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 تقدیم به مهربان فرشتگانی که 

های یکتا و لحظات ناب باور بودن، لذت و غرور دانستن، جسارت خواستن، عظمت رسیدن و تمام تجربه     

 هاست.زیبای زندگیم، مدیون حضور سبز آن

 تقدیم به 

ها و عطوفت آن مهربانم که زندگیم را مدیون مهرنامه دلم، مادر و پدر ترین واژگان در لغتمقدس      

 دانم.می

 تقدیم به 

 بخش و صفایشان مایه آرامش زندگیم است.خواهران و برادرانم که وجودشان شادی    

 و تقدیم به 

 روح پاک برادرم، که همه دنیایم بود...    
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  تشکر و قدردانی

ران او را های بیکدر لحظه لحظه زندگی خود، حضپپور نعمت پایان بر ایزد باری تعالی کهسپپساس بی       

 ام و ستایش به درگاه او که مرا در انجام این پروژه یاری کرد.دیده

اند، سساسگزاری نمایم. دانم از تمام کسانی که با عنایت خویش اینجانب را یاری نمودهبر خود لازم می       

نم دکتر مهدیه پارسائیان که همیشه مورد لطف و مرحمت ایشان از استاد راهنمای فرهیخته و مهربانم، خا

های فراوان ایشان میسر نبود و بدون شک رفتار ها و مساعدتنامه بدون راهنماییام و اجرای این پایانبوده

نمایم. همچنین ایشان چراغ راهنمای این حقیر در تمام مراحل زندگی خواهد بود تشکر و سساسگزاری می

 دکتر علی اکبر محمدی میریک و جنابام جناب آقای ترام خود را تقدیم اسپپاتید مشپپاور گرامیمراتب اح

 نمایم. آقای دکتر شاهرخ قرنجیک می

 از کلیه دوستانم که مرا در انجام این پایان نامه یاری نمودند نهایت تشکر و قدرانی را دارم.

 

 

 

 

 

 

 



 

 و
 

 

 تعهدنامه

    ارشد رشته بیوتکنولوژی دانشکده کشاورزی دانشگاه  ناسیدانشجوی دوره کارش زهرا فتحیاینجانب 

ی ولمولک یبزرک با نشانگرها یکمورفولوژ -یزراع یاتارتباط خصوص یهتجز" نامهشاهرود نویسنده پایان

ISSR "  شوم:متعهد می مهدیه پارسائیانتحت راهنمائی دکتر 

 ست و از صحت و اصالت برخوردار است.انامه توسط اینجانب انجام گردیدهتحقیقات در این پایان 

 های محققان دیگر به مرجع مورد استفاده استناد شده است.در استفاده از نتایج پژوهش 

 نامه تاکنون توسط خود یا فرد دیگری برای دریافت هیچ نوع مدرک یا مطالب مندرج در پایان

 جا ارائه نشده است.امتیازی در هیچ

  دانشگاه »باشد و مقالات مستخرج با نام تعلق به دانشگاه شاهرود میکلیه حقوق معنوی این اثر م

 به چاپ خواهد رسید.« Shahrood University of Technology»و یا « شاهرودصنعتی 

 لات اند، در مقانامه تأثیرگذار بودهدست آمدن نتایج اصلی پایانحقوق معنوی تمام افرادی که در به

 گردد.می رعایت نامهپایانمستخرج از 

 ها( استفاده شده های آننامه، در مواردی که از موجود زنده )یا بافتدر کلیه مراحل انجام این پایان

 است، ضوابط و اصول اخلاقی رعایت گردیده است.

 نامه، در مواردی که به حوزه اطلاعات شخصی افراد دسترسی یافته در کلیه مراحل انجام این پایان

 اصل رازداری، ضوابط و اصول اخلاق انسانی رعایت گردیده است. یا استفاده شده است،

 امضاء دانشجو

 مالکیت نتایج و حق نشر

 ای، نههای رایا)مقالات مستخرج، کتاب، برنامه کلیه حقوق معنوی این اثر و محصولات آن

باشد . این مطلب باید شاهرود می( متعلق به دانشگاه افزارها و تجهیزات ساخته شدهنرم

 .در تولیدات علمی مربوطه ذکر شود به نحو مقتضی

 باشدنامه بدون ذکر مرجع مجاز نمیاطلاعات و نتایج موجود در پایان استفاده از. 
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 چکیده 

 11در  ISSRنشانگر مولکولی  16مورفولوژیک و  -صفت زراعی  61در این پژوهش، ارتباط بین 

باند تولید  152گر مورد مطالعه، در مجموع نشان 16ژنوتیپ بزرک توسپط تجزیه رگرسپیون بررسی شد. 

گر نشانباند برای هر  92/61های چندشکل ها چندشکل بود. میانگین تعداد باندباند از آن 162ه کردند ک

 گرهاینشپپانمتغیر بود.  13/1تا  13/1گرها بین نشپپان( PICبود. میزان محتوای اطلاعات چندشپپکلی )

,PCT6 ,UBC811 ,UBC815 ,IP3  PCT2 ،3PCT5L 3وPCT2  ( بیشپپپترین میزانPIC را به خود )

صپپفت مورد  61های چندشپپکل و حداقل یکی از تصپپاد دادند. نتایج نشپپان داد که بین برخی از بانداخ

بیشتر از  3PCT2 ،3PCT5L ،IP5 ،3PCT6 ،UBC811گرهای نشانداری وجود دارد. مطالعه ارتباط معنی

گر اننشپپی تولید شپپده توسپپط گرها، قطعات مرتبط با صپپفات مختلف را تکریر کردند. قطعهنشپپانسپپایر 

3PCT5L  باز با صفات تعداد شاخه در بوته، تعداد کسسول در بوته، قطر کسسول و جفت 6111ی با اندازه

تواند ناشی از آثار پلیوتروپیک این مکان در عملکرد دانه در بوته همبستگی نشان داد، چنین ارتباطی می

، تبیین بالا برای صفات مختلفدارای ضریب  کنترل عملکرد و برخی اجزای آن باشد. قطعات تکریر شده

 MASدر برنامه های اصلاحی SCARیابی صفات، پس از تبدیل شدن به نشانگر توانند علاوه بر نقشهمی

(Marker Assisted Selection breeding program جهت گزینش والدین مناسپپپب برای تولید ارقام )

 . دسترس نیست، بکار روند هیبرید در گیاه بزرک که اطلاعات ژنتیکی زیادی از آن در

 ISSR: بزرک، تجزیه ارتباطی، رگرسیون گام به گام، ضریب تبیین، واژگان کلیدی
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 نامه پایان از مستخرج مقالات لیست

اللملی و چهاردهمین کنگره . دومین کنگره بینژنومی از گیاه بزرک DNAساازی استخراج بهینه -6

 .رشت، دانشگاه گیلان6935ریور شه 66تا  3ملی علوم زراعت و اصلاح نباتات ایران. 

. دومین همایش ملی کشت ISSRبررسای تنو  ژنتیکی بزرک با اساتفاده از نشانگر مولکولی  -1

 . ساری ، مازندران6935مهرماه  13ارگانیک و ازدیاد گیاهان دارویی. 
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 مقدمه و کلیات
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 مقدمه

 یخچهتار  

قبل از میلاد، که به منظور استفاده از روغن و  سال 61111بزرک گیاهی با قدمت کشت بیش از 

گرفت. خاسپتگاه اولیه این گیاه سواحل مدیترانه و هایش مورد کشپت قرار میفیبر موجود در دانه و سپاقه

کشپت بزرک جهت استخراج روغن در  6215(. از سپال 1161باشپد )جالا و هال، هندوسپتان می کشپور

کانادا بیشترین سطح زیر کشت و تولید این گیاه را بر عهده دارد کشپورهای زیادی رواج پیدا کرد. کشپور 

 (.1161)مرکز آمار فائو، 

حال با این .گرفتسپپال قبل از میلاد در کشپپور ایران مورد کشپپت قرار می 5111بزرک از حدود 

ه ی نداشتهای اخیر رونق چندانفواید زیاد این دانه روغنی، توسعه و کشت این گیاه در سال رغمامروزه علی

 توجهی قرار گرفته است.و مورد بی

 شناسیگیاه 

 Linacea، از خانواده flaxو بپا نام انگلیسپپپی  (.Linum usitatissimum L)بزرک بپا نپام علمی 

کی، ها است )هیچمهمترین جنس آن Linumگونه بوده، که  911جنس و  11باشد، این خانواده دارای می

 ، Linastrum، Cathartolinum ،Syllinum،Linum) بخش 5بپپه   Linumهپپای جنس(. گونپپه6322

Dasylinumبخش(، کپپه 1111انپپد )فو و همکپپاران، ( تقسپپپیم شپپپپده Linum ی زراعی حپپاوی گونپپه

L.usitatissmum های زینتی و گونپهL.graniflorum  وL.perenne ی آخر از اهمیت باشپپپد. دو گونهمی

تا  2n=16محدوده وسپپپیعی را از  Linumهای ها در گونهزوماقتصپپپادی کمتری برخورداراند. تعداد کرومو

2n=72 دهند. نشپپان میL.usitatissmum  2و خویشپپاوندان وحشپپی آن دارایn=30 باشپپند کروموزوم می

 (. 1119)موراونکو و همکاران، 
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سپاله، دیسلوئید و خودگرده افشپان اسپت، که البته بسته به عوامل رقم، فصل و یکبزرک گیاهی 

کند. طول دوره رشد آن در ای ایستاده رشد میدرصد دگرگرده افشانی دارد، و به صورت بوته 1ت تا حشرا

ای قوی رسد. این گیاه دارای سیستم ریشهروز می 151روز و در کشپت پاییزه تا  651تا  31کشپت بهاره 

کند. اغلب تک ینبوده و ریشپه راسپت و مسپتقیم آن در مراحل اولیه رشد با سرعت به عمق خاک نفو  م

 611تا  11کند. طول ساقه آن بین سپاقه بوده ولی گاهی در بخش بالائی سپطح خاک انشپعاب ایجاد می

وک های این گیاه کوچک، باریک و نکند. برگمتر و رنگ ساقه به سبز روشن تا سبزه تیره تغییر میسانتی

 9تا  1ها بین شپپپود. طول برگمیاند و برگ در محل اتصپپپال به سپپپاقه کمی باریک تیز و بدون دمبرگ

 گیرند.طور متناوب قرار میمتر بوده و بر روی ساقه بهسانتی

ای باز، گل آ ین بر روی یک محور اصلی منتهی به یک گل، طول  ها به صپورت خوشهآرایش گل

 باشند. متر و به رنگ آبی تا بنفش میها حدود یک سانتیگل

متر قرار دارند. بذرها میلی 3-1قطر  های گرد و خشپپپک، باهای بزرک )بذر( دورن کسسپپپولمیوه

متر میلی 7/5ولی از نظر اندازه کمی بزرگتر، حدود صپپپاف با سپپپطح براق، تا حدودی شپپپبیه بذر کنجد 

اند، که از نظر مقدار، نوع روغن، فوائد ای و طلاییها بسپپته به نوع رقم به دو رنگ قهوهباشپپند. رنگ آنمی

حاوی مواد مغذی، آنتی اکسپپیدان، مواد معدنی، یکدیگر شپپبیه هسپپتند و یط رشپپدی بهای و شپپراتغذیه

 باشد. می 9ویتامین و اسیدهای چرب امگا

های مرطوب عمیق حاوی و در خاک گرمسپپیری و گرمسپپیریبزرک در شپپرایط آب و هوایی نیمه

 کند. شن، گل و لای و خاک رس زیاد به خوبی رشد می

 



 

1 
 

 

  اهمیت و مصارف 

های بسپپیار دور توسپپط یونانیان و به عنوان یک منبع غذایی و یک ملین طبیعی از سپپال بزرک

(. خواد منحصربفرد و متنوع این 1111گرفت )برگلوند و همکاران، مصریان باستان مورد استفاده قرار می

نوع  111ود حد 1115طوریکه در سال های اخیر مورد توجه و علاقه زیادی قرار داد، بهگیاه آن را در سال

 (.1117غذای جدید که محتوی بذر بزرک یا روغن آن بودند به بازار عرضه شد )موریس، 

ی روغنی دارای مقادیر فراوانی اسپپپیدهای چرب غیراشپپپباع، پروتلین و لیگنین اسپپپت این دانه

درصپپد  1درصپپد پروتلین،  11درصپپد فیبر،  91درصپپد روغن،  11( و محتوی 1113)اسپپتیون و ایرلیچ، 

 (.  1161باشد )رودریگزلوی و همکاران،درصد رطوبت می 1ستر و خاک

 9بذر بزرک محتوی مخلوطی از دو نوع اسپپید چرب ضپپروری آلفا لینولنیک اسپپید یا همان امگا

(ALA; C18:3) 1و آلفا لینوللیک اسپپید یا همان امگا (LA; C18:2) باشپپد که برای سپپلامتی انسپپان می

ها را از طریق ان نمی توانند سپنتز شوند. لذا انسان مجبور است که آناند ولی در داخل بدن انسپضپروری

در بدن  (ALA) 6(. اسپید چرب آلفا لینولنیک اسید1165خوردن غذا به دسپت آورد )لودویگووا و گریگا، 

 9، که اسیدهای چرب امگا(DHA) 9و دوکوزاهگزائنوئیک اسپید (EPA) 1انسپان به ایکوزاپنتانوئیک اسپید

شپود که هر کدام به نوبه خود در سپپلامتی انسان نقش بسزایی وغن ماهی هسپتند تبدیل میموجود در ر

را برای بزرگسالان  ALAگرم   11/1(. متخصپصپان تغذیه مصپرف روزانه 1113دارند )اسپتیون و ایرلیچ، 

 ALAدهد رژیم غذایی حاوی (. مطالعات جدید نشپپپان می1161کنند )رودریگزلوی و همکاران،تجویز می

هایی همانند فشارخون، کلسترول، دیابت، سرطان سینه، پروستات، مشکلات وجب کاهش ابتلا به بیماریم

ای، سپپپکته و روده –ای مفصپپپلی پوکی اسپپپتخوان، میگرن، اسپپپترس، اختلالات بینایی، اختلالات معده

                                                           
1-Alpha-Linolenic Acid  

Eicosapentaenoic Acid-1  

Docosahexaenoic Acid-9  
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 (. 1165شود )فزاری و یونیس، های قلبی میبیماری

 شپباع چند باندی در روغن بزرک آن را برای صنایع رنگوجود مقدار زیادی اسپیدهای چرب غیرا

 97تا  95سپازی، مرکب چاپ، پارچه ضپد آب، صپابون و کف پوش مناسپب سپاخته است. کنجاله بزرک 

تواند به عنوان مکمل پروتلین در غذای نشخوارکنندگان مورد استفاده قرار گیرد درصد پروتلین دارد و می

رک نیز برای تولید کاغذهای ظریف و محکم و تهیه الیاف لفاف جهت ساختن (. از الیاف بز1112)برناردو، 

 شود. های ظریف و پردوام، بخصود ملافه استفاده میمبل و تشک و همچنین برای تولید پارچه

 1صفات کمی 

د. باشنی صپفات اقتصادی در گیاهان از نوع کمی هستند که دارای توزیع پیوسته میبخش عمده

 "و  "تعداد نامحدود ژن"ژنتیک کمی، گوناگونی این صفات در جامعه با دو مدل ژنتیکی  بر اساس تلوری

شپود. در مدل ژنتیکی تعداد نامحدود ژن فر  این اسپپت که صفات کمی توصپیف می "تعداد محدود ژن

. (6391شوند )فیشر، های ناپیوسپته با اثرهای ژنتیکی بسیار اندک کنترل میتوسپط تعداد نامحدود از ژن

های مورد نیاز در اصپپلاح گیاهان اسپپتفاده شپپده های گذشپپته از این مدل ژنتیکی برای ابداع روشدر دهه

 است که سبب پیشرفت ژنتیکی در جوامع گیاهی شده است. 

سپپال گذشپپته علم ژنتیک مولکولی پیشپپرفت زیادی داشپپته و در زمان حاضپپر امکان  61در طی 

ها وجود دارد. بنابراین امکان بسیار نزدیکی بر روی کروموزوم یتشپخیص تعداد زیادی نشپانگر در فاصپله

توان ها به نسپپپل بعد وجود دارد. در این صپپپورت میبررسپپپی نشپپپانگرها در گیاهان و چگونگی انتقال آن

ی صفات کمی دارای پیوستگی ژنتیکی با نشانگرها را های کنترل کنندهپیوسپتگی نشانگرها را با مکان ژن

تر ارزش توان برای پیش بینی دقیقهای کمی میر نهایت از اطلاعات مربوط به مکان ژنمطپالعپه نمود. د

                                                           
     Quantitative Trait -6  
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 (.6332)لینچ و والش، ( استفاده کرد MAS) 6ها به کمک نشانگرهاارثی گیاهان و انتخاب آن

   2یابی صفات کمیمکان  

گیاهان،  ( یک ابزار رایج برای مطالعات ژنتیکی درQTLیپابی ژنی جپایگپاه صپپپفات کمی )مکپان

های ژنتیکی بنیادی زیادی نظیر نحوه دهی به سوالها است. با چنین ابزاری، امکان پاسخحیوانات و انسان

 ;6339لی، شود )تنکسفراهم می محیط و اساس ژنتیکی هتروزیس× وراثت صپفات کمی، تعامل ژنوتیپ 

مقاله در طول سپپپه دهه در  61،111(. بیش از 1116مکی،  ;1111وو و همکپاران،  ;6333لیتون، تمپپ

هپپای مختلف منتشپپپر شپپپپده کپپه در پپپایگپپاه اطلاعپپاتی برای گونپپه QTLیپپابپی زمپیپنپپه مپکپپان

)http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed( باشد. موجود می 

زایش عملکرد و استفاده در بررسپی خصپوصیات مورفولوژیک، زراعی و فنولوژیک گیاهان جهت اف

گران از اهمیت زیادی نژادی از اهمیت خاصپی برخوردار اسپت. بیشتر صفاتی که برای اصلاحهای بهبرنامه

گر شوند که با همدیای بوده و توسط تعداد زیادی ژن کنترل میبرخوردارند، دارای کنترل ژنتیکی پیچیده

ها تا حدودی دشپپوار اسپپت. صپپفات کمی بینی آناطر پیشو نیز با محیط اثر متقابل داشپپته و به همین خ

 ی صفات کمی نقشهای کنترل کنندهی ژنگیری هستند. مطالعهدارای توزیع پیوسپته بوده و قابل اندازه

های اقتصادی مانند عملکرد کند، زیرا اکرر صفات دارای ارزشمهمی در اصپلاح گیاهان و حیوانات ایفا می

های کمی کوچک است، شناسایی و تعیین دقیق د. از آنجایی که معمولاً اثر ژناز نوع صپفات کمی هسپتن

شود. در واقع ها استفاده میبرای آن QTLها در ژنوم مشپکل بوده و از اصپطلاح تعداد محل قرارگیری آن

QTL گذارد و معمولاً شامل تعداد زیادی ژنشود که روی صفت کمی تاثیر میبه قسمتی از ژنوم گفته می 

ند. شوها به صفت کمی مربوط میباشپند که همه یا بعضی و یا گاهی حتی یکی از آنهای ژنی مییا مکان

                                                           
MAS) Marker Assisted Selection( -6           

Quantitative Trait Mapping -1  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed
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های اصپلی تولید کننده یک صپفت هستند و های اصپلی در آن اسپت که ژنو ژن QTLیک اختلاف بین 

مختلفی  هایها، ژنQTLکه شپپود، در حالیها باعث خاموش شپپدن تظاهر صپپفت میایجاد تغییر در آن

 (. 1119های اصلی را تغییر دهند )رابعی، توانند میزان بیان ژنهستند که می

 نشانگرهاییابی ژنتیکی نقش مهمی در کشپف اسپاس تنوع صپفات کمی داشپته و با ظهور مکان

انداز روشنی در آینده خواهد داشت )ونگ و همکاران، مولکولی مانند پلی مورفیسپم تک نوکللوتیدی چشم

های زیادی در هپای مورد مطپالعه، تلاشهپای موجود در خواد بیولوژیکی نمونپه. بخپاطر تفپاوت(6332

های خاد انجام شپپده است. از نظر اصول ها یا گونهیابی ژنتیکی جمعیتهای آماری مکانی روشتوسپعه

 1تباطیو تجزیه ار 6ی اصپپپلی: تجزیه پیوسپپپتگییابی ژنی شپپپامل دو حوزهیابی ژنتیکی، روش مکانمکان

(. تجزیه پیوستگی براساس نوترکیبی 6333باشد )اولسون و همکاران، )براسپاس عدم تعادل پیوستگی( می

طور مسپپتقیم برای تواند بهباشپپد و بنابراین میغیرآللی یک مارکر و مکان صپپفت کمی در طول میوز می

ال، حنی اسپتفاده شود. با ایندو مکان ژهای نوترکیبی( بین گیری بخشی اندازهوسپیلهتخمین فاصپله )به

یوز که تعداد محدودی مهای نزدیک بهم )کمتر از یک سانتی مورگان( زمانیتشخیص نوترکیبی بین مکان

 ;6339دارویزای و همکاران،  ;6331در جمعیت به وقوع پیوسته باشد مشکل است ) هستباکا و همکاران، 

 (. 6335لانگ و همکاران، 

پیوستگی  یتجزیه ارتباطی نباید با یکدیگر اشتباه گرفته شوند. تجزیه مفاهیم تجزیه پیوستگی و

گردد. تر برمیها در یک فراوانی بزرگی آللکه تجزیه ارتباطی به رابطهگردد، درحالیبه رابطه لوکوس برمی

ی پیوسپتگی یک ابزار کلیدی برای شپناسپایی ژنتیکی صفات کمی در گیاهان یابی بر اسپاس تجزیهمکان

ی باشد، گاهی اوقات نوترکیبهای مناسب میحال، در مطالعات پیوستگی که نیازمند تلاقیباشپد. با اینیم

                                                           
Linkage Analysis -6  

Association Analysis  -1  
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کند. علاوه بر این، وجود تنها دو مکان برای هر جایگاه ی کوچک جمعیت، محدودیت ایجاد میکم یا اندازه

(، منتج به QTLصفات کمی) و وقوع نوترکیبی کم برای تخمین فاصپله ژنتیکی بین مکان نشپانگر و مکان

( LD) 6یابی براساس عدم تعادل پیوستگیها، مکانشود. برای حذف این محدودیتیابی میوضوح کم مکان

اند های انسپپان اسپپتفاده شپپدهطور گسپپترده برای کشپپف بیماری)تجزیه ارتباطی( به 1یابی ارتباطییا مکان

القوه توانایی تشپپخیص ارتباط یک نشپپانگر با یک ژن طور بیابی ارتباطی به( . مکان1112کین، )اسپپلات

فنوتیپپ بین افراد غیرمرتبط را -هپای ژنوتیپپهپای مختلف را دارد و همچنین ارتبپاطمسپپپلول فنوتیپپ

م پلاسی ژرمهای قدیمی جمع شده در مجموعهی نوترکیبیوسیلهها بهکند. وضوح بالای آنشپناسایی می

 شود. محاسبه می

ی پیوسپپتگی اغلب از حی ژنومی دخیل در کنترل صپپفات کمی بر مبنای تجزیهدر شپپناسپپایی نوا

های اینبرد ، لاین9های برگشپپتیهای حاصپپل از تلاقی، جمعیت2Fهای سپپاختگی مانند جمعیت جمعیت

ها، تعداد شپود. محدودیت اساسی استفاده از این جمعیتاسپتفاده می 5و هاپلوئیدهای مضپاعف 1نوترکیب

ی بالای مورگان(، هزینهسپپانتی 11 -61آور و در نتیجه وضپپوح پایین نقشپپه ژنتیکی ) محدود کراسپپینگ

بسیار  هاییآور است. ضمن اینکه ایجاد چنین جمعیتها برای رسپیدن به تعداد کافی کراسینگتکریر رگه

ران، بر بوده و جمعیت ایجاد شپپده فقط برای صپپفات و مطالعات محدودی کارآیی دارد )گوپتا و همکازمان

علاوه تعداد کمی ژنوتیپ به عنوان والدین جمعیت در حال تفرق برای شناسایی (. به1117هولند،  ;1115

شپپوند که این خود، محدودیت دیگری را ایجاد های مرتبط با صپپفات مورد مطالعه غربال میچندشپپکلی

کمک نشپپانگر در  کند، زیرا ممکن اسپپت نشپپانگرهای شپپناسپپایی شپپده در این والدین برای گزینش بهمی

                                                           
Linkage disequilibrium Mapping-6  
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 های ژنتیکی والدین و ارقام دیگر مفید نباشد.زمینه

 6یابی ارتباطی یا تجزیه ارتباطیهای اخیر روش مکانها در سپپپالبرای غلبپه بر این محپدودیپت

های کنترل کننده صفات کمی ها و مکانیابی دقیق و مطملن ژنمعرفی شده است که نه تنها امکان مکان

بلکه امکان شپپناسپپایی نواحی کروموزومی دیگری که در مطالعات مبتنی بر پیوسپپتگی  کند،را فراهم می

ی جمعیت در حال تفرق که تولید آن سازد. در این روش نیازی به تهیهپذیر نیستند را نیز میسر میامکان

از طرف  های فنوتیسی چندسپاله اسپتفاده شود.باشپد، ولی بهتر اسپت از دادهنیاز به زمان زیادی دارد نمی

باشد، گیرد، محدود میهای در حال تفرق صورت میی جمعیتآورهایی که در حین تهیهدیگر کراسپینگ

های (. استفاده از جمعیت1111لو و سوریلیس، شپود ) برسیگیابی دقیق فراهم نمیدر نتیجه امکان مکان

رگی از افراد یک جمعیت ی بزیابی ارتباطی اسپپت. در این روش مجموعهطبیعی مزیت بزرگ روش نقشپپه

ابی یشود. نقشهیابی انجام میشپوند و بر اسپاس عدم تعادل پیوستگی نقشهآوری میطور تصپادفی جمعبه

ای زیاد، نقشه هتر است زیرا به دلیل نوترکیبییابی پیوستگی به مراتب دقیقارتباطی در مقایسپه با نقشپه

ز آن در فرآیند انتخاب به کمک نشانگر استفاده کرد )موس توان اژنتیکی وضوح بالایی دارد و به راحتی می

های کنترل کننده صفات مندلی مورد یابی ژن(. این روش در انسپان برای شپناسایی و مکان1112و موم، 

 ( کاربرد آن در علوم گیاهی نیز رو به گسترش است.  1112استفاده قرار گرفته است )جان و همکاران، 

 2یابی ارتباطیمکان 

های مسپپلول صپپفات کمی پیچیده در ای در شپپناسپپایی ژنالعادهی فوقهای اخیر، علاقهر سپپالد

ای هزیادی برای کشف تنوعهای های اخیر در تکنولوژی ژنومی، انگیزهوجود آمده است. پیشرفتگیاهان به

لی مولکو های تجزیه و تحلیل آماری شپناسایی ارتباط صفات کمی و نشانگرهایی روشطبیعی و توسپعه

                                                           
Association Analysis  -6  

 ppingAssociation Ma -1  
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ای افزایش یافته است )هال و یابی ارتباطی به طور گستردهایجاد کرد. بدین منظور اسپتفاده از روش مکان

های وقوع یافته در طی چند (. این روش با شناسایی تمام نوترکیبی1112ژو و همکاران،  ;1161همکاران، 

د علاقه های موری فنوتیپنترل کنندههای کنسل، به تشخیص وجود ارتباط بین نشانگرهای ژنتیکی و ژن

ستگی یابد. تجزیه پیوها افزایش میپردازد و بنابراین دقت و صحّت ارتباطبر پایه عدم تعادل پیوستگی می

 aدر قسمت  6 -6ها برای شناسایی صفات کمی پیچیده هستند. شکلترین روشیابی ارتباطی رایجو مکان

پلاسپپم یابی ارتباطی در یک ژرممکان bدهد، قسپپمت نشپپان میرا  2Fتجزیه پیوسپپتگی در یک جمعیت 

 دهد. طبیعی را نشان می

 

 (1112ژو و همکاران، ) (bتصویر ( و مکان یابی ارتباطی )a: مقایسه شماتیک تجزیه پیوستگی )تصویر6-6شکل 

 

 لافیابی ارتباطی یافتن ارتباطات آماری بین نشپپانگرها و صپپفات کمی اسپپت. بر خهدف از مکان

یابی ارتباطی به ارتباطات باشد، در مکانیابی می، که نیاز به وجود شپجره افراد برای مکانQTLیابی مکان

نشانگر جمعیت وسیع بر اساس منابع غیر  –های با افراد غیرخویشپاوند، شپناسایی ارتباط فنوتیپجمعیت
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یابی ارتباطی نشانگرهای (. در مکان1119گارسیا و همکاران، –ثبت شده از عدم تعادل اشاره دارد ) فلینت

یابی ارتباطی با اسپپتفاده از عدم تعادل پیوسپپتگی های کاندید قرار دارند و مکانژنتیکی معمولاً در کنار ژن

(LDبین نشپپانگر و ژن کاندید، باعث نمایان شپپدن چندشپپکلی )شپپود. این بدین های موجود در ژن می

طور ها دارد، و همچنین بهQTLیابی توانایی شپپناسپپایی و مکان یابی ارتباطی، از طرفیمعناسپپت که مکان

های مختلف را دارد )گوپتا و همکاران، های مسپپپلول فنوتیپهای ژنبالقوه توانایی شپپپناخت چندشپپپکلی

1115 .) 

ابی ییابی ارتباطی را با عنوان مکانتوان مکانکه اشپاره به عدم تعادل پیوستگی شد، میاز آنجایی

 های موجود بر رویارتباط غیر تصپپادفی آلل "پیوسپپتگی نیز شپپناخت. عدم تعادل پیوسپپتگی عدم تعادل 

(. در برخی 1119گارسیا،  –اشپتباه شود )فلینت  6اسپت این نباید با پیوسپتگی "های ژنی مختلفجایگاه

ین قوان های ژنی مختلف یک ارتباط پیش بینی نشده وجود دارد که باهای موجود در جایگاهموارد بین آلل

 های ژنی مختلف را با عنوانها در جایگاهژنتیک کلاسپیک متفاوت اسپت. این ارتباط غیر تصادفی بین آلل

شود فراوانی هاپلوتایسی مشاهده شده در جمعیت با فراوانی شپناسند و باعث میعدم تعادل پیوسپتگی می

طور کلی اسپپتفاده از عدم (. به1117های مورد انتظار آن در قانون هاردی واینبرگ متفاوت باشپپد )هایز، 

تعادل پیوسپتگی در مطالعاتی که هدف آن بررسپی ارتباط یک نشپانگر با نشانگر دیگر و یا بررسی ارتباط 

رار زا است، مورد استفاده قیک نشپانگر با یک مکان ژنی و یا بررسپی ارتباط یک نشانگر با یک ژن بیماری

 (. 1119گیرد )هایز و همکاران، می

 تری نسپپبت به یکدیگرهای نزدیکهایی که در مکانتر بین آللاً عدم تعادل پیوسپپتگی قویعموم

وسیله نوترکیبی وجود ها از یکدیگر بهکه احتمال کمتری در جداسازی آنشود )چونقرار دارند مشاهده می

                                                           
Linkage  -6  
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فزایش دل پیوستگی اها کاهش یافته، پس در نتیجه میزان عدم تعادارد(. بنابراین، ارتباط تصادفی بین آلل

ی عوامل هوسیلیابد. از طرف دیگر، در فواصل فیزیکی کروموزوم، قدرت تفکیک عدم تعادل پیوستگی بهمی

ر های مختلف تحت تأثیزیادی شپامل رانش ژنتیکی، انتخاب مصنوعی و طبیعی، آمیزش و ترکیب جمعیت

 (.1111یو و بوکلر،  ;1119گیرد )گات و لانگ، قرار می

فکیک عدم تعادل پیوسپپپتگی گسپپپترع متنوعی در نواحی مختلف کروموزوم دارد )یان و قدرت ت

 چون میزان نوترکیبی کمعلت گوناگونی زیاد در میزان نوترکیبی، هم(. این ممکن است به1113همکاران، 

. ددر نواحی سپپانترمری و میزان زیاد نوترکیبی در نواحی ژنومی رتروترانسپپسوزونی در طول کروموزوم باشپپ

)جانگ  شوندهایی که پیچیدگی ژنوم زیاد است یافت میطور خیلی زیاد در ناحیهعدم تعادل پیوسپتگی به

 (.1113تیان و همکاران،  ;1111و همکاران، 

مورگان و در سپپانتی 11تا  61های ژنی روی یک کروموزوم با فواصپپل پیوسپپتگی، ارتباط جایگاه

 دل پیوستگی وقوع برخی ترکیبات آللی با فراوانی کمتر یا بیشترباشد. عدم تعانتیجه نوترکیبی محدود می

واند به تکند، این میها غیر تصادفی باشد توصیف میدر یک جمعیت نسبت به مورد انتظار، اگر ارتباط آلل

یابی ارتباطی اولین بار برای شناسایی های ناخواسپته، مهاجرت ژنی یا انحراف باشد. مکانعلت وقوع جهش

رسد یک راهکار پر قدرت های انسپانی استفاده شد اما به نظر میهای مسپلول بیماریطبیعی در ژنتنوع 

 (. 1119گارسیا و همکاران، –برای شناسایی صفات در گیاهان نیز باشد ) فلینت 

 یابی ارتباطی در گیاهان  های عمده مکانکاربرد 1-6-1

 از آن انتخاب به کمک نشانگر  های طبیعی و پسصفت در جمعیت –شناسایی ارتباط نشانگر  .1

 (.1115های طبیعی )گوپتا و همکاران، مطالعه تنوع ژنتیکی در جمعیت .2

ار کیابی صفات مختلف در گیاهان مختلف بهیزی جهت مکانآم موفقیت طوربه یارتباط یابیمکان
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( Beta vulgaris ssp. Maritimeدر چغندر ) یو گلده یعادت رشپپد یابی صپپفترفته اسپپت، نظیر مکان

 یلسونات دانه )ویب(، ترک1119 ،در  رت )پلاسا و همکاران یدکارتنوئ ی(، محتوا1116 ،)هانسن و همکاران

( و 1115 ،)آرانزانا و همکاران یدوپسپپپیسمقاومت در آراب هایو ژن ی(، زمپان گلپده1111 ،و همکپاران

 (. 1111یلز، و سور یسگلوبر) (.Triticum aestivum Lدانه در گندم ) یاندازه

 هاییتجمع جایبه طبیعی هاییتموجود در جمع هاییپتاز مز توانپدیم یارتبپاط یپابیمکپان

 وضوح یزانکند و م بررسی زمانهم طور به مکان چندین در را آلل یادیتعداد ز واستفاده کند،  سپاختگی

اند با اسپپپتفاده از تو. شپپپباهت ژنتیکی گیاهان می(1115 ،و همکاران گارسپپپیا – ینتدهد )فل یشرا افزا

ها یا نشانگرهای ریزماهواره AFLPچون ها یا نشانگرهای سنتی همSNPنشانگرهای مولکولی مختلف مانند 

علت ساختار جمعیت یابی ارتباطی مشکلاتی به(. گاهاً در مکان1117گیری شپود )برادی و پرووارت، اندازه

های دارای هتروزیس علم تکپامل، جمعیت (. براسپپپاس1111چپارد و همکپاران، آیپد )پریپتوجود میبپه

با این  شود.هایی روبرو میتوانند باعث ارتباطات سپاختگی شوند، بنابراین مطالعات ارتباط با محدودیتمی

( پیشپپپنهاد شپپپد که امکان جداسپپپازی 1111توسپپپط یو و همکارانش )  6حپال، یک روش مدل مختلط

ت را علت ساختار جمعیهای غیر حقیقی تولید شده بهلهای حقیقی ارتباطات کاربردی را از سیگناسیگنال

مکان یابی ارتباطی گسپپترده ژنوم بر اسپپاس عدم  "( گزارش کردند که 1112آورد. زو و کرواچ )فراهم می

های آللی صفات های کاربردی و تنوعبر برای کشف آللمیان ( ممکن اسپت یک راهLDتعادل پیوسپتگی )

یابی ارتباطی منجر به ( پیش بینی کردند استفاده موفق از مکان1117و پویل ). مکی "زراعی را فراهم کند

مرتبط با  های متنوعکارآیی بیشتر انتخاب به کمک نشانگر، تسهیل کشف ژن و کمک به فهم بهتر توالی "

 شود.  می "های توارثی مختلففنوتیپ

                                                           
Model-Mixed -6  
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های هشها و جکشف همه نوترکیبییابی پیوسپتگی، توانایی یابی ارتباطی بر خلاف مکانمکان    

(. با این حال، این روش ارتباطی 1111به وقوع پیوسپپته در یک جمعیت را با وضپپوح بالا دارد )یو و بوکلر، 

یابی شپپپان، نسپپپبت به مکانهای کمیاب در جمعیت، حتی با آثار بزرگقدرت کمتری در تشپپپخیص آلل

یابی ارتباطی تک ژن ( مکان6شود: ی در دو گروه انجام مییابی ارتباطعموماً مطالعات مکان پیوستگی دارد.

ی ژنوم، و بررسپپی تنوع فنوتیسی و یابی گسپپترده( مکان1 ،کاندید در کنترل تنوع فنوتیسی صپپفاتی خاد

 (1-6(. )شکل 6331یافتن ارتباط صفات متنوع )ریچ و میرکانگاز، 

 

 (1112ژو و همکاران، ) کاندیدیابی ارتباطی تک ژن نوم و مکانیابی ارتباطی گسترده ژمقایسه شماتیک مکان:  1-6شکل 

 

 یابی ارتباطیاهمیت ساختار جمعیت در مکان 1-6-2

ها ها در زیر جمعیتداری در فراوانی بعضپپپی آللنوع سپپپاختار جمعیت  باعث ایجاد تفاوت معنی

سر غیرمرتبط در سرا هایتواند ناشی از عدم تعادل پیوستگی غیرمنتظره بین لوکوسشپود، که این میمی
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 نشانگر در –یابی ارتباطی توانایی شناسایی ارتباطات صفات (. مکان1113ژنوم باشپد )ارسپوز و همکاران، 

ی عواملی منفی وسپپیلهتواند بهیابی ارتباطی میکند. مکانای از ژرم پلاسپپم طبیعی را فراهم میمجموعه

های خاد تحت تاثیر قرار گیرد، که وانی کم آللنظیر نوع سپپپاختار جمعیت، اندازه کوچک جمعیت و فرا

 دارممکن اسپت باعث ایجاد ارتباطات مربت دورغین شپود. در این حالت قطعیت بیان صپحّت سطح معنی

های دروغین، ی ارتباطی دشپوار اسپت. روشپی برای تخمین احتمالات تشخیصقابل قبول در یک مطالعه

 خطر ارتباطات مربت 1های احتمال سختگیرانه. استفاده از آستانهباشدمی 6های بونفرونیاستفاده از آزمون

های حقیقی ناشی دروغین را کاهش خواهد داد، اما این باید برای به حداقل رساندن سطح رد شدن مربت

های ای، تصپپمیم به تخمین ژنطور دقیق متعادل شپپود. اخیراً در مطالعهاز تنظیم بیش از حد آسپپتانه، به

گیری بیش از حد در آزمایشات، ژنی تشخیص داده نشد. تفاع انسپان گرفتند ولی به علت سپختمؤثر بر ار

 گیری صفت مورد انتظاراستدلیل کاهش تخمین وراثت پذیری نسبت به آنچه که از اندازهتواند به که می

 (.1161باشد ) یانگ و همکاران، 

نشانگرهای وابسته به صفات از طریق  یابی ارتباطی، شپناسپاییهای مکانبرای غلبه بر محدودیت

ی بین نشانگرهای مولکولی ی رابطهبر پایه 9رسد. آنالیز رگرسیون چند متغیرهرگرسیون مناسب به نظر می

) به عنوان متغیر مسپتقل( و صفات مورد مطالعه ) به عنوان متغیر وابسته ( روش مناسبی برای شناسایی 

کند که این ضریب میزان ( را تعیین می2Rاین آنالیز ضریب تبیین )باشد. نشپانگرهای وابسته به صفت می

(. در دسپپپترس بودن تعداد زیادی از 6321دهد )گومز، رابطه صپپپفات را با نشپپپانگر ملکولی نشپپپان می

ی آنالیز رگرسپپیونی بین این نشپپانگرها و صپپفات کمک تواند به مطالعهنشپپانگرهای مولکولی و صپپفات می

تجزیه ارتباطی مبتنی بر پیوستگی، امکان ردیابی نشانگرهای مختلف مرتبط با صفات  نماید. اکرر مطالعات

                                                           
Bonferroni -6  

Stringent probability thresholds -1  

Multiple regression analysis -9   
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را مقدور نموده اسپت، ولی اغلب به دلیل فاصپله زیاد بین نشپانگر و صپفات، انتخاب با کمک نشانگر و نیز 

به علاوه فقط از تعداد کمی ژنوتیپ سپازی ژن مورد نظر را مشپکل سپاخته است. بهجداسپازی و همسپانه

ها را با درجه اطمینان بالاتری یابی ژنها استفاده شده است که نه تنها مکانیابی ژنعنوان والد برای مکان

یابی مبتنی بر پیوسپپتگی قابل ردیابی نبودند را سپپازد، بلکه شپپناسپپایی نشپپانگرهای که در مکانممکن می

توان های دیگر را نیز می. بسیاری روش(1111روی و همکاران،  ;1111سازد )نیلل و ساوولانین، مقدور می

ممکن  P6برای تأیید ارتباط چندشپکلی شپناسایی شده با صفت مورد نظر استفاده کرد. برای مرال، مقدار 

پلاسم طبیعی باعث بهبود، و در نتیجه اسپت با افزودن جمعیت به همان جمعیت ساختگی یا جمعیت ژرم

 شود. نشانگر  –اطمینان محققین از ارتباط صفت 

  2نشانگرها  

کند را نشپپپانگر یک موجود، که آن را از سپپپایر موجودات جدا می DNAهپای بین ردیف تفپاوت

ف های مختلها، نژادها، و یا سویهها، گونهها، جمعیتگویند، به عبارتی هر آنچه میان افراد، لاینژنتیکی می

وهان و شود )چن نشانگر ژنتیکی شناخته میها از یکدیگر شپود به عنواتفاوت ایجاد کند و سپبب تمایز آن

 (. 1165کومار، 

 بندی نشانگرهاگروه 1-7-1

 شوند:به طور کلی نشانگرها در سه گروه تقسیم می

ه ب کهباشند مانند صفات مورفولوژیکی و صفات زراعی گروهی که براسپاس تنوعات قابل مشپاهده می -6

 (.1651مشهورند )چوهان و کومار،  9نشانگرهای مورفولوژیکی

                                                           
1- p value 

Genetic Markers -1  

Morpholoygic Markers -9  
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باشند، که بازتابی از تنوع موجود در سطح ژنوم محصول ژن )پروتلین( میتنوعات گروهی که براساس -1

 (.1165مشهورند )چوهان و کومار،  6به نشانگرهای بیوشیمیایی کهباشند می

باشپپند که در واقع توارد در می DNAهای موجود در ردیف بازی تفاوتتنوعات گروهی که براسپپاس -9

 (.1165مشهورند )چوهان و کومار،  1به نشانگرهای مولکولی کهکنند ژنوم را آشکار میسطح 

 نشانگرهای مورفولوژیکی 

باشپپند. اسپپتفاده از این ها میصپپفات موفولوژیکی اولین نشپپانگرها در ارزیابی تنوع میان جمعیت

کلی ا شرایط محیطی، چندشنشانگرها با اینکه کم هزینه و آسان است ولی به علت وابستگی بالای صفات ب

گیرد و منجر به ارزیابی پپذیری کم و بیپان پپایین، کپارآیی این نشپپپانگرها تحت تاثیر قرار میکم، توارد

 (. 6331کند )اسمیت و اسمیت، ها می شود وکاربرد این نشانگر را محدود مینادرست آن

 نشانگرهای بیوشیمیایی 

اختاری های سپروتلینی هستند که محصول نهایی ژن نشانگرهای بیوشیمیایی در واقع نشانگرهای

 گیری فراوانیباشپند. اسپاس این نشپانگر آنزیمی اسپت و یک روش نسبتاً ارزان و قدرتمند برای اندازهمی

ترین نشپپپانگرهای پروتلینی (. معمول1165هپای برای یپک ژن خاد می باشپپپد )چوهان و کومار، آلپل

ه کها هستند در حالیای از آنزیمهای مشابهها به طور کلی شکلد. آیزوزایمها می باشنها و آلوزایمآیزوزایم

ها نتیجه تنوع آللی موجود در سطح آنزیم های مشپابه که این تفاوتهای متفاوت از آنزیمها شپکلآلوزایم

ایین پ(. تعداد کم نشانگرهای پروتلینی قابل ثبت و مشاهده و چندشکلی 6329باشد )تنکسلی و اورتن، می

 (.1113باشد )موندینی و همکاران، باعث محدودیت استفاده از این نشانگرها می

                                                           
Biochemical Markers -6  
Molecular Markers -1  
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 نشانگرهای مولکولی 

ها آثار بیولوژیکی ندارند، و های طبیعی شناخت، چون آننشانگرهای مولکولی را نباید به عنوان ژن

 DNAهای ها در توالید. آنها را به عنوان نقاط خاد پیوسته در ژنوم به حساب آورتوان آندر عو  می

شوند، و قابل توارد از یک نسل به نسل دیگر قابل شناسایی هستند، در نقاط خاصی از ژنوم یافت می

 غالبیت، اپیستازی و پلیوتروپیآثار (. این نشانگرها تحت تأثیر محیط، 1111باشند )سیماگن و همکاران، می

 6تواند روش هیبریداسیونها که میوع روش آشکارسازی آنگیرند. نشانگرهای مولکولی براساس نقرار نمی

( یا ترکیبی از هر دو باشد، PCR)1مرازای پلیهای مبتنی بر واکنش زنجیرهاسیدهای نوکللیک یا روش

توانایی ارزیابی یک یا چند مکان ژنومی را دارند، بنابراین توانایی تشخیص حضور یا عدم حضور یک آلل را 

های مشابه بستگی به نوع نشانگر های هتروزیگوت برای آللی دارند. تشخیص حالتبرای یک مکان ژن

های هموزیگوت را از هتروزیگوت دارا مولکولی مورد استفاده دارد. نشانگرهایی که توانایی تشخیص مکان

 (. 1113شوند )موندینی و همکاران، بارز نامیده میباشند، نشانگرهای هممی

 شوند:ای مولکولی در دو گروه تقسیم میبه طور کلی نشانگره

 نشانگرهای مولکولی مبتنی بر هیبریداسیون -6

 PCRنشانگرهای مولکولی مبتنی بر  -1

 نشانگرهای مبتنی بر هیبریداسیون 1-7-1-3-1

این نشپانگرها از اولین نشپانگرهایی بودند که در مطالعات گیاهی مورد استفاده قرار گرفتند. چند 

( معروفترین نشپپانگر مولکولی بر پایه هیبریداسپپیون اسپپت. این RFLP) 9شپپکلی طولی قطعات برش یافته

                                                           
Hybridization -6  

Chain Reaction Polymerase -1  

Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP)  -9 
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، در نقشه ژنتیکی ژن جهش یافته DNAبرای شناسایی چند شکلی توالی  6375نشانگر اولین بار در سال 

(. سسس 6375اسپتفاده شپد )گرودزیکر و همکاران،  adeno-virus serotypesحسپاس به دما در ویروس 

جاریز های گیاهی )هلینت( و پس از آن برای ژنوم6321انسان )بوتستین و همکاران، یابی ژنوم برای نقشه

ای ههای برشی است و یک الگوی متفاوت از اندازه( استفاده شد. تکنیک آن بر پایه آنزیم6321و همکاران، 

 ین دو گونههای بیدهد. این نشپانگر به خوبی توانایی آشکارسازی تفاوترا ارائه می DNAقطعات مختلف 

باشپپد. با این وجود، به دلیل نیاز به بارز و تکرارپذیری بالایی برخوردار میمشپپابه را داراسپپت. از توارد هم

DNA  ،( مواد 6331یونپپگ و همکپپاران،  ;6331روی و همکپپاران،  ;6336بپپا کیفیپپت بپپالا )پوتر و جونز

طور وسپپپیع مورد گیر بودن، امروزه به( و وقت6339رادیواکتیویته گران قیمت و سپپپمی ) یو و همکاران، 

ها در نشپپانگرهای مبتنی بر هیبریداسپپیون سپپبب شپپده اسپپت که گیرد. این محدودیتاسپپتفاده قرار نمی

 توسعه یابند. PCRهایی با پیچیدگی کمتر مانند نشانگرهای مبتنی بر روش

 PCRنشانگرهای مبتنی بر  1-7-1-3-2

( نشانگرهای زیادی 6329یس و همکارانش )مراز توسپط مولای پلیپس از کشپف واکنش زنجیره

 DNAیک تکنیک بیولوژی مولکولی برای تکریر تعداد زیادی قطعات کوچک  PCRتوسپپپعپه پیدا کردند. 

 -6های بر پایه هیریداسیون نسبت به روش PCRباشپد. مزیت اصلی تکنیک بدون نیاز به موجود زنده می

در نقاط محافظت  DNAهای توانایی تکریر توالی -9تیه حذف مواد رادیواکتیو -DNA 1نیاز به مقدار کم 

باشپپد )ولف و عدم نیاز به صپپرف هزینه و وقت زیاد می -1تکرار پذیری بالا  -5چند شپپکلی بالا  -1شپپده 

 PCRو ... از جمله نشانگرهای مبتنی بر  RAPD ،ALFP ،ISSR ،SSR(. نشانگرهای چون 6332لیستون، 

 هستند. 
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 SRIS 1 نشانگر مولکولی 1-7-1-3-2-1

( توسپپط ISSR) "Inter-Simple Sequence Repeat "، کاربرد نشپپانگری به نام 6331در سپپال

ویو و  ;6331گوپتا و همکاران،  ;6339گروهی از محققان به طور جداگانه گزارش شپپد )مییر و همکاران، 

(، یا SSSR) 1هپای سپپپاده تکراری()توالی (. ریزمپاهواره6331زیتکیویکز و همکپاران،  ;6331همکپاران، 

باشپپند که چندین بار در یک ردیف ، میDNAهای کوتاه ( موتیفSSTR) 9تکرارهای پشپپت سپپر هم کوتاه

ی ی تکریرپذیر میان دو ناحیهی موجود در فاصلهDNAی ها شامل تکریر یک قطعهISSRاند، تکرار شپده

  (.9-6باشد ) شکلی منحصر به فرد با جهات مخالف میتکراری ریزماهواره

 

 (1165انگ و تان، ) ISSRگر نشانبا استفاده از یک  PCRنحوه تکریر : 9-6شکل 

                                                           
simple Sequence Repeat-Inter -6  

Simple Sequence Repeats -1  

Short Tandem Repeats  -9  
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تعلق دارد، اغلبت نشپپپانگرهای ژنتیکی مانند 6بپه گروه نشپپپانگرهای چندمکانی ISSRنشپپپانگر 

( و دیگر مشتقات RAPD(، چندشپکلی تکریریافته تصادفی )AFLPچندشپکلی طول قطعات تکریر یافته )

ها را نشپپان ها و هتروزیگوتنشپپانگرهای بارز به طور واضپپح تمایزات بین هموزیگوت هسپپتند. 1ها بارزآن

مورد استفاده قرار  9بارزتوانند به عنوان گام اولیه برای توسپعه نشانگرهای همدهند. این نشپانگرها، مینمی

درت خوب، با قدر بیشتر مطالعات تنوع ژنتیکی، یک نشانگر ژنتیکی  (.6339موری گیرند )پاران و میشیل

(. 1111کند )آنّی، های چندمکانی از ژنوم تحت مطالعه را تولید میهای ژنتیکی دادهتشخیص بالایی، تنوع

توانایی شپناسپایی تمامی تغییرات و تنوع موجود در سراسر ژنوم، با قدرت تکرارپذیری  ISSRنشپانگرهای 

را  AFLPه و زمان کمتر نسبت به نشانگر در زمان مشابه و همچنین هزین RAPDبالاتر نسپبت به نشانگر 

، این نشپپانگر بیشپپترین کاربرد را در مطالعات شپپناسپپایی تنوع ISSRهای نشپپانگر دارند. با توجه به مزیت

)شپپین و  DNA 1نگاری (، انگشپپت1165آسپتانی و همکاران، -شپفیعی ;1161ژنتیکی )وانگ و همکاران، 

 ( داراست.1111مکاران )ایرولا و ه 5( و فیلوژنتیکی1111همکاران، 

  ISSRگر نشاننحوه طراحی   1-7-1-3-2-2

( دارد، و اسپپپاسپپپاً شپپپامل، bp) 1جفت باز 61 -15معمولاً طولی در حدود  ISSRگر نشپپپانیک 

گر معمولًا نشانباشپپد. این جفت باز(، مکمل نواحی ریزماهواره در ژنوم می 1-1تکراری ) DNAهای موتیف

شود. بسته به نوع استفاده، ها تکریر میباز متصل بوده و بر اساس آنخود به دو تا چهار  5´یا  9´در انتهای 

باشد، مانند گر شامل یک موتیف تکراری مینشان، )7وجود دارد: غیر لنگردار ISSRگرهای نشانسه شکل از 

                                                           
Multilocus -6  

Dominant -1  

dominant-Co -9  

Fingerprinting -1  

Phylogenetic  -5  

Base Pairs  -1  

nanchored  u-7  
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3’–8(AC)–5’ گر شپپامل یک موتیف تکرار شپپده متصپپل به یک یا چند نشپپان، )6لنگردار 5´(، به انتهای

گر نشان، )1لنگردار 9´(، و به انتهای ’8GA(AC)–5–’3باشپد، مانند می 5´غیر موتیف در انتهای نوکللوتید 

’5)–مانند  9´شپپپامپل یک موتیف تکرار شپپپده متصپپپل به یک یا چند نوکللوتید غیر موتیف در انتهای 

3’–AG8(AC)  رهای ( در مورد جزئیات اثرات استفاده از تکرا1111( ریدی و همکاران )1-6) شکل است

های را مطرح کردند. در برای تولید باندهای بیشپپتر بحث ISSRگرهای نشپپانچند نوکللوتیدی متصپپل به 

 ISSRهای نشانگرها برای مطالعاتی که هدف ارزیابی تنوع ژنتیکی اسپت، توصپیه به استفاده از نهایت، آن

گرها نشاننند، معمولا این نوع کخود هستند، می 9´یا  5´که دارای اتصلات تکراری نوکللوتیدی در انتهای 

جوشی و  ;6333بلیر و همکاران،  ;6337هارا، کنند )ناگوکا و اوگیهای بیشپتری را آشکار میچندشپکلی

 (.1111همکاران، 

                                                           
anchored -5’ -6  

anchored -3’ -1  
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و )سیمگن  .5´( لنگر در انتهای c، 9´( لنگر در انتهای b( غیر لنگردار، a (:AG)8گر تکی نشانیک  PCR: واکنش PCR-ISSR: 1-6 شکل

 (1111همکاران، 

را نشان  5´تری نسپبت به اتصال انتهای الگوی باندی واضپح 9´گرهای دارای اتصپال انتهای نشپان

) لغزش( از  6گرهای فاقد اتصال ممکن است دچار سرخوردگینشان(. 6331دهند )تسومورا و همکاران، می

تولید کنند و  PCRدر هر چرخه  شوند و تکریرهای متفاوتی را PCRشان در طول نواحی ریزماهواره مکمل

(، AG( ،)GAگرهای با تکرارهای )نشانبنابراین در تکرارپذیری نتایج، تأثیر نامطلوبی داشپته باشند. عموماً، 

(CT( ،)TC( ،)AC( ،)CA( چند شکلی بالاتری نسبت به تکرارهای )ATنشان می )( دهند، تکرارهایAT )

 دارند. 1تمایل زیادی به خود اتصالی

                                                           
Slip  -6  

annealed-Self -1  
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 ISSR (ISSR-PCR)گرهای نشانبا  PCRوه تکثیر نح 1-7-1-3-2-3

-ISSRاند وجود دارد، گر مختلفنشانکه حاوی یک جفت  PCRاندکی تفاوت در واکنش معمولی 

PCR  6"ترف"گر نشانگر تکی در واقع عمل هر دو نشانگر در هر واکنش است، که این نشانحاوی تنها یک 

 .(9-6)شکلدهد را انجام می PCRدر یک واکنش  1"برگشت"و 

                                                           
Forward -6  

Reverse -1  



 

 

 

 صل دومف

 مروری بر منابع
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 بزرک یاهانجام شده در گ یمولکول هایبر پژوهش یرورم 2-1

 ین،سپپیدریچ)د یکیمورفولوژ یبزرک با اسپپتفاده از نشپپانگرها یاهگ یکیتنوع ژنت یبررسپپ یناول

بر  یمبتن ینشانگرها یاستفاده ین( انجام شد. اول1111 ،و همکاران ی)منزب یزوزایمآ ی( و نشانگرها1116

DNA شکارسازیمطالعه در آ یگزارش شد. تعداد کم (1111) بزرک توسط اوه و همکاران در سال یاهدر گ 

 یختلفم هایژنوتیپ یکیژنت یشتنوع و فرسا یینهدر زم یبزرک انجام شپده است، مطالعات یکیروابط ژنت

 ،و فو سینیدریچد ;1119و  1111 ،مکارانانجام شده است )فو و ه RAPDاز بزرک با اسپتفاده از نشانگر 

 ،و همکاران مییریل)اسس استصورت گرفته  ISSRو  AFLP یبا استفاده از نشانگرها یزن ی(. مطالعات1111

و  یسنرووابار توسپط و یناول ISSR(. نشپانگر 1161 ،اوزال و همکاران ;1116 ،و همکاران یرارتاو ;6332

د و یدر بزرک مورد اسپپپتفاده قرار گرفت. راجو یکیمطالعات ژنتانجپام  ی( برا1111در سپپپال ) یسپپپنرو

 انجام دادند.  یهند هایاز بزرک پلاسمیژرمدر  یکیتنوع ژنت یبررس یک( 1161) همکارانش در سال

 یکیآشکار شدن تنوع ژنت یبرا یتوژنتیکیسپ یمرل نشپانگرها یگرید یلیتکم همچنین مطالعات

و  ینسپپکایاراچ ;1161 ،انجام شپپد )موراونکو و همکاران Linum هایگونه یربزرک و سپپا هاییپژنوت ینب

 (. 1166 ،همکاران

 و یسنر)و اندیافتهبزرک توسعه  یمطالعات مولکول یبرازیادی  SSR ینشانگرها یراخ هایسال در

 1161 ،دنگ و همکاران ;1113 ،و همکاران یلرکلوت ;1111 ،و همکاران یگآمسپپالسرو ;1116 ،همکاران

 (.1161 ،و همکاران یکال ;1166 ،و همکاران رداسسوتو ;1166 ،و همکاران یکیلب ;1166و 

و  یبرصپپفات ف یبر رو EST-SSRبا اسپپتفاده از نشپپانگر  ی( مطالعات1113و همکارانش ) کلوتیلر

 بزرک انجام دادند.  ییروغن ارقام کانادا
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 یبا اسپپپتفاده از نشپپپانگرها رقم بزرک را 712 ینب یکی( تنوع ژنت1166و همکاران ) اسپپپمیکال

 .کردند یبررس ینورتروترانسسوز

 های تجزیه ارتباطی در گیاه بزرک و سایر گیاهانمروری بر پژوهش 2-2

( هفت صپفت شامل، محتوای روغن، پالمتیک اسید، استلاریک a1161سپوتوسپردا و همکارانش )

ی مجموعه 931و مقدار آیودین را در ( LIN(، لینولنیک اسید )LIOاسید، اوللیک اسید، لینوللیک اسید )

(، QTLمکان صفت کمی )  3نشانگر ریزماهواره مورد شناسایی قرار دادند. در نهایت  111بزرک کانادایی با 

ی های نمایندهشپپناسپپایی شپپد. مکان LINو  LIOای از یک مکان برای روغن تا سپپه مکان برای در دامنه

LIO  وLIN  باQTLهای دووالدینی وجود داشتند، هم مکان بودند و مکان بعضی یتهایی که قبلاً در جمع

درصد از  52یابی شد. پیشنهاد شد ( به طور تقریبی نقشپهFAها در مسپیر بیوسپنتز اسپیدهای چرب )ژن

ای توانایی بهبود صفات کیفی دانه را دارند. در نتیجه، طور بالقوهحاضپر در ارقام کانادایی به QTLهای آلل

QTLتوانند در اصلاح به کمک نشانگر گیاه بزرک به کار روند. سایی شده، در آینده میهای شنا 

( ارتباط صفات مرتبط با عملکرد شامل b1161ی دیگر سوتوسردا و همکارانش )در پژوهش مشابه

عملکرد، تعداد غلاف، وزن هزار دانه، تعداد بذر هر غلاف، زمان شپپپروع گلدهی، زمان پایان گلدهی، ارتفاع 

نشانگر  111رقم بزرک کانادایی با  931یاه، شاخه بندی گیاه، و تاثیر نوع شرایط محیطی در گیاه، را در گ

SSR  .صپفت زراعی شپناسایی شد.  1نشپانگر برای  –دار صپفت ارتباط معنی 61مورد آزمایش قرار دادند

لوب اثرات افزایشی داشتند. های مطنشانگر مرتبط با وزن هزار دانه نشان داد که آلل 5سازی آماری  شبیه

آلل مطلوب  1مطلوب را ندارند و بیشتر ارقام اصلاح شده از  آلل 5کدام از ارقام جدید نتایج نشان داد هیچ

برخوردار بودند. در نهایت، سپپاختار ژنتیکی پیچیده صپپفات مرتبط با عملکرد و مشپپکلات  اتی مرتبط با 

 طریق انتخاب به کمک نشانگرها مورد تأکید قرار گرفت.        ها و سهولت شناسایی این صفات ازتشخیص آن
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 Hippophae( در تحقیقی ارتباط صفت مقدار روغن دانه گیاه سنجد )1161دینگ و همکارانش )

rhamnoides L. نشانگر  69( را باISSR  ها در سه گروه( این گیاه بررسی کردند. رقم و لاین، )لاین 56در

 H. rhamnoidesی درصپد بود. این ارقام به گونه 6/99 – 1/1بین   Iو لاین گروه رقم 15مقدار روغن در 

ssp mongolica ی و در بین هیبریدها به گونهH. rhamnoides ssp sinensis  تعلق دارد. سپپه لاین دیگر

ردار ( برخو7/99-5/97از مقدار بالای روغن )  IIدر گروه  ((H. rhamnoides ssp mongolicaی  از گونه

( داشتند. ارتباط مربت 3/61-5/67مقدار کمی روغن )  IIIکه لاین سوم هیبریدها در گروه بودند، در حالی

با استفاده از آنالیز رگرسیون چندگانه بدست آمد. نتایج  (P < 0.01) با صفت مقدار روغن  ISSRنشانگر  1

های با مقدار بالای وه برای انتخاب ژنوتیپتواند یک روش بالقمی ISSRتایید کردند استفاده از نشانگرهای 

 روغن و ترکیب مناسب والدین برای بهبود سنجد تلخ دریایی باشد. 

صپپپفت  11پیوسپپپته با  ISSRنشپپپانگر  61ی ارتباط ( بپه تجزیه6935آقپاعلی و همکپارانش )

وسپپپط مکان تکریری ت 661( پرداختند. .Ricinus communis Lرقم گیاه کرچک ) 61مورفولوژیپک در 

زیر جمعیت تقسیم کرد. با استفاده از  1های مورد  بررسی در این تحقیق را به ، ژنوتیپISSRگرهای نشان

 R2صپفت مورفولوژیک شناسایی شد. مقدار  67مکان پیوسپته با  11( MLM) 6آنالیز مدل خطی مخلوط

ت پیوسته بودند. مکان ها به طور اختصپاصی با یک صفمتغیر بود. اکرر مکان 6/12تا  1/61ی در محدوده

صپفت مورد مطالعه پیوسته بود. وجود نشانگرهای مشترک در میان برخی صفات بررسی  2گر با نشپانیک 

تواند ناشپی از اثرات پلیوتروپی و یا پیوسپتگی نواحی ژنومی دخیل در کنترل این صپپفات باشد. شپده، می

زمان چند صفت دارد، چرا که، گزینش همنژادی گیاهان شناسایی نشانگرهای مشترک اهمیت زیادی در به

 سازند.پذیر می( را امکانMASاز طریق انتخاب به کمک نشانگر )

                                                           
Linear Model Mixed -6    
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 651پلاسمی از صفت زراعی، در ژرم 61( در تحقیقی به بررسی ارتباط 1161ژانگ و همکارانش )

جدداً در دو پرداختند. سپپسس نتایج حاصپپل، م SSRنشپپانگر  171( محلی با .Oryza sativa Lرقم برنج )

( ارقام برنج حاصل 1پلاسم بین المللی چین ( ارقام برنج گرفته شده از ژرم6گروه دیگر از ارقام برنج شامل 

( P<0.05دار )ارتباط معنی 71های اصپپپلاح مولکولی جهان نیز مورد بررسپپپی قرار گرفت. نتایج، از برنامه

درصد  91وه محلی نشپان داد، که از این میان در گرMLM نشپانگر را با اسپتفاده از آنالیز مدل  –صپفت 

ارتباط صفت  7های مذبور، های قدیمی مشپابهت داشتند. از میان کل ارتباط QTLیابی ارتباطات با مکان

( یافت شد. نتایج حاصل از این تحقیق اطلاعات GLMنشپانگر با اسپتفاده از آنالیز مدل خطی عمومی ) –

ها برای اصلاح برنج در بر های محلی و استفاده از آنی برنجبرگزیده هایهای مجدد ژنمهمی برای کاوش

 داشت. 

رقم سویای  653صفت بین  –( در پژوهشی تنوع ژنتیکی و ارتباط نشانگر 1166لی و همکارانش )

( مورد ارزیابی قرار دادند. SSRنشانگر ریزماهواره ) 55( را با اسپتفاده از Glycine max (L.) Merrچینی )

(، ویروس موازییک سویا soybean cyst nematodeن صفات شامل صفت مقاومت به نماتد سیست سویا )ای

(soybean mosaic virusتحمل شپوری، سپرما، خشکی، مقدار روغن و مقدار پروتلین می ،) باشند. در کل

 –رتباط صفت مختلف شناسایی شد. نتایج آنالیز ارتباطی ا SSRنشانگر  62صفت با  –ارتباط نشپانگر  16

نشانگر مرتبط بود )  1صپفت شپناسپایی کرد. در نهایت مقدار روغن با  7صپفت از کل  5نشپانگر را برای 

نشانگر  1درصپد(، مقاومت به نماتد سپیسپت سپویا  31/5درصپد(، مقدار پروتلین با یک نشپانگر ) 53/67

درصد( مرتبط  53/11-35/13نشپانگر ) 9درصپد(، مقاومت به ویروس موزاییک سپویا با  21/16-59/66)

نشانگر  11درصد( را با یک نشانگر نشان داد.  15بودند. صپفت تحمل به خشکی بیشترین درصد ارتباط ) 

(، که قبلاً شپناسپپایی شپپده QTLنشپانگر مرتبط، هم مکان یا نزدیک به نواحی مکان صپپفات کمی ) 16از 

 بودند، قرار داشتند. 
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صفت  61( را با SSRگر ریزماهواره )نشانجفت  17 ( در پژوهشی ارتباط6939شپرفی و مجیدی )

گر مورد نشانجفت  17( مورد ارزیابی قرار دادند. .Brasica napus Lرقم از گیاه کلزا ) 91مورفولوژیک در 

آلل برای هر  2/1ها آلل آن چندشپپپکل بودند. میانگین تعداد آلل 617آلل تولید کردند که  691مطالعه، 

متغیر بود. نتایج تجزیه  31/1تا  61/1ها از ی اطلاعپات چندشپپپکلی برای جایگاهمکپان بود. میزان محتوا

داری صفت موروفولوژیک ارتباط معنی 61های ژنی و حداقل یکی از رگرسیون نشان داد که بین همه مکان

دهد وجود دارد. مقدار قابل توجهی از تغییرات مورفولوژیک توسپپط دو نشپپانگر توجیه شپپد که نشپپان می

های کروموزومی نزدیک به هم قرار دارند. تغییرات مربوط به های مربوط به این صفات در مکانمالا ژناحت

های مورد مطالعه در گردید. در این پژوهش مکاننشانگر تبیین می 61( توسط 31/1صپفت درصد روغن )

ابی یتوان با توالیاطراف صپپفات مورد بررسپپی توزیع یکنواختی داشپپتند. بنابراین، در مطالعات بعدی می

ی صفات مهم زراعی را شناسایی کرد. از نشانگرهایی که های کد کنندهبالایی دارند، ژن 2Rهایی که مکان

های لینکاژی و نیز اصلاح کلزا استفاده توان در اشباع نقشهدارای ارتباط قوی با صپفات خاد هسپتند می

 کرد.

با صفات  RAPDنشانگر  11و  ISSRنشانگر  11(، به شپناسایی ارتباط 1165خالد و همکارانش )

( تحت شپپپرایط نرمال و .Triticum aestivum Lلاین امیپد بخش گنپدم نان ) 11مرتبط بپا عملکرد، در 

( در هر دو L2,L7,L8داری در تمام صپپفات زراعی یافت شپپد. سپپه لاین )خشپپکی پرداختند. تنوع معنی

( میزان عملکرد L2,L4,L5,L7,L8ها ) علاوه، برخی لاینشپپپرایط و در تمام اجزای عملکرد بهتر بودند. به

شپان در شپرایط خشپکی به خوبی شپرایط نرمال بود. میزان چندشکلی حاصل برای نشانگر صپفات زراعی

ISSR 9/93  و برای نشپپانگر درصپپدRAPD 1/59  های گندم دسپپت آمد. نرخ شپپباهت بین لاینبهدرصپپد

قرار داشت. متوسط  32/1تا  21/1و  6تا  26/1ی یب در دامنهبه ترت RAPDو  ISSRبراساس نشانگرهای 

PIC  برای نشپانگرISSR (61/1 و )RAPD (65/1 محاسپبه گردید. در این پژوهش یک نشانگر )ISSR  با
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داری با ضپپریب تبیینی با دو صپپفت زراعی دیگر ارتباط معنی RAPDدو صپپفت زراعی و نیز یک نشپپانگر 

 داشتند. درصد  31/62 تا 35/91معادل 

جفت  61نشانگر مولکولی حاصل از  71صفت زراعی و  1( ارتباط بین 6927رشیدی و همکاران )

رقم زراعی  16ژنوتیپ بومی و  612( روی SSAPگر چندشکلی حاصل توالی اختصاصی تکریر شونده )نشان

اختصپپپاصپپپی های نشپپپانگر چندشپپپکل توالی 19داری بین ها رابطه معنیگندم دوروم مطالعه کردند. آن

ها در اصپپپلاح توان از آنها نتیجه گرفتند که میصپپپفت زراعی یافتند، آن 1تکریریافته با حداقل یکی از 

 وابسته به نشانگر بهره گرفت.

 69مرتبط با   ISSRگر نشان 61(، در پژوهشپی به شناسایی 6939عبدالهی مندولکانی و عزیزی )

گر مورد نشپپان 61( پرداختند. .Medicago sativa L) ی زراعیژنوتیپ یونجه 21صپپفت مورفولوژیکی در 

گر بود. نشانمکان برای هر  9/7ها ژنوتیپ را تکریر کردند. میانگین تعداد مکان 21مکان در  667استفاده، 

متغیر بود.  39/1)برای یک نشانگر( تا  15/1و از  77/1گرها نشپانمیانگین میزان اطلاعات چندشپکل برای 

 گرهای مرتبط با صفات وزن خشکنشانسیون گام به گام انجام شده نشان داد که تعداد ی رگرنتایج تجزیه

کل و وزن خشپپک برگ، یکسپپان بود. در این پژوهش بیشپپترین تغییرات مربوط به صپپفت میزان کلروفیل 

درصد( تغییرات مربوط به  65گر دیگر )نشانکه دو گر شناسایی شد، درحالینشان 7درصد( توسط 21برگ )

 تر برگ را توصیه نمودند. وزنصفت 

با مکان صفت   SSRگر نشانجفت  651ی ارتباط (، در تحقیقی به تجزیه1112جان و همکارانش )

رقم پرداختند. جمعیت مورد آزمایش  12( در جمعیتی با .Glycine max L. Merrپروتلین دانه سپپپویا )

ی نشانگر، بر پایه 651یک نقشه ارتباطی شامل  ترکیبی از دو گروه، با سپطوح بالا و یا پایین پروتلین بود.

ی مکان صپپپفت کمی بر پایه 66های توزیع شپپپده بین دو زیر جمعیت تهیه شپپپد و فراوانی آلل تفپاوت
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، با صفت پروتلین دانه مرتبط بودند، مکان 66عدد از این  3داری بالا شناسایی شدند. نشپانگرهای با معنی

جدید  هایعلاوه، این مکانیابی پیوستگی گزارش نشده بودند. بهقبلی مکاناما دو مکان دیگر در مطالعات 

 ی مؤثر در رسیدگی دانه قرار نداشتند. های صفت کمی شناخته شدهکدام از مکانپروتلین در نزدیکی هیچ

( در پژوهشپی با استفاده از روش رگرسیون چند گانه )گام به گام(  6931ابراهیمی و همکارانش )

 665صفت زراعی  61( را با SSRگر ریزماهواره )نشانجفت  61نشپانگر مولکولی حاصل از  71بین  ارتباط

ژنوتیپ جو بومی ایران را مورد ارزیابی قرار دادند. بیشپترین تعداد نشانگر برای صفت تعداد گره و کمترین 

بیین ین ضریب تآن مربوط به صپفات تعداد برگ و طول رادیکل شناسایی شد. همچنین بیشترین و کمتر

دست آمد. همچنین بیشترین و کمترین زدگی رادیکل بهترتیب مربوط به صپفت عر  دانه و بیرونکل به

max 2R زدگی رادیکل بود. همچنین نتایج نشان داد که برخی از ترتیب مربوط به صفات ارتفاع و بیرونبه

ار ین است که این صفات پیوستگی بسیدهند که بیانگر انشپانگرها با بیش از یک صپفت ارتباط نشپان می

رای اند. بهای کروموزومی را شامل شدهصورت پلیوتروپی مکاناند و یا احتمالا بهنزدیگی با همدیگر داشپته

 باشد.های پیوستگی ضروری میهای در حال تفرق و نقشهدرک این موضوع تهیه نسل

عمومی جهت بررسپپپی ارتباط بین (، با اسپپپتفاده از مدل خطی 1161دورف و همکارانش )هونس

 Brassicaرقم کلزای زمستانه ) 21صفت کیفی، فنولوژیکی و مورفولوژیکی در  61با  AFLPنشانگر  121

napus L. یا  1دار با نشپپانگر از بین نشپپانگرهای مورد مطالعه، دارای ارتباط معنی 17( گزارش نمودند که

صپپفاتی بودند که در سپپطح فنوتیسی نیز از روابط ی تعداد بیشپپتری صپپفت بودند. این صپپفات در زمره

یابی صپپپفات کمی در کلزا طور واضپپپحی نشپپپان داد که مکانداری بپا یکپدیگر برخوردار بودند.  بهمعنی

های در حال تفکیک این ی تجزیه ارتباطی یک روش مناسپپب برای گزینش مولکولی در جمعیتوسپپیلهبه

 گیاه است.  
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 RAPDو  ISSR(، در تحقیقی به شپناسپایی نشانگرهای مولکولی 6939محمدزاده و همکارانش )

( پرداختند. نتایج .Corylus avellana Lژنوتیپ فندق ) 95مرتبط با صپفات ریخت شناسی مهم میوه در 

با صفات میوه فندق ارتباط و همبستگی نشان دادند.  RAPDو  ISSRنشان داد برخی از قطعات چندشکل 

تواند ناشپپی از آثار بخش با بیش از یک صپپفت ارتباط نشپپان دادند که میگاهیبرخی از این نشپپانگرهای آ

ا بخش بهای مرتبط با صپفات مختلف باشد. به عنوان مرال، برخی از نشانگرهای آگاهی QTLپلیوتروپیک 

داری نشان دادند که مبین همبستگی مربت این دو صفت دو صفت طول نات و طول مغز همبستگی معنی

باشپپد. همچنین برخی از این نشپپانگرها با طول و وزن نات و وزن مغز و برخی دیگر با هر دو می دیگربا هم

 صفت وزن و طول مغز میوه مرتبط بودند.

مرتبط با  SSRگر نشانجفت  69(، به شپناسپایی ارتباط 6923عبدالهی مندولکانی و همکارانش )

آلل  21گر مورد اسپپتفاده، نشپپانجفت  69. ژنوتیپ بادام زمینی پرداختند 12صپپفت مورفولوژیکی در  69

آلل برای هر مکان ریزماهواره بود. میانگین میزان اطلاعات  65/1هپا تولیپد کردنپد. میپانگین تعپداد  آلپل

برای نشانگر دیگری  35/1برای یک نشانگر تا  17/1گزارش گردید که  از  21/1ها چندشپکل برای جایگاه

ی مربت مرتبط با صفات مورفولوژیک مورد مطالعه، آنالیز رگرسیون گام متغیر بود. برای شناسایی نشانگرها

های مولکولی به عنوان متغیرهای مستقل و صفات مورفولوژیک به عنوان متغیرهای وابسته به گام بین داده

انجام گرفت. نشپانگرهای مرتبط با صپفات تعداد دانه در بوته و وزن غلاف در بوته یکسان بودند. بیشترین 

که سه مکان نشپانگر تبیین شپدند، در حالی 61درصپد( توسپط  22ییرات مربوط به صپفت طول دانه )تغ

درصپپد از تغییرات مربوط به صپپفت عر  دانه را تبیین کردند. با  11گر دیگر فقط نشپپان 9تکریر شپپده از 

ان توبودند، میجز یک نشانگر روی صفات مورد مطالعه موثر های مورد مطالعه بهتوجه به اینکه همه مکان

 ها به همراه اطلاعات مربوط به صفات مورفولوژیک، در اصلاح بادام زمینی استفاده کرد. از این مکان

 Fragaria( درپژوهشی صفت طول دوره گلدهی را در توت فرنگی )1169کاراسکو و همکارانش )
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chiloensis L. Duch. نشپپانگر  11رقم، توسپپط  16( در بینISSR رار دادند. بعد از انجام مورد بررسپپی ق

بندی رقم در دو خوشپپه گروه the Partitioning Around Medoids (PAM ،)16آنالیز توسپپط الگوریتم 

روز داشتند. در این پژوهش،   1/35و  6/11رقم با طول دوره گلدهی  62و  19ترتیب ها بهشدند. این خوشه

مکان چندشکلی داشتند.  73مکان آللی،  611دند و از گر الگوی باندی پایدار و تکرارپذیر نشان دانشان 61

 طورداری در تفاوت بین ارقام از نظر صفت طول دوره گلدهی داشتند. بهگر سپهم معنینشپان 9مکان از  9

داری با تنوع طول دوره گلدهی از خود نشان دادند. مکانی گر دیگر ارتباط معنینشان 9مکان از  9مشپابه، 

طول دوره گلدهی داشت، استخراج، کلون و توالی یابی شد، اما این مکان سطح پایینی  که ارتباط بالایی با

نشان داد. تشخیص مکان دارای ارتباط بالا با زمان  GenBankهای موجود در پایگاه از همولوژی را با توالی

های گونههای انتخاب و اصلاح در دیگر ( برای برنامهQTLهای مکان صفت کمی )گلدهی به سپاخت نقشه

 توت فرنگی بسیار کمک نمود.

( .Olea europaea Lرقم زیتون ) 62صپپفت میوه در  3با  AFLPنشپپانگر  5شپپناسپپایی ارتباط 

( انجام شپد. در این پژوهش، اگرچه همه ارقام زیتون از یکدیگر متمایز 1165توسپط ایسیک و همکارانش )

با تنوعات صفات میوه  AFLPی نشانگرهای پایهبندی بر (، اما نتایج خوشه0.75>بودند )با سپطح شباهت 

و صپپفات  AFLPی رگرسپپیون گام به گام نشپپانگرهای (. نتایج تجزیهr = 0.13دار نداشپپت ) ارتباط معنی

 AFLPنشپپانگر  5که و این صپپفات را نشپپان داد. در حالی AFLPنشپپانگر  2داری بین میوه، ارتباط معنی

 9(، P < 0.05فنول )، عر ، طول در میوه و هسپپته، مقدار پلیدار معکوسپپی با صپپفات وزنارتباط معنی

( داشتند. که این ارتباطات قوی P < 0.01توکوفرول )-توکوفرول و بتا-دار مربتی با آلفانشانگر ارتباط معنی

 های بزرگ نیز باید تأیید شود.نشانگرها در جمعیت
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اهمواد و روش
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 اهمواد و روش

های به کاررفته در انجام این و روشها های گیاهی، صفات مورد بررسی، محلولفصل نمونهدر این 

 شود.پژوهش نام برده و توضیحات لازم درباره هر کدام داده می

 های گیاهی و صفات مورد بررسینمونه 3-1

ه سپپسپپکه همگی از مؤ، ژنوتیپ بزرک بودند 11شپپامل  یقتحق ینا مورد اسپپتفاده در هاییپژنوت

شامل  یپژنوت 11 ینحاصل از ا یتوده .تهیه شدند (IPK)ژنتیک گیاهی و تحقیقات گیاهان زراعی آلمان 

 . (6-9باشند )جدول یمختلف جهان م یاز کشورها هایییپو ژنوت یرانا میبو هاییپژنوت

 ایآزمایش مزرعه 3-2

گاه دانش یقاتیر مزرعه تحقدی با سه تکرار کامل تصادفهای آماری بلوکدر قالب طرح  یپژنوت 11

 مورد هاآن یکو مورفولوژ یت زراعصپپف 61و  (6-9)جدول  رفسپپنجان کشپپت شپپدند )عج( عصپپر یول

 قرار گرفتند. یابیو ارز گیریاندازه

 کاشت .بود مترسانتی 15 فاصلة متر و باسانتی 651به طول  شامل سه ردیف آزمایشپی پلات هر

 ها انجامخاک بر روی ردیف مترسانتی 1 تا 6 در عمق و مترانتیسپ 1 فاصپلة با و دسپتی صپورت به بذور

درصد سبز شدن، تعداد روز تا گلدهی، روز تا رسیدگی، ارتفاع بوته  51گردید. صفات تعداد روز از کاشت تا 

  بوته )گرم(، در دانه بوته، تعداد انشعاب در بوته، عملکرد در کسسول متر(، عملکرد بیولوژیک، تعداد)سانتی

متر(، شاخص برداشت )درصد(، عملکرد دانه کسسول، وزن صد دانه )گرم(، قطر کسسول )میلی در دانه تعداد

 با LSDها به روش آزمون گیری قرار گرفتند. سپپپسس مقایسپپپه میانگیندر هکتپار )کیلوگرم( مورد اندازه
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 گرفت. انجام 6/3ی نسخه  SASافزاراستفاده از نرم

 زرک مورد مطالعههای بژنوتیپ: 6-9جدول

 کد رقم نام ژنوتیپ کد رقم نام ژنوتیپ

 URY165 615اروگوئه. IRNe25 61 15ایران .6

 HUN259 153مجارستان. SUN1404 65 6111روسیه .1

 CAN899 233کانادا. BLR877 61 277بلاروس .9

 YUG230 191. یوگوسلاویARG794 67 731آرژانتین .1

 ESP1192 6631یااسسان. CHL1171 62 6676یلیش .5

 IRN960 311یرانا. DEU2096 63 1131آلمان .1

 ETH312 961یوپیات. CHE1051 11 6156یسسوئ .7

 HUN762 711مجارستان. TUR1238 16 6192یهترک .2

 URY1182 6621اروگوئه. IND214 11 161هند .3

 GTM633 199گواتمالا. IRL761 19 716یرلندا .61

 MAR1265 6115مراکش. ERI1208 11 6112یترهار .66

 IRNb66 11یرانا. PRT1099 15 6133پرتغال .61

 DEU1011 6166.آلمانARG1155 11 6655ینآرژانت. 69
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 های مورد نیاز محلول 3-3

 DNA بافر استخراج 3-3-1

 لیتریلیم pH=8 ،1مولار Tris-HCL  6لیتریلیم 61) بافر اسپپپتخراج لیتریلیم 611 یهته یبرا

EDTA 0.5 ( 2مولار =pH و )لیتریلیم 12 NaCl 5  ،سپپسسمولار را با هم مخلوط کرده pH  کل توسپپط

HCL گرم  1شپپد و پس از اتوکلاو شپپدن،  ظیمتن 2 میزان درCTAB  گرم  6وPVP-40  فوق  محلولبه

 رسانده شد. لیتریلیم 611حجم کل  یل بهافزوده شده و با آب مقطر استر

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

لیتر آب مقطر دوبار تقطیر توسط یک همزن مغناطیسی کاملًا میلی 75در  EDTAگرم  161/62

استفاده شد و در نهایت حجم محلول  NaOHاز  2محلول، به میزان  pHمخلوط و حل گردید. برای تنظیم 

 .لیتر رسانده شد، محلول پس از اتوکلاو شدن در یخچال نگهداری گردیدمیلی 611به 

 (NaCl, 5Mمولار ) 5 یمسد یدمحلول کلر 3-3-3

لیتر آب مقطر حپل گردید و پس از این که حجم محلول به میلی 71در حپدود  NaClگرم  131

 لیتر رسانده، اتوکلاو گردید.میلی 611

 (3.2M , pH=5.42NaO3H2C ,مولار ) 2/3محلول استات سدیم  3-3-4

با استیک اسید  pHلیتر آب مقطر حل شده و سسس میلی 31گرم استات سدیم در  11/11مقدار 

 لیتر تنظیم شد و اتوکلاو گردید.میلی 611رسانده شد و نهایتاً حجم محلول در  1/5به 

 



 

93 

 

 

  TBEمحلول بافر  3-3-5

مصپپپرف  X5/1تهیه و نگهداری و با غلظت  X5) بافر الکتروفورز ( با غلظت اسپپپتوک  TBEبافر 

 EDTA5/1لیتر میلی 11گرم اسید بوریک،  Tris Base ،5/17گرم  X5، 51ی اسپتوک گردید. برای تهیه

، حجم محلول با آب 2بر روی pH لیتر رسانده شد. پس از تنظیم میلی 751مولار با هم مخلوط و به حجم 

 لیتر رسید. میلی 6111مقطر به 

 از بافت برگ DNAاستخراج  3-4

( با کمی 6331ک به روش دیول و دیول )از بپافپت برگ جوان و تازه گیاه بزر DNAاسپپپتخراج 

 تغییرات انجام شد. 

برگی )بدون سپپاقه( درون هاون چینی اسپپتریل با اسپپتفاده از ازت مایع  حدود یک گرم از نمونه 

میکرولیتر بافر  6111میلی لیتر انتقال داده شپپد، سپپسس  1با حجم  کاملا پودر شپپد و سپپریعاً به تیوپ

 611میکرولیتر بتا مرکاپتواتانول،  9درجه سپپانتی گراد( ، 15گرم شپپده )( از پیش 1-9اسپپتخراج )جدول 

ثانیه تا زمان  91افزوده شپپد و هر ویال ( به آن X611میکرولیتر تریتون ) 5درصپپدSDS (5  ،)میکرولیتر 

و پروتلین، در این  RNAمنظور حذف آلودگی همگنی کپامپل بپا اسپپپتفاده از ورتکس مخلوط گردید. به 

 اضافه گردید. ProteinaseKمیکرولیتر  5و  RNaseAمیکرولیتر آنزیم  1به ترتیب  یوپمرحله به ت

درجه سپپانتی گراد قرار داده شپپد و برای  15دقیقه درون بن ماری با دمای  11ها به مدت تیوپ

 65ها پس از خروج از بن ماری به مدت دقیقه یکبار به آرامی سر و ته شدند. نمونه 61همگنی بیشپتر هر 

درجه سپانتی گراد سانتریفیوژ و سسس مایع شناور رویی برداشته و  1در دمای  rpm 61111دقیقه با دور 

 به تیوپ جدید منتقل گردید.
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رویی برداشته شد، و ( به صورت هم حجم با مایع11:6محلول کلروفرم : ایزوآمیل الکل به نسبت )

ولسپیون همگن به آرامی سر وته شد و سسس به ها اضپافه گردید. سپسس تیوپ تا بوجود آمدن امبه نمونه

درجه سانتی گراد سانتریفیوژ گردید. فاز بالایی با احتیاط  1در دمای  rpm 61111دقیقه با دور  65مدت 

و بدون نزدیک شپدن به فاز وسط که حاوی پروتلین است، برداشته و به یک تیوپ جدید منتقل شد. )اگر 

حجم  9/1له را دو یا سه بار دیگر تکرار کرد(. مایع رویی برداشته شده، توان این مرحمحلول شفاف نبود می

( و نصف حجم M1/9 ،2=pHحجمی اسپتات سپدیم ) 6/1درجه سپانتی گراد( ،  -11ایزوپروپانول سپرد )

دقیقه تا یک ساعت در  91مولار( اضپافه گردید و تیوپ به آرامی سپر وته شد و به مدت  5کلرید سپدیم )

درجه  1در دمایی  rpm 61111دقیقه با دور  65سانتی گراد قرار داده و سسس به مدت درجه  -11دمای 

تشکیل شده و ته نشین شود. فاز رویی حذف و سسس  DNAسپانتی گراد سپانتریفیوژ شد تا اینکه رسوب 

 درصد شستشو گردید. 71درصد و دوبار با اتانول  31رسوب حاصل یکبار با اتانول سرد 

 91در  DNAدر شپپرایط اسپپتریل به طور کامل خشپپک شپپد و سپپسس  DNAدر پایان رسپپوب  

درجه  1سپپاعت در دمای  1دقیقه در دمای اتاق و یا  91میکرولیتر آب مقطر اسپپتریل و دیونیزه به مدت 

درجه سپپانتی  -11حل شپپده برای نگهداری طولانی مدت به فریزر DNAسپپانتی گراد حل گردید. سپپسس 

 گراد منتقل گردید. 

 ی بافر استخراجغلظت مواد مورد استفاده جهت تهیه: 1-9جدول

 نیاز به اتوکلاو لیترمیلی 611در  غلظت )مولار( مواد

Tris-Hcl , pH= 

8.0 
M 6 ml 61 بله 

EDTA , pH= 

8.0 
0.5 M ml 1 بله 

NaCl 5 M ml 12 بله 
PVP-40 - %1 خیر 

CTAB - %1 خیر 

 شود.رسانده می 2آن را به  pHلیتر رسانده و میلی 611حجم  در نهایت حجم بافر توسط آب مقطر استریل به
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 DNAبررسی کمیت و کیفیت  3-5

  DNAکمیت  بررسی 3-5-1

( N60 UV/Vis Spectrophotometerاز دسپپپتگاه نانودارپ مدل ) DNAبرای بررسپپپی کمیت 

در  DNAنه ولیتر از نموکالیبره گردید، سسس یک میکرآب دیونیزه استفاده از با استفاده شد. ابتدا دستگاه 

نپانومتر قرائپت گردید.  121/111Aمحپل مورد نظر دسپپپتگپاه قرار گرفپت و میزان جپذب نور در طول موج 

 بود.  2/6 + 1/1برابر  121/111Aاستخراج شده در طول موج   DNAترین کیفیتمطلوب

  DNAکیفیت  بررسی 3-5-2

مقداری از و پروتلین،  RNAگی یا وجود آلودو از نظر شپپپکسپپپتگی  DNAبرای تعیین کیفیپت 

درصد حاوی  2/1حاصپل از ژل آگارز  هایچاهکدر و  ندمخلوط گردید 6با بافر بارگذاری DNAهای نمونه

ی مشپپخص تحت جریان با اندازه 1ی مقیاسDNA. سپپسس در کنار یک نداتیدیوم بروماید بارگذاری شپپد

سپپپی قرار گرفت. پس از پایان الکتروفورز، ژل بر دقیقه مورد برر 91ولت و به مدت  611الکتریکی با ولتاژ 

برداری گردید. وجود ی ماوراء بنفش قرار گرفته و از آن عکسو تحت اشپپپعه 9برداریروی دسپپپتگاه عکس

 باشد.می DNAی کیفیت مطلوب نشان دهنده 5و فاقد کشیدگی 1باندهای کاملا واضح

 (PCRمراز )ای پلیواکنش زنجیره 3-6

HCl pH=8.5, -Trisی شپپپرکت ویراژن با ترکیبات )از مسپپپتر میکس آمپاده PCRبرای انجپام 

                                                           
Loading Buffer -6  

DNA Ladder -1  

Gel Documentation -9  

Sharp -1  

Smear -5  
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,Tween 20,0.2% 2, 4 mM MgCl4S02)4(NH( و )0.4 mM dNTPs( و )0.2 units/μl Ampliqon Taq 

DNA polymerase گرهای مورد نشپپپاناسپپپتفاده شپپپد.  بود، رنگ قرمز خنری و تربیت کننده( که حاوی

بر  سازی درج شده است که. بر روی هر ویال مقدار رقیقندیست سنتز گردیداستفاده توسط شرکت تکاپو ز

آورده  9-9گرهای استفاده شده در جدول نشانگرها رقیق شپدند. فهرست و توالی نشپانهمان اسپاس تمام 

میکرولیتر  61ای شپپامل ، ابتدا مخلوط اولیهPCRمیکرولیتر مخلوط واکنش  11ی برای تهیه شپپده اسپپت.

میکرولیتر آب دیونیزه را   2نانوگرم و  11با غلظت DNAمیکرولیتر  6گر، نشانمیکرولیتر  6مسپترمیکس، 

هم مخلوط شپپوند.  لیتر ریخته و در آخر نیز چند ثانیه اسپپسین شپپده تا تمام مواد بامیلی 1/1در یک ویال 

گر، نشانهر  قرار گرفته و بر اساس دمای اتصال خاد 6های دسپتگاه ترموسپایکلرها در چاهکسپسس ویال

 انجام شد. PCRتنظیمات لازم جهت شروع واکنش 

 گرهانشان الگوی دمایی 3-6-1

( در نرم افزار آنلاین 9-9دول گر )جنشپپانبا وارد کردن توالی هر  هانشپپانگری بهینه 1دمای اتصپپال

OligoAnalyzer ام دمایی تم دست آمد. در این پروژه چرخهبهگرادیان ، و با استفاده از دستگاه ترموسایکلر

ای ی تک رشتهDNAگر به نشانگرها مشپابه یکدیگر تنظیم شپد و تنها بخش متغیر آن دمای اتصال نشپان

سازی مراز با واسرشتای پلیی دمایی واکنش زنجیرهچرخه ،ISSRگرهای نشپانبرای تکریر  باشپد.الگو می

 31چرخه شپپامل  95و با  شپپانندقیقه  5گراد به مدت درجه سپپانتی 31ی ژنومی در دمای DNAی اولیه

ثانیه  15گرها به رشته الگو به مدت نشانسازی، اتصال ثانیه برای واسپرشت 11گراد به مدت درجه سپانتی

گر متغیر بود(، گسترش )بسط( رشته نشانگراد متناسب با درجه سانتی 52تا  12گرها از نشان)دمای اتصال 

گراد به درجه سانتی 71گراد و گسترش نهایی در دمایی درجه سانتی 71دقیقه در دمای  1جدید به مدت 

                                                           
Thermocycler -6  

Annealing temperature -1  
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 دقیقه انجام شد. 61مدت 

 با الکتروفورز ژل آگارز PCRمحصول  یبررس 3-6-2

 دستگاه الکتروفورز حاوی بافر ( درW/Vدرصد ) 5/6ژل آگارز  یگر رونشانهر  یبرا PCR محصول

×5/1 TBE 5/1×بافر  لیتریلیم 611گرم آگارز با  5/6ژل، پس از مخلوط کردن  ییهته یجدا شپپپد. برا 

TBE ولت الکتروفورز شدند.  611 در ولتاژ دقیقه 31 مدت به هانمونهDNA یاسمقی (bp plus 100 به )

 باندها مورد استفاده قرار گرفت. یازدهیو امت شناسایی یدر هر ژل برامیکرولیتر  1 یزانم

 آمیزی ژل آگارزرنگ 3-6-3

 611شپپد. بعد از آماده شپپدنآمیزی با اتیدیوم بروماید اسپپتفاده ها، از رنگبرای نمایان شپپدن باند

میکرولیتر محلول اتیدیوم بروماید به ژل  1لیتر ژل، و قبپل از ریختن در سپپپینی الکتروفورز، حپدود میلی

برداری تحت اشپپعه ماوراء بنفش قرار گرفت و پس از افزوده شپپد. در مرحله بعد ژل درون دسپپتگاه عکس

 ده نوارها، از ژل عکس تهیه شد.مشاه
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 گرهای مورد آزمایشنشانتوالی : 9-9ل جدو

دمای  منبع

 (C0)اتصال

 گرنشان توالی

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 15KKY HYH Y[GA]-5' PCT1 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 15KKV RVR V[CT]-5' PCT2 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 6KKY NSS H[ATG]-5' PCT3 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 6KKV RVR V[CT]-5' PCT4 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 6KKV RVR V[TG]-5' PCT5 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 6KKB NVS S[GATA]-5' PCT6 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 15YHY [GA]-5' 3PCT1 

nerová and Wiesner (2004)Wies 52 15VRV [CT]-5' 3PCT2 

Wiesnerová and Wiesner (2004) 52 15VRV [TG]-5' 3PCT5L 

(2012)et al.Žiarovská  11 GC3(GAG) -5' IP2 

(2012)et al.Žiarovská  11 GG6(GA) -5' IP3 

(2012)et al.Žiarovská  11 GC3(CTG) -5' IP4 

(2012)et al.Žiarovská  11 GT6(CA) -5' IP5 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 6[GATA]-5' PCT6 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 5'-VSS [GATA] 3PCT6 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 6]T[GAT-5' PCT6a 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 5'-KKB NVS S[ATCT]5     TETRA1 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 5'-KKB NVS S [CTTT]6 TETRA3 

Wiesner and Wiesnerová (2003) 52 6KKB NVS S [CTAT]-5' TETRA5 

.(2010)et alAshwini  51 GC8(AG)-5' UBC807 

.(2010)et alAshwini  51 GG8(AG)-5' UBC808 

.(2010)et alAshwini  51 C8(GA)-5' UBC810 

.(2010)et alAshwini  51 AA8(GA)-5' UBC811 

.(2010)et alAshwini  51 T8(CA)-5' UBC815 

S=G,C / B= C,G,T / D= A,G,T / R= A,G /  Y= C,T / H=A,C,T / V= A,C,G / W= A,T / N= A,G,C,T 

/ M= A,C / K= G,T  
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 هاتجزیه و تحلیل داده 3-7

 ژنتیکی فاصله تعیین آماری هایروش 3-7-1

. شپپدند مشپپخص صپپفر و یک اعداد با نوار وجود عدم و وجود ها،داده تحلیل و تجزیه منظور به

 میان در هاتفاوت و هاشپپباهت بهتر درک و شپپناسپپایی نظورم به تواندمی تشپپابه ماتریس از اسپپتفاده

 زمانی ارزیابی این در. است متغیر یک تا صفر از تشابه ضرایب. باشد ثرمؤ بسپیار بررسپی مورد هایژنوتیپ

 تمام که است حالتی صفر و شودمی یک تشابه ضریب باشند، یکسپان کاملاً ژنوتیپ دو برای نشپانگرها که

 .(6332ولف و همکاران، ) باشند متفاوت کاملاً ژنوتیپ دو برای نشانگرها

 ژنتیکی هایتشابه و فواصل گیریاندازه 3-7-2

های آللی که بین افراد، هپا یپا فراوانیگیری در سپپپطح توالی ژنهر تفپاوت ژنتیکی قپابپل انپدازه 

کی از یکی بین افراد یها قابل ثبت باشپپپد تفاوت ژنتیکی بوده که تعیین آن و روابط ژنتها یا گونهجمعیپت

فرد  معیت یاهای ژنتیکی بین دو ژنوتیپ، جهای گیاهی است. فواصل یا تشابهاهداف ارزشمند اصلاح گونه

گیری فاصپپله منظور اندازههای آماری گوناگونی محاسپپبه کرد. بهها از روشتوان بسپپته به نوع دادهرا می

ن تریدین روش مختلف معرفی گردیده اسپپت. معمولگرهای مولکولی چننشپپانهای ژنتیکی بر مبنای داده

مل روند شپپاکار میهای مولکولی بهگیری فاصپپله ژنتیکی یا تشپپابه ژنتیکی که برای دادههای اندازهروش

  باشند.( و دایس می6352(، تطابق ساده )سوکال و همکاران، 6361ضریب تشابه جاکارد )جاکارد، 

 های چندمتغیره آماریتجزیه 3-7-3

ن شود. یکی از بهتریتر میهای ژنتیکی بین افراد مشپکلها و تفاوتافزایش اندازه نمونه، شپباهت با

ای هبندی  خایر توارثی و تجزیه و تحلیل روابط ژنتیکی بین افراد اسپپپتفاده از الگوریتمراهکپارهای طبقه
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زمان چندین متغیر برای مهای تجزیه و تحلیل چندمتغیره از تجزیه هدر تکنیک آماری چندمتغیره اسپپت.

نوع ای برای تجزیه و تحلیل تطور گستردهها امروزه بهشود. این تکنیکبررسی روابط بین افراد استفاده می

های مورفولوژیکی، بیوشیمیایی و نشانگرهای مولکولی مورد استفاده های مختلف از قبیل دادهژنتیکی داده

های اصپپلی بیشپپتر از بقیه کاربرد ای و تجزیه به مؤلفهتجزیه خوشپپهها گیرند از بین این الگوریتمقرار می

 دارند.

 ایتجزیه خوشه 3-7-4

باشپپد بندی افراد میهای چندمتغیره که هدف اولیه آن گروهای به گروهی از تکنیکتجزیه خوشپپه

کنار هم قرار شود. در این نوع تجزیه افراد مشابه از نظر صفات مورد بررسی در یک خوشه واحد اطلاق می

زیاد و افرادی که در  گیرند دارای شباهتبندی، افرادی که دریک خوشپه قرار میگیرند. در نتیجه گروهمی

 هایای، بیشتر از الگوریتمخوشپپههای تجزیه. در بین روشهسپتند گیرند ناهمگنجداگانه قرار می خوشپه

، ماتریس فاصله به عنوان ورودی و خروجی فاصلههای مبتنی بر شود. در روشمبتنی بر فاصله استفاده می

( بیشپپپترین کاربرد را Wardو حداقل واریانس ) UPGMAگردد. الگوریتم ای ارائه میبه صپپورت درختچه

ترین همسایه و دورترین همسایه توسط برخی از ها نیز مانند نزدیک. سایر روشای دارندبرای تجزیه خوشه

 شود.نوع ژنتیکی به کار برده میمحققین برای تجزیه و تحلیل ت

 کوفنتیک ضریب 3-7-5 

بندی، تخمین ضپپریب همبسپپتگی های مختلف خوشپپههای مقایسپپه کارایی الگوریتمیکی از روش

ی با اباشد، که در آن همبستگی بین ماتریس شباهت یا فاصله به عنوان ورودی تجزیه خوشهکوفنتیک می

گردد. روشپپی که دارای بیشترین ضریب روجی تجزیه  برآورد میماتریس کوفنتیک دندروگرام به عنوان خ

گی را شود. ضریب همبستترین روش تجزیه در نظر گرفته میهمبستگی کوفنتیک باشد  به عنوان مناسب
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باشپپد برزاش  r  > 3/1متغیر باشپپد. اگر  3/1تا  7/1تواند در دامنه دهند. درجه برازش مینشپپان می rبا 

برازش خیلی ضپپعیف  r < 7/1برازش ضپپعیف و  r >7/1 < 2/1برازش خوب،  r >2/1 <3/1خیلی خوب، 

 باشد.می

 اصلی هایمؤلفه به تجزیه 3-7-6

 ینا. است متغیره چند هایتکنیک از دیگر یکی ایخوشپه تجزیه مانند اصپلی هایلفهمؤ به تجزیه

 شانن نمودار از ناحیه یک در افراد تجمع. برد کاربه افراد پراکنش بعدی دو نمایش برای توانمی را تکنیک

 ساختن روشن منظور به هاداده حجم کاستن برای روشی PCA. باشپد می افراد آن ژنتیکی تشپابه دهنده

 از محدودی تعداد وسپپیله به اولیه و اصپپلی هایداده کل تغییرات توجیه و متغیر چند یا دو بین روابط

 خطی تبدیل وسیله به هاداده حجم شدن کاسته. باشدمی اصلی هایلفهمؤ نام به مستقل جدید متغیرهای

گیرد. شوند انجام میمی شناخته اصلی هایلفهمؤ عنوان به که جدیدی مستقل متغیرهای به اصلی هایداده

 بیشپپترین دوم لفهمؤ و کندمی توجیه را اولیه هایداده تغییرات مقدار بیشپپترین لفهمؤ اولین کهطوریبه

 را تغییراتی لفهمؤ هر که اسپپت  کر به لازم. کندمی توجیه اول لفهمؤ از بعد را باقیمانده تغییرات مقدار

 و متعامد صپپورت به هالفهمؤ اینکه علت به. اسپپت نشپپده بیان قبلی هایلفهمؤ توسپپط که کندمی توجیه

 به و اشندبمی اصلی هایداده از متفاوتی خصپوصیات دهندهنشپان لفهمؤ هر باشپندمی یکدیگر از مسپتقل

 لفهمؤ 9 تا 1 باشد، بیشتر متغیرها میان همبسپتگی چه هر .شپوند تفسپیر باید یکدیگر از مسپتقل صپورت

 بودن یتصادف دهندع نشان باشد ترپایین همبستگی چه هر و کنندمی توجیه را بیشتری تغییرات نخسپت

مایند، نمودارهای دو بعدی و سه تغییرات را توجیه ن 15/1اگر سه مؤلفه نخست کمتر از . است متغیرها این

ها ناکارآمد بوده چرا که همبسپپتگی میان این سپپه مؤلفه اندک اسپپت و بخش بندی دادهبعدی برای گروه

اند و نمودارهای دو بعدی و سه بعدی دسته بندی قابل های دیگر توجیه کردهبسپیاری از تغییرات را مؤلفه

 اشد.بدهنده پراکنش خوب نشانگرهای مولکولی در سطح ژنوم میلی این رویداد نشاننداده و انجام اقبولی ر
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 1شاخص محتوای اطلاعات چندشکل 3-7-7

ا هگرها در تمایز بین ژنوتیپنشپپانمنظور بررسپپی کارایی شپپاخص محتوای اطلاعات چندشپپکل، به

به ا محاسگر رنشانهای ژنی تکریرشده توسط هر چندشکلی حاصل نشانگرها یا مکان PIC .شوداستفاده می

گر تأثیری در برآورد ندارد و تنها نشپپانکند. در این شپپاخص، تعداد نشپپانگرهای تولیدشپپده توسپپط می

( با استفاده از PICمحتوای اطلاعات چندشپکلی )شپاخص های درون هر نشپانگر اهمیت دارد. چندشپکلی

 :شودمیفرمول زیر محاسبه 

                          )                                  if-(1iPIC=2f 

فراوانی عدم وجود آلل )نبود  if-1فراوانی قطعه )آلل( تکریر شده در یک مکان مشخص و  ifدر این فرمول 

 .(1111روز و همکاران، -رولدین) باشدنوار( می

 شاخص اطلاعات شانون 3-7-8

ن شناساکه به زیستهاست یک معیار ریاضی برای نشان دادن تنوع گونهشپاخص اطلاعات شانون، 

های کند. شاخص اطلاعات شانون از شاخصبرای پی بردن به ساختار جامعه و تنوع موجود در آن کمک می

ی با تنوع بالا دارای شاخص شانون بالا باشد. جامعهها میها و گونهمورد استفاده برای توصیف تنوع ژنوتیپ

 شود:طبق فرمول زیر محاسبه می شاخص و جامعه با تنوع کم شاخص شانون پایینی دارد. این

ipLn  ip Σ -'= H 

𝑝𝑖 =
𝑛𝑖

𝑁
 

ip ها برای هر جمعیتفراوانی نسبی آلل ،in های دیده شده در جمعیتتعداد آللi ام وN ها تعداد کل آلل

                                                           
 sm Information ContentPolymorphi -6 
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 .(6331)اوریانز،  باشدمی

 هتروزیگوسیتی 3-7-9

اد هتروزیگوسپپیت برای آن جایگاه به کل وانی افرفرانسپپبت  زیگوسپپیتی برای یک جایگاه ژنی،هترو

ان که فراوانی آللی یکسها، افزایش یافته و زمانیشود. مقدار آن با افزایش تعداد آللافراد جمعیت تعریف می

چندشکل و با  6/1(. یک جایگاه ژنی با هتروزیگوسپیتی بیشتر از 6331فالکونر، ) شپودباشپد ماکزیمم می

 (. 1112جوسی، شدت چندشکل است )به 7/1هتروزیگوسیتی بیشتر از 

  (Heهتروزیگوسیتی مورد انتظار ) 3-7-9-1

. اندکه بصپپورت تصپپادفی انتخاب شپپدهنسپپبت برآورد شپپده افراد هتروزیگوس برای هر جایگاه ژنی 

  ود:شو مطابق فرمول زیر محاسبه می گیردشده صورت میهای آللی نمونه گرفتهبینی براساس فراوانیپیش

2pi Σ –1 =  eH 

ip باشدمی هافراوانی نسبی آلل. 

ها، امتیازدهی الگوهای نواری به صورت یک و صفر آوری و ثبت دادهپس از جمعدر این پژوهش،  

های پبندی ژنوتیها توسط ضریب تشابه جاکارد محاسبه شد. جهت گروهانجام شپد. تشابه ژنتیکی ژنوتیپ

جهت ترسپپیم دندروگرام مورد اسپپتفاده قرار  UPGMAلگوریتم بزرک، ماتریس ضپپرایب تشپپابه ژنتیکی با ا

گرفت. تمام محاسبات از قبیل ضرایب تشابه ژنتیکی، رسم دندروگرام و تجزیه به مختصات اصلی با استفاده 

نسخه  Popgeneافزار ( انجام شد. همچنین نرم1111)رولف،  61/1 سخهن NTSYSpcافزاری ی نرماز بسته

محتوای اطلاعات ها مانند برای محاسپبه دیگر شاخص GenAlexافزار و نرم( 6337ان، )یاه و همکار 91/6

های موثر، (، تعداد آلل'Hشاخص اطلاعات شانون )(، Polymorphism Information Contentچندشپکل )
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 ( و همچنین درصد چند شکلی استفاده گردید.Heهتروزیگوستی مورد انتظار )

 های مولکولیمورفولوژیک و داده –زراعی تجزیه ارتباط صفات  3-7-10

 هیمورد مطالعه، تجز مورفولوژیک – یمربت مرتبط با صفات زراع یگرهانشان ییبه منظور شپناسا

 ولوژیکمورف – یمستقل و صفات زراع یرهایبه عنوان متغ یمولکول ینشانگرها ینب یرهچند متغ یونرگرس

عداد با استفاده از حداقل ت وابسته یرهایتنوع متغ یفدف توصوابسته، با ه یرشده به عنوان متغ گیریاندازه

 .انجام شد 6/3نسخه  SAS افزارمستقل با استفاده از نرم یرمتغ

     های ارزیابی در گزینش متغیرمعیارها 3-7-10-1 

 ضریب تبیین 3-7-10-1-1 

فایت مدل گیری کمعیاری برای اندازه 2R علامت اختصپپپاریبا   R squaredیا  6ضپپپریپب تبیین

دهنده میزان گیرد. در واقع این ضریب نشانای مورد استفاده قرار میطور گسپتردهرگرسپیون اسپت که به

باشپپد. ضپپریب تبیین برای مدل رگرسپپیون شپپامل زیر تغییرات متغیر وابسپپته توسپپط متغیر مسپپتقل می

به عر  از مبدا، توسپپط متغیر مسپپتقل و یک جمله مربوطه  p-1جمله، یعنی  pای از متغیرها با مجموعه

p
2R شود. از نظر محاسباتی ضریب تبیین عبارت است از: نشان داده می 

𝑅𝑝
2 =

𝑆𝑆𝑅(𝑃)

𝑆𝑆𝑌
= 1 −

𝑆𝑆𝐷(𝑃)

𝑆𝑆𝑌
 

 

ها برای به ترتیب مجموع مربعات رگرسیون و مجموع مربعات ماندهSSD(p) و  SSR(p)که در آن 

این معیار در حالت افزودن متغیرهای مسپپتقل به مدل تا زمانی  ای هسپپتند. ازجمله pمدل زیر مجموعه 

                                                           
Coefficient of Determination -6  
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Pشود که اضافه کردن یک متغیر دیگر به مدل صرفاً افزایش ناچیزی در اسپتفاده می
2R طور ایجاد کند. به

به عنوان معیاری برای انتخاب تعداد متغیر مستقل که باید در مدل وارد شوند، درست  2Rکلی استفاده از 

Pتوان از ، برای تعداد ثابت متغیر مسپتقل مینیسپت. اما
2R  ها استفاده کرد. در این حالت برای مقایسه آن

Pهای دارای مقدار زیاد مدل
2R  شوند. ترجیح داده می 

 ضریب تبیین تصحیح شده 3-7-10-1-2 

جیح تصحیح شده را تر 2Rگران استفاده از آماره ، برخی تحلیل2Rبرای اجتناب از مشکلات تفسیر 

 شود. ای تعریف میجمله pدهند، که به صورت زیر برای یک معادله می

𝑅̅𝑃
2 = 1 − (

𝑛 − 1

𝑛 − 𝑝
)(1 − 𝑅𝑝

2) 

Pآماره 
2R توان نشان داد که اگر یابد. میالزاماً با اضافه شدن متغیر مستقل به مدل افزایش نمیS 

𝑅̅𝑃+𝑠متغیر مسپتقل به مدل اضافه شوند، 
𝑅̅𝑃از  2

جزء برای آزمون  Fفقط در صورتی بیشتر است که آماره  2

متغیر مستقل اضافه شده بیشتر از یک باشد. در نتیجه، یک معیار برای گزینش یک مدل  Sدار بودن معنی

𝑅̅𝑃ای مطلوب، انتخاب مدلی است که حداکرر زیر مجموعه
 را داشته باشد.  2
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 نتایج

  DNA استخراجروش بهینه سازی  4-1

گیاهی با کیفیت و کمیت مطلوب اهمیت خاصپی در ارزیابی کارایی نشپپانگرهای   DNAاسپتخراج

ا، هساکاریدعلت حضپور اسیدهای چرب، پلیبا کیفیت بالا از گیاه بزرک به DNAمولکولی دارد. اسپتخراج 

طوریکه ، بهباشدهای ثانویه بسپیار مشکل میها و متابولیتفنلای مانند پلیها و ترکیبات بازدارندهپروتلین

ه مراز داشته باشند. در این مطالعه با بای پلیزنجیره توانند اثر منفی بر کیفیت واکنشها میاین ناخالصپی

آمد که  مناسپپب و قابل قبولی از برگ گیاه بزرک به دسپپت DNAها، کارگیری و تغییر برخی دسپپتوالعمل

شپپوند و باعث می DNAای شپپدن سپپاکاریدها سپپبب ژلهبرای انجام کارهای مولکولی کاربردی اسپپت. پلی

های برشی شده و همچنین در فعالیت صحیح آنزیم PCRمراز در واکنش پلی Taqممانعت از فعالیت آنزیم 

  کنند.اختلال ایجاد می

ر ترکیب و غلظت برخی مواد به کار رفته تغییراتی د DNAدر مطالعه حاضپر در مرحله استخراج 

با کیفیت و خلود قابل قبول به دسپپت آمد.  DNA( اعمال شپپد، در نهایت 6331در روش دیول و دیول )

 دهد. ها را نشان میاستخراج شده از بزرک در تعدادی از ژنوتیپ DNAی الگوی باندی نمونه 6-1شکل 
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از سمت چپ به راست:  یببه ترت هایپدرصد. ژنوت 2/1ژل آگارز  یاستخراج شده رو DNA یباند یگوال :6–1شکل

، 161، هند6192یه، ترک6156یس، سوئ1131، آلمان6676یلی، ش731ین، آرژانت277، بلاروس6111یه، روس15یرانا

، 191، یوگسلاوی233، کانادا153رستان، مجا615، اروگوئه6655، آرژانتین6133،پرتغال6166، آلمان6112یتره، ار716یرلندا

 .6621، اروگوئه711، مجارستان961، اتیوپی311، ایران6631اسسانیا

  

 مورفولوژیک -بررسی تنو  صفات زراعی 4-2

 داریها در تمامی صفات مورد مطالعه اختلاف معنیها نشان داد که بین ژنوتیپتجزیه واریانس داده

گیری شپپده های مورد بررسپپی برای صپپفات اندازهجود در بین ژنوتیپدهنده تنوع مووجود دارد که نشپپان

 (6-1باشد )جدول می

 رسیدگیروز تا روز تا گلدهی و درصد سبزشدن،  50اد روز تا تعدصفات  4-2-1

 12های مورد مطالعه سبز شدند و درصد بذور کاشته شده ژنوتیپ 51روز پس از کاشپت بذر،  61

 611طور متوسپط دوره کاشت تا رسیدگی فیزیولوژیک گلدهی گردیدند. بهروز پس از کاشپت وارد مرحله 
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روز بود  25تا  53ها برای صپپپفت تعداد روز تا گلدهی بین روز بپه طول انجپامیپد. دامنه تغییرات ژنوتیپ

زودتر از بقیه وارد مرحله گلدهی  277های ارزیابی شپپپده، ژنوتیپ بلاروس (. در بین ژنوتیپ1-1)جپدول 

ها با بیشپپترین تعداد روز تا ترین ژنوتیپها بود. دیررساز سپایر ژنوتیپ ژنوتیپ همچنین زودرسشپد. این 

( در 6929(. خندان و سپپعیدی )1-1تعلق داشپپت )جدول 11گلدهی و روز تا رسپپیدگی به ژنوتیپ ایران

هی و لاین بزرک بومی و خارجی، متوسط روز تا گلد 611بررسپی خصپوصیات زراعی و تنوع ژنتیکی بین 

روز و متوسط روز تا گلدهی و رسیدگی  661و  72های اصلاحی خارجی را به ترتیب رسپیدگی برای لاین

 روز گزارش نمودند.  691و  29های بومی را به ترتیب برای توده

 ارتفا  بوتهصفت  4-2-2

متر سپپانتی 11تا  96متر و دامنه تغییرات آن بین سپپانتی 16/13ها متوسپپط ارتفاع بوته ژنوتیپ

 درصپپد برآورد شپپد. در پژوهش حاضپپر ژنوتیپ16/67متغیر بود. ضپپریب تنوع ژنتیکی برای این صپپفت 

 615که ژنوتیپ اروگوئهحالیها برخوردار بود دراز ارتفاع بوته بالاتری نسپپبت به سپپایر ژنوتیپ 6112اریتره

بررسپپی ضپپریب تنوع  ( با1165(. سپپینگ و همکاران )1-1کمترین میزان ارتفاع بوته را داشپپت )جدول

تا  51/71ای از ی این گیاه را در دامنهژنوتیپ بزرک، ارتفاع بوته 59ژنتیکی، میزان وارثت و همبستگی در 

 متر گزارش نمودند. سانتی 71/611متر با متوسط سانتی 29/93

 تعداد شاخه در بوته صفت  4-2-3

شاخه بود و دامنه تغییرات این صفت  79/5های ارزیابی شده میانگین تعداد شاخه در بوته ژنوتیپ

و  6631، اسسانیا6112، اریتره1131، آلمان277های بلاروسمتغیر بود. در این مطالعه ژنوتیپ 61تا  9بین 

 615و اروگوئه 191، یوگسپپپلاوی11، ایران961های اتیوپیکمترین تعداد شپپپاخه و ژنوتیپ6621اروگوئه 

درصپد، درصد تنوع ژنتیکی نسبتاً  19/63این صپفت با میزان  بیشپترین تعداد شپاخه در بوته را داشپتند.
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 (. 1-1بیشتری در مقایسه با سایر صفات ارزیابی شده در این پژوهش نشان داد ) جدول

 عملکرد بیولوژیک و قطر کپسول صفات  4-2-4

 66تا  1ارزیابی شپد و دامنه تغییرات این صپپفت بین  65/5ها متوسپط عملکرد بیولوژیک ژنوتیپ

تغیر بود و ژنوتیپ مجارسپتان بیشپترین میزان عملکرد بیولوژیک را داشپت. میانگین صفت قطر کسسول م

ترتیب بیشترین و کمترین میزان این به 6112و اریتره 711های مجارسپتان متر و ژنوتیپمیلی 21/5برابر 

 (. 1-1صفت را داشتند )جدول

 تعداد دانه در کپسولصفت  4-2-5

شپپود )شپپیم و همکاران، ر کسسپپول یکی از اجزای عملکرد دانه محسپپوب میصپپفت تعداد دانه د

ملکرد های مناسب، ع(. بدین ترتیب استفاده از تنوع ژنتیکی موجود برای این صفت و انتخاب ژنوتیپ1116

 1و دامنه تغییرات آن بین  21/1ها برابر دانه را افزایش خواهد داد. میانگین تعداد دانه در کسسپپول ژنوتیپ

و متوسط   21/3تا  11/7( دامنه تغییرات این صفت را بین 1165دانه متغیر بود. سینگ و همکاران ) 3تا 

های عپدد دانپه در کسسپپپول اعلام نمودنپد. بیشپپپترین میانگین تعداد دانه در کسسپپپول در ژنوتیپ 16/2

. ضریب تنوع (1-1مشاهده شد )جدول 6133و کمترین آن در ژنوتیپ پرتغال 6676و شیلی 731آرژانتین

( نیز در بررسپپی 1119درصپپد بود. آدوگنا و لابوسپپچنگی ) 57/3ژنتیکی برآورد شپپده برای این صپپفت 

را گزارش  66/3ژنوتیپ بزرک میانگین تعداد دانه در کسسپپول معادل  11همبسپپتگی خصپپوصپپیات و تنوع 

 نمودند.

 تعداد کپسول در بوته  صفت  4-2-6

یگر از صپپفات با تأثیر غیرمسپپتقیم در افزایش عملکرد صپپفت تعداد کسسپپول در بوته نیز یکی د
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درصپد برای این صپپفت مشاهده گردید.  17/16باشپد. در پژوهش حاضپر ضپریب تنوع ژنتیکی معادل می

عدد متغیر بود. بیشپپپترین  16تا  3بود و دامنه تغییرات آن بین  91/11ها میانگین این صپپپفت در ژنوتیپ

تعلق داشپپپت  277و کمترین آن به ژنوتیپ بلاروس  711جارسپپپتان تعداد کسسپپپول در بوته به ژنوتیپ م

( در ارزیابی تنوع ژنتیکی صفت عملکرد و اجزای آن دو زیر 6939نژاد و همکاران )(. بیدخوانی1-1)جدول

به ترتیب  5/95و  9/11گونه بزرک در مناطق جغرافیایی مختلف، متوسپپط تعداد کسسپپول در بوته معادل 

 گزارش نمودند. Usitatissimumو  Mediterannumبرای دو زیر گونه 

 دانه  وزن صدصفت  4-2-7

 13/1با میزانی معادل  1131بیشپترین میزان وزن صددانه در این ارزیابی مربوط به ژنوتیپ آلمان

اختصاد داشت. میانگین  6156گرم به ژنوتیپ سوئیس 13/1گرم و کمترین وزن صددانه با میزانی معادل 

درصد  51/2گرم بود. صفت وزن صددانه ضریب تنوع ژنتیکی نسبتاً پایین و برابر  97/1با این صپفت برابر 

( در ارزیابی خصپوصیات زراعی، تنوع ژنتیکی و روابط بین 6929(. خندان و سپعیدی )1-1داشپت )جدول

 . را گزارش کردند 51/1لاین حاصل از توده بومی بزرک متوسط وزن صددانه برابر با  611صفات در بین 

 عملکرد دانه در بوته صفت  4-2-8

گرم(  و  11/9ترتیب بیشپپپترین )به 277و بلاروس 6115های مراکشدر پژوهش حاضپپپر ژنوتیپ

گرم( را داشپپتند. میانگین این صپپفت در  12/1کمترین میزان عملکرد دانه در بوته ) 277ژنوتیپ بلاروس

ب تنوع ژنتیکی برای این صفت نسبتاً بالا و برابر گرم در بوته بود. ضری 99/6های مورد بررسی برابر ژنوتیپ

هایی با عملکرد دانه بیشتر استفاده توان از آن برای انتخاب ژنوتیپ( که می1-1درصپد بود )جدول 51/62

ژنوتیپ بزرک در منطقه سپپیند پاکسپپتان،  66(، در بررسپپی میزان عملکرد 1161نمود. گول و همکاران )

 گرم گزارش نمودند. 12/6تا  12/1از  ی تغییرات این صفت رادامنه



 

53 

 

 

 شاخص برداشت و وزن دانه در کپسول و عملکرد دانه در هکتارصفات  4-2-9

درصد بود.  91/11های مورد بررسی در این پژوهش معادل متوسط میزان شاخص برداشت ژنوتیپ

ق داشت. ضریب تنوع تعل 15و ایران 161های هندبیشترین و کمترین میزان این صفت به ترتیب به ژنوتیپ

به  6133و پرتغال 6115های مراکش(.  ژنوتیپ1-1درصپپپد بود )جدول 11/11ژنتیکی این صپپپفت برابر 

گرم بیشپپترین و کمترین میزان صپپفت وزن دانه در کسسپپول را با  11/1و  11/1ترتیب با مقادیری معادل 

کیلوگرم در  99/6636متوسپپط  طور(. عملکرد دانه در هکتار به1-1گرم داشپپتند )جدول 112/1میانگین 

و کمترین  711کیلوگرم در هکتار( به ژنوتیپ مجارسپپتان 1213هکتار بود. بیشپپترین میزان این صپپفت )

(. سپپپعیدی 1-1تعلق داشپپپت )جدول 961کیلوگرم در هکتار( به ژنوتیپ اتیوپی 579میزان این صپپپفت )

های با کیفیت روغن خوراکی و تیپ( در بررسپپی تنوع ژنتیکی صپپفات زراعی و پتانسپپیل تولید ژنو6921)

خوراکی و صپپنعتی  های با کیفیت روغنترتیب در ژنوتیپصپپنعتی، متوسپپط عملکرد دانه در هکتار را به

 کیلوگرم در هکتار گزارش نمودند. 6711و  6111معادل 

 همبستگی بین صفات 4-3

تغیرها ن ارتباط بین مکند. تعییضریب همبستگی میزان ارتباط بین متغیرهای مختلف را بیان می

در کشپپف روابط بین صپپفات، جهت بهبود عملکرد و دیگر خصپپوصپپیات اقتصپپادی در گیاهان کاربرد دارد 

(. در این مطالعه همبستگی بین صفت روز تا گلدهی با صفات روز تا رسیدگی 1161)چادهاری و همکاران، 

( نتایج 1169( و ردی و همکاران )1119نگ )دار بود. آدوگنا و لابوسچاو تعداد شاخه در بوته مربت و معنی

داری با صفت تعداد شاخه در مشپابهی را گزارش نمودند. صپفت روز تا رسیدگی همبستگی مربت و معنی

دار بین این دو صفت در مطالعات دیگر نیز گزارش شده (. همبستگی مربت و معنی9-1بوته داشت )جدول

((. صپفت تعداد شاخه در بوته با صفات تعداد 1169ن )ردی و همکارا ;(6929اسپت )خندان و سپعیدی )
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(. این نتیجه با 9-1داری نشان داد )جدولکسسول در بوته و عملکرد دانه در بوته همبستگی مربت و معنی

باشپپپد. ( در یک راسپپپتا می1161( و تریگ و همکاران )1166(، گورا و رائو )1111نتایج کوپر وهمکاران )

گیاه بزرک، افزایش تعداد شاخه در بوته،  ست، که با توجه به رشد محدودنکته ا نتیجه حاصپله، گویای این

 منجر به تولید تعداد کسسول بیشتری در هر بوته و نهایتاً افزایش عملکرد دانه در بوته شده است. 

همبستگی صفت عملکرد بیولوژیک با دو صفت تعداد کسسول در بوته و عملکرد دانه در بوته مربت 

ژنوتیپ  91( در بررسپی همبستگی صفات زراعی در 1169(. کانوار و همکاران )9-1دار بود )جدولو معنی

دار بین صپپفت عملکرد بیولوژیک با دو صپپفت تعداد کسسپپول در بوته و بزرک، همبسپپتگی مربت و معنی

نیز  (1165عملکرد دانپه در بوتپه گزارش نمودنپد. همچنین این نتپایج بپا نتپایج پژوهش پال و همکاران )

اشت داری دمطابقت داشپت. صپفت قطر کسسپول با صفت تعداد کسسول در بوته همبستگی منفی و معنی

داری بین صپفت تعداد دانه در کسسول با صفات شاخص (. همچنین همبسپتگی مربت و معنی9-1)جدول

( و 1161(. مطالعات چادهاری و همکاران )9-1برداشپپپت و وزن دانه در کسسپپپول وجود داشپپپت )جدول

داری بین دو صفت تعداد دانه در کسسول و ( نیز همبستگی مربت و معنی6939نژاد و همکاران )بیدخوانی

 شاخص برداشت را نشان داد. 

ه توان این صفت را بترین جزء عملکرد دانه در بوته بزرک است، پس میتعداد کسسول در بوته مهم

(. در پژوهش حاضپپر، بین 6921رفت )سپپعیدی عنوان معیاری خوبی جهت افزایش عملکرد دانه در نظر گ

صفت تعداد کسسول در بوته و صفات عملکرد دانه در بوته، وزن صددانه، شاخص برداشت و عملکرد دانه در 

ی اثر مستقیم کننده(. این همبستگی، بیان9-1داری وجود داشت )جدولهکتار همبسپتگی مربت و معنی

ر بوته و هکتار و همچنین شپپاخص برداشت است. این نتیجه با تعداد کسسپول در بوته روی عملکرد دانه د

لیتچ و  ;(6326پتیل و همکاران ) ;(6925نتایج سپایر پژوهشگران مطابقت داشت )سعیدی و خدام باشی )

((.6333ساهی )
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 مورفولوژیک مورد مطالعه –ت زراعی صف 61 نتایج تجزیه واریانس:  6-1جدول: 

  
     

میانگین 

 مربعات
        

مپپنپپابع 

 تغییرات

درجه 

 آزادی

روز تا 

51 % 

سبز 

  شدن 

تا روز 

 گلدهی

روز تا 

 یدگیرس
 ارتفاع

تعداد 

شاخه 

در 

 بوته

عملکرد 

  بیولوژیک 

قطر 

 کسسول

تعداد 

دانه در 

 کسسول

تعداد 

کسسول 

 در بوته

وزن 

صد 

 دانه

عملکرد 

دانه در 

 بوته  

شاخص 

 برداشت

عملکرد در 

  هکتار 

وزن دانه 

در 

 کسسول

 11/1 5/2163 9/11 5/6 66/1 5/61 2/1 7/1 5/9 1/3 2/11 2/19 1/15 5/61 6 کرارت

 6/1** 1/61111** 6/53** 1/2** 9/1** 2/62** 3/1* 5/2** 1/3** 1/5* 1/95** 9/71** 1/56** 3/63** 15 ژنوتیپ

 19/1 1/615 3/6 5/9 2/1 5/1 11/1 1/1 7/1 1/6 3/1 6/1 1/1 5/6 15 خطا

ns ،* درصد 6 و 5 احتمال سطح در دارمعنی و دارعدم اختلاف معنی ترتیب به **  و. 
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 های بزرک مورد مطالعهت مورفولوژیک و زراعی در ژنوتیپصف 61ژنتیکی  نوعو درصد ضریب ت LSD، میانگین:  1–1جدول 

 

 ژنوتیپ ردیف

 51روز تا 

درصد 

سبز 

  شدن 

تا  روز

 گلدهی

روز تا 

 یدگیرس

 ارتفاع

 بوته

 تعداد

شاخه در 

 بوته

عملکرد 

  بیولوژیک 

قطر 

 کسسول

تعداد 

دانه در 

 کسسول

تعداد 

کسسول 

 در بوته

وزن صد 

 دانه

عملکرد 

دانه در 

 بوته  

شاخص 

 برداشت

عملکرد در 

  هکتار 

وزن دانه 

در 

 کسسول

71/99 611 71 65 15ایران 6  11/1  15/1  17/1  51/1  51/95  91/1  52/6  69/93  11/6331  11/1  

35/56 615 19 66 6111روسیه 1  31/1  55/5  71/1  19/7  51/92  11/1  1 17/91  11/6971  19/1  

55/11 33 53 61 277بلاروس 9  21/1  16/1  17/1  31/1  36/2  91/1  12/1  39/19  36/6111  19/1  

15/11 611 19 61 731آرژانتین 1  11/1  26/1  91/1  51/2  11/13  19/1  11/6  11/11  91/311  19/1  

61/55 611 11 66 6676یلیش 5  71/1  59/9  71/5  71/2  99/67  91/1  31/1  51/15  92/716  19/1  

95/51 611 17 61 1131آلمان 1  91/9  51/9  61/1  99/1  91/61  13/1  71/1  91/16  11/711  19/1  

25/95 611 19 65 6156یسسوئ 7  71/1  59/9  91/1  31/1  21/11  13/1  61/6  21/91  91/726  11/1  

91/56 612 19 61 6192یهترک 2  91/1  37/5  79/5  57/1  53/91  11/1  35/6  53/91  63/6919  19/1  

11/56 612 76 61 161هند 3  15/1  21/1  27/5  11/5  13/69  99/1  53/1  17/61  67/191  11/1  

95/11 619 76 69 716یرلندا 61  21/1  11/9  96/5  27/7  12/65  13/1  71/1  66/11  31/6117  11/1  

35/16 612 12 61 6112یترهار 66  91/9  11/7  76/1  11/1  73/11  15/1  33/1  11/19  11/6391  19/1  

11/13 611 79 67 6133پرتغال 61  31/1  39/1  91/1  31/9  11/19  11/1  6 13/61  99/212  11/1  

65/2 59 612 71 69 6166آلمان 69  19/5  15/1  11/7  91/12  96/1  59/6  65/12  11/6576  19/1  

11/91 617 71 69 6655ینآرژانت 61  61/3  11/5  26/5  11/1  66/99  91/1  73/6  99/59  37/6937  19/1  

55/11 619 19 11 615اروگوئه 65  11/5  11/5  77/5  96/1  15/99  11/1  11/6  67/96  77/763  19/1  
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1-1ادامه جدول   

 ژنوتیپ ردیف

 51روز تا 

درصد 

سبز 

  شدن 

تا  روز

 گلدهی

روز تا 

 یدگیرس

 ارتفاع

 بوته

تعداد 

شاخه در 

 بوته

عملکرد 

  ولوژیک بی

قطر 

 کسسول

تعداد 

دانه در 

 کسسول

تعداد 

کسسول 

 در بوته

وزن صد 

 دانه

عملکرد 

دانه در 

 بوته  

شاخص 

 برداشت

عملکرد 

  درهکتار 

وزن دانه 

در 

 کسسول

51/57 615 71 69 153مجارستان 61  1 17/5  13/5  11/7  11/11  99/1  95/6  13/15  99/6111  19/1  

65/56 617 77 67 233کانادا 67  71/2  99/7  23/5  71/1  97/59  91/1  77/6  69/11  71/115  19/1  

11/11 617 19 61 191سلاوییوگ 62  73/1  11/1  11/1  75/7  77/61  99/1  71/1  21/96  11/1196  19/1  

11/19 619 12 67 311ایران 11  21/3  51/5  17/5  21/1  71/19  91/1  12/6  99/19  51/571  19/1  

91/57 613 71 67 961یوپیات 16  21/1  51/61  16/1  11/1  33/11  91/1  51/1  95/11  21/1212  11/1  

51/55 612 11 61 711مجارستان 11  67/9  11/1  37/5  21/1  11/63  11/1  21/1  69/11  11/211  11/1  

11/56 611 71 65 6621اروگوئه 19  21/5  19/1  51/5  21/1  91/11  93/1  31/1  77/11  61/791  11/1  

61/51 611 16 69 199گواتمالا 11  11/5  15/3  15/1  31/7  23/15  17/1  19/9  15/91  72/6716  11/1  

15/93 611 25 69 6115مراکش 15  61/3  51/1  95/5  17/7  17/61  16/1  11/1  73/15  16/6115  19/1  

 19/1 37/6111 73/96 17/6 99/1 11/13 19/2 11/5 17/1 31/9 15/13 619 19 69 11یرانا 11

- LSD(0.05) 11/1 99/2 59/1 33/69 26/6 12/6 56/1 61/6 29/7 15/1 95/1 17/2 25/316 115/1 

 11/1 99/6633 11/15 66/6 97/1 13/16 13/1 21/5 12/1 95/5 51/17 11/611 21/17 61/65 میانگین صفت -

ضریب تنوع  -

 ژنتیکی )%(

3/7 6/7 1/9 67 1/63 3/69 6/5 5/3 1/16 5/2 5/62 11 11 31/61 
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های بزرک مورد  بررسیزراعی ژنوتیپ –ی پیرسون بین صفات مورفولوژیک : ضرایب همبستگ9-1جدول  

وزن 

دانه 

در 

کسسو

 ل

عملکرد 

در 

 هکتار

شاخص 

 برداشت

عملکرد 

دانه در 

 بوته

وزن صد 

 دانه

تعداد 

کسسول در 

 بوته

تعداد دانه در 

 کسسول

قطر 

 کسسول

عملکرد 

 بیولوژیک

تعداد 

شاخه در 

 بوته

 ارتفاع بوته
روز تا 

 رسیدگی

تا وز ر

 گلدهی

 51روز تا 

درصد سبز 

 شدن

  صفت

             6 
 51روز تا 

درصد سبز 

 شدن

6 

            6 1/11ns 
تا روز 

 گلدهی
1 

           6 1/15** -1/16 ns 
روز تا 

 رسیدگی
9 

          6 -1/19 ns -1/13 ns -1/11 ns 1 ارتفاع 

         6 -1/15 ns 1/93* 1/15**  1/95 ns 
تعداد شاخه 

 در بوته
5 

        6 1/97 ns 1/19 ns 1/16 ns 1/111 ns 1/11 ns 
عملکرد 

 بیولوژیک
1 

       6 -1/19 ns 1/17ns -1/111 ns -1/67 ns 1/11 ns 1/16ns 7 قطر کسسول 

      6 -1/63 ns -1/6 ns 1/61ns -1/17 ns -1/16 ns -1/91 ns -1/91 ns 
تعداد دانه در 

  کسسول  
2 
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9-1ادامه جدول   

وزن 

دانه 

در 

کسسو

 ل

عملکرد 

در 

 هکتار

شاخص 

 برداشت

عملکرد 

دانه در 

 بوته

وزن صد 

 دانه

تعداد 

کسسول در 

 بوته

تعداد دانه در 

 کسسول

قطر 

 کسسول

عملکرد 

 بیولوژیک

تعداد 

شاخه در 

 بوته

 ارتفاع بوته
روز تا 

 رسیدگی

 تاروز 

 گلدهی

 51روز تا 

درصد سبز 

 شدن

  صفت

     6 -1/11 ns -1/11* 1/21** 1/15* 1/15ns -1/19 ns -1/12 ns -1/11ns 

تعداد 

کسسول در 

 بوته

3 

    6 1/11* 1/61ns  -1/61 ns 1/62 ns 1/61ns -1/16 ns 1/65 ns -1/61 ns 1/67ns 61 وزن صد دانه 

   6 1/69 ns 1/31** 1/62 ns -1/11ns 1/21** 1/11* 1/19 ns -1/19 ns 1/67ns 1/67 ns 
عملکرد دانه 

 در بوته  
66 

  6 1/12* 1/66ns 1/19* 1/11* -1/63 ns -1/11 ns 1/6ns -1/95 ns -1/17 ns 1/12ns -1/11ns 
شاخص 

 برداشت
61 

 6 1/16* 1/95 ns -1/67 ns 1/11* 1/11 ns 1/16ns 1/63 ns 1/67ns 1/11 ns 1/15 ns -1/11 ns 1/61ns 
عملکرد 

  درهکتار 
69 

6 1/11ns  1/92* 1/95 ns 1/16* 1/17 ns 1/55** 1/67 ns 1/17 ns 1/16 ns 1/12ns 1/15 ns -1/13 ns -1/99 ns 
وزن دانه در 

 کسسول
61 

ns درصد 6و   5در سطوح احتمال  دارییمعنداری و غیر معنی یببه ترت **و * و 
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 مورفولوژیک -ها براساس صفات زراعینوتیپای ژخوشه تجزیه 4-4

با  یاخوشه یهتجز ی،زراع یاتبراسپاس خصپوص هایپژنوت ینب یکیکردن تنوع ژنت یبه منظور کم

 داده نشان 1-1انجام شد که دندروگرام حاصل در شکل  UPGMAبه روش  یدسیاقل یساسپتفاده از ماتر

 گروهی نیب نتیکیبراساس بزرگتر بودن فواصل ژ یکمورفولوژ – یزراع صفاتاز نظر  هایپژنوت .است شده

 (.  1-1و جدول 1-1شدند )شکل یبندگروه متمایز گروه چهاردر  گروهیدرون  یکینسبت به فواصل ژنت

 

بر اساس  یدسیفاصله اقل یسبا استفاده از ماتر UPGMAبه روش  ایخوشه یهودار حاصل از تجزنم :1–1شکل 

 یکمورفولوژ -یصفت زراع 61
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 مورفولوژیک -: نتایج واریانس فواصل ژنتیکی بین گروهی و درون گروهی صفات زراعی 1-1جدول 

  میانگین مربعات  

 فواصل ژنتیکی درون گروهی فواد ژنتیکی بین گروهی درجه آزادی منابع تغییرات

 9/65 11/615 6 تکرار

 161/17* 171/111** 61 ژنوتیپ

 19/1 91/61 61 خطا
ns,*,**  درصد. 6و  5داری در سطح احتمال دار و معنیترتیب عدم اختلاف معنیبه 

و  711مجارستان  هاییپژنوت یندرصپد( ب 93/3تشپابه  ینعدم تشپابه )کمتر یبضپر یشپترینب

و  6655ینآرژانت هاییپژنوت یندرصد( ب 32/37تشابه  یشترینعدم تشابه )ب یبضر ینبود و کمتر 11یرانا

 .آمد دستبه 233کانادا

 ایخوشه های حاصل از تجزیهمیانگین صفات زراعی گروهمقایسه : 5-1جدول 

 

 І ІІ ІІІ VІ صفت

سبز شدن %51روز تا   61 21/69 69 67 

 71 25 12 12 روز تا گلدهی

 613 619 615 11/15 روز تا رسیدگی

متر()سانتیارتفاع بوته  11 72/52 93 57 

 7 3 19/5 72/5 تعداد شاخه در بوته

 66 9 11/1 17/1 عملکرد بیولوژیک

متر()میلیقطر کسسول  12/5 31/5 5 1 

د دانه در کسسولتعدا  91/7 15/1 2 1 

 16 61 35/16 61/91 تعداد کسسول در بوته

)گرم(دانه611وزن   93/1 91/1 11/1 13/1 

)گرم(عملکرد دانه در بوته  33/6 12/6 6 9 

)درصد(شاخص برداشت  11/99 67/11 11 11 

)کیلوگرم(عملکرد در هکتار  52/6155 51/6111 6191 1213 

 116/1 191/1 117/1 199/1 وزن دانه در کسسول
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، 731، آرژانتین6111، روسیه15های ایرانای، ژنوتیپای خوشهبندی حاصل از تجزیهبراساس گروه         

براسپپاس نتایج مقایسپپه . (1-1)شپپکل در یک گروه قرار گرفتند 6115و مراکش 615، اروگوئه6192ترکیه

. (5-1)جدول شپپاخص برداشپپت و وزن دانه در کسسپپول را دارا بودندها، این گروه بیشپپترین میانگین گروه

، 6676یلیش،191یوگوسپلاوی، 233کانادا، 277بلاروس، 153مجارسپتانها شپامل تعداد زیادی از ژنوتیپ

، 716یرلندا، 6621اروگوئه، 161نده، 961یوپیات، 6156یسسپپوئ، 311یرانا، 1131آلمان، 6631یااسپپسان

در گروه دوم جپپای گرفتنپپد.  6166آلمپپانو  6655ینآرژانت، 6133پرتغپپال، 6112یترهار، 199گواتمپپالا

های یپکل ژنوت بینو کمترین عملکرد دانه در هکتار از دارای بیشترین ارتفاع بوته های این گروه، ژنوتیپ

احتمالاً  هانسبت به سایر گروه این گروه ترکم عملکرد. (5-1)جدول ورد مطالعه در پژوهش حاضپر بودندم

ین های اسپپایر ژنوتیپ های این گروه نسپپبت داد.ها و خوابیدگی در ژنوتیپتوان به افزایش ارتفاع بوتهمی

و  11حد میانگین برخوردار بودند. دو ژنوتیپ ایران مورفولوژیکی از –میزان صپپپفات زراعی لحپا  گروه از 

با  11بندی شدند. ژنوتیپ ایرانهای سپوم و چهارم گروهطور جداگانه، به ترتیب در گروهبه 711مجارسپتان

با  ،وزن صپپپد دانه و تعداد شپپپاخه در بوته، تعداد دانه در کسسپپپولدارا بودن حداکرر تعداد روز تا گلدهی، 

در بررسی روابط  .(1-1)شکل بودحال دارای کمترین میزان تعداد کسسول در بوته، عملکرد دانه در بوته این

بین عملکرد دانه در بوته و اجزای آن، تعداد کسسپول در بوته بیشترین اثر مستقیم بر عملکرد دانه در بوته 

با برخورداری از بیشپپپترین میزان عملکرد  711ژنوتیپ پر عملکرد مجارسپپپتان. (6921)سپپپعیدی،  دارد

در بوته و عملکرد دانه در هکتار جدا از بقیه بیولوژیپک، تعپداد کسسپپپول در بوتپه و بالاترین عملکرد دانه 

نژادی با هدف افزایش عملکرد دانه های به، در نتیجپه، در برنامههپا در گروه چهپارم جپای گرفپتژنوتیپپ

  حائز اهمیت است.   711ژنوتیپ مجارستان
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 مورفولوژیک -های اصلی صفات زراعینتایج حاصل از تجزیه به مؤلفه 4-5

گیری زیاد باشد، تفسیر آن مشکل و سخت خواهد بود. در متغیرهای مورد اندازه اصپولاً اگر تعداد

که این مجموعه کاهش طوریها را انجام دهد، بههایی هستند که کاهش دادهنتیجه محققین به دنبال روش

 لیهای اصپپپها را توجیه کند. برای رسپپپیدن به این هدف از تجزیه به مؤلفهیافته بیشپپپترین واریانس داده

 استفاده شد.

های اصلی، سه مؤلفه اول، دوم و سوم در مجموع دسپت آمده از تجزیه به مؤلفهبراسپاس نتایج به

(. نمودار سپپپه بعدی حاصپپپل از تجزیه به 1-1اند )جدول درصپپپد از واریانس کل را توجیه نموده 19/77

ها براساس بندی ژنوتیپنشان داده شده است. چهار گروه حاصل از دسته 9-1های اصپلی در شپکل مؤلفه

باشپپند، که این مسپپأله مؤید قطع نمودار تجزیه کاملاً قابل تشپپخیص می 9-1ای، در شپپکل تجزیه خوشپپه

 باشد. ها میبندی صحیح ژنوتیپای از محل مناسب و دستهخوشه

 

-صفت زراعی 61ی بر اساس های اصلها بر مبنای سه مؤلفه اول حاصل از تجزیه به مؤلفهنمودار پراکنش گروه:  9-1شکل 

 مورفولوژیک 
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 موروفولوژیک-صفات زراعی اصلی هایؤلفهنتایج حاصل از تجزیه به م: 1-1جدول 

 هامولفه  مقادیر ویژه درصد مقادیر ویژه درصد تجمعی

12/99 12/99 72/27 6 

21/52 71/15 13/13 1  

19/77 16/62 11/11 9 

 

 ISSR گرهاینشانز بررسی تنو  ژنتیکی با استفاده ا 4-6

ژنوتیپ مختلف بزرک مورد استفاده قرار گرفت. از بین  11ی DNAجهت تکریر  ISSRگر نشان 11

گر بر اساس تولید باندهای چندشکل با وضوح قابل نشان 16گر آزمون شده در این پژوهش، تعداد نشپان 11

تکریر یافته با  DNAای از ژل حاوی قطعات نمونه 1–11. در شپپپکل (1-1)جدول قبول، گزینش شپپپدند

 نشان داده شده است.  PCT1گر نشاناستفاده از 

 

درصپد. از سپمت چپ به راست به  5/6بر روی ژل آگارز  PCT1گر نشپانتکریر یافته با  DNAقطعات  :1–1شپکل

، 6676یلی، شپپپ731ینت، آرژان277، بلاروس6111یه، روسپپپ15یراناهای : ، ژنوتیپbp plus 100ترتیپب: سپپپایز مپارکر 

، 6655ین، آرژانت6133،پرتغال6166، آلمان6112یتره، ار716یرلند، ا161، هند6192یه، ترک6156یس، سپپپوئ1131آلمپان

، 711، مجارسپپپتان961یوپی، ات311یران، ا6631یااسپپپسان ،191یوگسپپپلاوی، 233، کانادا153، مجپارسپپپتان615اروگوئپه

 11یران، ا6115، مراکش199، گواتمالا6621هاروگوئ
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باند  11تکریر شپپپده،  DNAنمودند. از این تعداد قطعه  یدباند تول 152 گر، در مجموعنشپپپان 16

(. 7-1مانده، در یک یا چند ژنوتیپ چندشکلی نشان دادند )جدولباقیباند  162که بودند درحالی شکلتک

آمدند.  دستل بهشکل از محاسبات حذف گریدند و سسس نتایج براساس باندهای چندشکابتدا باندهای تک

 PCT5گر نشپپانباز در جفت 6711تا  IP4گر نشپپانباز در جفت 171میانگین اندازه قطعات تکریر شپپده  از 

و  UBC811گرهای نشانباند بود.  12/61گر نشپانمتغیر بود و میانگین تعداد باندهای تکریر شپده برای هر 

UBC815  گر نشپپانباند بیشپپترین تعداد باند و  62باPCT6  باند کمترین تعداد باند را نشپپان دادند.  7با

های چندشکل برای درصد و متوسط مکان 19/29گرها نشانمیانگین درصد چند شکلی حاصل از تکریر کل 

 ISSRگر نشان 11توسط  L.paleو  L.usitatissmumژنوتیپ  51(. 7-1مکان بود )جدول 92/61گر نشانهر 

قطعه چندشکل بودند،  132قطعه تکریر کردند که  966مجموع (، در 1161در مطالعه اوزال و همکارانش )

( 1161قطعه بود. راجووید و همکارانش ) 1/61و با میانگین  62تا  9تعداد قطعات چند شکل حاصله بین 

باند تولید نمودند  ISSR ،691گر نشان 11ژنوتیپ بزرک هندی با اسپتفاده از  71در بررسپی تنوع ژنتیکی 

و  9/66بودند، متوسپپط باندهای تکریر شپپده و متوسپپط مکان چندشپپکل به ترتیب باند چندشپپکل  27که 

 3/19درصد با میانگین  2/26تا  6/66گرهای مختلف بین نشانمکان بود. درصد چندشکلی حاصله از  15/7

 درصد بود. 

گر نشانمحاسبه شد که بیشترین مقدار آن به  15/1بر اساس نتایج حاصله میانگین شاخص شانون 

3PCT5L  گر نشپانو کمترین مقدار به  13/1با میزانUBC810  تعلق داشت. شاخص تنوع  55/1با میزان

 13/1با میزان  3PCT5Lگر نشانبه  Neiداشت که بیشترین شاخص  11/1(  میانگینی معادل h) Neiژنی 

یوو و تعلق داشپپپت. ل 91/1ای برابر با اندازه UBC810گر نشپپپانو کمترین میزان شپپپاخص تنوع ژنی بپه 

،  ISSRگر نشپپان 3زردآلوی مغز شپپیرین با اسپپتفاده از  91( در بررسپپی تنوع ژنتیکی 1165همکارانش )

متغیر بود  95/1و  62/1و دامنه تغییرات  17/1( با میانگین Neiگزارش کردنپد کپه شپپپاخص تنوع ژنی )
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ژنوتیپ  615تیکی ( به بررسپپپی تنوع ژن6939ای دیگر شپپپعبانیان و همکارانش ) (. در مطالعه1-1)جدول

( با میانگین Neiپرداختند، که در آن مطالعه متوسط تنوع ژنی ) ISSRنشانگر  62بلوط ایرانی با استفاده از 

گر بود که نشانآلل برای هر  21/6( محاسپبه شپده Neهای مؤثر )گزارش گردید. میانگین تعداد آلل 91/1

آلل کمترین  52/6با میزان  UBC810گر نشانو آلل بیشترین  33/6با میزان  IP5و  3PCT5Lگرهای نشپان

 61ای تنوع ژنتیکی بین ( در مطالعه1111(. ژو و همکارانش )7-1تعپداد آلپل مؤثر را داشپپپتنپد )جپدول

مورد ارزیابی قرار دادند، و متوسپپط  ISSRگر نشپپان 61( را با اسپپتفاده از Rehmannia glutinosaژنوتیپ )

 ش نمودند. آلل گزار 11/6های مؤثر تعداد آلل

بیشترین  13/1با میزان  3PCT5Lگر نشانبود.  11/1( PICمتوسط محتوای اطلاعات چندشکلی )

(. راجووید و همکارانش 7-1( را داشپپتند )جدولPICکمترین میزان ) 13/1با  UBC810گر نشپپانمیزان و 

(1161 )DNA گر نشپپان 61ژنوتیپ بزرک هندی را با  71یISSR وهش متوسپپط تکریر کردند. در این پژ

)بیشپپترین میزان( با  13/1)کمترین میزان( تا  19/1ای از ها در دامنه( ژنوتیپPICاطلاعات چنذشپپکل )

( در بررسی تنوع ژنتیکی سه جمعیت 6931قرار داشپت. همچنین قندهاری و همکارانش ) 62/1میانگین 

 دست آوردند.به 91/1نشانگرها را  ((PICمتوسط میزان  ISSRنشانگر  61شمشاد با استفاده از 

ی افراد هتروزیگوس برای هر جایگاه ژنی (، نسپبت برآورد شدهHeهتروزیگوسپیتی مورد انتظار )  

 6/1باشد. یک جایگاه ژنی اگر دارای هتروزیگوسیتی بیشتر از اند میشپده که به صپورت تصپادفی انتخاب

باشپپد. میانگین چندشپپکل می باشپپد، به شپپدت 7/1باشپپد، چندشپپکل اسپپت و اگر این مقدار بیشپپتر از 

بیشپپترین  13/1با 3PCT1 گر نشپپانبود و  11/1( در این مطالعه برابر با Heهتروزیگوسپپیتی مورد انتظار )

( 6931( را دارا بودند. کشاورز خوب و همکارانش )Heکمترین میزان ) 62/1با  IP3گر نشپان( و Heمیزان )

، هتروزیگوسپپیتی مورد انتظاری با ISSRگر نشپپان 1از  رقم انگور با اسپپتفاده 15در بررسپپی تنوع ژنتیکی 

 را گزارش نمودند. 97/1میانگین 
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 هامورد استفاده در مطالعه ژنوتیپ ISSRگرهای نشاننتایج حاصل از : 7- 1جدول 

 کل باندها گرنشان ردیف
های باند

 چندشکل

درصد 

 چندشکلی

)%( 

آلل 

 (Neموثر)
PIC 

شاخص 

 (SIشانون)

شاخص 

تنوع 

 (Neiژنی)

هتروزیگوسیتی 

 (Heمورد انتظار)

6 PCT1 61 7 71 21/6 92/1 11/1 15/1 916/1 

1 PCT2 66 2 71 23/6 13/1 11/1 17/1 151/1 

9 PCT3 66 1 51 23/6 17/1 11/1 17/1 175/1 

1 PCT4 69 3 13 71/6 12/1 16/1 11/1 171/1 

5 PCT5 66 3 26 35/6 17/1 12/1 12/1 136/1 

1 PCT6 66 66 611 21/6 19/1 11/1 15/1 131/1 

7 3PCT1 61 61 611 71/6 11/1 16/1 11/1 133/1 

2 3PCT2 69 61 71 31/6 13/1 12/1 13/1 191/1 

3 3PCT5L 65 65 611 33/6 13/1 13/1 51/1 161/1 

61 IP2 66 2 71 23/6 92/1 11/1 17/1 172/1 

66 IP3 61 66 36 21/6 13/1 11/1 15/1 621/1 

61 IP4 61 61 75 21/6 11/1 11/1 15/1 199/1 

69 IP5 61 3 31 33/6 15/1 13/1 51/1 131/1 

61 PCT6 69 69 611 21/6 13/1 11/1 15/1 122/1 

65 3PCT6 2 7 27 35/6 11/ 12/1 12/1 961/1 

61 PCT6a 7 1 25 71/6 91/1 16/1 19/1 131/1 

67 UBC807 61 2 26 21/6 13/1 11/1 15/1 132/1 

62 UBC808 69 61 71 21/6 11/1 11/1 15/1 197/1 

63 UBC810 69 3 13 52/6 16/1 55/1 97/1 131/1 

11 UBC811 62 62 611 35/6 13/1 12/1 12/1 121/1 

16 UBC815 62 62 611 31/6 13/1 12/1 13/1 191/1 

       162 152  کل

 199/1 11/1 15/1 11/1 21/6 19/29 92/61 12/61  میانگین
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 ISSRگرهای نشانها بر اساس نتایج بندی ژنوتیپگروه 4-7

های صپپفر و یک حاصپپل از امتیازدهی باندهای ها با اسپپتفاده از دادهبندی ژنوتیپبه منظور گروه

ها برای ژنوتیپ ، سپپه ضپپریب تشپپابه دایس، جاکارد و تطابق سپپادهISSRگرهای نشپپانتولید شپپده توسپپط 

دسپپت آمده، ضپپریب تشپپابه جاکارد با بیشپپترین میزان ئی برازش بهمحاسپپبه شپپد. بر اسپپاس آزمون نیکو

ها داد و به عنوان های حاصپپپل از تکریر ژنوتیپ( برازش بهتری بپه دادهr=21/1همبسپپپتگی کوفنتیپک )

( و همچنین 1111ترین ضپریب تشپابه برای ترسیم دندروگرام انتخاب گردید. وینسرووا و وینسر )مناسپب

، ISSRگرهای نشان( نیز در بررسی تنوع ژنتیکی برخی ارقام بزرک با استفاده از 1161راجووید و همکاران )

 ترین ضریب تشابه را ضریب تشابه جاکارد را گزارش نمودند.مناسب

متغیر بود. بیشپپترین شپپباهت  12/1تا  91/1ای از ها در دامنهضپپریب تشپپابه ژنتیکی بین ژنوتیپ

( و کمترین میزان شباهت بین 12/1 =با )ضریب تشابه  716لندو ایر 6676های شیلیژنتیکی بین ژنوتیپ

 ( مشاهده شد. 95/1 =)ضریب تشابه  615و اروگوئه 6133های پرتغالژنوتیپ

ها به شپپش گروه مشپپخص ای، ژنوتیپای خوشپپهها در تجزیهبندی ژنوتیپبر اسپپاس نتایج گروه

شپپد و تعداد مطلوب خوشپپه به روش ترسپپیم  UPGMAبندی شپپدند و نمودار حاصپپل با الگوریتم گروه

Bootstrap 277، بلاروس6111، روسپپپیه 15های ایران(. در گروه یک ژنوتیپ5-1تعیین گردید )شپپپکل ،

، 6112، اریتره716، ایرلند161، هند6192، ترکیه6156، سوئیس1131، آلمان6676، شپیلی731آرژانتین

قرار گرفتند. 6621، اروگوئه 711سپپتان، مجار6631، اسپپسانیا191، یوگسپپلاوی233، کانادا153مجارسپپتان

 311های ایرانبودند. ژنوتیپ 6166، آلمان11، ایران6115، مراکش199های گواتمالاگروه دو شامل ژنوتیپ

و  6133، پرتغال615های اروگوئهطور مشپپترک در گروه سپپوم قرار گرفتند. ژنوتیپنیز به 6655و آرژانتین

های ( در بررسی ژنوتیپ1115م، پنجم و شپشپم قرار گرفتند. فو )های چهاربه ترتیب در گروه 961اتیوپی
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بزرک موجود در مراکز بزرک شپپامل شپپبه قاره هند، آفریقا، خاور نزدیک و مدیترانه )اروپا( با اسپپتفاده از 

های مناطق دیگر متمایز بودند، اما در های شبه قاره هند از ژنوتیپمشاهده کرد که ژنوتیپ RAPDنشانگر 

تواند بیانگر وجود تنوع های مختلف قرار داشپپپتند که این میهای هر منطقه در گروههش، ژنوتیپاین پژو

 های خاد در هر ناحیه است.ژنتیکی زیاد در هر منطقه جغرافیایی و عدم تمرکز منابع ژنتیکی با ویژگی

 

 

های ماتریس تشابه داده با استفاده از UPGMAای با الگوریتم ای خوشهنمودار حاصل از تجزیه:  5–1شکل 

 ISSRمولکولی 
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 های مولکولیداده اصلی هایمؤلفهنتایج حاصل از تجزیه به  4-8

(، تبدیلی در فضپای برداری است که بیشتر برای کاهش ابعاد PCoAاصپلی ) هایمؤلفهتجزیه به 

د. این آنالیز شامل توسط پیرسون ارائه ش 6316گیرد و در سپال ها مورد اسپتفاده قرار میی دادهمجموعه

نوع های مولکولی در آنالیز تباشد. این تکنیک براساس دادهی ماتریس کوواریانس میتجزیه به مقادیر ویژه

توان از آن برای نمایش سپه بعدی پراکنش افراد استفاده کرد. تجمع افراد در ژنتیکی نیز کاربرد دارد و می

باشد. همچنین این آنالیز در مطالعات مولکولی یکی افراد میی تشابه ژنتنشپان دهنده نموداریک ناحیه از 

، دست آمدهباشد. براساس نتایج بهی نحوه توزیع نشپانگرهای مورد استفاده در سطح ژنوم میدهندهنشپان

 16/1و  31/1، 11/2به ترتیب  PCoA3و  PCoA1 ،PCoA2ی اول یا لفهی سپپپه مؤدرصپپپد مقادیر ویژه

ود شدست آمده، چنین استنباط میاز واریانس کل بود. با توجه به مقادیر پایین بهدرصد(  26/16)مجموعاً 

و در ارزیابی تنوع ژنتیکی  گرهای مورد اسپپتفاده دارای توزیع نسپپبتاً مناسپپبی در سپپطح ژنوم بودهنشپپان

 ( نمودار سه بعدی1-1(. در شپپکل )2-1جدول اند )های مختلف مورد مطالعه، مناسپب عمل کردهژنوتیپ

نشان داده شده است. نمودار سه  ISSRگرهای نشانهای مولکولی های اصلی دادهحاصپل از تجزیه به مولفه

ای را تأیید کرد و بندی حاصل از تجزیه خوشههای اصلی، تا حدودی گروهبعدی حاصپل از تجزیه به مولفه

ات مولکولی توسپط سه مؤلفه درصپد تغییر 16ها را تفکیک کند. با توجه با اینکه بیش از توانسپت ژنوتیپ

ای و تجزیه به بندی تجزیه خوشپپپهشپپپوند، این امر سپپپبب عدم تطابق کامل نتایج گروهاول توجیپه نمی

های شپپود. شپپایان  کر اسپپت که کم بودن درصپپد توجیه تغییرات مولکولی در تجزیههای اصپپلی میمؤلفه

ز توزیع مناسب نشانگرهای مولکولی در سراسر تواند ناشی اهای اصلی میچندمتغیره مانند تجزیه به مؤلفه

ژنوم و در نتیجه عدم کفایت سپپپه مؤلفه اول برای توجیه حداکرر تغییرات مولکولی باشپپپد. از طرف دیگر 

رداری بو بهتر تنوع مولکولی به دلیل نمونه رتتوزیع مناسب نشانگرها در سراسر ژنوم به مفهوم ارزیابی دقیق

 (. 1119محمدی و پارسانا،  ; 1166ی و چیقامیزرا، اضلفمناسب از کل ژنوم است )
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 ISSRگرهای نشان اصلی هایؤلفهنتایج حاصل از تجزیه به م :2-1 جدول

 هامولفه  مقادیر ویژه درصد مقادیر ویژه درصد تجمعی

11/2 11/2 11/6 6 

63/65 31/1 21/1 1  

26/16 16/1 21/1 9 

 

 

 ISSRهای های اصلی دادهلفهمؤلفه اول بدست آمده در تجزیه به مؤنمای حاصل از ترسیم سه  : 1–1شکل 

، 6156.سپپپوئیس7، 1131.آلمپپان1، 6676.شپپپیلی5، 731.آرژانتین1، 277.بلاروس9، 6111. روسپپپیپپه1، 15.ایپران6

، 615.اروگوئپپه61، 6655.آرژانتین69، 6133.پرتغپپال61، 6112.اریتره66، 716.ایرلنپپد61، 161.هنپپد3، 6192.تپرکیپپه2

، 711.مجارستان16، 961.اتیوپی11، 311.ایران63، 6631.اسسانیا62، 191.یوگسلاوی67، 233.کانادا61، 153ارستان.مج65

 6166.آلمان11، 11.ایران15، 6115.مراکش11، 199.گواتمالا19، 6621.اروگوئه11
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های مورفولوژیک و داده –نتایج تجزیه رگرساایون گام به گام صاافات زراعی   4-9

 مولکولی

 – یصفات زراع 61و  ISSRگر نشان 16 ین باندهای چندشکلبگام به گام  یونرگرس یهتجز جینتا

-1)جدول صفات دارند ینبا ا دارییمعن یهمبستگ ISSR یگرهانشاناز  ینشان داد که برخ مورفولوژیک

بز درصد س 51به صفت روز تا قطعاتی با ضریب ارتباط مختلف گر( نشپانتعداد  یشپترینگر )بنشپان 65. (3

تکریر قطعات مرتبط با به  گر( موفقنشانگر )کمترین تعداد نشپان 5تنها  کهدر حالی وتولید نمودند، شپدن 

. صپفات شاخص برداشت و عملکرد دانه در بوته (61-1)جدول شپدندصپفت تعداد کسسپول در بوته تعلق 

ی ی تکریر شپپدهد قطعهبخش( تعداباند آگاهی 2بخش( و کمترین )باند آگاهی 17ترتیب از بیشپپترین )به

 (. 66-1مرتبط برخوردار بودند )

 درصد سبز شدن 50تعداد روز تا صفت  4-9-1

 وانستندت( 66-1بخش )جدولباند آگاهی 11با تکریر  61-1 کر شده در جدول  ISSRگر نشان 65

سبز درصد  51تغییرات صفت روز تا  درصد 29ای معادل در مجموع با داشپتن ضریب تبیین تصحیح شده

بخش درصپپد سپپبز شپپدن، باند آگاهی 51نشپپانگر وابسپپته به صپپفت روز تا  11شپپدن را توجیه کنند. از 

UBC811  2باز دارای بیشترین جفت 911با اندازهR  درصد بود.  93جزء به میزان 

 تعداد روز تا گلدهیصفت  4-9-2

-1تکریر شده )جدولبخش باند آگاهی 11داری را با صپفت تعداد روز تا گلدهی همبستگی معنی

درصد  25 گرهانشاناین تصحیح شده توسط  2R( نشان داد، که 61-1)جدول ISSRگر نشان 61( توسط 66

با  PCT1بخش( جزء به نشانگر )باند آگاهی 2Rبود. در بین نشانگرهای وابسته به این صفت، بیشترین مقدار
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ی ارتباط صفات ( در مطالعه6939جیدی ). شرفی و مدرصد تعلق داشت 99باز با میزان جفت 6111اندازه 

ای تصحیح شده 2Rگر با میزان نشان 69های جنس براسپیکا، ارتباط گونه SSRگرهای نشپانمورفولوژیک با 

 درصد را گزارش نمودند.  32معادل 

 تعداد روز تا رسیدگیصفت  4-9-3

 2R ا( بUBC811 UBC810CT4 ,3PCT1 ,IP5 ,3PCT6 ,UBC808 ,,P PCT1,گر )نشپپپان 2

باند آگاهی  62(. از میان 61-1درصد، تغییرات  صفت روز تا رسیدگی را تبیین نمودند )جدول 29معادل 

باز جفت 6111درصپپد و اندازه  17جزء  2Rبا   PCT1گر، نشپپانگرنشپپان 2بخش تکریر شپپده توسپپط این 

(. روی و همکاران 66-1بیشپترین ارتباط را با این صپفت نسبت به سایر باندهای وابسته نشان داد )جدول

 2Rگر )نشان 61، ارتباط SSRگرنشان 11صفت مورفولوژیک گندم نان با  61( نیز در بررسی ارتباط 1111)

 درصد( با صفت روز تا رسیدگی را گزارش نمودند.61معادل 

 ارتفا  بوتهصفت   4-9-4

 2R=26گر )نشان 61بخش تکریر شپده توسط باند آگاهی 67در این مطالعه، صپفت ارتفاع بوته با 

 511با اندازه  UBC808بخش (. باند آگاهی66-1و  61-1جداول داری داشپپپت )درصپپپد( ارتبپاط معنی

درصپد ( را نشان داد. عبدالهی مندولکانی و عزیزی  92شپده )باز، بیشپترین ضپریب تبیین تصپحیحجفت

گزارش نمودند و شرفی و درصد( در یونجه زراعی R19=2گر با صپفت ارتفاع بوته )نشپان 1( ارتباط 6939)

درصد(  15گر مرتبط با این صپفت را در گیاه کلزا یافتند )ضریب تبیین برابر نشپان 9( نیز 6939مجیدی )

با صپپپفت ارتفاع بوته در کلزای  AFLPگرهای نشپپپان( ارتباطی بین 1161دورف و همکپاران )ولی هونس

 زمستانه نیافتند. 
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 تعداد شاخه در بوته صفت  4-9-5

مجموع درصد  26ی معادل با ضریب تبیین تصحیح شده 61-1گر  کر شپده در جدول نشپان 61

بخش تکریر شده توسط باند آگاهی 63تغییرات صپفت تعداد شاخه در بوته را توجیه نمودند. این صفت با 

باز و ضریب تبیین جفت 211با اندازه  3PCT6گر نشپان(. 66-1گر همبسپتگی نشپان داد )جدولنشپان 61

گر نشان 1( ارتباط 6939درصپد بیشترین ارتباط را داشت. شرفی و مجیدی ) 11ی معادل دهتصپحیح شپ

SSR ( 2=27با صفت تعداد شاخه در بوتهR  .را گزارش نمودند )کل درصد 

 عملکرد بیولوژیکصفت  4-9-6

با ا گرهنشانگر را با صفت عملکرد بیولوژیک نشان داد. این نشان 61نتایج تجزیه رگرسیون، ارتباط 

(. 61-1درصد مجموع تغییرات این صفت را توجیه نمودند )جدول 17ی معادل اضریب تبیین تصحیح شده

و ضپپپریب  6711با اندازه  3PCT2بخش تکریر نمودند، که در این بین، باند باند آگاهی 67گر، نشپپپان 61

 (. 66-1جدولصد بیشترین ارتباط را نشان داد )در 91ی تبیین تصحیح شده

 قطر کپسولفت ص 4-9-7

( 66-1بخش  تکریر شده )جدولباند آگاهی 65داری را با صپفت قطر کسسپول همبسپتگی معنی

درصد بود.  71ها تصحیح شده توسط آن 2R( نشان داد، که مجموع 61-1)جدول ISSRگر نشان 61توسط 

با  PCT1بخش( جزء به نشانگر )باند آگاهی 2Rدر بین نشپانگرهای وابسپته به این صپفت، بیشپترین مقدار

 .درصد تعلق داشت 16باز با میزان جفت 6511اندازه 
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 تعداد دانه در کپسول صفت  4-9-8

 مجموعدرصد  31ی معادل با ضریب تبیین تصحیح شده 61-1گر  کر شپده در جدول نشپان 61

ه توسط بخش تکریر شدباند آگاهی 15تغییرات صفت تعداد دانه در کسسول را توجیه نمودند. این صفت با 

باز و ضریب تبیین جفت 951ی با اندازه UBC811گر نشان(. 66-1گر همبستگی نشان داد )جدولنشان 61

گر نشان 5( ارتباط 6939درصپد بیشترین ارتباط را داشت. شرفی و مجیدی ) 93ای معادل تصپحیح شپده

SSR ( 2=31با صپفت تعداد دانه در غلاف گیاه کلزاR .را گزارش نمودند )عبدالهی مندولکانی و  کل درصد

گر ریزماهواره با صپفت تعداد دانه در غلاف بادام زمینی را شپناسایی نشپان 1( نیز ارتباط 6923همکاران )

 کل درصد( 2R=12کردند )

 تعداد کپسول در بوتهصفت   4-9-9

گر با صفت در این پژوهش به صفت تعداد کسسول در بوته تعلق داشت. نشانکمترین تعداد ارتباط 

درصد کل تغییرات  71معادل  2R ( باIP5 ,3PCT5L ,3PCT2 ,PCT6 PCT5,گر )نشپان 5طوریکه تنها  به

باند آگاهی بخش تکریر شپپده  61(. از میان 61-1صپپفت تعداد کسسپپول در بوته را تبیین نمودند )جدول

رتباط را با باز بیشترین اجفت 6711درصد و اندازه  92جزء  2Rبا   3PCT2گر، نشانگرنشپان 5توسپط این 

(. در نتایج حاصل از پژوهش شرفی و 66-1این صپفت نسپبت به سپایر باندهای وابسپته نشان داد )جدول

( نیز صفت تعداد کسسول در بوته کمترین تعداد 6923( و عبدالهی مندولکانی و همکاران )6939مجیدی )

 گر(.نشان 5گر و نشان 1گرهای مورد مطالعه را داشتند ) به ترتیب نشانارتباط با 

 وزن صد دانهصفت  4-9-10

گرها ضریب تبیین نشانگر ارتباط نشان داد، این نشپان 69در این پژوهش صپفت وزن صپد دانه با 
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بخش تکریر نشانگر آگاهی 67گرهای مذکور نشان(. 61-1درصد داشتند )جدول 21ی برابر با اتصحیح شده

درصد بیشتر میزان ارتباط را  11معادل  2Rباز و فتج 151با اندازه  PCT5نمودند که از این میان نشانگر 

و صفات  SSR( در بررسپی ارتباط نشانگر مولکولی 1161(. سپوتوسپردا و همکاران )66-1داشپت )جدول

 درصد برای صفت وزن هزار دانه را گزارش نمود.  91برابر با  2Rنشانگر با  5زراعی بزرک کانادایی، ارتباط 

 ر بوتهعملکرد دانه دصفت  4-9-11

درصپد از تغییرات این صفت را تبیین  11گر که در مجموع نشپان 2صپفت عملکرد دانه در بوته با 

باز جفت 211با اندازه  IP5بخش وابسته به این صفت، نشانگر نشانگر آگاهی 2نمودند، مرتبط بود. در بین 

(. شرفی و مجیدی 66-1و  61-1بود ) جداول  درصد( برخوردار 91از بالاترین میزان ضریب تبیین جزء )

کل  2R=35را با صپپپفت عملکرد دانه در بوته کلزا را گزارش نمودند ) SRRگر نشپپپان 66( ارتباط 6939)

گر ریزماهواره در نشپپان 5( نیز ارتباطی میان این صپپفت با 6923درصپپد(. عبدالهی مندولکانی و همکاران )

 بادام زمینی به دست آوردند.

 شاخص برداشتصفت  4-9-12

( 66-1بخش  تکریر شده )جدولباند آگاهی 17داری را با فت شاخص برداشت همبستگی معنیص

گرها نشانتصحیح شده توسط این  2R نشان داد، مجموع 61-1 کر شده در جدول ISSRگر نشان 61توسط 

باند جزء به نشانگر ) 2Rنشپانگر وابسپته به این صپفت، بیشپترین مقدار 17درصپد بود. از میان  16برابر با 

. شپپپرفی و مجیدی درصپپپد تعلق داشپپپت 17باز با میزان جفت 511ی با اندازه UBC808بخش( آگاهی

در کلزا را شاخص برداشت درصپد با صپفت  29با ضپریب تبیینی معادل  SRRگر نشپان 9( ارتباط 6939)

 گزارش نمودند.
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 در هکتاردانه  عملکردصفت  4-9-13

ر را با صپپفت عملکرد دانه در هکتار نشپپان داد. این گنشپپان 66نتایج تجزیه رگرسپپیون، ارتباط 

درصد، مجموع تغییرات این صفت را توجیه نمودند  77ای معادل گرها با ضپریب تبیین تصحیح شدهنشپان

باز و جفت 151با اندازه  PCT1بخش تکریر نمودند، که باند باند آگاهی 65گر، نشپپپان 66(. 61-1)جدول

 (.66-1صد بیشترین ارتباط را نشان داد ) جدولدر 95ی ضریب تبیین تصحیح شده

 وزن دانه در کپسولصفت  4-9-14

 PCT2 ,PCT3 ,3PCT1 ,IP2 ,IP3 ,IP4 ,PCT6 ,3PCT6 ,PCT6a ,UBC808,گر )نشپپان 61

UBC811 ,3PCT5L2 ( باR  تغییرات صپپفت وزن دانه در کسسپپول را تبیین  درصپپد، مجموع 21معادل

با   3PCT1گر، نشانگرنشان 61باند آگاهی بخش تکریر شپده توسط این  76(. از میان 61-1نمودند )جدول

2R  باز بیشپترین ارتباط را با این صفت نسبت به سایر باندهای وابسته جفت 311درصپد و اندازه  11جزء

 (.66-1نشان داد )جدول
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 -زراعی صفت  61و  ISSRباند چندشکل نشانگر  162جزئیات تجزیه واریانس رگرسیون گام به گام  :3-1جدول 

 مورفولوژیک

 df منبع واریانس صفت
ISSR 

informative  
df ISSR compelet 

 13/11* 66 26/15** 6 )رگرسیون( X سبزشدن % 51تعداد روز تا 
 Y )97/1 61 19/1 11 )خطا 

 77/12** 61 12/91** 6 )رگرسیون( X تعداد روز تاگلدهی
 Y )12/9 69 13/5 11 )خطا 

 31/69** 7 77/61** 6 )رگرسیون( X روز تا رسیدگی تعداد
 Y )19/1 62 91/1 11 )خطا 

 51/19* 69 19/16** 6 )رگرسیون( X ارتفاع
 Y )22/1 61 19/61 11 )خطا 

 13/5** 61 17/1** 6 )رگرسیون( X تعداد شاخه در بوته
 Y )91/1 69 72/1 11 )خطا 

 16/15** 61 11/11** 6 )رگرسیون( X عملکرد بیولوژیک
 Y )11/1 65 11/3 11 )خطا 

 12/2** 66 31/61** 6 )رگرسیون( X قطر کسسول
 Y )19/1 61 19/1 11 )خطا 

 11/11** 66 17/96** 6 )رگرسیون( X تعداد دانه در کسسول
 Y )51/1 61 33/1 11 )خطا 

 71/19** 5 51/11** 6 )رگرسیون( X تعداد کسسول در بوته
 Y )31/61 11 75/65 11 )خطا 

 15/12** 61 12/91** 6 )رگرسیون( X وزن صددانه
 Y )61/1 69 71/3 11 )خطا 

 11/11** 2 11/51* 6 )رگرسیون( X عملکرد دانه در بوته
 Y )12/61 67 11/15 11 )خطا 

 ns17/99  61 71/11** 6 )رگرسیون( X شاخص برداشت
 Y )92/1 69 51/1 11 )خطا 

 12/113** 66 51/115** 6 گرسیون()ر X عملکرد در هکتار
 Y )17/13 61 92/91 11 )خطا 

 11/69** 61 53/65* 6 )رگرسیون( X وزن دانه در کسسول
 Y )61/1 65 21/1 11 )خطا 

ISSR informative  : 2میانگین مربعات نشانگری که بیشترینR .برای صفت مورد نظر را دارد 

ISSR compelet  :کل نشانگرها برای صفت مورد نظر. مربعات مجموع میانگین 

 ns  ،*  و یک درصد. 5داری در سطح احتمال داری و معنیترتیب عدم اختلاف معنیبه **و 

 

 



 

25 

 

 

 

 

 

 

 اهآن یینتب یببا صفات مختلف و درصد ضر یوستهپ   ISSRیگرهانشانفهرست  :61-1دول ج

گرهانشان صفت   R2 تصحیح شده)%( 

سبز  %51روز تا 

 شدن

PCT1,PCT3,PCT4,PCT6,3PCT1,3PCT2,3PCT5L,IP2,IP4,3PCT6, 

PCT6a,UBC807,UBC808,UBC811,UBC815 
29  

یروز تا گلده  PCT1,PCT3,PCT4, 3PCT1,3PCT2, IP2,IP5, 3PCT6, UBC808, 

UBC810,UBC811,UBC815 
25  

یدگیتا رس روز  PCT1, PCT4, 3PCT1, ,IP5, 3PCT6, UBC808, UBC810,UBC811 29  

تهبو ارتفاع  PCT1, PCT4, 3PCT2,3PCT5L,IP4,IP5,3PCT6,PCT6a, 

UBC808,UBC810,UBC811,UBC815 
26  

شاخه در  تعداد

 بوته

PCT1, PCT4, PCT6, 3PCT1,3PCT2, 

3PCT5L,IP2,IP4,IP5,3PCT6,UBC808,UBC811 
26  

 PCT1,PCT5,PCT6,3PCT1,3PCT2,3PCT5L,IP3 عملکرد بیولوژیک

,IP5,UBC811,UBC815 
17  

کسسول رقط  PCT1,PCT2,PCT4,PCT6,3PCT5L,IP2,IP4,3PCT6,PCT6a,UBC810 71  

دانه در  تعداد

 کسسول

PCT4,PCT5,PCT6, 3PCT1,3PCT2, IP2,IP3,IP4,IP5, 

PCT6,3PCT6,PCT6a,UBC808,UBC810,UBC811 
31  

کسسول در  تعداد

 بوته

PCT5,PCT6,3PCT2,3PCT5L,IP5 71  

دانه611 وزن  PCT2,PCT5,3PCT1,3PCT2,3PCT5L,IP2,IP3,IP4,IP5, 

3PCT6,PCT6a,UBC807,UBC811 
21  

 دانه در عملکرد

 بوته

PCT2,PCT3,PCT5,PCT6,3PCT2,3PCT5L,IP4, IP5 11  

برداشت شاخص  PCT3,PCT4, PCT5,PCT6,3PCT2,3PCT5L, 

IP2,IP3,IP4,PCT6,PCT6a,UBC808,UBC811,UBC815 
16  

در هکتار عملکرد  PCT1,PCT2,PCT4, PCT5, 3PCT5L, IP4, IP5,3PCT6, PCT6a,UBC808, 

UBC815 
77  

دانه در  وزن

 کسسول

PCT2,PCT3, 3PCT1, ,3PCT5L, 

IP2,IP3,IP4,PCT6, 3PCT6, PCT6a,UBC808, UBC811 
21  
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 مورفولوژیک -با صفات زراعی ISSRنتایج تجزیه رگرسیون گام به گام باندهای چندشکل نشانگر  :66-1جدول 

شانگرهای ن صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 سطح احتمال
P value 

 PCT3 درصد سبز شدن 51روز تا 

 

 

211 661/1 131/1 

 PCT4 6111 653/1 119/1 

 PCT6 551 659/1 117/1 

 PCT6 6611 656/1 195/1 

 PCT6 111 131/1 179/1 

 IP2 511 626/1 111/1 

 IP4 921 113/1 162/1 

 IP4 511 621/1 165/1 

 3PCT6 211 655/1 111/1 

 3PCT6 551 616/1 111/1 

 PCT6a 131 679/1 191/1 

 PCT6a 111 611/1 121/1 

 UBC807 111 192/1 166/1 

 UBC811 911 931/1 1111/1 

 UBC811 111 616/1 111/1 

 UBC811 311 619/1 111/1 

 UBC815 951 633/1 111/1 

 3PCT1 6111 661/1 136/1 

 3PCT1 151 619/1 115/1 

 3PCT1 311 613/1 199/1 

 3PCT1 6611 121/1 171/1 

 3PCT5L 111 961/1 111/1 

 3PCT5L 121 611/1 111/1 

 3PCT5L 511 121/1 159/1 

 PCT1 311 611/1 121/1 

 3PCT2 111 633/1 111/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 سطح احتمال
P value 

 PCT1 6211 125/1 155/1 روز تا گلدهی

 PCT1 6111 991/1 116/1 

 PCT1 6151 663/1 191/1 

 PCT3 6611 662/1 125/1 

 PCT3 711 611/1 133/1 

 PCT4 111 111/1 161/1 

 3PCT1 911 112/1 163/1 

 3PCT2 6111 697/1 111/1 

 3PCT2 171 611/1 131/1 

 IP5 6111 911/1 111/1 

 IP5 211 677/1 113/1 

 IP5 921 121/1 112/1 

 3PCT6 111 635/1 119/1 

 UBC807 511 195/1 161/1 

 UBC807 111 131/1 126/1 

 UBC808 511 195/1 161/1 

 UBC808 161 131/1 126/1 

 UBC810 711 967/1 116/1 

 UBC811 311 199/1 161/1 

 UBC811 211 612/1 111/1 

 UBC811 921 1771/1 135/1 

 UBC811 111 1711/1 122/1 

 UBC815 951 633/1 111/1 

 IP2 6111 119/1 117/1 

 <PCT1 6111 171/1 1116/1 روز تا رسیدگی

 PCT1 311 111/1 119/1 

 PCT2 6151 661/1 119/1 

 PCT2 721 631/1 165/1 

 PCT4 211 197/1 166/1 

 PCT4 551 133/1 171/1 

 3PCT1 921 121/1 179/1 
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نشانگرهای  صفت  

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

  سطح احتمال

P value 

 IP5 6111 971/1 116/1 

 IP5 921 121/1 111/1 

 IP5 511 151/1 1111/1 

 IP5 711 111/1 153/1 

 3PCT6 111 611/1 173/1 

 3PCT6 511 131/1 195/1 

 UBC808 511 653/1 119/1 

 UBC810 711 111/1 1116/1> 

 UBC810 911 127/1 112/1 

 UBC810 911 191/1 153/1 

 UBC811 311 156/1 113/1 

     

 PCT1 311 661/1 137/1 ارتفاع بوته

 PCT4 121 119/1 161/1 

 PCT6 151 696/1 113/1 

 3PCT2 991 677/1 191/1 

 3PCT5L 1111 612/1 156/1 

 3PCT5L 6111 611/1 123/1 

 IP4 111 631/1 115/1 

 3PCT6 111 626/1 191/1 

 3PCT6 191 616/1 111/1 

 PCT6a 551 672/1 196/1 

 UBC808 511 921/1 161/1 

 UBC808 111 122/1 116/1 

 UBC810 191 611/1 121/1 

 UBC811 151 111/1 161/1 

 UBC811 161 611/1 112/1 

 UBC811 911 177/1 132/1 

 UBC815 

 
621 191/1 169/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 سطح احتمال
P value 

 PCT1 6711 617/1 159/1 تعداد شاخه در بوته

 PCT6 6111 635/1 119/1 

 PCT6 911 615/1 193/1 

 PCT6 111 621/1 167/1 

 3PCT1 511 161/1 162/1 

 3PCT2 6111 691/1 119/1 

 3PCT2 6551 699/1 151/1 

 3PCT5L 121 631/1 119/1 

 3PCT5L 6111 616/1 151/1 

 3PCT5L 111 125/1 123/1 

 IP2 6111 616/1 121/1 

 IP4 111 192/1 166/1 

 IP5 6111 639/1 111/1 

 3PCT6 211 111/1 113/1 

 UBC808 711 663/1 129/1 

 UBC808 111 611/1 135/1 

 UBC811 311 111/1 165/1 

 UBC811 191 611/1 179/1 

 UBC811 911 121/1 139/1 

 PCT2 6911 611/1 175/1 عملکرد بیولوژیک

 PCT5 6111 111/1 111/1 

 PCT5 211 616/1 119/1 

 PCT6 911 191/1 161/1 

 3PCT1 911 667/1 121/1 

 3PCT1 311 651/1 197/1 

 3PCT2 6711 911/1 116/1 

 3PCT5L 6111 612/1 156/1 

 3PCT5L 121 656/1 191/1 

 IP5 211 113/1 113/1 

 IP5 6111 131/1 122/1 

 IP5 6111 113/1 111/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 سطح احتمال

 P value 

 IP3 111 617/1 179/1 

 IP5 921 152/1 131/1 

 UBC811 311 665/1 123/1 

 UBC815 611 611/1 157/1 

 UBC8115 931 691/1 111/1 

 PCT1 6511 111/1 119/1 قطر کسسول

 PCT1 521 125/1 127/1 

 PCT2 131 162/1 161/1 

 PCT4 1211 163/1 165/1 

 PCT4 6911 611/1 111/1 

 PCT6 121 696/1 112/1 

 3PCT5L 6111 611/1 192/1 

 3PCT5L 121 653/1 112/1 

 IP2 511 111/1 116/1 

 IP4 131 676/1 195/1 

 IP4 251 166/1 161/1 

 IP5 6111 621/1 117/1 

 3PCT6 151 695/1 111/1 

 PCT6a 111 677/1 191/1 

 UBC810 111 695/1 119/1 

 PCT5 6111 656/1 113/1 تعداد کسسول در بوته

 PCT5 211 179/1 119/1 

 PCT5 111 173/1 171/1 

 PCT6 911 197/1 166/1 

 3PCT2 6711 921/1 115/1 

 3PCT5L 6111 179/1 111/1 

 3PCT5L 121 611/1 161/1 

 3PCT5L 6511 132/1 116/1 

 IP5 

 
211 119/1 117/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 ه)%(شد

 سطح احتمال

P value 

 IP5 6111 121/1 132/1 

 IP5 921 161/1 119/1 

 IP5 6111 179/1 156/1 

 PCT4 111 611/1 116/1 تعداد دانه در کسسول

 PCT4 551 613/1 171/1 

 PCT5 121 616/1 126/1 

 PCT6 151 657/1 111/1 

 PCT6 111 617/1 173/1 

 3PCT1 6611 673/1 196/1 

 3PCT2 6111 631/1 115/1 

 IP2 211 111/1 117/1 

 IP3 121 111/1 117/1 

 IP4 131 111/1 117/1 

 IP5 211 629/1 112/1 

 IP5 711 617/1 191/1 

 IP5 6111 611/1 195/1 

 PCT6 211 921/1 1117/1 

 PCT6 111 635/1 119/1 

 3PCT6 131 659/1 117/1 

 PCT6a 311 111/1 117/1 

 PCT6a 211 677/1 161/1 

 UBC808 151 111/1 117/1 

 UBC810 111 655/1 111/1 

 UBC810 191 616/1 123/1 

 UBC810 751 613/1 111/1 

 UBC811 951 931/1  1111/1 

 UBC811 621 695/1 161/1 

 UBC811 191 151/1 135/1 

 PCT2 1211 613/1 191/1 وزن صد دانه

 PCT5 151 11/1 1115/1 
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شانگرهای ن صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 Pسطح احتمال

value 

 PCT5 221 613/1 191/1 

 3PCT1 951 111/1 111/1 

 3PCT1 6611 611/1 175/1 

 3PCT2 6111 929/1 1117/1 

 3PCT5L 111 617/1 179/1 

 IP2 511 611/1 177/1 

 IP3 111 679/1 191/1 

 IP4 511 661/1 139/1 

 IP5 111 632/1 111/1 

 IP5 921 613/1 111/1 

 3PCT6 151 611/1 155/1 

 PCT6a 131 111/1 165/1 

 PCT6a 6611 656/1 117/1 

 UBC807 111 667/1 121/1 

 UBC811 6151 613/1 156/1 

 PCT2 111 656/1 113/1 عملکرد دانه در بوته

 PCT3 561 691/1 117/1 

 PCT5 211 697/1 116/1 

 PCT5 6111 116/1 111/1 

 PCT5 111 177/1 131/1 

 PCT6 911 625/1 117/1 

 IP4 911 611/1 159/1 

 IP5 211 91/1 119/1 

 PCT3 6111 631/1 115/1 شاخص برداشت

 PCT4 111 611/1 111/1 

 PCT5 211 666/1 131/1 

 PCT6 111 197/1 166/1 

 3PCT2 191 611/1 111/1 

 3PCT2 6111 661/1 176/1 

 3PCT5L 151 116/1 165/1 

 3PCT5L 6511 616/1 199/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 Pسطح احتمال

value 

 3PCT5L 111 611/1 117/1 

 3PCT5L 121 652/1 111/1 

 IP2 6111 655/1 111/1 

 IP2 311 169/1 161/1 

 IP2 511 696/1 111/1 

 IP3 121 693/1 153/1 

 IP4 911 617/1 159/1 

 IP4 131 612/1 173/1 

 PCT6 171 621/1 191/1 

 PCT6 111 693/1 111/1 

 PCT6a 311 693/1 153/1 

 PCT6a 6611 611/1 125/1 

 UBC808 511 171/1 166/1 

 UBC808 161 615/1 193/1 

 UBC808 111 669/1 199/1 

 UBC811 211 655/1 111/1 

 UBC811 921 616/1 113/1 

 UBC815 131 629/1 113/1 

 UBC815 571 662/1 111/1 

 PCT1 151 951/1 116/1 عملکرد در هکتار

 PCT2 1211 612/1 197/1 

 PCT2 1511 612/1 195/1 

 PCT2 6911 615/1 152/1 

 PCT4 211 633/1 111/1 

 PCT5 6111 661/1 137/1 

 3PCT5L 6111 111/1 111/1 

 3PCT5L 151 661/1 153/1 

 IP4 251 611/1 111/1 

 IP3 921 111/1 117/1 

 3PCT6 551 693/1 111/1 

 3PCT6 111 612/1 296/1 
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نشانگرهای  صفت

 بخشآگاهی

طول 

 باز(باند)جفت

2R  جزء تصحیح

 شده)%(

 Pسطح احتمال

value 

 PCT6a 131 661/1 139/1 

 UBC808 711 661/1 122/1 

 UBC815 211 652/1 111/1 

 PCT2 311 626/1 191/1 وزن دانه در کسسول

 PCT3 6951 112/1 163/1 

 3PCT1 311 111/1 161/1 

 3PCT5L 311 665/1 123/1 

 IP2 311 611/1 171/1 

 IP3 121 611/1 171/1 

 IP4 111 652/1 111/1 

 IP4 921 611/1 123/1 

 IP4 911 671/1 161/1 

 PCT6 6911 112/1 163/1 

 PCT6 171 676/1 163/1 

 3PCT6 111 613/1 151/1 

 PCT6a 311 611/1 171/1 

 UBC808 511 611/1 155/1 

 UBC811 921 627/1 117/1 

 UBC811 211 663/1 152/1 

 UBC811 191 696/1 199/1 
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 بحث 4-10

 با ISSR گرنشان 16 توسط شده تکریر ندهاینتایج تجزیه رگرسپیون حاکی از آنسپت که برخی با

 تنوع یبزرک مورد مطالعه دارا هاییپژنوت .داشتند همبسپتگی مطالعه مورد مورفولوژیک –زراعی صپفات

 یرابطه یابیتنوع بالا امکان رد ینکه، ا باشندیم یو مولکول یکمورفولوژ –یزراع یاتاز نظر خصوص ییبالا

ر . اکرکندیگام به گام فراهم م یونرگرسپپپ یهتجز یقرا از طر یزراعو صپپپفات  یمولکول ینشپپپانگرها ینب

نشان  یمورد مطالعه همبستگ یکمورفولوژ –یبا صفات زراع ISSR یگرهانشانشپده توسط  یرقطعات تکر

که کدکننده  باشپپپدیاز ژنوم م یدر اطراف مناطق بخشیآگاه یباندها ینا یریمحل قرارگ دادند. احتمالاً

 ینییتب یبه صپفات مورد مطالعه اسپت. به عنوان مرال صفت تعداد دانه در کسسول با ضرمربوط ب هایژن

 UBC808 ,UBC810 ,IP2 ,IP3گرنشان 61شپده توسپط  تکریر بخشیباندآگاه 15 بادرصپد  32معادل 

IP4 ,IP5 ,3PCT6 ,PCT4 ,PCT5 ,PCT6 ,3PCT1 ,3PCT2 ,PCT6a  وUBC811  مرتبط بود کپپه

)ورک و  صپپفت، بهره برد ینا یگاهجا یینو تع ینکاژیل هایگرها جهت اشپپباع نقشپپهنشپپان یناز ا توانیم

 تواند ناشی از آثار پلیوتروپیک(. از طرف دیگر ارتباط یک نشپانگر با بیش از یک صفت می6331همکاران،

QTL دهد که یک ژن بتواند پلیوتروپیک زمانی رخ می آثارهای مرتبط با هم در صپپپفات مختلف باشپپپد و

نیز به نقش آثار  (1161) زمان در بروز چندین صپفت تاثیر داشپته باشپد. سوتوسردا و همکارانطور همبه

 (1166)ها در کنترل عملکرد و اجزای عملکرد دانه در بزرک اشاره نمودند. لی و همکاران پلیوتروپیک ژن

دسپپت آوردند. به SSR گرنشپپان 655رقم برنج با  119نتایج مشپپابهی را در بررسپپی ارتباط بین عملکرد 

QTLتوانند به ایجاد یک نشپپپانگر واحد کنند، میمرتبط با همدیگر که صپپپفات مختلف را کنترل می های

هم در  (1165)منجر شوند که با بیش از یک صفت همبستگی داشته باشد. عبدالهی مندولکانی و عزیزی 

نشانگر مرتبط با صفت  7ک یونجه، مورفولوژی –صفت زراعی  69با  ISSRگر نشپان 61بررسپی ارتباط بین 
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 میزان کلروفیل را در این گیاه گزارش نمودند. 

رقم بزرک  66ی تعیین ارتبپپاط عملکرد و اجزای عملکرد در مطپپالعپپه (1111)کوپر و همکپپاران 

داری بین دو صپفت تعداد کسسپول در بوته و وزن صددانه گزارش روغنی طی دو سپال، همبسپتگی معنی

دار بین این دو صفت نیز بر وجود همبستگی معنی( 1117)باشی ی سپعیدی و خدامطالعهنمودند. نتایج م

دار بین این دو صفت در مطالعه حاضر، و با عنایت به اینکه در اشپاره داشپت. با توجه به همبسپتگی معنی

سسول تعداد کطور مشترک با دو صفت به PCT5 ,3PCT5 ,IP5گر نشانگرهای مورد استفاده، سه نشانبین 

ین دار بتوان استنباط کرد که ارتباط معنیداری نشان دادند، میهمبسپتگی معنی در بوته و وزن صپددانه

دار گزارش شپده بین این دو صفت را خوبی نتایج همبسپتگی معنینشپانگرهای مذکور با این دو صپفت به

مورد مطالعه در نواحی گرها نشپپانگر بیش از سپپایر نشپپانتوان گفت این سپپه کند، همچنین میتایید می

های مربوط به این اند. احتمالًا ژنحضور داشته تعداد کسسپول در بوته و وزن صپددانهکدکننده دو صپفت 

های کروموزومی باشند و ممکن است در فراهم آوردن اطلاعات اولیه های نزدیک به هم در مکانصفات، ژن

 مرتبط مفید باشند.گرهای نشاندر خصود انتخاب غیر مستقیم صفات از طریق 

با صفات تعداد  3PCT5Lگر نشانبازی تکریر شده توسط جفت 6111براساس نتایج حاصله، قطعه 

شپاخه در بوته، تعداد کسسول در بوته، قطر کسسول و عملکرد دانه در بوته مرتبط بود. عملکرد دانه صفتی 

شپپپد و تظاهر فنوتیسی آن، علاوه بر باپیچیپده، کمی و برآینپدی از عوامپل مختلف تپاثیرگذار بر تولید می

گیرد. اگرچه درک ارتباط یک مکان ژنی ژنوتیپ، تحت تاثیر محیط و آثار متقابل ژنوتیپ و محیط قرار می

حال نظر به مورفولوژی گیاه بزرک که گیاهی رشپپد محدود بوده و با چنین صپپفتی دشپپوار اسپپت. با این

ی بیشتر در این گیاه با تولید تعداد کسسول داد شاخهشپوند و تعها در انتهای شپاخه تشپکیل میکسسپول

باشد و نیز با عنایت به اینکه هر دوی این صفات و نیز صفت قطر کسسول از اجزای بیشتر در آن همراه می
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ار بخش مذکور بتواند راهکشوند، در نتیجه، احتمالاً استفاده از نشانگر آگاهیعملکرد این گیاه محسوب می

یش بازده ناشی از انتخاب برای عملکرد دانه از طریق صفات مذکور در گیاه بزرک باشد. این مؤثری در افزا

سپپپعیدی و همکاران  و( 6939بیدخوانی نژاد و همکاران )، (1111های کوپر و همکاران )نتپایج بپا یپافته

 و هول در بوتصپفت تعداد شاخه در بوته، تعداد کسسدار اجزای عملکرد مانند ( مبنی بر تأثیر معنی1119)

 این گیاه مطابقت داشت. یعملکرد دانه برقطر کسسول 
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 گیرینتیجه 4-11

درصپد چندشکلی را در بین  19/29گزینش شپده در این پژوهش در مجموع  ISSRگر نشپان 16

 دهای بزرک ارزیابی شپده، تعیین نمودند. درصپد چندشکلی نسبتاً بالای به دست آمده بیانگر وجوژنوتیپ

مورد استفاده در شناسایی تنوع  ISSRگرهای نشانهای مورد مطالعه و قابلیت تنوع ژنتیکی در بین ژنوتیپ

، PCT6 ،UBC811 ،UBC815 ،IP3  ،PCT2گرهاینشانگرهای مورد بررسی، نشانباشپد. از بین موجود می

3PCT5L 3وPCT2  ( 13/1بیشپترین میزان محتوای اطلاعات چندشپکلی=PIC  را نشان ) دادند. بنابراین

ای بزرک هگرها برای ارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپنشپپانترین گرها، مناسپپبنشپانتوان بیان نمود که این می

 باشند. مورد مطالعه می

، امکان ISSRمورفولوژیک و نشانگرهای مولکولی -با توجه به اثبات تنوع نسبتاٌ بالایی صفات زراعی

و صپپفات مورد بررسپپی فراهم شپپد. بر اسپپاس نتایج حاصپپل از تجزیه  تعیین میزان ارتباط این نشپپانگرها

، 3PCT2 ،3PCT5Lگرهای نشانگر مورد مطالعه در پژوهش حاضر، نشان 16رگرسیون، در مجموع از میان 

IP5 ،3PCT6 ،UBC811،UBC808   ،مقدار قابل توجهی از تغییرات صفات مورد بررسی را توجیه نمودند

گرهای مورد استفاده در تعیین جایگاه صفات کمی در این نشانبعدی در لیسپت  توانند در مطالعاتکه می

یابی، در اختیار های در حال تفرق جهت نقشهگیاه مورد اسپتفاده قرار گیرند. در دسپترس نبودن جمعیت

نبودن زمان کافی و نبود پیوسپپتگی مناسپپب بین صپپفات زراعی و نشپپانگرهای مولکولی از جمله مهمترین 

باشپد. مسلماً اطلاعات نشانگری ها در زمینه شپناسپایی نشپانگرهای مرتبط با صپفات زراعی میمحدودیت

های پیوستگی گیاه بزرک گرهای مناسپب در تهیه نقشپهنشپانآمده در این تحقیق، جهت انتخاب دسپتبه

از تعداد دهد که در صورت استفاده های یاد شده نشان مینتایج مطالعه حاضپر و پژوهش مفید خواهد بود.

 -بخش دارای همبسپپتگی بالاتر با صپپفات مهم زراعیگر، امید شپپناسپپایی نشپپانگرهای آگاهینشپپانبیشپپتر 
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ی چندانی روی آن خصپپود عملکرد و اجزای عملکرد، در گیاهانی مانند بزرک که مطالعهمورفولوژیک، به

الا خش دارای ضریب تبیین ببیابی باندهای آگاهییابد. همچنین با توالیصپورت نگرفته اسپت، افزایش می

های ژنومی و های اطلاعاتی دادهردیفی آن در پایگاهدر توجیه هر یک از صپپفات گیاهی و پس از تأیید هم

های اصلاحی انتخاب به کمک نشانگر در این گیاه ها در برنامهتوان از آنگرهای اختصاصی مینشانطراحی 

بهره برد.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

611 

 

 

 پیشنهادات 4-12

ی توان به شناسایگرهای بیشتری استفاده شود مینشانایج مطالعه حاضر نشان داد چنانچه از نت -

ا هنشانگرهای که دارای همبستگی بالا با صفات مرتبط با عملکرد و اجزای عملکرد باشند امید داشت و از آن

 هایی دیگر استفاده نمود.در پژوهش

امکان شناسایی نشانگرهای  SNPو  SSR، RFLP ،STSکاربرد سایر نشانگرهای مولکولی همانند -

 کند. بخش بیشتر همبسته با صفات مورد مطالعه را فراهم میآگاهی

 ند.کپلاسم بزرگتر یافتن نشانگرهای پیوسته با صفات عملکرد و اجزای عملکرد را ایجاد میتهیه ژرم-

های در حال تفرق گتر و جمعیتهای بزرلازم است نشانگرهای شناسایی شده در این مطالعه در جمعیت

ها با صفات مربوطه اطمینان به عمل آید و بدین ترتیب کارایی استفاده مورد آزمون قرار داد تا از پیوستگی آن

 های اصلاحی افزایش یابد.بخش در برنامهاز این نشانگرهای آگاهی

-یاند مگی نشان دادهنشانگرهای شناسایی شده در این مطالعه که باصفات مورد مطالعه همبست -

 DNAتوان قطعات این صورت که می کار روند. بههای اصلاحی گزینش به کمک نشانگر بهتوانند در برنامه

بخش برای صفت مورد مطالعه را از روی چندشکل دارای ضریب همبستگی بالا را به عنوان نشانگر آگاهی

با توالی موجود  NCBIده را در پایگاه اطلاعاتی نمود. سسس توالی شناسایی ش سازیهمسانهژل جدا کرد و 

بخش مورد نظر های کاندید که شباهت بالایی به نشانگرهای آگاهینمود و ژن (Alignment)ردیف هم

را طراحی نمود  SCARدست آمده، پرایمرهای توان از روی توالی بهداشتند را مشخص نمود. همچنین می

 های اصلاحی بهره برد. نامهکمک نشانگر در بر و در گزینش به
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 نابع م
در  یپپکارتبپپاط صپپپفپپات مورفولوژ یپپهتجز"(. 6935) ی، ف.گودرز، ر. و زاده یشدرو ی، ز.،قپپا علآ.1

 یاهانو اصلاح گ یکژنت یقاتتحق." ISSR یبا اسپتفاده از نشانگرها  .(Ricinus communis L)کرچک
 .73-36 د ،6ه ، شمار 11 دوره،  یرانا یو جنگل یمرتع

تجزیه ارتباطی " (،6931.، )ا ،مرادی سپپراب شپپلیو  م ،, سپپبک دسپپت نودهی.ر.م ،, نقوی.ا ،براهیمیا.2
، 6 شپپماره ،1 ، دورهنوین مجله ژنتیک ."صپپفات زراعی با نشپپانگرهای ریزماهواره در جوهای بومی ایران

 95-19د 

 ) Linumارزیابی دو زیرگونه بزرگ "(،6939)  ح. ،دشتی و ا. .ع ،, محمدی میریک.ف ،بیدخوانی نژاد.3

 L.)usitatissimum   در مناطق مختلف جغرافیایی از نظر میزان و تنوع ژنتیکی برای عملکرد دانه و اجزای

 166-119 د ،5 شمارع ، 51 ، دورعایران زراعی گیاهان علوم ،"آن

روابط بین صفات در بررسی خصوصیات زراعی، تنوع ژنتیکی و "(، 6929ع. و سعیدی، ق. ) ندان،خ.4

-655، د 6، شماره 95، مجله علوم کشاورزی ایران، دوره "لاینهای حاصل از توده بومی بزرگ در اصفهان
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های های زراعی در ژنوتیپبررسپپپی تنوع ژنتیکی عملکرد دانه و دیگر ویژگی"، (6921. )، قسپپپعیدی.5
علوم و فنون -آب و خاکمجله علوم  ."بپا کیفیپت روغن خوراکی و صپپپنعتی در اصپپپفهپان کبزر

 617-663، د 1، شماره5. دورهکشاورزی و منابع طبیعی
های بزرک با کیفیت روغن ارزیابی صفات زراعی برخی ژنوتیپ"(، 6925باشی، م. )سپعیدی، ق. و خدام.6

، 61. دوره مجله علوم و فنون کشاورزی و منابع طبیعی. "خوراکی در دو تاریخ کاشپت در شپهرکرد
 911-913، د 1شماره 

تجزیه ارتباطی صفات مورفولوژیک با نشانگرهای ریز ماهواره در  "(،6939مجیدی، م.م. )  و شرفی، ی..7

 . 673 -622 د ،1، شماره 3، دوره ژنتیک نوین مجله. "گونه های جنس براسیکا

 های بلوط(. بررسی تنوع در جمعیت6939شعبانیان، ن.، علیخانی، ل.، بدخشان، ه. و رحمانی، م.ش. ).8

 ISSRشناسی و مولکولی های زاگرس شمالی بر اساس نشانگرهای ریخت( جنگلQuercus brantiiایرانی )

 916-992، د 9، شماره 1، دوره مجله جنگل ایران، انجمن جنگلبانی ایران.  IRAPو 

با صپپپفات  یوسپپپتهپ ISSR ینشپپپانگرها ییشپپپناسپپپا "،(6939, ح. )یزیعز و , ب.یمندولکان یبدالهع.9
و  یساالول یهامجله پژوهش ." (.Medicago sativa L) یزراع یونجه هاییپتدر جمع کیپمورفولوژ
 .112-111 د ,1، شماره17 دوره,یمولکول

تجزیه ارتباط برای صفات مورفولوژیک در "(. 6923اصفهانی، م. ) و مندولکانی، ب., اعلمی، ع.عبدالهی .11

 ،مجله علوم زراعی ایران ."های ریزماهوارهبا استفاده از نشانگر (.Arachis hypogea L) بادام زمینی
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 561-563، د 1، شماره 61 دوره
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، 16دوره ,تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران  ISSR ".نشانگرهای با ایران شمال
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Abstract 

 
The investigation explored the associations among 14 agro-morphological traits and 

21 ISSR amplified informative bands in a germplasm collection of  26 linseed by multiple 

linear regression analysis (MLR). Out of 258 ISSR amplified bands, 218 bands were 

polymorphic. The average number of polymorphic bands was 10.38 for each primer. The 

polymorphic information content (PIC) of the primers varied in the range of 0.29 and 0.49. 

The primers PCT6, UBC811, UBC815, IP3, PCT2, 3PCT5L, and 3PCT2 exhibited the 

highest PIC. There were significant relationships between some of the polymorphic bands 

and at least one of the 14 studied traits. The primers 3PCT2, 3PCT5L, IP5, 3PCT6, and 

UBC811 amplified more fragments related to various traits than other primers. The fragment 

generated by 3PCT5L with the size of 1200 bp was correlated with the number of branches 

and capsules per plant, capsule diameter, and seed yield per plant. This can be associated 

with the pliotropic impacts of this locus in controlling yield and some of its components. The 

amplified fragments with high coefficients of determination for each agro-morphological 

trait can be used, in addition to the mapping of the traits, in marker-assisted breeding 

programs after converting to SCAR marker, to select the best parents for the production of 

hybrids of linseed for which little genetic information is available. 

 

Key words:Association analysis, Coefficient of determination, ISSR, Linseed, 

Stepwise regression 
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