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Abstract 
Background and Objective: Cocksfoot (Dactylis glomerata L.) is a major cool-season perennial 

forage grass widely distributed in the rangelands of Iran and extensively used for livestock grazing 

and forage production. In grass breeding programs, knowledge of genetic variation is essential for 

achieving sustainable biomass production, broad adaptation, and long-term genetic improvement. 

Genetic diversity is the cornerstone of grass breeding because it enables effective parental selection, 

facilitates the exploitation of heterosis in polycross and synthetic varieties, and enhances yield 

stability and tolerance to biotic and abiotic stresses. Therefore, this study was conducted to investigate 

the genetic diversity of superior cocksfoot (Dactylis glomerata L.) genotypes using agronomic traits 

and ISSR molecular markers. 

Materials and Methods: Twenty superior genotypes, previously selected based on forage yield, 

flowering date, and resistance to rust disease, were evaluated for both agronomic traits and ISSR 

molecular markers. The field experiment was conducted at the research farm of the Agricultural 

Biotechnology Research Institute, Tabriz, Iran, in 2020. Fifteen clonal plants from each genotype 

were established in compost-filled pots. After growth under greenhouse conditions, the seedlings 

were transplanted to the field. The experiment was arranged in a randomized complete block design 

with three replications. In each plot, five plants of each genotype were established at a spacing of 60 

× 60 cm. No data were collected during the establishment year. Data on heading date, pollination 

date, plant height, panicle length, tiller number, crown diameter, seed yield, and forage dry matter 

yield at the first and second harvests were recorded in 2022. The data were subjected to analysis of 

variance, and mean comparisons were performed using the LSD test at the 5% probability level. 

Agronomic data were further classified using Ward’s cluster analysis. For molecular analysis, 29 

ISSR primers were employed. Band presence or absence was scored, and genetic diversity 

parameters, including the number of effective alleles (Ne), Shannon’s information index (I), and 

          Research Article 
 

 

10.22092/IJRFPBGR.2026.370569.1482     DOI:  Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant Breeding and Genetic Research 

  Vol. 33, No. 2, Page 141-160 (2026) 

mailto:m_riza51@yahoo.com


Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant Breeding and Genetic Research, Vol. 33, No.2, 2026 142 

 

expected heterozygosity (He), were estimated. Genetic relationships among genotypes were 

evaluated using the Neighbor-Joining clustering method and principal component analysis (PCA). 

Results: The results of the field experiment revealed significant differences among genotypes for all 

measured traits. Genotypes Dg1, Dg6, Dg12, Dg13, and Dg18 exhibited superior forage dry matter 

and seed yields compared with the remaining genotypes. Cluster analysis based on agronomic traits 

classified the 20 cocksfoot genotypes into four distinct groups, containing 3, 8, 4, and 5 genotypes, 

respectively. Molecular analysis identified 346 alleles, of which 337 (97.4%) were polymorphic. The 

number of alleles per primer ranged from 7 to 20, with an average of 11.93 alleles. The mean values 

of Shannon’s information index, expected heterozygosity, and the number of effective alleles were 

0.447, 0.315, and 1.533, respectively, indicating substantial genetic diversity among the evaluated 

genotypes. Cluster analysis based on ISSR markers also grouped the genotypes into four clusters, 

with cluster IV exhibiting the highest level of genetic divergence and diversity. The PCA results 

confirmed the clustering pattern obtained from the molecular data. The genetic similarity matrix, with 

coefficients ranging from 0.41 to 1.00, suggested that genetically distant clones could serve as suitable 

parental materials for polycross breeding to maximize heterosis. A comparison of the clustering 

patterns derived from ISSR markers and agronomic traits indicated that the grouping of genotypes 

was not fully consistent between the two analytical approaches. 

Conclusion: Based on band clarity, reproducibility, and discriminatory ability, ISSR03, ISSR25, 

ISSR06, ISSR32, ISSR17, and ISSR15 were identified as the most informative markers for assessing 

genetic diversity in cocksfoot. Furthermore, the lowest Jaccard similarity coefficient (higher genetic 

distances) was observed between genotype Dg13 and genotypes Dg17, Dg18, and Dg19. 

Accordingly, genotypes Dg1, Dg6, Dg12, Dg13, and Dg18 demonstrated superior agronomic 

performance while also belonging to distinct groups with relatively greater genetic distances. These 

genotypes are therefore recommended as promising parental candidates for polycross or synthetic 

breeding programs aimed at maximizing heterosis and broadening the genetic base of cocksfoot 

cultivars. 
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 چکیده
در مراتع ایران که است  مناطق سردچندساله  یاعلوفه انيگندم نیاز مهمتر یکی( .Dactylis glomerata Lباغ )علف اهيگ سابقه و هدف:

 ،هاگراس ینژادبه یهابرنامهی دام دارد. در چراو  علوفه ديتولدر  یدينقش کل ،عيوس یسازگارو  بالا تودهستیز ديتول ليبه دلپراکنش دارد و 

بهبود  س،یهتروز شیافزا ،یکيدور از نظر ژنت نیوالد نشیبوده و امکان گزآنها اصلاح در  تيموفق یشرط اصل یکيتنوع ژنت ییوجود و شناسا

و  باغبرتر علف یهاپيژنوت یکيتنوع ژنت یابیپژوهش با هدف ارز نیا رو،نی. ازاکندیها را فراهم متحمل به تنش یعملکرد و ارتقا یداریپا

 انجام شد. ISSR لکولیوم ینشانگرهاصفات زراعی و اده از با استف یاصلاح یهابرنامه یمناسب برا نیوالد یمعرف

زنگ انتخاب شده بودند،  یماريو مقاومت به ب یافشانگرده خیبراساس عملکرد علوفه، تار ترشيبرتر که پ ژنوتيپ 20تعداد : هامواد و روش

ی پژوهشکده بيوتکنولوژی کشاورزی تبریز واقع در تحقيقات در مزرعه زراعی آزمایشقرار گرفتند.  مورفولوژیکیو  یمولکول یابیمورد ارز

 ميبه صورت تقس 1399 زیيفصل پا لیدر اوا هاپياز ژنوت كی. هرشد انجام تکرار 3 با تصادفی کامل هایدر قالب طرح پایه بلوك خسروشهر

کشت شده  اهانيگ 1400 الشدند. در س کشت متريسانت 60بوته به فاصله  5 کرت تعدادو در هر  دندگردی کلون بوته 15 تعداد به ،هاپنجه

ارتفاع بوته، طول خوشه، تعداد  ،یافشانگرده خیظهور خوشه، تار خیتار زراعی شامل صفات 1401. از بهار سال افتندیطور کامل استقرار به

 دأیيتپس از شدند و  انسیوار هیتجز هاداده. گردیدند گيریپوشش، وزن خشك علوفه، عملکرد بذر و قطر طوقه اندازهساقه، قطر تاج

 با استفاده ازها بندی ژنوتيپگروهو  انجام شد %5در سطح احتمال  LSDبا روش  هانيانگيم سهیمقا ها،پيژنوت نيدار بیمعن یهااختلاف

ورت حضور/عدم ها به صاستفاده شد. داده ISSRآغازگر  29تعداد  ازلکولی، ومتجزیه ر د. گردیدانجام  (Ward)ای به روش تجزیه خوشه

( محاسبه Heمورد انتظار ) یتيگوسی( و هتروزI(، شاخص شانون )Neمؤثر آلل ) تعدادشامل  یکيتنوع ژنت یهاحضور باندها ثبت و شاخص

  شد.انجام ( PCA) یاصل یهامؤلفه ليو تحل Neighbor-Joiningبا روش ها ژنوتيپ یکيروابط ژنت ن،ي. همچندیگرد

، Dg1 ،Dg6 یهاپيژنوتدار بود. معنیها برای کليه صفات تفاوت بين ژنوتيپنشان داد که آزمایش زراعی  یانسوار نتایج تجزیه: نتایج

Dg10 ،Dg12 وDg18 را به  هاپيژنوت یاخوشه هیتجز داشتند. هاپيژنوت ریسانسبت به عملکرد علوفه خشك و عملکرد بذر را  نیالاترب
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 346در مجموع ملکولی نشان داد که  نتایج تجزیه. را داشت یکيو تنوع ژنت یپراکندگ نیشتريب ،4 کرد که خوشه ميتقس یچهار خوشه اصل

 نيانگيبود. مآلل  93/11 هاآن نيانگيو م ريمتغ 20تا  7 نيبها چندشکل بودند. تعداد آلل در نشانگر (97%/4آلل ) 337که  ندشد ییآلل شناسا

 یکيدهنده تنوع ژنتبود که نشان 533/1و  315/0، 447/0برابر با  بيمؤثر آلل به ترت مورد انتظار و تعداد یتيگوسیشاخص شانون، هتروز

 41/0)دامنه  یکيشباهت ژنت سیماتر ليکرد. تحل دیيرا تأ یبندگروه نیا زينهای اصلی مؤلفهبه  هتجزی جی. نتاهاستپيژنوت نيقابل توجه ب

 استفاده شوند. کراسیپل یهایدر تلاق سیهتروز یسازنهيشيب یبرا توانندیم شتريب یکيژنتبا فاصله  یهاژنوتيپنشان داد که ( 10/1تا 

 کردیدو رو نیدر ا هاپيژنوت یبندگروه ینشان داد که الگو یو صفات زراع ISSR یبراساس نشانگرها یاخوشه هیتجز جینتا سهیمقا

 نداشت. یهمخوان

عنوان به ISSR15و  ISSR03 ،ISSR25 ،ISSR06 ،ISSR32 ،ISSR17 یزگرهاآغا ك،يباندها و توان تفک تيفيبراساس ک: یریگجهینت

)بيشترین فاصله(  شباهت کمترین جاکارد، شباهت ضریب پایه بر. دشدن شنهاديباغ پپلاسم علفژرم یغربالگر یکارآمدتر برا ینشانگرها

 ،Dg1 هایژنوتيپ ،زراعی صفات ای براساسخوشه در تجزیه. بود Dg19 و Dg17 ،Dg18هایژنوتيپ با Dg13 ژنوتيپفاصله  به مربوط

Dg6، Dg12، Dg13 و Dg18 برای والدین عنوانبه بالقوه کاندیداهای عنوان به و گرفتند قرار متفاوت هایگروه در بيشتر ژنتيکی فاصله با 

 توصيه باغعلف ارقام ژنتيکی پایه شگستر و هتروزیس رساندن حداکثر به هدف با مصنوعی ارقام توسعه و کراسپلی اصلاحی هایبرنامه

 .نددش

 

 یاخوشه هی، تجزISSR آغازگر ،یکيتنوع ژنتعملکرد علوفه، (، .Dactylis glomerata Lباغ )علف: کلیدی هایواژه

 

 مقدمه
 به که هستند مرتعی-ایعلوفه نهاگيا مهمترین ازها گراس  

ن آ فرسایشاز  یگيرجلوو خاك  حفاظت ،علوفه توليد ظلحا
ها نزدیك چون نواحی مریستمی در گراس .نددار دییاز هميتا

 ،شونددار محافظت میهای غلافگرفته و توسط برگقرار خاك 
بنابراین سازگاری خوبی در برابر چرای انواع دام دارند 

(2006, et alMohammadi .) 
 شود،یشناخته م L ataDactylis glomer.باغ که گونه علف   

 18کم شامل بوده و دست Dactylisجنس  یتنها گونه اصل
 et Ghorbel -Chtourou; 2015, et alMajidiاست ) رگونهیز

2024, alیهااز گونه ،یچندساله و علف یاعلوفه اهيگ نی(. ا 
مراتع نيمه استپی طور گسترده در به و رودیشمار مبه مرتعیمهم 

مراتع  داریپا تیریمدایران پراکنش دارد و برای چرای دام و 
باغ علف ،یاقتصاد تي. از نظر اهمرديگیمورد استفاده قرار م

در مناطق معتدل و  یاصل یاعلوفه انياز گندم یکیعنوان به
و در  کندیم فایخوراك دام ا نيدر تأم یتوجهسرد، نقش قابل

در مخلوط با  ایصورت کشت خالص به ااز کشوره یاريبس
 ديآن شامل تول یکاربردها نیتر. مهمشودیها کشت ملگوم

 یداریپا شیها و افزامراتع و چراگاه یاياح ت،يفيعلوفه با ک
و  تودهستیز یعملکرد بالا ،یریپذانعطاف ليدلاست و به مرتع

 گرفته است رارورد توجه قمتنوع م یطيمح طیبا شرا یسازگار
)2011Kole, (. 

ها مناسب، سال تیریپس از استقرار، در صورت مد باغعلف   
 لاژيو س دام یعلوفه خشك، چرا ديتول یو برا ماندیم یباق

در  ایبه صورت کشت خالص  تواندیم اهيگ نیمناسب است. ا
دگرگشن و  یا، گونهباغها کشت شود. علفمخلوط با لگوم

 یکياست که از تنوع ژنت سردسيری انيگندم همتعلق ب
گوناگون، از  یمياقل طیبرخوردار بوده و در شرا یتوجهقابل



 145   2 ، شماره33و جنگلی ایران جلد اصلاح گياهان مرتعی  تحقيقات ژنتيك و نشریه علمی

 
 

 

 ديکمتر، رشد و تول یمناطق پرباران تا مناطق با دما و بارندگ
 نیا ،یاز نظر اقتصاد .) et alMadesis ,2014( دارد یمطلوب

شود و به یطور گسترده کشت مگونه در مناطق معتدل و سرد به
برگ و ارزش  یدرصد بالا ،یطيمح یهاتحمل بالا به تنش ليدل

 تيها اهمعلوفه و چراگاه ديتول یهامطلوب، در سامانه ییغذا
 تيفيباک لاژيس ن،یعلاوه بر ا. ) et alŞeker ,2014( دارد یاژهیو

مهار  ك،يدلاکتياس یکاف ریمقاد ديمناسب، تول ريتخم قیآن از طر
 شودیعلوفه حاصل م یمضر و بهبود نگهدار یهایرشد باکتر

)2013, et alTohno (. 
است که  هیباغ، تحمل به سابارز علف یهایژگیو گرید از   

گرم و معتدل  ییوهواآب طیکشت در شرا یآن را برا تيجذاب
سبب شده  هایژگیو نیا .) et alXie ,2012( دهدیم شیافزا

چرا و  یهادر سامانه یديکل یهااز گونه یکیباغ به تا علف
 یها. پژوهشودش لیدر سطح جهان تبد یاعلوفه یبرداربهره

بر  را نشان داده و اهيگ نیگسترده ا یکيتنوع ژنت ن،يشيپ
 دياصلاح نژاد تأک یارزشمند برا یعنوان منبعآن به تيظرف

از  یريگبهره ازمنديتنوع ن نیاند، اما استفاده مؤثر از اداشته
) et Mohammadi است یاصلاح مولکول نینو یهاروش

)2020, al. 
ان به دليل سادگی، تکرارپذیری، ارز ISSR یهاآغازگر   

کارآمد  یابزار بودن و عدم نياز به اطلاعات ژنتيکی قبلی،
 نييو تع یکيلوژنتيروابط ف ،یکيتنوع ژنت ییشناسا یبرا

) et alMohammadi , هستند هاپيژنوت نيب یکيفاصله ژنت

, et alAdhikari ; Branchard, 2001 andBornet ; 2022

 تواندیمباغ ها در اصلاح علفآغازگر نیاستفاده از ا .2015(
انتخاب  شتر،يب یکيفاصله ژنت یدارا یهاپيژنوت ییبا شناسا

 یداریو بهبود پا سیهتروز جادیا یمناسب را برا نیوالد
) andFalconer  کند ليتسه كيعملکرد در ارقام سنتت

)1983Mackay, . 
غرب و غرب تا مناطق از شمال ییهادر بخش باغعلف   

 یعيطب یهاتيصورت جمعکشور به یو کوهستان یمرتع

ارتفاع، رطوبت و  ب،ي)ش یطيپراکنش دارد و عوامل مح
آن اثرگذار  یبر وقوع و فراوان توانندیخاك( م یهایژگیو

باغ علف گر،ید یاز سو). et alSabouriazar ,2022(  باشند
 تيعلوفه و قابل تيفي، از نظر کفصل سردگراس  كیعنوان به

از علوفه با ارزش  تواندیم ،یشیدر مراحل رو ژهیوهضم، به
ها علوفه در گراس تيفيک. مناسب برخوردار باشد یاهیتغذ

و ADF، NDF مانندبری ترکيبات في یهاعموماً با شاخص
) et alRiley , شودیم یابیارز یریپذهضم یهاشاخص

)2014, et alXie ; 2021, et alRen ; 2025. هدف  ن،یبنابرا
 20موجود در  یکيتنوع ژنت زانيبرآورد م قيتحق نیاز ا
 ISSR یمولکول یباغ براساس نشانگرهانتخب علفم پيژنوت
 ییبود تا ضمن شناسا یکیمورفولوژ عملکرد و صفات زيو ن

برای تلاقی  نیانتخاب آگاهانه والد نهيزم ،یکيژنت یهاتفاوت
 فراهم شود. یاصلاح یراهبردها یو طراح کراسپلی

 
 هامواد و روش

 زراعی و روش تحقیق آزمایش یاهیمواد گ
 ژنوتيپ 20مطالعه شامل  نیمورد استفاده در ا یاهيمواد گ

( بود که فهرست L D. glomerata.باغ )منتخب علف
ارائه شده  1ها در جدول آن یآورو محل جمع هاپيژنوت
بر  قبلی اتمطالع جیبرتر براساس نتا پيژنوت 20 نی. ااست

 یافشانگرده خیمربوط به عملکرد علوفه، تار یهاداده یهیپا
 نیبخش عمده ا. بود شدهزنگ انجام  یماريمت به بو مقاو

از  شدهیآورباغ جمععلف یوحش یهاپيخزانه شامل اکوت
باغ علف اوليهپلاسم به ژرم یدسترس .بود رانیمناطق مختلف ا

و منابع  یو آموزش کشاورز قاتيبانك ژن مرکز تحق قیاز طر
بادل تمربوط  یو مقررات مل اتاصفهان مطابق با الزام یعيطب

شش بذر  ن،يهمچن .دیفراهم گرد یاهيگ یهانمونهبذر 
 Hungarian Instituteمجارستان )کشور از  یخارجاکسشن 

HIFA –of Agrobotany شد.  دریافت وسلهي( در شهر تاپ
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ارائه شده  1در جدول  یمورد بررس یهاژنوتيپو منشأ  کد
 است.

 ر مزرعهدژنوتيپ منتخب  20 با کشت و ارزیابی زراعی آزمایش
تحقيقاتی پژوهشکده بيوتکنولوژی کشاورزی تبریز واقع در 

 لیدر اوا های منتخبپياز ژنوت كی. هرشد انجام خسروشهر
 کلون )پنجه( بوته 15 تعداد بهدر گلخانه  1399 زیيفصل پا

صورت هبو به مزرعه منتقل  1400ها در بهار . نشاءدندش ميتقس
کشت شدند. در  متريسانت 06فاصله  به کرت( دربوته  5ردیفی )

هرز و  هایعلف نيوج اتيعمل 1400 البهار و تابستان س
طور کامل استقرار کشت شده به اهانيو گ شدانجام  یاريآب
ظهور  خیتارشامل  فنولوژیکیصفات  1401. از بهار سال افتندی

تاریخ ظهور خوشه براساس تعداد روز از اول فروردین ) خوشه
تعداد روز ی )افشانگرده خیتار و (هر بوتهتا ظهور سه خوشه در 

( ها در سه خوشه از هر بوتهاز اول فروردین تا ظاهر شدن پرچم
ارتفاع ) ارتفاع بوته ی شاملکیمورفولوژگيری شد. صفات اندازه

گيری اندازه) ، طول خوشه(افشانیبلندترین ساقه در زمان گرده
)شمارش تعداد  ه، تعداد ساق(ميانگين طول سه خوشه از هر بوته

 پوشش، قطر تاج(افشانیدر زمان گرده های هر بوتهساقه
گيری اندازه) قطر طوقه و (دهیگيری قطر گياه قبل از ساقهاندازه)

در زمان . دگيری شدناندازه (پس از برداشتهر بوته قطر طوقه 
ساعت در  48ها به مدت نمونهشدند.  برداشت هابوتهرسيدن 
هر  وزن خشك علوفهو نتيگراد خشك درجه سا 65دمای 

گيری برای اندازه .ژنوتيپ برحسب گرم در بوته توزین شدند
و  ها در زمان رسيدگی بذر، برداشت، خوشهعملکرد بذر

گيری اندازهبرحسب گرم در بوته استحصال شدند و وزن بذر 
  شد.

 دأیيت. پس از شدند انسیوار هیتجز حاصل یهاداده
با روش ، هاپيژنوت نيانگيم سهیمقا ،ردایمعن یهااختلاف

LSD  بندی به منظور گروهانجام شد.  %5در سطح احتمال
مورفولوژیکی از عملکرد و صفات ها با استفاده از ژنوتيپ

برای استفاده شد.  (Wardای به روش وارد )تجزیه خوشه
افزار ای از نرمها و تجزیه خوشهتجزیه آماری داده

16Minitab  گردیداستفاده. 
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 آنها یآورو محل جمع باغعلف منتخب یهاژنوتیپ فهرست -1جدول 
Table 1. List of selected genotypes of cocksfoot (Dactylis glomerata) and their collection locations 

Row Genotype Population No. Initial Code Collection and Seed Preparation Location 

1 Dg1 D.g-05 RCAT041051 Szarvas, Hungary 

2 Dg2 D.g-06 RCAT041050 Mosonmagyarovar, Hungary. 

3 Dg3 D.g-15 4000/44 Seed Production Station, Semnan province, Shahroud, Iran. 

4 Dg4 D.g-16 4000/25 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

5 Dg5 D.g-17 4000/24 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

6 Dg6 D.g-22 RCAT041111 Zalatarnok, Hungary. 

7 Dg7 D.g-25 RCAT041111 Zalatarnok, Hungary. 

8 Dg8 D.g-18 RCAT041052 Felsodinnye, Hungary. 

9 Dg9 D.g-12 4000/26 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

10 Dg10 D.g-23 4000/2 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

11 Dg11 D.g-10 4000/29 Foreign 

12 Dg12 D.g-17 4000/24 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

13 Dg13 D.g-11 RCAT041052 Felsodinnye, Hungary. 

14 Dg14 D.g-20 4000/44 Shahroud, Seed Production StationSemnan, Iran.  

15 Dg15 D.g-18 RCAT041052 Felsodinnye, Hungary. 

16 Dg16 D.g-04 RCAT041050 Mosonmagyarovar, Hungary. 

17 Dg17 D.g-18 RCAT041052 Felsodinnye, Hungary. 

18 Dg18 D.g-24 4000/31 Lorak Farm, Najafabad, Isfahan, Iran. 

19 Dg19 D.g-19 4000/2 Seed Bank, Shahid Fozveh Research Station. Isfahan, Iran. 

20 Dg20 D.g-06 RCAT041050 Mosonmagyarovar, Hungary. 

 

با استفاده از نشانگرهای  لکولیوم ارزیابی روش تحقیق
ISSR 

باغ با استفاده از تازه علف یهااز بافت یژنوم ADNاستخراج 
 2/0 منظور، حدود نیانجام شد. بد CTABشده روش اصلاح
 CTABپودر شده و با بافر  عیما تروژنيدر ن یاهيگرم از بافت گ

مراحل  ،یآببخش  یو جداساز فوژی. پس از سانتردیانکوبه گرد
الکل انجام  ليزوامای–رمبا استفاده از مخلوط کلروف یسازخالص

 70% سرد رسوب داده شده، با اتانول زوپروپانولیبا ا DNAشد. 
حل  TEدر بافر  ،یو پس از خشك شدن نسب دش وشوشست
 یو خلوص مناسب برا تيفيشده از کاستخراج DNA. گردید

برخوردار  یبعد یمولکول یهاليو تحل PCR یهاانجام واکنش
 بود.

 یغ، از آغازگرهاباعلف یهاکلون نگيپیژنوتا یبرا
شده توسط براساس روش گزارش ISSR یمولکول

Mohammadi ( استفاده شد. واکنش 2020و همکاران )PCR 
 Taq میآنز یحاو  x2Super Mastermixاز  یريگبا بهره

DNA polymerase برنامه گردیدلازم انجام  باتيترک ریو سا .
 وس،يسدرجه سل 94در  هياول ونيدناتوراسشامل  PCR یحرارت

 یاختصاص یاتصال آغازگرها در دما ون،يچرخه دناتوراس 35
 72( و مرحله امتداد در وسيدرجه سلس 58تا  48هر آغازگر )
شد. محصولات  ليتکم ییبود که با امتداد نها وسيدرجه سلس

PCR بافر در ٪1.5ژل آگارز  یبر رو TBE  ،الکتروفورز شده
با استفاده از  DNA یو باندها یزيآمرنگ دیبروما ومیديبا ات

 .دیژل مشاهده و ثبت گرد یمستندساز ستميس
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 ISSR یملکول ینشانگرهاوتحلیل تجزیه

با  یمورد بررس یهاپيژنوت انيم یکيتنوع ژنت یابیارز یبرا
حاصل از هر آغازگر  یها، دادهISSR یاستفاده از آغازگرها

 تيا ماههشدند. از آنجا که داده یازدهيطور جداگانه ثبت و امتبه
ژل آگارز به  یشده روباند مشاهده یداشتند، الگوها یفيک

 1که حضور باند با عدد یورطشدند؛ به لیتبد ییدودو یهاداده
 كیعنوان . هر باند بهدیگرد یکدگذار 0و عدم حضور آن با عدد 

–1) ییدودو سیدر نظر گرفته شد و ماتر )locus (یژن گاهیجا

مورد استفاده  یآمار یهاليتحل یابر ورودی داده عنوانبه( 0
انجام شد و  Excel افزاردر نرم هياول یازدهيقرار گرفت. امت

 6.41نسخه  GenAlEx افزاربا استفاده از نرم یمولکول یهاليتحل
 .) et alKumar ,2018( انجام گردید 4.0.2نسخه  MEGA و
شامل درصد  یکينوع ژنتت یهاها، شاخصداده نیاساس ابر

، )He( مورد انتظار یتيگوسی، هتروز)PPB( كيمورفیپل یباندها
محاسبه  )Ne (هاو تعداد مؤثر آلل )I (شانون یشاخص اطلاعات

2 براساس رابطه He شد. شاخص
ip−∑1He=، شاخص I  براساس

2 مطابق رابطه Ne و شاخص∑−=ipln(ipI( رابطه
ip∑/1Ne= 

ها شاخص نیام است. اiآلل  یفراوان𝑝𝑖 که در آن د،یمحاسبه گرد
 ISSR یبا نشانگرها یکيتنوع ژنت یابیارز یطور گسترده برابه

) ,Peakall and ; 1973Nei, ; 1948Shannon استفاده شدند

)2006Smouse, . 
 

 ISSR ینشانگرها اساسای برتجزیه خوشه

 .D ژنوتيپ 20 انيم یکيژنت یشاوندیخو زانيسنجش م یبرا

glomerataبراساس  یکيشباهت ژنت سیباغ(، ماتر)علف
 ) Pairwiseیشباهت جفت ریمحاسبه شد. مقاد Jaccard بیضر

) Similarityآمده از دستبه ییدودو یهابا استفاده از داده
 دشده،يشباهت تول سیاترم .دیگرد نييتع ISSR یآغازگرها

 هاپيژنوت انيم یکيفاصله ژنت ای یکینزد نييتع یبرا ییمبنا
 یساختار یهایو بررس یبندخوشه جینتا نييو در تب کردفراهم 

(structural analysis.مورد استفاده قرار گرفت ) 

 
 )PCA( یاصل یهامؤلفه تجزیه
 یهالفهمؤ ليتحل ها،ژنوتيپ نيب یکيروابط ژنت یبررس یبرا

 یبر رو ) PCA –Principal Component Analysis (یاصل
انجام شد.  ISSR آغازگر یهاحاصل از داده شباهت سیماتر

 R افزارنرم طيدر مح adegenet با استفاده از بسته ليتحل نیا

 )2018, et alJombart ( شیامکان پردازش و نما هک شدانجام 
 نخست یمؤلفه اصل دو کند.یمرا فراهم  یکيژنت یهاداده

 )1oAPC(و) 2oAPC( ها را داده انسیوار زانيم نیشتريکه ب
کل  راتيي. سهم هر مؤلفه از تغدندیاستخراج گرد شدند،میشامل 

 یساختار یهاگروه نيب یکيمحاسبه شد تا اختلافات ژنت
 یدر فضا هاپيپراکنش ژنوت شینما یبرا .مشخص گردد

 شد. ميترس )Biplot) یبعدنمودار پراکنش دو كی ،یدبعدچن
 

 نتایج
 بررسی صفات زراعی

صفات مختلف عملکرد و  یبرا انسیوار هیتجز جینتا
 پيژنوت 20 انيم داریمعن یهادهنده تفاوتنشان یکیمورفولوژ

 یبرا راتييتغ بیمربعات و ضر نيانگيم(. 2)جدول  بود یانتخاب
ارتفاع بوته،  ،یدهد روز تا خوشهصفات مختلف ازجمله تعدا

طول خوشه، تعداد ساقه، قطر طوقه، عملکرد علوفه خشك و 
در  داریمعنی هاصفات، تفاوت بيشتر ینشان داد که برا رهيغ

دهنده تنوع نشان نی. اوجود داشت %5 ای %1احتمال  حوسط
 .(2 )جدول مختلف است یهاپيژنوت انيقابل توجه م

دهنده نشان پيژنوت 20ت مختلف در صفا نيانگيم سهیمقا
 نیبالاتربود.  قابل توجه در عملکرد علوفه و بذر یهاتفاوت

، 1Dg یهاپيژنوتدر عملکرد علوفه خشك و عملکرد بذر 
6Dg ،10Dg ،12Dg 18 وDg  مشاهده شد که از لحاظ آماری

 (.3)جدول  داشتندبرتری  هاپيژنوت ریسانسبت به 
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 (D. glomerata) علف باغ گونه از ژنوتیپ برتر 20در اریانس تجزیه و نتایج -2 جدول 

Table 2. Result of Analysis of variance in 20 Superior Genotypes of cocksfoot (D. glomerata) 

Traits  MS  CV% 

 Block (df=2) Genotype (df=19) Error (df=38)  

Days to heading 14.46 80.94** 11.87 9.47 

Days to pollination 26.01 30.95** 5.31 4.02 

Plant height (cm) 437.45 168.18** 45.53 5.64 

Panicle length (cm) 33.80 47.27** 11.15 18.76 

Number of tillers at first cut 1187.46 2756.6** 517.80 15.98 

Crown diameter at first cut (cm) 23.26 18.89** 6.04 9.26 

Dry forage yield at first cut (g plant⁻ ¹) 13725.30 6007.7** 1875.95 14.63 

Seed yield at first cut (g plant⁻ ¹) 216.26 343.03** 83.91 27.31 

Canopy diameter (cm) 5.71 64.75* 28.66 10.01 

Dry forage yield at second cut (g plant⁻ ¹) 172.31 741.35** 301.01 30.14 

Crown diameter at second cut (cm) 72.21 23.99** 6.35 8.88 

Annual dry forage yield (g plant⁻ ¹) 16954.11 8785.8** 2883.80 15.59 

 درصد 1 درصد و 5 دار در سطح احتمالبه ترتيب معني: **و *
* and ** denote statistical significance at the 5% and 1% levels of probability, respectively 



 

 

 باغبرتر از گونه علف پیژنوت 20در  عملکرد علوفه و صفات مورفولوژیکی نیانگیم سهیمقا -3جدول 
Table 3. Mean comparison of yield and morphological traits in the top 20 genotypes of cocksfoot (D. glomerata) 

Genotypes 
Days to 

heading 

Days to 

pollination 

Plant 

Height 

(cm) 

Panicle 

Length 

(cm) 

Tillers 

Number 

Crown 

diameter 

cut1(cm) 

DM yield 

Cut1 

(g p⁻ ¹) 

Seed  

yield 

(g p⁻ ¹) 

Canopy 

Diameter 

Cut1(cm) 

DM yield 

Cut2 

(g p⁻ ¹) 

Crown 

diameter 

Cut2(cm) 

Annual 

DM yield 

(g p⁻ ¹) 

Dg1 46.67a 61.67a 122.00 18.00 152.00a 28.00a 346.67a 35.00a 54.67 39.33 29.33a 386.00a 

Dg2 35.33 57.00 97.33 13.33 161.67a 25.33 275.33 42.00a 50.00 22.33 25.00 278.67 

Dg3 39.00 58.00 123.33 17.67 101.00 27.33a 276.67 32.00 50.33 32.00 28.67a 308.67 

Dg4 40.00 59.67a 130.67a 17.33 109.67 22.00 293.00 21.33 48.00 43.00 23.33 336.00 

Dg5 28.67 52.00 113.67 17.00 116.33 24.67 236.00 25.00 48.00 36.00 24.67 272.00 

Dg6 31.67 54.33 118.67 20.33a 175.33a 28.33a 379.00a 42.33a 57.33a 66.67a 30.67a 445.67a 

Dg7 34.33 54.33 118.00 15.00 162.33a 27.67a 286.67 36.67 52.33 40.67 28.00a 327.33 

Dg8 36.00 57.00 128.33a 14.00 108.00 25.00 286.67 32.00 58.00a 36.67 25.00 323.33 

Dg9 40.00 60.67a 110.00 12.33 118.67 24.00 315.67a 30.33 55.33a 52.00 25.67 367.67a 

Dg10 38.33 58.33 125.33a 14.33 169.67a 22.33 349.33a 47.67a 57.67a 62.67a 26.00 412.00a 

Dg11 37.00 59.00 109.67 14.33 84.67 23.67 209.00 23.00 52.00 39.33 28.33a 248.33 

Dg12 37.67 53.67 112.67 16.67 186.67a 30.00a 312.67a 43.33a 60.00a 73.00a 33.00a 385.67a 

Dg13 41.00a 57.67 105.00 17.00 183.00a 28.33a 249.67 18.33 50.33 36.33 29.00a 286.00 

Dg14 42.33a 60.33a 119.67 20.33a 166.00a 25.33 305.33 36.33 46.67 41.33 27.00 346.67 

Dg15 29.00 49.67 134.67a 27.00a 140.00 30.00a 298.67 19.33 62.00a 81.33a 32.67a 380.00a 

Dg16 39.67 59.67a 120.00 15.33 143.33 25.33 270.00 31.67 46.67 35.33 27.33 305.33 

Dg17 32.33 55.67 124.33a 23.67a 180.67a 25.67 300.67 19.67 56.00a 68.67a 30.00a 369.33a 

Dg18 37.67 60.67a 133.33a 25.67a 124.00 29.00a 385.00a 44.67a 55.00a 52.00 31.33a 437.00a 

Dg19 29.67 55.33 124.33a 18.33 139.00 30.00a 296.67 57.67a 50.33 54.67a 33.67a 351.33 

Dg20 41.00a 59.67a 120.00 18.33 126.00 28.33a 264.33 31.33 59.00a 57.33a 31.67a 321.67 

LSD 5% 5.69 3.81 11.18 5.52 37.61 4.06 71.59 22.49 8.85 29.16 4.16 88.68 

 .دانمقدار را به خود اختصاص داده نیشتریب LSD 5%اند براساس آزمون مشخص شده aکه با حرف صفات در هر ستون  نیانگیم
In each column means followed by letter a has the highest values according to LSD 5% 
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 صفات زراعی هیبر پا یاخوشه تجزیه

گروه   4ژنوتيپ علف باغ در    20ای براسااااس تجزیه خوشاااه 
شکل   تلف قرار گرفتندمخ  4 و 3، 2، 1های ژنوتيپی . گروه(1)

شان داد که  ژنوتيپ بودند.  5و  4، 8، 3به ترتيب دارای  نتایج ن
شه  شت  یکيو تنوع ژنت یپراکندگ نیشتر ي، ب4 خو شکل   را دا (

1  .) 
 

 
عملکرد و  12ف باغ بر مبنای میانگین گونه عل ژنوتیپ منتخب از 20روی  Wardای به روش دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1 کلش

 فولوژیکیرصفات مو
Figure 1: Dendrogram obtained from cluster analysis (Ward method) of 20 selected genotypes of D. glomerata based on 12 

morphological traits 
 

  ISSR یآغازگرهای با کیتنوع ژنتنتایج 
 .Dباغ )منتخب علف پيژنوت 20 یپيمطالعه، تنوع ژنوت نیا در

glomerataآغازگر  29قرار گرفت. از  ی( مورد بررسISSR 
 ییمنجر به شناسااستفاده شد که  هاپيژنوت نیا یابیارز یبرا

 یچندشکل( %97آلل ) 337تعداد،  نیکه از ا دیآلل گرد 346
 ريمتغ 20تا  7 ني( بودند. تعداد آلل در هر آغازگر بكيمورفی)پل

، 03ISSR ی. آغازگرهابودآلل  93/11آن  نيانگيو م بود
25ISSR ،06ISSR ،32ISSR ،17ISSR  15وISSR 

 بيکردند که به ترت ديباندها را تول نیرتریو تکرارپذ نیترواضح
. (4 جدولو  2شکل) باند بودند 14و  16، 16، 18، 20 یدارا

 20آغازگرها در  نیباند حاصل از ا یاز الگوها ییهانمونه
 .ه استداده شدنشان  2شکل  در باغعلف پينوتژ
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 مختلف ISSR آغازگربا استفاده از چهار  باغعلف برتر پیژنوت 20 ینواربند یالگو -2شکل 

Figure 2. Banding pattern of the top 20 genotypes of D. glomerata using four different ISSR markers  

 

با استفاده از  D. glomerata یکيمطالعه تنوع ژنت جینتا
توجه در قابل یدهنده ناهمگننشان ISSR یهاآغازگر

 نيب )Ne( هابود. تعداد مؤثر آلل یمورد بررس یهاپيژنوت
دست آمد به 533/1آن  نيانگيبود و م ريمتغ 727/1تا  285/1
دامنه  در )I (متوسط است. شاخص شانون یکيتنوع ژنت انگريکه ب

دهنده قرار داشت که نشان 447/0 نيانگيبا م 591/0تا  313/0
 مورد انتظار یتيگوسیهتروز. قابل توجه است یکيتنوع ژنت

) He(تحت تعادل یکيتنوع ژنت زانيکه م Weinberg-Hardy  را
آن  نيانگيبود و م ريمتغ 407/0تا  193/0 نيب دهد،ینشان م

و شاخص شانون به  He ریمقاد نیشتريدست آمد. ببه 315/0
 زانيم نیثبت بالاتر انگرياختصاص داشت که ب 24ISSR غازگرآ

 جینتا نیا .است یمورد بررس یهاتيجمع نيبدر  یکيتنوع ژنت
 یکيژنت هیپا یدارا شدهیبررس یهاپيژنوتکه  دهدینشان م

 .(4)جدول  هستند یو سازگار یریپذانعطاف ینسبتاً مناسب برا
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تعداد مؤثر آلل، شاخص  ،یدرصد چندشکل ،ی(، تعداد کل باندها، تعداد باند چندشکلTMاتصال ) یدما ،یوالنام و مشخصات نشانگرها، ت -4جدول 

 ISSR یهاگربا استفاده از آغاز باغعلف یهاپیمورد انتظار در ژنوت یتیگوسیشانون و هتروز

Table 4: Name, sequence, annealing temperature (Tm), total number band, Number of polymorphic bands, 

polymorphism (%), Number of Effective Alleles(Ne), Shannon's Index (I) and Expected Heterozygosity (He) in 

genotypes of D. glomerata using ISSR markers 

Marker Name Marker Sequence Melting Temp (°C) N PPB PPB% He Ne I 

ISSR01 RG8(CA)* 52 12 12 100 0.239 1.401 0.375 

ISSR02 (GA)8YT 52 12 11 91 0.216 1.361 0.341 

ISSR03 YG8(GA)** 52 20 20 100 0.259 1.412 0.410 

ISSR04 (AG)8YT 52 11 11 100 0.258 1.432 0.402 

ISSR05 (AG)8T 52 13 13 100 0.366 1.615 0.546 

ISSR06 (GA)8T 52 12 11 91 0.343 1.571 0.516 

ISSR07 (GA)8A 52 11 10 90 0.289 1.489 0.435 

ISSR08 CCC (GT)7 52 9 9 100 0.315 1.516 0.484 

ISSR10 (GT)8T 52 10 10 100 0.412 1.723 0.600 

ISSR11 (TC)8C 52 7 7 100 0.247 1.382 0.399 

ISSR12 (AG)8GCC 52 12 11 91 0.324 1.527 0.490 

ISSR15 (AC)8YT 52 14 14 100 0.281 1.456 0.434 

ISSR16 (AC)8YA 52 13 13 100 0.320 1.523 0.490 

ISSR17 (AC)8YG 52 16 16 100 0.329 1.543 0.502 

ISSR18 (GACA)4 52 9 9 100 0.274 1.417 0.436 

ISSR19 (GGAGA)3 52 10 9 90 0.288 1.475 0.439 

ISSR20 (GA)8YA 52 11 10 90 0.270 1.455 0.413 

ISSR22 (GGGGT)3 52 10 9 90 0.239 1.377 0.380 

ISSR23 (AC)8GCT 52 11 11 100 0.325 1.526 0.497 

ISSR24 (AC)8TG 52 12 12 100 0.398 1.690 0.583 

ISSR25 (TCC)5TG 52 18 18 100 0.315 1.530 0.478 

ISSR27 (AG)8TC 52 10 10 100 0.295 1.489 0.449 

ISSR28 (GA)8GCC 52 10 10 100 0.424 1.788 0.607 

ISSR29 ACT ACG ACT (TG)7 52 13 13 100 0.412 1.725 0.600 

ISSR31 CGT AGT CGT (CA)7 52 9 9 100 0.370 1.660 0.537 

ISSR32 AGT CGT AGT (AC)7 52 16 15 93 0.371 1.640 0.371 

ISSR39 (CA)8RG 50 11 11 100 0.367 1.645 0.544 

ISSR41 (GA)8YT 50 11 10 90 0.371 1.640 0.550 

ISSR42 (AG)8YT 50 13 13 100 0.303 1.512 0.462 

Overall Average 11.93 11.62 97 0.317 1.535 0.474 

*R: A+G; **Y: C+T;  

Ne: تعداد مؤثر آلل (Number of Effective Alleles) 

I: شانون شاخص  (Shannon's Index) 

He: مورد انتظار یتيگوسیهتروز  (Expected Heterozygosity) 

PPB: یدرصد چندشکل  (Percentage of Polymorphic Bands) 

PPB%: سميمورفیدرصد پل  (Polymorphism Percentage) 

N: تعداد باندها (Number of Bands) 
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 ISSR یهاداده هیبر پا یاخوشه تجزیه

دهنده تنوع اننش ISSR یهاداده هیبر پا یاخوشه هیتجز جینتا

بود. دندروگرام  D. glomerata پيژنوت 20 انيبالا م یکيژنت

،  ISSRآغازگر 29با استفاده از  UPGMA حاصل از روش

کرد  یبندگروهبشرح زیر  یرا در چهار خوشه اصل هاپيژنوت

 .(3)شکل 

 خوشه I:  پيژنوت 7شامل (Dg14 تا Dg20)  با شباهت

 .بالا یکيژنت

 خوشه II:  پينوتژ 4شامل (Dg8 ،Dg9،Dg11 و Dg12) 

 .متوسط یکيبا روابط ژنت

 خوشه III:  پيژنوت 3شامل (Dg1 ،Dg2 و Dg7)  با

 .بالا یکيژنت یکینزد

 خوشه IV پيژنوت 6: شامل (Dg3 ،Dg4 ،Dg5 ،Dg6 ،

Dg10  وDg13یکيژنت فاصله نیشتري( با ب. 

 

 
براساس  چندشکل ISSR آغازگر 29با استفاده از  UPGMA به روش اغعلف ب پیژنوت 20ی اخوشه هیدندروگرام حاصل از تجز -3شکل 

 تشابه ژاکارد بیضر

Figure 3. Dendrogram of UPGMA cluster analysis of 20 D. glomerata genotypes using 29 polymorphic ISSR markers 

based on Jaccard similarity coefficient. 
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 (PCA) یاصل هماهنگ یهامؤلفه تجزیه

به  هیتجز دو محور اولبراساس  پيژنوت 20 پراکنش
آمده است. در  4در شکل  (PCA) یهماهنگ اصل یهامؤلفه

. شد زیچهار خوشه متماها در بندی ژنوتيپگروهاین پراکنش، 

داشت. دو  یهمخوانای تجزیه خوشهدندروگرام  ااین نتایج ب
 راتييدرصد تغ نیشتري( بCoord.2و  Coord.1محور اول )

و  یپراکندگ نیشتريب IVدادند. خوشه  حيرا توض یکيژنت
 (.4)شکل  نشان داد ار یکيتنوع ژنت نیبالاتر

 
 

 
آغازگر  29با استفاده از  یهماهنگ اصل یهالفهؤبه م هیاول در تجز یلفه اصلؤاس دو ماسبرباغ  علف پیژنوت 20نمودار پراکنش  -4شکل 
ISSR 

Figure 4. Biplot of 20 Dactylis. glomerata genotypes based on the first two principal coordinate components using 29 

ISSR markers. 
 

 

 یکیشباهت ژنت لیتحل
را نشان  77/0تا  41/0 نيب ریمقاد یکيشباهت ژنت سیماتر    
 یشاوندیخو انگري( ب77/0شباهت ) نیشتري. ب(5)جدول  داد
 ترنیيپا ریکه مقاد یمشابه است، در حال یکيمنشأ ژنت ای كینزد

 ییهاپيژنوتبالا بودند.  یکيژنت زیدهنده تما( نشان41/0)مانند 

 یتلاق یمطلوب برا یهانهیعنوان گزبه 50/0با شباهت کمتر از 
 پایه بر شدند. ییشناسا سیو هتروز دیجد یکيتنوع ژنت جادیو ا

فاصله( )بيشترین  شباهت کمترین جاکارد، شباهت ضریب
 Dg17 ،Dg18هایبا ژنوتيپ Dg13 فاصله ژنوتيپ به مربوط

. بود Dg19 و



 

 

 ISSR یگرهاآغازبا استفاده از  باغعلف یهاپیژنوت نیب ماتریس تشابه -5جدول 
Table 4. Similarity matrix between genotypes of D. glomerata using ISSR markers 

Genotypes Dg1 Dg2 Dg3 Dg4 Dg5 Dg6 Dg7 Dg8 Dg9 Dg10 Dg11 Dg12 Dg13 Dg14 Dg15 Dg16 Dg17 Dg18 Dg19 Dg20 

Dg1 1.00                    

Dg2 0.66 1.00                   

Dg3 0.62 0.63 1.00                  

Dg4 0.59 0.59 0.71 1.00                 

Dg5 0.54 0.54 0.70 0.65 1.00                

Dg6 0.57 0.54 0.62 0.62 0.72 1.00               

Dg7 0.50 0.54 0.58 0.55 0.56 0.68 1.00              

Dg8 0.54 0.47 0.54 0.55 0.64 0.63 0.66 1.00             

Dg9 0.49 0.46 0.55 0.55 0.60 0.59 0.64 0.77 1.00            

Dg10 0.49 0.53 0.54 0.52 0.55 0.59 0.64 0.63 0.66 1.00           

Dg11 0.50 0.48 0.52 0.50 0.59 0.58 0.60 0.68 0.68 0.72 1.00          

Dg12 0.46 0.49 0.54 0.48 0.51 0.54 0.59 0.60 0.60 0.62 0.71 1.00         

Dg13 0.47 0.44 0.45 0.44 0.44 0.46 0.42 0.47 0.45 0.51 0.46 0.47 1.00        

Dg14 0.47 0.53 0.54 0.52 0.50 0.52 0.61 0.58 0.54 0.58 0.58 0.61 0.49 1.00       

Dg15 0.52 0.52 0.55 0.49 0.54 0.57 0.61 0.57 0.57 0.62 0.64 0.59 0.48 0.67 1.00      

Dg16 0.51 0.53 0.57 0.49 0.58 0.60 0.60 0.63 0.62 0.65 0.65 0.61 0.48 0.67 0.74 1.00     

Dg17 0.43 0.51 0.53 0.50 0.50 0.52 0.57 0.48 0.51 0.55 0.57 0.54 0.41 0.65 0.62 0.64 1.00    

Dg18 0.45 0.49 0.48 0.48 0.50 0.52 0.55 0.48 0.51 0.57 0.52 0.47 0.41 0.54 0.61 0.61 0.72 1.00   

Dg19 0.46 0.49 0.49 0.48 0.45 0.49 0.57 0.51 0.53 0.52 0.56 0.55 0.41 0.63 0.61 0.59 0.72 0.64 1.00  

Dg20 0.53 0.52 0.52 0.52 0.53 0.56 0.56 0.59 0.58 0.61 0.69 0.58 0.46 0.61 0.60 0.65 0.65 0.59 0.66 1.00 
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 بحث
توان  ISSR یپژوهش نشان داد که نشانگرها نیا جینتا

باغ دارند و در علف یکيتنوع ژنت یابیارز یبرا یمناسب كيتفک
منتخب را  یهاموجود در کلون یکيژنت یناهمگن توانندیم

 یاگراس علوفه یهادر گونه ISSR ییکاراالبته . کنندآشکار 
به  ازينسبتاً گسترده و عدم ن یمپوشش ژنو ليبه دل ژهیوبه

گزارش شده است  زيدر مطالعات مشابه ن ،یقبل یاطلاعات توال
(; 2014, et alSun ) 

 هیوجود پا انگري( بHeو  Ne ،I) یکيتنوع ژنت یهاشاخص
 ریمقاد یخوانبود. هم یاهيقبول در مواد گقابل یکيژنت
 یهاگونه ریباغ و سادر علف نيشيپ یهاآمده با گزارشدستبه

از تنوع  یدهنده آن باشد که بخشنشان تواندیدگرگشن م
)مانند  گونه یستیز یشده حاصل از سازوکارهامشاهده
 یاز منشأها یناش گرید ی( و بخشیژن انیو جر یدگرگشن

 ینژادبه یهادر برنامه نشیگز خچهیپلاسم و تارمتفاوت ژرم
ثبت  ني(. همچن et alFehrer ; 2016, et alCosta ,2022است )

از آغازگرها )مانند  یها در تعدادشاخص یبالاتر برخ ریمقاد
24ISSRیآغازگرها نواح نیآن باشد که ا انگريب تواندی( م 
 یغربالگر یاند و برااز ژنوم را هدف قرار داده یتركيمورفیپل

Porth and El-هستند ) دتريمف هاپيژنوت كيپلاسم و تفکژرم

2014Kassaby, .) 

نقش  یبررس ،یکياختار ژنتس رياز نکات مهم در تفس یکی
مطالعه،  نیهاست. در اگروه یريگدر شکل ییايمنشأ جغراف

 PCAو نمودار  UPGMAدر دندروگرام  هاپيژنوت یبندگروه
 ست؛يکامل ن ییايبا منشأ جغراف یکيژنت یینشان داد که همگرا

 كیدر  یآورالزاماً فقط براساس محل جمع هاپيژنوت یعنی
دگرگشن  یهاموضوع در گونه نیفتند. اگروه واحد قرار نگر

ها و پلاسماختلاط ژرم ،یژن انیبه جر تواندیباغ ممانند علف
برتر نسبت  یهاشده در مراحل انتخاب کلوناعمال یهانشیگز

 داده شود.

 منشأ مجارستان یهاپيژنوت قيدق یحال، بررس نیبا ا

) 1Table (ارد مو یهم در برخ هاپيژنوت نینشان داد که ا
نشان  یاخوشهنيدارند و هم پراکنش ب كینزد یبندخوشه

 .دهندیم
 خوشه در I 15 یهاپيژنوتDg ،16Dg، 17Dg و 

 20Dg مجارستان( قرار گرفتند که )همگی با منشأ
پلاسم مجارستان از ژرم گرید یبخش دهدینشان م

 .متفاوت خوشه شده است یدر گروه
 خوشه در II 8 پيژنوتDg (قراریمجار ) ه گرفت

 .است

 خوشه در III 1ی هاپيژنوتDg، 2Dg7 وDg 

با منشأ مجارستان( کنار هم قرار گرفتند  یهمگ)
 هیپا/یکيژنت یکیدهنده نزدنشان تواندیکه م

 .باشد یواردات یهایاز دسترس یمشترك بخش
 در خوشه  وIV 6 یهاپيژنوتDg  13وDg 

 )مجارستان( مشاهده شدند.

 كی یهاپيو پراکنش ژنوت یندبوشهالگو )وجود همزمان خ نیا
 حيتوض یبرا ییتنهابه ییايکه منشأ جغراف دهدیمنشأ( نشان م

 یهادر کنار داده تواندی، اما مکندنمی تیکفا یکيساختار ژنت
در  ژهیوکمك کند؛ به یاصلاح یريگميبه تصم یکيفاصله ژنت

 یکيژنت ییواگرا نیشتريب اب نیکه هدف، انتخاب والد یطیشرا
 است. کراسیپل/كيارقام سنتت ديتول یبرا
از نظر عملکرد  هاپيژنوت ینشان داد برخ یصفات زراع جینتا

، 6Dg ،18Dgعلوفه خشك و عملکرد بذر برتر هستند )ازجمله 
10Dg ،1Dg  12وDgآن  یاز منظر کاربرد افتهی نیا تي(. اهم

براساس  فقط نیانتخاب والد ،یاصلاح یهااست که در برنامه
 نیشود؛ بنابرا یکيژنت هیشدن پا ودباعث محد تواندیملکرد مع

امکان  ،یکيبا اطلاعات فاصله ژنت یاطلاعات عملکرد بيترک
تا هم  کندیرا فراهم م «متفاوت اما برتر» نیانتخاب والد

 کند. دايکاهش پ یکيافت تنوع ژنت خطرو هم  ابدیعملکرد بهبود 
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 )PCA( ی هماهنگ اصلیهاتجزیه به مولفه و یبندخوشه جینتا
 یکيوجود چهار گروه ژنت، ISSRملکولی نشانگرهای براساس 

به  یساختار نيکرد و از منظر اصلاح نباتات، چن دیيرا تأ
دورتر انتخاب  یهارا از گروه نیوالد دهدیگر اجازه ماصلاح

 شتريتنوع در نتاج ب شیو افزا سیکند تا احتمال بروز هتروز
شده  طرحم زيها نگراس ینژادالعات بهمنطق در مط نیشود؛ ا

 ,Ahmed and ; 1983Falconer and Mackayاست )

2022Gutiérrez, -Escobar.) 
نشان داد که هم در تجزیه ملکولی  یکيدامنه شباهت ژنت

در  زیتماکاملاً م یهاپينسبتاً مشابه و هم ژنوت یهاپيژنوت
 یاصلاح یهابرنامه یبرا تيوضع نیمجموعه وجود دارد؛ ا

با اهداف متفاوت  هایتلاق یامکان طراح رایمطلوب است، ز
دور(  نیتنوع با والد شیافزا ای ك،ینزد نیصفات با والد تي)تثب

 سیشباهت در ماتر ریمقاد نیکمتر ان،يم نی. در اکندیرا فراهم م
( 18با  13(، )17با  13) هایجفت به مربوط( 0.41≈)جاکارد 

 یهایتلاق یمناسب برا یهانهیعنوان گز( بود که به19با  13و )
 قابل توجه هستند. سیتنوع/هتروز شیدور و افزا

 علف ژنوتيپ 20ی، صفات زراع هیبر پا یاخوشه هیتجزنتایج 
 3 ،2 ،1 ژنوتيپی هایگروه. داد قرار مختلف گروه 4 دررا  باغ

نشان داد  جنتای. بودند ژنوتيپ 5 و 4 ،8 ،3 دارای يبترت به 4 و
)شکل  را داشت یکيو تنوع ژنت یپراکندگ نیشتري، ب4 که خوشه

1 .) 
و  ISSR یبراساس نشانگرها یاخوشه هیتجز جینتا سهیمقا

 نیدر ا هاپيژنوت یبندگروه ینشان داد که الگو یصفات زراع
در مطالعات  یعدم تطابق نينداشت. چن یهمخوان کردیدو رو

عمدتاً مشاهده شده که  یمتعدد یهاگزارشدر  یکيتنوع ژنت
است.  یپيو فنوت یمولکول یهاداده تياز تفاوت ماه یناش

 ،یغالب و عمدتاً خنث یعنوان نشانگرهابه ISSR یشانگرهان
 ایها که الزاماً با ژن کنندیم یبرداراز ژنوم را نمونه ییهابخش

 ستند؛ين ميدر ارتباط مستق یصفات کم کنندهميتنظ یرهايمس
بازتاب ساختار  شتريب ISSRبر  یمبتن یبندخوشه رو،نیازا

است تا تنوع  یکيو رانش ژنت ییتبارزا خچهیتار ،یخنث یکيژنت
بوده و  كيژنیاغلب پل ی. در مقابل، صفات زراعیعملکرد

)alconer and Mackay, F قرار دارد طيمح ريشدت تحت تأثبه

 یمتفاوت از نظر نشانگرها یهاپيکه ژنوت یاگونه، به1983(
نبود  نیبروز دهند. بنابرا یمشابه یهاپيفنوت توانندیم یخنث

 رمنتظرهيتنها غنه یپيو فنوت یمولکول یبندخوشه نيتطابق ب
در  ISSR ینشانگرها یذات تیدهنده محدودبلکه نشان ست،ين

 یاست و استفاده از نشانگرها یتنوع صفات کم ميمستق نييتب
 تواندی( مSNP ای یژن یهاSSR)مانند  تریعملکرد ایتر متراکم

آشکار  ترقيدق ار پفنوتي–پيارتباط ژنوت ندهیدر مطالعات آ
 et Yang ; 2024Özbek, ; 2024, et alPanchariyaسازد )

2025, al.) 
مطالعه نشان  نیا یپيو فنوت یمولکول یهادر مجموع، داده

 «یادومرحله» نیراهبرد انتخاب والد كی توانیکه م دهدیم
 یبراساس عملکرد و صفات زراع هي( غربال اول1داد:  شنهاديپ

 فاصله نیشتريبراساس ب نیوالد یی( انتخاب نها2و  ،یديکل
با شباهت  یهاجفت ایدورتر  یهاخوشه نيب ژهیو)به یکيژنت
 .كيسنتت/کراسیپلانتخاب والدین  ی( براترنیيپا

 یبا آغازگرها ISSR یهاکه داده شودیم شنهاديپ نده،یآ یبرا
و  یپيفنوت یهاشده و با داده بيترک SNPبا تراکم بالاتر مانند 

( و MASك آغازگر )ادغام شود تا امکان انتخاب به کم یطيمح
اثرهای مطالعات  ن،ي( فراهم شود. همچنGS) یانتخاب ژنوم

 یمناطق ژنوم ای اهژن ییبه شناسا تواندیم طيمح-ژنوم متقابل
 et alMalmberg ,(کمك کند  یمياقل یدر سازگار ليدخ

), 2021et alLópez ; 2023 

 

  کلی گیرییجهنت
باغ با منتخب علف ژنوتيپ 20 یکيپژوهش، تنوع ژنت نیدر ا

شد و  یابیارز یو صفات زراع ISSR یاستفاده از نشانگرها
 یکيژنت هیپا یدارا یمورد بررس یاهينشان داد که مواد گ جینتا

 هاپيژنوت یبندهستند. گروه یاصلاح یهابرنامه یمناسب برا
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 ییايمنشأ جغراف یسکرد و برر دیيتأ را یکيوجود چند گروه ژنت
ها حضور دارند، مجارستان در همه خوشه یهاپينشان داد ژنوت

 یکياختلاط ژنت ایو/ یپلاسم وارداتژرم یناهمگن انگريکه ب
 یآغازگرها ك،يباندها و توان تفک تيفيبراساس کاست. 

03ISSR ،25ISSR ،06ISSR ،32ISSR ،17ISSR  15وISSR 
پلاسم ژرم یغربالگر یکارآمدتر برا یرهاعنوان نشانگبه

شباهت جاکارد،  بیضر هیبر پا ن،ي. همچنندشد شنهاديباغ پعلف
 یها( مربوط به جفتیکيفاصله ژنت نیشتريشباهت )ب نیکمتر
13Dg  17باDg، 18Dg19 وDg یهاپيژنوت نیبنابرا .بود

1Dg  ،6Dg ،12Dg ،13Dg  18وDg  که براساس صفات زراعی
های از نظر ژنوتيپی با فاصله ژنتيکی بيشتر در گروه ،ندبرتر بود

 بالقوه کاندیداهای عنوان به توانندمی و متفاوت قرار گرفتند
و توسعه  کراسپلی اصلاحی هایبرنامه برای نیعنوان والدبه

 گسترش و هتروزیس رساندن حداکثر به هدف با ارقام مصنوعی
ادغام بنابراین،  .شوند توصيه باغ علف ارقام ژنتيکی پایه

 یانتخاب ژنوم یکردهایو رو SNPبالا مانند تراکم ینشانگرها
 نیدقت انتخاب والد ندهیدر آ تواندیم یپيفنوت یهادر کنار داده

 دهد. شیرا افزا یاصلاح یهابرنامه ییو کارا
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