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 چکیده
 30(هـا    نمونـه .   بررسی شد   AFLPبا استفاده از نشانگرهای     ) ژاپنی( ابریشم ایران     کرم لاین سه    داخل و بین   تنوع ژنتیکی 

 ،  کلروفرم–از غده ابریشمی با روش فنل . آوری شد جمع)  رشت -پسیخان(از مرکز تحقیقات کرم ابریشم  )لاینلارو از هر 

DNAترکیب آغازگر 10این مطالعه از  در . استخراج گردید TaqI – PstIنشانگر چند شـکل  199 شد که  استفاده AFLP 
 و 31مربوط به لایـن   )10880/0( کمترین تنوع ژنی .شدند آنالیز   popGene32 نرم افزارداده ها با استفاده  از  .گردیدتولید 

و   حـداکثر  . بـود   3692/0ها و آغازگرهـا برابـر         میانگین تنوع ژنتیکی برای کل لاین      و 103 مربوط به لاین     )1484/0( بیشترین
 )3964/0(  103 و   31هـای     لایـن بـین   و  ) 6862/0 (107 و   31های    لاینبین   بترتیب    اریبی نا  فاصله ژنتیکی با احتساب    حداقل

 و 31هـای     در یک گروه لاین    .دو گروه مشخص گردید    UPGMA دندروگرام ایجاد شده با استفاده از روش          در .مشاهده شد 
 کمتـرین میـزان چنـد شـکلی را         31 لایـن  بیشترین میزان چندشکلی و      103 لاین . قرار گرفتند  107 و در گروه دیگر لاین       103

  . داشت
  

  AFLPنشانگرهای ، تنوع ژنتیکی، ژاپنیهای   لاینکرم ابریشم،: های کلیدی واژه
  

  1مقدمه
 کـه  DNAها در توالی  چند شکلیی  یشناسابررسی و   

هـم در   مدسـتاوردهای   افتد یکی از     عی اتفاق می  بیطور ط  به
. )2001 ،ناگاجـارو و همکـاران    ( لوژی مولکولی اسـت   بیو

های ژنتیکی مـستقل     های فنوتیپی، ویژگی    برخلاف ویژگی 
های حاصل از آنها دارای      از تأثیرات محیطی هستند و داده     

در اتخاذ تـصمیم بـرای      ، بخصوص   باشند میدقت بیشتری   

                                                 
 arsalehi@ut.ac.ir:  مسئول مکاتبه-*

 یک  حیوان ژنتیکی   اطلاعاتاستفاده از  ،های حفاظتی  برنامه
  ).2004 ،،سرانو و همکاران( است  ضروریامر

ای در   بالقوهنشانگرهای ژنتیکی چند شکل کاربردهای      
عنـوان    و بـه   شتههای اصلاحی گیاهان و حیوانات دا      برنامه

هـای    ابزاری برای تعیین تنوع، اصل و نسب، ارزیابی مکان        
  هـا  ژننقشه پیوستگی    تهیه   ژنی مؤثر بر صفات اقتصادی و     

یکی از ایـن     ).2002 ،،رو و همکاران  ناگاجا( روند کار می  به
تفاوت طول قطعـات    های حاصل از     چندشکلینشانگرها،  
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است که یک روش معتبر و سریع        ) AFLP(  1تکثیر شده 
  باشـد  مـی  DNAبرای تولید تعداد زیادی از نـشانگرهای        

 یک روش تـصادفی    AFLP  .)2002 ،سانتوس و سیمون  (
هـای    است و بزرگترین مزیتی کـه نـسبت بـه سـایر روش            

دارد ایـن اسـت      )RAPD ، AP-PCR ، DAF(تصادفی  
های دمایی    و پروفایل  DNAکه به شرایط واکنش، کیفیت      

ــره  ــنش زنجی ــست   واک ــساس نی ــراز ح ووس و (ای پلیم
  ).1995 ،،همکاران

 العاده دریک مدل فوق) 2بومبیکس موری (کرم ابریشم
 ژنتیکی و یک حشره مهم از نظر های  سیستممطالعه

 سویه کرم ابریشم در 3000بیش از . اقتصادی است
شوند که مخزن  نگهداری می جهان کشورهای مختلف

 مختلف مانند طول رشته  های ژنتیکی برای صفات تفاوت
ابریشم، رشد لارو و مقاومت در مقابل بیماری هستند 

 کرم ابریشم به راسته .)2001 ،ناگاجارو و همکاران(
های   مهمترین آفتها تعلق دارد که این راسته شامل پروانه

ها در ژنوم کرم ابریشم   پیشرفت،بنابراین. کشاورزی است
های  یک تأثیر عمده نه تنها در اساس ژنتیکی و تحقیق
ای و  کاربردی کرم ابریشم بلکه در بیولوژی مقایسه

های مختلف   در بخشکاربردهایی مانند کنترل حشرات
   .)1998 ،یانسوکوچی( داردکشاورزی 

با ) a1999( همکاران و ردی ظیرپژوهشگرانی ن
) b 1999(  و نیز در مطالعه دیگرISSR-PCRاستفاده از 

ها تنوع ژنتیکی کرم ابریشم را  با استفاده از ریزماهواره
با استفاده از ) 1998(میرحسینی . بررسی کردند

 برای اولین DNAنشانگرهای مورفولوژیک، پروتئینی و 
ی تعدادی از نژادهای بار در ایران به بررسی تنوع ژنتیک

در این تحقیق به کمک . کرم ابریشم ایران پرداخت
، چهار توده بومی شامل پرتقالی خراسان،  RAPDنشانگر

لیمویی خراسان، بومی گیلان و بغدادی و چهار لاین 
 با استفاده از 104  و103، 102، 101وارداتی شامل 

 نوکلئوتیدی تصادفی مورد بررسی قرار 10آغازگرهای 
با توجه به اطلاعات حاصل از این نشانگرها، . رفتگ

                                                 
1- Amplified Fragment Length Polymorphism 
(AFLP) 
2 - Bombyx mori 

، 101های  در گروه یک لاین. چهار گروه مشخص شد
 103های  و توده لیمویی خراسان، در گروه دوم لاین102

های پرتقالی خراسان و بومی   در گروه سوم توده104و 
تنوع . گیلان و در گروه چهارم توده بغدادی قرار گرفتند

های   نسبتا  زیاد بود ولی نسبت به تودههای خارجی لاین
با  )2003( بلواسی. بومی از تنوع کمتری برخوردار بودند

 تنوع ژنتیکی پنج توده بومی ISSRاستفاده از سه نشانگر 
 خراسان پرتقالی، شامل خراسان صورتی، خراسان لیمویی،

 ،31 بومی گیلان و بغدادی و شش لاین وارداتی شامل
با . را مورد برسی قرار داد 110  و107 ،104 ،103 ،32

های  این تحقیق جمعیت توجه به اطلاعات حاصل از
 به تنهایی سه 104 صورتی خراسان و لیمویی خراسان،

 های بومی گیلان و گره مستقل را تشکیل دادند و جمعیت
 هرکدام 107 و 31های  لاین  و32 و 110 ، بغدادی و103
با  )2003(ت یرصفدل. های مجزا قرار گرفتند گروه در

 به بررسی تنوع ژنتیکی AFLPاستفاده از نشانگرهای 
های بغدادی، هراتی  هفت جمعیت بومی ایران شامل توده

سفید گیلان پرتقالی، نارنجی خراسان، هراتی زرد، لیمویی 
طبق این تحقیق . خراسان و صورتی خراسان پرداخت

  .هفت جمعیت در دو گروه عمده قرار گرفتند
 میزان تنوع ژنتیکی داخلـی      ن  ییتعین مطالعه   هدف از ا  

با استفاده  ها   های ژاپنی، تعیین فاصله ژنتیکی این لاین       لاین
  . بود  AFLPاز نشانگر 

 
  ها مواد و روش

در ایــن  :DNAهــای کــرم ابریــشم و اســتخراج  لایــن
 مـورد بررسـی     107 و 103 ،   31های ژاپنـی     لاین پژوهش

و 1364هـای    یب در سال   بترت 103 و   31 لاین   .قرار گرفتند 
 وارد کشور شدند و در بخـش اصـلاح نـژاد واحـد              1366

تولیــد نوغــان شــرکت ابریــشم ایــران نگهــداری و تکثیــر 
، P  ،P2 و به علت پر محصول بودن در خط تولید         ندگردید

P3  کـرم    اصـلاح نـژاد   (با شروع پروژه فـائو      .  قرار گرفتند
 بانک ژن های ژاپنی به عنوان لاین  به1371در سال )ابریشم

 108ای   کـره   از پرورش هیبرید   107لاین  . معرفی گردیدند 
×107) F1  (   ــائو ــروژه ف ــرای پ ــتای اج ــلاح (در راس اص

 بـه روش    1376   تـا  1371 هـای  طی سال  )نژادکرم ابریشم 
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 1376 و در سال     دست آمد  اصلاح نژادی تلاقی برگشتی به    
 .عنوان لاین ژاپنی به بانک ژن معرفی گردیـد          به 107با کد   
 نمونـه  30 در روز سوم سن پنجم لاروی تعداد  لایناز هر   

ها از مرکز تحقیقـات      نمونه. ندطور تصادفی انتخاب شد    به
  غده ابریشمی لاروها جدا    وآوری   کرم ابریشم رشت جمع   

 منجمـد گـراد     درجه سـانتی   -20 دمای   در و بلافاصله    شد
 کلروفـرم   - از روش فنـل    DNAبـرای اسـتخراج     . گردید

ــا و ( ــمیتناگاراج ــا و ؛ ؛ 2002 ، گلدس ــارانناگاراج  ،،همک
بـرای اسـتخراج    . با اندکی تغییـرات اسـتفاده شـد       ) 2001

DNA غــده ابریــشمی منجمــد در داخــل هــاون چینــی ،
روی نمونه مقدار کـافی ازت مـایع         و سپس    هقرارداده شد 

 میکرولیتر  800سپس مقدار    .ریخته و به خوبی سائیده شد     
 درجـه   55ر حمـام آبـی      بافر استخراج به نمونه اضافه و د      

بعد به نمونه .  ساعت قرار داده شد5/1گراد به مدت      سانتی
به نـسبت   ( ایزوآمیل الکل    - میکرولیتر کلروفرم    300مقدار  

 و  گردید اضافه    نیز به نمونه      میکرولیتر فنل  300و  ) 1: 24
بعد ازسانتریفیوژ کردن لایه بالایی جـدا و بـه لولـه دیگـر              

به لایـه   .  تکرار شد  گر یک بار دی   این مرحله . منتقل گردید 
ــع  ــالایی جم ــدار    ب ــل مق ــه قب ــده از مرحل   600آوری ش

بعـد از   . دگردی ایزوآمیل الکل اضافه     –میکرولیتر کلروفرم   
 -20 ایزوپروپانل    به آن  سانتریفیوژ کردن لایه بالایی جدا و     

 تـشکیل شـده     DNAکلاف  . گراد اضافه شد   درجه سانتی 
 70آوری و بـا الکـل         جمـع  ای  با استفاده از قـلاب شیـشه      

 پس از خشک شدن در بافر       و شستشو    درصد 96 و   درصد
TE دگردی حل.  

 با  نانوگرم500 ژنومی به میزان AFLP :DNAروش 
 5 شاملمیکرولیتر 40در حجم (PstI  و TaqIهای  آنزیم

 ، OPA (x1(از بافرمیکرولیتر  4واحد از دو آنزیم مذکور، 
به مدت سه ) یر استریل از آب دوبار تقط میکرولیتر15

سپس  .گراد هضم شد  درجه سانتی37ساعت در دمای 
در (  هضم شدهDNA  سازگارسازها به قطعاتاتصال

پیکومول  5 و 50شامل  میکرولیتر 10حجم واکنش
 مول میلی PstI، 10 وTaqI  ترتیب از سازگارسازهای به

ATP ،1 واحد T4 – DNA Ligaseاز  میکرولیتر1  و 
 درجه 37 ساعت دردمای 1مدت  به،OPA (x1(بافر

گراد انجام   درجه سانتی20 ساعت در دمای 2گراد و  سانتی

، در PstI و TaqIهای  نزیمآهای سازگارتوالی . گرفت
 مرحله قبل رقیق  محصولات.رائه شده است ا1 جدول

 PstI  وTaqIشده و مرحله تکثیر مقدماتی با آغازگرهای 
 25 در حجم (3´های بدون نوکلئوتید اضافی در انت

میکرو  200 شامل ای پلیمراز واکنش زنجیرهمیکرولیتر 
 Taq واحد از آنزیم dNTP ،2/0از هر یک از مولار 

DNA polymerase ،5/2  از بافر میکرولیترPCR 
x10 هر کدام از آغازگرهای دو آنزیم  از نانوگرم  50 و

  شدهمتصل هضم شده و DNAاز  میکرولیتر 2 مذکور،
تحت چرخه حرارتی به صورت زیر انجام ) زگارهابه سا
  :شد
دمـای واسرشـته    ( ثانیـه    30 به مـدت     گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی  94

دمای اولیه (   ثانیه30 به مدت   گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی  60 ،)سازی
  ثانیـه 60 به مـدت  گرادگراد   درجه سانتی درجه سانتی 72  و)اتصال آغازگر 

 بـار تکـرار گردیـد و       30این چرخه     ،)دمای بسط واکنش  (
گراد هم برای سنتز نهـایی در نظـر گرفتـه         سانتی  درجه 72

ــوالی اغازگرهــای  .شــد ــزیمآت در ، PstI و TaqIهــای  ن
های حاصـل از تکثیـر       فرآورده.  ا رائه شده است    2جدول  

 با آب مقطر رقیق شده و در مرحله         5:1مقدماتی به نسبت    
مرحلـه تکثیـر    . تکثیر انتخابی مورد اسـتفاده قـرار گرفـت        

در واکنـشی بـه      (AFLP آغازگر   10ده از   انتخابی با استفا  
 نـانو گـرم از هـر کـدام از           25 میکرولیتر شـامل     10حجم  

 Taq واحـد از آنـزیم   AFLP ، 3/0  جفت آغازگرهـای 
DNA polymerase، 1 میکرولیتر DNA  پیش تکثیـر 

 میکرولیتـر از بـافر      1 و   dNTPمـولار از      میلی 2/0شده ،   
PCR x10 (تصــور بــه زیــر و تحــت چرخــه حرارتــی 
     :   انجام شد 1کاهش

دمـای واسرشـته     ( ثانیـه  30 به مـدت     گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی  94
دمای اولیه (   ثانیه30 به مدت  گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی  65،  )سازی

 ثانیـه   30 بـه مـدت      گـراد گـراد     درجه سانتی درجه سانتی  56 ،)اتصال آغازگر 
بـه   گـراد گـراد     درجـه سـانتی   درجـه سـانتی    72 و   )دمای نهایی اتصال آغازگر   (

 تعداد چرخـه مرحلـه      ،)دمای بسط واکنش   ( ثانیه 60مدت  
 چرخـه و    23 تعداد چرخه مرحله دوم      . بود  چرخه 12اول  
 56 ثانیـه،    30بـه مـدت      گـراد گـراد     درجه سـانتی  درجه سـانتی   94: صورت به

 گـراد گـراد   درجه سانتیدرجه سانتی 72  ثانیه و 30 به مدت    گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی 

                                                 
1- Touch down  
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 5بـه مـدت      گـراد گـراد     درجه سانتی درجه سانتی  72 ثانیه بود و     60به مدت   
 10 تـوالی    .)DNAبرای مرحله نهایی تکمیل سنتز      (دقیقه  

  .رائه شده است ا ا3  استفاده  در جدولاغازگر مورد 

  
  .PstI و TaqIهای   توالی سازگارسازهای آنزیم -1  جدول

  آنزیم  بخش مرکزی  بخش آنزیمی
G-3´ 

CGC-5´  
5´-GACGATGAGTCCTGA 

3´-TACTCAGGACT  TaqI- adapter  
ATGCA-3´ 

T-5´  
5´-GACGTGACGGCCGTC 

3´-GCACTGCCGGCAG  PstI- adapter  
 

  ..PstI  وو  TaqI های های    توالی آغازگرهای آنزیم توالی آغازگرهای آنزیم-22جدول جدول 
  آنزیم  بخش مرکزی  بخش آنزیمی
TGCAG-3′  5′ -GACGGCCGTCA  Primer – PstI- o  

3′-CGA  5′- GATGAGTCCTGAG Primer– Taq–o  
  

  .. توالی آغازگرهای مورد استفاده در مرحله تکثیر انتخابی-3  جدول
  شماره  PstIآغازگرهای   TaqIآغازگرهای 

5´-GATGAGTCCTGAGCGATA 
5´-GATGAGTCCTGAGCGATG 
5´-GATGAGTCCTGAGCGATG 
5´-GATGAGTCCTGAGCGATC 
5´-GATGAGTCCTGAGCGATG 
5´-GATGAGTCCTGAGCGAAT 
5´-GATGAGTCCTGAGCGAAT 
5´-GATGAGTCCTGAGCGATC 
5´-GATGAGTCCTGAGCGAAT 

5´-GATGAGTCCTGAGCGATAC  

5´-GACGGCCGTCATGCAGTA  
5´-GACGGCCGTCATGCAGAT 

5´-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
5´-GACGGCCGTCATGCAGTC 

5´-GACGGCCGTCATGCAGAGA6 
5´-GACGGCCGTCATGCAGATG 
5´-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
5´-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
5´-GACGGCCGTCATGCAGAAG 
5´-GACGGCCGTCATGCAGTC  

1  
2  
3  
4  
5  
6  
7  
8  
9  
10  

  
 10هـا مقـدار      نمونـه بعد از عمـل تکثیـر انتخـابی بـه           

 ـکـه   گیری اضافه شـد      میکرولیتر بافر بار    از واسرشـته    سپ
 3بـه مـدت      گرادگراد    درجه سانتی درجه سانتی  94ها در دمای     سازی نمونه 

  درصـد  6دقیقه روی ژل پلی آکریل آمیـد واسرشـته سـاز            
 وات تفکیـک و     75 ساعت بـا تـوان       5/1 به مدت    ومنتقل  

اسـکن  وش نیترات نقره بـا اسـکنر       ر آمیزی به  پس از رنگ  
  .شدند

 و 2003از نــرم افــزار اکــسل : هــا تجزیــه و تحلیــل داده
مولکولی بانـدها   و تعیین وزن امتیازبندی  برای7  فتوشاپ

  حـضور و    برای ترتیب براساس یک و صفر به    . استفاده شد 
بعـد از  .  عدم حضور باند به تمام باندها امتیـاز داده شـد     یا

  آغازگر مقـدار   جفت و به ازاء هر    لاینامتیاز دادن برای هر     
  محاسبه و سپس متوسـط    ) BSF 1( ضریب اشتراک نواری  

                                                 
1- Band Sharing Frequency 

BSF    عنوان تشابه  های محاسبه شده برای تمام آغازگرها به
بـرای    . در نظر گرفتـه شـد      WGS2)(ی  لاینژنتیکی درون   

بررسی تـشابه ژنتیکـی درون جمعیتـی از ضـریب تـشابه             
   . استفاده شد)1990(ژنتیکی لینج 

 BSF = 2Nab /Na+Nb   
Na : :   ــرد ــرای فـ ــله بـ ــدهای حاصـ ــداد بانـ ــرد   تعـ ــرای فـ ــله بـ ــدهای حاصـ ــداد بانـ : : a ، ،Nb  تعـ

ــرد     ــرای ف ــله ب ــدهای حاص ــداد بان ــرد    تع ــرای ف ــله ب ــدهای حاص ــداد بان ــداد : : b ،Nab  تع ــداد تع تع
  b و  و a  باندهای مشترک بین فردباندهای مشترک بین فرد

 متفاوت صورت احتمال به )1973(  نئیمعادلهتنوع ژنی از 
طور تصادفی از یک جمعیت گرفته   دو آلل که بهبودن
  :محاسبه گردیدشود  می

)1(                                         ∑−=
i iPH 21  

 

                                                 
2- Within genetic similarity 



که طوری به Pi  فراوانی i  .امین آلل است   

ــد شــکلی  ــات چن ــوای اطلاع ــه از ) PIC 1( محت  2معادل
 :  محاسبه گردید

)2(             2
1

1 1

221 j

k

i

k

ij
i
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i
i PPPPIC ∑∑∑
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= −=

−−=  

ترتیب   بهPj  وPiها و   تعداد آللkکه در آن 
پارامتر . باشند  امین آلل می j وiهای جمعیتی  فراوانی

PICباشد  دهنده میزان چند شکلی یک نشانگر می  نشان
تواند از صفر تا یک متغیرباشد هر چه این عدد  که می

 های زیاد و متعاقبا  بزرگتر باشد بیانگر وجود تعداد آلل
چند شکلی بالا برای آن جایگاه در جمعیت تحت مطالعه 

ین برای محاسبه فاصله ژنتیکی از فرمول و همچن. است
های با فراوانی  تعداد آلل. استفاده شد) 1972،1978( نئی

عنوان تعداد آلل در نظر گرفته شده و تعداد  غیر صفر به
 کراو و کیمور،(آلل مؤثر با فرمول زیر محاسبه گردید 

1964:(  

)3(                                   
H

neAe −
==

1
1 

 زیر محاسبه طبق معادله) I(شاخص اطلاعاتی شانون 
  : گردید

)4                                    (∑−=
i

ii ppI )ln(   

   .باشد  میln(n)  برابر باIحداکثرمقدار 
های غیروزنی   جفت گروهبا استفاده از روش

)2UPGMA( و نرم افزار PopGene32 مقدار فاصله 
گیری و دندروگرام مربوط به آنها  ها اندازه ینلاژنتیکی بین 

ها  اساس این روش میانگین فاصله افراد یا گروه .رسم شد
دست آمده را در   مقادیر بهاز این رو،. باشد از همدیگر می

ماتریس فاصله قرار داده و افرادی که کمترین فاصله را از 
 و دهد همدیگر دارند، با هم ادغام و در یک گروه قرار می

های مورد مطالعه  به این ترتیب درخت فیلوژنی جمعیت
  . گردد ایجاد می

 

                                                 
1- Polymorphic Information Content 
2- Un weighted  pair grouping method with 
arithmetic means   

  نتایج
متوسط تنوع ژنی، شاخص اطلاعاتی شـانون، متوسـط         

 چنـد شـکلی در      دهـای مـوثر و متوسـط درص ـ        تعداد آلل 
فاصـله ژنتیکـی بـدون و بـا         .  ارائـه شـده اسـت      4جدول  

 6 و   5 هایهای    ترتیب در جدول   هها ب  احتساب اریبی در براورد   
 جفت آغـازگر    10در این مطالعه که از      . ارئه گردیده است  

AFLP) 10     استفاده شد مجموعا    )  آغاز گر برای هر آنزیم
بیـشترین درصـد چنـد      . دگردی چند شکل تولید     باند 199

و کمتـرین    درصـد    21/41 بـه مقـدار      103 لاینشکلی در   
.  بود درصد 63/26 به میزان    31 لایندرصد چندشکلی در    

هـا و آغازگرهـا      لاینهای مؤثر برای کل      عداد آلل متوسط ت 
  بیـــشترین تعـــداد103 لایـــن بـــرای ،2881/0±6432/1

ــرای )3626/0±2568/1( ــن و ب ــداد  31 لای ــرین تع  کمت
 دنزدیک بودن این عـد    . مدآدست    ههب )±1964/1 3478/0(

هـا در     دلیلی بر تأثیر خوب آلل     2به تعداد آلل واقعی یعنی      
متوسـط   .باشـد  د تنوع ژنتیکی مـی چند شکلی بالا و برآور

هـا   لاینبرای کل   ) 1972نئی،  (تنوع ژنتیکی به دست آمده      
دهـد تنـوع      که نـشان مـی     بود 3692/0و آغازگرها برابر با     

 بیـشتر   لایـن ها از تنوع ژنتیکی درون هـر         لاینژنتیکی کل   
نئـی،  ( حداکثر فاصله ژنتیکی بـا احتـساب نـااریبی        . است
 و حـداقل ایـن       6841/0یـزان    بـه م   107 و   31بین  ) 1978

بـرآورد   3939/0 به میـزان     103 و   31های   لاینفاصله بین   
   . گردید

اعداد قطر جدول بیانگر تنوع ژنتیکی درون گروهی و          
هـا و     قطر جدول بیانگر تنوع ژنتیکی بین گروه        پائین اعداد

های   جدول بیانگر تشابه ژنتیکی بین گروه اعداد بالای قطر
  اشدب مورد مطالعه می

اعداد قطر جدول بیانگر تنوع ژنتیکی درون گروهی و          
هـا و    قطر جدول بیانگر تنوع ژنتیکی بین گروه        پائین اعداد

     جــدول بیــانگر تــشابه  ژنتیکــی بــین  اعــداد بــالای قطــر
  .های مورد مطالعه می باشدگروه



درصـد چنـد     های مشاهده شده، متوسـط     آلل ، متوسط تعداد  های مؤثر  شاخص اطلاعاتی شانون، متوسط تعداد آلل     ،  متوسط تنوع ژنی   -4  جدول
   ..شکلی

  متوسط تنوع ژنی  لاین
درصدتشابه درون 

  لاینی
شاخص اطلاعاتی 

  شانون
متوسط تعداد 

  های مؤثر آلل
های  آلل متوسط تعداد

  مشاهده شده
متوسط درصد 
  چند شکلی

31  1088/0  55/94  1583/0  3478/0±1964/1  2677/1  63/26  
103  1484/0  52/92  2207/0  3626/0±2568/1  4227/1  21/41  
107  1102/0  26/94  1607/0  3530/0±1980/1  2792/1  64/27  

  
 ..)1978نئی، (  با احتساب نا اریبی ها  بین لاین  فاصله ژنتیکی-5  جدول

  لاین  31  103  107
5035/0  6727/0  1088/0  31  
5639/0  1484/0  3964/0  103  
1102/0  5729/0  6862/0  107  

  
  ..)1972 ،نئی( فاصله ژنتیکی بدون احتساب نا اریبی -6  جدول

  لاین  31  103  107
5045/0  6744/0  1088/0  31  
5653/0  1484/0  3939/0  103  
1102/0  5704/0  6849/0  107  

  
  بحث

 UPGMA دسـت آمـده بـه روش     در دندروگرام بـه 
در . سه لاین نژاد ژاپنی در دو گروه قرار گرفتند        ) 1 شکل(

 107 و در گروه دیگر لایـن        103 ،   31های   لاینیک گروه   
انتظار این بود که چون سه لاین از یـک نـژاد            . قرار گرفت 

هستند باید در یک گـروه قـرار بگیرنـد امـا نتـایج چنـین                
با مطالعه صـفات     )1998(میرحسینی   .چیزی را نشان نداد   

ــروه ــک گ ــه     مورفولوژی ــشان داد ک ــشم ن ــرم ابری ــای ک ه

هـا دو گـروه      ای نمونـه   زیه خوشه از تج  دندروگرام حاصل 
. شـود   هـای بـومی را شـامل مـی         های وارداتی و توده    لاین
 بلواسـی  .را تـشکیل دادنـد    های ژاپنی نیـز دو گـروه         لاین

های بـا منـشأ چینـی و         با مطالعه دو گروه از لاین     ) 2003(
 نیــز نــشان داد کــه ISSRژاپنــی بــا اســتفاده از نــشانگر 

 در گـروه    107 و لایـن      در یک گـروه    103 ،   31های   لاین
  . دیگری به همراه یک لاین چینی قرار دارد

  

 
 

  ..AFLPهای ژاپنی با احتساب نااریبی از نشانگرهای  برای لاین UPGMA دست آمده از روش دندروگرام به -1شکل 



 از دو لایـن     107فاصله ژنتیکـی  لایـن       در این مطالعه    
 علت باشد به این است و این فاصله ممکن   . دیگر زیاد بود  

ها پس از ورود به ایـران در هـر نـسل مـورد               که این لاین  
اند و با توجه به معیار انتخاب مورد نظر  انتخاب قرار گرفته

تنـوع  . احتمال تغییر در ساختار ژنتیکـی آنهـا وجـود دارد          
در مقایـسه   . ژنتیکی درون گروهـی هـر لایـن انـدک بـود           

 دهنـد   های بومی تنوع داخلـی بیـشتری را نـشان مـی            توده
تواند به ایـن      می  تنوع ژنتیکی کم    این ). 2003 ،،دلیرصفت(

ها برای تولید هیبریـدهای تجـاری        علت باشد که این لاین    
آنهـا بـه     هـای ژنـی    اند و جایگـاه    مورد استفاده قرار گرفته   

 کمتـرین تنـوع     31لایـن   . مقدار زیاد خـالص شـده باشـد       
ع  بـالاترین میـزان تنـو   103لایـن   ژنتیکی درون گروهی و

اطـلاع از سـطح تنـوع       . بـود  ژنتیکی درون گروهـی را دار     
ــرای انتخــاب    ــی ب ــین گروه ــی و ب ژنتیکــی درون گروه

های والدینی مختلف و خالص ژنتیکی برای موفقیت         سویه

ــه     ــون در هم ــت چ ــاتی اس ــد حی ــه هیبری ــک برنام در ی
پـرورش    رواج دارد کشورهایی که پرورش کـرم ابریـشم        

  .گیرد نیز انجام میهیبرید 
  

  گیری تیجهن
هـا کـه از نظـر مکـان          رفت کـه تمـام لایـن       انتظار می 

شوند در این تحقیـق      جغرافیایی در یک گروه قرار داده می      
 107بندی شوند در صورتی که لایـن         نیز در یک گروه رده    

ای قـرار    از دو لاین دیگر جـدا شـد و در گـروه جداگانـه             
  .گرفت

  سپاسگزاری
 تحقیقات کـرم   از موسسه تحقیقات استان گیلان، مرکز     

به جهت فراهم آوردن امکانـات      )  رشت -پسیخان(ابریشم  
  .گردد  انجام این تحقیق و همکاری صمیمانه تشکر می
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Abstract 
Genetic diversity of three lines of Iranian Silkworm (Japanies Lines) was assessed, using the AFLP 

markers. Samples (30 Larvae at 3 rd day of 5th instars from each line) were collected from Silkworm 
Research Institute (Rasht- Pasikhan). Genomic DNA was extracted from sericigence glands using 
phenol- chloroform method. In this Study ten PstI – TaqI primers combinations were used from which 
that 199 AFLP Polymorphic markers were generated. The dendrogram was constructed using the 
UPGMA method showed two groups, where Lines 31 and 103 were located in one group and line 107 
in the other group. Average genetic diversity for total population and Primers was 0.3692. The lowest 
genetic diversity (0.1088) was observed for Line 31 and minimum was (0.1484) for Line 103. The 
maximum and minimum unbiased genetic distance was observed between Lines 31 and 107, and 
between Lines 31 and 103, respectively. Maximum and Minimum Polymorphism was observed in 
Lines 103 and 31, respectively. 
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*- Corresponding author; Email:arsalehi@ut.ac.ir 


