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بخش خصوصيات شناسايی نشانگرهای آگاهیچنين  هممنظور بررسی تنوع آللی و هاپلوتايپی و  به

ای که  نشانگر ريزماهواره 33لاين و ژنوتيپ کلزا تحت شرايط تنش خشکی، از  11 در فولوژيکورم

در شرايط  C6و  A1 ،C3 ،C5های  فولوژيک بر روی کروموزمورکننده صفات م های کنترل QTLبا 

قابل تشخيص  نوار 133نشانگر مورد مطالعه،  ششسی و . تنش خشکی پيوسته بودند، استفاده شد

دهنده تنوع ژنتيکی قابل  آن چند شکل بودند که نشان( درصد 55/11)آلل  157ايجاد کردند و 

، نیِع ژنی نتايج نشان داد که متوسط شاخص نشانگری، تنو. بودها ها و ژنوتيپی ميان لاين ملاحظه

تنوع . بود 815/0و  111/0، 505/1ترتيب  ثر بهؤهای م شاخص اطلاعات شانون و تعداد آلل

 بامرتبط  SSRصفت وزن خشک اندام هوايی و وزن خشک کل توسط نشانگرهای  دوهاپلوتايپی 

QTL های روی کروموزوم بر متحملّ به خشکیهایA1 ،C3 ،C5  وC6 نتايج نشان داد . بررسی شد

وزن خشک کل،  QTLهاپلوتايپ مختلف بر مبنای  5و  1ترتيب به  لاين و ژنوتيپ کلزا به 11 که

عنوان رقم مرجع به SLM046ژنوتيپ  ،چنينهم. تقسيم شدند C3و  A1های روی کروموزوم

روی  BRAS041و  Ol12-F12 ،BRMS-096هايی که با نشانگرهای هاپلوتايپ. استفاده شد

مشخص  C1بر روی کروموزوم  Na12-A08و  Na10-E02  ،FITO133و نشانگرهای A1کروموزوم 

کار روند و بنابراين برای انتخاب به کمک ل بههای متحمّتوانند در شناسايی ژنوتيپمی ،شدند

 .ل به خشکی استفاده شوندهای متحمQTLّ( MAS)نشانگر 

 

 
 

 های کليدیواژه
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تنش خشکی  تأثیرای تحت یندهآطور فزقسمت اعظمی از جهان به

زنده است  های غیر ترین تنش تنش خشکی یکی از مهم. قرار دارد

دهد  قرار می تأثیرکه رشد، متابولیسم و عملکرد کلزا را تحت 

(Zali et al. 2015 .) ارقام کلزا متحمل به تنش خشکی و با

های با محدویت آبی مناسب هستند و عملکرد بالا برای محیط

از این رو، شناسایی ارقام برتر و . خشندب تولید کلزا را بهبود می

یکی از اولین کارها . مناسب تحت شرایط تنش بسیار مهم است

ل به خشکی کلزا بررسی تنوع ژنتیکی بین ارقام و در بهبود تحم

 ،بنابراین. باشد ل به خشکی میاز نظر تحمهای موجود  لاین

عات های کلزا، اطلا آگاهی در مورد تنوع ژنتیکی ارقام و لاین

دانان در زمینه تنوع آللی فراهم  گران و ژنتیک مهمی برای اصلاح

کند که ممکن است به شناسایی ذخایر متنوع ژنتیکی برای  می

 ل به خشکی، کمک کندای بهتر در جهت تولید ارقام متحمه تلاقی

(Fares et al. 2009) . 

کننده های کنترلیابی مکانتر مطالعات در زمینه نقشهدر کلزا بیش

 .Mayerhofer et al؛Pilet et al. 1988)ها مقاومت به بیماری

دهی تا خورجین ، تعداد روز(Zhao and Meng 2003؛ 1997

(Burn et al. 1993 ؛Ferreira et al. 1995 ؛Osborn et al. 1997 ؛

Johnson et al. 2000) میزان روغن ،(Burns et al. 2003 ؛

Delourme et al. 2006 ؛Zhao and Meng 2003؛Chen et al. 

، رنگ بذر (Howell et al. 2003)، محتوای گلوکوزینولات (2007

(Somers et al. 2001 ) و عملکرد و اجزای عملکرد(Rezaei zad 

et al. 2012 ؛Butruille et al. 1999 ؛Shi et al. 2009؛ Chen et 

al. 2007 )مطالعات بسیار محدودی در مورد صفات . بوده است

یابی در ارتباط با مکان. است ل به خشکی انجام شدهتحمتبط با مر

QTL بل ات دط با ضریب تحمل به خشکی در جمعیهای مرتب

 12، 3، 1های پیوستگی شماره را روی گروه QTLهاپلوئید، چهار 

برای طول ریشه را روی  QTLبرای ارتفاع بوته، دو  15و 

را روی  QTLج برای طول ریشه، پن 5و  1های پیوستگی  گروه

برای وزن خشک اندام  17و  15، 13، 7، 1های پیوستگی گروه

های را برای وزن خشک ریشه بر روی گروه QTLهوایی، سه 

های پیوستگی را روی گروه QTLو پنج  15و  13، 7، 1پیوستگی 

 Li et) را برای وزن خشک کل شناسایی نمودند 15و  13، 7، 1

al. 2014) . 

های دو به دو جفت ای از توالیفرد از مجموعهتوالی ژنوم هر 

در واقع، در هر جاندار . دشوتشکیل می دیگریکشده در کنار 

ها ای از جفت کروموزومدیپلوئید، اطلاعات ژنتیکی در مجموعه

شوند که از هر جفت یک نماینده به نسل بعد منتقل داری مینگه

 SNPه اختصار یا ب 1ریختی تک نوکلوئیدیچندتوالی . شودمی

بر روی جفت کروموزوم را ژنوتیپ و بر روی یک  (اسنیپ)

یک اسنیپ جایگاهی . شودکروموزوم منفرد را هاپلوتیپ نامیده می

ت بیش از یک است که در بین افراد مختلف جمعی بر روی ژنوم

یک در معنی دوم  .شودنوع نوکلئوتید در آن مشاهده می

ها  های گوناگون ژن ترکیبی از آلل  دهنده هاپلوتیپ، در ژنتیک نشان

های مختلف یک کروموزوم در نزدیکی  است که بر روی جایگاه

 .Zarea et al)رسند  یکدیگر جای گرفته و با هم به ارث می

دست آمده از مشاهدات اخیر بر روی ژنوم انسان،  هنتایج ب(. 2013

وان تاین باور را در بین محققان تقویت کرده است که ژنوم را می

ی افزار کرد که تنوع دیگریکبه نواحی پیوسته و متمایز از 

ها حفظ ها درون هر یک از این نواحی در طی نسلهاپلوتیپ

. نامیممی 2هر یک از این نواحی را یک بلوک هاپلوتیپی. شود می

در نواحی  های متوالی، ها طی نسل تنوع هاپلوتیپعبارت دیگر  به

این نواحی، ژنوم را به . ماند باقی میمعینی از ژنوم بدون تغییر 

-Mohammadi)کنند  های هاپلوتیپی ابراز می از بلوک ای مجموعه

Nejad et al. 2008). 

د که بر شو ها بحث می ای از کروموزوم زمانی که در ارتباط با ناحیه

های تأثیرگذار در کنترل  ها، حاوی ژنQTLیابی  اساس مکان

ها در  نای مطابقت توالی ریزماهوارهمب  توان بر باشد می صفتی می

آن ناحیه و در یک جمعیت با هاپلوتیپ والد دهنده به بررسی 

های مختلف پرداخت و با بررسی فنوتیپی جمعیت  هاپلوتیپ

تعیین نمود کدام هاپلوتیپ بیان بهتری از صفت مربوطه را دارد و 

مورد  QTLضمن تعیین بهترین و مؤثرترین ترکیب آللی ناحیه 

نشانگر بسیار ضروری و مفید  کمکبهر که برای انتخاب نظ

ها که  ، بر اساس سایر هاپلوتیپ(Huang et al. 2013) باشد می

                                                           
1
 Single nucleotide polymorphism 

2
 Haplotype block 

  مقدمه
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گونه مطابقتی  هیچ QTLفنوتیپ مطلوبی دارند ولی با والد دهنده 

 واجدتوانند  مورد نظر می ذخایر توارثیندارند پی برد که 

بدین منظور . باشند های ژنی جدیدی برای صفت مورد نظر مکان

ای  یابی دقیق ناحیه مورد نظر را در محدوده ابتدا بایستی با نقشه

یابی دقیق نمود، چون در محدوده مورگان مکان سانتی پنجاز  ترکم

تر با افزایش فراوانی کراسینگ اور احتمال شکستن  بزرگ

. یابد مربوطه و نشانگر افزایش می (QTL) های بین ژن پیوستگی

یابی دقیق، تمامی نشانگرهای ریزماهواره  مکاندر ادامه پس از 

د، سپس شو های اطلاعاتی تهیه می برای ناحیه مورد نظر از بانک

جمعیتی تصادفی از افراد مختلف جهت بررسی تنوع هاپلوتیپی 

ون د و نشانگرهای فوق در جامعه مورد نظر آزموش استفاده می

گذارترین ترکیب آللی نشانگرهای  ترین و تأثیر گردند تا مهم می

د شوکننده صفت قابل تشخیص کنترل QTL جایگاهمرتبط با 

(Mohammadi-Nejad et al. 2008.) 

لاین و ژنوتیپ  41منظور بررسی تنوع هاپلوتایپی این پژوهش به

هی ها، نشانگرهای آگابندی ژنوتیپکلزا اجرا شد تا ضمن گروه

بخش مرتبط با ارتفاع بوته، وزن خشک اندام هوایی، وزن خشک 

های انتخاب به ریشه و وزن خشک کل جهت استفاده در برنامه

 .کمک نشانگر پیشنهاد شود

 

در پژوهشکده بیوتکنولوژی و  1363-64های این پژوهش در سال

مورد  هایارقام و لاین .انجام شد( ABRII)کشاورزی ایران 

 5لاین پیشرفته امیدبخش و  17ژنوتیپ هیبرید،  16بررسی شامل 

  امیدهای ها و لاینژنوتیپ. (1جدول ) بل هاپلوئید بودندادلاین 

تهیّه  موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرجاز  بخش

بل هاپلوئید از پژوهشکده بیوتکنولوژی ایران اهای دشدند و لاین

  .ه شدیته

با اندکی  (Dellaporta et al. 1993)به روش  DNAج استخرا

استخراجی نیز با  DNAکمیت و کیفیت  .انجام شد تغییرات

سنجی استفاده از الکتروفورز ژل آگارز یک درصد و روش طیف

ای پلیمراز، برای انجام واکنش زنجیره .دشنانودراپ تعیین 

. ق شدندنانوگرم در میکرولیتر رقی 25به غلظت  DNAهای  نمونه

 دولیتر شامل میکرو 15ای پلیمراز در حجم واکنش زنجیره

 5/1نانوگرم در میکرولیتر،  11ژنومی در حجم  DNAمیکرولیتر 

با غلظت  dNTPsمیکرولیتر  U11 ،6/1میکرولیتر آغازگر با غلظت 

مولار، میلی 25با غلظت  MgCl2میکرولیتر  2/1مولار، میلی 11

میکرولیتر تک پلیمراز با  X11 ،2/1میکرولیتر بافر با غلظت  5/1

چرخه حرارتی . میکرولیتر آب دوبار استریل بود 8/5و  U5غلظت 

 64سازی اولیه در دمای استفاده شده شامل یک مرحله واسرشته

 11چرخه حرارتی که  35دقیقه و  5گراد به مدت  درجه سانتی

ریزی برنامه Touch Downه صورت چرخه اول سیکل حرارتی ب

 11که دمای اتصال آغازگر به رشته الگو به این صورت. شده بود

گراد بالاتر از دمای اتصال واقعی در نظر گرفته شد و درجه سانتی

در هر چرخه دور اول با کاهش یک درجه دما، به دمای اتصال 

تصال بسته به دمای ا)چرخه بعد دمای اتصال  25در . واقعی رسید

در هر . ثانیه بود 31و زمان آن نیز ثابت و ( آغازگر متفاوت بود

درجه  64و  31ترتیب  سازی بهچرخه نیز، زمان و دمای واسرشته

درجه  72دقیقه و  یکترتیب  چنین دمای بسط رشته نیز بههم. بود

 1ها در ژل پلی اکریل آمید سازی باندها، نمونهبرای ظاهر. بود

. آمیزی با نیترات نقره انجام شدند و رنگدرصد واسرشته شد

ها  دست آوردن اندازه آلل هها و برای بجهت تجزیه و تحلیل داده

 .ها، از تصاویر ژل استفاده شدها و ژنوتیپ و تعیین انواع آلل

نشانگر ریزماهواره مورد استفاده در این پژوهش شامل  31

( 2014)توسط شده  باشند که در مطالعات گزارش  نشانگرهایی می

Li et al. یابی در جهت مکانQTL کننده ارتفاع بوته های کنترل

(PH) وزن خشک اندام هوایی ،(SDW) وزن خشک ریشه ،

(RDW ) و وزن خشک کل(TDW ) در شرایط تنش خشکی

 (.2 جدول) شدمعرفی نمودند، استفاده 

منظور اعمال تنش و تنظیم دقیق و یکنواخت در این تحقیق به

 21های متوسط پلاستیکی با قطر دهانه ها از گلدانگلدانرطوبت 

کیلوگرم خاک  5/2ت متر و ظرفیسانتی 25تر و ارتفاع مسانتی

خاک مورد استفاده شامل یک قسمت خاک . سبک استفاده شد

م خاک کیلوگر 5/2در هر گلدان . مزرعه و یک قسمت ماسه بود

هت آبیاری ها جت زراعی گلدانخشک ریخته شد و مقدار ظرفی

بذر در عمق حدود  11در داخل هر گلدان . دقیق مشخص شد

ها برگی بوته دومتری خاک کاشته شد و بعد از مرحله سانتییک 

ها تا گلدان. بوته باقی گذاشته شد دوتنک شدند و در هر گلدان 

  ها مواد و روش
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بت خاک در حدود قبل از اعمال تنش خشکی هر روز وزن و رطو

روز بعد از  45. ه داشته شدت مزرعه نگدرصد ظرفی 111-61

. کاشت گیاهان و در مرحله رشد رویشی، تیمار خشکی اعمال شد

در این تحقیق روش وزنی معیار تعیین مقدار رطوبت خاک بود 

های بدین ترتیب که بعد از قطع آبیاری، رطوبت خاک در گلدان

های رای گلدان، و بدرصد 41-51تنش در حدود ظرفیتّ زراعی

. داری شدندنگه درصد 61-111ت زراعی ظرفی شاهد در حدود

ها، روزی یک بار در بعد از ظهر با ترازوی برای این منظور گلدان

 تنش خشکی به. شددقیق وزن و مقدار رطوبت خاک تنظیم می

. برداری انجام گرفتروز اعمال شد و بعد از آن نمونه 31مدت 

، (RWC)آب در پایان اعمال تنش، صفاتی از قبیل محتوای نسبی 

، وزن 2(SDW)، وزن خشک اندام هوایی 1(PH)ارتفاع بوته 

هر کدام از  4(TDW)خشک کل و ، وزن 3(RDW)خشک ریشه 

 .ها تعیین شدارقام و لاین

                                                           
1
 Plant height 

2
 Shoot dry weight 

3
 Root dry weight 

4
 Total dry weight 

براساس هم ردیفی  پلی اکریل آمید روی ژلالگوهای نواری بر 

( نواروجود )و یک ( نوارعدم وجود )صفر  صورتبه ها ونوار

های که در هر ردیف آللی به نمونهبه این صورت. شدندامتیازدهی 

در نهایت  .دارای نوار امتیاز یک و بدون باند امتیاز صفر داده شد

و ( Nei 1973)بندی مربوط به ضریب شباهت نی  بهترین گروه

بود که بالاترین مقادیر ضریب  5بندی اتصال همسایگی روش گروه

میزان اطلاعات چند . ادهمبستگی کوفنتیک را به خود اختصاص د

                    از طریق فرمول  1(PIC)شکلی 

 نوارفراوانی  piکه در آن، ( Powell et al. 1996)صورت گرفت 

i ام تقسیم بر تعداد ژنوتیپ هاست وn  تعداد نوارهای ایجاد شده

 شاخص تنوع شانون: های نشانگری شاملشاخص ،چنینهم. بود

(Shannon and weaver 1949) (I)7 متوسط تعداد آلل در هر ،

افزار نیز با استفاده از نرم 6(He)، تنوع ژنتیکی نی 8(Ne)مکان ژنی 

  .محاسبه شد  GenAlexافزار 

                                                           
5
 Neighbor joining 

6
 Polymorphism information content 

7
 Shannon's information index 

8
 Effective number of alleles 

9
 Nei's (1973) gene diversity 

 

 

 هاهای مورد بررسی و مناطق آنها و ژنوتیپنام لاین و کد -1جدول

 .باشنداند ارقام بهاره میهایی که با ستاره مشخص شدهارقام و لاین*: 

 

 Origin هانوع ژنوتیپ هانام ژنوتیپ هاکد ژنوتیپ  Origin هانوع ژنوتیپ هانام ژنوتیپ هاکد ژنوتیپ

V1 SLM046 آلمان افشانرقم آزاد گرده V22 L1013 ایران لاین خالص 

V2 Oase فرانسه رقم هیبرید  V23 Lilian فرانسه رقم هیبرید 

V3 Karaj 1 ایران لاین خالص  V24 Cooper آلمان رقم هیبرید 
V4 Ahmadi  ایران افشانگردهرقم آزاد  V25 Adriana آلمان رقم هیبرید 

V5 Okapi فرانسه افشانرقم آزاد گرده  V26 Tassilo آلمان رقم هیبرید 

V6 L938 ایران لاین خالص  V27 Karun آلمان رقم هیبرید 

V7 L941 ایران لاین خالص  V28 Zarfam ایران افشانرقم آزاد گرده 

V8 L942 ایران لاین خالص  V29 Karaj 2 ایران لاین خالص 

V9 L944 ایران لاین خالص  V30 Opera سوئد افشانرقم آزاد گرده 

V10 L945 ایران لاین خالص  V31 Orient آلمان افشانرقم آزاد گرده 
V11 L955 ایران لاین خالص  V32 Sarigol* آلمان افشانرقم آزاد گرده 

V12 L957 ایران لاین خالص  V33 Licord آلمان افشانرقم آزاد گرده 

V13 L963 ایران لاین خالص  V34 Talaye آلمان افشانرقم آزاد گرده 

V14 L969 ایران لاین خالص  V35 Hyola420* استرالیا رقم هیبرید 
V15 L996 ایران لاین خالص  V36 Hyola401* استرالیا رقم هیبرید 

V16 L1003 ایران لاین خالص  V37 DH1*  ایران (دابل هاپلویید)خالص لاین 

V17 L1008 ایران لاین خالص  V38 DH5*  ایران (دابل هاپلویید)لاین خالص 
V18 L1009 ایران لاین خالص  V39 DH8*  ایران (دابل هاپلویید)لاین خالص 

V19 L1010 ایران لاین خالص  V40 DH9*  ایران (دابل هاپلویید)لاین خالص 

V20 L1011 ایران لاین خالص  V41 DH11*  ایران (دابل هاپلویید)لاین خالص 

V21 L1012 ایران لاین خالص      
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 های ژنی مورد بررسی و مکان مورفولوژیکاطلاعات مربوط به نشانگرهای مرتبط با صفات  -2جدول 

(فاصله بر حسب سانتی مورگان)نشانگر نام  لینکاژیگروه  QTLنام  صفت   

 

 ارتفاع بوته

rph 1 A1 BRAS074a (12.61)) ،CB10597a (0.01) 
rph 3 A3 Na12-A08a (30.19) 
rph12 C2 sR94102 (4.01) ،PMR52 (6.09) 
rph 15 C5 Ol10-B02a (0.01) ،BRMS-030c (8.41) 

 

  rrl 1a A1 Ol12-F11a (3.1) ،BRAS084 (0.49) ،BRAS100 (8.91) ،BRMS-031 (8.91) طول ریشه
rrl 5 A5 sORF73b (4.89) ،BRAS072a (20.59) 

 

 

 وزن خشک اندام هوایی

rsdw 1 A1 Ol12-F11a (10.51) ،BRMS-096a (7.49) ،BRAS041 (0.01) 
rsdw 13 C3 Na10-C01f (17.41) ،FITO133 (6.49) ،Na12-A08b (0.31) ،CB10003 (23.41) ،Na10-E02b (14.39) 
rsdw 15 C5 Ol10-B02a (0.01) ،BRMS-030c (8.41) 
rsdw 16 C6 CB10526 (8.99) ،CB10234 (0.01) ،CB10502 (1.11) ،CB10010a (10.99) 
rsdw 7 A7 BRMS-036 (2.69) 

 

 

 وزن خشک ریشه

rrdw 1 A1 BRAS074a (12.61) ،CB10597a (0.01) 
rrdw 15 C5 CB10003 b (11.41) ،Na10-C01C (11.41) 
rrdw 20 C9 Ol11-H06 (9.4) ،MR013c (10.49) 

 

 

 وزن خشک کل گیاه

rtdw 1a A1 CB10597a (0.01) 
rtdw 1b A1 Ol12-F11a (10.51) ،BRMS-096a (7.49) ،BRAS041 (0.01) 
rtdw 7 A7 BRMS-036 (0.01) 

rtdw 13 C3 Na10-E02b (0.01) ،FITO133 (7.91) ،Na12-A08b (14.71) 
redw 15 C5 Ol10B02a (0.01)، 

 

های ژنی مورد نظر مطابق  نهایتاً ارزیابی تنوع هاپلوتایپی در مکان

به این ترتیب که در هر  .انجام شد( Li et al. 2014)مطالعات 

با  QTLی نشانگرهای پیوسته به یک نوارژنوتیپ، الگوهای 

ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع مقایسه شده و چنانچه ژنوتیپی از نظر 

ترکیب آللی یکسانی با ژنوتیپ مرجع  QTLتمام نشانگرهای آن 

صورت نیز در غیر این .در هاپلوتایپ مرجع قرار گرفت ،داشت

عنوان یک هاپلوتایپ مجزا در ترکیب آللی آن ژنوتیپ خود به

بندی منظور رتبهچنین به هم. ها استفاده شد بندی سایر ژنوتیپ روهگ

SIIGها با استفاده از صفات مختلف از شاخص ارقام و لاین
1 

(Zali et al. 2015 and 2016 )استفاده شد. 

  

شناسایی  چنینهم و ها،و لاین هامنظور مقایسه بهتر ژنوتیپبه

ل به تنش آبی در شرایط این های حساس و متحمژنوتیپ

 ارتفاع بوته ،(RWC) محتوای نسبی آبآزمایش، میانگین صفات 

                                                           
1
 Selection index of ideal genotype 

(PH)، وزن خشک اندام هوایی (SDW) ،ن خشک اندام هواییزو 

(RDW )وزن خشک کل و (TDW) و تنش تنش بدون در شرایط 

برای  آبی چنین درصد کاهش صفات در شرایط تنشو هم آبی

بر این . (3جدول ) است ها آورده شدهها و لاینتمام ژنوتیپ

 درصد 61/64 تنش بدوندر شرایط  RWCترین میزان اساس بیش

( Hyola401ژنوتیپ ) درصد 16/82ترین آن و کم( DH9لاین )

 Hyola420مربوط به ژنوتیپ  RWCترین میزان کاهش  بیش. بود

 L996 (14/5لاین  ترین آن مربوط بهو کم( درصد 34/17)

 ترین مقدار ارتفاع بوته در شرایط تنش و بدونبیش .بود( درصد

و ( مترسانتی 51/26) Hyola401 ترتیب مربوط به ژنوتیپتنش به

ترین مقدار ارتفاع در شرایط و کم( مترسانتی 33/34) L938لاین 

( مترسانتی 17/16) Adriana تنش مربوط به ژنوتیپتنش و بدون

نتایج نشان داد که . بود( مترسانتی 17/24) L1012لاین و 

گرم  52/4تنش در شرایط تنش و بدون SDWترین مقدار  بیش

گرم و ( Hyola401ژنوتیپ )گرم  82/1و ( Adrianaژنوتیپ )

لاین )گرم  76/2تنش ترین مقدار آن در شرایط تنش و بدون کم

DH8 ) گرم  62/3و( لاینL963 )ترین و در ضمن بیش. بود

  نتایج و بحث
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در شرایط تنش مربوط به ژنوتیپ  SDW ترین مقدار کاهش کم

Hyola420 (26/48 درصد ) لاین وL944 (17/15 درصد )بود .

و ( Operaژنوتیپ )گرم  85/6بین  RDWدامنه تغییرات تغییرات 

ژنوتیپ ) 83/7تنش و در شرایط بدون( L955لاین )گرم  34/3

SLM046 ) گرم 14/2تا ( لاینL963 )در شرایط تنش بود. 

را  RDWترین کاهش ترین و کمبیش L941و  DH5های  لاین

بندی ارقام و و رتبه منظور شناسایی به (.3جدول )نشان دادند 

 (SIIG) آلاز شاخص انتخاب ژنوتیپ ایدهها در این تحقیق، لاین

(Zali et al. 2015 and 2016)  شاخص (. 1شکل )استفاده شد

 هدف اگر بوده و بآل یک مدل گزینشانتخاب ژنوتیپ ایده

های مورد ها از بین ژنوتیپترین ارقام و لاینآل انتخاب ایده

. رودکار میبهمختلف های یا شاخصبا استفاده از صفات بررسی 

-توان صفات مختلف را بهمی SIIGروش  در واقع با استفاده از

های برتر را صورت یک شاخص واحد درآورد و انتخاب ژنوتیپ

های ژنوتیپ. (Zali et al. 2016) دادتر انجام تر و دقیقمطمئن

دو صفت مهم  بر مبنای( 1شکل ) SIIGبرتر با استفاده شاخص 

SDW  وRDW چنین شاخص تنش و همدر شرایط تنش و بدون

محاسبه  (3جدول ) در شرایط تنش( R%)درصد کاهش عملکرد 

-بین صفر و یک می آلیزان شاخص انتخاب ژنوتیپ ایدهم. شد

تر باشد آن ژنوتیپ از به یک نزدیک SIIGقدار باشد و هر چه م

باشد و بالعکس، هر چه تر مینظر صفات مورد بررسی مطلوب

از نظر  بررسیتر باشد ژنوتیپ مورد به صفر نزدیک SIIGمقدار 

 (.Zali et al. 2015)باشد می، ژنوتیپ ضعیفی مربوطهصفات 

، Zarfam ،L1013 ،Karunهای نتایج نشان داد که ارقام و لاین

Talaye ،L1009  وSLM046 ترین مقدار ترتیب با داشتن بیشبه

SIIG  از . ها در شرایط این تحقیق بودندترین ژنوتیپ بهترینجزء

، Orient ،L963 ،Okapi ،Lilian ،Sarigolهای طرفی ارقام و لاین

L955 ،DH8 ،Hyola420  وL1003 ترین مقدار ترتیب با کمبه

SIIG در شرایط این تحقیق بودند و ضعیف های جز ارقام و لاین

ها و ها در حدواسط بین این دو دسته از ژنوتیپسایر ژنوتیپ

 (.1شکل )ها قرار داشتند  لاین

 نوار 114در مجموع  ،نشانگر مورد استفاده( جفت) 31از تعداد 

متوسط . چند شکل بودند نوار 157حاصل شد که از این تعداد 

 26/61د شکلی برای نشانگرهای مورد مطالعه برابر با درصد چن

تا  2شده برای هر نشانگر از تکثیر نوارهایتعداد کل . درصد بود

به ازای هر نشانگر  نوار 46/4متوسط  طوربهمتغیر بود و  نوار 11

چند شکل  نوار 11با تعداد  Na12-B05نشانگر . تکثیر شد

. (است ایج نشان داده نشدهنت) ترین چند شکلی را نشان دادند بیش

متغیر بود که  327/1تا  141/1از  PICی محدوده نتایجمطابق با 

، BRMS-04 های، مربوط به آغازگرPICترین میزان بیش

BRAS041، sORF73  وCB10143 ترین آن مربوط به و کم

متوسط میزان . بود pMR52و  FITO133 ،Ol10-B02های آغازگر

مورد های از میان آغازگر. بود 212/1برابر با  PICشاخص 

، BRAS04 ،BRAS072 ،CB10504های بررسی، آغازگر

CB10234 ،BRMS-030  وNA10-E02 ترین تعداد ترتیب بیشبه

و شاخص تنوع شانون را  نِیثر در هر مکان ژنی، تنوع ژنی ؤآلل م

ترین نیز کم CB10003و  Ol10-B02های نشان دادند و آغازگر

ثر ؤبالاتر بودن تعداد آلل م. خود اختصاص دادندمقادیر را به این

و شاخص تنوع ( Nei 1978) نیِدر هر مکان ژنی، تنوع ژنی 

بیانگر قدرت بالای ( Shannon and Weaver 1949)شانون 

 ،چنینهم. باشد در بین ارقام میهای تفکیک و تمایز این آغازگر

هیبرید بالاترین تعداد براساس نتایج بدست آمده جمعیتّ ارقام 

و شاخص تنوع شانون را  نِیثر در هر مکان ژنی، تنوع ژنی ؤآلل م

ت ارقام هیبرید ها در جمعی ه بالا بودن این شاخصنشان دادند ک

ت از طرفی جمعی. باشد ها میدر آن بیانگر وجود تنوع بالای

خود ها را بهترین مقدار این شاخصبل هاپلوئید کماهای د لاین

ها اختصاص دادند که با توجه به طبیعت کاملاً خالص این لاین

های در تحقیق حاضر آغازگر. این نتایج دور از انتظار نبود

BRAS04 ،BRAS072 ،CB10504 ،CB10234 ،BRMS-030  و

NA10-E02  های به کار برده، توانستند فاصله آغازگربهتر از سایر

نتایج ) شخص کنندهای مورد بررسی را مژنتیکی ارقام و لاین

 .(است نشان داده نشده
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 در هر صفت( R%)و درصد کاهش ( WS)، تنش آبی (NS)تنش در شرایط بدون TDW و RWC ،PH ،SDW ،RDWمیانگین صفات  -3جدول 

 RWC (%)  PH (cm)  SDW (g)  RDW (g)  TDW (g) نام ژنوتیپ
NS WS %R NS WS %R NS WS %R NS WS %R NS WS %R 

SLM046 14/62 11/81 86/11  17/28 33/23 11/18  47/5 14/3 48/33  51/8 83/7 62/7  67/13 41/11 62/17 
Oase 33/62 11/85 87/7  33/31 11/25 21/21  11/5 47/3 15/31  41/7 62/3 15/47  41/12 51/7 11/36 

Karaj 1 25/86 45/81 74/8  17/26 11/24 11/16  51/5 83/3 38/31  67/8 14/5 78/43  47/14 87/8 16/38 
Ahmadi 44/86 31/81 14/6  11/28 17/22 15/16  64/5 75/3 62/31  51/1 17/4 41/31  51/12 62/7 15/31 
Okapi 17/81 13/81 11/7  3/28 17/22 11/21  11/4 35/3 41/27  12/5 17/2 43/52  23/11 12/1 15/41 
L938 13/85 88/78 34/7  33/34 33/25 21/21  73/5 15/3 74/41  28/5 51/4 47/14  11/11 51/7 21/31 
L941 61/87 11/76 17/11  11/33 33/25 23/23  15/4 17/3 88/31  51/3 54/3 11/1  11/8 71/1 81/17 
L942 14/81 17/77 84/6  17/31 11/25 15/21  15/5 21/3 17/37  18/5 27/2 77/24  83/11 48/7 61/31 
L944 31/81 31/77 43/11  17/28 17/27 46/3  11/5 32/4 17/15  12/5 85/2 31/44  22/11 18/7 78/26 
L945 45/87 13/81 23/7  33/31 17/24 18/18  47/4 16/3 65/31  34/3 46/2 12/25  81/7 57/5 17/28 
L955 66/87 81/71 14/12  33/26 17/21 14/21  25/5 45/3 35/34  22/4 78/2 17/34  47/6 23/1 23/34 
L957 85/87 71/78 35/11  33/27 17/21 73/21  33/4 47/3 85/16  13/5 36/3 15/32  37/6 81/1 73/21 
L963 11/62 86/83 41/6  33/26 11/21 41/28  62/3 81/2 11/28  67/3 14/2 15/41  86/7 64/4 41/37 
L969 16/62 63/83 85/8  11/31 17/23 11/21  71/4 31/3 41/31  76/4 83/3 66/16  55/6 14/7 21/25 
L996 66/85 11/81 14/5  17/27 33/22 25/11  38/4 51/3 58/18  38/7 11/5 21/32  71/11 57/8 13/27 

L1003 27/85 21/71 14/11  33/28 33/22 18/21  17/5 84/3 22/32  61/7 76/3 33/52  13/13 14/7 61/43 
L1008 11/61 71/76 51/12  33/26 11/22 11/25  35/4 12/3 32/32  21/6 86/4 83/41  51/14 52/8 46/41 
L1009 11/86 63/76 21/11  17/26 11/21 21/26  75/5 61/3 11/32  32/7 38/5 42/21  17/13 26/6 61/28 
L1010 23/61 11/81 11/11  11/28 11/21 11/25  58/5 53/3 18/31  12/6 11/1 11/33  71/14 13/6 47/34 
L1011 63/86 37/71 18/15  33/26 11/25 77/14  13/5 28/3 77/41  61/7 11/5 47/31  56/13 34/8 17/38 
L1012 77/86 23/78 85/12  17/24 17/24 11/1  71/5 11/4 56/26  11/8 21/5 18/35  81/13 22/6 11/33 
L1013 17/84 11/73 11/13  11/21 17/25 28/1  13/5 41/3 32/31  51/8 17/1 16/26  56/13 53/6 62/26 
Lilian 81/88 14/81 81/8  11/27 33/23 58/13  62/4 37/3 41/32  16/5 75/2 11/41  18/11 12/1 31/36 

Cooper 18/88 27/81 48/6  33/26 17/23 32/16  13/5 32/3 11/34  31/8 84/4 73/41  33/13 15/8 85/38 
Adriana 84/88 13/81 61/6  11/21 17/16 31/24  77/5 52/4 11/21  47/1 11/3 35/43  24/12 18/8 12/33 
Tassilo 41/61 14/76 57/12  17/24 11/22 81/11  68/4 18/3 15/21  62/7 43/4 17/44  61/12 11/8 15/37 
Karun 21/87 46/77 14/11  33/25 17/25 11/1  43/5 62/3 76/27  58/4 21/4 18/8  11/11 13/8 78/18 
Zarfam 71/88 86/71 37/13  33/32 17/24 62/22  43/5 11/3 71/33  51/1 17/1 71/1  64/11 17/6 11/16 
Karaj 2 34/87 11/78 58/11  33/28 33/27 83/3  81/5 73/3 33/31  88/5 35/4 12/21  74/11 18/8 17/31 
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 3ادامه جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 
RWC : محتوای نسبی آب؛PH : ارتفاع بوته؛SDW : وزن خشک اندام هوایی؛RDW : و اندام هواییورن خشک TDW :وزن خشک کل 

 

  RWC (%)  PH (cm)  SDW (g)  RDW (g)  TDW (g) نام ژنوتیپ
NS WS %R NS WS %R NS WS %R NS WS %R NS WS %R 

Opera 61/82 27/73 17/11  11/27 11/21 71/3  23/1 87/3 85/37  85/6 47/5 41/44  17/11 34/6 87/41  
Orient 34/84 13/76 58/5  11/28 33/22 24/21  66/5 46/3 71/41  37/5 72/2 35/46  31/11 21/1 32/45  
Sarigol 28/86 75/71 13/14  17/31 11/25 48/18  72/4 62/2 11/38  88/4 23/3 83/33  11/6 15/1 64/35  
Licord 61/86 41/76 73/11  11/31 11/23 33/23  45/1 68/3 26/38  28/7 61/3 41/41  73/13 88/7 56/42  
Talaye 13/85 18/78 71/8  17/31 11/28 58/11  12/5 31/3 31/35  71/8 21/1 76/28  82/13 51/6 21/31  

Hyola420 81/81 75/71 34/17  33/32 51/26 71/8  14/1 18/3 26/48  57/7 24/4 11/44  71/13 41/7 63/45  
Hyola401 16/82 11/74 83/6  17/31 17/25 31/11  82/1 76/3 41/44  75/7 51/4 74/41  51/14 31/8 66/42  

DH1 31/86 61/81 31/6  33/33 51/25 51/23  14/1 32/3 11/45  14/5 86/3 13/31  58/11 21/7 21/38  
DH5 54/64 36/76 12/11  33/32 11/21 56/16  24/4 31/3 11/22  16/1 16/2 12/14  33/11 51/5 77/41  
DH8 11/62 86/85 75/1  17/31 17/25 31/11  42/4 76/2 71/31  37/1 63/3 22/38  78/11 73/1 12/37  
DH9 61/64 16/84 45/11  17/33 11/26 81/13  17/5 34/3 17/41  64/5 48/4 18/24  12/11 82/7 18/32  
DH11 71/88 31/81 34/8  17/33 33/27 81/18  52/5 15/3 63/42  52/7 33/4 36/42  14/13 48/7 12/42  

  51/34 71/7 63/11  76/34 25/4 12/1  46/33 51/3 31/5  21/17 32/24 48/26  42/11 26/76 53/88 میانگین

  77/41 41/11 17/11  12/14 83/7 85/6  26/48 52/4 82/1  21/26 51/26 33/34  34/17 86/85 61/64 حدّاکثر

  81/17 64/4 81/7  11/1 14/2 34/3  17/15 76/2 62/3  11/1 17/16 17/24  14/5 75/71 16/82 حدّاقل
LSD 0.05 711/4    616/5    446/1    154/2    182/3    
LSD 0.01 161/1    776/7    561/1    166/2    151/4    
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مطابق مطالعات  ،های ژنی مورد نظر تنوع هاپلوتایپی در مکان

(2013 )Huang et al. به این ترتیب که در هر ژنوتیپ، . انجام شد

با ترکیب آللی  QTLنشانگرهای پیوسته به یک  نواریالگوهای 

مقایسه شده و چنانچه ژنوتیپی از نظر  SLM046 ژنوتیپ مرجع

ترکیب آللی یکسانی با ژنوتیپ مرجع  ،QTLتمام نشانگرهای آن 

صورت نیز  این در غیر .داشت در هاپلوتایپ مرجع قرار گرفت

عنوان یک هاپلوتایپ مجزا در ترکیب آللی آن ژنوتیپ خود به

باشد که ح میلازم به توضی. ها استفاده شد بندی سایر ژنوتیپ گروه

های مرجع متعددی را در نظر گرفت و سایر توان ژنوتیپمی

ولی در این تحقیق با توجه به . ها بررسی کردها را با آنژنوتیپ

 Zali)و سایر مطالعات انجام شده ( 1شکل ) SIIGنتایج شاخص 

et al. 2015 and 2016 ) ژنوتیپSLM046 عنوان ژنوتیپ مرجع  به

 .در نظر گرفته شد

کننده اصلی کنترل QTL ششدر مجموع تنوع هاپلوتایپی برای 

صفات وزن خشک اندام هوایی و وزن خشک کل گیاه در شرایط 

مرتبط با  SSRتنش خشکی با استفاده از تعدادی از نشانگرهای 

QTLهای ها بر روی کروموزومA1 ،C3 ،C6 و A5 بررسی شد. 

که هاپلوئید بلاهای ژنی طی دو آزمایش در جمعیتّ داین مکان

 ،ل به خشکی متفاوت بودندوالدین مورد تلاقی از نظر تحم

 سهها از تعداد هاپلوتایپ(. Li et al. 2014)یابی شدند  مکان

 12تا ( C5کروموزوم ) وزن خشک اندام هواییهاپلوتایپ برای 

متغیر ( C3کروموزوم ) اندام هواییهاپلوتایپ برای وزن خشک 

 . بود

وزن خشک  کننده برای چهار مکان ژنی کنترل یتنوع هاپلوتایپ

 .انجام شد C6و  A1 ،C3 ،C5اندام هوایی واقع بر کروموزوم 

های ژنی ذکر شده در نتایج تحلیل هاپلوتایپی برای تمام مکان

جهت کنترل وزن خشک اندام هوایی در شرایط تنش خشکی به 

 :شرح زیر بود

 3از  A1ر کروموزوم منظور ارزیابی تنوع آللی مکان ژنی ببه -1

این  .استفاده شد BARS041و  Ol12-F11 ،BRMS096نشانگر 

یابی مکان BRAS041و  Ol12-F11مکان ژنی در فاصله نشانگری 

در  اندام هواییدرصد از تغییرات وزن خشک  13/7شده است و 

و  ارقام. (Li et al. 2014) کندشرایط تنش خشکی را توجیه می

های مختلف  لحاظ مطابقت آللی با جایگاه از نظرمورد  هایلاین

 گروه هاپلوتایپی قرار گرفتند 8در  (SLM046) ژنوتیپ مرجع

ع ودر میان ارقام مورد بررسی تن دادکه نشان ( 1و  1های شکل)

در هاپلوتایپ اول علاوه بر ژنوتیپ . ترکیب آللی وجود دارد

SLM046 ،11 های لاین و ژنوتیپ دیگر شامل ژنوتیپOase، 

Ahmadi ،Tassilo ،Hyola420  های امیدبخش چنین لاینهمو

L945 ،L969 ،L996 ،L1008،L1009   وL1010 این . قرار گرفتند

یکسان و شاید  دهد که ممکن است  تعدادی آللمطلب نشان می

بعد از  .باشدهای امیدبخش مؤثر در تحمّل به خشکی در لاین

( 2هاپلوتایپ شماره )، دومین هاپلوتایپ 1هاپلوتایپ شماره 

در . خود اختصاص دادها را بهها و لاینترین تعداد ژنوتیپبیش

های کدام از آللهایی که هیچ، ارقام و لاین8هاپلوتایپ شماره 

ها وجود نداشت، قرار در آن  SLM046نشانگری مشابه با رقم

، DH5و  DH1هاپلوئیدهای وتایپ، دابلدر این هاپل. گرفتند

قرار  Sarigolو  Adrianaهای و ژنوتیپ L942چنین لاین  هم

ترین مقدار ماده خشک هوایی ذکر است که بیشلازم به. گرفتند

بود که در هاپلوتایپ مرجع قرار  Hyola401مربوط به ژنوتیپ 

 L963ترین مقدار ماده خشک هوایی مربوط به لاین گرفت و کم

گروه  8از میان . قرار گرفت 5بود که در هاپلوتایپ شماره 

های هاپلوتایپی، میانگین مقدار ماده خشک اندام هوایی هاپلوتایپ

 . (4جدول ) تر بوداز متوسط کل بیش 4و  2، 1شماره 
 

 
  هاشماره هاپلوتایپ

 نام نشانگر 1 2 3 4 5 1 7 8

        Ol12-F11 

        BRMS-096 

        BRAS041 

های مکان ژنی وزن خشک اندام هوایی روی کروموزوم  هاپلوتایپ -1شکل 
A1 

و  V1 ،V2 ،V4 ،V10 ،V14 ،V15 ،V17 ،V18 ،V19 ،V26: 1هاپلوتایپ 

V36 2؛ هاپلوتایپ :V3 ،V11،V21 ،V22 ،V23 ،V27 ،V28 ،V30 ،V35  و

V40 3؛ هاپلوتایپ :V7  وV20 4؛ هاپلوتایپ :V9 ،V12 ،V16 ،V31  وV33 ؛

: 7؛ هاپلوتایپ V41و  V24 ،V29 ،V34: 1؛ هاپلوتایپ V40و  V6: 5هاپلوتایپ 

V5  وV13 8؛ هاپلوتایپ :V8 ،V25 ،V38  وV32 
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برمبنای ژنوتیپ  در شرایط تنش خشکی (SDW) هواییماده خشک محتوای های شناسایی شده QTLلاین و رقم کلزا برای  41مشخصات الگوی هاپلوتایپی  -4جدول

 SLM046مرجع 

شماره 

 هاپلوتایپ

QTL 
 مربوطه

الگوی  کروموزوم

 *هاپلوتایپی

تعداد  فراوانی

 هیبرید

تعداد لاین 

 امیدبخش

بل اتعداد لاین د

 هاپلوئید

 میانگین هاپلوتایپ

1  

 

 
rsdw1.4 

 

 

 
A1 

111 218/1 4 7 ― 443/1 ± 448/4 

2 110 244/1 1 3 1 216/1 ± 571/4 

3 101 146/1 ― 2 ― 385/1 ± 184/4 

4 011 122/1 2 3 ― 474/1 ± 111/4 

5 001 146/1 ― 1 1 184/1 ± 312/4 

1 100 168/1 3 ― 1 287/1 ± 381/4 

7 010 146/1 ― 2 ― 587/1 ± 321/4 

8 000 122/1 2 1 2 587/1 ± 321/4 

1  

 

 

 

 
rsdw15.4 

 

 

 

 

 
C5 

11111 146/1 2 ― ― 223/1 ± 364/4 

2 11010 218/1 3 8 ― 287/1 ± 461/4 

3 01010 168/1 1 3 ― 451/1 ± 173/4 

4 11011 141/1 4 2 ― 518/1 ± 311/4 

5 00011 124/1 ― 1 ― 361/4 

1 01000 124/1 ― 1 ― 181/4 

7 01001 173/1 2 1 ― 133/1 ± 527/4 

8 01011 141/1 4 1 1 551/1 ± 481/4 

6 11001 124/1 1 ― ― 221/5 

11 01111 168/1 1 ― 3 412/1 ± 125/4 

11 11000 124/1 1 ― ― 351/4 

12 01110 124/1 ― ― 1 611/3 

1  

 

 

 
rsdw16.3 

 

 

 

 
C6 

1111 173/1 3 ― ― 313/1 ± 544/4 

2 1110 221/1 5 3 1 481/1 ± 314/4 

3 1010 122/1 3 2 ― 581/1 ± 433/4 

4 0110 263/1 3 7 2 363/1 ± 487/4 

5 0010 122/1 3 ― 2 568/1 ± 121/4 

1 0100 124/1 ― 1 ― 557/4 

7 0011 146/1 1 1 ― 385/1 ± 226/4 

8 0111 124/1 1 ― ― 175/4 

6 1011 124/1 1 ― ― 148/5 

11 0000 146/1 2 ― ― 185/1 ± 738/4 

1  
rrdw15.4 

 
C5 

11 146/1 1 1 ― 315/1 ± 263/4 

2 10 826/1 11 13 5 441/1 ± 412/4 

3 00 122/1 2 3 ― 242/1 ± 435/4 

 411/4 ± 441/1        میانگین
عدم مطابقت الگوهای دهنده و صفر نشانمربوطه با ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع  QTLمطابقت الگوهای نواری نشانگرهای پیوسته به دهنده عدد یک در هر خانه نشان :*

 .باشدمی مربوطه با ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع QTLنواری نشانگرهای پیوسته به 

 

واقع بر کروموزوم  FITO133و  Na10-C01فاصله نشانگری  -2

C3کننده وزن خشک اندام هوایی های ژنی کنترل، از دیگر مکان

 .Li et al) کندمیرا توجیه  درصد از تغییرات آن 34/7است که 

، Na10-E02نشانگر،  5نشانگرهای مورد استفاده شامل . (2014

CB10003 ،Na12-A08 ،FITO133  وNa10-C101 ارقام و . بود

گروه  12نشانگر در  5های مورد بررسی با استفاده از این لاین

گروه  12از میان  .(1و  2های شکل) هاپلوتایپی قرار گرفتند

 های ژنوتیپی منفرد بود گروه مربوط به گروه 5 هاپلوتایپی،

 ها یک از ژنوتیپ و هیچ (12و  11، 6، 1، 5های شماره هاپلوتایپ)

های  ، مطابقت آللی از لحاظ همه جایگاه(Oaseجزء ژنوتیپ به)
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د و ترکیبات متفاوتی از برخی نداشتن را SLM046رقم نشانگری 

ترین تعداد لاین و بیش. دشمشاهده  SLM046های رقم  آلل

 4، 2های شماره ترتیب در هاپلوتایپهای مورد بررسی بهژنوتیپ

ترین میزان تولید ماده خشک نسبت به بیش. مشاهده شد 8و 

بود  2و  8، 7های شماره به هاپلوتایپترتیب مربوط متوسط کل به

ترین شباهت آللی را با بیش 11و  4های هاپلوتایپ(. 3دول ج)

های تر لاینبیش 11در هاپلوتایپ  .داشتند SLM046رقم 

های تر لاین، بیش2در هاپلوتایپ شماره . هاپلوئید قرار داشتند دابل

دهد که این مطلب نشان می(. 3جدول )اند امیدبخش قرار گرفته

  .های امیدبخش وجود داردینترکیبات آللی مشابهی در بین لا

 
  هاشماره هاپلوتایپ 

 نام نشانگر 1 2 3 4 5 1 7 8 6 11 11 12

            Na10-C10 

            FITO133 

            Na12-A08 

            CB10003 

            Na10-E02 

های مکان ژنی وزن خشک اندام هوایی روی کروموزوم  هاپلوتایپ -2شکل 
C3 

، V3 ،V11 ،V17 ،V18 ،V19 ،V20: 2؛ هاپلوتایپ V2و  V1: 1هاپلوتایپ 

V21 ،V22 ،V23 ،V29  وV15 3؛ هاپلوتایپ :V4 ،V7 ،V12  وV14 ؛

؛ V6: 5؛ هاپلوتایپ V26و  V5 ،V10 ،V16 ،V24 ،V25: 4هاپلوتایپ 

، V28: 8؛ هاپلوتایپ V32و  V9 ،V30: 7؛ هاپلوتایپ V8: 1هاپلوتایپ 

V31 ،V35 ،V36 ،V41  وV13 6؛ هاپلوتایپ :V33 11؛ هاپلوتایپ :V34 ،

V38 ،V39  وV40 11؛ هاپلوتایپ :V11 12؛ هاپلوتایپ :V37 

 
  هاشماره هاپلوتایپ

 نام نشانگر 1 2 3 4 5 1 7 8 6 11

          CB10526 

          CB10234 

          CB10502 

          CB10010 

های مکان ژنی وزن خشک اندام هوایی روی کروموزوم  هاپلوتایپ -3شکل
C6 

، V3 ،V5 ،V6 ،V8 ،V9 ،V25: 2؛ هاپلوتایپ V4و  V1 ،V2: 1هاپلوتایپ 

V26 ،V32  وV39 3؛ هاپلوتایپ :V3 ،V10 ،V28 ،V33  وV31 ؛ هاپوتایپ

4 :V11 ،V12 ،V15 ،V17 ،V18 ،V20 ،V21 ،V23 ،V35 ،V36 ،V40  و

V41 5؛ هاپلوتایپ :V13 ،V14 ،V16 ،V37  وV38 1؛ هاپلوتایپ :V19 ؛

؛ V30: 6؛ هاپلوتایپ V24: 8؛ هاپلوتایپ V34و  V22: 7هاپلوتایپ 

 V29و  V27: 11هاپلوتایپ 

 

سومین مکان ژنی مورد بررسی جهت کنترل وزن خشک اندام  -3

و  P04MC03ط تنش خشکی، در فاصله نشانگری هوایی در شرای

CB10526  واقع در کروموزومC7  از تغییرات این  18/1بود و

برای ارزیابی تنوع . (Li et al. 2014) کردصفت را توجیه می

 و CB10526، CB10234، CB10502نشانگر  4هاپلوتایپی آن از 

CB10010 11مورد بررسی در  یهاارقام و لاین. استفاده شد 

گروه  11 از میان (.1و  3های شکل) گروه هاپلوتایپی قرار گرفتند

 و دوتایی های ژنوتیپی منفرد گروه مربوط به گروه 1 هاپلوتایپی،

یک از  و هیچ (11و  7، 6، 8، 5های شماره هاپلوتایپ)ند بود

، مطابقت آللی از (Oaseو  Ahmadi جزء ژنوتیپ به) ها ژنوتیپ

 را SLM046رقم مرجع  با شانگریهای ن لحاظ همه جایگاه

 SLM046های رقم  د و ترکیبات متفاوتی از برخی آللنداشتن

های مورد بررسی ترین تعداد لاین و ژنوتیپبیش. دشمشاهده 

 .مشاهده شد 2و  4های شماره ترتیب در هاپلوتایپ به

منظور بررسی تنوع هاپلوتایپی، براساس مطالعات مولکولی انجام به

کننده وزن خشک گیاه در شرایط تنش مکان ژنی کنترل 3 ه،شد

یابی  مورد بررسی، حاصل مطالعات نقشههای ژنی  مکان. دشتعیین 

 .Li et al)باشند  در دو آزمایش در جمعیتّ دابل هاپلوئید می

تنوع هاپلوتایپی برای دو مکان ژنی به شرح ذیل  نتایج(. 2014

 :بود

مکان ژنی مورد بررسی جهت کنترل وزن خشک اندام  اولین -1

و  Ol12-F11هوایی در شرایط تنش خشکی، در فاصله نشانگری 

BRMS-096  واقع در کروموزومA1  از  درصد 14/8بود و

برای . (Li et al. 2014) دننکتغییرات این صفت را توجیه می

و  Ol12-F11 ،BRAS041نشانگر  3بررسی تنوع هاپلوتایپی آن از 

BRMS-096  گروه هاپلوتایپی شناسایی شد 6استفاده شد و 

ع ودر میان ارقام مورد بررسی تن دادکه نشان ( 7و  4های شکل)

در هاپلوتایپ اول علاوه بر ژنوتیپ . دترکیب آللی وجود دار

SLM046های امیدبخش ، لاینL996 ،L1008  وL1009  و

رار گرفتند که ق DH9و  Oase ،Tassilo ،Hyola401های ژنوتیپ

های یکسان در این ارقام بیانگر حضور آللشاید این مطلب 

ترین تعداد بیش 2هاپلوتایپ شماره . های امیدبخش باشدولاین

در هاپلوتایپ . ها را به خود اختصاص داده استها و لاینژنوتیپ

های کدام از آللهایی هستند که هیچارقام و لاین 6شماره 
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در این . ها وجود ندارددر آن  SLM046رقمنشانگری مشابه با 

 L942چنین لاین ، همDH5و  DH1هاپلوئیدهای هاپلوتایپ، دابل

ذکر است لازم به. قرار دارد Sarigolو  Adrianaهای و ژنوتیپ

که در  L1010ترین مقدار ماده خشک کل مربوط به لاین بیش

ترین مقدار ماده خشک هاپلوتایپ مرجع قرار گرفته بود و کم

قرار  3بود که در هاپلوتایپ شماره  L963هوایی مربوط به لاین 

 7و  1،2های شماره گروه هاپلوتایپی، هاپلوتایپ 6از میان . داشت

. تر بودها از متوسط کل بیشمیانگین مقدار ماده خشک کل در آن

ضمن داشتن شباهت به هاپلوتایپ مرجع،  2هاپلوتایپ شماره 

جدول )محتوای ماده خشک بالاتر از میانگین کل نیز بود  دارای

که بیانگر اهمیتّ ترکیب آللی مشترک این دو هاپلوتایپ در ( 5

ترین مقدار ماده خشک کل کم. باشد کنترل ماده خشک گیاه می

های در این هاپلوتایپ لاین. بود 1مربوط به هاپلوتایپ شماره 

L944 ،L945 ،L957 ،L969 ،L1003  وDH38 در . قرار داشتند

ها مقدار ماده ، سایر لاینL1003ء لاین جزهباین هاپلوتایپ 

 .تر از میانگین کل را داشتندخشک کم

کننده وزن خشک کل بر روی ژنی کنترلدومین مکان -2

 P16MC04و  P04MC02و در فاصله نشانگری  C3کروموزوم 

درصد تغییرات صفت مربوطه را در شرایط  14/1و  داردقرار 

منظور بررسی تنوع به. (Li et al. 2014) کندتنش کنترل می

و  Na12-A08 ،FITO133نشانگر  3هاپلوتایپی این مکان ژنی از 

Na10-E02  گروه هاپلوتایپی مشخص  5استفاده شد و در مجموع

 Oase ،Talaye ،DH5 ،DH8های ژنوتیپ. (7و  5های شکل) شد

چنین نتایج نشان داد هم. در هاپلوتایپ مرجع قرار گرفتند DH9و 

های مورد بررسی در دو هاپلوتایپ ها و ژنوتیپتر لاینکه بیش

 .اندقرار گرفته 3و  2شماره 

های QTLدر مورد  یپیتنوع هاپلوتا زمینه در یتاکنون مطالعات

چنین مرتبط با تحملّ به خشکی در کلزا و همکننده صفات کنترل

. تنوع هاپلوتایپی در مورد سایر صفات کلزا گزارش نشده است

 ولی تحقیقات تنوع هاپلوتایپی در مورد بسیاری گیاهان

(Ogbonnaya et al. 2007 )های مربوط به و مخصوصاً هاپلوتایپ

 Liu) است ها انجام شدهکننده مقاومت به بیماریهای کنترلژن

and Anderson, 2003 ؛Haile et al. 2012 ؛Huang et al. 2013).
 

برمبنای ژنوتیپ مرجع  در شرایط تنش خشکی (TDW)مقدار ماده خشک کل های شناسایی شده  QTLلاین و رقم کلزا برای  41مشخصات الگوی هاپلوتایپی  -5جدول
SLM046 

شماره 

 هاپلوتایپ

QTL 
 مربوطه

الگوی  کروموزوم

 هاپلوتایپی

تعداد  فراوانی

 هیبرید

تعداد لاین 

 امیدبخش

بل اتعداد لاین د

 هاپلوئید

 میانگین هاپلوتایپ

1  

 

 

 
rtdw1b.4 

 

 

 

 
A1 

111 221/1 4 4 1 131/1 ± 131/11 

2 110 244/1 7 3 ― 111/1 ± 414/11 

3 010 173/1 2 1 ― 181/2 ± 734/8 

4 001 124/1 ― 1 ― 281/6 

5 101 146/1 ― 2 ― 465/2 ± 211/6 

1 011 141/1 ― 5 1 512/2 ± 536/8 

7 100 173/1 2 ― 1 417/1 ± 315/11 

8 011 146/1 2 ― ― 425/1 ± 761/6 

6 000 122/1 2 1 2 113/1 ± 621/8 

1  

 
rtdw13.3 

 

 
C3 

111 141/1 3 ― 3 763/1 ± 111/11 

2 010 361/1 1 11 ― 117/1 ± 611/6 

3 110 311/1 11 4 1 785/1 ± 131/6 

4 100 124/1 ― 1 ― 281/6 

5 011 173/1 ― 2 1 184/2 ± 213/11 

 771/6 ± 114/1        میانگین
عدم مطابقت الگوهای دهنده و صفر نشانمربوطه با ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع  QTLمطابقت الگوهای نواری نشانگرهای پیوسته به دهنده عدد یک در هر خانه نشان: *

 باشدمی مربوطه با ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع QTLنواری نشانگرهای پیوسته به 
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    اندام هواییوزن خشک  وزن خشک کل گیاه
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SIIG 
 

 هانام ژنوتیپ هاکد ژنوتیپ

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 571/1 V1 SLM046 

1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 411/1 V2 Oase 

0 1 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 485/1 V3 Karaj 1 

0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 427/1 V4 Ahmadi 

0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 282/1 V5 Okapi 

0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 0 0 0 1 0 0 511/1 V6 L938 

0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 542/1 V7 L941 

0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 411/1 V8 L942 

0 1 1 1 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 418/1 V9 L944 

0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 385/1 V10 L945 

0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 348/1 V11 L955 

0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 438/1 V12 L957 

0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 211/1 V13 L963 

0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1 1 1 481/1 V14 L969 

1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 547/1 V15 L996 

0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 371/1 V16 L1003 

0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 455/1 V17 L1008 

1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 577/1 V18 L1009 

0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 514/1 V19 L1010 

0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 411/1 V20 L1011 

0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 535/1 V21 L1012 

0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 562/1 V22 L1013 

0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 284/1 V23 Lilian 

0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 447/1 V24 Cooper 

0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 442/1 V25 Adriana 

0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 447/1 V26 Tassilo 

0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 583/1 V27 Karun 

0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 174/1 V28 Zarfam 

0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 0 1 486/1 V29 Karaj 2 

0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 467/1 V30 Opera 

0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 253/1 V31 Orient 

0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 0 342/1 V32 Sarigol 

0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 383/1 V33 Licord 

1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 0 1 582/1 V34 Talaye 

0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 311/1 V35 Hyola420 

0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 424/1 V36 Hyola401 

1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 411/1 V37 DH1 

1 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 277/1 V38 DH5 

1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 314/1 V39 DH8 

1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 471/1 V40 DH9 

0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 0 1 376/1 V41 DH11 

مطابقت الگوهای نواری دهنده عدد یک در هر خانه نشان. لاین و ژنوتیپ کلزا 41تحملّ به خشکی در  QTL 1 اب مرتبط SSR هایتنوع هاپلوتایپی نشانگر -1شکل 

مربوطه با ترکیب آللی  QTLعدم مطابقت الگوهای نواری نشانگرهای پیوسته به دهنده و صفر نشانمربوطه با ترکیب آللی ژنوتیپ مرجع  QTLنشانگرهای پیوسته به 

 . باشدمی ژنوتیپ مرجع
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  هاشماره هاپلوتایپ

 نام نشانگر 1 2 3 4 5 1 7 8 6

         Ol12-F11 

         BRMS-096 

         BRAS041 

 A1های مکان ژنی وزن خشک کل گیاه روی کروموزوم  هاپلوتایپ -4شکل 

 V5 ،V13: 3؛ هاپلوتایپ V11و  V3 ،V4 ،V21 ،V22 ،V23 ،V27 ،V28 ،V30 ،V35: 2؛ هاپلوتایپ V40و  V1 ،V2 ،V15 ،V17 ،V18 ،V19 ،V26 ،V36: 1هاپلوتایپ 

؛ V33و  V31: 8؛ هاپلوتایپ V41و  V24 ،V29: 7؛ هاپلوتایپ V39و  V9 ،V10 ،V12 ،V14 ،V16: 1؛ هاپلوتایپ V7و  V20: 5؛ هاپلوتایپ V6: 4؛ هاپلوتایپ V34و 

 V38و  V8 ،V25 ،V32 ،V37: 6هاپلوتایپ 

  هاشماره هاپلوتایپ

 نام نشانگر 1 2 3 4 5

     Na10-E02 

     FITO133 

     Na12-A08 

 C5های مکان ژنی وزن خشک کل گیاه روی کروموزوم  هاپلوتایپ -5شکل 

؛ V33و  V3 ،V4 ،V7 ،V8 ،V11 ،V12 ،V14 ،V17 ،V19 ،V20 ،V21 ،V22 ،V23 ،V27 ،V29: 2؛ هاپلوتایپ V40و  V1 ،V2 ،V34 ،V38 ،V39: 1هاپلوتایپ 

 V37و  V15 ،V18: 5؛ هاپلوتایپ V6: 4؛ هاپلوتایپ V41و  V5 ،V9 ،V10 ،V13 ،V16 ،V24 ،V25 ،V26 ،V28 ،V30 ،V31 ،V32 ،V35 ،V36: 3هاپلوتایپ 

 

هایی که با نشانگرهای هاپلوتایپ در مجموع نتایج نشان داد که

Ol12-F12 ،BRMS-096  وBRAS041 ی کروموزوم روA1  و

بر روی  Na12-A08و  Na10-E02  ،FITO133نشانگرهای

توانند در شناسایی میاحتمالاً  ،مشخص شدند C1کروموزوم 

و بنابراین برای انتخاب به کمک  کمک کنندهای متحمل ژنوتیپ

 .های متحمل به خشکی استفاده شوندQTL( MAS)نشانگر 
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