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رقم به صفات مختلف آن بستگی دارد، چگونگی اعمال انتخاب  يک اقتصادی ارزش اينکهبا توجه به 

نژادگران بوده منظور حصول حداکثر ارزش اقتصادی همواره مورد نظر بهبرای چندين صفت به

ها کمک خواهد قيق از رفتار و ارتباط ژنتيکی اين صفات به اصلاح تودهاطلاع د ،از اين رو. است

در  مورفولوژيک -مرتبط با صفات زراعی رتروترنسپوزونمبتنی بر منظور شناسايی نشانگرهای به. نمود

 25تکرار از لحاظ 95در قالب طرح کاملا تصادفی با توده  05ای متشکل از آفتابگردان آجيلی، مجموعه

در آزمايش مولکولی تنوع . آفتابگردان مورد ارزيابی قرار گرفتند IBPGRق ديسکريپتور صفت مطاب

پنج و  IRAPآغازگر  هفت)آغازگر رتروترنسپوزنی  92با  (فرد از هر توده پنج)فرد  205 ژنتيکی

با بررسی ساختار ژنتيکی ژرم پلاسم مورد مطالعه بر اساس مدل . مطالعه شد (REMAPآغازگر 

Bayesian  خطی مخلوط  بر اساس مدل. شناسايی شد يابیجمعيت نقشهسه زيرجمعيت در(MLM )

با  U81-U82نشانگر  .دششناسايی  (P≤0.01) مورفولوژيک-مکان مرتبط با صفات زراعی 37در مجموع 

، عملکرد (CD)، قطر طبق (PL)، طول دمبرگ (DF)روز تا گلدهی ت اصف کنندههای کنترلژن

(YIELD )و طول دانه (SL ) و نشانگرU81-UBC827 قطر ساقه ت اصف کنندههای کنترلبا ژن(SD) ،

شناسايی نشانگرهای مشترک برای . طور مشترک پيوسته بودبه( SW)و عرض دانه ( YIELD)عملکرد 

تواند ناشی از اثرات پليوتروپی و يا پيوستگی نواحی برخی صفات بررسی شده در مطالعه حاضر می

نژادی اهميت زيادی در به شناسايی نشانگرهای مشترک. ترل اين صفات باشدژنومی دخيل در کن

 . سازندپذير میزمان چند صفت را امکانگياهان دارد، زيرا گزينش هم
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ساله و دیپلوئید گیاهی یک (.Helianthus annuus L) آفتابگردان

(33  =x2  =n2 ) تیرهمتعلق به Asteraceae ارقام . است

تقسیم دو تیپ روغنی و آجیلی آفتابگردان براساس نوع مصرف به 

 گیاهان ترین مهم از یکی آفتابگردان (.Hu et al. 2010) شوندمی

 داشتن دلیل به که شودمحسوب می گیاهی های غنرو تولید در

 سلامتی حفظ در غیراشباع، اسیدهای چرب درصد ترینبیش

 درصدآجیلی آفتابگردان در تیپ . دارد مهمی نقش کنندگان مصرف

صورت  عمدتاً به و بوده تربیش پروتئین درصد کمتر ولی روغن

 هایمهو هم چنین در برنا برخی صنایع غذائی آجیل و بعضاً در

 .Hossain et al)گیرد می قرار استفاده مورد دام و طیور غذایی

 و هکتار میلیون 6/23دنیا  کشت این گیاه در زیر سطح (.2010

  .(FAO 2013)باشد  می تن میلیون 3/36آن  دانه تولید

به . شوند صورت کمی کنترل میاغلب صفات مهم در گیاهان به

ی زیاد این صفات از عوامل ژنیک بودن و تاثیرپذیردلیل پلی

محیطی، تجزیه صفات کمی همواره با چالش روبرو بوده است 

(Movafegh et al. 2009 .)های کنترل کننده یابی ژناگر چه نقشه

برای شناسایی بر اساس تجزیه پیوستگی ( QTLs)  صفات کمی

مناطق ژنومی تاثیرگذار بر روی ساختار آفتابگردان موثر است 

(Nambeesan et al. 2015 )هایی ولی این روش دارای محدودیت

های حاصل از دو والد، تنها با استفاده از جمعیت: است از جمله

توان دو آلل را برای هر ژن شناسایی کرد، میزان نوترکیبی در می

آن محدود است؛ بنابراین وضوح ژنتیکی نسبتا پایینی را فراهم 

با تعیین پیوستگی   ارتباطی یابینقشه(. Zhu et al. 2008)کند می

های طبیعی بین چندشکلی مولکولی و تنوع فنوتیپی در جمعیت

توانسته است این مشکلات را حل کند از این رو موجود 

باشد ها میQTLیابی های نقشهجایگزین بسیار مناسبی برای روش

(Yu and Buckler 2006 .) منظوربرای اولین بار به روشاین 

 های بیماریرهای پیوسته با عوامل دخیل در نشانگ شناسایی

طور گسترده برای  به امروزه لیو انسانی مورد استفاده قرار گرفت

 .Yao et al) شودمی برده کارهب گیاهاندر ها QTLیابی مکان

ارتباطی نیازی به تهیه جمعیت در حال  یابینقشهدر روش  (.2009

                                                           
1
 Quantitative trait loci 

2
 Association mapping 

ت شناسایی های متنوع موجود جه تفرق نیست و از جمعیت

. شود های ژنومی پیوسته با صفات مورد مطالعه استفاده می مکان

 یا صفات های پیوسته با صفتبنابراین امکان شناسایی اکثر آلل

به دلیل رخداد  این روشدر  .مورد مطالعه وجود دارد

یابی با مکانگیاهان، های زیاد در طول تاریخچه تکاملی  نوترکیبی

در آن توان از نتایج یرد و به راحتی میگ دقت بالایی انجام می

 Moose)استفاده نمود ( MAS)  فرایند انتخاب به کمک نشانگر

and Mumm 2008.) 

 شامل دانه با مرتبط مهم صفت 9 ارتباطی تجزیهدر یک بررسی 

 پروتئین، درصد پروتئین، عملکرد روغن، درصد عملکرد روغن،

 کل به مغز درصد و دانه مغز وزن دانه، دانه، وزن قطر دانه، طول

 Helianthus annuus)آجیلی  آفتابگردان مختلف توده 34 در دانه

L. )آغازگر  2)آغازگر رتروترنسپوزونی  12 از با استفادهIRAP
  

REMAPآغازگر  5و 
خشکی انجام  تنش و نرمال شرایط تحت(  

 خطی و مدل (GLM)  عمومی خطی مدل اساس بر. گرفت

صفات  با مرتبطمکان ژنی  14و  19ب ترتیبه( MLM)  مخلوط

 .(Jannatdoust et al. 2015)د ششناسایی ( P<11/1)مورد مطالعه 

 11های کنترل کننده صفت قطر طبق و یابی ژندر بررسی مکان

 F2فرد از جمعیت  121صفت مرتبط با مورفولوژی دانه در 

SSRنشانگر  33آفتابگردان با استفاده از 
TRAPنشانگر  165و   

  ،

د که شبرای صفات مورد مطالعه شناسایی  QTL 51در نهایت 

دهد این نشان می. قرار داشتند 6عمدتا بر روی کروموزم شماره 

 .Yue et al)شوند که این صفات توسط تعداد زیادی ژن کنترل می

 برخی ژنتیکی برای یابی مکان در آفتابگردان روغنی(. 2009

 .Vanitha et al)عملکرد  ،(Abdi et al. 2012)زراعی  صفات مهم

 به و مقاومت( Allinne et al. 2009) سرما به ، تحمل(2014

رغم علی ولی. استانجام شده( Davar et al. 2010) هابیماری

و  اهمیت اقتصادی آفتابگردان آجیلی در ایران، در زمینه شناسایی

صفات مهم در این گیاه تحقیقات  های کنترل کنندهیابی ژنمکان

                                                           
3
 Marker-assisted selection 

4
 Inter retrotransposon amplified polymorphism 

5
 Retrotransposon microsatellite amplified polymorphism 

6
 General linear model 

7
 Mixed linear model 

8
 Simple sequence repeat 

9
 Target region amplification polymorphism 

  مقدمه
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هدف از . (Jannatdoust et al. 2015) یادی صورت نگرفته استز

مورفولوژیک در  -تجزیه ارتباط برای صفات زراعیتحقیق، این 

مبتنی بر با استفاده از نشانگرهای آفتابگردان آجیلی 

های شناسایی مکان. باشد می REMAPو  IRAPرتروترنسپوزون 

-در پیشبرد برنامه گرانتواند به اصلاحژنی کنترل کننده صفات می

های اصلاحی جهت معرفی ارقام با های گزینشی در طول برنامه

 .پتانسیل عملکرد بالا کمک اساسی نماید

 

از  آوری شدهجمع توده آفتابگردان آجیلی 51در این تحقیق از 

 21 توده هر از ابتدا .(1جدول ) استفاده شد نواحی مختلف کشور

 متریسانت 4 ارتفاع و متریسانت 2ی  دهانه قطر با کوچک گلدان

 از روز 15 از پس. شد کشت تیپرل و ماس تیپ مخلوط حاوی

 ازی کی به کی هر و انتخاب اهچه از هر تودهیگ 11 کشت،

 26 ارتفاع با و متریسانت 31 دهانه قطر با تربزرگی هاگلدان

 خاک 1:1 بیترک با بزرگی هاگلدان. شدند منتقل متریسانت

و در فضای باز در محوطه پژوهشکده زیست  پر ماسه وی زراع

در قالب طرح کاملا  1393وری دانشگاه ارومیه در سال افن

 و 31 هافیردی رو در هاگلدانی فاصله. شدند قرار دادهتصادفی 

ها در آبیاری گلدان .شد گرفته نظر در متریسانت 61 فیرد دو نیب

ی در طول دوره. ای انجام گرفتطول فصل رشد با سیستم قطره

-21کامل اگریمل  روز یکبار کوددهی با کود 11رشد رویشی هر 

21-21 (NPK )در مرحله بعد از گلدهی و پس از . گرفت انجام

تعداد : مورفولوژیک شاملزراعی و برداشت دانه صفات مختلف 

 ,LL)، طول پهنک برگ (PL, cm)، طول دمبرگ (LN)کل برگ 

cm)برگ  ، عرض پهنک(LW, cm) ارتفاع بوته ،(PH, cm) قطر ،

، روز (DF)تا گلدهی  روز، (CD, cm)قطر طبق  ،(SD, cm)ساقه 

، وزن خشک (YIELD, g)، وزن دانه در طبق (DM)رسیدگی  تا

 ,SL)، طول دانه (CW, g)، وزن خشک طبق (APDW, g)بوته 

mm ) و عرض دانه(SW, mm) وزن صددانه ،(100SW, g) وزن ،

گیری اندازه( DHW, g)، و وزن مغز تک دانه (SSW, g)انه تک د

چنین و هم (DHW/SSW)نسبت مغز به کل تک دانه . شدند

نسبت وزن دانه در طبق به وزن خشک ( )HI)شاخص برداشت 

تکرار برای هر توده  11در هر کدام از نیز ( کل اندام هوایی بوته

  .دشمحاسبه 

 

 
 ابگردان آجیلی مورد مطالعهتوده آفت 51و نام  کد -1جدول 

 
 کدتوده آوریمحل جمع کد توده محل جمع آوری کدتوده آوریمحل جمع

 14 (3انگنه )ارومیه  3 بوکان محلی 26 1سقز 

 5 (1اردوشاهی) ارومیه 2 (اندیزه)پیرانشهر 4 2سقز 

 33 (6باباگنجه ) ارومیه 1 (بالابان)پیرانشهر  32 3سقز 

 35 (باروج)ارومیه  16 (وکانیسر) پیرانشهر 12 3سقز 

 21 (2کندی جبل)ارومیه  32 6خوی  31 5سقز 

 36 (گلویبعلی)ارومیه  25 11خوی  15 (صدقیان) سلماس

 51 (5لللو ) ارومیه 34 سردشت 11 (بادامی -قشلاققره) سلماس

 33 (مرنگلو) ارومیه 34 سقز 6 (قلمی-قشلاققره)سلماس

 2 (شهرنوشین) ارومیه 22 1349-2مرند  9 (2قزلجه )سلماس 

 29 (سفلیوقاصلوی) ارومیه 26 (قلمیدیزج)مرند  39 سنندج

 21 (وقاصلوی اولیا) ارومیه 22 (اییامچی پسته) مرند 39 1شاهرود 

 12 (آباددولت) اصفهان 13 مشهد 32 2شاهرود 

 13 (طالخونچه) اصفهان 33 3ملایر سفید 23 (1 نکناکوزه)شبستر 

 31 1بانه  19 (بسین)میانه  32 (2نکناکوزه) شبستر

 33 2بانه  23 1همدان  35 (3نکناکوزه)شبستر 

 24 3بانه  31 2همدان  36 (تیرتاش)مازندران 

 3 بوکان 31 1349-1مرند   

 

  هامواد و روش
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 نام و توالی آغازگرهای مورد استفاده -2جدول 

 

 

 

 

 

 

DNA  هر توده در مرحلة چهار برگی با ( تکرار)فرد  5ژنومی از

CTABروش 
ژنومی استخراج شده در  DNA. دشاستخراج   

TE (10 mM Tris, 1 Mm EDTA, pH 8.0 )میکرولیتر بافر  111

درصد مورد ارزیابی قرار  یکفیت آن بر روی ژل آگاروز و کیحل 

 با استفاده از دستگاه اسپکتوفتومتر DNAخلوص و غلظت . گرفت

(BioPhotometer Eppendorf) 241، 261های در طول موج نیز 

 .نانومتر مورد بررسی قرار گرفت 231و 

ترکیب  3آغازگر منفرد و  IRAP، 3آغازگر  15از مجموع 

برای و ند نمودشکل تولید  الگوی باندی چند  IRAPآغازگری

توده آفتابگردان آجیلی  51 فرد از 251 تهیه پروفیل مولکولی

های رتروترنسپوزونی  خانواده. انتخاب شدند( 51×5=251فرد)

و  CR, U81, CF, 1062آغازگرهای منفرد  مورد استفاده شامل

 U81-U82, CR-U81, CF-CRآغازگرهای ترکیبی شامل ترکیبات 

در حجم ( PCR)ای پلی مراز واکنش زنجیره(. 2جدول )بودند 

 10x (500 mM بافر Lµ2ژنومی،  ng 21 DNAشامل Lµ21 نهایی

KCl, 500 mM Tris-HCl pH 8.4)،1.4 mM   ،کلرید منیزیم

mM25/1  کسی ریبونوکلئوتید زوداز هر(Biofluxbiotech)، Lµ 

و   (حد بر میکرولیتروا پنج) Taq DNA polymeraseاز آنزیم  3/1

Mµ11 سایکلرواز هر آغازگر به همراه آب دیونیزه در دستگاه ترم 

C: ای پلیمراز شاملبرنامه واکنش زنجیره. انجام گرفت
به  °93

چرخه به صورت  36سازی اولیه، دقیقه جهت واسرشت 3مدت 

C
به ( بسته به ترکیب آغازگر)ثانیه، دمای اتصال  31 به مدت °93

C)یه و دمای توسعه ثان 31مدت 
دقیقه و چرخه  2به مدت ( °22

C)ی نهایی آخر دمای توسعه
 .دقیقه بود 11به مدت ( °22

                                                           
1
 Cetyl trimethyl ammonium bromide 

 پنجمورد بررسی،  REMAPترکیب آغازگری  21 مجموع از

بر روی  که الگوی باندی واضحی داشتند انتخاب وترکیب 

 استفادهمورد  REMAPترکیبات آغازگری . شدندجمعیت استفاده 

-U81-UBC827, CR-UBC816, 1064LTR: ودند ازعبارت ب

UBC826, 1063LTR-UBC826, U82-UBC827 ( 2جدول .)

 دارای خود 3استفاده معمولاً در انتهای مورد  ISSRهای آغازگر

یک یا دو باز لنگر برای جلوگیری از لغزش در داخل توالی 

 PCRهای  واکنش. تکراری و افزایش وضوح الگوی نواری بودند

مشابه با روش اعمال شده برای  REMAPآغازگرهای  برای

تفکیک محصولات تکثیری با استفاده از . بود IRAP نشانگرهای

درصد و دستگاه الکتروفورز  4/1( Biozyme agarose) ژل آگارز

BioRAD  و بافر ولت  65با ولتاژTBE  3نیم برابر در مدت زمان 

وماید رنگبا اتیدیوم بر PCRمحصولات . ساعت انجام گرفت

با استفاده از دستگاه ژل  UVبرداری زیر نور  آمیزی و عکس

 .داکیومنت انجام گرفت

طابق روش مآزمون نرمال بودن توزیع اشتباهات آزمایشی 

Shapiro and Wilk (1965 ) و تجزیه واریانس صفات بر اساس

 PROC UNIVARIATEب با دستوریترتمدل آماری طرح پایه به

-وراثت. انجام گرفت 9.1نسخه  SASافزار مدر نر GLMو رویه 

پذیری صفات با توجه به امید ریاضی میانگین مربعات در 

باندهای حاصل از تکثیر . های تجزیه واریانس برآورد شد جدول

PCR و  امتیازدهی( صفر) یا عدم حضور( یک)صورت حضور هب

به . ماتریس حاصل برای بررسی ساختار جمعیت استفاده شد

ها  بندی دقیق ژنوتیپ جزیه مؤثر ساختار جمعیت و دستهمنظور ت

های مختلط، از  های مناسب و تشخیص ژنوتیپ به زیر جمعیت

استفاده شد  Structure 2.3.4افزار  در نرم Bayesianروش 

(Pritchard et al. 2000 .)ها با  در این روش، هر یک از ژنوتیپ

 (3 → 5) آغازگر توالی ISSR هایآغازگر (3 → 5)آغازگر  توالی آغازگرهای رتروترنسپوزونی

1062 LTR TCTCTATTTATAGCCGGAGAGGTG UBC-816 CACACACACACACACAT 

1063 LTR GATCCGGTTTCACGGGACTTAC UBC-826 ACACACACACACACACAC 

1064 LTR CGAAGAACAAACCGAATCACC UBC-827 ACACACACACACACACG 

CF GGTTTAGGTTCGTAATCCTCCGCG   

CR ACAGACACCAGTGGCACCAAC   

U81(UF) TAACGGTGTTCTGTTTTGCAGG   

U82(UR1) AGAGGGGAATGTGGGGGTTTCC   
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منتسب های فرضی  صورتی به زیرجمعیتهیک احتمال و ب

که در هر زیرجمعیت میزان عدم تعادل پیوستگی حداقل  شوند می

زیرجمعیت  11تا  1بین . و تعادل مرحله گامتی حداکثر باشد

فرضی اولیه در نظر گرفته شد و جهت افزایش دقت برای هر 

برای این . دشدر نظر گرفته تکرار  پنجها  کدام از زیرجمعیت

استقلال فراوانی آللی با و  Admixtureمنظور از مدل ترکیبی 

 MCMCتکرار  111111و ( burn-in)تکرار آزمایش  111111

(Markov Chain Monte Carlo ) د تا منحنی حداکثر شاستفاده

 Kبرای هر مقدار  Structureافزار  نرم. نمایی حاصل شوددرست

کند که در را محاسبه می Qماتریس ( ها تعداد واقعی زیر جمعیت)

ضرایب احتمال عضویت هر ژنوتیپ به هر یک از این ماتریس، 

، با (K) تعداد واقعی زیرجمعیت. ها محاسبه شده است زیرجمعیت

یکی بر اساس معیار انتخابی در : روش برآورد شد استفاده از دو

Structure یعنی (D)LnP ها را با در نظر که احتمال پسین داده

س روش کند، و دیگری بر اسافرضی محاسبه می K گرفتن

Evanno et al. (2115)  بر آماره کهΔK  شیب تابع  بوده واستوار

فرضی در  Kشکند که تعداد ای میرا در نقطه LnP(D)احتمالی 

جهت شناسایی و بررسی . آن نقطه دارای حداکثر احتمال باشد

دار نشانگرهای مورد بررسی با صفات مورد مطالعه از ارتباط معنی

استفاده  TASSEL 2.1افزار نرم رد( MLM)مدل خطی مخلوط 

ماتریس ) Kماتریس  و Qماتریس ضرایب  MLMدر مدل . شد

 .شونددر نظر گرفته میعنوان کوواریت به (روابط خویشاوندی

 

صفات  یبرا یپیو فنوت یکیرات ژنتییب تغیانس و ضرایوار یاجزا

ترین و بالا. استخلاصه شده 3محاسبه و در جدول  یمورد بررس

ت وزن اصفترتیب برای بهترین ضریب تغییرات ژنتیکی  پایین

بر . نسبت مغز به کل تک دانه مشاهده شد وخشک اندام هوایی 

اساس نتایج حاصل در تمامی صفات مورد مطالعه ضریب تنوع 

باشد با وجود این، نسبت  فنوتیپی از ضریب تنوع ژنتیکی بیشتر می

از . مطالعه متفاوت است ضریب بسته به نوع صفت مورد 2

ب تنوع ژنتیکی، محیطی و فنوتیپی برای تعیین وجود یا عدم یضرا

ب تأثیر عوامل یمقایسه این ضرا. شود وجود تنوع استفاده می

هر چقدر نسبت . دهد محیطی را بر روی صفت مورد نظر نشان می

ضریب تغییرات ژنوتیپی به ضریب تغییرات فنوتیپی بیشتر باشد، 

کم است و مورد مطالعه دهد که اثر محیط بر روی صفت  نشان می

نسبت این مناسب است و هر چقدر  آنلذا انتخاب برای اصلاح 

کمتر باشد، نشان دهنده تاثیر کم ژنوتیپ نسبت به اثرات محیط در 

درصد  53تا  1وراثت پذیری صفات بین . استتنوع مشاهده شده

-چنانچه توارث Stansfield (1991) مطابق با نظریه. متغیر بود

پذیری بالا، باشد، صفت دارای توارث 5/1تر از پذیری صفتی بیش

باشد، صفت  5/1تا  2/1پذیری عمومی صفتی بین چنانچه توارث

پذیری صفت مورد پذیری متوسط و چنانچه توارثدارای توارث

. باشد پذیری پایین میباشد، صفت دارای توارث 2/1نظر کمتر از 

پذیری دارای توارث( DF)یه صفت روز تا گلدهی طبق این نظر

، (LW) ، عرض برگ(LN) ، تعداد برگ(PH) بالا، ارتفاع بوته

، وزن (100SW) دانه 111، وزن (SD) ، قطر ساقه(CD) قطر طبق

 (DM) و روز تا رسیدگی( SL)، طول دانه (APDW)بوته خشک 

، (YIELD) دارای توارث پذیری متوسط و صفات عملکرد دانه

 ، طول برگ(HI) ، شاخص برداشت(CW) وزن خشک طبق

(LL)طول دمبرگ ، (PL)وزن تک دانه ، (SSW)وزن مغز دانه ، 

(DHW) نسبت مغز به کل تک دانه ،(DHW/SSW ) و عرض دانه

(SW )ها با نتایج این یافته .ندهستپذیری پایین دارای توارث

(2014) Eyvaznejad Hafez et al.  برگ که صفات طول و عرض

پذیری را داشتند، مغایرت دارد که ترین وراثتو طول دمبرگ بیش

دلیل متفاوت بودن نوع جمعیت مورد استفاده تواند بهعلت آن می

 . در تحقیق باشد

 IRAPآغازگر  2تنوع مولکولی جمعیت مورد مطالعه با استفاده از 

این آغازگرها در . مورد بررسی قرار گرفت REMAPآغازگر  5و 

درصد  3/46مکان ژنومی را تکثیر نمودند که در این بین،  134کل 

چندشکلی نسبتاً بالای . های تکثیری دارای چندشکلی بودند مکان

توان به فعالیت بالای حاصل در پژوهش حاضر را می

ها در نواحی ها در ژنوم آفتابگردان و درج آنرتروترنسپوزون

وسعت مناطق ، (Vukich et al. 2009)یوکروماتینی و ژنی 

برداری شده و طبیعت دگرگشنی آفتابگردان  جغرافیائی نمونه

تجزیه کلاستر با روش (. Mandel et al. 2011)نسبت داد 

Neighbor Joining افزار در نرمDARwin5 ،51  توده آفتابگردان

  نتایج و بحث
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، که (1شکل )بندی کرد تقسیم گروه سهآجیلی مورد مطالعه را به 

هایی از مناطق مختلف جغرافیایی ودهها شامل تهر یک از گروه

توده و  14توده، در زیرجمعیت دوم  21 در زیرجمعیت اول. بود

های قرارگیری ژنوتیپ. توده قرار گرفتند 11 در زیر جمعیت سوم

متعلق به مناطق مختلف جغرافیایی در یک گروه بیانگر تنوع 

ی با ی جغرافیایی و عدم تمرکز منابع ژنتیک ژنتیکی در هر منطقه

منظور طراحی از این رو به. ویژگی خاص در هر ناحیه است

برنامه به نژادی برای گیاه و در یک منطقه، احتمالا امکان دسترسی 

های مورد نظر و سازگار با همان شرایط  به منابع ژنتیکی با قابلیت

یکی از دلایلی که (. Bidkhani Nejad et al. 2015)وجود دارد 

ها شباهتی در دسته بندی نشان  ر اساس مکانهای موجود ب ژنوتیپ

دهند ممکن است عدم شناخت منشا دقیق گیاه باشد یعنی  نمی

هایی که در یک منطقه جغرافیایی وجود دارند در اصل از  ژنوتیپ

مکان دیگری منشا گرفته ولی تحت نام جدیدی در مقصد کشت 

-هدهد که جاب چنین نتایجی اغلب بدین علت رخ می. شده باشند

تر بر های کشور بیش ای به سایر بخشها از منطقه جایی ژنوتیپ

جزیه ساختار ت .گیرد پایه خصوصیات مورفولوژیک صورت می

بر اساس مدل  (51×5=251فرد)ژنتیکی ژرم پلاسم مورد مطالعه 

Bayesian افزار در نرمStructure انجام گرفت . 

 
 

 آجیلی آفتابگردان های توده در مطالعه مورد صفات پذیری وراثت و واریانس اجزای توصیفی، های آماره -3 جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Mean : ،میانگینRang :ترین عدد، ترین و کوچکاختلاف بزرگVg : ،واریانس ژنتیکیVe : ،واریانس محیطیVph : ،واریانس فنوتیپیCVg : ،ضریب تغییرات ژنتیکی

CVph : ،ضریب تغییرات فنوتیپیh2 :وراثت پذیری.YIELD :100، وزن دانه در طبقSW :،وزن صد دانه APDW : م هوایی منهای وزن خشک اندا)وزن خشک بوته

طول : PL عرض پهنک برگ،: LWطول پهنک برگ،: LL، تعداد کل برگ: LNقطر طبق، CD: شاخص برداشت،: HI وزن خشک طبق،: CW ،(وزن خشک دانه در طبق

نسبت مغز به کل : DHW/SSW ،وزن مغز تک دانه: DHW وزن تک دانه،: SSW رسیدگی، روز تا: DM گلدهی، روز تا: DF ارتفاع بوته،: PH قطر ساقه،: SD دمبرگ،

 .عرض دانه: SWطول دانه،: SL تک دانه،

 

 

*صفت  
Mean Rang Vg Ve Vph CVg CVph CVg/CVph h2 

YIELD 23/52  62/32  29/52  25/363  13/522  39/13  23/33  13/33  11/1  

100SW 42/9  36/9  12/2  39/6  52/4  26/13  56/29  93/39  25/1  

APDW 13/132  53/131  21/435  63/2131  33/2962  14/21  22/39  12/53  24/1  

CW 12/31  36/26  11/23  12/123  12/132  22/15  91/34  31/31  16/1  

HI 24/1  29/1  11/1  11/1  11/1  15/12  43/35  49/33  11/1  

CD 91/16  11/11  36/3  35/4  91/11  11/11  32/21  44/53  29/1  

LN 92/31  42/19  33/11  36/22  41/33  55/11  22/14  93/52  33/1  

LL 14/23  43/34  94/4  23/93  22/112  99/12  91/33  52/29  19/1  

LW 33/21  22/6  33/1  35/5  41/6  91/5  42/12  19/36  21/1  

PL 13/13  13/6  32/1  32/6  21/2  35/4  22/19  23/32  14/1  

SD 54/2  39/2  25/1  45/1  11/1  53/6  41/13  31/32  22/1  

PH 52/193  51/93  23/362  12/422  92/1193  46/9  22/12  34/55  31/1  

DF 39/42  41/24  92/39  42/33  29/23  22/2  42/9  55/23  53/1  

DM 91/129  33/51  12/69  42/93  99/162  31/6  43/9  12/65  32/1  

SSW 33/1  51/1  11/1  13/1  13/1  14/14  33/32  61/32  14/1  

DHW 25/1  22/1  11/1  11/1  11/1  33/16  62/31  15/31  16/1  

DHW/SSW 59/1  21/1  11/1  11/1  11/1  21/2  31/14  11/12  11/1  

SL 41/14  25/11  29/3  23/2  53/11  63/9  26/12  44/55  31/1  

SW 69/2  63/3  34/1  51/2  42/2  92/2  13/22  16/36  13/1  
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. REMAPو  IRAPمکان ژنی حاصل از دو نشانگر  134بر اساس  Neighbor Joiningهای مختلف آفتابگردان آجیلی مورد مطالعه به روش دندروگرام توده -1شکل 

 .آمده است 1نام توده مربوط به هر شماره در جدول 

 
 

 

ضریب عضویت هر فرد به  yمحور . Structureافزارنرمدر  Bayesian مدل بر مبتنی( 51×5=251فرد) ژرم پلاسم آفتابگردان آجیلی مورد مطالعه کلاستر تجزیه -2کل ش

 . باشد یهای سبز، آبی و قرمز بیانگر سه زیر جمعیت شناسایی شده در ژرم پلاسم مورد مطالعه م رنگ. دهدزیر جمعیت ها را نشان می
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 MLMنتایج حاصل از تجزیه ارتباط با استفاده مدل  -3جدول 
 F-Marker P-Marker نوع مارکر نام مارکر نام صفت  F-Marker P-Marker نوع مارکر نام مارکر نام صفت

DF U81-U82 IRAP 11.9 0.001**  100SW CF-CR IRAP 6.1 0.01* 

 1064-UBC826 REMAP 11.9 0.001**   CR-UBC816 REMAP 6.1 0.01* 

DM U82-UBC827 REMAP 7.26 0.008**   CR-U82 IRAP 9.14 0.003** 
 U81-U82 IRAP 11.72 0.001**  YIELD U81-

UBC827 

REMAP 7.26 0.008** 

 1064-UBC826 REMAP 11.72 0.001**   U81-U82 IRAP 7.54 0.007** 
PH U82-UBC827 REMAP 6.93 0.009**   CF IRAP 6.9 0.009** 

SD CF-CR IRAP 6.63 0.01**  CW CF IRAP 7.48 0.007** 

 CR-UBC816 REMAP 6.63 0.01*  DHW CF-CR IRAP 7.02 0.009** 
 U81-UBC827 REMAP 7.31 0.007**   CR IRAP 7.02 0.009** 

LW U82-UBC827 REMAP 13.96 0.0002**  SSW CF IRAP 9.16 0.003** 

PL U81-U82 IRAP 14.39 0.0002**   CR-U82 IRAP 7.6 0.007** 
 U81-U82 IRAP 11.51 0.0008**  DHW/SSW CR-UBC816 REMAP 14.08 0.0002** 

 U81-U82 IRAP 10.10 0.002**   CR IRAP 7.34 0.008** 

 1064-UBC826 REMAP 14.39 0.0002**   CR IRAP 13.58 0.0003** 
 1064-UBC826 REMAP 10.10 0.002**  APDW U82-

UBC827 

REMAP 8.5 0.004** 

 CR-U82 IRAP 9.5 0.002**   U81-U82 IRAP 9.2 0.003** 
CD U81-U82 IRAP 10.45 0.001**  SL U81-U82 IRAP 16.1 0.0001** 

 U81-U82 IRAP 14.28 0.0002**   CR-U82 IRAP 4.87 0.003** 

      SW U81-
UBC827 

REMAP 7.37 0.007** 

DF :گلدهی،  روز تاDM :رسیدگی روز تا ،PH :،ارتفاع بوته SD : ،قطر ساقهLW : ،عرض پهنک برگPL :،طول دمبرگ CD :100، قطر طبقSW :،وزن صد دانه 

YIELD :وزن خشک دانه در طبق ،CW : ،وزن خشک طبقDHW :،وزن مغز تک دانه SSW :،وزن تک دانه DHW/SSW :نسبت مغز به کل تک دانه ،APDW :ن وز

 .عرض دانه: SW طول دانه،: SL خشک بوته،

 

زیر جمعیت در پانل مورد مطالعه شناسایی  سه ،بر اساس نتایج

ها از آنجا ها بر مبنای مناطقی که ژنوتیپکه هیچ یک از آن شد

شکل )طور کامل از هم تفکیک نشدند آوری شده بودند بهجمع

ین فرض که اختلاط شدید مشاهده شده در این ژرم پلاسم ا(. 2

پیشنهاد را های مورد مطالعه از نوع مخلوط باشد  تبار ژنوتیپ

هایی از ژنوم خود را از  ام ممکن است بخش iیعنی فرد . کند می

 .Ebrahimi et al)به ارث برده باشد  kتبار خود در جمعیت 

البته تعداد ناکافی نشانگرهای چندشکل استفاده شده در (. 2014

یکی از عوامل اساسی عدم مشاهده رابطه  توانداین مطالعه می

های جغرافیایی  بندیمشخص بین افراد هر گروه بر اساس تقسیم

بنابراین احتمالا بتوان با افزایش تعداد و تغییر نوع . باشد

نشانگرهای مورد استفاده به تفکیک بهتری در ژرم پلاسم مورد 

ایج ارائه بر اساس نت (.Ebrahimi et al. 2014)مطالعه دست یافت 

فرد متعلق به  36درصد،  21تر از ، با احتمال بیش(2شکل )شده 

( سبز)فرد متعلق به زیر ساختار دوم  36و ( قرمز)زیر ساختار اول 

فرد از  123باشند و  می( آبی)فرد متعلق به زیر ساختار سوم  34و 

. باشندمی 2/1افراد مورد مطالعه دارای سهم عضویت کمتر از 

جمعیت، حاصل انتخاب و در سطوح بالاتر اختلاط ساختار یک 

باشد و منجر به افزایش عدم تعادل لینکاژی بین در آن جمعیت می

 ;Cardon and Palmer 2003)شود نشانگرهای غیر پیوسته می

Rostok et al. 2006 .) بنابراین در نظر گرفتن ساختار جمعیت در

های کمیاب واریانت منظور شناسایییابی ارتباطی بهمطالعات نقشه

طور شایعی هها متغیر هستند، ولی بهایی که بین جمعیتدر مکان

اند، از اهمیت خاصی برخوردار ها تثبیت شدهدرون زیرجمعیت

 Flint-Garcia et al. 2005; Breseghello and Sorrells)باشد می

2006.) 

منظور تشخیص و شناسایی ارتباط بین یابی ارتباطی بهنقشه

صفت نیازمند وجود تنوع ژنتیکی و فنوتیپی بالا در -انگرنش

وجود ساختار (. Zhu et al. 2008) باشدجمعیت مورد مطالعه می

ایجاد  منجر بهو روابط خویشاوندی در جمعیت مورد مطالعه 

 Ataei)شود ابی ارتباطی میینقشهدر صفت -ارتباط کاذب نشانگر

et al. 2013; Breseghello and Sorrells 2006 .)های مدل

ارتباط مورد  مختلفی برای کاهش نتایج مثبت کاذب در تجزیه

در  Kتوان به ماتریس گیرد که از آن جمله میاستفاده قرار می

مدل . اشاره نمود Qدر داخل مدل  Qو ماتریس  Kداخل مدل 

باشد که ترکیبی از دو مدل قبلی است و تاثیر آن می Q + Kدیگر 

 Xu)است  Kو  Qثبت کاذب بیشتر از دو مدل در کاهش نتایج م

et al. 2000; Yan et al. 2009; Zhao et al. 2007 .) در این مطالعه
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با لحاظ کردن ( MLM)تجزیه ارتباط براساس مدل خطی مخلوط 

Q + K اساس مدل بر. انجام شدMLM  23)مکان  32در مجموع 

فات با ص یدارارتباط معنی( REMAPمکان  13و  IRAPمکان 

 درصد نشان دادند یکاحتمال  در سطح مورفولوژیک-زراعی

(P≤0.01 .)علت حذف اثر ساختار جمعیت و در مدل مذکور به

های دروغین کاهش ها، پیوستگیروابط خویشاوندی از تجزیه

روز صفت مکان پیوسته با  دوتعداد (. Zhang et al. 2012)یابد می

 یک، (DM)ز تا رسیدگی مکان پیوسته با رو سه، (DF) گلدهی تا

مکان پیوسته با قطر ساقه  سه، (PH)مکان پیوسته با ارتفاع بوته 

(SD) ،مکان پیوسته با عرض برگ  یک(LW) ،مکان  شش

، (CD)مکان پیوسته با قطر طبق  دو، (PL)پیوسته با طول دمبرگ 

مکان پیوسته با  سه، (100SW)دانه  111مکان پیوسته با وزن  سه

مکان پیوسته با وزن خشک  یک، (YIELD)ر طبق عملکرد دانه د

دو ، (DHW)مکان پیوسته با وزن مغز تک دانه  دو، (CW)طبق 

نسبت مکان پیوسته با  سه، (SSW)مکان پیوسته با وزن تک دانه 

وزن مکان پیوسته با  دو، (DHW/SSW) دانه مغز به کل تک

 یکو ( SL)مکان پیوسته با طول دانه  دو، (APDW) خشک بوته

ترین تعداد بیش. دششناسایی ( SW)مکان پیوسته با عرض دانه 

و ( PL)برای صفت طول دمبرگ ( مکان شش)مکان پیوسته 

، عرض (PH)برای صفات ارتفاع بوته ( مکان یک)کمترین تعداد 

( SW)و عرض دانه ( CW)، وزن خشک طبق (LW)برگ 

-در یک مطالعه ساختار جمعیت و نقشه. (3جدول )شناسایی شد 

یابی ارتباطی برای صفات مختلف مورفولوژیک در آفتابگردان 

بررسی  SSRو  IRAP ،REMAPروغنی با استفاده از نشانگرهای 

مکان ژنی مرتبط با صفات مورد  223توانست  MLMمدل . شد

 .Vanitha et al(. Darvishzadeh 2016)بررسی را شناسایی کند 

 در را شانگرن SSR ،29 نشانگرهای از استفاده با( 2014)

 صفات با داریمعنی رابطه نمودند که شناسایی آفتابگردان روغنی

 ژنی کنترل هایمکان. دادندمی مختلف آگرومورفولوژیک نشان

نیز با استفاده  در آفتابگردان اسکلروتینیا بیماری به مقاومت کننده

 کاندید ژن در این مطالعه یک. شد مخلوط شناسایی خطی از مدل

نمود، توجیه می را فنوتیپی هایداده تغییرات از درصد 21 که

 (.Fusari et al. 2012)شناسایی شد 

مشترک برای صفات مختلف  در این مطالعه تعدادی نشانگر

ت ابرای صفطور مشترک به U81-U82برای مثال . شناسایی شدند

، (PL)، طول دمبرگ (DM)، روز تا رسیدگی (DF)روز تا گلدهی 

( APDW)، وزن خشک بوته (YIELD)لکرد ، عم(CD)قطر طبق 

ت ابرای صفطور مشترک به U82-UBC826، (SL)و طول دانه 

، (LW)و عرض برگ ( PH)، ارتفاع بوته (DM)روز تا رسیدگی 

U81-UBC827 قطر ساقه ت ابرای صفطور مشترک به(SD) ،

طور به UBC826-1064و ( SW)و عرض دانه ( YIELD)عملکرد 

( PL)و طول دمبرگ ( DM)وز تا رسیدگی مشترک برای صفات ر

 .Abdi et alدر مطالعه  .شناسایی شد یک درصددر سطح احتمال 

برای  11های مشترکی بر روی کروموزوم QTLنیز ( 2013)

شناسایی . صفات مختلف در آفتابگردان روغنی شناسایی شد

نشانگرهای مشترک برای برخی صفات بررسی شده در مطالعه 

ناشی از اثرات پلیوتروپی و یا پیوستگی نواحی  تواندحاضر می

(. Jun et al. 2008)ژنومی دخیل در کنترل این صفات باشد 

نژادی گیاهان اهمیت زیادی در به شناسایی نشانگرهای مشترک

سازند پذیر میزمان چند صفت را امکاندارد، زیرا گزینش هم

(Tuberosa et al. 2002; Hittalmani et al. 2003.) است به  لازم

 حاصل، تکرارپذیری نتایج به بیشتر آماری اطمینان و تایید منظور

یادداشت  از با استفاده تربزرگ هایجمعیت در پیوسته نشانگرهای

 و گیرد مکان صورت چندین در مطالعه مورد صفات از برداری

 آفتابگردان نژادیبه هایبرنامه در تایید شده نشانگرهای از سپس،

 با هاییواریته اصلاح صفات مورفولوژیک، توسعه منظوربه

 .شود استفاده نشانگر کمک به عملکرد بالاتر و انتخاب
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