگر 

 دهد.می ی گلایول را به عنوان نمونه نشانها جمعیت
 

 
 .های گلایول در برخی نمونه IRAP2تکثیر شده با آغازگر  DNAالگوی نواری  -1شکل 

Fig. 1. DNA band profiles in some Gladiolus samples amplified by IRAP2 primer. 
 

استفاده شده  IRAPو  ISSRتمام هشت نشانگر 

بودند  46/0تا  32/0بین  PICدر این پژوهش دارای 

دهد این نشانگرها حاوی  که بر اساس منابع نشان می

اطلاعات سودمندی هستند و برای مطالعه تنوع 

(. در مجموع 35ژنتیکی گلایول مناسب و کارا بودند )

 ای تنوع، هرغم تفاوت در برخی از شاخص علی

 توان از هر یك دهد که مینتایج حاضر نشان می

ین نشانگرها برای تخمین سطوح چندشکلی در از ا

 های گلایول استفاده کرد. جمعیت

 

 .IRAPو سه آغازگر  ISSRهای تنوع مربوط به پنج آغازگر  شاخص -4جدول 
Table 4. Genetic diversity statistics of five ISSR primers and three IRAP primers. 

شاخص 

 (MIنشانگری )

Marker 

index 

نسبت چندگانه 

 (EMRمؤثر )

Effective 

Multiple Ratio 

شاخص اطلاعاتی 

 (Iشانون )

Shannon 

Information 

Index 

میزان اطلاعات 

 (PIC) چندشکلی
Polymorphic 

Information 

Content 

درصد 

 چندشکلی

Polymorphic 

percent 

نوار 

 چندشکل

Polymorph 

bands 

 تعداد نوار
Number 

of bands 

 آغازگر

Primer 

7.05 15.21 0.37 0.46 89.5 17 19 ISSR1 

7.03 21.04 0.33 0.33 95.7 22 23 ISSR2 

2.77 8.00 0.33 0.35 100.0 8 8 ISSR3 

5.57 16.00 0.34 0.35 100.0 16 16 ISSR4 

10.24 25.04 0.36 0.41 96.3 26 27 ISSR5 

 Total کل 93 89     

 Mean میانگین 18.6 17.8 96.3 0.38 0.34 17.06 6.53

5.82 16.06 0.34 0.36 94.4 17 18 IRAP1 

4.45 14.06 0.32 0.32 93.8 15 16 IRAP2 

8.80 25.00 0.34 0.35 100.0 25 25 IRAP3 

 Total کل 59 57     

 Mean میانگین 19.6 19 96.1 0.34 0.33 18.37 6.36
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: های مورد ارزیابی های تنوع در جمعیت شاخص

ترین تعداد  ، بیش5براساس نتایج ارائه شده در جدول 

و بعد  Ilam13باند( در جمعیت  101باند تکثیر شده )

باند ثبت  100با تعداد  Ilam14و  Ilam11از آن در 

باند( به  60ترین تعداد باند ) شد. از طرف دیگر کم

اختصاص داشت. میانگین تعداد  Hmdn8جمعیت 

باند بود  57/89ها باندهای تکثیر شده در تمام جمعیت

فاصله زیادی از میانگین کل  Hmdn8که جمعیت 

( برای 82/63ترین درصد چندشکلی ) داشت. بیش

ترین درصد چندشکلی  کم و Ilam14جمعیت 

 بود.  Hmdn8( برای جمعیت 24/32)

بر اساس نتایج، در مجموع سه باند اختصاصی بین 

 Ilam1ها مشاهده شد که متعلق به جمعیت جمعیت

)با یك  Ilam12)با دو باند اختصاصی( و جمعیت 

ها باند باند اختصاصی( بودند. در بقیه جمعیت

های تنوع  اختصاصی ثبت نشد. با بررسی شاخص

ترین شاخص تنوع  شانون و نی مشخص شد که بیش

( به جمعیت 189/0( و نی )292/0اطلاعاتی شانون )

Ilam13 ترین مقادیر  که کم اختصاص دارد. در حالی

( برای جمعیت 103/0 و 158/0ها ) این شاخص

Hmdn8 دست آمده از  ثبت شد. با توجه به نتایج به

ترین  دارای کم Hmdn8های تنوع، جمعیت  شاخص

جمعیت گلایول مورد بررسی  14پذیری در بین  تنوع

 Ilam14و  Ilam13های  که جمعیت بود. در حالی

ترین تنوع و پراکندگی را دارا بودند. در  ترتیب بیش به

دهنده تنوع ها نشانواقع بالا بودن مقادیر این شاخص

این دو جمعیت نسبت به سایر تر  ژنتیکی بیش

تر باشد، احتمال  هرچه میزان تنوع بیشهاست.  جمعیت

تری وجود دارد که بعضی از اعضای جمعیت،  بیش

شوند را هایی که باعث دوام در محیط می تعدادی از آلل

که اعضای  دست بیاورند. از این روی احتمال آن به

ها نتاجی حاصل  تری از جمعیت حفظ شوند و از آن بیش

 (.36تر است ) ها باشند، بیششود که حامل آن آلل

( در 2018نتایج بررسی چادهاری و همکاران )

(، با استفاده از 23بررسی تنوع شش جمعیت گلایول )

(، و شاخص تنوع ژنی 25/0شاخص اطلاعاتی شانون )

 اطلاعات مشابهی را گزارش کردند. ( تقریبا15/0ًنی )

 

 .های گلایول های تنوع ژنتیکی جمعیت آماره -5جدول 
Table 5. Genetic diversity statistics of Gladiolus populations. 

 (Heشاخص تنوع ژنی نی )

Nei's gene diversity 

Index 

 (Iشاخص اطلاعاتی شانون )
Shannon Information 

Index 

 چندشکلیدرصد 

Polymorphic 

percent 

 تعداد نوار اختصاصی
Number of 

specific bands 

 تعداد نوار

Number of 

bands 

 جمعیت

Population 

0.165 0.260 57.89 2 94 Ilam1 

0.171 0.264 55.92 0 94 Hmdn2 

0.170 0.260 52.63 0 93 Krmnsh3 

0.164 0.261 52.87 0 93 Krdstn4 

0.164 0.253 52.63 0 89 Krmnsh5 

0.165 0.256 53.95 0 88 Ilam6 

0.174 0.269 55.92 0 88 Krmnsh7 

0.103 0.158 32.24 0 60 Hmdn8 

0.140 0.217 45.39 0 76 Ilam9 

0.147 0.229 48.03 0 87 Ilam10 

0.184 0.287 60.53 0 100 Ilam11 

0.162 0.251 52.63 1 91 Ilam12 

0.189 0.292 61.18 0 101 Ilam13 

0.183 0.288 63.82 0 100 Ilam14 

0.163 0.253 53.76 0.21 89.57 
 میانگین

Mean 
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تجزیه واریانس مولکولی و بررسی میزان تفاوت و 

نتایج حاصل از تجزیه : ها شباهت بین جمعیت

های مورد مطالعه با  واریانس مولکولی برای جمعیت

نشان داد که  IRAPو  ISSRاستفاده از نشانگرهای 

درصد  81ها  درصد واریانس مربوط به درون جمعیت

(. این 6درصد بود )جدول  19ها  و تنوع بین جمعیت

( >001/0Pدار ) نتایج، واریانس ژنتیکی بسیار معنی

کند.  ها را بیان می مربوط به تفاوت افراد درون جمعیت

نتایج حاصل بیانگر سطح بالای تنوع بین افراد هر 

که افراد درون جمعیت از تنوع  طوری جمعیت است، به

تواند بیانگر وجود بالایی برخوردار بودند. این تنوع می

 های بررسیژنتیکی زیاد در گروه ههایی با فاصلنمونه

ها کمتر  شده باشد. بر اساس نتایج، تنوع بین جمعیت

ها بود. از طرف دیگر، توزیع  جمعیت از تنوع درون

تصادفی در مقابل  PhiPTفراوانی ارزش جایگشت 

مشاهده شده نیز نتیجه واریانس بین  PhiPTارزش 

 ها، که از طریق تجزیه واریانس مولکولی  جمعیت

یید کرد. مقدار آماره أدست آمد، را ت هدرصد ب 19

PhiPT (188/0 )- دهنده تمایز ژنتیکی بین که نشان 

ای تا حدودی از  همانند تجزیه خوشه -هاست جمعیت

حال  اند. با این نظر جغرافیایی از یکدیگر تفکیك شده

توجه است. این  ها هم قابل میزان واریانس بین جمعیت

دهنده عدم امکان برقراری جریان ژنی  موضوع نشان

هایی است که از لحاظ جغرافیایی کاملاً  میان جمعیت

ستند. جریان ژنی پایین به دلیل از هم دور و مجزا ه

شود که ها ناشی میفاصله جغرافیایی زیاد بین جمعیت

ها یا پیازهای رویشی را بین پراکندگی اسپورها، گامت

برای  .(37نماید )های مورد مطالعه محدود میجمعیت

ها  رسیدن به هتروزیس بهتر، انتخاب از درون جمعیت

تر است. در هر برنامه اصلاحی، وجود تنوع  مطلوب

به منظور انتخاب والدین مناسب، ضروری است. چون 

تری از هم  چقدر والدین از نظر ژنتیکی فاصله بیش هر

تری تلاقی برای دستیابی به  داشته باشند به تعداد کم

بهترین جمعیت با حداکثر تنوع، نیاز است و 

(. از 38ر خواهد شد )تری در نتاج ظاه هتروزیس قوی

طرف دیگر با توجه به اهمیت حفظ تنوع موجود در 

های حفاظت در محل و خارج  گلایول، اجرای برنامه

از محل برای جلوگیری از فرسایش ژنتیکی و تضعیف 

شود. در ارزیابی ماتریس  تنوع منابع ژنتیکی توصیه می

ررسی شده گلایول، های ب فاصله و شباهت جمعیت

ترین تفاوت  براساس شاخص فاصله ژنتیکی نی، بیش

و  Krmnsh3بین  157/0و فاصله ژنتیکی با مقدار 

Ilam10  رود تلاقی انتظار می بنابراین(. 7بود )جدول

ترین فاصله  ها با توجه به بیشبین این جمعیت

 تری را بروز دهد.  ژنتیکی، هتروزیس بیش

 
 .های مختلف گلایول تجزیه واریانس مولکولی جمعیت -6جدول 

Table 6. Analysis of molecular variance of different populations of Gladiolus. 

P-Value 
 PhiPTآماره 

PhiPT statistic 

 درصد واریانس

Variance percent 

 میانگین مربعات

MS 

 مجموع مربعات

SS 

 درجه آزادی

df 

 منبع تغییرات
Source of Variations 

0.001 0.188 19 43.779 569.123 13 
 بین جمعیت

Between populations 

- - 81 19.382 1201.667 62 
 درون جمعیت

Within population 

  100 - 1770.789 75 
 کل

Total 
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 .Neiجمعیت گلایول بر اساس شاخص ژنتیکی  14ضرایب تشابه )بالای قطر( و ضرایب فاصله )پائین قطر( بین  -7جدول 

Table 7. Coefficients of similarity (upper diameter) and distance coefficients (lower diameter) between 14 
populations of Gladiolus based on Nei's genetic index. 
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0.952 0.943 0.937 0.945 0.903 0.935 0.93 0.961 0.959 0.936 0.956 0.906 0.953 ** Ilam1 

0.924 0.921 0.906 0.921 0.867 0.894 0.888 0.936 0.941 0.906 0.934 0.912 ** 0.048 Hmdn2 

0.906 0.917 0.903 0.902 0.854 0.867 0.898 0.89 0.909 0.886 0.898 ** 0.092 0.099 Krmnsh3 

0.955 0.934 0.923 0.947 0.914 0.935 0.92 0.964 0.954 0.93 ** 0.108 0.068 0.045 Krdstn4 

0.942 0.935 0.929 0.918 0.885 0.914 0.915 0.929 0.967 ** 0.072 0.121 0.099 0.066 Krmnsh5 

0.96 0.947 0.942 0.95 0.899 0.938 0.941 0.957 ** 0.034 0.047 0.095 0.061 0.041 Ilam6 

0.955 0.934 0.923 0.946 0.907 0.937 0.926 ** 0.044 0.074 0.037 0.117 0.067 0.04 Krmnsh7 

0.935 0.92 0.914 0.943 0.904 0.938 ** 0.077 0.061 0.089 0.083 0.108 0.118 0.073 Hmdn8 

0.951 0.914 0.914 0.937 0.932 ** 0.064 0.065 0.064 0.09 0.068 0.142 0.112 0.067 Ilam9 

0.914 0.897 0.885 0.935 ** 0.07 0.101 0.098 0.106 0.122 0.09 0.157 0.142 0.102 Ilam10 

0.945 0.935 0.924 ** 0.067 0.065 0.059 0.056 0.051 0.086 0.055 0.103 0.083 0.056 Ilam11 

0.951 0.959 ** 0.08 0.122 0.09 0.09 0.08 0.06 0.074 0.08 0.102 0.099 0.066 Ilam12 

0.958 ** 0.042 0.067 0.109 0.09 0.083 0.069 0.054 0.067 0.069 0.086 0.082 0.059 Ilam13 

** 0.043 0.05 0.056 0.09 0.05 0.067 0.046 0.041 0.06 0.046 0.099 0.079 0.049 Ilam14 

 

نتایج تجزیه : (PCoA) 1تجزیه به مختصات اصلی

نمونه گلایول با استفاده از  76به مختصات اصلی 
بررسی  IRAPو  ISSRهای دو نشانگر  ترکیب داده

شد. براساس نتایج، محورهای اول و دوم به ترتیب 
درصد از کل واریانس را توجیه  28/28و  87/41

درصد  15/70نمودند. در مجموع دو محور اصلی اول 

(. توجیه 8از کل واریانس را تبیین نمودند )جدول 
بخش زیادی از تغییرات توسط چند مؤلفه اول دلیل 

بررسی شده روی ژنوم  بر توزیع نامناسب آغازگرهای
دهد آغازگرها در سطح ژنوم پراکنده  است که نشان می

های از ژنوم متمرکز تر روی قسمت نیستند و بیش

(. بر اساس یك تخمین کلی، اگر در 39اند ) شده
درصد و یا به  20تا  10های مولکولی حدود  داده

تغییرات مربوط به درصد از  25تر از  عبارتی کم
نشانگرها توسط دو یا سه مؤلفه اول توجیه شود 

برداری مطلوب نشانگرها از کل ژنوم  دهنده نمونه نشان
که باید تعداد  (. البته نکته مهم این41و  40باشد )می

                                                
1- Principal Coordinates Analysis (PCoA) 

و خاطرنشان نمود  آغازگرها را نیز مورد توجه قرار داد

تفسیر فوق برای زمانی که تغییرات تعداد بسیار زیادی 

شود از نشانگرها به تعداد اندکی مؤلفه توجیه می
که  باشد. در پژوهش حاضر با توجه به اینصادق می

نمونه مورد بررسی  76در مجموع هشت آغازگر در 
نتیجه حاصل خیلی دور از  بنابراینقرار گرفته است 

درصد از کل تغییرات  15/70نیست و توجیه انتظار 
تواند قطعاً بیانگر عدم لفه، نمیؤم 9لفه از ؤتوسط دو م

پوشش ژنومی تصادفی آغازگرها باشد. همانگونه که 

شود، در نمودار دو وجهی مشاهده می 2در شکل 
ها به طور مناسبی تجزیه به مختصات اصلی، جمعیت

ند. بر اساس بر اساس موقعیت جغرافیایی تفکیك شد
نتایج حاصل از این تجزیه و نمودار دو وجهی حاصل 

در موقعیت  Krdstn4لفه اول جمعیت ؤاز دو م
ها قرار گرفت که متفاوت و دور از سایر جمعیت

دهنده تفاوت ژنتیکی )بر اساس تواند نشان می

لفه اصلی اول( این جمعیت با سایرین ؤاطلاعات دو م
تر است.  ی مطالعات بیشباشد و کاندیدای مناسبی برا
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های همدان های ایلام و جمعیتهر کدام از جمعیت

توان تفکیك موقعیت تقریباً نزدیك به هم داشتند و می
 خوبی را از لحاظ جغرافیایی مشاهده نمود. باید 

بردی از نتایج رمنظور استفاده کا خاطر نشان کرد به

یعنی ها  های چندمتغیره باید از نتایج مجموع آن تجزیه

ای و ها به همراه تجزیه خوشهلفهؤنتایج تجزیه به م
 (.  40بررسی ماتریس فاصله ژنتیکی استفاده کرد )

 

 
 .جمعیت گلایول 14در  (PCoAبعدی بر اساس تجزیه به مختصات اصلی )نمودار دو -2شکل 

Fig. 2. Bi-plot based on principal coordinate analysis (PCoA) in 14 Gladiolus populations. 
 

 . PCoAوسیله سه مؤلفه اصلی  هب IRAPو  ISSRدرصد تنوع محاسبه شده برای نشانگرهای  -8جدول 

Table 8. Percentage of variation calculated for ISSR and IRAP markers by the three components of PCoA. 
 1 2 3 

 درصد تنوع

Variation percent 
41.87 28.28 9.20 

 درصد تجمعی تنوع

Cumulative Percent Variance 
41.87 70.15 79.35 

 

در این پژوهش با هدف درک بهتر : ای تجزیه خوشه

های دو نشانگر استفاده  تنوع ژنتیکی از ترکیب داده

های حاصل از هشت آغازگر  منظور از داده شد. بدین

موجود با هم ترکیب شدند و نمودار درختی حاصل از 

های  م جمعیتأای تو ها ترسیم شد. تجزیه خوشه آن

 ISSRو  IRAPاساس نشانگرهای مختلف گلایول بر

نشان  NJبا استفاده از ماتریش تشابه جاکارد و روش 

های جغرافیایی  اساس موقعیتها بر داد که جمعیت

آوری نزدیك به هم به پنج گروه تفکیك  محل جمع

های نزدیك به هم قرار گرفتند.  اند و در خوشه شده

 دهنده خصوصیات ژنتیکی و این موضوع نشان

 13اول با هاست. گروه  خویشاوندی این جمعیت

 Ilam9نمونهHmdn8 (5  ،)نمونه از چهار جمعیت 

نمونهIlam10 (2  )نمونه( و  1) Krdstn4نمونه(  5)

نمونه از سه جمعیت  10تشکیل شد. گروه دوم شامل 

Krdstn4 (3  ،)نمونهIlam10 (3  و )نمونهIlam11 

نمونه از پنج جمعیت را  19نمونه( بود. گروه سوم  4)

ها به ایلام تعلق  همه جمعیت در خود جای داد که

نمونهIlam6 (1  ،)ها به تفکیك شامل  داشتند. جمعیت

Ilam11 (1  ،)نمونهIlam12 (6  ،)نمونهIlam13  

Ilam1 

Ilam9 

Hmdn2  

Krmnsh3 

Krdstn4 

Krmnsh5 

 

Ilam6 

Krmnsh7 
Hmdn8 

Ilam11 Ilam10 

Ilam12 

Ilam13 
Ilam14 

C
o

o
rd

. 2
 

Coord. 1 
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نمونه( بود. در گروه چهارم  5) Ilam14نمونه( و  5)

نمونه قرار گرفت که متعلق به پنج جمعیت  12

Ilam13 (1  ،)نمونهKrmnsh5 (5  ،)نمونهIlam6 

  Krmnsh7نمونه( و  2) Krdstn4مونه(، ن 3)

نمونه( در  22ترین تعداد افراد ) نمونه( بود. بیش 1)

  Ilam1گروه پنجم قرار گرفتند. پنج جمعیت 

  Krmnsh3نمونهHmdn2 (6  ،)نمونه(،  6)

نمونهIlam6 (1  )نمونه( و  4) Krmnsh7نمونه(،  5)

 (. 3مربوط به گروه پنجم بودند )شکل 
افراد در یك گروه نشان از نزدیکی قرار گرفتن 
ها در  تر زیرگروه هاست. تعداد بیش ژنتیکی بین آن

خوشه پنجم بیانگر تنوع بالای بین افراد در این گروه 
و  Krdstn4های  است. براساس بررسی نتایج، نمونه

Ilam6 ها پخش بودند  علت تنوع زیاد در بین خوشه به
مناطق است. با دهنده تنوع بالای درون این  که نشان

شود که بین تنوع  توجه به نتایج بالا مشخص می
 ژنتیکی و تنوع جغرافیایی تطابق کاملی وجود 

و  G. atroviolaceusندارد. افزون بر این دو گونه 
G. segetum بندی نشدند.  های مجزا گروه در گروه

نتوانستند افراد را  IRAPو  ISSRبنابراین نشانگرهای 
 تفکیك نمایند. اساس نوع گونهبر

با  PCoAبندی  در این مطالعه نحوه گروه

ای تا حدود زیادی  بندی حاصل از تجزیه خوشه گروه

که در تجزیه به مختصات  طوری مطابقت داشت. به

های ایلام موقعیت نزدیك به هم داشتند اصلی جمعیت

ای نیز غالباً در  های حاصل از تجزیه خوشه و در گروه

د که با توجه به موقعیت جغرافیایی کنار هم قرار گرفتن

ها دور از انتظار نیست. البته باید خاطر نشان نمود  آن

های اساس نمونهای چون تجزیه بر در تجزیه خوشه

مشاهده  3چه در شکل  ها انجام شد، مطابق آنجمعیت

های  های یك جمعیت در گروه شود، برخی نمونهمی

تنوع درون  بر وجود همختلف پراکنده بودند که علاو

تواند بیانگر این مطلب باشد برای تفکیك جمعیتی، می

ها بر اساس اطلاعات مولکولی باید از تر نمونهدقیق

تری استفاده کرد تا بتوان  تعداد آغازگرهای بیش

تر و تر، پوشش ژنومی مطلوبآغازگرهای اختصاصی

 تری را انتظار داشت.به دنبال آن ایجاد تمایز دقیق

 

 
 .NJ، ماتریس تشابه جاکارد و روش IRAPو  ISSRهای مختلف گلایول بر اساس با نشانگر های بندی جمعیت گروه -3شکل 

Fig. 3. Grouping of different glycol samples based on ISSR and IRAP markers, Jaccard similarity matrix and 

NJ method. 
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افزار  با استفاده از نرم: تجزیه ساختار جمعیت

STRACUTRE  ساختار جمعیت و میزان اختلاط

ل مشخص شد. های مختلف گلایو افراد در جمعیت

یا )بهترین تعداد  K بهترین 4بر اساس شکل 

بود  =2Kجمعیت( برای ترسیم ساختار جمعیت زیر

 76دهد. بنابراین  که نقطه اوج منحنی را نشان می

نمونه گلایول در دو زیر جمعیت قرار گرفتند. جدول 

ژنوتیپ گلایول را در  76، درصد عضویت 8

 دهد.  های یك و دو نشان می گروه

 

 
 بهترین تعداد زیر جمعیت است. K=2)زیر جمعیت(. تعداد  Kها برای تعیین بهترین تعداد  در هر کدام از مدل Kمقادیر دلتا  -4شکل 

Fig. 4. The value of ΔK in each model to determine of the best K (sub-populations). The K=2 is the best 

number of sub-populations. 

 
 47ژنوتیپ در گروه اول،  12بر اساس نتایج، 

ژنوتیپ به صورت مختلط  17ژنوتیپ در گروه دوم و 

 (.9قرار گرفتند )جدول 

ها در هیچ  هایی که درصد عضویت آن ژنوتیپ

نرسید درصد و بالاتر  70کدام از دو گروه فوق به 

های مخلوط انتخاب شدند. در  عنوان ژنوتیپ به

ژنوتیپ مخلوط شناسایی شدند که  17پژوهش حاضر 

 های یك و دو منتسب نشدند. کدام از گروه به هیچ

نشان  5های مختلف در شکل  تفکیك افراد در گروه

داده شده است. در تجزیه ساختار جمعیتی که برای 

دهاری و ژنوتیپ گلایول در هند توسط چا 53

ها به سه ( انجام شد، ژنوتیپ2018همکاران )

زیرجمعیت تقسیم شدند که برخلاف پژوهش حاضر 

 (.23ها مختلط بودند ) ژنوتیپ از آن 32
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. تعلق به هر گروه با زیرخط و STRACUTREافزار  نرمهای گلایول بر اساس نتایج حاصل از  درصد عضویت نمونه -9جدول 

 مخلوط بوئن بدون خط نشان داده شده است.
Table 9. Membership proportion of Gladiolus samples based on the results of STRACUTRE software. 

Belonging to each group is indicated by underline and mixedness is indicated without line. 

 میزان عضویت

Membership proportion 

 میزان عضویت

Membership proportion 

 میزان عضویت

Membership proportion 

 2گروه 

Group 2 

 1گروه 

Group 1 
 نمونه

Sample 

 2گروه 

Group 2 

 1گروه 

Group 1 
 نمونه

Sample 

 2گروه 

Group 2 

 1گروه 

Group 1 
 نمونه

Sample 

0.061 0.939 Ilam10-4 0.948 0.052 Krmnsh5-4 0.943 0.057 Ilam1-1 

0.582 0.418 Ilam10-5 0.846 0.154 Krmnsh5-5 0.924 0.076 Ilam1-2 

0.056 0.944 Ilam11-1 0.588 0.412 Ilam6-1 0.883 0.117 Ilam1-3 

0.882 0.118 Ilam11-2 0.840 0.160 Ilam6-2 0.900 0.100 Ilam1-4 

0.355 0.645 Ilam11-3 0.580 0.420 Ilam6-3 0.924 0.076 Ilam1-5 

0.718 0.282 Ilam11-4 0.950 0.050 Ilam6-4 0.423 0.577 Ilam1-6 

0.769 0.231 Ilam11-5 0.879 0.121 Ilam6-5 0.924 0.076 Hmdn2-1 

0.944 0.056 Ilam12-1 0.697 0.303 Krmnsh7-1 0.962 0.038 Hmdn2-2 

0.949 0.051 Ilam12-2 0.877 0.123 Krmnsh7-2 0.981 0.019 Hmdn2-3 

0.871 0.129 Ilam12-3 0.796 0.204 Krmnsh7-3 0.962 0.038 Hmdn2-4 

0.919 0.081 Ilam12-4 0.639 0.361 Krmnsh7-4 0.948 0.052 Hmdn2-5 

0.920 0.080 Ilam12-5 0.479 0.521 Krmnsh7-5 0.967 0.033 Hmdn2-6 

0.950 0.050 Ilam12-6 0.114 0.886 Hmdn8-1 0.901 0.099 Krmnsh3-1 

0.906 0.094 Ilam13-1 0.043 0.957 Hmdn8-2 0.954 0.046 Krmnsh3-2 

0.939 0.061 Ilam13-2 0.041 0.959 Hmdn8-3 0.963 0.037 Krmnsh3-3 

0.966 0.034 Ilam13-3 0.064 0.936 Hmdn8-4 0.911 0.089 Krmnsh3-4 

0.938 0.062 Ilam13-4 0.054 0.946 Hmdn8-5 0.951 0.049 Krmnsh3-5 

0.911 0.089 Ilam13-5 0.336 0.664 Ilam9-1 0.734 0.266 Krdstn4-1 

0.534 0.466 Ilam13-6 0.319 0.681 Ilam9-2 0.823 0.177 Krdstn4-2 

0.555 0.445 Ilam14-1 0.045 0.955 Ilam9-3 0.871 0.129 Krdstn4-3 

0.492 0.508 Ilam14-2 0.048 0.952 Ilam9-4 0.746 0.254 Krdstn4-4 

0.840 0.160 Ilam14-3 0.021 0.979 Ilam9-5 0.665 0.335 Krdstn4-5 

0.777 0.223 Ilam14-4 0.037 0.963 Ilam10-1 0.483 0.517 Krdstn4-6 

0.331 0.669 Ilam14-5 0.036 0.964 Ilam10-2 0.890 0.110 Krmnsh5-1 

0.741 0.259 Ilam14-6 0.426 0.574 Ilam10-3 0.869 0.131 Krmnsh5-2 

   
  

 
0.607 0.393 Krmnsh5-3 

 

 
  .IRAPو  ISSRژنوتیپ گلایول در دو گروه بر اساس نواحی ژنومی تکثیر شده دو نشانگر  76بندی  گروه -5شکل 

 هاست.بیانگر شماره نمونه Xدهنده درصد عضویت افراد به گروه مربوطه و محور  نشان Yمحور در این بار پلات 
Fig. 5. Grouping of 76 genotypes of Gladiolus in two groups based on the amplified genomic regions of ISSR 

and IRAP markers. In the bar plot, the Y-axis indicates membership proportion, and the X-axis indicates the 

number of samples. 
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 گیری کلی نتیجه

نمونه گلایول  76یکی پژوهش حاضر تنوع ژنت

آوری شده از غرب ایران، با استفاده از وحشی جمع

مورد بررسی قرار  IRAPو  ISSRنشانگرهای 

اساس نتایج اگرچه آغازگرهای مورد استفاده گرفتند. بر

نتوانستند افراد را بر اساس نوع گونه  پژوهشدر این 

متفاوت گلایول از هم تفکیك نمایند، اما پتانسیل 

ها نشان دادند و توجهی را در تمایز ژنتیکی نمونه قابل

در مجموع  IRAP3و  ISSR5ویژه آغازگرهای  به

های ارزیابی تنوع ژنتیکی، کارایی بالاتری را شاخص

ها در تمایز  استفاده از آن بنابرایننشان دادند و 

توانند شود و میهای مختلف گلایول توصیه می نمونه

بعدی در این زمینه  های شپژوهکاندیدهای مناسبی در 

ترین  باشند. براساس شاخص فاصله ژنتیکی نی، بیش

برآورد شد  Ilam10و  Krmnsh3فاصله ژنتیکی بین 

ها با رود تلاقی بین این جمعیتانتظار می بنابراینو 

تری  ترین فاصله ژنتیکی، هتروزیس بیش توجه به بیش

ار نژادی مدنظر قرهای به را بروز دهد و در برنامه

 گیرد.
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