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  تشکر و قدردانی

  همتا ای است بیسپاس خدای را که آفريننده

  .نعمتمنت خدای را عزوجل، که طاعتش موجب قربت است و به شکر اندرش مزيد 

  در آيداز دست و زبان که برآيد                    کز عهده شکرش به

و پشتيبانم بودند  موست، از خانواده عزيزم که همواره در کنار ا از پس از دوست، که هر چه دارم
مرا  صميمانهکه مهديه پارساييان   خانم دکتر از استاد راهنمای گرامی سرکار.سپاسگزاری ميکنم

آقايان دکتر جعفر امانی و دکتر ناصر فرخی که ، در اين کار ياری کردند و نيز اساتيد محترم
جناب آقای دکتر داوران گرامی، از . نامه را بر عهده داشتند کمال تشکر را دارممشاوره اين پايان
د های مهم خود را ارائه کردنکه پيشنهادات و نکته  سرکار خانم شيده موجرلو و شاهرخ قرنجيک 

  . سپاسگزارم

-ها، آقايان مهندس شاکری، مهندس مطهریدانم از مسئولين آزمايشگاههمچنين وظيفه خود می
تمام  و  خانم مهندس عصمت اشعار قديم و نيز عزيزم اد، مهندس حسينی و نيز تمامی دوستاننژ 

  .دانی کنمقدر اندکسانی که در اين راه ياری رسان بوده

  سحر قاسمی

  ۱۳۹۵شهريور 
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دانشجوي دوره کارشناسی ارشد رشته بیوتکنولوژي کشاورزي دانشکده کشاورزي  سحر قاسمیاینجانب 

گیاه در  EST-SSR نشانگرمعرفی و ارزیابی تکثیر  دانشگاه صنعتی شاهرود نویسنده پایان نامه

   .متعهد می شوم مهدیه پارسائیان دکترتحت راهنمائی  کنجد

 است و از صحت و اصالت برخوردار است  تحقیقات در این پایان نامه توسط اینجانب انجام شده.  
  در استفاده از نتایج پژوهشهاي محققان دیگر به مرجع مورد استفاده استناد شده است. 

  مطالب مندرج در پایان نامه تاکنون توسط خود یا فرد دیگري براي دریافت هیچ نوع مدرك یا امتیازي در هیچ
 .جا ارائه نشده است 

 دانشگاه « ر متعلق به دانشگاه صنعتی شاهرود می باشد و مقالات مستخرج با نام کلیه حقوق معنوي این اث
 .به چاپ خواهد رسید »  Shahrood  University  of  Technology« و یا » صنعتی شاهرود 

  حقوق معنوي تمام افرادي که در به دست آمدن نتایح اصلی پایان نامه تأثیرگذار بوده اند در مقالات مستخرج
 .رعایت می گردد پایان نامهاز 

  استفاده شده است ) هاهاي آنیا بافت(در کلیه مراحل انجام این پایان نامه ، در مواردي که از موجود زنده
 .ضوابط و اصول اخلاقی رعایت شده است 

 یا استفاده  در کلیه مراحل انجام این پایان نامه، در مواردي که به حوزه اطلاعات شخصی افراد دسترسی یافته
 .، ضوابط و اصول اخلاق انسانی رعایت شده استشده است اصل رازداري

 تاریخ

 

  امضاي دانشجو
 

 

  

 

 

 تعهد نامه

  مالکیت نتایج و حق نشر
  نرم افزار ها و تجهیزات ساخته مقالات مستخرج، کتاب، برنامه هاي رایانه اي(اثر و محصولات آن کلیه حقوق معنوي این ،

 .در تولیدات علمی مربوطه ذکر شود این مطلب باید به نحو مقتضی. صنعتی شاهرود می باشدبه دانشگاه متعلق ) شده است

 استفاده از اطلاعات و نتایج موجود در پایان نامه بدون ذکر مرجع مجاز نمی باشد. 
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  چکیده 
ــداد   ــر، تع ــه حاض ــد   22در مطالع ــپ کنج ــع ).Sesamum indicum L(ژنوتی ــورهاي  جم ــده از کش آوري ش

ــط      ــران توس ــراق و ای ــتان، ع ــد، پاکس ــین، هن ــد چ ــف مانن ــیایی مختل ــانگر   15آس ــازگر از نش ــز  EST-SSRآغ  10و نی

صــفت مـرتبط بــا خصوصــیات کیفــی دانـه بــراي بررســی تنـوع ژنتیکــی مــورد ارزیــابی     10مورفولوژیــک و ـѧ صـفت زراعــی 

ــرار گرفتنــد  ــه خوشــه . ق ــرم تجزی ــوریتم  NTSYSpc2.10افــزار اي بــا ن ــراي میــانگین داده  UPGMAو الگ هــاي ب

دنــدروگرام حاصــل از . و مــاتریس صــفر و یــک داده هــاي مولکــولی انجــام شــد  اســتاندارد شــده صــفات زراعــی و کیفــی 

ــه در  . گــروه تقســیم نمــود 6هــا را بــه هــاي زراعــی، ژنوتیــپداده  3همچنــین ژنوتیــپ هــا از نظــر خصوصــیات کیفــی دان

آلــل توســط آغازگرهــاي مــورد اســتفاده بــا  48در بخــش مولکــولی، در مجمــوع . بنــدي گردیدنــدگــروه جداگانــه تقســیم

 PCR ،33/93آغــازگر مــورد اســتفاده در واکــنش  15آغـازگر از   14. آلــل در هــر مکـان ژنــی تولیــد شــد  6تــا  1متوسـط  

نــدروگرام حاصــل از د. جفــت بــاز متغیــر بــود 750تــا  190هــا از میــانگین انــدازه آلــل. درصــد چندشــکلی نشــان دادنــد

ــه پــنج گــروه تقســیم هــاي مولکــولی، ژنوتیــپتجزیــه داده ضــریب تشــابه ژنتیکــی . بنــدي کــردهــاي مــورد آزمــایش را ب

کمتــرین میــزان شــباهت ژنتیکــی . را نشــان داد 918/0تــا  510/0محاســبه شــده توســط روش تطــابق ســاده، طیفــی از  

آغــازگر . بــود TN234و  89هــاي پنجــاب اهت بــین ژنوتیــپهــاي پاکســتان و چینــی و بیشــترین میــزان شــببــین ژنوتیــپ

ZM-45  از بیشــترین مقــدار شــاخصSI 67/0بیشــترین مقــدار هتروزیگوســیتی مــورد انتظــار بــا میــزان  . برخــوردار بــود 

ــل  ــز بیشــترین آل ــؤثر و نی ــاي م ــزان ) Ne(ه ــا می ــازگر  90/2ب ــه آغ ــت SEM-434ب ــق داش ــالاي  . تعل ــوع ب ــه تن ــر ب نظ

ــپ ــی     -زمــایش از لحــاظ خصوصــیات زراعــی   هــاي مــورد آ ژنوتی ــی و مولکــولی، توصــیه م شــود مورفولوژیــک، کیف

 .برداري از این تنوع صورت پذیردهاي اصلاحی در جهت بهرهاستراتژي

 EST-SSRکنجد، تنوع ژنتیکی، نشانگر  :واژگان کلیدي
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  فصل اول

مه و کليات   مقدّ
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  مقدمه 1-1

در منــاطق  دانــه روغنـی ی از مهمتــرین گیاهـان  یک ـ ،).Sesamum indicum L( زراعـی  کنجـد 

بسـیار بـا    آن دانـه  روغنبالاي کیفیت  به خاطر که) Ashri, 1998( است جهان گرمسیريگرمسیري و نیمه

 هـا، اسـیدهاي  هـا، کربوهیـدرات  از مواد مغذي ماننـد پـروتئین   ايشامل مجموعه دانه کنجد. باشدمی ارزش

و سـزامین، سـزامینول، سـزامول     ماننـد  (Namiki, 1995)هایی اکسیدانآنتی، (PUFA)1 نشدهچرب اشباع

هـا و دیگـر   ، فیتـات هـا ، توکوفرول، فیتواسـترول (Mohamed and Awatif, 1998) 2لنآال و اسکوسزامولین

اکسـیداتیو   فسـاد بـا جلـوگیري از   را کیفیـت نگهـداري روغـن     ،حضور این مـواد  .باشدریزمغذي میعناصر 

، ی، ضـد سـرطان  یاکسـیدان خواص آنتیتوان به می گیاهاین دانه مصرف مزایاي از مهمترین  .دهدمی افزایش

با وجود ارزش غذایی، تاریخی و کشـاورزي   آن اشاره نمود کهتومور بازدارندگی و هاي شدید حساسیتضد 

  .است ناچیز بر روي این گیاه انجام شده هايکنجد، پژوهش

گیاه  این هاي اصلاحیپیشرفت برنامه جهتها تنوع ژنتیکی و ارتباط بین جمعیتدر زمینه  کافی اطلاعات

با استفاده  نتوامیرا هاي گیاهی گونه رتنوع ژنتیکی د .(Ganesh and Thangavelu, 1995)است  ضروري

 Liu, 1997; Reiter) کردتعیین  DNA هايو نشانگر هاآنالیز آیزوزایم، زراعیمورفولوژیکی، از خصوصیات 

et al., 1993  .( و بنابراین وابسته به  بودهعوامل محیطی تاثیر  تحت زراعیمورفولوژیکی و خصوصیات

که  طوريبه و  نداهبر این محدودیت غلبه کرد DNAنشانگرهاي ، کهدر حالی .دنباششرایط دوره کشت می

  .متاثر از محیط نیستند

، (Isshiki and Umezaki, 1997)، مانند آیزوزایمدر مورد استفاده از نشانگرهاي مولکولی منابع محدودي

RAPD (Bhat et al., 1999) ،ISSR (Kim et al., 2002) ،AFLP (Uzun et al., 2003) و SSR Dixit) 

                                                   
- 1  Polyunsaturated fatty acids 

   Squalene -2  )هاي درنده مانند کوسهکبد بسیاري از ماهیهیدروکربن غیر اشباع موجود در روغن ( 
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et al., 2005(  هاي متعدد هایی در زمینه بررسی ویژگیتاکنون تلاش .باشددر دسترس میگیاه کنجد در

این گیاه دانه روغنی و ارزیابی تنوع گونه زراعی و خویشاوندان وحشی آن در کشورهاي مختلف صورت 

این دستکاري ژنتیکی . حال، اطلاعات در زمینه تنوع ژنتیکی در این گیاه اندك استبا این. استگرفته 

فراهم خواهد  هاي با ارزش غذایی بالا و کاربردي راگونهکشت توسعه  ،هااستراتژيهمراه دیگر  به گیاه

انگیزه براي  ایجادو  گیاهارقام زراعی این موجود در  غیر یکنواختی یافتن در این مطالعه، هدف ما .کرد

  .دانه روغنی با ارزش است گیاهانبر روي تحقیقات 

  و زیست شناسی گیاهشناسی  1-2

است  ترین گیاهان دانه روغنیترین و قدیمیمهم یکی از ،).Sesamum indicum L( کنجد

(Mabberley, 1997). 26(ید ئدیپلو ،لپهدواست  گیاهیn=2(گشن، معمولا خود (Pathirana, 1994)  از و

جنس از این مهمترین  .)Ashri, 1998( استگونه  60جنس و  16شامل  که ،Pedaliaceaeخانواده 

 2/63تا  4/34(حاوي مقادیر بالایی روغن  کنجد دانه بسیار مغذي .باشدمی Sesamum جنسخانواده 

تنوع زیادي  .هاي محلول در چربی استو نیز عناصر معدنی و ویتامین) درصد 32تا  17(، پروتئین )درصد

 .وجود دارد دانه، رنگ و ترکیبات اندازه و نیز رنگ گل و از نظر اندازه، شکل .Sesamum indicum Lدر 

  . (Peter, 2004) و بعضی دیگر بدون انشعاب هستند هاي بسیار منشعبشاخهبعضی ارقام داراي 

این گیاه معمولا هاي برگطول  ومتر  5/4تا  5/0ارتفاع گیاه کنجد، بسته به شرایط محیطی، معمولا 

صورتی یا صورتی مایل ها سفید، گل. است لوبیمتر، با سطحی صاف و ساده یا سه سانتی 5/7تا  5/2بین 

ها هاي بالغ و ساقهرنگ برگ. شوندوارد فاز گلدهی میتر در کل ارقام غیر منشعب زود. هستندبه ارغوانی 

هفته پس از کاشت، در  8تا  6رنگ تا سرخ کماي شکل سفید هاي زنگولهگل. کنداز سبز به زرد تغییر می

کاسه گل، کوچک و پنج بخشی و . و این روند تا چند هفته ادامه خواهد داشت شدهها ظاهر زاویه برگ
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گلبرگ پایینی بلندتر و . متر طول داردسانتی 3و تقریبا  استو پنج تایی اي شکل اي و زنگوله، لولهبرگگل

هایی از طیف سفید تا صورتی، سطح خارجی و داخلی گلبرگ رنگی است و رنگ. به شکل لب پایینی است

کمتر از دماي . ها هستنددر هر گل پنج پرچم وجود دارد که در داخل و بین گلبرگ. داردبنفش و قرمز 

- ها شده و باروري و تشکیل دانه را کاهش میگراد منجر به عقیمی گردهجه سانتیدر 40و بیشتر از  15

متر طول سانتی 5تا  5/1است و  حجره 4میوه کنجد از نوع کپسول، دوك مانند، چهارگوش و داراي . دهد

. باشد 12تا  4ها از و تعداد حجرهمتر سانتی 2تا  5/0 آن و قطر 8تا  5/2تواند از طول کپسول می. دارد

متر عرض دارند میلی 5/1متر طول و تقریبا میلی 3تا  5/2اي یا سفید هستند؛ سیاه، قهوههاي کنجد دانه

(Wiley, 2005) .کنند و همچنین دانه آن در شیره آن کشت میاش، روغن با ارزش و کنجد را براي دانه

  .شودنان و کیک استفاده می

در حال توسعه پروتئین در بسیاري از کشورهاي و مفید العاده غنی فوق کنجد به عنوان یک منبع

دلیل درصد روغن است و به 60تا  50هاي کنجد حاوي دانه .(Uzun et al., 2002)باشد مورد استفاده می

کمیت و  نیز آن وsesamolinol) و  sesamin ،sesamolin،sesaminol( هاي اختصاصیلیگنان وجود

- ترکیب رضایت .(Bedigian, 2000)هاي روغنی شناخته شده است عنوان ملکه دانهروغن بهکیفیت بالاي 

، روغن این گیاه را در فردهمنحصر بهاي طبیعی و اکسیدانآنتیهاي چرب به همراه حضور بخش اسید

 ;Bedigian, 2003(هاي خوراکی جهان قرار داده است ترین روغنپایدارترین و با کیفیتیکی از لیست 

Cheung, 2007 .( است و غنی از تریپتوفان، متیونین و کلسیم % 35تقریبا محتواي پروتئین دانه کنجد

 که حاويکنجد  هايبنابراین، دانه .(Johnson, et al. 1979)و منبع با ارزش مواد معدنی است %) 3/1(

ضد فشار خون، ضد  اتاثربه دلیل  ،به عنوان یک ماده غذایی سنتی سالم مواد مغذي هستند، يمقادیر بالا

 ;Yokota et al., 2007) Nakano et al., 2008شود اکسیدانی آن مصرف میسرطانی، ضد التهابی و آنتی

Hsu, et al., 2005; Lee, et al., 2004;( 
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ها قابل توجهی نیز بر روي میکروارگانیسم آثارکه بر روي جانوران دارد،  اثرات مفیديکنجد، علاوه بر  

هاي کاهش تعداد ریشه منجر بهکنجد و ارزن مرواریدي در کنار یکدیگر  عنوان مثال کشتبه. دارد

همچنین بر . (Hess and Dodo, 2004) شودمی) علف هرز جاروك( .Striga hermonthica Lپارازیت 

تاثیر ضد شود، که موجب بیماري عفونت ادراري در انسان می Klebsiella spروي باکتري گرم منفی 

، اثر ضد قارچی کنجد را بر روي نیز )2007(لئورنتین و همکاران . (Costa, et al. 2007)میکروبی دارد 

دادند  ننشا Macrophomina phaseolinaو  .Fusarium oxysporum f. spهاي قارچی گیاهی پاتوژن

(Laurentin et al, 2007) .  

منابع خوب روغن، پروتئین، قند، مواد معدنی  و کلزا، سویا ،کنجد هاي روغنی مانند بادام زمینی،دانه

عنوان مواد تشکیل صورت غیر مستقیم به یا به  و در نتیجه به طور مستقیم. هستند هاو حتی ویتامین

  .دنشودهنده دیگر مواد غذایی مصرف می

تا  آفریقا ،آسیاکشور جهان از قاره  50ري بیش ازگرمسیگرمسیري و نیمه در مناطق کنجد ،"عمدتا

بر اساس آمار سازمان غذا و ). Ashri, 1998( دگردکشت میآمریکاي جنوبی و اقیانوسیه به صورت تجاري 

تولید  و هکتار میلیون 9/7 تقریبی مساحت با جهانی این گیاه ، سطح کشت)FAO, 2012( کشاورزي

  تن 28000يسالانههزار هکتار و تولید  40 بوده است که کشور ما با سطح کشت تن 4036289سالانه 

بزرگترین تولید کننده و  ،2011در سال  .سهم قابل توجهی را در این تولید به خود اختصاص نداده است

هاي بعدي را به رتبهچین، اتیوپی، نیجریه و اوگاندا ، هند بود و پس از آن صادر کننده دانه کنجد میانمار

درصد از  70و است جهان در کنجد چین بزرگترین مصرف کننده  .(FAO, 2011) خود اختصاص دادند

  .دشوکشت میآفریقا  و سپسمحصول کنجد جهان در آسیا 
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  خاستگاه 1-3

 پیدا شد 1اشناسی هاراپهاي باستانفاري، در حپیش سال 5000حدود متعلق به دانه کنجد  خاکستر

Fuller, 2003)(. بوده یک موضوع مورد بحث  تشو اهلی اجدادمنشاء کشت کنجد،  قدیم،هاي از زمان

 فریقاآبومی صحراي و   Sesamumهاي وحشی از جنساکثر گونه در گذشته اعتقاد بر این بود که. است

این  بیشتر و آنالیزهاي تنوع لیگنان، مطالعاتپس از انجام  .)Ihlenfeldt & Grabow.S, 1979(هستند 

مورد تایید قرار اهلی شده است، اي گونه بین تلاقیبر اساس بوده و  آفریقاییداراي اجداد کنجد تصور که 

هاي وحشی بومی شبه قاره هند، کشت کنجد از جمعیت کهدهد هاي بیشتر نشان میبررسیو  نگرفت

 ,Bedigian) (Bedigian, 2003) مشتق شده استو ایران هایی از پاکستان شبه جزیره غربی هند و بخش

1988; Bedigian, 2003; Khidir, 1980; Mohamed & Awatif, 1998)   . کشور که اعتقاد بر این است

- اي در ژرمتنوع گسترده .این گیاه وجود داردحداکثر تنوع  جاآن درکه هند خاستگاه کنجد باشد، چرا

موجود کنجد براي صفات مختلف مانند ارتفاع بوته، الگوي انشعاب، شکل برگ، تعداد کپسول  هايپلاسم

دانه، درصد روغن، رنگ دانه، مقاومت به آفات ن هزارا برگ، تعداد دانه در کپسول، وزببین شاخه  ءدر زاویه

اطق اقلیمی مختلف آوري شده از منهاي کنجد جمعوجود تنوع بالاي نمونه. وجود داردبیماري و غیره و 

، بیانگر سطح بالاي تنوع  (RAPD)شده تکثیر DNAتصادفی  یچند شکل هند، با استفاده از نشانگر

   .)Bhat, et al., 1999(. ژنتیکی این گیاه در هند و تاییدي بر خاستگاه بودن این کشور دارد

- شواهد قانع وه هند اهلی شداولین بار در  کنجدگیاه که اي نشان داد در مطالعه، )2003( 2بدیجیان

 بومی S. malabaricumبین کنجد اهلی و  کیمورفولوژیکی و سیتولوژی خویشاوندي نزدیکاي از کننده

 تعدادداراي هر دو دیپلوئید بوده و ،  S. malabaricum،آن وحشی شکلکنجد و  .کردارائه  هند جنوب

                                                   
1- Harappa   
2- Bedigian  
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 ;Kumar & Hiremath, 2008; Hiremath & Patil, 1999(مشترك هستند  )26n꞊2(هاي کروموزوم

Kawase, 2000; Thangavelu, 1994( بارور به همراه  هیبرید نتاجنیز ها آناي بین گونه هايتلاقی و

را با  S. indicum رابطه نزدیک،  RAPDبا استفاده از نشانگر مطالعات مولکولی. (Harlan, 1992)داشت 

تحقیقات  .)Bhat et al., 1999; Nanthakumar et al., 2000( از شبه قاره هند نشان داد وحشی جداین 

 .S در یی رابالالیگنان میزان کنجد هندي پلاسم در ژرم سزامین و سزامولینهاي لیگنانی بیوشیمیای

malabaricum  رقم کنجد وCO-1 ,Tamil Nadu  دادنشان را  ژنتیکی دو گونه نیز قرابت )Pathak et 

(al., 2013.  

وجود تنش در  و سرمایهدر بازگشت  اطمینانعدم ، هاي روغنیدانه اکثر پایین و ناپایدارعملکرد 

 ایجادمنجر به که خود  است دیم صورتهاي روغنی به دانهمستمر کشت  دلایل عدم از گیاهیپوشش 

و هاي روغنی توسط بازسازي تولید ارقام پرمحصول دانه .شودمی تقاضاو عرضه بازار در  زیادشکاف 

 Pathak et( استاز اهمیت زیادي برخوردار ي دست آوردن بازده اقتصادبراي بهژنتیکی  ساختاردستکاري 

al., 2014(. هاي فراوانی در کشورهاي مختلف جهت گردآوري ذخایر ژنتیکی در حال کاهش امروزه تلاش

با این  .استشدهنژادي این گیاه برداشته ي بههاي موثري در زمینهاین گیاه باستانی صورت گرفته و گام

ي تنوع موجود در ، به دلیل فقدان اطلاعات کافی در زمینه"حال روند تحقیقات انجام شده در ایران عمدتا

  .این گیاه در مقایسه با سایر گیاهان دانه روغنی نسبتا کند بوده است

  هاتنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت 1-4

باعث  یکنواختی غیر این .شودمی گفته ژنتیکی تنوع هاجمعیت ژنوتیپی ساختار یکنواختی غیر به

در  جمعیت سازگاري و مانیزنده توانایی و شودمی مختلف هايمحیط در هاجمعیت متفاوت هايواکنش

اولیه  ماده و است گیاهی نژاديبه هايبرنامه لازمه ژنتیکی تنوع .دهدمی افزایش را نامساعد شرایط مقابل
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هاي جمعیت ژنتیکی تنوع سطح تعیین همچنین. باشدمی فیلوژنتیک و تکامل جمعیت، ژنتیک مطالعات

 ).Mehlenbacher et al., 1991(کند می فراهم هاآن اصلاحی هايبرنامه براي مفیدي اطلاعات طبیعی،

در  ژنتیکی یکنواختی. است ضروري ژنتیکی تنوع از اطلاع ها،گونه حفاظت و مدیریت در براین، علاوه

باعث  نتیجه در که شودمی محیطی نامساعد عوامل و هااپیدمی برابر در هاآن پذیريآسیب باعث گیاهان

- نژ شناسایی امکان افراد، و هاگونه بین ژنتیکی روابط شناسایی همچنین. گرددمی عملکرد افت و کاهش

شرط  بنابراین. کندمی فراهم وحشی خویشاوندان از را زیستی غیر و زیستی هايتنش به تحمل عامل هاي

 ( ,.Wang et al تها اسپلاسمژرم ژنتیکی ساختار شناخت مهم، گیاهی صفات بهبود و اصلاح براي لازم

2007 .(  

ي ژنتیکی و نیز ذخایر توارثی، گسترش بازهگام اولیه براي شناسایی و حفظ  ژنتیکی تنوعآگاهی از 

- بههاي اکثر برنامه کار اساس در واقع). Lavi et al, 1994(باشد تحقیقات ژنتیکی میي اساسی براي پایه

 ,Kumar( گزینش وابسته است ،، به وجود تنوع قابل قبول و متعاقب آنهاآن میزان موفقیت نژادي و

1999; Schulman, 2007 .(در ها، اطلاعات مفیدي را هاي گیاهی موجود در مجموعهتنوع نمونه بررسی

مورد هاي اصلاح نژادي در برنامهجهت گزینش والدین عمدتا کند که ارتباط با صفات گیاهی آشکار می

هاي مورفولوژیک، زراعی، بیوشیمیایی، هاي مختلفی از جمله تجزیه و تحلیل ویژگیتوجه است و به روش

 ( ,Henryقابل ارزیابی است وم ردیابی ژن ابزارمتابولیک و یا با استفاده از نشانگرهاي مولکولی به عنوان 

(2001; Kalendar et al., 2011.  

و  هـا روش از اسـتفاده  بـا  هـا گـروه  یا و هاجمعیت افراد، بین تفاوت ی،ژنتیک تنوع مطالعه فرآیند در

 بـراي  امـروزه . شـود مـی  بررسـی  مختلـف،  صـفات  ارزیابی از حاصل هايداده اساسبر و آماري افزارهاينرم

 عنـوان  بـه  مولکـولی  نشـانگرهاي  از مورفولوژیـک،  صـفات  بر علاوه زنده موجودات در ژنتیکی بررسی تنوع

 گیـاهی  هـاي گونـه  هايجمعیت بین و درون ژنتیکی تنوع سطح از اطلاع. شودمی استفاده ابزارهاي مکمل
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 انتخـاب  بـراي . کنـد  فـراهم  را ژنتیکـی  منـابع  حفاظت و نژاديبه هايبرنامه براي اساسی تواند اطلاعاتمی

 ژنتیکی تنوع سطح از اطلاع نیز مناسب اصلاحی هايروش انتخاب و مطلوب هايتلاقی جهت انجام والدین

  (Kumar et al.,1999).  است الزامی هابین ژنوتیپ روابط و

  نشانگرهاي ژنتیکی  1-5

- و گونه هاجمعیتسریع و یا حفاظت  کردن سازي، اهلیبراي گزینش ،گیريتنوع ژنتیکی قابل اندازه

ها بسیار سودمند است و نشانگرهاي ژنتیکی ابزارهاي ضروري براي شناسایی و تشخیص سریع تنوع 

- کار مینشانگرهاي ژنتیکی، نواحی خاصی بر روي کروموزوم هستند که در آنالیز ژنوم به. ژنتیکی هستند

 هايتفاوت بازتاب کنند،می زمتفاوت برو صورت به نیز محیط شرایط تأثیر تحت که صفاتی حتی. روند

 گرفته کاربه ژنتیکی نشانگر یا عنوان نشانه به توانندمی هاتفاوت این. هستند DNA هايدر ردیف موجود

 که هاییآن حتی نخستین، هايانسان .دارد بشر تاریخ با برابر قدمتی ژنتیکی، نشانگرهاي از استفاده. شوند

 بدون بودند، گیاهان میوه و بذر آوريبه جمع مجبور زندگی ادامه براي و بودند فرانگرفته را کشاورزي هنوز

 وحشی جانوران و میوه بذر، انواع و تمایز شناخت براي مورفولوژیک نشانگرهاي از بدانند خود کهآن

  .دادندمی ترجیح دیگر برخی بر را برخی و کرده استفاده

 نشانگرهاي یا مورفولوژیک نشانگرهاي از که بود کسی نخستین مندل شاید علمی، صورتبه اما

 همکاران، و نقوي (کرد استفاده فرنگی نخود در صفات چگونگی توارث مطالعه براي 1بر فنوتیپ مبتنی

  .باشندو نشانگرهاي مولکولی می مل دو گروه نشانگرهاي مورفولوژیکنشانگرها به طور کلی شا 1387).

  

                                                   
1  Phenotype based markers   
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  نشانگرهاي مورفولوژیک  1-5-1

 غـلاف،  رنـگ  گـل، رنـگ کـرك،    رنـگ  برگ، شکل مانند مشاهده، قابل صفات شامل نشانگرها این

غیـره   سـاقه و  طـول  گوشت، رنگ نوار پوست، و رنگ میوه، شکل ریشک، طول و نوع دانه، شکل دانه، رنگ

 و شناسـایی  قابـل  راحتـی  بـه  هسـتند کـه   ژنتیکـی  شـکلی چنـد  دهنـده نشـان  نیز نشانگرها این .باشندمی

معایـب زیـادي از جملـه وجـود حالـت تـوارث غالـب، اثـرات         هـا  آن .)Jiang, 2013(باشـند  دستکاري می

هاي کنترل کننده، قرار گرفتن تحت تاثیر شرایط محیطی و مرحلـه رشـد گیـاه    ژن 2و پلیوتروپی 1اپیستازي

کـه در   ،ظهـور آنهـا مانـد   گاهی براي مشاهده و ثبت این نشانگرها باید منتظـر  . دارندو پایین بودن فراوانی 

بسـیاري از نشـانگرهاي    ه اسـاس ژنتیکـی  مطلـب ک ـ  همچنـین ایـن  . گیاهان چند ساله بسیار مشکل اسـت 

  ).1387نقوي و همکاران، ( ها را محدود کرده است، کاربرد آنهنوز مشخص نیست مورفولوژیک

  نشانگرهاي مولکولی  1-5-2

 فرد، بافت، یک کردن مشخص و یافتن براي آزمایشگاهی عنوان کاوشگرهاي به ،مولکولی نشانگرهاي

 دشونیم معرفی آللی مختلف اشکال به صورت و روندمی کارهب ژن یا کروموزوم سلولی، هسته سلول،

)Jiang, 2013( . و  یپروتئیننشانگرهاي نشانگرهاي مولکولی خود به دو گروهDNA شوندتقسیم می.  

  بیوشیمیایینشانگرهاي پروتئینی یا   1-5-2-1

 کـه  چنـد  هر شوند، بنديطبقه مولکولی گروه نشانگرهاي در است ممکن نیز پروتئینی نشانگرهاي

 انـواع  یـا  دیگـر  اشـکال  هـا، ایزوآنزیم .دارداشاره  DNA نشانگرهاي به بیشتر موضوع، این اخیرهاي در سال

یـا   امـا فعالیـت   الکتروفورتیـک متفـاوت،   تحرك و مختلف مولکولی هايوزن هستند که آنزیم یک ساختاري

                                                   
1  Epistasy  
2  Pleiotropy  
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 بـه دلیـل   ،ايتحـرك الکتروفورتیـک در اثـر جهـش نقطـه      تفاوت دروجود  .کارکرد کاتالیتیک مشابه دارند

بـر روي   ،تواننـد بـه طـور ژنتیکـی    نشـانگرهاي آیـزوزایم مـی   ). Xu, 2010( باشـد میجایگزینی اسید آمینه 

قـرار   استفاده مورد  به عنوان نشانگرهاي ژنتیکینیز هاي دیگر ژن نقشه ژنی در وشوند ها نگاشته کروموزوم

تعـداد کمـی   . باشـد میبذر و گاهی اوقات در اصلاح نباتات  ژنتیکی خلوص هايآنها در آزمون کاربرد .گیرند

توان تنها با یـک نـژاد خـاص    هاي گیاهی وجود دارند و برخی از آنها را میها در بسیاري از گونهاز ایزوآنزیم

  .محدود است یبنابراین، استفاده از نشانگرهاي آنزیم. شناسایی کرد

 DNAنشانگرهاي  1-5-2-2

کنند و را آشکار می هاتفاوت یا هاکه جهشهستند تکثیر شده  DNA از قطعاتی، DNAنشانگرهاي 

 از توالی خاص یک براي ژن یک مختلف هايآلل یا و هاژنوتیپ بین چندشکلی شناسایی براي توانندمی

DNA و دارند ژنوم در معین مکان قطعاتی چنین .قرار گیرند استفاده مورد ،منبع ژن یا جمعیت یک در 

 DNA نشانگر زبان ساده، به .شوندمی شناسایی مولکولی هايتکنولوژي برخی از استفاده با است ممکن

 ,Jiang(مختلف است  افراد بین چندشکلی که نشان دهنده باشدمی DNA توالی از کوچک ناحیه یک

2013(.  

نظر به محدودیت تعداد نشانگرها و تاثیر عوامل محیطی و مراحل رشدي گیاه بر صفات مورفولوژیک 

و تعیین  هاي مهمیابی ژننقشهاي در ، کاربرد گستردهDNAها، امروزه نشانگرهاي مبتنی بر و پروتئین

این نشانگرها معمولاً تحت تاثیر ). Manifesto et al., 2001(اند داشته هاي گیاهیروابط ژنتیکی ژنوتیپ

- هاي افراد را در سطح توالیتوانند تفاوتاند و میگیرند، در سرتاسر ژنوم پراکندهشرایط محیطی قرار نمی

شونده فقط بخش هاي رمزها ردیفدر یوکاریوت). Bardakci, 2001(هاي نوکلئوتیدي مشخص نمایند 
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شونده تشکیل هاي تکراري غیر رمزرا ردیف DNAدهند و بخش عمده را تشکیل می DNAمحدودي از 

  ).1387نقوي و همکاران، (دهند می

 مبتنـی  هايیا روش PCR بر مبتنی غیر هايروش دسته دو به توانمی را پایه نشانگري هايروش

  (Agrawal et al., 2008). کرد  تقسیم PCR بر مبتنی هايروش و هیبریداسیون بر

  نشانگرهاي مبتنی بر هیبریداسیون  2-2-1- 1-5

مولکولی مبتنی بر هیبریداسیون از اولین نشانگرهایی بودند که در مطالعات گیاهی مورد  هاينشانگر

هاي تکراري و تعداد متفاوت ردیف RFLP(1(چند شکلی طول قطعات برش یافته . استفاده قرار گرفتند

)VNTR(2این نشانگرها داراي . و هیبریداسیون هستند هایی از نشانگرهاي مبتنی بر هضم، نمونه

با این وجود . دهندبارز داشته و تکرار پذیري بالایی نشان میباشند، توارث همچندشکلی نسبتا زیادي می

به طور  ،با کیفیت بالا DNAو نیاز به  تسمی ،تقیمبه مواد رادیواکتیویته گران بر بودن، نیازبه دلیل زمان

هاي با پیچیدگی کمتر ها سبب شده است که روشاین محدودیت .گیرندده قرار نمیگسترده مورد استفا

  .(Mondini et al., 2009)توسعه یابند  PCRمانند نشانگرهاي مبتنی بر 

  )PCR(اي پلیمراز نشانگرهاي مبتنی بر واکنش زنجیره   2-2-2- 1-5

زیـادي   نشـانگرهاي  (1987) همکـارانش  و 3مـولیس  توسـط  پلیمـراز  ايزنجیـره  واکنش کشف از پس

آنهـا   اطـراف  هـاي تـوالی  کـه  اسـت  مجـزا  DNA قطعه چندین تکثیر شامل تکنیک این .کردند پیدا توسعه

گیـرد   انجـام  تکثیـر  تـا  باشند نزدیک یکدیگر به کافی قدر به باید نواحی این باشد ومی آغازگر مشابه بسیار

.(Mondini et al., 2009) رهاي ـاز نشانگDNA  وارد ـراز می توان بـه م ـ ـاي پلیمرهـواکنش زنجیمبتنی بر
                                                   

1- Restriction Fragment Length Polymorphism  
2- Variable Number Tandem Repeat  
3- Mullis  
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  :اره کردـزیر اش

واکنش زنجیـره   ه حاصل از، تفاوت طول قطعات هضم شدALP1یا  تفاوت طول قطعات قابل تکثیر

 DNA چنـد شـکلی تصـادفی    ، نشانگر3SSCP یا ، تفاوت فرم فضایی رشته هاي منفرد2PBRاي پلیمراز یا 

حاصل از تکثیـر   ، تفاوت طول قطعات5DAF  تکثیر شده یا DNA، انگشت نگاري با 4RAPD تکثیر شده یا

(AFLP)و 6ها، ریز ماهواره  ....   

کار به زراعی گیاهان بیشتر در هستند، گروه ه اینب متعلق که آنهایی بویژه مولکولی نشانگرهاي

 بدون همچنین و شوندهبیان غیر یا شوندهنبیا مناطق در تمام را ژنومی DNA ،نشانگرها این .گرفته شدند

 تهیه امکان اخیر، ايهلسا طی حال این با .دهندمی قرار ارزیابی مورد ژنومی، هايشبخ فعالیت به توجه

 نشانگرهاي نوانه به عک است شده فراهم هاژن یا ژنوم شدهتهشناخ مناطق بر مبتنی نشانگرهاي

 مولکولیاي نشانگره )Lübberstedt 2003; Gupta and Rustgi 2004) Anderson and 7کارکردي

 خوانده (West et al,. 2006) ژن بیان بر مبتنی نشانگرهاي یا  (Varshney et al,. 2007) ژن به وابسته

   .شوندمی

 معرفی ولی ،شدمی زراعی هايگونه از برخی به محدود ژن به وابسته نشانگرهاي کاربرد ،پیشتر

 کمتر زراعی هايگونه در حتی ژن به وابسته نشانگرهاي گسترش سبب یابیتوالی جدید نسل هايفناوري

  ).Varshney et al. 2009; Varshney  2010( بودند ژنومی اطلاعات فاقد که شد ايدهش هشناخت

                                                   
1- Amplicon Length Polymorphism   
2- PCR-Based RFLP  
3- Single Strand Conformation Polymorphism   
4- Random Amplified Polymorphism DNA  
5- DNA Amplification Fingerprint  
6- Microsatellites  

 Functional Markers -7  
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  )میکروستلایت(ها ریزماهواره  1-6

ها یا ریزماهوارهباشند که می PCR بر مبتنی از نشانگرهاي، 1هاSSRشونده یا هاي ساده تکرارتوالی

هاي ، تفاوت طول ردیف(STMs) 3نقاط ریزماهواره نشانمند از ردیف ،)STRs( 2هاي کوتاه تکراريردیف

  .شوندمی نامیده نیز (SSMs) 5هاي سادههاي با ردیفو یا موتیف (SSLPs) 4ساده

سیستم چند آللی، تنوع بسیار بالا، وفور بالا ها، کاربرد و تفسیر نتایج نسبتا ساده، از مزایاي ریزماهواره

، نشانگرهاي SSRهاي امروزه ثابت شده است که نشانگر. بارز بودنشان استها و همدر ژنوم یوکاریوت

مورد  SSRانواع  ،باشند و در بین نشانگرهاي موجودمناسبی براي شناسایی و تشخیص هویت ارقام می

  (Bracci et al., 2009). هستندها وتیپبراي شناسایی ژن نشانگرترین توجه

آیند، اما عمدتا از نواحی غیر کدشونده به دست می SSRدر ابتدا عقیده بر این بود که نشانگرهاي 

این ایده را  SSRبه عنوان منبعی از نشانگرهاي  6هاEST هاي نشانمند بیان شده یاتوالی امروزه استفاده از

) ESTs( شوندهایی که بیان میژن ژنومیکس توجه خود را به توالیتکنولوژي را تغییر داده است و 

هاي اطلاعاتی در پایگاه ESTدسترسی به اطلاعات  .)1390فارسی و ذوالعلی، ( است معطوف نموده

ها را فراهم نموده است که براي ESTمختلف، امکان تولید سریع و ارزان نشانگرهاي ریزماهواره مبتنی بر 

 ,Bhat(باشد نشانگرهاي مولکولی یک گزینه عملی ارزان قیمت، با کیفیت بالا و در زمان اندك مییافتن 

et al., 2005; Gupta, et al., 2003 .(  
                                                   

1- Simple Sequence Repeat   
2- Short Tandem Repeats  
3- Sequence Tagged Microsatellite sites  
4- Simple Sequence Length Polymorphisms  
5- Simple Sequence Motifs  
6- Expressed Sequence Tags   



 

15 
 

  

  )ESTs(هاي نشانمند بیان شده توالی 1- 1-6

مناسبی  ابزار cDNA1هاي باشد، مجموعه توالی توالی ژنومی یک موجود قابل دسترسزمانی که 

یا توالی  cDNAصدها جفت باز حاصل از توالی انتهاي . خواهند بود DNAها در توالی براي تشخیص ژن

طول چنین قطعاتی با . شوندشناخته می ESTبه عنوان  mRNAسازي شده قطعات کوچک همسانه

با توجه به اینکه . نوکلئوتید است 800تا  500و در حدود  آیددست میبهیابی هاي توالیاستفاده از روش

هاي توان بخشی از ژنها را میESTهستند، لذا  mRNAسازي شده مکمل همسانه DNAاین قطعات 

یا مکمل معکوس mRNA / cDNAبه طور کلی مشخصات این قطعات به عنوان توالی . بیان شده دانست

mRNA شود هاي اطلاعاتی ثبت میدر بانک.(Adams et al. 1991; Pontius et al. 2002)   

آوري انتخاب تصادفی در این فن. شروع شد 1991با بازدهی بالا از سال  cDNAیابی آوري توالیفن

به  ESTبر این اساس واژه . گیردیابی در یک یا دو انتهاي قطعات صورت میو توالی cDNAهاي همسانه

نیاز . شوداطلاق می) درصد خطا کمتر از دو(یابی شده کوتاه و نسبتا دقیق گروه جدیدي از قطعات توالی

در . هاي بارز و ارزشمند در معرفی این گروه از نشانگرهاستیابی قطعات، از ویژگیبه تنها یکبار توالی

ها وجود ندارد، بلکه تنها با استفاده از مقایسه بخش بیشتر موارد، نیازي به تشخیص و شناسایی همسانه

توان اقدام به هاي دیگر، میESTهاي شناخته شده هاي ژنتوالی یابی شده باهاي توالیکوچکی از داده

هاي شناخته شده قبلی ها به عنوان بخشی از نمونههمچنین بسیاري از همسانه. شناسایی همسانه نمود

یابی با هاي توالیتوجه به هزینه. باشندهاي بارزي میها حاوي تفاوتبوده و تنها تعداد معدودي از آن

  (Pontius et al., 2002). ها نیز از موارد قابل تامل استسب به منظور تایید همسانهکیفیت منا

هاي و میزان کاربرد آن در ژنوم انسان، پروژه ESTهاي تهیه هاي اولیه در مورد هزینهپس از بررسی

                                                   
1- Complementary DNA   
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ه بر آن علاو. )Okubo et al., 1992(در انسان معرفی شدند  ESTمشابه بسیاري انجام و تعداد متنابهی 

بانک  1992در سال . در موجودات دیگر نیز آغاز شد ESTهاي گسترده دیگري در مورد تهیه پروژه

 Boguski et al., 1993; Boguski et(ها ایجاد شد EST اطلاعات آوريبه منظور جمع dbESTاطلاعاتی 

( al,. 1994،  ولی بعدا به صورت بخشEST  در بانک اطلاعاتیGenBank  ثبت شد)Benson et al., 

2002; Pontius et al,. 2002  .(  بخشEST  بانک اطلاعاتیGenBank  حاوي حدود دو سوم تمامی

ESTبیشترین . هاي ثبت شده استEST دود ح 2013هاي ثبت شده در این بانک اطلاعاتی تا ماه ژانویه

در  .)1392طباطبایی، نیا و سید شاهین() 1-1جدول( باشدشده میتوالی نشانمند بیان 74186692

هاي تولید شده باید شوند، دادهبه طور روزانه تولید می ESTیابی ژنوم که هزاران هاي گسترده توالیپروژه

ها از دستگاه بنابراین باید براي انتقال داده. بندي و قابل تفسیر شوندذخیره، دسته ،در یک فرآیند خودکار

در چنین فرآیندي، . العمل کارا، خودکار و دقیق تهیه و تنظیم شودیاب به بانک اطلاعاتی یک دستورتوالی

یاب دریافت هاي حاصل از دستگاه توالیها یا کروماتوگرامها به طور خودکار از بانک دادهESTلازم است 

بندي شده و در کنار یکدیگر قرار گرفته تا هاي مطلوب گروههاي نامناسب، دادهپس از حذف توالی. شوند

هاي DNAها بر اساس مقایسه با ها ترجمه شده و عملکرد آندر نهایت این توالی. ی نهایی حاصل شودتوال

پپتید فرضی به پس از اینکه پلی (Nagaraj et al., 2006).شود هاي مشابه مشخص میمختلف و پروتئین

خانواده هاي همپروتئینها و هاي اصلی شناخته شده، موتیفدست آمد، فعالیت آن بر مبناي توالی پروتئین

 (Zdobnov and Apweiler, InterProScanبا استفاده از ابزار ترکیبی حاصل از مجموعه اطلاعات مانند

طوري تري در تفسیر عملکردي هستند، بههاي پروتئینی الگوهاي مناسبتوالی. شودبینی میپیش 2001)

نگاري پروتئینی هاي انگشتژنی، تهیه کتابخانهتجزیه و تحلیل چند  سازي چندگانه،که در تهیه همردیف

   .گیرندبه منظور کاربردهاي پروتئومیکس مورد استفاده قرار می
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 ژنوم13در  GenBankبانک اطلاعاتی  شده هاي ثبتEST بیشترین 1 -1 جدول

  * 2013ه ژانوی ماه تا گیاهی و جانوري مختلف
  علمی نام  دتعدا

8704790  Homo sapiens (human)  
4853570  Mus musculus + domesticus (mouse) 

2019137  Zea mays (maize) 

1669337  Sus scrofa (pig) 

1559493  Bos taurus (cattle) 

1529700  Arabidopsis thaliana (thale cress) 

1488275  Danio rerio (zebrafish) 

1461722  Glycine max (soybean) 

1286372  Triticum aestivum (wheat) 

1271480  Xenopus (Silurana) tropicalis (western 
clawed frog) 

1253557  Oryza sativa (rice) 

1205674  Ciona intestinalis 

1162136  Rattus norvegicus + sp. (rat) 

  )1392نیا و سید طباطبایی، شاهین(  * 

براي تجزیه و تحلیل دمین و موتیف و همچنین ارائه  SMARTو  Pfamدر این خصوص ابزارهاي 

  (Nagaraj et al., 2006).ها، از کارایی بالایی برخوردارند الگوي مناسب تفسیر عملکرد توالی

  EST-SSRنشانگرهاي   2- 1-6

موجود در بخش ژنی را در تکثیر هاي تکراري طراحی شده از نواحی مجاور توالیهاي آغازگرتوان می

وابسته به ژن نسبت  SSRنشانگرهاي  .)1-1شکل ( ها مورد استفاده قرار داداي ژنهاي ریز ماهوارهبخش

، هاي بیوانفورماتیکیبا استفاده از روشتوان طوري که میژنومی داراي مزایاي بسیاري هستند، به SSRبه 

هاي مناسب ، آغازگرهاآن پس بر اساس نواحی حفاظت شدهو سدر نواحی بیان شونده ژنوم شناسایی 
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 ;Xu, 2008( باشندمیها در بسیاري از گونه استفادهقابل  دست آمده،ي بههااین نشانگر .شوند طراحی

Varshney, 2010.( 

CGCCACCGAAGGAAGCAACTGAAGAAGAAGTTGCAGAGGGGGAGGAAGCCGCTGCTCCCG 
TAGCTGAGCCGCCGGCAGCTGCAGAGGCTGAGCCCGAGAAAGTCGTGACTGAAGAGCCAG 
CATCAGAAGCGGTGGCCGAGGAGGCTCCAGCTGAAGAGCCCGTGGTGGAAAAGACCGAGG 
AAACAACCCCGGAGAAGGCGGGAGAG 
 
GAGCCGCCTGCTGCTGAGGAGACTCAAGAAAAGGCCACAGAGGAGACGGAGGCTCCAGCTG
CGGTGGAGGAAACCGCGGCGAAAGAAAAGGCAGAGGTGGCGGAGGAATCAGAAGGCGGCGA
AGTTGCAGTGGACAAGAGTGAGGAGTGAGGAGTGAGGAGCTGAGTTGGTTAATTACGTTTT
TATGTGCTGTCGAGTTTGTGTTGTGTAT 

                 

  

 .ریزماهوارهتوالی از نواحی مجاور  )SEM-428(ر آغازگطراحی   1 -1شکل 

 

هاي خویشاوندي که اطلاعات را براي گونه EST-SSRهاي رسد که بتوان نشانگربر این اساس به نظر می

از  مثال بطور. دسترس است، مورد استفاده قرار داردها در آنEST یا  SSRدر مورد کمی 

 Yu( گردید استفاده برنج و چاودار گندم، ژنتیکی نقشه مقایسه در و،ج از حاصل  EST-SSRنشانگرهاي

et al., 2004; Varshney et al., 2005 .(،اگرچه نشانگرهاي  از سوي دیگرEST-SSR به عنوان نشانگر -

 ژنومی است SSRهاي ها کمتر از نشانگرآندر شوند، ولی میزان چندشکلی شناخته می یهاي با کیفیت

)Cho et al., 2000; Eujayl et al., 2002; Thiel et al., 2003.( 

 SSR )Dixit et al., 2005; Zhang et تعداد بسیار محدودي از نشانگرکنجد، گیاه در با این حال 

al., 2012 (نشانگر 40 وEST-SSR   ژنومیک)Wei, et al., 2011 (ي است که لزوم توسعه توسعه یافته

یابی ژنوم هاي ژنومی که مکمل نقشهEST-SSRها و  SSRکاربرد. کاربرد این نشانگر را ضروري می نماید

ادام ب ،)Kresovich, et al., 1995(کلزا روغنی مانند دانه  برخی گیاهاندر تاکنون ، باشندمی یگیاه

 SSR(  Reverse Primer(ریزماهواره 

Forward Primer 

dbEST Id:       14128385 
EST name:       MC01006A12 
GenBank Acc:    BU667447 
GenBank gi:     40445579 
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   .گزارش شده است )Akkaya et al., 1992(و سویا ) Hopkins et al., 1999(زمینی 

ها و ارقام بومی بدون شک، کشور ما به لحاظ تنوع کنجدهاي زراعی غنی است و داراي واریته

هاي ها زراعت این گیاه در شرایط اقلیمی متفاوت و متنوع ایران از سازگاريپی قرن متمایزي است که در

ساز توانند مواد ارزشمندي جهت مطالعات ژنتیکی و زمینهبالایی برخوردارند و می یاکولوژیک -زراعی

  . انتخاب موفقیت آمیز صفات مطلوب در این گیاه باشند

که از مناطق مختلف کشت و کار کنجدهاي ایرانی و خارجی ژنوتیپ از  22در این پژوهش، تنوع 

و برخی کشورهاي آسیایی ) اصفهان، فارس و اردبیل خوزستان، مازندران، بوشهر، کرمان،(کنجد در ایران 

 زراعی، کیفی و -برخی صفات مورفولوژیکی با استفاده ازاند، آوري شدهجمع) چین، هند، پاکستان و عراق(

  .مورد ارزیابی قرار گرفته است EST-SSRنشانگر  15
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  دوم فصل

 مروری بر منابع
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 مطالعات پیشین   2-1

ي توارث در کنجد بیشتر بر ژنتیـک کمی، اصلاح مرسوم و درك عمل ژن و نحوهمطالعات پیشین 

هاي و داده یترنسکریپتوم صفات متمرکز بود و موارد محدودي از کاربرد نشانگرهاي مولکولی، اطلاعات

تنوع و مطالعات بررسی بارز در هم هاياین بین، کاربرد نشانگردر . در این گیاه منتشر شده استژنومی 

  .بسیار محدود است در این گیاه شناسایی ژرم پلاسم

هاي مختلف کنجد، تنوع مورفولوژیکی پلاسمدر مطالعاتی که تا کنون به انجام رسیده است، ژرم

 ;Bedigian et al., 1986, Baydar et al., 1999; Bisht et al., 1998(اند وسیعی را از خود نشان داده

Xiurong et al., 2000( .و همکاران  1بیشتمثال،  عنوانبه)پلاسمی متشکل از ، با ارزیابی ژرم)1998

ها از نظر آوري شده از مناطق اگرواکولوژیکی مختلف هند، اظهار داشتند که این ژنوتیپکنجد جمع 100

ارزیابی مشابهی بر اساس همچنین، . شوندبندي میگروه طبقهخصوصیات مورفولوژیکی و زراعی در هفت 

  ). Xiurong et al., 2000( ی صورت گرفتپلاسم چینیک ژرمخصوصیات مورفولوژیک در 

ر کشو 20آوري شده از پلاسم کنجد جمعنیز تنوع مورفولوژیکی ژرم) 1986(و همکاران  2بدیجیان

پلاسم، بیشتر در این ژرم. بندي گردیدندگروه دسته 8ارقام در مختلف را بررسی کردند که در پایان این 

گیاهان  اغلباي، کره شدهاصلاحکنجد  هاينمونه. هاي زودرس، پرپشت و کوتاه بودندارقام ترکی از ژنوتیپ

ها بندي آنبا توجه به وجود برخی اجداد وحشی کنجد و دسته. بودندهاي نواري شکل غیرمنشعب با برگ

و اصلاح ژنتیکی این گیاه و نیز تواند در شناسایی هاي مختلف، نتایج حاصل از این پژوهش میدر گروه

  .دنمورد استفاده قرار گیر در این گیاهو تمایز ژنتیکی  یبراي فراهم کردن اطلاعات درباره تکامل

                                                   
1- Bisht  
2- Bedigian  
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از  ژنوتیپ 12 نمونه کنجد زراعی شامل 68در  را تنوع آنزیمی الگوي ،)1997( 1شیکی و اومزاکیای

هاي مورد بررسی و گزارش کردند که ژنوتیپ نمودهاز تایلند مطالعه نمونه  41از کره و  ژنوتیپ 15ژاپن، 

توسط یک مکان ژنی با ، IDHهاي آیزوزایم. تنوع نشان دادند) IDH(ایزوسیترات دهیدروژناز از نظر آنزیم 

- این آیزوزایمرو از این ه بودند،توزیع شدسه کشور  يهانمونه ژنوتیپدر  کهشوند میکنترل ) idh(دو آلل 

  .به طور گسترده مورد استفاده قرار گیرندو ژنتیک کنجد  اصلاح زمینه توانند درمی IDHهاي 

 RAPDتوده کنجد هندي و خارجی از نشانگر  58در ارزیابی تنوع ژنتیکی ) 1999(و همکاران  2بهت

ژنومی بالایی در کنجدهاي هندي به ویژه کنجدهاي مربوط به ناحیه بر این اساس تنوع . استفاده نمودند

 3سالازار. کشور جهان گزارش گردید 22شمال شرقی هند نسبت به کنجدهاي خارجی جمع آوري شده از 

هاي به نژادي این گیاه لاین کنجد آزاد شده در برنامه 9نیز جهت بررسی تنوع ژنومی ) 2006(و همکاران 

باند چند  94را مورد استفاده قرار دادند که تنوع ژنومی بالایی با مشاهده  RAPDآغازگر  12در ونزوئلا، 

  .ژنوتیپ گردیدند 6آغازگر قادر به شناسایی و تشخیص  9در بین این آغازگرها، . شکل گزارش شد

 DNAکنجد در سطح ژنوتیپ  20نیز تنوع ژنتیکی را در بین ) 2011(و همکاران  4اکبرهمچنین، 

و  مورد استفاده قرار گرفت آغازگر 10در این آزمایش تعداد . آزمایش کردند RAPDنشانگر سیله آنالیز وبه

قطعه  17تا  5 آغازگرهر . انداز آن چند شکل بوده) 75%(قطعه  70که  گردیدتولید  RAPDقطعه  93

ها در دو گروه عمده و شش ژنوتیپاز لحاظ ژنتیکی، . نمودتولید  آغازگرباند در هر  3/9تکثیري با متوسط 

سطح محدود،  آغازگرهاياده از مجموعه حتی با استف RAPDتکنیک  بنابراین .بندي شدندطبقهزیرگروه 

  .نمودهاي مختلف پاکستان مشخص اقلیمآوري شده از جمع هايکنجدنمونه بالایی از تنوع ژنتیکی را بین 
                                                   

1- Isshiki and Umezaki  
2- Bhat  
3- Salazar  
4- Akbar  
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به منظور بررسی سطح تنوع ژنتیکی در ارتباط با نواحی جغرافیایی و ) 2007(و همکاران  1علی

جفت آغازگر  21رقم کنجد جمع آوري شده از نواحی مختلف جهان را با  96خصوصیات مورفولوژیکی، 

AFLP این محققین گزارش . چند شکل بودند ،باند) 35%( 157 شده،باند تولید  445از  .بررسی کردند

. شوندمیاز لحاظ جغرافیایی به دو گروه عمده آسیاي شرقی و جنوبی تفکیک شده بررسیکه ارقام  ردندک

ضمن وجود تنوع  AFLPنشانگر  9با استفاده از ) 2006( 2در حالی که در پژوهش لائورنتین و کارلووسکی

ا و توزیع هژنوتیپ در ژرم پلاسم ارزیابی شده، ارتباطی بین تنوع) درصد چندشکلی 93(ژنتیکی بالا 

  .جغرافیایی گزارش نشد

را براي تعیین روابط ) ISSR(هاي تکراري ساده داخلی ، چندشکلی توالی)2002(و همکاران  3کیم

آغازگر  14در این مطالعه . اي و خارجی مورد استفاده قرار دادندژنوتیپ کنجد کره 75ژنتیکی بین 

اي محصول واکنش زنجیره. قطعه تکثیري تولید شد 79مناسب براي ارزیابی تنوع ژنتیکی انتخاب و 

 بر اساس روش مورد مطالعههاي ژنوتیپ. کردژنوتیپ نمایان نمونه  75چندشکلی در بین  33%، پلیمراز

UPGMA 4 جغرافیایی توزیعبا را واضحی  ترسیم شده، تطابقدندروگرام که  به هفت گروه تقسیم شدند 

که نشان  بودند پراکندههاي اصلاحی کره در امتداد خط دندروگرام بعضی لاین. نشان نداد هاژنوتیپ

 .پلاسم بوداي در این ژرمکنجدهاي کرهدهنده گستردگی تنوع ژنتیکی 

لاین کنجد انتخاب شده از نواحی اقلیمی مختلف  19، تنوع ژنتیکی )2011(و همکاران  5پارسائیان

 (ISSR) هاي تکراري ساده داخلیلیتوارجی را با استفاده از نشانگرهاي مولکولی لاین خا 5ایران به همراه 

نتل ارزیابی کردند و نشان دادند از مجموع افیایی را با استفاده از آزمون مبررسی و ارتباط آن با تنوع جغر
                                                   

1- Ali 
2- Laurentin and Karlovsky 
3- Kim 
4- Unweighted Pair Group Method of Arithmetic Mean  
5- Parsaeian  
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پ قطعه در یک یا چند ژنوتی ISSR ،130آغازگر  13با  PCRتکثیر شده در واکنش  DNAقطعه  150

. درصد متفاوت بود 100درصد تا  33/33درصد باندهاي چند شکل تکثیر شده از . چندشکلی نشان دادند

بیانگر وجود تنوع ژنومی بالا در  ،ISSRاین سطح بالاي چندشکلی حتی با کاربرد تعداد محدودي آغازگر 

  .بودهاي ارزیابی شده ژنوتیپ

 3و  ٢SRAPنشانگر  11توسط  ی راتوده بومی کنجد چین 404 ژنومیتنوع  ،)2010(و همکاران  1ژانگ

چندشکلی  72%قطعه چندشکل با متوسط  126 شدهقطعه تولید  175 از .ندارزیابی کرد SSRنشانگر 

آوري شده از نواحی هاي جمعبندي حاصل از دندروگرام ترسیم شده، ژنوتیپالگوي دسته. تولید شد

تفرق جغرافیایی هاي متفاوتی نشان داد که بیانگر این واقعیت بود که اگرواکولوژیکی مختلف را در خوشه

هاي به مؤلفهتجزیه بندي به روش نتایج حاصل از دسته .شودفاصله ژنتیکی بیشتر نمیعموما منجر به 

بر کارآیی  محققین در مجموعاین . اي را تایید نمودحاصل از تجزیه خوشهالگوي ) ٣PCOA(اصلی 

  .)Zhang et al., 2010(یید نمودند أتکنجد در تنوع ژنتیکی  در بررسی SRAPو  SSR هاينشانگر

از ) SSR(، پنجاه توالی ریزماهواره صورت گرفت) 2005(و همکاران  4در پژوهشی که توسط دیکسیت

. ندبا استفاده از یک پروتکل تغییر یافته جداسازي شد )(.Sesamum indicum L یک کتابخانه غنی کنجد

ژنوتیپ کنجد مورد استفاده  16ریزماهواره چندشکل در تجزیه و تحلیل تنوع بین 10غربالگري، پس از 

اندازه قطعات از  شد و تعیینآلل  6/4آلل در هر مکان ژنی با میانگین  6تا  3ها از تعداد آلل. قرار گرفتند

                                                   
1- Zhang  
٢- Sequence-Related Amplified Polymorphism  
3- Principal Coordinates  
4- Dixit  
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150 bp  307تا bp هتروزیگوسیتی مورد انتظار . متفاوت بود)He (لاعات چندشکل و محتویات اط)١PIC (

   .شد تعیین 80/0تا  34/0و  858/0تا  437/0به ترتیب از 

الگوي تنوع ، )SSR(نشانگر توالی تکراري ساده  10، با استفاده از )2011( 2جبریمیشل و پارزیس

مورد بررسی قرار  اییاتیوپیکنجد هاي به نمایندگی از ژنوتیپرا جمعیت کنجد  50ژنتیکی درون و بین 

 820/0تا  393/0نشانگرها از  PICآلل در هر مکان ژنی و  1/12با میانگین  17تا  6ها از تعداد آلل. دادند

 260/0تا  120/0و  440/0تا  060/0براي توده و ارقام از ) Ho(هتروزیگوسیتی مشاهده شده . شد تعیین

که نشان دهنده وجود هتروزیگوسیتی بالاتر درون  مشخص شد 193/0و  234/0با متوسط  به ترتیب

  . باشدنسبت به ارقام می هاتوده

از نظر ژنوتیپ کنجد نیجریه  30تنوع در  ارزیابیبراي  SSRهاي در موتیف دیگر، تغییر پژوهشیدر 

این  بهبود ژنتیکی در جهت مهم آن، به عنوان یک گامچرب هاي اسید روغن و ترکیب میزانتنوع در 

متوسط (درصد  55تا  40محتوي روغن دانه کنجد طیفی از . قرار گرفت استفاده مورد هاژنوتیپ

هاي ها با موتیفبین ژنوتیپ اختلافات زیاديمورد استفاده،  آغازگرجفت  10از . بود) درصد 82/2±65/47

 که )GBssr-sa-72 و p7-GBssr-sa-123(آغازگري از دو جفت  که یافت شد (TC12 - TC25)تکراري 

 تنوع. شدند تفکیکگروه  8ژنوتیپ موجود به طور واضح به  30و دست آمدبهحاوي اطلاعات مفیدي است 

 رابطه نزدیکیروغن و ترکیب اسیدچرب  میزانریزماهواره با تنوع در  ها بر اساس نشانگرهايدر ژنوتیپ

این صفات  درانتخاب به کمک نشانگر  بعديهاي پروژهتواند به طور بالقوه در میاین مطلب که  داشت

  ).Nweke et al., 2011(مفید باشد 

هضم چند آنزیمی، هایی مانند روش با استفاده از ها راریزماهواره نیز) 2012(اسپاندانا و همکاران 

موتیف  200بیش از . مغناطیسی استرپتاویدین در کنجد جداسازي کردند هايو ذرهپروبی ریزماهواره چند

                                                   
1- Polymorphism Information Contents  
2- Gebremichael and Parzies  
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SSR  ها حاوي از موتیف درصد 80 در این بین کهمشخص شدSSR نشانگر  18بین از  .ندبودSSR 

 .ژنوتیپ کنجد مورد استفاده قرار گرفتند 60 آنالیزو براي  چندشکلی نشان دادندنشانگر  5مشخص شده، 

هاي ابزارعنوان بهها SSRدر این پژوهش . تعیین شد درصد 77این مطالعه  PICمیانگین ارزش 

- در برنامه ،اریخی ارقام در سطح ژنومیکتوسعه تکاملی و ت آنالیزارزشمندي براي ارزیابی تنوع ژنتیکی و 

  .معرفی گردیدندهاي اصلاحی کنجد 

ژنی در کنجد  SSRتوسعه و تایید نشانگرهاي  که در راستاي ،)2012(ژانگ و همکاران  در مطالعه

یابی کنجد با استفاده از توالی ژنی در SSRنشانگر  2164، انجام شد RNA-seq روش وسیلهبه

ژنوتیپ کنجد  24 بر روي ارزیابی شده جفت آغازگر 300از  جفت آغازگر 276 .تولید شدترنسکریپتوم 

تطابق کمی بین الگوي  در این مطالعه،. تولید کردندآمیزي قطعات تکثیري به طور موفقیت ،مورد آزمایش

   .تنوع جغرافیایی و ژنومی گزارش گردید
دیگر ء نیز در زمرهکنجد  ESTبا استفاده از اطلاعات  EST-SSR هاينشانگر علاوه بر موارد ذکر شده،

  .نشانگرهاي به کار رفته در این گیاه قرار گرفت

 ESTمجموعه  1785 کنجد، درشناسایی شده  EST 3328از ، )2008(بین و همکاران  در پژوهش

تکثیري از قطعات . ها مشخص شدEST توالی 148 و EST-SSR 155که گردآوري شد غیر تکراري 

- دي. ندبود kb 99/4 در هر ESTیک  با میانگین kb 27/774 در مجموع غیرتکراري ESTهاي توالی

هاي شناخته شده، برخوردار EST-SSRدر بین بیشترین فراوانی از ، 42/37%فراوانی با  AG/TCنوکلئوتید 

ژنوتیپ  36 شد که براي تکثیر جفت آغازگر طراحی 50، هاESTحاوي  SSRهاي بر اساس این توالی. بود

ها کار رفت که تعداد کمی از آنبهژنوتیپ آفتابگردان روغنی  2ژنوتیپ سویا و  2ژنوتیپ کتان،  2کنجد، 

. تکثیر گردیدند PCR واکنشدر ) تا براي آفتابگردان روغنی 4تا براي سویا و  3تا براي کتان،  2از جمله (

مکان در هر  45/2مکان با  متوسط  108، تکثیر شده در کنجد EST-SSR 44با استفاده از همچنین، 
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میانگین  و چندشکل) 4/61%(جفت آغازگر  44از  آغازگربیست و هفت . شد تولیدبا موفقیت  آغازگرجفت 

PIC 390/0 الگوریتم ترسیم شده با در دندروگرام. بود UPGMA  36بر اساس ضریب شباهت ژنتیکی 

هیچ ، پژوهش نیزدر این . مجزا قرار گرفتندچهار گروه  درها ژنوتیپ و گردید مکان چندشکل 91ژنوتیپ، 

تولید شده براي هاي EST-SSR مجموعدر .و تنوع ژنومی مشاهده نگردید جغرافیایی تطابقی بین الگوي 

روغنی با ارزش دانه گیاهان  باپذیري یابی لینکاژي و مطالعه انتقالتجزیه و تحلیل ژنتیکی، نقشه در کنجد

  .بوده است

یابی جفت انتهایی توالینوین هاي کنجد از پنج بافت توسط تکنولوژي در پژوهشی دیگر، رونوشت

مرتب و  bp 629با میانگین طول  2همتابی ژن 86222 درهاي خام خوانش. گردیدندیابی توالی 1ایلومینا

ها در پایگاه داده نشباهت قابل توجهی با پروتئی%) 03/54(همتا بی ژن 584,46تعداد . ندگردآوري شد

 10,805همتاي تفسیر شده هاي بیاین ژن. داشتند  Swiss-Protو پایگاه داده NCBIتکراري پروتئین غیر

 هاي ارتولوگهاي گروهبنديو خوشه) GO( 3ژنهاي آنتولوژي بنديبه ترتیب براي دسته ژن 588،27و 

 BLASTx ژن آرابیدوپسیس بر اساس آنالیز 460،15همتا با ژن بی 750،44علاوه بر این . ندتعیین شد

پوشش نسبتا بالاي ) 10 ، نسخهTAIR(منبع اطلاعات آرابیدوپسیس  مقایسه بادر  همولوژي نشان داد و

ند و به تبدیل شد) SSR )EST-SSR همتا به نشانگرهايژن بی 702،7در کل  .ژن را مشخص کرده است

از این . گردیدندانتخاب  ژنومیبراي تایید تکثیر و تعیین درجه چندشکلی  EST-SSR 50طور تصادفی 

 24میان در و میزان قابل توجهی از چندشکلی را موفقی را انجام داده جفت آغازگر تکثیر  40تعداد بین 

یافتن ژن و  دریابی به این روش، که توالیاین مطالعه نشان داد . تعیین نمودندمورد آزمایش کنجد نمونه 

  .)(Wei et al,. 2011 باشدکم هزینه و سریع میتوسعه نشانگر مولکولی در موجودات غیر مدل 

                                                   
١- Illumina paired-end sequencing   
٢- UniGenes  

  Gene Ontology -3)  هاي بیولوژیکی استهاي سلولی، عملکرد مولکولی و فرآیندیک فرهنگ لغت کنترل شده براي توصیف بخش(
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پایگاه  ازکنجد  ESTتوالی  619،16کل ، در )2013(و همکاران  1ویجايدر مطالعه انجام شده توسط 

 49وع میان جفت آغازگر طراحی و براي تعیین تن 156ها، توالیاین از بین  .استخراج شد GenBank داده

آلل در هر  5تا  2چندشکل بوده و  SSR آغازگرجفت  20 در مجموع .مورد استفاده قرار گرفتژنوتیپ 

از  PICمتفاوت بوده و میانگین ارزش ) bp(ز جفت با 399تا  101از  هااندازه آلل. کردندتکثیر مکان ژنی 

این پژوهش بر  .گردیدندبندي مجزا گروه ءخوشه 5 درژنوتیپ  49، در مجموع .بودمتغیر  90/0تا  49/0

در ارزیابی تنوع ژنتیکی در کنجد و نیز شناسایی بهترین والدین جهت  EST-SSR کارآیی نشانگرهاي

   .ید نمودکأنژادي در این گیاه، تهاي بهبرنامه

، مجموعه جدیدي از انجام شد )2014(و همکاران  2همچنین، در پژوهشی که توسط بدري

از . استفاده گردیدپلاسم کنجد ژرم 16تنوع ژنتیکی در ارزیابی نشانگرهاي ریزماهواره مشخص و براي 

120 SSR 18ند که شامل تا چندشکل بود 92عرفی شده، مSSR   تا از  74از هیبریدهاي انتخابی و

آلل  11/3با میانگین و  5تا  2هاي هر مکان ریزماهواره از تعداد آلل. باشندمی EST هايمجموعه داده

 912/0تا  298/0از  PIC شاخص و )bp( جفت باز 100- 510در بسیاري موارد  هااندازه آلل. مشخص شد

  .مشخص شد

 .کنجد آغاز شده است یاصتصخا هاينشانگرتولید تقویت  در جهتهایی نیز تلاش اخیرهاي در سال

هاي لینکاژ ژنتیکی با وضوح هنوز براي توسعه نقشه ،تعداد نشانگرهاي ریزماهواره قابل دسترس حال،با این

حاوي اطلاعات مفید در  DNAو افزایش تعداد نشانگرهاي  نبودهکافی  ،صفات زراعی مهم و مرتبط بابالا 

  .باشدمی ضروري کنجد

                                                   
1- Vijay  
2- Badri  



 

30 
 

 

- هیچ مطالعه EST-SSRهاي کنجد ایرانی با استفاده از نشانگر تا کنون بر روي ژنوتیپنظر به اینکه 

ر مولکولی در بیان تنوع ژنومی بنابراین هدف این تحقیق ارزیابی کارایی این نشانگ ،اي صورت نگرفته است

هاي آینده جهت شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات کمی وکیفی باشد تا در پژوهشمی پلاسم حاضرژرم

  .مطلوب در این گیاه مورد استفاده قرار گیرند
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  سومفصل 

  هامواد و روش
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 هاو روش مواد، وسایل

هـاي بـه   هـا، وسـایل و روش  مواد، محلولهاي گیاهی، صفات مورد بررسی، تهیه نمونهدر این فصل 

  .شودکار رفته در این پژوهش نام برده و توضیحات لازم درباره هر کدام داده می

  هاي گیاهی و صفات مورد بررسینمونه 3-1

ژنوتیپ انتخاب شـده   22تحقیق شامل آوري شده جهت اجراي این جمع مختلف هايبذور ژنوتیپ

هـاي روغنـی موسسـه تحقیقـات     از مناطق اقلیمی مختلف ایران بودند که بذور آنها از بخش تحقیقات دانـه 

-هـاي داراي شـماره  ژنوتیـپ . اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج و مراکز تحقیقات فارس و دزفول تامین گردیـد 

داخلـی، شـش    هـاي ژنوتیپعلاوه بر . باشندبانک ژن کشور میاز مواد ژنتیکی مربوط به ) TN(هاي موقتی 

خارجی از کشورهاي آسیایی هند، چین، پاکستان، عراق و حاشیه مدیترانه نیز در ایـن پـژوهش بـا     ژنوتیپ

در مزرعـه   1394توجه به داشتن تنوع خصوصیات مورفولوژیک، زراعـی و کیفـی گـزینش شـده و در بهـار      

 برگـی  8تـا   6در مرحله  هاي برگی از گیاه جواننمونهشاهرود کشت و نعتی صدانشکده کشاورزي دانشگاه 

 مـورد ارزیـابی قرارگرفتنـد   گراد بـراي انجـام ایـن پـروژه ذخیـره و      درجه سانتی -20آوري و در فریزر جمع

 ).1-3جدول (

وتـه،  ، تعداد روز تا گلدهی و رسیدگی، وزن هزاردانه، ارتفـاع ب گیري شده شاملصفات زراعی اندازه

اد دانـه در  ارتفاع تشکیل اولین کپسول، تعداد شاخه میـوه دهنـده در بوتـه، تعـداد کپسـول در بوتـه، تعـد       

هـاي میـانی پـس از حـذف     ردیف. گیري شدندبوته تصادفی اندازه 10که بر روي  کپسول، عملکرد تک بوته

گیـري  صـفات کیفـی انـدازه   . فتندمورد استفاده قرار گرمیزان عملکرد در هکتار گیري براي اندازهاثر حاشیه 

شده عبارت بودند از درصد چربی، پروتئین، خاکستر، اسید اسـتئاریک، اسـید لینولئیـک، اسـید لینولنیـک،      

هاي بذري آسیاب شده و بـا اسـتفاده از دسـتگاه    گرم از نمونه 15اسید اولئیک، اسید پالمیتیک که بر روي 
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همچنین میـزان  . گیري گردیداز شرکت پرتن اندازه A Socb 8620اسپکتروسکوپی با نور مادون قرمز مدل 

نـانومتر   870در طـول مـوج    6505مـدل   JENWAYسنج سنجی با دستگاه طیففسفر دانه به روش رنگ

انجـام   Perkinelmerساخت شرکت  3030قرائت گردید و سنجش کلسیم دانه با دستگاه جذب اتمی مدل 

 .شد

  هاآنآوري و محل جمعمورد مطالعه  ي کنجدهاژنوتیپ 1 - 3جدول 
  آوريمحل جمع  هاژنوتیپ  
  هند  )سیاه(هندي   1
  مازندران –ایران   ناز تک شاخه  2
  مازندران  - ایران   ناز چندشاخه  3
  بوشهر - ایران   1برازجان   4
  بوشهر  - ایران   2برازجان   5
  پاکستان  89پنجاب   6
  پاکستان  پاکستان  7
  فارس –ایران   1داراب   8
  فارس –ایران   14داراب   9
10  IS  حاشیه مدیترانه  
  چین  چینی  11
  ناشناخته  یکتا  12
  خوزستان –ایران   صفی آبادي  13
14  TN240   خوزستان –ایران  
15  TN223   خوزستان –ایران  
16  TN234   خوزستان –ایران  
17  TN238   خوزستان –ایران  
  خوزستان - ایران   آبادمحلی حاجی  18
  اردبیل –ایران   اولتان  19
  اصفهان –ایران   2822ورامین  20
  عراق  22عراقی  21
  کرمان –ایران   2جیرفت   22

  



 

34 
 

 

  هامواد و محلول 3-2

 Master Mix Red، DNase Free Deionized Water :شامل تحقیق این در استفاده مورد مواد

،Loading Buffer  ،Tris-HCl ,DNA Ladder 100bp،EDTA ، Boric Acid و β- Mercaptoethanol  

 .گردید تهیه )ایران تهران،Sinaclon (شرکت  از که

CTAB ،PVP ،NaCl ،Chloroform ،IsoAmyl Alcohol ،Ethanol  وIsopropanole  شرکت از Merck 

 آغازگرهاو  گردید تهیه )آمریکا کالیفرنیا،Invitrogen (شرکت  از آگارز و خریداري )آلمان فرانکفورت،(

  .ندسنتز شد) تهران، ایران(توسط شرکت تکاپو زیست 

  وسایل و تجهیزات آزمایشگاهی  3-3

 ،)ژاپن اتسو، (آراتک ، ترموسایکلر)آمریکا(Labnet ورتکس  ،)ایران تهران،Rozhin Teb (اتوکلاو 

 کره سئول،( LG مایکروویو ،)آلمان(  Memmertگرم آب حمام ،)آلمان هامبورگ، Eppendorf (سانتریفیوژ

 µl١٠٠٠Eppendorf و ١٠٠ µl ،١٠ µl ، سمپلر)آلمان سوبیا،( QUANTUM ST4 ژلداك ،)جنوبی

پارس 30 فریزر  ،)ایران( RF360یخچال هیمالیا  ،)آلمان نورنبرگ،( Heidolphپلیت هات ،)آلمان هامبورگ،(

 PADIDEH NOJEN PARS الکتروفورز افقی ،)آلمان گوتینگن، SARTORIU (متر pH و ترازو ،)ایران تهران،(

  .گرفت قرار استفاده مورد پروژه این در) ایران مشهد،(

  هاي مورد نیازمحلول  3-4

  بافر استخراج 3-4-1

 لیتر میلی pH =8.0 ،4)(مولار  Tris-HCl 1لیتر میلی 10لیتر بافر استخراج، میلی 100براي تهیه 

EDTA 5/0  مولار)(pH =8.0  لیتر میلی 28وNaCl 5 در آخر نیز را با هم مخلوط کرده،  مولارpH  کل را
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به محلول فوق  2PVP-40گرم  1و  CTAB1گرم  2و پس از اتوکلاو شدن، تنظیم شد  5 در HClتوسط 

  .لیتر رسانده شدمیلی 100استریل، حجم کل به افزوده شده و با آب مقطر 

 )EDTA, 0.5 M, pH=8( مولار 5/0آمین تترا استیک اسید ديمحلول اتیلن 3-4-2

لیتر آب مقطر دوبار تقطیر حل کرده و با استفاده از یک میلی 75را در  EDTAگرم  612/18به میزان 

آن  NaOHتوان با استفاده از محلول، می pHبراي تنظیم . شودزن مغناطیسی کاملا مخلوط و حل میهم

در شدن اتوکلاو پس از ، محلول شد لیتر رساندهمیلی 100نهایت حجم محلول به رساند و در  8را به 

  .شد يیخچال نگهدار

 )NaCl, 5 M( مولار 5محلول کلرید سدیم  3-4-3

که به طور کامل حل لیتر آب مقطر حل کرده و پس از اینمیلی 70را در حدود  NaClگرم  2/29به میزان 

  .شودرسانده و سپس اتوکلاو میلیتر میلی 100شد حجم را به 

  )C2H3NaO2,  3.2 M. pH= 5.4( مولار 2/3محلول استات سدیم  3-4-4

 را با اسیداستیک pHلیتر آب مقطر حل کرده و سپس میلی 90گرم استات سدیم را در  24/26 مقدار

  .شودرسانده و اتوکلاو می 100رسانده و در آخر حجم را به  4/5به 

 TBEمحلول بافر  3-4-5

بـراي تهیـه   . شـود مصـرف مـی   1xتهیه و نگهداري و بـه صـورت    5xبه صورت ) بافر الکتروفورز( TBEبافر 

 EDTA 5/0لیتـر از اسـتوك   میلـی  20گرم اسـیدبوریک،   Tris Base ،5/27گرم  54، به میزان 5xاستوك 
                                                   

1- Hexadecyltrimethyl ammonium bromide 

2- Polyvinyl pyrrolidine   
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حجـم   8 بـر روي  pH تنظـیم لیتـر رسـانده و پـس از    میلی 750را با هم مخلوط و به حجم ) pH=8(مولار 

 . رسدلیتر می 1با آب مقطر به  محلول

  از بافت برگ DNAاستخراج   3-5

 CTABبـه روش  ) L. Sesamum Indicum(از بافت برگ جوان و تازه گیاه کنجد  DNAاستخراج 

  .طور خلاصه آورده شده استروش استخراج در ادامه به. با کمی تغییرات، صورت گرفته است

را با بـافر اسـتخراج، درون هـاون    ) ترجیحا بدون رگبرگ(گرم از برگ جوان گیاه کنجد  3/0حدود 

در حمـام آب  از اسـتفاده  ، قبـل  CTABبـافر  : نکته. (چینی کوبیده و کاملا له کرده تا عصاره آن خارج شود

  .)شودمیگراد گرم سانتی درجه 70تا  65گرم و در دماي 

افزوده  RNaseها به هر کدام از آن RNAاي استریل منتقل و براي حذف هبرگ کوبیده شده به ویال

براي . شدندگراد نگهداري درجه سانتی 37دقیقه در دماي  15خوب مخلوط و به مدت سپس ، شد

توان از کنند میاختلال ایجاد می DNAساکاریدها که در استخراج ها و پلیحذف پروتئین

در حمام آب  دقیقه و 30-60سپس به مدت . نیز استفاده کرد SDS1و  Proteinase Kمرکاپتواتانول، 

- پس از گذشت این مدت زمان، اجازه داده می. ندفترگگراد قرار درجه سانتی 70تا  65دماي  گرم با

به (ایزوآمیل الکل سرد -ها کلروفرمشود تا به دماي محیط رسیده و سپس هم حجم مایع درون ویال

گراد درجه سانتی 4و دماي  rpm 12000دقیقه با دور  15و به مدت شد افزوده ) 1به  24نسبت 

قبل را مجددا تکرار کرد، سپس مایع رویی به  مرحلهتوان براي شستشوي بهتر، می. ندشدسانتریفیوژ 

ها، ساکاریدها و پروتئینال کردن باقیمانده پلیو براي رسوب و غیر فع شوندمیهاي جدید منتقل ویال

نشین ته DNAکه و همچنین براي اینمولار  2/3استات سدیم  ومولار  NaCl 5به هر ویال، محلول 

                                                   
١- Sodium Dodecyl Sulfate   
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ایزوپروپانول سرد افزود و  کلاف دهد، دو سوم حجم مایعو به صورت غیر محلول درآید و تشکیل  شود

، DNAپس از جداسازي کلاف . گیرندمدتی بر روي یخ قرار میته شده، سپس  به آرامی سر وها ویال

نشین شده، رنگ تهرسوب سفید. شوندشستشو داده می% 70یکبار با الکل مطلق و یک یا دوبار با الکل 

 70تا  DNA ،40سپس به هر ویال به نسبت مقدار . معرض هوا قرار گرفته تا خشک شوند در

 ˚Cها در دماينمونه سپس ،افزوده تا کاملا حل شوند TEمیکرولیتر آب مقطر دوبار استریل و یا بافر 

  .شوندنگهداري می -20

  

  DNAبررسی کمیت و کیفیت   3-6

  به روش اسپکتروفتومتري DNAتعیین کمیت  3-6-1

 DNAابتـدا بـا حلالـی کـه     . شودمی، از دستگاه اسپکتروفتومتر استفاده DNAبراي بررسی کمیت 

بـا   DNAمیکرولیتر از نمونه  2 سپس. شودمیدستگاه کالیبره ) TEآب مقطر یا بافر (در آن حل شده است 

-مـی نانومتر خوانـده   260و میزان جذب نور در  گیردمیمیکرولیتر آب مقطر درون کووت کوارتز قرار  198

. گـردد مـی لیتر بـر اسـاس معادلـه زیـر محاسـبه      بر حسب میکروگرم بر میلی DNAسپس مقدار کل . شود

اسـت کـه   )  dsDNA(اي دو رشـته  DNAلیتـر بـراي   میکروگرم بر میلی 50جذب برابر یک، برابر با غلظت 

باید برابـر بـا   ) نانومتر 280نانومتر به طول موج  260نسبت جذب در طول موج (استخراجی  DNAکیفیت 

  . باشد 8/1تا  6/1
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  بر روي ژل آگارز و الکتروفورز افقی DNAتعیین کیفیت  3-6-2

زیـر   و پـروتئین از روش  RNAاز نظـر شکسـتگی یـا وجـود آلـودگی       DNAبراي تعیین کیفیـت  

 ژلمخلـوط کـرده و در    1را با بافر بارگـذاري  DNAهاي شود، به این صورت که مقداري از نمونهاستفاده می

. گیـرد با اندازه مشخص مورد بررسی قرار مـی  2مقیاس DNAحاوي اتیدیوم بروماید و در کنار یک  1%آگارز 

پس از پایان الکتروفـورز، ژل بـر روي   . دقیقه برقرار گردید 30و به مدت ولت  100جریان الکتریکی با ولتاژ 

هـاي  وجـود بانـد  . شـود و تحت اشعه ماوراء بنفش قرار گرفته و از آن عکسبرداري می 3دستگاه عکسبرداري

  . باشدمی DNAنشان دهنده کیفیت مطلوب  5کشیدگی و فاقد 4کاملا واضح

  )PCR(اي پلیمراز واکنش زنجیره  3-7

 Tris-HCl )pHاز مستر میکس آماده شرکت ویراژن با ترکیبـات   PCRبراي انجام در این پژوهش، 

8.5( ،2SO4)NH4( ،MgCl2 4 mM ،Tween20 0.2% ، 0.4 mM از هر کـدام ازdNTP  ،0.2هـا u/µl Taq 

DNA Polymerase   آغازگرهـاي مـورد اسـتفاده توسـط     . و رنگ قرمز خنثی و تثبیت کننده اسـتفاده شـد

همـان اسـاس تمـام    سازي درج شده است کـه بـر   شرکت تکاپو زیست سنتز و بر روي هر ویال، مقدار رقیق

  .آورده شده است 2-3فهرست و توالی آغازگرهاي استفاده شده در جدول . ندآغازگرها رقیق شد

از هـر   µl 1مسـتر مـیکس،    µl 10اي از ، ابتدا مخلوط اولیهPCRمخلوط واکنش  µl20تهیه  براي

ریختـه و در آخـر نیـز     ml 2/0هـاي  را در ویـال  µl 1 DNAآب دیونیزه و  R ،µl 7و  Fکدام از آغازگرهاي 

                                                   
1- Loading Buffer  
2- DNA Ladder  
3- Gel Documentation  
4- Sharp  
5- Smear  
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هـا در  لسـپس ویـا  . شده تا تمام مـواد بـا هـم مخلـوط شـوند     ) دور در دقیقه 1000(چند ثانیه سانتریفیوژ 

قرار گرفته و بر اساس دماي اتصال خاص هر آغـازگر، تنظیمـات لازم انجـام شـده و      1هاي ترموسایکلربلوك

  .شودانجام می PCRعمل 

  الگوي دمایی 3-8 

، و OligoAnalyzer دماي اتصال بهینه آغازگرها با وارد کردن توالی هر آغازگر در نرم افزار آنلایـن 

در این پـروژه، برنامـه دمـایی تمـام آغازگرهـا مشـابه       . دست آمده استبا استفاده از دستگاه ترموسایکلر به 

  .باشدرشته میتک DNAآغازگر به  2یکدیگر تنظیم شد و تنها بخش متغیر آن دماي اتصال

 آزمایشتوالی جفت آغازگرهاي مورد   2 - 3جدول 
  آغازگر  توالی  منبع  آغازگر  توالی  منبع

** 
F: GCAAACCTAAATGCCCTTGA
R: CAGTGCCTGTGTGCCTGTATSEM-292* 

F: GGGATGTTGATAGAGATGTTG
R: TCTTTCACTCTCACACACACA20 –ZM  

** 
F: CTAGGAATGTCGGAGGCGTA
R: AATCCGAAACGTTGGCACTSEM-74* 

F: CTCTCTCTCTCTGCTGTTTCA
R: GCCATACGATCTCAAAATCACZM-21  

 

** 
F: CATTAGGCCTTGTCCATGCT
R: CAATAACCCGTGAGGTGGAGSEM-249* 

F: GGATTCTCTAGACATGGCTTT
R: AACGCAGAATTCTCTCCTACTZM-11  

** 
F: TATCGGCGATTTCTCCAAAC
R: CAAATGCACCGTGAATCAACSEM-434* 

F: GCAAAATCTCTGTTGTCTCAG
R: GTGTTCCTACCACTCAACACAZM-45 

 

** 
F: CCAACTTTTCTGGGTTGGAA
R: ATGGGCGTATCAGTTTCGACSEM-100** 

F: GGACCATGTAATCCCAGCAC
R: GGGGCACAGAGTGGATGTAGSEM-10 

 

*** 
F: GCCCACCCATAGAAAGAAAA
R: TTCTGCCCTAACCTCTCAACTCSEM-178** 

F: TTTTCACGCTATCATCAAACC
R: CCTCCTCACCCTTGAACTGASEM-440 

 

*** 
F: GAATCCTCGATAACCAAACTGC
R: AAGGGACCTCAACCATAACCTTSEM-12-27** 

F: TTCCCGGAACATTCTGATTC
R: GCTTACCTCCCCCAAAAGTCSEM-9 

 

  ** F: CAAGAAAAGGCCACAGAGGA
R: CAACACAAACTCGACAGCACA

SEM-428 
 
*Wei et al., 2011     **Badri et al., 2014     ***Vijay et al., 2013  

  

                                                   
1- Termocycler  
2- Anealling Tempreture  
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درجـه   94در ادامـه  (دقیقه آغاز گردید و  5گراد و در مدت درجه سانتی 95با  PCRبرنامه دمایی 

 72سـیکل،   35) دقیقـه  1گراد، درجه سانتی 72دقیقه؛  1گراد، درجه سانتی 49-54دقیقه؛  1گراد، سانتی

 .دقیقه بود 2گراد، درجه سانتی 4دقیقه و  5گراد، درجه سانتی

  آمیداکریلژل پلی الکتروفورز  3-9

  و انجام الکتروفورز  1آمیداکریلسازي ژل پلیآماده 3-9-1

-اکریـل ، متشکل از 8% آمید با غلظتاکریلالکتروفورز، ژل پلی دستگاه پس از نصب و سرهم بندي

و آب ) 10%(، آمونیـوم پـر سـولفات    2، تمـد )x10(  TBE، بـافر )1بـه   29با نسبت (آمید آمید و بیس اکریل

و ) باید دقت شود در هنگام ریخـتن ژل حبـابی ایجـاد نشـود    (بر روي سینی مخصوص خالی کرده  را مقطر

سـینی را داخـل تانـک    . شود تا ژل سفت شود و بـه اصـطلاح ببنـدد   شانه قرار گرفته و کمی زمان داده می

 6 شـود؛ ها ایجـاد  قرار داده، سپس شانه را به آرامی خارج کرده تا چاهک TBE x5/0الکتروفورز حاوي بافر 

در آخـر،  . شودمقیاس بارگذاري می DNAدرون هر چاهک و یک چاهک نیز با  PCRمیکرولیتر از محصول 

، جریـان  90و بـا ولتـاژ    سـاعت  6تـا   5گذشـت   پـس از . شودالکترودها متصل و جریان الکتریکی برقرار می

الکتریکی قطع شده و سینی از داخل تانک خارج و شیشه متحرك به آرامی و با دقت از شیشـه ثابـت جـدا    

  .شودآمیزي به داخل ظرف مخصوص منتقل میژل از روي سینی جدا شده و براي رنگ. گرددمی

  آمیداکریلآمیزي ژل پلیرنگ 3-9-2

هـا و  در محلـول بـه ترتیـب   آمیزي بـا نیتـرات نقـره، ژل را    شدن باندها، از طریق رنگبراي نمایان 

  . نشان داده شده است 3-3مختلف قرار داده که در جدول هاي زمان

                                                   
1- Polyacrylamide  
2- Temed  
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  آمیداکریلپلیآمیزي ژل هاي رنگمحلول  3 - 3جدول 
  زمان  محلول

  ، اسید استیک96%آب مقطر، الکل    1
  نیترات نقره، آب مقطر   2
3   NaOHآب مقطر، فرمالدئید ،  

  دقیقه 10
  دقیقه10
  دقیقه 1

  

شـود و در  آمیزي ژل، یک تا دو بار با آب مقطـر اسـتریل شستشـو داده مـی    پس از انجام هر مرحله از رنگ

دار و بانـدها رنـگ  آمیـزي قـرار گرفتـه و    هاي رنـگ هاي معین درون محلولکه ژل در زماناز این نهایت بعد

مـورد تجزیـه   در مراحل بعد  تابر روي یک صفحه پلاستیکی قرار داده ها را توان آنمی ،قابل مشاهده شدند

  .گیرندو تحلیل قرار 

  هادادهو تحلیل تجزیه   3-10

 ژنوتیـپ میانگین صفات زراعـی هـر    ،ايجهت انجام تجزیه خوشه ،اهآوري و ثبت دادهجمع پس از

 بـا اسـتفاده از بسـته   گیري، استاندارد شد و سپس مـاتریس فاصـله اقلیدسـی    جهت حذف اثر مقیاس اندازه

  .گردیدمحاسبه ، (Rohlf, 2000) 2.10نسخه  NTSYSpcافزاري نرم

، هر باند به عنـوان یـک آلـل در یـک مکـان      EST-SSRنشانگر هاي مولکولی داده به منظور آنالیز 

-ESTتمـام قطعـات تولیـدي نشـانگر      .شدبارز مطرح شده و ژنوتیپ هر فرد در هر مکان ژنی ثبت ژنی هم

SSR بانـد  ) 0(و عدم حضور ) 1(ها براساس حضور هاي مورد استفاده در هر جایگاه شمرده و دادهبا آغازگر

DNA  هـا توسـط   پبـین تمـام ژنوتی ـ   ارزیـابی تشـابه ژنتیکـی   . ، امتیازدهی شدندآغازگريبراي هر ترکیب

هاي کنجد، ضرایب تشـابه ژنتیکـی در   جهت بررسی ارتباط میان ژنوتیپ .الگوریتم تطابق ساده محاسبه شد

تمـام  . جهت ترسیم دندروگرام به کـار رفـت   UPGMAالگوریتم . اي مورد استفاده قرار گرفتتجزیه خوشه
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دسـت آوردن  بـراي بـه  ،  (Rohlf, 2000) 2.10نسـخه   NTSYSpcافزاري نرم محاسبات با استفاده از بسته

 POPGENEافـزار  ضرایب تشابه ژنتیکی، رسم دندروگرام و تجزیه به مختصـات اصـلی و همچنـین بـا نـرم     
، تعـداد  )SI(شاخص اطلاعات شانون ها مانند براي محاسبه دیگر شاخص (Yeh et al., 1997) 1.32نسخه 

درصـد   و همچنـین ) Ho(هتروزیگوسیتی مشـاهده شـده   ، )He(هاي موثر، هتروزیگوسیتی مورد انتظار آلل

  . چندشکلی انجام شد
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  چهارم فصل

  نتا يج و بحث
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  نتایج  4-1

 DNAسازي استخراج بهینه 4-1-1

د و هـاي متعـد  هـا، رنگدانـه  فنولاکثر گونه هاي گیاهی حاوي سطوح بالایی از پلی ساکاریدها، پلی

را براي کارهاي بعدي پـژوهش    DNAکه ، )Wen and Deng, 2002(باشند دیگر متابولیت هاي ثانویه می

در ایـن   ).Levi et al., 1992; Michiels et al., 2003(کنـد  وژي مولکولی غیر قابل استفاده مـی هاي بیول

مناسب و قابل قبولی از برگ گیـاه کنجـد کـه حـاوي      DNA ها،کارگیري و تغییر برخی پروتکلمطالعه با به

دست آمده که براي انجـام کارهـاي مولکـولی    ساکاریدي است بهفنولی و پلیبسیار بالایی از مواد پلی مقادیر

بـا ممانعـت کـردن از      PCRاي و چسـبنده کـرده و در واکـنش   را ژله  DNAساکاریدها پلی .کاربردي است

کننـد  قابـل تکثیـر مـی   اي برشی آن را غیـر  هزیمو همچنین تداخل در فعالیت درست آن Taqفعالیت آنزیم 

)Porebski et al., 1997.(   

هـا اعمـال شـد و    در اینجا، تغییراتی در ترکیب و غلظت برخی مواد به کار رفته در بعضـی پروتکـل  

و روش  2، روش مـوري و تامپسـون   1روش دهسـتانی و کـاظمی تبـار   (دست آمده با سه روش دیگر نتایج به

 .مقایسه شد) 3دویل

بـه   PCR، محصـول  2-4روش مختلف و شـکل   4استخراج شده از کنجد را در  DNA ،1-4شکل 

 .کنددهد که وضوح و کیفیت باندها کارآمد بودن این روش را تایید میها را نشان میدست آمده از این

                                                   
1- Dehestani and Kazemi Tabar (2007)   
2- Murray and Thompson (1980)    
3- Doyle (1987)  
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: bیافته  روش جدید تغییر: a%.  1برگی در ژل آگارز   هاي استخراج شده از نمونهDNAالکتروفورز   1 -4شکل 

  .روش دویل: dروش موري و تامپسون : cتبار  روش دهستانی و کاظمی

  

آمده سـبب حـذف درصـد بسـیار زیـادي از       3فصل ها که در استفاده از برخی مواد و مقادیر تغییر یافته آن

کیفیت و کمیـت مناسـبی را   با DNA ها شده و بنابراین ها و رنگدانهفنولی، پروتئینساکاریدي، پلیمواد پلی

دیگـر گیاهـان حـاوي    DNA توان بـراي اسـتخراج   همچنین، از این پروتکل می. در اختیار ما قرار داده است

  .هاي ثانویه نیز استفاده کردتمتابولی

 
: bیافته  روش جدید تغییر: a%. 1روي ژل آگارز  18s rRNAتکثیر شده با پرایمر  PCR الکتروفورز محصول  2 -4شکل 

 .دویل  روش: dروش موري و تامپسون : cروش دهستانی و کاظمی تبار 

 

  هاي مورفولوژیک و زراعیتجزیه و تحلیل داده  4-1-2

تعـداد  از جمله،  و زراعی هاي مورد بررسی براساس صفات مورفولوژیکژنوتیپ بنديبه منظور گروه

روز تا گلدهی و رسیدگی، وزن هزاردانه، ارتفاع بوته، ارتفاع تشکیل اولین کپسول، تعداد شاخه میوه دهنـده  



 

46 
 

 

-خوشه تجزیه، در بوته، تعداد کپسول در بوته، تعداد دانه در کپسول، عملکرد تک بوته و عملکرد در هکتار

انجـام شـد کـه     UPGMAقلیدسـی بـه روش   مـاتریس فاصـله ا   وهاي استاندارد شده با استفاده از دادهي ا

هـا  اي، ژنوتیـپ تجزیه خوشهدر دندروگرام حاصل از . نشان داده شده است 3-4دندروگرام حاصل در شکل 

بیشـترین ضـریب    ).3-4و جـدول   3-4شکل ( بندي شدندگروه متمایز گروه 6از نظرخصوصیات زراعی در 

بـه   )IS( زودرسو  ورامـین هـاي  بـین ژنوتیـپ   زراعـی از لحاظ صفات ) درصد7کمترین تشابه، (عدم تشابه 

و  1برازجـان هـاي  بین ژنوتیپ) درصد 5/89بیشترین تشابه (درصد و کمترین ضریب عدم تشابه  93میزان 

TN223  درصد به دست آمد 5/10با میزان. 

  

 
 10با استفاده از ماتریس فاصله اقلیدسی بر اساس  UPGMAاي به روش حاصل از تجزیه خوشه دندروگرام 3 -4شکل 

 .صفت زراعی و مورفولوژیک

  

1 

2 

3 
4 

5 
6 
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، از پاکسـتان   89پنجـاب  و  ی، پاکسـتان از هنـد  هنـدي هاي خـارجی  ژنوتیپبر این اساس، گروه اول شامل 

شاخه و نـاز چندشـاخه از اسـتان مازنـدران و     هاي ناز تکو ژنوتیپ واقع در مناطق جغرافیایی نزدیک به هم

و وزن هـزار دانـه    را در واحـد سـطح  بسـیار پـایینی   عملکرد تعداد دانه در کپسول و میزان  کمترینچینی، 

 بـا آبـاد  حـاجی  و آباديصفیهاي ژنوتیپ دومدر گروه . بودندبا میانگین متوسط  دیگر صفات. ندداشت بالایی

از بوشـهر و   2و برازجـان   1هـاي برازجـان  ژنوتیـپ  ،از استان کرمـان  2جیرفت جغرافیایی خوزستان و أمنش

TN223 ،TN240 ،TN283 ،TN234  از استان فـارس و نیـز اولتـان از     14و داراب  1از استان خوزستان و داراب

بـه   را کپسولتا اولین نسبتا زیادي ارتفاع  و ارتفاع بوتهو نیز  هاي میوه دهندهتعداد شاخه بیشترین اردبیل،

اي، چهـار گـروه دیگـر متشـکل از     بر اساس برش دندروگرام حاصل از تجزیـه خوشـه   .خود اختصاص دادند

-به ترتیـب در گـروه   2228هاي زودرس از حاشیه مدیترانه، عراقی، یکتا با منشاء ناشناخته و ورامینژنوتیپ

قم زودرس، از حـداقل روز تـا رسـیدگی    از گروه سوم ر. هاي سوم تا ششم و به طور مجزا از هم قرار گرفتند

-برخوردار بود و نیز کمترین ارتفاع بوته و کمترین تعداد و ارتفاع را تا اولین کپسول بعـد از عراقـی دارا مـی   

داشـته  هاي میوه دهنـده  و نیز تعداد شاخهتعداد روز تا رسیدگی کمترین رتبه دوم را در رقم زودرس . باشد

کمتـرین تعـداد دانـه در کپسـول و      از لحـاظ  همچنین. باشدمتوسطی می در سطح صفاتدیگر و میانگین 

رقـم عراقـی حـداقل    در گروه بعـدي   .گیردکمترین میزان عملکرد در واحد سطح بعد از گروه اول جاي می

کمتـرین تعـداد    رقـم ایـن  همچنـین،  . تعداد روز تا گلدهی و حداکثر وزن هزاردانه را به خود اختصاص داد

. استو کمترین تعداد کپسول در بوته را داشته هاي منشعب دهنده نسبت به دیگر ژنوتیپ هاي میوهشاخه

هـاي جـانبی داراي بیشـترین تعـداد     بدون شـاخه از استان اصفهان  22و ورامینبا منشاء ناشناخته رقم یکتا 

و بنـابراین حـداکثر میـزان عملکـرد در      نیز بیشترین تعداد کپسول و تعداد دانه در کپسولروز تا گلدهی و 

رسد تمایز موجود در این دو ژنوتیپ از لحـاظ صـفات زراعـی و مورفولـوژیکی     به نظر می .بودندواحد سطح 

 .هاي مجزا را توجیح کندتواند قرارگیري در گروهمی
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  وشه ايهاي حاصل از تجزیه خمیانگین صفات زراعی گروه  2 -4جدول 
  6  5  4  3  2  1 صفت

  00/51  00/49  33/39  67/39  52/46  61/45 روز تا گلدهی
  00/141  00/110  67/131  66/103  72/134  27/128 روز تا رسیدگی
  90/2  85/2  70/3  03/3  22/3  24/3 )گرم(وزن هزاردانه 
  33/159  27/132  10/135  66/117  52/151  53/127 )سانتی متر(ارتفاع بوته  

  20/55  87/42  60/31  46/32  37/54  90/45 تا اولین کپسول ارتفاع
  00/0  00/0  70/0  90/1  09/3  89/1 دهندههاي میوهتعداد شاخه

  13/60  00/59  17/34  66/35  12/46  27/40 تعداد کپسول
  58/12  08/11  21/9  10/7  20/9  09/7 تعداد دانه در کپسول

  92/62  38/55  04/46  54/64  05/46  48/35 )گرم(عملکرد در بوته 
  5/359  4/316  1/263  5/197  77/259  11/199 )گرم در مترمربع(عملکرد 

 

  هاي کیفیدادهو تحلیل تجزیه  4-1-3 

درصـد چربـی، پـروتئین،    که شـامل  هاي کیفی هاي مورد آزمایش بر اساس دادهبندي ژنوتیپگروه

اولئیک، اسـید پالمیتیـک، میـزان فسـفر و     خاکستر، اسید استئاریک، اسید لینولئیک، اسید لینولنیک، اسید 

رسـم دنـدروگرام بـا    هاي استاندارد شده، مبتنی بر فاصله اقلیدسـی و  نیز با استفاده از دادهباشند می کلسیم

ها از نظرخصوصـیات کیفـی در   اي، ژنوتیپدر دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه .انجام شد UPGMAروش 

از ) درصـد 6/15، کمترین تشابه(بیشترین ضریب عدم تشابه  ).4-4 شکل( گروه متمایز گروه بندي شدند 3

درصـد و کمتـرین ضـریب عـدم تشـابه       4/84هاي عراقی و یکتا بـه میـزان   لحاظ صفات کیفی بین ژنوتیپ

  .درصد به دست آمد 6/15با میزان  89پاکستانی و پنجابهاي بین ژنوتیپ) درصد 4/84 بیشترین تشابه(

-طور جداگانه گـروه هر یک بهعراقی و یکتا  هايژنوتیپ .قرار گرفتندها ژنوتیپدر گروه اول تمامی 

ها مشخص شد بیشترین و کمترین درصد چربـی، بـه   با بررسی درصد صفات کیفی در ژنوتیپ. بندي شدند

درصـد بـود و بیشـترین و کمتـرین درصـد       37/56 تـا  42/42و عراقی با میزان  14ترتیب متعلق به داراب 

همچنـین  . درصـد داشـتند   18/26تـا   23/20بـا میـزان    2را به ترتیـب نـاز چندشـاخه و برازجـان     پروتئین
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حداکثر درصـد خاکسـتر در   . درصد پروتئین بعد از ناز چندشاخه قرار گرفتند 38/25و زودرس با  14داراب

مقـدار  بـا   TN223و  2، جیرفـت 14هـاي داراب درصد و حـداقل آن در ژنوتیـپ   52/6ژنوتیپ عراقی با مقدار 

  .درصد حاصل شد 97/4

  

 
 10با استفاده از ماتریس فاصله اقلیدسی بر اساس  UPGMAدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه اي به روش  4 -4شکل 

  صفت کیفی

  

بیشـترین و  بودندکـه  درصـد   14/8تـا   33/4  گیري شده شـامل اسـید اسـتئاریک بـا    هاي چرب اندازهاسید

درصـد   49/45 تـا  04/30 اسـید لینولئیـک بـا    .داشـتند 14و داراب 1در برازجانکمترین مقدار را به ترتیب 

بـا  اسـید لینولنیـک    به خـود اختصـاص دادنـد    عراقیو یکتا  هايرقمبیشترین و کمترین مقدار را به ترتیب 

بیشترین و کمتـرین   .داشتند چینیدرصد بیشترین و کمترین مقدار را به ترتیب در عراقی و  06/3تا  30/0

1 

2 
3 
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و اسـید  بـود  آبـاد و یکتـا   محلـی حـاجی   متعلق بهبه ترتیب درصد،  61/49تا  61/39اسید اولئیک با درصد 

میـزان  . نشـان دادنـد  و یکتا  TN223درصد بیشترین و کمترین مقدار را به ترتیب  80/9تا  15/6پالمتیک با 

در کیلـوگرم  /گـرم میلـی  67/9200تـا   2در جیرفـت کیلـوگرم  /گـرم میلـی  83/6411فسفر محاسبه شده از 

 صـفات  یکـی دیگـر از  . بـود کیلـوگرم  /گـرم میلی 67/8875 و در جایگاه دوم ژنویپ عراقی با میزان زودرس

-میلـی  08/804حـداکثر مقـدار را در رقـم یکتـا بـا میـزان       کـه   اسـت میـزان کلسـیم    ،کیفی مورد بررسی

بـا   22و حـداقل مقـدار را رقـم ورامـین    کیلـوگرم  /گرممیلی 58/800با  89و پس از آن پنجابکیلوگرم /گرم

هـا از لحـاظ   تفـاوت ژنوتیـپ  با در نظـر گـرفتن   . )4-4جدول ( نشان دادکیلوگرم /گرممیلی 92/406میزان 

ژنوتیـپ  و توان متمـایز بـودن د  می، صفاتمورد ارزیابی براي اکثر داري از بیشترین و کمترین مقادیر ربرخو

را  و تنـوع موجـود   اي براسـاس صـفات کیفـی   مجزاي حاصل از دندروگرام خوشـه عراقی و یکتا در دو گروه 

یشترین درصـد چربـی   از زیرگروه اول از گروه اول ب ،14دارابناز چندشاخه و یپ تهمچنین ژنو .کرد توجیح

و هنـدي   از پـروتئین و کمتـرین میـزان خاکسـتر و اسـید اسـتئاریک       )38/25(% درصد بـالایی  14دارابو 

  .)2-4جدول ( را داشتند بیشترین مقدار خاکستر

  هاي مورد آزمایشبیشترین و کمترین مقادیر صفات کیفی در ژنوتیپ  3 -4جدول 
  مقدار  کمترین  مقدار  بیشترین  صفت

  42/42  عراقی  37/56  14داراب )درصد(چربی 
  23/20  2برازجان  18/26  ناز چندشاخه )درصد(پروتئین 
  TN223  97/4،2،جیرفت14داراب  52/6  هندي )درصد(خاکستر 

  14/8  14داراب  33/4  1برازجان )درصد(اسید استئاریک 
  49/45  عراقی  04/30  یکتا )درصد(اسیدلینولئیک 
  30/0  چینی  06/3  عراقی )درصد(اسید لینولنیک 

  61/49  یکتا  61/39  آبادمحلی حاجی )درصد(اسید اولئیک 
  80/9  یکتا  TN223  15/6 )درصد(اسید پالمتیک 

  83/6411  2جیرفت  IS(  67/9200( زودرس )کیلوگرم/میلی گرم(فسفر 
  92/406  2228ورامین  08/804  یکتا )کیلوگرم/میلی گرم(کلسیم 
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  زراعی- هاي صفات مورفولوژیکمیانگین داده  4 -4جدول 
  A B  C  D  E  F  G  H  I  J  K  L  M  N  O  P  Q  R  S  T  U  V  صفت

  67/45  67/43  46  33/46  33/39  33/49  51  46  47  67/44  49  33/46  67/43  67/47  67/39  47  67/49  33/46  67/47  67/44  33/44  45 روز تا گلدهی

  33/133  33/134  33/134  129  67/139  67/135  141  33/133  67/145  33/134  110  132  33/117  128  67/103  135  33/140  33/137  129  67/133  127  67/126 روز تا رسیدگی

  71/3  89/2  94/2  18/3  70/3  11/3  90/2  49/3  71/3  11/3  85/2  01/3  96/2  87/2  03/3  15/3  32/3  33/3  33/3  39/3  3  60/3 )گرم(وزن هزاردانه 

  63/133  93/151  164  10/143  10/135  83/146  33/159  20/147  40/157  80/147  27/132  27/140  57/142  73/114  67/117  33/153  70/150  67/129  37/152  33/163  43/134  17/110 )مترسانتی(ارتفاع بوته 

  53/47  37/47  67  60/52  60/31  53/55  20/55  90/47  63/55  73/50  87/42  47/47  50/48  70/37  47/32  57/57  30/61  37/50  80/53  57/55  67/46  63/44  لارتفاع تا اولین کپسو

  60/2  4  43/4  3  70/0  33/2  00/0  73/2  73/2  80/2  00/0  50/3  97/0  22/2  90/1  43/2  83/1  53/2  30/4  03/3  00/0  03/3 دهندههاي میوهتعداد شاخه

  50/46  23/55  63/54  73/47  17/34  20/45  13/60  50/34  77/44  93/46  59  10/37  83/42  77/44  67/35  07/45  87/41  67/37  30/49  13/51  67/38  23/31 تعداد کپسول

  22/7  07/11  24/10  91/8  21/9  35/8  58/12  52/7  61/9  45/8  08/11  10/8  05/8  79/6  11/7  73/9  48/8  56/6  70/8  35/11  35/7  59/6 تعداد دانه در کپسول

  13/36  38/55  22/51  57/44  04/46  73/41  92/62  63/37  03/48  27/42  38/55  54/40  24/40  96/33  55/35  67/48  41/42  83/32  49/43  77/56  75/36  97/32 )گرم(عملکرد در بوته 

  1991  3082  2925  2482  2631  2344  3595  2090  2745  2396  3164  2257  2237  1920  1975  2770  2417  1874  2424  3241  2042  1883 )گرم در مترمربع(عملکرد 

 - Mیکتا  - L 14داراب  - Kچینی  - Jناز چندشاخه  - Iزودرس  - H 1داراب  - F - TN240 G یپاکستان -E 2برازجان -Dآباد صفی - Cشاخه ناز تک - B هندي - A: هاکد ژنوتیپ
TN223 N- TN234 O-  اولتانP-  ورامینQ- TN238 R -  22عراقی S -  1برازجان T-  2جیرفت U- آباد محلی حاجیV-  89پنجاب  
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  هاي صفات کیفیمیانگین داده  5 -4جدول 
  A B  C  D  E  F  G  H  I  J  K  L  M  N  O  P  Q  R  S  T  U  V  صفت

  97/48  02/55  47/54  82/49  42/42  57/52  07/47  17/52  07/46  47/48  32/47  37/56  57/47  77/45  12/53  42/54  92/52  42/47  12/49  77/50  62/55  67/44 )درصد(چربی 
  53/23  93/24  93/21  78/23  28/24  33/22  18/25  98/23  48/24  23/23  83/20  38/25  58/21  18/26  38/25  08/22  63/22  88/23  23/20  38/24  98/23  58/24 )درصد(پروتئین 
  92/5  32/5  97/4  77/5  82/5  82/5  52/5  02/5  57/5  97/4  22/5  97/4  12/5  92/5  72/5  02/5  07/5  72/5  62/5  12/5  97/5  52/6 )درصد(خاکستر 

اسید استئاریک 
 )درصد(

04/5  57/5  65/5  33/6  52/6  80/5  83/5  37/7  57/4  78/6  33/4  23/7  48/5  24/6  56/6  73/6  37/7  27/5  14/8  60/6  33/6  08/6  

  85/37  51/33  59/34  17/30  04/30  15/34  37/31  10/30  12/40  67/35  49/45  88/38  06/38  82/36  52/35  93/38  01/35  86/34  93/37  79/36  71/35  60/37 )درصد(اسیدلینولئیک 
  55/1  70/0  22/1  20/1  06/3  40/0  53/0  01/2  44/0  95/1  88/0  74/0  30/0  99/0  68/0  21/1  09/2  67/1  56/1  97/0  96/0  97/0 )درصد(اسید لینولنیک 

  50/43  61/49  77/44  64/46  09/49  73/46  10/49  61/46  42/45  01/44  61/39  20/46  40/44  42/47  33/45  54/42  25/45  25/43  23/43  15/44  79/46  98/46 )درصد(اسید اولئیک 
  81/8  05/9  14/9  46/8  07/8  94/8  72/9  66/8  73/6  80/9  15/6  57/8  35/8  30/7  39/9  69/8  90/8  62/9  29/7  62/6  89/7  65/7 )درصد(اسید پالمتیک 

میلی (فسفر 
 )کیلوگرم/گرم

83/6937  17/7813  83/8511  83/7661  67/7650  33/7250  67/6800  67/9200  17/8113  33/8575  83/8261  83/7787  83/7486  67/8150  17/8688  17/7338  33/8075  67/8875  17/8613  83/6411  33/7174  33/8099  

میلی (کلسیم 
 )کیلوگرم/گرم

08/714  92/546  58/640  58/450  67/785  08/524  67/705  17/498  42/629  08/414  08/568  08/804  83/626  17/573  92/546  92/406  58/521  42/469  92/671  83/436  83/546  58/800  

 - Mیکتا  - L 14داراب  - Kچینی  - Jناز چندشاخه  - Iزودرس  - H 1داراب  - F - TN240 G یپاکستان -E 2برازجان -Dآباد صفی - Cشاخه ناز تک - B هندي - A: هاکد ژنوتیپ
TN223 N- TN234 O-  اولتانP-  ورامینQ- TN238 R -  22عراقی S -  1برازجان T-  2جیرفت U- آباد محلی حاجیV-  89پنجاب  
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  هاي مولکولیداده نتایج   4-1-4

بانـدها بـر   . نـد ژنوتیپ کنجد مورد آزمـایش قـرار گرفت   22برروي آغازگر  15تعداد ، مطالعهدر این 

توسـط   تعداد کـل بانـدهاي تولیـد شـده     .و صفر امتیازدهی شدند 1صورت عدم حضور به اساس حضور و یا

مکـان بـوده و درصـد     15مکـان از   14هاي ژنی چندشکل باند و تعداد مکان 48آغازگرهاي مورد استفاده، 

در  bp 750تـا   ZM-45در آغـازگر   bp 190ها از میانگین اندازه آلل. محاسبه شد 33/93%چندشکلی کل 

الگوي بانـدي  . آلل در هر جایگاه تولید شد 2/3آلل با میانگین تقریبا  6تا  1بود و تعداد  SEM-440غازگر آ

  .نشان داده شده است 5-4آمید در شکل اکریلبر روي ژل پلی ZM-20و  ZM-11حاصل از دو آغازگر 

   
) ب  ZM-11الگوي باندي آغازگر ) الف. درصد 8آمید بر روي ژل پلی اکریل ديبانالگوي از  نمونهدو  5 -4 شکل

  .ZM- 20الگوي باندي آغازگر 
  .باشندمی) bp 100(مقیاس  DNA دهندهها نشانپیکان* 

  

  

  

  

 bp 100 ب الف

100 bp 

1500 bp 
1500 bp 
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  ايآنالیز خوشه وژنتیکی ضریب تشابه  1- 4-1-4

هاي حاصل از بانـدهاي تولیـد   بر اساس داده 3و تطابق ساده 2، دایس1جاکاردتشابه ژنتیکی ضرایب 

بـا ضـریب    مقایسه ضریب کوفنتیک هر سـه مـاتریس   با. ندشد محاسبه EST-SSR آغازگرهاي توسطشده 

بیشـترین   بـا  تطـابق سـاده  ، ضریب تشـابه  کوفنتیک حاصل از مقایسه میزان همبستگی میان ضرایب تشابه

بـر  و  هـا را نشـان داد  بین ژنوتیـپ  يهاها و تفاوتدامنه بیشتري از شباهت، =76758/0rمیزان همبستگی 

هـاي تشـابه و مـاتریس خروجـی     همین اساس که با توجه به ضـریب همبسـتگی کوفنتیـک بـین مـاتریس     

   .انجام شد UPGMA بر اساس روش بنديباشد کلاستردندروگرام می

 متغیر بود 918/0تا  510/0، از تطابق سادهها بر اساس ضریب تشابه تشابه ژنتیکی ژنوتیپ

و کمترین 918/0به میزان  TN234و  89پنجاب هاي ژنوتیپ نبیژنتیکی بیشترین شباهت . )5-4جدول (

  . برآورد شد 510/0ه میزان ب چینیو  یپاکستانهاي بین ژنوتیپژنتیکی شباهت 

، UPGMAاي بـه روش  و آنـالیز خوشـه   تطـابق سـاده  اساس ضریب تشابه دست آمده براز نتایج به

-گـروه مجـزا تقسـیم    پنج هاي مولکولی بهاساس دادهبرهاي مورد مطالعه را ژنوتیپ ه،دندروگرام ترسیم شد

 ایرانـی  هـاي ژنوتیپگروه دو شامل  .قرار گرفت هنديخارجی  ژنوتیپگروه یک در ).  6-4شکل(بندي کرد 

ایـن دو ژنوتیـپ در بررسـی تنـوع از لحـاظ صـفات       . از استان مازندران بودنـد  ناز چندشاخه و شاخهناز تک

از  آبـاد حـاجی ی محلو  TN240و  TN238  و TN234 و آبادصفیهاي ژنوتیپ. زراعی نیز در یک گروه قرا گرفتند

،  از کرمـان  2 جیرفـت ، از عـراق عراقـی    ،از اسـتان اردبیـل   اولتان، با منشاء ناشناخته یکتا، استان خوزستان

 زودرس و از اسـتان فـارس   14داراب و  1داراب از بوشهر و   2رازجان ب و 1 برازجان، از پاکستان 89 پنجاب

از خوزسـتان،    TN223هـاي  ژنوتیـپ  متشـکل از  چهارمگروه  .از حاشیه مدیترانه در گروه سوم جاي گرفتند
                                                   

Jacard  1  
 Dice  2    

Simple Matching 3  



 

55 
 

  

   .باشدمی ینیاز استان اصفهان و چ 2228 ورامین

.قـرار گرفـت  و در گـروه پـنجم   جداگانـه   طـور بـه نیـز هماننـد ژنوتیـپ خـارجی هنـدي       یپاکستان ژنوتیپ
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A B  C  D  E  F  G  H  I  J  K  L  M  N  O  P  Q  R  S  T  U  V  

A ٠٠/١                                            

B ۶٠٠/١  ٢٢/٠                                          

C ۵٩۵/٠٠/١  ٨٠٠/٠  ٠                                        

D ۶٧۴/٠  ۶۵٠٠/١  ٨٨٣/٠  ٨/٠                                      

E ۵٧١/٠  ۶۶۶/٧٠٢/٠  ٠  ۶٠۴/٠٠/١  ٠                                    

F ٧۵۵/٧٢٣/٠  ٧١١/٠  ٠  ۶٧۴/٠  ۵٠٠/١  ٣٠/٠                                  

G ۶٣٢/٠  ۶۶۶/٧  ٧٨٧/٠  ٠۴۴/٠  ۵٧١/٠  ۶٠٠/١  ٧٣/٠                                

H ۵٩۵/٧  ٨٢٩/٠  ٧١١/٠  ٠۴۴/٠  ۶۵٠٠/١  ٨٧٢/٠  ٧٢٣/٠  ٩/٠                              

I ۶٧٨٧/٠  ٨٢٢/٠  ١٢/٠  ۶٧۴/٠  ۵۵١/٠  ۶٧٣  ٩٣/٠۴/٠٠/١  ٧٨٧/٠  ٠                            

J ۶۵٣/٠  ۶٢٢/٠  ۶٨٠/٠  ۶٩٧/٠  ۵١٠/٠  ۶٧٣  ٩٣/٠۴/٧٩  ٧٢٣/٠  ٠۵/٠٠/١  ٠                          

K ۶۵٨١٣/٠  ٨٧٢/٠  ٧٣٣/٠  ٣/٠  ۶٧٣  ٧٣/٠۴/٧٧  ٠۵/٧  ٨٢٩/٠  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٠٠/١  ٠                        

L ۶٧٩٠/٠  ٨٧٢/٠  ٨٢٢/٠  ١٢/٠  ۶٧٣/٠  ۶٧٧  ٩٣/٠۵/٧  ٠۴۴/٧  ٠۵۵/٠  ۶٨٣  ٧٣/٠۶/٠٠/١  ٠                      

M ۶٧٣/٠  ۶٧٢٠/٠  ٧٢٣/٠  ٨٨/٠  ۵٣٠/٠  ۶٧  ٧٣/٠۵۵/٧٢٣/٠  ٠  ۶٧٣  ٩٣/٠۴/٧٣  ٠۴/٧٣  ٠۴/٠٠/١  ٠                    

N ۶٧  ٧٨٧/٠  ٧١١/٠  ١٢/٠۶٧/٠  ۶٧٣  ٧٣/٠۴/٧٧  ٠۵/٧١  ٨٢٩/٠  ٠۴/٧  ٠۵۵/٧٩  ٨٧٧/٠  ٠۵/٧٣  ٠۴/٠٠/١  ٠                  

O ۶۵٧٨٧/٠  ٧٣٣/٠  ٣/٠  ۶٩٧/٠  ۶٨١  ٣٢/٠۶/٧٧  ٠۵/٧١  ٨٢٩/٠  ٠۴/٠  ۶٧٩  ٧٣/٠۵/٧٩  ٠۵/٠  ۶٧٩  ٩٣/٠۵/٠٠/١  ٠                

P ٧٣۴/٠  ۶٢٢/٠  ۶٨٠/٠  ۶۵١/٠  ۵٩١/٠  ۶۵٣/٠  ۶۵٣/٠  ۶٧١  ٨٠/٠۴/٧  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٧١  ٠۴/٧٣  ٠۴/٧١  ٠۴/٠  ۶٠٠/١  ٣٢/٠              

Q ۶۵٣/٠  ۶٧  ٢٢/٠۶۵/٠  ۶٩٧/٠  ۶٧٣  ٣٢/٠۴/٠  ۶١٢/٠  ۶٨٠/٠  ۶٧٣/٠  ۶٧٩  ٧٣/٠۵/٠  ۶٧٣/٠  ۶٧١  ١٢/٠۴/٧  ٠۵۵/٧  ٠۵۵/٠٠/١  ٠            

R ٧٣۴/٠  ۶٧  ٧٨٧/٠  ٨٨/٠۴۴/٠  ۶٧٧  ٧٣/٠۵/٠  ۶٧  ٩٣/٠۴۴/٠  ۶٧١  ٧٣/٠۴/٧  ٠۵۵/٧  ٠۵۵/٠  ۶۵٧  ٣/٠۵۵/٨٣  ٠۶/٠  ۶٧  ٣٢/٠۵۵/٠٠/١  ٠          

S ٧۵۵/٠  ۶٢٢/٠  ۶٨٠/٠  ۶٩٧/٠  ۶٧  ١٢/٠۵۵/٠  ۶٧٢٣/٠  ٧٣/٠  ۶٧٧  ٩٣/٠۵/٨١  ٠۶/٠  ۶٧١  ٩٣/٠۴/٨١  ٠۶/٧٧  ٠۵/٠  ۶٩٣/٠  ۶٨  ٩٣/٠۵٠٠/١  ٧/٠        

T ۶۵٧٨٧/٠  ٧٣٣/٠  ٣/٠  ۶٧۴/٠  ۶٧٣/٠  ۶٧٣  ٩٣/٠۴/٧٩  ٧٨٧/٠  ٠۵/٧١  ٠۴/٨٣  ٠۶/٧٩  ٠۵/٠  ۶٧  ٩٣/٠۵۵/٧٩  ٠۵/٧  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٧٩  ٠۵/٧٣  ٠۴/٠٠/١  ٠      

U ٧٣۴/٠  ۶٧٠٢/٠  ٨٨/٠  ۶٧۴/٠  ۵۵٨١  ١/٠۶/٧٧  ٠۵/٧  ٧٨٧/٠  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٨٣  ٠۶/٧  ٠۵۵/٧٧  ٠۵/٨٣  ٠۶/٨٣  ٠۶/٧  ٠۵۵/٧  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٨١  ٠۶/٠٠/١  ٨٧٧/٠  ٠    

V ۶٩٣/٠  ۶٧  ٨٨/٠۴۴/٧٢٠/٠  ٠  ۶٨١  ٣٢/٠۶/٧٣  ٠۴/٧١  ٧٨٧/٠  ٠۴/٧٩  ٠۵/٧٩  ٨٧٧/٠  ٠۵/٠  ۶٨٣  ٩١٨/٠  ٩٣/٠۶/٧  ٠۵۵/٧٩  ٠۵/٨٣  ٠۶/٨  ٠۵٨٣  ٧/٠۶/٠٠/١  ٩١٧/٠  ٠  

 -Fپاکسـتان   -E 2برازجـان  -Dآبـاد  صـفی  -Cشـاخه  نـاز تـک   -B هندي -A: هاکد ژنوتیپ. هاي مورد آزمایشمیزان ضریب تشابه ژنتیکی تطابق ساده بین ژنوتیپ 6 -4 جدول
TN240 G-  1داراب H-  زودرسI-  ناز چندشاخهJ-  چینیK-  14داراب L-  یکتـا M- TN223 N- TN234 O-   اولتـانP-   ورامـینQ- TN238 R-    عراقـی سـادهS-   1برازجـان T- 

  89پنجاب  -Vآباد محلی حاجی -U 2جیرفت 
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 ،شاخهناز تک ،هندي: هاژنوتیپ. داده شدندگروه قرار  پنجدندروگرام، ارقام در در این .  2.10نسخه  NTSYSpcاي در نرم افزار تجزیه خوشهدندروگرام حاصل از   6 -4شکل 
محلی ،2جیرفت  ،1برازجان  ،عراقی ساده ،TN238 ،ورامین ،اولتان ،TN223، TN234 ،یکتا ،14داراب  ،چینی ،ناز چندشاخه ،زودرس ،1داراب  ،TN240 ،پاکستان ،2برازجان  ،آبادصفی

89پنجاب ،آبادحاجی
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  1نتایج حاصل از آزمون منتل 2- 4-1-4

داري هاي کوفنتیـک ضـعیف و غیـر معنـی    در پژوهش حاضر، با استفاده از آزمون منتل همبستگی

-4شـکل ()6-4جـدول  ( هـا مشـاهده شـد   زراعی و کیفی ژنوتیپ-تنوع ژنتیکی و مورفولوژیکیبین الگوهاي 

   . )9-4شکل)(8-4شکل)(7

  زراعی و کیفی-هاي تنوع مولکولی، مورفولوژیکلگوضرایب همبستگی کوفنتیک بین ا 7 -4جدول 
 مولکولی کیفی زراعی - مورفولوژیک ضرایب همبستگی کوفنتیک

   1 زراعی- مورفولوژیک
  ns 47/0 1 کیفی

 ns 09/0 ns 11/0 1 مولکولی
: ns غیر معنی داري  

  

 
  زراعی و کیفی- یکتنوع مورفولوژ لگوهايپلات حاصل از مقایسه ضرایب همبستگی کوفنتیک بین ا 7 -4شکل 

                                                   
Mantel Test  1  
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  زراعی و مولکولی- لگوهاي تنوع مورفولوژیکحاصل از مقایسه ضرایب همبستگی کوفنتیک بین اپلات   8 -4شکل 
  

 
  لگوهاي تنوع مولکولی و کیفیپلات حاصل از مقایسه ضرایب همبستگی کوفنتیک بین ا 9 -4شکل 
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  اصلی مختصاتبه نتایج حاصل از تجزیه  3- 4-1-4

تبدیلی در فضاي برداري است که بیشـتر بـراي کـاهش ابعـاد     ، PCoA)(1اصلی مختصاتبه زیه جت

ایـن آنـالیز   . ارائـه شـد   2توسط کارل پیرسـون  1901گیرد و در سال قرار میها مورد استفاده مجموعه داده

هـاي مولکـولی در آنـالیز    این تکنیـک بـر اسـاس داده    .باشدمقادیر ویژه ماتریس کواریانس می هشامل تجزی

تجمـع  . اسـتفاده کـرد  توان از آن براي نمایش سه بعدي پـراکنش افـراد   ربرد دارد و میکانیز تنوع ژنتیکی 

دهنـده نحـوه   همچنین این آنالیز نشان. باشدافراد در یک ناحیه از پلات نشان دهنده تشابه ژنتیکی افراد می

  .باشدتوزیع نشانگرهاي مورد استفاده در سطح ژنوم می

بـه ترتیـب    PCoA2و  PCoA1 یـا  دو مؤلفـه اول مقادیر ویـژه  درصد ه، دست آمدبراساس نتایج به

دهنـده  دسـت آمـده نشـان   این مقدار بـه . از واریانس کل را نشان دادند) 48/77در مجموع ( 21/3و  27/74

هـاي  انطبـاق نسـبی بـا خوشـه     ،توزیع ارقام در نمودارهاي حاصلباشد که نشانگرهاي مورد استفاده این می

 .)7-4جدول ( دهددندروگرام را نشان می

  اصلی به مختصاتهاي حاصل از تجزیه داده  8 -4جدول 
  هامؤلفه  مقادیر ویژه  درصد مقادیر ویژه  درصد تجمعی

27/74  27/74  34/16  1  

48/77  21/3  70/0  2  

94/79  45/2  54/0  3  

                                                   
1 Principal Coordinant Aanalysis  
2 Karl Pearson  
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 ،پاکستان ،2برازجان  ،آبادصفی ،شاخهناز تک ،هندي: هاژنوتیپ. لیاصمختصات به پلات دو بعدي تجزیه   10 -4شکل 
TN240 ،  یکتا ،14داراب  ،چینی ،ناز چندشاخه، زودرس، 1داراب، TN223، TN234، ورامین ،اولتان، TN238، عراقی ساده، 
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شناسان باشد که به زیستها میشاخص تنوع شانون یک معیار ریاضی براي نشان دادن تنوع گونه

جامعه با تنوع بالا داراي شاخص تنـوع  . کندبراي پی بردن به ساختار جامعه و تنوع موجود در آن کمک می

  ).Begon et al., 1996(دارد شانون بالا و جامعه با تنوع کم تنوع شانون پایین 

و کمترین آن مربوط به آغازگر  ZM-20، مربوط به آغازگر )1شاخص اطلاعات شانون( SIشترین مقدار بی

ZM-45 2هاي موثرهمچنین، بیشترین تعداد آلل.  بود 78/0، با متوسط مقدار )Ne ( در آغازگرSEM-434 

از نظر . شدمحاسبه  97/1و متوسط  00/1با مقدار  ZM-45و کمترین آن در آغازگر  90/2با مقدار 

با  SEM-9و  ZM-45بیشترین مقدار و آغازگر  95/0با  ZM-11هتروزیگوسیتی مشاهده شده، آغازگر 

 . )8- 4جدول ( دست آمدبه 49/0میزان صفر کمترین و متوسط مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده شده 

صورت جایگاه ژنی که به، نسبت برآورد شده افراد هتروزیگوس براي هر (He)هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

باشد، چند شکل است  1/0هتروزیگوسیتی بیشتر از داراي یک جایگاه ژنی اگر . تصادفی انتخاب شده است

  ).Jothi, 2008(باشد شکل میباشد، به شدت چند  7/0و اگر این مقدار بیشتر از 

با  ZM-45قدار و آغازگر بیشترین م 67/0با میزان  SES-434در آغازگر نیز هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

این نتایج نشان دادند که  ).8-4جدول ( دست آمدبه 46/0 مقدار و متوسطکمترین مقدار  00/0میزان 

بهتر از دیگر آغازگرها تنوع ژنتیکی بین با بیشترین میزان چند شکلی، توانسته است  SES-434آغازگر 

  .هاي کنجد مورد آزمایش را نشان دهدژنوتیپ

                                                   
1 Shannon's Information index [Lewontin (1972)]  
2 Effective number of alleles [Kimura and Crow (1964)]  
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  هاي حاصل از آغازگرهاي مورد استفادهداده  9 -4جدول 
هتروزیگوسیتی مورد 

  )He(انتظار 
هتروزیگوسیتی مشاهده شده 

)Ho(  
هاي مشاهده تعداد آلل

  )Na(شده 
  آغازگرها  )SI(شاخص اطلاعات شانون   )Ne(هاي موثر تعداد آلل

35/0  40/0  3  52/1  63/0  SEM-10 

61/0  86/0  6  53/2  21/1  ZM-20  
59/0  95/0  4  41/2  01/1  ZM-11  
57/0  90/0  4  29/2  96/0  SEM-292  
00/0  00/0  1  00/1  00/0  ZM-45  
54/0  63/0  4  13/2  94/0  SEM-12-27  
39/0  52/0  2  63/1  57/0  SEM-74  
51/0  50/0  3  02/2  87/0  SEM-249  
41/0  22/0  2  67/1  59/0  SEM-440  
67/0  50/0  3  90/2  08/1  SEM-434  
34/0  40/0  3  51/1  61/0  SEM-178  
41/0  18/0  3  68/1  73/0  SEM-100  
64/0  63/0  4  73/2  16/1  SEM-428  
55/0  63/0  4  16/2  99/0  ZM-21  
25/0  00/0  2  32/1  41/0  SEM-9  
 میانگین کل  78/0  97/1  2/3  49/0  46/0
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  گیرينتیجهبحث و   4-2

به گیاه اجازه سازگاري به  ،تنوع ژنتیکیمیزان . پلاسم، تعیین تنوع ژنتیکی استاولین گام براي ایجاد ژرم

بنابراین حفاظت از  .دهدمیرا هاي جدید و شرایط آب و هوایی تغییرات محیطی مانند آفات و بیماري

پلاسم حاوي انواع گیاهان کشت شده و وحشی براي حفاظت هاي ژرمبانک. بسیار مهم استکی یتنوع ژنت

ژنتیکی در سطح ژنوم پراکنده هستند و تحت تاثیر نشانگرهاي که که از آنجایی. از تنوع ژنتیکی هستند

نشانگرهاي . باشندگیرند، ابزارهاي مهمی براي تعیین و شناسایی تنوع ژنتیکی میشرایط محیطی قرار نمی

و از دیگر نشانگرها  شتهبیشترین کاربرد را داهاي اخیر در سالریزماهواره، یکی از نشانگرهایی هستند که 

  .تر هستندارجح

هاي متداول هاي مولکولی از روشها بر اساس خصوصیات زراعی و نشانگربندي ژنوتیپطبقه

هاي مولکولی و غیر مولکولی در ت نشانگرهنگامی که اطلاعا. ارزیابی تنوع ژنتیکی در گیاهان است

علاوه بر  ،در این مطالعه .شودها به طور جداگانه استفاده میاز هر دوسري از داده "دسترس باشد، معمولا

سطوح تنوع براي ارزیابی کیفی نیز و  یکمورفولوژی - زراعیبرخی صفات ، EST-SSRنشانگر استفاده از 

 .مورد بررسی قرار گرفت، ه از نواحی مختلف جغرافیایی آسیاشدژنوتیپ کنجد گردآوري  22ژنتیکی 

طور این هاو مقایسه آن هاي زراعی، کیفی و مولکولیاي با دادهدست آمده از تجزیه خوشهنتایج به براساس

هاي مشابه و در نتیجه عدم گیري در گروههاي مناطق مختلف تمایل به قرارژنوتیپکه  رسدبه نظر می

 هاي کنجد بابا بررسی نمونه )2006( لائورنتین و کارلوسکی .وجود دارد تنوع ژنتیکی و جغرافیاییتطابق 

بندي گروههیچ ارتباطی بین نواحی جغرافیایی و گزارش نمودند  AFLPنشانگر مولکولی  استفاده از

بر  ISSRتوسط نشانگر مولکولی نیز ) 2011(یان و همکاران پارسائ. د نداردووج براساس شباهت ژنتیکی

همبستگی کوفنتیک ضعیف و  ،در این مطالعه استفادهمورد هاي ژنوتیپمشابه کنجد هاي روي ژنوتیپ

ایر محققین نیز س. ها مشاهده کردندداري بین الگوي تنوع ژنتیکی و فواصل جغرافیایی ژنوتیپغیرمعنی
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 RAPD کنجد با استفاده از نشانگرهاي مولکولیهاي مشابهی را در بررسی تنوع ژنتیکی در یافته

)Gulhan et al., 2004( و ISSR )Kim et al., 2004( تبادل مواد گیاهی بین مناطق  .گزارش نمودند

گشنی مختلف، طی تاریخ زراعت کنجد در آن مناطق به همراه فرآیندهایی چون موتاسیون، انتخاب و دگر

 Karlovsky, and 2006(رسد درصد نیز می 60دهی به زمان گلر که در کنجد بسته به وجود حشرات د

Laurentin(، ها بر اساس بندي ناقص ژنوتیپتوانند منجر به ایجاد تنوع در کنجدهاي یک ناحیه و گروهمی

همچنین، گیاهانی که از لحاظ مورفولوژیکی شبیه هم  .)Kumar et al., 2006( توزیع جغرافیایی گردند

تواند بنابراین، منابع ژنی متفاوت می). Khan et al., 2008(از لحاظ ژنتیکی مشابه نیستند هستند، لزوما 

که نشانگرهاي مولکولی در سطح ژنوم پراکنده هستند و نیز از آنجایی. هاي مشابه شودمنجر به فنوتیپ

هاي اصلاحی در برنامهها براي اجراي بنابراین انتخاب ژنوتیپگیرند، تحت تاثیر شرایط محیطی قرار نمی

ها با استفاده از نشانگر مولکولی بندي ژنوتیپبر اساس گروه .کنجد باید بر اساس تنوع ژنتیکی صورت گیرد

بر ) 2011(در پژوهشی که توسط پارساییان و همکاران  ISSRمورد استفاده در این مطالعه و نیز نشانگر 

، از 89هاي پاکستان و پنجابانتظار بر این بود که ژنوتیپ صورت گرفت،هاي تقریبا مشابه روي ژنوتیپ

هاي این دو ژنوتیپ در گروهمناطق جغرافیایی مشابه، در یک گروه قرار گیرند، ولی بر خلاف انتظار، 

شاخه و ناز چندشاخه که هر دو از مناطق هاي ناز تکژنوتیپاز سوي دیگر  .متفاوتی قرار گرفتند

از لحاظ الگوي نیز و  بودهگروه مورفولوژیکی با هم هم ـاز لحاظ صفات زراعی ،جغرافیایی مشابهی هستند

یان و پارسائ( ISSR با نشانگراین نتایج در مطالعه انجام شده . قرار گرفتندجداگانه  ژنتیکی در یک گروه

توان ارتباط بین دو ژنوتیپ پاکستان و چینی را با میهمچنین،  .باشدنیز مشهود می) 2011همکاران، 

و  علیاي که توسط پیشتر نیز در مطالعه. نسبت داد زیاد و فاصله جغرافیاییکم میزان تشابه ژنتیکی 

به منظور بررسی سطح تنوع ژنتیکی در ارتباط با نواحی جغرافیایی و خصوصیات ) 2007(همکاران 

انجام  AFLPجفت آغازگر  21ي شده از نواحی مختلف جهان با رقم کنجد جمع آور 96مورفولوژیکی، 
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شد، نشان دادند که ارقام مورد مطالعه از لحاظ جغرافیایی به دو گروه عمده آسیاي شرقی و جنوبی 

- به نکته قابل توجه ISSRو  EST-SSRهاي مولکولی نشانگرهاي دندروگرام حاصل از داده  .تفکیک شدند

صورت جداگانه و متمایز از هاي پاکستانی و هندي در هر دو، بهاست که ژنوتیپاي اشاره دارد و آن این

با توجه به خصوصیات . باشدها میاند که حاکی از تفاوت ژنتیکی این ژنوتیپها قرار گرفتهدیگر ژنوتیپ

  .زراعی بسیار مختلف ژنوتیپ هندي، شاید این ژنوتیپ مربوط به گونه دیگري باشد

براي  قابل دسترس در این گیاه SSRکه تعداد نشانگرهاي  استدلیل این به انتخاب این نشانگر 

 Weiها منتشر شد توسط EST-SSRاولین گزارشی که در مورد  .باشدمیمطالعه آنالیز تنوع بسیار محدود 

ها SSRهاي مشتق شده از ESTها بیان کردند که استفاده از آن. صورت گرفت 2008و همکاران در سال 

طور بالقوه، از اند بهها مشتق شدهها از رونوشتهزینه کمی در بر خواهد داشت و نیز به این دلیل که آن

در مراحل اي، اصلاح و انتخاب به کمک نشانگر یابی مقایسهاهمیت بیشتري در آنالیز تنوع ژنتیکی، نقشه

) عملکرد وبهبود خصوصیات کیفی بویژه میزان روغن مانند افزایش(مختلف رشدي و براي اهداف خاص 

  .برخوردار هستند

 33/93چندشکلی مورد آزمایش و همچنین نشانگرها، هاي تعداد نمونه با وجود محدود بودن

زمانی که  .حاضر است پلاسمژرمدر  نسبتا بالاییتنوع  دهندهدست آمده از این مطالعه نشان درصدي به

.  )Li and Midmore, 1999( بالا باشد، استفاده از تعداد کم آغازگر کافی خواهد بودها تنوع بین ژنوتیپ

پاول و همچنین . تعیین کردند RAPD آغازگر 10هاي رز را با تنها ، ژنوتیپ)1996(میلان و همکاران 

هاي نشانگر تعداد کمی مکان ژنی به کار رفته باشدکه حتی در مواردي ند ، گزارش کرد)1996(همکاران 

SSR  دندهمینشان  قرابت بیشتربین افراد با را تمایز خوبی. 

هاي مورد آزمایش در توان گفت تنوع موجود در بین ژنوتیپدست آمده میبر اساس نتایج به
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و نیز  استفاده کرددر کنجد نژادي براي اهداف مختلف بهموضوع توان از این سطح مطلوبی است و می

  .باشدنشان دهنده میزان مطلوب کارآیی استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره می
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  پیشنهادات 4-3

  

- ، مطالعات و بررسیهاي دارویی، خوراکی و صنعتی منحصر به فرد دانه گیاه کنجدباتوجه به ویژگی -

  .ارزشمند انجام شودهاي مختلف بر روي این گیاه هاي بیشتري در زمینه

هاي بیشتري از ژنوم را پوشش تعداد آغازگرهاي بیشتري مورد استفاده قرار گیرند تا بتوانند قسمت -

 .دهند

اي رود از گونههاي آشکاري نشان دادند، که احتمال میطور برجسته تفاوتهایی که بهبر روي ژنوتیپ -

 . تر باشند، مطالعات بیشتري صورت گیردمتفاوت

هایی که بیشترین تفاوت را چه در سطح ژنوتیپدست آوردن بالاترین هتروزیس و عملکرد بین براي به -

 .شود انجامنشان دادند تلاقی مورفولوژیکی و کیفی و چه در سطح مولکولی  -زراعی

- و آنتیاشباع غیرهاي چرب درصد اسیدویژه عملکرد، روغن، بررسی ارتباط بین صفات مهم به -

، براي یافتن وجود یا عدم وجود ارتباط بین نشانگر با صفت هاآغازگربا هر یک از هاي کنجد اکسیدان

 .مندي از مزایاي انتخاب به کمک نشانگربهره منظوربهمطلوب مورد نظر 
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Abstract 

In this study, genetic diversity of 22 genotypes of sesame (Sesamum indicum L.) collected 

from different Asian countries such as China, India, Pakistan, Iraq and iran were evaluated 

by 15 primers of EST-SSR  markers and 10 agro-morphological and seed qualitative traits. 

Cluster analysis was performed using NTSYSpc2.10 software and UPGMA algorithm for 

the average standardized ago-morphological, qualitative data and also binary molecular 

matrix. Genotypes were divided into 6 groups by dendrogeram of agronomic data. Also 

based on grain quality, genotypes were classified in three groups. A total of 48 alleles with 

the average of 1 to 6 alleles per locus were generated by 15 primers in molecular studies. 14 

primers showed 93.33% polymorphism in PCR reaction. Average alleles size varied from 

190 to 750 base paires. Genotype were divided into five groups by molecular data analysis. 

The genetic similarity coefficient calculated by the simple matching (SM) method, ranged 

from 0.510 to 0.918. The lowest genetic similarity was observed between Chinese and 

Pakistani genotypes and the highest one was between Punjab 89 and TN234 genotype. 

Primer Z-45 showed the maximum SI index. The highest value of heterozygosity (0.67) and 

also the numberof effective alleles (Ne) (2.90) belonged to SEM-434 primer. Due to the 

high diversity of genotypes in terms of ago-morphological characteristics, quality traits and 

molecular data, it is recommended modification strategies used to take advantage of this 

diversity. 
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