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ها در ايجاد ارقـام از        پلاسم كاهو در ايران و امكان استفاده از آن          ها و پتانسيل ژنتيكي ژرم      شناسايي ويژگي 

 ژنوتيپ كاهوي ايرانـي از منـاطق مختلـف كـشور            42در اين آزمايش    . نژادي اين محصول است     اهداف مهم به  
مـراز در     اي پلـي     در واكـنش زنجيـره     RAPDم خارجي با اسـتفاده از هفـده آغـازگر تـصادفي             همراه با يك رق   

هاي آماري    تجزيه. آزمايشگاه سبزي و صيفي موسسه تحقيقات اصلاح و تهيه نهال و بذر مورد ارزيابي قرار گرفتند               
نظـور تعيـين كـارآيي       بـه م   UPGMAاي با اسـتفاده از الگـوريتم          هاي اصلي، تجزيه خوشه     شامل تجزيه به مولفه   

. نشانگرها محتوي اطلاعات چند شكلي، شاخص نـشانگري، نـسبت چندگانـه مـوثر و قـدرت تفكيـك انجـام شـد                      
 بانـد و    78 بـا    P9 باند چند شكل توليد كردند كه بيشترين تعـداد مربـوط بـه آغـازگر                 807آغازگرها در مجموع    

 جفت بـاز    3000 تا   280اي توليد شده در آغازگرها بين       دامنه اندازه بانده  .  باند بود  15 با   P6كمترين آن آغازگر    
بيـشترين تـشابه بـه    .  متغير بود324/0در محاسبه ضرايب تشابه به روش جاكارد، ضرايب تشابه از صفر تا  .متغير بود

و ژنوتيـپ كـرج و      ) 0/314( مازنـدران    23 و   19هاي    ، لاين )324/0( مازندران   11ترتيب، بين ژنوتيپ بابل و لاين     
هـا را در سـطح تـشابه     هاي مولكولي توانـست ژنوتيـپ   اي داده   تجزيه خوشه . به دست آمد  ) 0/300( نيشابور   سفيد

هـاي مـورد بررسـي از         نتايج نشان داد ژنوتيپ   . ندي كند    مطابق با صفات مورفولوژيك به چهار گروه تقسيم        25/0
بندي كاهوهاي بومي ايران روش مفيـد         براي گروه  RAPDتنوع بالايي برخوردار بودند و استفاده از نشانگرهاي         

  .و موثري است
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  مقدمه

سـبزي   يـك  ،).Lactuca sativa L( كـاهو 
   ديپلوئيـــد  خودگـــشن، ســـاله، كبرگـــي يــ ـ

)2n = 2x = 18(محصول فصل خنك از تيره و  
Asteraceae تيره از زير     و Chicorideae   اسـت 

 در مناطق معتدله مـورد كـشت و كـار           كه عمدتاً 
  ؛Lebeda et al., 2007(گيـــرد  قـــرار مـــي

Funk et al., 2005(.تـرين    يكـي از مهـم   كاهو
صارف  بـراي م ـ اً برگي است كه عمدت هاي  سبزي
سـابقه  . شـود  خوري و سـالادي اسـتفاده مـي        تازه

 سـال قبـل     4500ايـن محـصول بـه        كشت و كـار   
 مـوطن اصـلي   .(Hancock, 2004) گـردد  برمـي 

ــيا و بـــه احتمـــال زيـــاد ايـــران و   كـــاهو از آسـ
ايــن . (Singh et al.,1997)تركمنــستان اســت 

 ميليون هكتار سطح زير     7/1گياه با داشتن حدود     
هاي مهم به شـمار       از سبزي كشت در جهان يكي     

مركـز تنـوع و   . (Anonymous, 2010)رود  مـي 
ــوب     ــه و جن ــواحي مديتران ــاهو در ن ــدايش ك   پي

 ؛ DeVeris, 1997(غــــرب آســــيا اســــت   

Lindquist, 1960 .(آن از كــــاهوي ء منــــشا
 ؛ DeVries, 1997 (اسـت  L. serriolaوحـشي  

Lebeda, 2004 .(از نظر مورفولـوژي  اين جنس 
   هـــــاي تيـــــپ . اســـــت تيـــــپشـــــش داراي

  ، Romaine (Cos)مختلـــــف كـــــاهو 

Iceberg)(Crisphead ،Butterhead  ، 

Asparagus)(Stem ، Leaf (cutting)   
ــستند  Oilseedو   ؛Treuren, 2001( هـــ

Mikel, 2007 ؛Boukema et al., 1990 .(  بـر
ــاران  ــدا و همكــــ ــات لبــــ ــاس مطالعــــ   اســــ

(Lebeda et al., 2009) ــداد ــه تع ــاي  گون ه
 گونـه بـوده     98دنيـا    در Lactuca جنس مختلف

ــه  ــايي، 17ك ــه اروپ ــايي  43  گون ــه آفريق  ،گون
ــايي،  12 ــه آمريكـ ــتراليا  3گونـ ــه اسـ    وييگونـ
آسـيايي   گونه 51 از . گونه آن آسيايي هستند51

 گونـه،  23 اي در پاكـستان بـا   بيشترين تنوع گونه
  .وجود دارد  گونه15  ايران گونه و18 هند

 از آن جـــــايي كـــــه مطالعـــــات صـــــفات
مورفولوژيك به دليل تأثير عوامل محيطي بر اين        
ــالايي برخــوردار    ــت ب ــايي از دق ــه تنه صــفات ب

ها و مطالعات مولكولي از       نيستند، امروزه ارزيابي  
هــاي معتبــري هــستند كــه در تعيــين  جملــه روش

هاي مختلف به طور      ها و رقم    روابط ژنتيكي توده  
گيرنـــد  اي مـــورد اســـتفاده قـــرار مـــي گـــسترده

(Landry et al., 1987) .   تاكنون نيـز تحقيقـات
زيادي جهت تعيين تنوع ژنتيكي گياهان مختلف       

 PCRبا استفاده از نشانگرهاي مولكولي مبتني بر        
 اسـت، از جملـه نـشانگرهاي مـذكور          انجام شده 

RAPD با استفاده از اين نشانگر، دسـتيابي       .  است
به اطلاعات سريعتر بـوده و حتـي قـادر اسـت در            

ــا در ســـطح بـــالاي  يـــل ژنـــومتجزيـــه و تحل هـ
هتروزيگوسيتي با نشانگرهاي ديگر رقابـت كنـد        

(Mullis et al., 1994).  
  وايكــــــــــــــــــوت و فــــــــــــــــــورت

(Waycott and Fort, 1994)  در تحقيقــي بــا
ــتفاده از  ــي  RAPD روشاســـ ــوع ژنتيكـــ  تنـــ

  تيـــپ از ده هـــاي مختلـــف كـــاهو در جمعيـــت
Butter head  و يك تيـپ از Crisp head  را بـا 

 مورد بررسي قرار دادند كه در نتيجه        آغازگر 13



 ...هاي كاهوي ايراني تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

 

 96 لايـن بـسيار مـشابه بودنـد و           ده لاين از    هفت
  . ژنتيكي داشتندتشابهدرصد 

ــاران  ــاتو و همكــــــــــــــــ   يامــــــــــــــــ
(Yamamoto et al., 1994)رقـــم ، دوازده 

 آغازگر تصادفي از طريـق    20مختلف كاهو را با     
 بررســي و تعــداد قطعــات چنــد    RAPD روش

  .ند درصد گزارش كرد47شكل را 
ــسلي  ــاران وكــــــــــ   همكــــــــــ

(Kesseli et al., 1994)     چنـد شـكلي بـين دو
 با RFLP  و RAPDتيپ كاهو را با نشانگرهاي 

ــوع   ــتفاده از دو ن ــد DNAاس ــي كردن  در.  بررس
 كاوشــگر مــشتق 1008بررســي ايــن دو تيــپ، از 

 كاوشــگر مــشتق شــده از 180و  cDNAشــده از 
gDNA      10 آغازگر، به ترتيب     50 ، با استفاده از 

 . ديده شد درصد چند شكلي 11و 

 گونـه   20 توده از    95روابط بين   اي    در مطالعه 
 AFLP بـا اسـتفاده از نـشانگر         Lactucaمختلف  

ــت   ــرار گرف ــورد بررســي ق ــوده م ــين ت ــاي   و ب   ه
   درصــد چنــد شــكلي ديــده شــد    53مختلــف 

(Wim et al., 2001) . ــين ــتفاده  همچن ــا اس   ب
  رقـــم 15 تنـــوع ژنتيكـــي بـــين RAPD روشاز 

ــاه ــد  ك ــي ش ــن بررس ــه . و در ژاپ ــن مطالع   در اي
 درصـد چنـد شـكلي       49هـاي مختلـف        بين توده 

ــد   ــده ش  و )(Suthumchai et al., 2006دي
  هـــاي مختلـــف كـــاهو در چهـــار گـــروه   تيـــپ
  . بندي شدند طبقه

 تــوده كــاهو بــا اســتفاده از 44تنــوع ژنتيكــي 
بررسـي   RAPD و AFLP ،I- SSR نشانگرهاي

نتـايج نـشان داد   . (Tae-jin et al., 2007)ند شد

  ،RAPD آغـازگر    7 بانـد از     216كه در مجموع    
 به دست AFLP آغازگر 5 و I- SSR آغازگر 4

 باند چند شكل بودند و      196آمد و از اين تعداد،      
 درصد چند شـكلي ديـده       90ها بيش از      بين توده 

هـاي   همچنـين ايـن ماركرهـا توانـستند تيـپ        . شد
 يك ديگـر    اي را از    مختلف برگي، رومن و ساقه    

از آن جايي كـه صـفات كمـي و          . تفكيك كنند 
هاي مورد مطالعه در ايـن تحقيـق،          كيفي ژنوتيپ 

در مطالعــات قبلــي مــورد بررســي قــرار گرفتنــد  
(Mousavi et al., 2012) ــاكنون تحقيــق  و ت

ــتفاده از ماركرهـــاي   مـــدوني در خـــصوص اسـ
ــن      ــي اي ــوع ژنتيك ــي تن ــت بررس ــولي جه مولك

ت، لذا اين مطالعه بـا      ها گزارش نشده اس     ژنوتيپ
هاي مختلـف     هدف تعيين فاصله ژنتيكي ژنوتيپ    

كاهوي ايراني و به كـارگيري آن در فراينـدهاي          
نژادي بعـدي، بـا اسـتفاده از نـشانگر مولكـولي            به

RAPD        در موسسه تحقيقات اصلاح و تهيه نهال 
  .و بذر كرج اجرا شد

  
  ها مواد و روش
  مواد گياهي 

كاهو كه از مناطق     ژنوتيپ بومي    42بذرهاي  
ــات     ــه و مطالعـ ــشور تهيـ ــد در كـ ــلي توليـ اصـ
مورفولوژيك و بررسـي صـفات كمـي و كيفـي           

المللــي  هــا قــبلاً بــر اســاس توصــيف نامــه بــين آن
(Kristkova et al., 2008) انجــام شــده بــود 

(Mousavi et al., 2012)    همراه بـا يـك رقـم ،
خارجي از كاهوي گريت ليك در ايـن ارزيـابي          

  .ده قرار گرفتندمورد استفا
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   DNAاستخراج 
  هــــاي برگــــي  از نمونــــهDNAاســــتخراج 

 . ژنوتيپ كاهو به صورت تك بوته انجام شد43
ــارز    ــر روي ژل آگ ــورز ب ــتفاده از الكتروف ــا اس   ب

  رتهيــه شــده بــا غلظــت يــك درصــد در بــاف      
(Tris boric EDTA) TBE و روش 

   و260هـــاي  اســـپكتروفتومتري در طـــول مـــوج
  ه اســـــــپكتروفتومتردســـــــتگا( نـــــــانومتر 80

Perkin-Elmer ــدل ــت و  ) EZ-201، مــ كميــ
  .  بررسي شد DNAكيفيت

  
   RAPDهاي  آزمايش

 از RAPDهــــاي  بــــراي انجــــام آزمــــايش
ــر   17 ــور تكثيــ ــه منظــ ــصادفي بــ ــازگر تــ آغــ

ميزان تركيبات مورد .  استفاده شد DNAقطعات
 در حجم   PCRاستفاده در هر مخلوط از واكنش       

 ژنــومي DNAيتــر ميكرول4 ميكروليتــر شــامل25
 X10 ،5/0 ميكروليتــر بــافر  5/2، ) نــانوگرم25(

ــر  ــازگر dNTPs ،2ميكروليتــ ــر آغــ  ميكروليتــ
   پليمــراز، Taqميكروليتــر آنــزيم 2/0تــصادفي، 

ــزيم و  2 ــد مني ــر كلري ــر 8/13 ميكروليت  ميكروليت
مخلـوط حاصـله بلافاصـله    . آب ديونيزه شده بود 

مـراز در دسـتگاه       اي پلـي    تحت واكـنش زنجيـره    
قـرار  ) I-cycler مـدل    Bio-Rad( مال سـايكلر  تر

برنامه چرخه حرارتي شامل يك مرحلـه        . گرفت
 درجـــه 94ســـازي اوليـــه در دمـــاي  واسرشـــت

 چرخـه حرارتـي     45 دقيقـه،    4سلسيوس به مدت    
 درجـــه 94ســـازي در دمـــاي  شـــامل واسرشـــت

   دقيقـه، اتـصال آغازگرهـا       1سلسيوس بـه مـدت      

ط بـه    ثانيـه، بـس    30 درجه سلسيوس بـه مـدت        37
ــدت  ــه و 1م ــاي 30 دقيق ــه در دم  درجــه 72 ثاني

  سلسيوس و يـك مرحلـه بـسط نهـايي بـه مـدت             
  .  درجه سلسيوس انجام شد72 دقيقه در دماي 7

   

  هاي تكثيري الكتروفورز فرآورده

 ميكروليتـر   12 بـه    PCRپس از انجام واكنش     
ــرآورده  در هــــر PCRهــــاي توليــــدي   از فــ

ذاري افزوده و    ميكروليتر بافر بارگ   5ميكروتيوپ  
ــك   ــله در چاه ــوط حاص ــارز  مخل ــاي ژل آگ   ه

ــافر5/1 ــد در بـ ــد TBE درصـ ــه شـ در .  ريختـ
كش ژني يا     هاي ابتدايي و انتهايي از خط       چاهك

هـا محـصولات      سايز مـاركر و در سـاير چاهـك        
هـاي مختلـف كـاهو بـه منظـور            تكثيري ژنوتيـپ  

. تخمين اندازه باندهاي تشكيل شـده ريختـه شـد         
   سـاعت بـا ولتـاژ      2ها به مـدت       الكتروفورز نمونه 

 پـــس از اتمـــام . انجـــام شـــدTBE در بـــافر 80
ــگ  ــور، رن ــديوم    الكتروف ــول اتي ــا محل ــزي ب آمي

سـپس  .  ميكروگرم در ليتر انجام شد     5/0برومايد  
بـا طـول     (UV زير نور    DNAقطعات تكثير يافته    

  توســـط دســـتگاه ژل داك)  نـــانومتر305مــوج  
(Gel document, UVP) مــــــشاهده و 

پــس از انجــام . رداري از ژل انجــام شــدبــ عكــس
آزمــايش، جهــت بررســي چنــد شــكلي بــين      

هـا، بانـدهاي تـشكيل شـده چنـد شـكل،              ژنوتيپ
بدين صورت كه به حضور يك      . دهي شدند   نمره

باند خاص عدد يك و به عدم حـضور آن صـفر            
پس از تشكيل مـاتريس اعـداد يـك و          . داده شد 

 بانـد   به تعداد (هاي مورد بررسي      صفر در ژنوتيپ  
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هاي آماري و مـاتريس تـشابه    ، تجزيه)چند شكل 
ــپ   ــله ژنوتي ــاتريس فاص ــا م ــتفاده از   ي ــا اس ــا ب ه

 و NT sys (ver, 2.02) و Excelافزارهـاي   نـرم 
ــارد  ــشابه جاكــــ ــريب تــــ ــتفاده از ضــــ   اســــ

(Jacquard’s similarity coefficient) محاسبه 
در پايان بر اساس ماتريس فواصل و محاسبه        . شد

ــك  ــه ضــريب كوفنتي ــه خوش ــام و  ، تجزي اي انج
  .  به دست آمدUPGMAدندروگرام به روش 

محاسبه فواصل ژنتيكي بـه روش جاكـارد بـا          
  :استفاده از فرمول زير انجام شد

S jac = a/a+b+c 

a :         باندهاي مشترك موجود در هر دو نمونـه
Y و X 

b : وجود باند در X  و عدم وجود باند درY  
c : وجود باند در Y ود باند در و عدم وجX  

همچنين براي هـر آغـازگر در ايـن آزمـايش           
ايـن ضـريب    . محاسبه شـد  ) Rp(قدرت تفكيك   

بيانگر ميزان كارايي هـر نـشانگر بـراي تفكيـك            
چنانچه همه بانـدها    . هاي مورد مطالعه است     نمونه

ال باشـند،     سـازي در شـرايط ايـده        از نظر وضـوح   
بهترين آغازگرها آن هـايي هـستند كـه بيـشترين       

كه اين شـاخص بـر      . كنند  ار باند را توليد مي    مقد
  :اساس فرمول زير محاسبه شد

Rp=∑Ib           {Ib=1-(2×|0.5-p|)} 

Ib :     ايـن مقـدار بـر      . ميزان وضوح بانـد اسـت
اساس فرمول بـراي هـر كـدام از بانـدهاي توليـد            

  . است1شده بين صفر و 
P :  ها كه بانـد مـورد نظـر را           نسبتي از ژنوتيپ

  .دارا هستند

Rp :قدرت تفكيك  
ــاري داده  ــه آمـ ــبه   تجزيـ ــامل محاسـ ــا شـ   هـ

ــكلي    ــد شـــــ ــات چنـــــ ــزان اطلاعـــــ   ميـــــ
 (Polymorphism information content) 

PIC شاخص نشانگري ، MI)Marker index( ،
  نــــــــــــسبت چندگانــــــــــــه مــــــــــــوثر  

 EMR)Effective multiplex ratio(  قـدرت ،
  ، )RP )Resolving power تفكيـــــك

ــلي  ــصات اصــــــ ــه مختــــــ ــه بــــــ   تجزيــــــ
 PCOA )Principle component analysis( ،

اي   ضريب تشابه به روش جاكارد و تجزيه خوشه       
ــوريتم   ــتفاده از الگـ ــا اسـ ــودUPGMAبـ  . بـ

 بــراي NTSYSver2.1 و  Excelافزارهــاي نــرم
 .تجزيه آماري استفاده شدند

هاي ذكر شـده بـه شـرح زيـر            فرمول شاخص 
 :بود

PIC=∑ [2Pi(1-Pi)] 

Pi :      راي نـشانگرهاي   مقدار فراوانـي بانـدها ب ـ
  .غالب است

EMR= np×β  
np :     تعداد كل بانـد چنـد شـكل و β  نـسبت 

  . تعداد باند چند شكل به تعداد كل باند است
DI= 1-∑ Pi2 

MI= DI× EMR  
ــانگر  (RP)قــدرت تفكيــك   ايــن ضــريب بي

ــراي جداســازي و    ــشانگر ب ــزان كــارايي هــر ن مي
اين مقدار  . هاي مورد مطالعه است     تفكيك نمونه 

 . محاسبه شدExcelافزار  ر آغازگر با نرمبراي ه

RP= ∑Ib  
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Ib= 1-(2×|0.5-p|)  
P :           هـا    نسبت تعداد باند بـه تعـداد كـل نمونـه
  .است
  

  نتايج و بحث
ــپ  ــصات ژنوتي ــي    مشخ ــاهوي ايران ــاي ك ه

 نـشان  1استفاده شـده در ايـن تحقيـق در جـدول        
  . داده شده است

 آغـازگر تـصادفي     20در اين بررسي، از ميان    
 آغـازگر قطعـات چنـد شـكل         17 شـده،    استفاده

ــد   ــشان دادنــــ ــوب نــــ ــدول (مطلــــ ).2جــــ

  
  هاي كاهوي ايراني  كد، تيپ و مشخصات جغرافيايي ژنوتيپ-1جدول 

Table 1. Code, type and geographical location of Iranian lettuce genotypes 
 

  مختصات جغرافيايي   
Geographic coordinates 

 

  طول جغرافيايي   
Longitude 

  عرض جغرافيايي
Latitude 

 

 كد
Code 

  ژنوتيپ
Genotype  

  تيپ
Type  

  درجه
Degree 

  دقيقه
Minute 

  درجه
Degree  

  دقيقه
Minute  

  ارتفاع
Altitude (m) 

1 Abtavil Romaine 50 27 28 46 0 
2 Borazjan Romaine 51 38 29 21 0 
3 Siahe-Dezful Romaine 49 17 30 28 52 
4 Piche-Ahvaz Romaine 48 17 31 25 30 
5 Shadegan Romaine 48 23 30 45 45 
6 Qom Stem 50 53 34 38 930 
7 Karaj Romaine 51 27 35 48 1360 
8 Sefide-Neishaboor Leaf 58 47 36 12 1210 
9 Siahe-Neishaboor Leaf 58 47 36 12 1210 

10 Gorgan1 Romaine 53 17 36 28 45 
11 Amol Romaine 53 12 36 34 45 
12 Gorgan2 Romaine 53 17 36 28 45 
13 Babol Romaine 53 12 36 34 45 

14-31 Mazandran-Lines Romaine 53 12 36 34 45 
32 Varamin 1 Leaf 51 39 35 19 915 
33 Varamin 2 Leaf 51 39 35 19 915 
34 Varamin 3 Romaine 51 39 35 19 915 
35 Shiraz Romaine 52 22 29 37 1540 
36 Zirehii Romaine 51 24 29 25 985 
37 Hamadan Romaine 48 31 34 48 1851 
38 Nahavand Romaine 48 21 34 32 1615 
39 Parsabad Romaine 48 38 38 28 1280 
40 Ardabil Romaine 48 28 38 18 1311 
41 Jahrom Romaine 53 33 28 30 1050 
42 Fasa Romaine 53 39 28 56 1370 
43 Great lake Romaine - - - - - 

  
ــاران  ــاتو و همكـــــ   در مطالعـــــــات يامـــــ

(Yamaoto et al., 1994) رقـم كـاهو   12 روي 
نيز به منظور تعيين چند شكلي با استفاده از روش      

RAPD   آغازگر تصادفي استفاده كردنـد      20، از 
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   ژنوتيپ كاهو43 در RAPD  توالي آغازگرها و شاخص هاي بررسي شده نشانگر-2جدول
Table 2. Sequence of primers and investigated measures for RAPD markers in 43 

lettuce genotypes 
 

  كد 
 آغازگر

  دامنه  دماي اتصال توالي
 توليد باند

  باندهاي 
 چندشكل

قدرت 
 تفكيك

نسبت چندگانه 
 موثر

نسبت  
چندگانه 
 موثر

شاخص 
 نشانگري

Sequence Annealing  
temp. 

Primer 
 code 

5́ ―>3́ (c˚) 

Size range 
(bp) 

Total  
Polymorphic 

 bands 

Resolving 
power 
(RP) 

Polymorphism 
information 

content( PIC) 

β Effective 
multiplex 

ratio 
(EMR) 

Marker 
index 
(MI) 

P1 AGTCCTATGC 37 750-2930 22 5.44 0.117 1 22 2.54 
P2 GCATTACGGA 30 440-2840 35 8.00 0.109 1 35 3.82 
P3 TACGGCATGA 37 600-3000 49 13.82 0.133 1 49 6.52 
P4 AGATCGGCAT 37 310-3000 39 11.30 0.137 1 39 5.34 
P5 GTGGTCAAAC 37 1000-2520 23 8.18 0.168 1 23 3.86 
P6 CGTATCCTGA 30 1260-2660 15 3.77 0.118 1 15 1.77 
P7 AGGCATTACG 37 330-3000 77 27.30 0.166 1 77 12.78 
P8 AGTACGGCAT 37 370-2480 53 17.67 0.156 1 53 8.27 
P9 GGCGGCACAGCA 35 410-2860 78 32.93 0.199 1 78 15.52 
P10 GCCGCTTCAGCT 40 590-3000 45 25.44 0.254 1 45 11.43 
P11 GGAGGATGGCCC 40 570-2130 53 26.19 0.226 1 53 11.98 
P12 GGCAACTGGCCA 40 500-2300 44 16.84 0.175 1 44 7.70 
P13 GTCGACGGACGT 39 350-3000 54 15.95 0.140 1 54 7.56 
P14 AGTCCTAAGC 34 420-2870 43 14.84 0.164 1 43 7.05 
P15 TGGACACTAC 37 280-3000 76 25.12 0.155 1 76 11.78 
P16 CTGAACTGAC 37 480-2970 61 26.00 0.198 1 61 12.08 
P17 GTACAGACCT 37 320-2570 40 15.67 0.189 1 40 7.56 

  
 آغازگر قطعات چند شكل مطلوب نـشان        19كه  

ــد ــن  . دادن ــورد اســتفاده در اي ــازگر م دوازده آغ
پژوهش از ميـان آغازگرهـاي مطالعـه فـوق كـه            

.  را داشتند، انتخـاب شـدند   GCبيشترين محتوي
 بانـد   807در اين مطالعـه آغازگرهـا در مجمـوع          

چنــد شــكل توليــد كردنــد كــه بيــشترين تعــداد  
 بانـد و كمتـرين آن       78ا   ب ـ P9مربوط به آغازگر    
دامنه اندازه  .  باند بود  15 با   P6مربوطه به آغازگر    

 3000 تـا  280باندهاي حاصل از آغازگرها، بين       
هانــگ و ). 2جــدول (جفــت بــاز متغيــر بــود    

 بـا اسـتفاده از   (Hwang et al., 2002)همكاران 
ــشانگر  ــفات مورفولوژيـــك و نـ ــه RAPDصـ  بـ

در . ختنـد  رقم كاهو پردا   35بررسي خويشاوندي   
ــه آن ــده     مطالع ــشاهده ش ــدهاي م ــداد بان ــا، تع ه

همچنـين تنـوع    .   متغير بـود   13 تا   3آغازگرها از   
  توده كاهو بـا اسـتفاده از نـشانگرهاي   44ژنتيكي  

AFLP ،I- SSR و RAPD ندبررســــي شــــد  
(Tae-jin et al., 2007).  نتايج نشان داد كـه در 

ــوع  ــد از 216مجمــ ــازگر7 بانــ   ،RAPD  آغــ
ــازگر 4 ــازگر 5 و I- SSR  آغ ــه AFLP آغ  ب

 باند چنـد شـكل      196دست آمد و از اين تعداد،       
 درصــد چنــد 90هــا بــيش از  بودنــد و بــين تــوده

در مطالعه ديگـر سوتوماشـي و       . شكلي ديده شد  
ــاران  ــه (Suthumchai et al., 2006)همك  ب

هاي    رقم از تيپ   15منظور تعيين چند شكلي بين      
اســتفاده  آغــازگر تركيبــي 78مختلــف كــاهو از 

 درصـد از بانـدها،      44كردند، نتايج نشان داد كه      
  . چند شكلي مطلوب نشان دادند

 تكثيـر   DNA الگوي بانـدي قطعـات       1شكل  
 ژنوتيـپ بـومي     42 را در    9شده آغـازگر شـماره      

كــاهوي ايرانــي و يــك رقــم كــاهوي خــارجي  
 PICكمتـرين مقـدار   . دهـد   گريت ليك نشان مي   
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 9 هاي كاهوي ايراني با استفاده از آغازگر  ژنوتيپDNAهاي  اندي به دست آمده از تكثير قطعه الگوي ب-1شكل 

mو در پايين از چپ به راست 24 تا 1  شمارههاي و سپس در بالا از چپ به راست ژنوتيپ سايز ماركر:  طرفين در بالا و پايين 
  ).DNAبدون ( چاهك آخر شاهد negريت ليك،  كاهوي رقم خارجي گ43، شماره )1جدول  (42 تا 25هاي  ژنوتيپ

Fig. 1. Banding pattern obtained by DNA amplification of Iranian lettuce genotypes using 
primer 9 

m both the top and bottom: size marker, and then in top from left to right genotypes no. 1 to 24 and the 
lower from left to right genotypes no. 25 to 42 (Table 1), number 43 foreign cultivar of lettuce Great 
Lake. neg the last well, control (no DNA). 

  
 و بيشترين مقادير    P2مربوط به آغازگر    ) 109/0(

PIC) 254/0 ( و)مربوط به آغازگرهاي) 226/0 

P10   و P11 متوسـط   .  بودPIC     در ايـن پـژوهش  
 بنابراين با توجـه بـه نتـايج بـه دسـت              بود، 165/0

 و P10تــوان گفــت كــه آغازگرهــاي  آمــده مــي
P11       با بيشترين مقـدارPIC  از  انـد بهتـر     توانـسته
هـاي اسـتفاده شـده، فاصـله ژنتيكـي         آغازگربقيه  

ــه ــا نمون ــد ه ــشخص كنن ــله از  . را م ــايج حاص  نت
ــات  ــه (Yamaoto et al., 1994)مطالع  در ب

غازگرها نيز مويـد ايـن موضـوع        كارگيري اين آ  
  .بود

مربوط بـه   ) 78(بيشترين نسبت چندگانه موثر     
مربــوط بــه ) 15( و كمتــرين نــسبت P9آغــازگر 
ميانگين نـسبت چندگانـه مـوثر       .  بود P6آغازگر  

ــود47/47در ايــن بررســي  ــشترين شــاخص .  ب بي
 و مربـوط بـه      522/15نشانگري در اين پـژوهش      

 شـــاخص  بانـــد و كمتــرين 78 بــا  P9آغــازگر  
 بانـد  15 بـا    P6 مربوط به آغازگر     77/1نشانگري  
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مربوط بـه   ) 93/32(بيشترين قدرت تفكيك    . بود
 )767/3( و كمترين قدرت تفكيك P9آغازگر 

از آن ). 2جــدول ( بــود P6مربــوط بــه آغــازگر 
ي كــه بيــشترين شــاخص يهــاآغازگر جــايي كــه

 بـراي   ،را دارنـد   نشانگري و نسبت چندگانه موثر    
هستند، لذا  نتيكي موثرتر   ژين تنوع   تشخيص و تعي  

 از بـــــين ســـــاير 16 و 15، 7، 9هـــــاي آغازگر
  .تر تشخيص داده شدند آغازگرها مناسب

ــازگر ــوي  P9آغ ــالاترين محت   GC داراي ب
ــد 75( ــكل و   )درص ــد ش ــات چن ــشترين قطع ، بي

ــود   ــدي ب ــراكم بان ــشترين ت ــا  . بي ــاي ب آغازگره
ــوي ــالاتر، GCمحت ــولاً ب ــد معم ــشتري بان هاي بي

در ايــن خــصوص . كننــد  توليــد مــي RAPDدر
ــازگر    GC اگرچــــه داراي محتــــوي P11 آغــ

اما بانـدهاي چنـد شـكل       . بالايي بود ) درصد 75(
ــه آغــازگر  از آن  .داشــتP9  كمتــري نــسبت ب

ــوي      ــكلي و محت ــاختار ش ــه س ــايي ك  از GCج
فاكتورهاي موثر در كارآيي آغازگرها محسوب      

ــه نظــر . (Takada et al., 1998)شــوند  مــي ب
 اي  ايــن آغــازگر داراي ســاختار گــره رســد مــي

(Stem loop)   يـا سرسـنجاقي (Hairpin loop) 
  .باشد

در محاسبه ضـرايب تـشابه بـه روش جاكـارد          
 ژنوتيپ كاهو، ضرايب تشابه از صفر تـا         43براي  
بيشترين تشابه بـه ترتيـب، بـين        .  متغير بود  324/0

و ) 324/0 (14 و 13هــــاي شــــماره   ژنوتيــــپ
و ) 314/0 (20و  19هــــاي شــــماره   ژنوتيــــپ
. به دست آمد) 300/0 (8 و 7هاي شماره    ژنوتيپ
هــاي مــشترك دو ژنوتيــپ در نزديــك   ويژگــي

كمتـرين  . هاي مورفولوژيـك بـود      بودن شاخص 
، 14 و   8،  18 و   8هـاي شـماره       تشابه بين ژنوتيـپ   

 ).3جدول (به دست آمد ) صفر (37 و 28

  
  RAPDهاي  اي داده تجزيه خوشه

ي مختلــف كــاهوي هــا بنــدي ژنوتيــپ گــروه
ايراني با استفاده از ضـريب تـشابه جاكـارد و بـه             

 RAPDهـــاي   حاصـــل از دادهUPGMAروش 
هاي كاهوي ايراني را در سـطح         توانست ژنوتيپ 

بنــدي كنــد   بــه چهــار گــروه تقــسيم25/0تــشابه 
  ). 2شكل (

گروه اول شامل كاهوهاي آبطويل، برازجان،     
هــاي  ســياه دزفــول، پــيچ اهــواز، بابــل و ژنوتيــپ

، 22، 21، 20، 19، 18، 17، 16، 15، 14شــــماره 
هاي ايـن     از ويژگي .  بودند 27 و   26 ، 25،  24،  23

توان به پراكنـدگي يكـسان جغرافيـايي          گروه مي 
هــا اشــاره كــرد، بــه نحــوي كــه تمــامي   ژنوتيــپ
هــا، متعلــق بــه منطقــه جنــوب كــشور و   ژنوتيــپ

ايــن . هــا بــه مازنــدران تعلــق دارنــد تمــامي لايــن
  بنــــدي حاصــــل از  نــــدي بــــا گــــروهب گــــروه

ــپ   ــك ژنوتي ــي مورفولوژي ــذكور   بررس ــاي م ه
(Mousavi et al., 2012)براي .  مطابقت داشت

هاي مورفولـوژي و      بررسي ميزان همپوشاني داده   
اي بين ماتريس تشابه مولكـولي        مولكولي مقايسه 

ميزان همبستگي بـين    . و مورفولوژيكي انجام شد   
ت آمــد كــه  بــه دســ = 48/0rايــن دو نــشانگر 

ــشانگرهاي     ــين نـــ ــبي بـــ ــستگي مناســـ   همبـــ
با توجه بـه ايـن      . مولكولي و مورفولوژيكي است   

ــشانگر   ــه ن ــيRAPDك ــوم را    م ــل ژن ــد ك   توان
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  هاي كاهوي ايراني در ژنوتيپRAPD  نشانگرهاي   ضرايب همبستگي تشابه جاكارد حاصل از داده-3جدول 
Table 3. Correlation coefficients Jaccard̉`s similarity based on RAPD data in Iranian lettuce genotypes 

 

 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 

1 1.000                       
2 0.120 1.000                      
3 0.076 0.172 1.000                     
4 0.044 0.077 0.229 1.000                    
5 0.043 0.055 0.068 0.120 1.000                   
6 0.041 0.020 0.085 0.072 0.186 1.000                  

7 0.052 0.051 0.051 0.097 1.124 0.241 1.000                 
8 0.047 0.033 0.047 0.102 0.122 0.161 0.300 1.000                
9 0.080 0.065 0.086 0.060 0.093 0.098 0.022 0.193 1.000               

10 0.058 0.013 0.042 0.028 0.042 0.048 0.130 0.178 0.120 1.000              
11 0.034 0.020 0.041 0.057 0.026 0.063 0.090 0.141 0.141 0.205 1.000             
12 0.049 0.041 0.041 0.050 0.027 0.055 0.059 0.062 0.116 0.142 0.166 1.000            
13 0.075 0.074 0.060 0.040 0.073 0.044 0.013 0.021 0.027 0.070 0.036 0.014 1.000           
14 0.045 0.065 0.072 0.074 0.058 0.035 0.013 0.000 0.047 0.022 0.058 0.014 0.324 1.000          
15 0.054 0.053 0.082 0.077 0.053 0.014 0.027 0.007 0.027 0.007 0.053 0.029 0.247 0.295 1.000         
16 0.044 0.064 0.100 0.095 0.031 0.057 0.032 0.013 0.025 0.036 0.065 0.006 0.305 0.266 0.256 1.000        
17 0.051 0.064 0.064 0.073 0.050 0.013 0.053 0.041 0.046 0.036 0.050 0.020 0.193 0.207 0.019 0.280 1.000       
18 0.080 0.063 0.153 0.114 0.041 0.064 0.014 0.000 0.051 0.024 0.023 0.039 0.188 0.193 0.212 0.228 0.218 1.000      
19 1.064 0.056 0.098 0.108 0.063 0.049 0.039 0.013 0.038 0.028 0.027 0.013 0.238 0.186 0.212 0.296 0.256 0.289 1.000     
20 0.052 0.102 0.102 0.097 0.038 0.066 0.040 0.050 0.091 0.045 0.066 0.021 0.152 0.132 0.128 0.256 0.180 0.245 0.314 1.000    
21 0.081 0.118 0.073 0.097 0.058 0.036 0.047 0.020 0.069 0.037 0.059 0.036 0.181 0.167 0.193 0.200 0.209 0.205 0.284 0.233 1.000   
22 0.052 0.117 0.109 0.074 0.058 0.066 0.047 0.027 0.013 0.022 0.021 0.028 0.135 0.184 0.182 0.198 0.154 0.213 0.251 0.212 0.214 1.000  
23 0.106 0.144 0.097 0.092 0.052 0.044 0.041 0.028 0.063 0.030 0.029 0.014 0.139 0.171 0.160 0.108 0.125 0.112 0.183 0.145 0.211 0.190 1.000 
24 0.094 0.133 0.085 0.041 0.013 0.038 0.058 0.022 0.065 0.023 0.038 0.038 0.075 0.106 0.068 0.034 0.064 0.072 0.094 0.074 0.116 0.132 0.215 
25 0.132 0.071 0.071 0.032 0.037 0.200 0.040 0.020 0.039 0.036 0.057 0.058 0.033 0.046 0.078 0.060 0.025 0.043 0.025 0.026 0.026 0.068 0.093 
26 0.135 0.080 0.052 0.032 0.045 0.043 0.026 0.042 0.026 0.029 0.028 0.044 0.094 0.116 0.064 0.068 0.046 0.052 0.039 0.033 0.055 0.069 0.087 
27 0.024 0.170 0.095 0.056 0.061 0.054 0.025 0.053 0.018 0.034 0.019 0.013 0.102 0.093 0.104 0.113 0.077 0.109 0.083 0.123 0.072 0.171 0.103 
28 0.079 0.094 0.055 0.072 0.085 0.072 0.091 0.038 0.051 0.032 0.031 0.023 0.052 0.043 0.069 0.065 0.081 0.065 0.064 0.075 0.044 0.059 0.045 
29 0.088 0.054 0.067 0.068 0.086 0.075 0.063 0.088 0.037 0.070 0.021 0.040 0.037 0.030 0.045 0.055 0.069 0.068 0.081 0.063 0.057 0.063 0.031 
30 0.067 0.059 0.038 0.060 0.058 0.075 0.100 0.073 0.076 0.078 0.051 0.051 0.027 0.026 0.057 0.054 0.061 0.060 0.060 0.055 0.062 0.062 0.056 
31 0.045 0.044 0.051 0.073 0.071 0.081 0.098 0.095 0.068 0.052 0.035 0.043 0.033 0.026 0.034 0.052 0.046 0.035 0.045 0.083 0.054 0.061 0.027 
32 0.027 0.054 0.033 0.056 0.091 0.062 0.065 0.069 0.050 0.048 0.070 0.054 0.014 0.035 0.044 0.034 0.020 0.022 0.034 0.035 0.035 0.028 0.059 
33 0.038 0.031 0.012 0.032 0.100 0.115 0.115 0.129 0.083 0.052 0.082 0.035 0.034 0.054 0.071 0.046 0.032 0.036 0.052 0.033 0.069 0.068 0.063 
34 0.019 0.032 0.012 0.026 0.066 0.067 0.070 0.106 0.033 0.104 0.092 0.060 0.006 0.013 0.027 0.013 0.013 0.014 0.026 0.020 0.020 0.034 0.027 
35 0.076 0.067 0.040 0.055 0.039 0.037 0.080 0.029 0.071 0.031 0.022 0.007 0.043 0.034 0.036 0.034 0.034 0.030 0.033 0.057 0.035 0.049 0.043 
36 0.070 0.055 0.033 0.064 0.084 0.046 0.043 0.029 0.020 0.023 0.007 0.015 0.067 0.058 0.029 0.034 0.057 0.023 0.034 0.035 0.066 0.058 0.084 
37 0.047 0.033 0.061 0.048 0.040 0.045 0.027 0.029 0.042 0.015 0.022 0.007 0.035 0.042 0.028 0.041 0.056 0.046 0.048 0.050 0.042 0.050 0.067 

38 0.064 0.041 0.063 0.065 0.070 0.023 0.021 0.022 0.043 0.024 0.047 0.031 0.004 0.043 0.029 0.035 0.065 0.039 0.049 0.043 0.059 0.051 0.037 
39 0.092 0.054 0.076 0.041 0.061 0.030 0.027 0.037 0.042 0.007 0.022 0.022 0.043 0.042 0.044 0.056 0.034 0.030 0.041 0.020 0.050 0.065 0.067 
40 0.066 0.079 0.079 0.032 0.051 0.043 0.040 0.043 0.040 0.014 0.021 0.058 0.062 0.047 0.034 0.012 0.046 0.043 0.045 0.019 0.040 0.054 0.055 
41 0.069 0.098 0.054 0.055 0.046 0.037 0.049 0.029 0.049 0.007 0.045 0.037 0.035 0.020 0.028 0.020 0.034 0.022 0.033 0.027 0.042 0.049 0.051 
42 0.069 0.054 0.054 0.078 0.033 0.014 0.020 0.044 0.042 0.023 0.053 0.038 0.021 0.042 0.036 0.020 0.034 0.015 0.027 0.035 0.065 0.057 0.075 
43 0.080 0.108 0.058 0.060 0.051 0.043 0.054 0.042 0.046 0.044 0.050 0.082 0.013 0.006 0.006 0.019 0.019 0.043 0.059 0.040 0.062 0.047 0.048 
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  Table 3. Continued                                                                                                                                                                         3ادامه جدول 

  
  
  

  

 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 

24 1.000                    

25 0.072 1.000                   

26 0.074 0.192 1.000                  

27 0.091 0.114 0.198 1.000                 

28 0.080 0.050 0.075 0.133 1.000                

29 0.025 0.076 0.114 0.156 0.190 1.000               

30 0.021 0.540 0.062 0.079 0.193 0.202 1.000              

31 0.027 0.046 0.054 0.084 0.082 0.165 0.183 1.000             

32 0.028 0.034 0.028 0.061 0.071 0.104 0.132 0.147 1.000            

33 0.020 0.053 0.092 0.057 0.082 0.098 0.149 0.217 0.166 1.000           

34 0.007 0.040 0.048 0.650 0.110 0.085 0.086 0.124 0.116 0.214 1.000          

35 0.045 0.086 0.082 0.039 0.530 0.059 0.065 0.102 0.068 0.087 0.073 1.000         

36 0.054 0.072 0.043 0.026 0.046 0.046 0.043 0.057 0.096 0.050 0.075 0.177 1.000        

37 0.061 0.049 0.028 0.026 0.000 0.032 0.013 0.064 0.061 0.027 0.028 0.155 0.277 1.000       

38 0.022 0.058 0.036 0.033 0.007 0.046 0.044 0.058 0.046 0.058 0.044 0.161 0.229 0.259 1.000      

39 0.112 0.095 0.050 0.097 0.030 0.066 0.020 0.041 0.061 0.027 0.043 0.119 0.232 0.228 0.247 1.000     

40 0.065 0.082 0.033 0.044 0.014 0.021 0.033 0.046 0.035 0.040 0.026 0.155 0.168 0.203 0.230 0.223 1.000    

41 0.085 0.200 0.065 0.097 0.045 0.073 0.072 0.071 0.060 0.034 0.028 0.118 0.130 0.119 0.151 0.258 0.201 1.000   

42 0.061 0.087 0.057 0.068 0.062 0.045 0.050 0.056 0.029 0.020 0.043 0.155 0.150 0.129 0.162 0.138 0.254 0.215 1.000  

43 0.081 0.082 0.069 0.057 0.058 0.076 0.033 0.090 0.057 0.054 0.077 0.064 0.114 0.072 0.099 0.129 0.114 0.192 0.203 1.000 
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با استفاده از ضريب ) 1جدول (هاي كاهوي ايراني   ژنوتيپ43بندي   دندروگرام مربوط به گروه-2شكل 
UPGMAتشابه جاكارد و به روش  هاي  داده حاصل از  RAPD 

Fig. 2. Dendrogram of 43 Iranian lettuce genotypes (Table 1) constructed by Jaccard̉`s 
similarity coefficients and UPGMA method based on RAPD data 
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پوشــش دهــد و چندشــكلي آن را بررســي كنــد  
)William et al., 1990 ؛Kumat, 1999( 

ــي ــفا    م ــت ص ــه گرف ــوان نتيج ــط  ت ــه توس تي ك
شـوند    هـاي محـدودي از ژنـوم كنتـرل مـي            مكان

.  تطابق نشان دهنـد RAPD اند با نشانگر  نتوانسته
ــشانگرهاي   ــايج نــ ــي نتــ ــات مختلفــ در مطالعــ
مورفولــوژيكي بــا نــشانگرهاي مولكــولي بــا هــم 
مقايــسه شــده و همبــستگي مناســب بــين ايــن دو 

 ؛ Vollmann, 2005(انـد   روش را گزارش كرده

Semagn, 2002 .( به عبارت ديگر در اين گروه
بنــدي  هــاي مورفولوژيــك و گــروه بــين ويژگــي

RAPD در ايــن .  تطــابق مناســبي وجــود داشــت
گروه بر اساس جدول مـاتريس تـشابه، بيـشترين          

هاي سياه دزفول و پيچ اهواز        شباهت بين ژنوتيپ  
 20 و 19هــاي شــماره   و ســپس لايــن ) 324/0(
اين دو ژنوتيـپ  با توجه به اين كه . بود )314/0(

شـوند ايـن تـشابه     در يك منطقه كشت و كار مي    
هــا را  بــالا، احتمــال يكــسان بــودن ايــن ژنوتيــپ 

هـاي   كمترين شـباهت بـين لايـن   . كند تقويت مي 
  .بود) 019/0 (17 و15شماره 

اي،   هاي شيراز، زيره    گروه دوم شامل ژنوتيپ   
آباد، اردبيل، جهرم، فـسا و   همدان، نهاوند، پارس  

بيــشترين تــشابه بــين .  ليــك بودنــدرقــم گريــت
ديـده شـد    ) 277/0(  همدان و نهاوند   هاي  ژنوتيپ

با توجه به اين كه اين دو ژنوتيپ در يك منطقـه            
شـوند ايـن تـشابه بـالا، احتمـال            كشت و كار مي   

. كنـد   يكسان بودن اين دو ژنوتيپ را تقويت مـي        
 شـيراز و    ژنوتيپ كمترين تشابه بين     در اين گروه  

 يك  كرقم گريت لي  . ديده شد  كلي رقم گريت 

هـاي ايـن      ژنوتيـپ  رقم خارجي و نسبت به سـاير      
ايـن امـر    . گروه در فاصله دورتـري قـرار گرفـت        

ايـن  دليل تفاوت در منشاء جغرافيـايي       ه   ب احتمالاً
پراكنـــدگي مختلـــف جغرافيـــايي .  باشـــدرقـــم

فارس، اردبيل (هاي موجود در اين گروه    ژنوتيپ
دارا بــودن زمينــه توانـد دليلــي بـر    مــي) و همـدان 

بـه  . ديگـر باشـد    هـا بـا يـك      ژنتيكي نزديـك آن   
عبارت ديگر اين مسئله شايد، احتمال چند نـامي         

ــودن بعــضي از  ــپب ــومي كــشور را   ژنوتي هــاي ب
هــاي مورفولــوژيكي  زيــرا تفــاوت. توجيــه كنــد

 شـرايط   تفـاوت موجود نيز ممكن است ناشـي از        
  . جغرافيايي و اقليمي مناطق مورد گسترش باشد

هاي شادگاني، قـم،      روه سوم شامل ژنوتيپ   گ
، 1كرج، سـفيد نيـشابور، سـياه نيـشابور، گرگـان          

بيـشترين مـاتريس    .  و رقم وارش بودند    2گرگان  
ــه  ــشابور  ژنوتيــپتــشابه ب  هــاي كــرج و ســفيد ني

 شـادگان و    ژنوتيـپ و كمترين ميزان به     ) 300/0(
هـاي   ژنوتيـپ  .تعلق داشـت  ) 026/0( رقم وارش 

ــي   ــروه عل ــن گ ــم  اي ــاطق  رغ ــستردگي در من گ
ــايي  ــوب و مركــز (مختلــف جغرافي ) شــمال، جن

 داراي زمينــه ژنتيكــي نزديــك بــه يــك احتمــالاً
  . هستندديگر 

، 1هـاي ورامـين     گروه چهارم شـامل ژنوتيـپ     
، 29 ، 28هـاي شـماره        و لايـن   3، ورامين 2ورامين

 در اين شـاخه بيـشترين مـاتريس         . بودند 31 و   30
) 217/0(،  2 ين ورام ـ ژنوتيـپ  و   31تشابه به لاين    

 1  و ورامـين   28 لايـن    هو كمترين ميزان تـشابه ب ـ     
هــاي  قــرار گــرفتن لايــن. تعلــق داشــت) 071/0(

 ورامين در يك شاخه در      ژنوتيپشمال كشور و    
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، دليـل  RAPDهـاي     حاصل از داده   خوشهتجزيه  
ــن     ــم ايـ ــه هـ ــي نزديـــك بـ ــر قرابـــت ژنتيكـ بـ

  .استه ژنوتيپ
هــاي  نتيجــه مناســبي كــه از بررســي ژنوتيــپ 

كاهوي ايراني به دست آمد، وجـود سـطح چنـد           
همچنين تنـوع   . هاست  شكلي بالا بين اين ژنوتيپ    

 نتــايج نــشان داد كــه در  تــوده كــاهو44ژنتيكــي 
ــوع  ــد از 216مجمــ ــازگر 7 بانــ   ،RAPD آغــ

 به دست AFLP آغازگر 5 و I- SSR آغازگر 4
 باند چند شكل بودند و      196آمد و از اين تعداد،      

 درصد چند شـكلي ديـده       90ز  ها بيش ا    بين توده 
  . (Tae-jin et al., 2007)شد 

 در (Yamamoto et al., 1994)در بررسـي  
مورد تنوع ژنتيكي برخي ارقام كـاهو بـا اسـتفاده           

 درصد چندشـكلي    47، حدود   RAPDاز نشانگر   
  .به دست آمد

بـين  ) PCoA(هـاي اصـلي       در تجزيه به مولفه   
ه هــاي مولكــولي ســ  ژنوتيــپ، بــر اســاس داده43

  مولفــــه شناســــايي شــــدند كــــه در مجمــــوع 
.  درصد از كل واريانس را توجيه كردنـد        81/66

 درصـد سـهم مولفـه دوم        25/30سهم مولفه اول    
 درصـد   02/15 درصد و سهم مولفه سـوم        55/21
  . كل واريانس بود از

الگــوي ) 3شـكل   (PCOAنمـودار پـراكنش   
هـاي كـاهوي ايرانـي        دو بعدي پراكنش ژنوتيـپ    

 استفاده از دو مولفـه اول حاصـل         مورد بررسي با  
 بـر اسـاس دو      RAPDهاي    از تجزيه فاكتور داده   

  هــا را بــه چهــار    مولفــه اول توانــست ژنوتيــپ  
  گـــروه تقـــسيم كنـــد كـــه تـــا حـــدود زيـــادي 

ــروه ــين گ ــدي  مب ــه روش   بن ــده ب ــاي انجــام ش   ه
  .اي بود تجزيه خوشه

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

مورد بررسي با استفاده از دو ) 1جدول (ايراني هاي كاهوي   الگوي دو بعدي پراكنش ژنوتيپ-3شكل 
  .RAPDهاي  مولفه اول حاصل از تجزيه فاكتور داده

Fig. 3. Distribution graph of 43 Iranian lettuce genotypes (Table 1) by first and second 
components (PCOA) based on factor analysis RAPD data 
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ــا  ــايج حاصــله از مطالع ــن RAPDت نت  در اي

 16 و 15، 9، 7هــاي آغازگربررســي نــشان داد  
بيـشترين  و  بيشترين نسبت چندگانـه مـوثر       داراي  

لذا اين  .  بودند شاخص نشانگري در اين پژوهش    
 نتيكـي ژ براي تشخيص و تعيـين تنـوع         آغازگرها
ــهــاي مختلــف  ژنوتيــپ ــوثرتر ي كــاهوي ايران م
همچنــين نتيجــه مناســبي كــه از بررســي  . هــستند
هـاي كـاهوي ايرانـي بـا اسـتفاده از ايـن               يپژنوت

تكنيك به دست آمد وجود سـطح چنـد شـكلي           
 وجود سطح چنـد شـكلي       .ها بود   بالا بين ژنوتيپ  

 مــورد بررســي كــاهوي هــا ژنوتيــپبــالا در بــين 

ييدكننــده اايرانــي در ايــن پــژوهش، بــه نحــوي ت
نظريه خاستگاه احتمالي و موطن كاهو در ايـران         

 كـاهو در    ها  ژنوتيپع بالاي   با توجه به تنو    .است
ــه بـ ـ  ــران ك ــوانه اي ــاير عن ــمند ذخ ــراي  ارزش ب

ــه ــههــاي  برنام ــژادي ب ــه شــمار مــي ن ــد  ب ــ،رون ه  ب
ــارگيري  ــزاري   وشرك ــاه اب ــن گي ــي در اي  تلاق

هاي زراعـي    كارآمد براي فايق آمدن بر نارسايي     
 هــاي محيطــي، و افــزايش تحمــل نتــاج بــه تــنش

ب بهبـود كيفيـت محـسو      عملكـرد و  هـا،     بيماري
  .شود مي
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