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و لحاظ صفات عملكردي و مولكولي  والديني چغندرقند ازهاي مطالعه حاضر به منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي بين لاين
لاين  9تعداد . انجام گرفتهاي مولكولي و هتروزيس نتاج با استفاده از نشانگر تيكيبررسي ارتباط بين فاصله ژن

نتاج سينگل كراس حاصل به همراه والدين در  36تلاقي و  9×9آلل چغندرقند در قالب طرح داي تيپ - Oوالديني 
 72يابي مولكولي بر روي ارز. مورد ارزيابي قرار گرفتنددر سه تكرار از نظر صفات عملكري  7×7قالب طرح لاتيس 
تجزيه . انجام شد) EST-SSR و SSR(نشانگر ريزماهواره  18با استفاده از   و) بوته از هر والد 8(ژنوتيپ والديني 

- نتايج تجزيه خوشه. هاي والديني را در دو گروه با پتانسيل عملكرد بالا و پايين قرار داداي مورفولوژيكي لاينخوشه
هاي والديني بندي ژنوتيپيك حاكي از هماهنگي بالاي بين دو گروهژمولكولي و مورفولوهاي اي براساس داده

نشان دهنده كارآمد ) 156/0- 858/0(اي هاي ريزماهوارهبراي جايگاه) PIC(مقادير اطلاعات چند شكلي . داشت
- ارآمد بودن نشانگربا وجود ك. ها بوده استدر تشخيص چند شكلي ميان لاينEST-SSR و  SSRبودن نشانگرهاي 

هيبريد بررسي  36ها، ميان فاصله ژنتيكي برآورد شده توسط نشانگرهاي مولكولي ريزماهواره با ميزان هتروزيس در 
نتايج تجزيه رگرسيون ساده خطي نيز بيانگر وجود رابطه . داري مشاهده نشدشده از نظر صفات عملكردي رابطه معني

هاي با براي دستيابي به نشانگر. هاي مولكولي و عملكرد هيبريدها بودس نشانگرخطي ضعيف بين فاصله ژنتيكي بر اسا
هاي داراي كار استفاده از نشانگرترين راهگويي كننده در برآورد پتانسيل هيبريد و هتروزيس، مناسبارزش پيش

 .باشدپيوستگي بالا با صفات مربوط به عملكرد مي
 

 هاي كليدي واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
94

.1
0.

2.
13

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

7-
12

 ]
 

                             1 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.2.13.1
https://mg.genetics.ir/article-1-1362-fa.html


  زهرا عباسي و همكاران    ...عملكرد ووالديني با  O- تيپ هايع ژنتيكي لاينتنو
 

 268  1394تابستان/2شماره/دهمدوره/ ژنتيك نوين

 

 

   مقدمه
كننده ساكارز در نواحي مديترانه  چغندرقند تنها محصول ذخيره

درصد كل توليد شكر جهان را به خود  25است كه حدود 
ي برخوردار ياست و بنابراين از اهميت اقتصادي بالااختصاص داده

همه ارقام بوده و و دگرگشن  ١ناسازگار گياه خود اين .است
-هيبريد ميعمدتا  هاي توسعه يافتهرتجاري كشت شده در كشو

هاي اصلاحي موفقيت در برنامه .)McGrath et al. 2007( باشند
ايجاد ارقام هيبريد وابسته به توانايي اصلاح كننده در شناخت 

لا در توليد هيبريد داشته هاي والديني است كه كارايي بالاين
ها استفاده بيني عملكرد هيبريدهاي مختلفي براي پيشروش. باشند

هاي والديني كه به دليل پوشش عملكرد لاين) الفشده كه شامل 
-دادن اثرات غالبيت قوي براي صفت عملكرد، به طور معتبر پيش

دين، والهاي داي آلل تلاقي) بباشد؛ هيبريد نمي ظهوركننده بيني
 قابليت تركيب پذيري عمومي و خصوصي؛ بررسي آزمون تلاقي و

ي، يفاصله ژنتيكي والدين كه از طريق اطلاعات جغرافيا) ج
هاي اي و نشانگرهاي شجرهمورفولوژيكي، داده خصوصيات

ها با ارزيابي لاين .)Virmani 1994(شود مولكولي حاصل مي
پذيري، هاي مرسوم تلاقي و بررسي قابليت تركيباستفاده از روش
باشد، اي وسيع ميهاي مزرعهگير و نيازمند ارزيابيپرهزينه، وقت
ت ها به سرعبا افزايش تعداد اينبردها، تعداد تلاقيضمن اينكه 
و در بسياري مواقع ارزيابي تمام تركيبات ممكن يابد افزايش مي
  .)Hallauer and Miranda 1988(باشد مقدور نمي

دليل چند شكلي بالا، توارث به) SSR(هاي ريزماهواره نشانگر
پذيري و همبارز بودن، نشانگرهاي مطلوبي براي دامنه وسيعي از 

ها از جمله تهيه نقشه ژنتيكي، گزينش به كمك نشانگر، كاربرد
مطالعات ژنتيك جمعيت و مشخص كردن تغييرات ژنتيكي در 

نشانگرهاي ريزماهواره . )Kalia et al. 2011(ژرم پلاسم هستند 
دهند و با توجه به سطح بالاتري از چند شكلي را نشان مي عموما

هاي فراواني تعداد آلل در هر جايگاه حتي قادر به تمايز بين رگه
. (Nachit et al. 2001; Hajmansur et al. 2010)  مشابه نيز هستند

انواع مختلف از نشانگرهاي بيوشيميايي و مولكولي در چغندرقند 
اند كه در ميان انواع نشانگرهاي توليد و مورد استفاده قرارگرفته

                                                            
1 Incompatible 

هاي بسيار مطلوب، با توجه به ويژگي SSRمولكولي، نشانگرهاي 
. اي در زمينه ژنتيك و اصلاح اين گياه داشته استكاربرد گسترده

دهد تا روابط آللي در زه مياجا SSRماهيت همبارزي نشانگرهاي 
اين ويژگي به خصوص . ميان ارقام به خوبي تخمين زده شود

عنوان محصول خود ناسازگار و براي برنامه اصلاحي چغندرقند به
در چغندر قند، . (Rae et al. 2000) افشان مناسب استدگرگرده

هاي ژنتيكي بر اساس اين و نقشه شده تهيه SSRچند صد نشانگر 
 .Laurent et al. 2007; McGrath et al) باشدمي موجودنشانگرها 

قدرتمند براي ارزيابي  يبه عنوان ابزار SSRنشانگرهاي . (2007
 همچنين ارقام وحشي يافت شده تنوع ژنتيكي در چغندر قند و

اي ها به طور گستردهاين نشانگر. (Richards et al. 2004)است 
هاي مختلف چغندر براي تجزيه و تحليل ژنتيكي جمعيت در گونه

در كه   (Arnaud et al. 2003; Viard et al. 2004) انداستفاده شده
گياه جريان ژن و اينترگرسيون از  :ي از قبيلاين راستا، موضوعات

 ،)Viard et al. 2002( چغندر قند به خويشاوندان وحشي آنها
 Arnaud تنوع ژنتيكي و بررسي ساختار جمعيت چغندر وحشي

et al. 2003)( يلوژنتيكيو بررسي روابط ف Viard et al. 2002; 

Arnaud et al. 2003; Fénart et al. 2008; Arnaud et al. 2009)(  
ها در زمينه با اين حال، گزارش .استقرار گرفتهبررسي  مورد

 SSRهاي تنوع ژنتيكي ژرم پلاسم چغندرقند با استفاده از نشانگر
  .(Li et al. 2010) اندك هستند

)2005( Chougan هاي ذرت ايراني و لاينبندي به منظور گروه
رس تا لاين متوسطينبرد ا 52هاي هتروتيك، تعداد تعيين گروه
نشانگر  46 رت ايراني در مزرعه ارزيابي و با استفاده ازديررس ذ

SSR براساس فاصله ژنتيكي . شدها مشخص بين اينبرد رابطه
ها به چهار گروه مجزا طبقههاي ريزماهواره، لاينمبتني بر نشانگر

اي موجود بندي شدند كه تا حد زيادي منطبق با اطلاعات شجره
 روه بيشترين فاصله ژنتيكي را بادو گروه از اين چهار گ .آنها بود

هاي بين اين دو گروه اين در حالي است كه هيبريد. هم داشتند
معتقد  Melchinger )1999(. بيشترين عملكرد را در ايران دارند

ها از زمينه ژنتيكي نزديكي برخوردار باشند و كه لاينياست زمان
ها وجود نداشته باشد شواهد فنوتيپي كافي براي تعيين شجره آن

هاي اينبرد به ابزار مفيدي جهت انتساب لاين SSRنشانگرهاي 
  .باشندهاي هتروتيك شناخته شده ميگروه
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ر به چغندرقند، تحقيق حاض o-هاي تيپبا توجه به اهميت لاين
والديني با استفاده از  o-هاي تيپبررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

بررسي ارتباط بين هاي ريزماهواره و صفات عملكردي و نشانگر
 .فاصله ژنتيكي و هتروزيس نتاج پرداخته است

  
   هامواد و روش

  مواد ژنتيكي   
در . شد استفاده) 1جدول (والدي  O-لاين تيپ 9در اين مطالعه از 

كـرج سـينگل كـراس     تحقيقات چغندرقنداضر در موسسه حال ح
هـاي تجـاري مـورد    عنوان والـدين مـادري هيبريـد   ها بهاين لاين

والـد مـادري رقـم     7112×436براي مثـال  . گيرنداستفاده قرار مي
 Sadeghian)باشند والد مادري رقم شريف مي 419×474جلگه و 

2005).  
   مورفولوژيكي ارزيابي
-سينگل نتاج 36 و گرفت انجام والدين بين 9×9 آللداي تلاقي

 طرح قالب در شاهد 4 و والد 9 همراه به تلاقي از حاصل كراس
 كمال مزرعه در 1390 ماه ارديبهشت در تكرار 3 با 7×7 لاتيس
 8 رديف 3 شامل كرت هر. گرفتندقرار ارزيابي مورد كرج آباد

 دستگاه با بذور كاشت. بود مترسانتي 50 رديف فاصله با متري
 كشت، براي زمين سازيآماده عمليات. گرفت انجام كار بذر

 انجام معمول روال طبق اريآبي و آفات و هرز هايعلف كنترل
 هر هايريشه. شد برداشت 1390 ماه آبان در محصول. گرفت
 و شمارش سرزني، چغندركن، دستگاه با برداشت از پس كرت
. شد نظر گرفته در) RY( ريشه عملكرد عنوانه ب كه شدند توزين
 كارخانه آزمايشگاه به خمير تهيه جهت شستشو، از پس هانمونه
 نمونه يك ژنوتيپ هر از آزمايشگاه در. شد الارس اصفهان قند

 به كيفي تجزيه جهت ها، نمونه فوري انجماد از پس و تهيه خمير
 بذر تهيه و اصلاح تحقيقات موسسه قند تكنولوژي آزمايشگاه
 بتالايزر دستگاه از استفاده با آزمايشگاه در. شد منتقل چغندرقند
 قند عملكرد. شد گيري اندازه ريشه خالص و ناخالص قند محتوي
 قند محتوي در ريشه عملكرد حاصلضرب از) SY( ناخالص
 .)Biancardi et al. 2010(شد  حاصل ناخالص

  ارزيابي مولكولي 

 .شـد سـتفاده  ا  DNAجهـت اسـتخراج   ايهسه هفت يهاگياهچه از
بوته از هر والد بـه صـورت تصـادفي     8هاي برگ بدين ترتيب كه

بـا اسـتفاده از    ژنوتيپ 72از به صورت تك بوته  DNAانتخاب و 
 ســپس. شــداســتخراج  Murray and Thompson )1998(روش 
) NANODROP 9600(هـا بـا دسـتگاه اسـپكتروفوتومتري     نمونه

 22مطالعـه تعـداد    در اين. مورد ارزيابي كمي و كيفي قرار گرفتند
با ميزان اطلاعات چنـد شـكلي     EST-SSR و SSR آغازگرجفت 

در هر گـروه  طوري انتخاب شدند كه از منابع مختلف ) PIC(1بالا
 PCRمحلـول  . )2جدول ( لينكاژي حداقل دو نشانگر قرار گرفت

 DNAنـانوگرم   30ميكروليتري حاوي  10ها در حجم براي نمونه
ــومي،  ــي 1/0ژن ــول مميل ــدم ــوط نوكلئوتي ــا خل  dNTPs( ،3/0(ه

پيكومــول از آغــازگر رفــت  08/0پيكومــول از آغــازگر برگشــت، 
 ´5در انتهـاي  M13 (5´-tgtaaaacgacggccagt-3´)دارشده با دنباله

(Schuelke, 2000) ،05/0  ــول  M13 (IRD700/800)پيكومـــ
واحـد   5/0مول كلريد منيـزيم،  ميلي 5/1نشاندارشده با فلورسنت، 

بـا توجـه بـه اينكـه در     . تهيه شـد  Taq DNA polymeraseآنزيم 
امكان تفكيك همزمـان دو آغـازگر وجـود داشـت، از     الكتروفورز 

 PTCترموسـايكر   هـا در نمونـه . دار استفاده شدهاي دنبالهآغازگر

200 (Bio-Rad Laboratories Inc.)    ــه در آن ــد ك ــرار گرفتن ق
در دماي  سازي اوليهبه صورت يك چرخه واسرشت  PCRواكنش

ثانيـه   30چرخه شامل  35دقيقه و  3به مدت  گرادسانتيدرجه 95
ثانيه در دماي اتصال  45، )سازيواسرشت( گرادسانتيدرجه 94در 

و ) بسط قطعات(گراد سانتيدرجه 72ثانيه در دماي  45آغازگرها، 
 10گـراد و بـه مـدت    سـانتي درجـه  72يك مرحله بسط نهايي در 

نشاندار شده با  PCRمحصولات حاصل از . ي شدريزدقيقه برنامه
IRD700  وIRD800  در  به نسبت مساوي با هم مخلوط شـدند و

درصــد بــا كمــك  5/6آميــد اكريــلالكتروفــورز عمــودي ژل پلــي
 ,DNA Analyser 4300 (LI-COR Inc., Lincoln, NEدسـتگاه 

USA.)  نشـانگرهاي حاصـل برحسـب    . تفكيك و ارزيابي شـدند
صورت جفت باز با اسـتفاده از  ه حضور باندها و بحضور يا عدم 

هـا را  امتياز دهي شده و مـاتريس دو تـايي از داده   Saga افزار نرم
هاي آماري عنوان ورودي براي تجزيهاين ماتريس به. تشكيل دادند

 .مورد استفاده قرار گرفت

                                                            
1 Polymorphism information content 
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  ورفولوژيكي و مولكوليهاي والديني چغندرقند مورد استفاده در ارزيابي مفهرست لاين -1جدول

  خصوصيت نام رديف خصوصيت  *نام  رديف
 مقاوم به بولتينگ - مونوژرم ديپلوييد  7112 6 مونوژرم ديپلوييد 452  1
  مونوژرم ديپلوييد  419 7 مونوژرم ديپلوييد 231  2
  مونوژرم ديپلوييد  SB36 8 مونوژرم ديپلوييد 436  3
  لوييدمونوژرم ديپ  261 9 مونوژرم ديپلوييد 474  4
       مونوژرم ديپلوييد 428  5

 .گيرند و نام ديگري ندارندها مورد استفاده قرار ميهستند كه در موسسه تحقيقات چغندرقند كرج نيز با همين شماره  O-هاي تيپها، نام لايناين شماره* 
 

  مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده  -2جدول 
موزوميكرو مكان منبع  ('3-'5)ت و برگشت توالي رف  نام نشانگر نوع نشانگر 

F:  ACTTCAACCACTATCACAAAGTGAG 
R:  ATCTTATGCTGCCATGACCA 

KWS institute 2 SSR 2KWS 

F:  CATTGARCAACAGAGCCCWG 
R:  GATGGGTTGAGGTGGAAGAT Cureton et al. 2002 - SSR Bmb3 

F:  TTCTTGCTTGTGGAAGTGGC 
R:  AGGATCAAAAGCATGGGCCT Schneider et al. 1999 6 SSR cmo 

F:  TGGCAGCAAAGTGATGGCTT 
R:  TTCAAATGCTCAGGACGGGA Schneider et al. 1999 5 SSR badh 

F:  ACCAAATGACTTCCCTCTTCTT  
R:  ATGGTGGTCAACAATGGGAT Laurent et al. 2007 9 SSR Bvm3 

F:  ATTAGAATAGCATCAATTGTGG 
R:  CCTTATAGTTGGAATTGAGAAA Laurent et al. 2007 8 SSR FDSB1007 

F:CAGGCATGAGTAGCATGAACTAAAG 
R:GCTGGATGCTGACAACTATGAAAC Laurent et al., 2007 3 SSR FDSB1027 

F:  TTCACCGCCTGAATCTTTTC 
R:  CGACGAAGAATCGGGTAAAA Laurent et al. 2007 7 EST_SSR FDSB1250 

F:  AATTTAAACGCGAGAGCAGC 
R:  TCAGCTTCTGGGCTTTTTGT Laurent et al. 2007 2 EST_SSR FDSB1300 

F:  TTGAAGGCTCACCTCAAACAAA 
R:  CTGTTGCTGTTGCTGTTGCT Laurent et al., 2007 9 EST_SSR FDSB1427 

F:  GCAAAAACCCAAAACCCTTT 
R:  TTTCTCTCTCCTCCTCTTCCTC Laurent et al. 2007 7 EST_SSR FDSB502 

F:  TTCTGGGGATGATTTCTTCG 
R:  CCGGGACAGAGAGAACAGAG Laurent et al. 2007 6 EST_SSR FDSB568 

F:  TCAATCCATCTCTATTCTCTCCG 
R:  GTCATGGTTGGTCGATCCTT Laurent et al. 2007 3 EST_SSR FDSB957 

F:  ACCGATCACCAATTCACCAT' 
R:  GTTTTGTTTTGGGCGAAATG Richards et al. 2004 5 SSR SB04 

F:  AAATTTTCGCCACCACTGTC  
R:  ACCAAAGATCGAGCGAAGAA Richards et al. 2004 4 SSR SB06 

F:  TGTGGATGCGCTTTCTTTTC  
R:  ACTCCACCCATCCACATCAT Richards et al. 2004 4 SSR SB07 

F-ACAGCAAGATCAGAGCCGTT' 
R-TGGACCCACCATTTACATCA  Richards et al. 2004 3 SSR SB13 

F:  CACCCAGCCTATCTCTCGAC  
R:  GTGGTGGGCAGTTTTAGGAA Richards et al. 2004 5 SSR SB15 

F:  ACACACTTTCTGTCTCCTCTA 
R:  CTCAGTACTCTCCATCTCCAT McGrath et al. 2007 8 SSR USDA29 

F:  CAAAAGCTCCCTAGGCTT  
R:  ACTAGCTCGCAGAGTAATCG McGrath et al. 2007 6 SSR GTT1 

F:  AAGACTACGTGGATCCACCA 
R:  ATAGGCACATGAGAGTCACG McGrath et al. 2007 1 SSR BQ583448 
F:  TGTCTACACCGTCTTCTCTG/ 
R:  TGCTAGTGCTGCTCCAATGA McGrath et al. 2007 1 SSR BQ588629   
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  هاتجزيه و تحليل داده

 والدي هايلاين بين مورفولوژيك هايداده ايخوشه تجزيه
. گرفت انجام وارد روش به و عملكردي صفات براساس

 و ريشه عملكرد براي )MPH( والدين ميانگين به نسبت هتروزيس
 .Makumbi et al( آمد بدست زير رابطه از نيز قند عملكرد

2011:(   

 MPH= (F1-MP) /MP×100                              ) 1 رابطه(

 ميانگين MP و هيبريد عملكرد ميانگين F1 رابطه اين در كه
  .باشدمي والد دو عملكرد

 والدي هايلاين GD)( ژنتيكي فاصله بين همبستگي روابط
-سينگل عملكرد و مولكولي نشانگرهاي از استفاده با چغندرقند

 ساده همبستگي با والدين ميانگين به نسبت هتروزيس و هاكراس
 SAS9.1) (SASInstitute در ساده خطي رگرسيون و پيرسون

  .گرفت انجام 2001
اطلاعات توصيفي  18×72تفاده از ماتريس هاي مولكولي با اسداده

نشانگرها از جمله تعداد آلل، فراواني آلل اصلي، اطلاعات چند 
و هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار با  )PIC(شكلي 

حاصل  )Powermarker v3.25 )Liu 2002استفاده از نرم افزار 
ميزان اطلاعات چند شكلي معادل تنوع ژنتيكي بوده و قدرت . شد

هاي مكان ژني نشانگر تفكيك يك نشانگر را به واسطه تعداد آلل
 دهدها در جمعيت تحت مطالعه نشان ميو فراواني نسبي اين آلل

)Senior et al. 1998(. PIC براي هر جايگاهSSR   با استفاده از
  :فرمول زير محاسبه شد

                                           ) 2رابطه (

ها در آن تعداد آلل kو ام i فراواني آلل  كه در اين رابطه
  .باشدجايگاه ژني مي
 فاصله ژنتيكي والدين به روشPopGene32  افزاربا استفاده از نرم

)1972( Nie   محاسبه و دندروگرام والدين با استفاده از ضريب
  . ترسيم شد UPGMAني و روش 

  
    نتايج و بحث

مورد   EST-SSRو  SSRجفت آغازگر 22در اين تحقيق از بين 
چند شكلي نشان نداد و در سه آغازگر  badhبررسي، آغازگر 

BQ583448، cmo و FDSB1427 نتايج نشان . باندي تكثير نشد
 18از ) آلل در هر جايگاه 7/4با متوسط (آلل  89داد كه تعداد 

 .د مطالعه تكثير شدندژنوتيپ مور 72جفت نشانگر ريزماهواره در 
ترتيب مربوط به به(آلل  13تا  دوها در هر جايگاه از تعداد آلل

تا  123ها در دامنه و طول قطعات آلل) KWS 2و GTT1نشانگر 
اي از الگوي نواري نمونه). 3جدول(باز قرار داشتند جفت 294

والدي در  O-هاي تيپدر تعدادي از لاين FDSB502 نشانگر
) PIC(ميزان اطلاعات چند شكل . داده شده است نشان 1 شكل

متغير  858/0تا  156/0اي در فاصله هاي ربزماهوارهبراي جايگاه
در اين آزمايش، ). 3جدول (داشت  50/0بوده و ميانگيني برابر 

و ميانگين  575/0برابر ) He(ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار 
محاسبه شد  35/0برابر ) Ho(هتروزيگوسيتي مشاهده شده 

با تعداد آلل  FDSB502 و 2KWSهاي بنابراين نشانگر). 3جدول (
به ترتيب (زياد و دارا بودن مقادير اطلاعات چند شكلي بالا 

، بيشترين كارائي را در جهت )798/0و  858/0برابر با  PICمقادير 
تنوع آللي حاصل  .هاي چغندرقند داشتندشناسايي مولكولي لاين

آللي بدست آمده توسط  2- 11لعه قابل مقايسه با تنوع در اين مطا
)2004( Richards et al.  هاي اي از ژنوتيپاست كه در مجموعه

. هاي ريزماهواره حاصل شدچغندرقند با استفاده از نشانگر
)2010( Smulders et al. نيز گزارش كردند كه بر اساس نشانگر-

رقم ديپلوييد و  40هاپلوتايپ در  3-21هاي مولكولي بين 
  .تريپلوييد تكثير شد

جفت  18در اين مطالعه سطح بالاي چندشكلي بدست آمده از 
و ميانگين  858/0تا  156/0بين  PIC(ژنوتيپ  72نشانگر بر روي 

حاوي اطلاعات مفيد  هايدر واقع بيانگر وجود ريزماهواره) 5/0
در واقع ميزان چندشكلي در يك گونه به طور زياد . باشدمي

هاي انتخابي و نوع نشانگر پلاسم، تعداد لاينوابسته به نوع ژرم
  . )Richards et al. 2004(مولكولي دارد 

و ضريب  UPGMAاي با استفاده از الگوريتم نتايج تجزيه خوشه
). 2شكل (هاي والدي را در دو گروه مجزا قرار داد ني ژنوتيپ

بود كه با استفاده از  .Li et al) 2010(اين نتيجه در تطابق با نتايج 
خوبي از نشانگر ريزماهواره، والدين بذري چغندرقند به 23

بندي، در روش گروه .شدندمتمايز والدين گرده افشان پدري 
  كلاستر حداقل فاصله ژنتيكي را داشته و  يك  داخل   هايژنوتيپ
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  لاين والدي چغندرقند 9ژنوتيپ از  72اي مورد استفاده در هاي ريزماهوارهاطلاعات مربوط به جايگاه -3جدول 

(bp) نام نشانگر آلل اصليفراوانيدامنه باند آللتعداد   He Ho PIC 
2KWS 228-262 0.207 13 0.871 0.345 0.858 
Bmb3 262-282 0.533 6 0.66 0.317 0.534 

BQ588629 162-192 0.672 4 0.509 0.437 0.473 
Bvm3 123-188 0.464 7 0.686 0.470 0.639 

FDSB1007 278-294 0.804 4 0.330 0.127 0.299 
FDSB1027 207-235 0.506 7 0.670 0.610 0.630 
FDSB1250 176-184 0.517 3 0.545 0.151 0.444 
FDSB1300 130-146 0.724 3 0.432 0.230 0.386 
FDSB502 272-320 0.300 10 0.819 0.424 0.798 
FDSB568 222-248 0.441 4 0.683 0.337 0.431 
FDSB957 138-142 0.674 2 0.440 0.217 0.343 

SB04 192-208 0.543 6 0.791 0.51 0.721 
SB06 175-181 0.622 2 0.475 0.209 0.367 
SB07 274-294 0.911 3 0.164 0.076 0.156 
SB13 139-151 0.482 3 0.595 0.386 0.510 
SB15 153-185 0.613 5 0.557 0.452 0.504 

USDA29 145-157 0.557 3 0.534 0.506 0.436 
GTT1 122-138 0.555 4 0.592 0.488 0.528 
badh€ 800 1 1 - - - 

BQ583448* - - - - - - 
cmo* - - - - - - 

FDSB1427* - - - - - - 
Mean  0.923 4.737 0.575 0.350 0.503 

  اين نشانگر مونومورف بود €.اين نشانگرها قابل تكثير نبودند*
  

  
 261و   36SB،419 ،452، 428هاي به ناموالديني چغندرقند  o-هاي تيپاز لاين) ژنوتيپ(بوته  8در  FDSB502الگوي نواري نشانگر -1شكل

  .گيرند و نام ديگري ندارندها مورد استفاده قرار ميهستند كه در موسسه تحقيقات چغندرقند كرج نيز  با همين شماره  O-هاي تيپها، نام لايناين شماره* 
  

و از طرف ديگر ) ترينمتشابه(باشد ميزان تنوع بين آنها محدود مي
كلاسترهاي مختلف حداكثر فاصله ژنتيكي را از هاي ژنوتيپ

 .)ترينمتنوع(تر است يكديگر داشته و دامنه تنوع بين آنها وسيع
هاي مورد در اين مطالعه با وجود تشابه مولكولي زياد بين ژنوتيپ

 GDو حداكثر مقدار  014/0برابر  GDحداقل مقدار (بررسي 
 اره قادر به گروه، نشانگرهاي ريزماهو)4جدول ) (117/0برابر 

هاي مطالعات ديگر نيز نشان داده كه نشانگر. بندي شدند
هاي هتروتيك ريزماهواره در تخمين تنوع ژنتيكي و تعيين گروه

اند بين ارقام داراي وابستگي ژنتيكي زياد، براي بسيار كارآمد بوده
)Hajmansur et al. 2010(. دست آمده بين ه اختلاف ژنتيكي ب

طور قابل توجهي هاي اصلاحي چغندرقند در اين مطالعه بهلاين
 ;Arnaud et al. (2003كمتر از تنوع ژني توصيف شده توسط 

باشد كه با هاي وحشي چغندرقند ميروي جمعيتبر  (2009
اين نتيجه كه در اثر . اندحاصل شده SSRهاي استفاده از نشانگر

هاي شديد براي منوژرمي در اينبرد هاي اصلاحي و انتخاببرنامه
  .هاي منوژرم مورد مطالعه حاصل شده، قابل انتظار استلاين
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 چغندرقند  O-الديني تيپهاي وفاصله ژنتيكي ني بين لاين -4جدول 

474 261 428 7112 SB36 419 231 436 452 والدين 

1 452 

1 0.046 436 

1 0.014 0.046 231 

1 0.038 0.029 0.055 419 

1 0.072 0.040 0.033 0.068 SB36 

1 0.060 0.025 0.034 0.015 0.044 7112 

1 0.042 0.078 0.057 0.075 0.050 0.054 428 

1 0.042 0.075 0.086 0.117 0.088 0.076 0.085 261 

1 0.088 0.043 0.044 0.065 0.102 0.074 0.058 0.058 474 

  
  ،231، 261، 452 هاي پرمحصولبندي مورفولوژيك نيز والدگروه
، 436هاي كم محصول را در يك گروه و والد SB36و  7112
با وجود ). 3شكل (را در گروه ديگر قرار داد  419و  428، 474

بندي لاين ها بر اساس ، گروه)4جدول (ها تشابه بالا بين ژنوتيپ
بندي تا حد زيادي با گروه) 2شكل(هاي مولكولي نشانگر

مطابقت  )3شكل(ها براساس صفات عملكردي مورفولوژيكي لاين
نظر كه هر دو از  474و  428هاي داشت، به طوري كه لاين

تر بودند، ها ضعيفوالد عملكرد ريشه و قند نسبت به بقيه
هاي بندي مولكولي نيز با هم در يك گروه و لاينبراساس گروه

بندي نيز در گروه 7112 و  231، 452داراي عملكرد بالا يعني 
  .مولكولي در يك گروه قرار گرفتند

  
  

 18بر اساس ) 1جدول(والديني چغندرقند  o-لاين تيپ 9بندي گروه-2شكل 
و فاصله  UPGMAاي با استفاده از روش تجزيه خوشه  SSRنشانگر مولكولي

 .ژنتيكي ني

در تحقيقي كه بر روي مطابقت دندروگرام حاصل از صفات 
مورفولوژيك و مولكولي انجام شده است مشخص شد كه هرگاه 

دهند اطلاعات مولكولي بين دو ژنوتيپ شباهت ژنتيكي نشان مي
همچنين  دو از نظر مورفولوزيكي نيز مشابه يكديگر هستنداين 

هايي كه از نظر صفات مورفولوژيك با هم اختلاف زيادي ژنوتيپ
دارند از نظر تشابه ژنتيكي نيز كمترين تشابه را نشان دادند 

(Burstin and Charcosset 1997).  در اين تحقيق همبستگي
هاي داري ميان فاصله ژنتيكي محاسبه شده بر اساس نشانگرمعني
SSR  نتايج تجزيه ). 5جدول (و مقادير هتروزيس مشاهده نشد

خطي نيز بيانگر وجود رابطه ) 4شكل(رگرسيون ساده خطي 
هاي مولكولي و ضعيف بين فاصله ژنتيكي بر اساس نشانگر

. عملكرد هيبريدها در دو صفت عملكرد ريشه و عملكرد قند بود
 Xiao et  دست آمده در اين مطالعه با نتايج ديگر محققيننتيجه به

al. (1996)،  Dreisigacker et al. (2005)وMohsenifard et al. 

هاي ريزماهواره براي تعيين فاصله كه همگي از نشانگر (2011)
 ژنتيكي استفاده كرده بودند و ارتباطي بين فاصله ژنتيكي مبتني بر
اين نشانگر مولكولي و كارايي هيبريد مشاهده نشده بود، مطابقت 

همبستگي بين فاصله ژنتيكي والدين براساس . و همسويي دارد
م مورد نشانگر و كارايي هيبريد به ميزان زيادي به ژرم پلاس

با مطالعه  .Zhang et al) 1996( طوري كهمطالعه بستگي دارد، به
  متفاوتيجمعيت مختلف برنج، نتايج  چهار  از  داده   سري چهار 
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براي دو  MPH)( هاي والدي با عملكرد هيبريد و هتروزيس نسبت به ميانگين والديندر بين ژنوتيپSSR هاي همبستگي فاصله ژنتيكي ني بر اساس نشانگر -5جدول

  )SY(و عملكرد قند ) RY(صفت عملكرد ريشه 
 MPH)(هتروزيس نسبت به ميانگين والدين عملكرد هيبريد

 عملكرد شكر عملكرد ريشه عملكرد شكرعملكرد ريشه صفات  
 0.226- 0.180- 0.318- 0.316-   فاصله ژنتيكي 
 0.205 0.315 0.048 0.041  سطح احتمال 

  

  
  اي واردبر اساس صفات كمي عملكرد ريشه و عملكرد شكر با استفاده از روش تجزيه خوشه) 1جدول(والديني چغندرقند  o-لاين تيپ 9ندي بگروه-3شكل 

  
از ارتباط فاصله ژنتيكي مبتني بر نشانگر مولكولي و كارايي 

گزارش . دست آوردنده هيبريد براساس جمعيت مورد بررسي ب
ي بدست آمده از يك سري داده به كردند كه هتروزيس و همبستگ

-تواند بهداري دارد كه اين موضوع ميسري ديگر، تفاوت معني

همچنين شبيه بودن . دليل پيچيدگي پايه ژنتيكي هتروزيس ياشد
هاي مورد مطالعه در اين تحقيق و عدم وجود فاصله ژنتيكي لاين

ر بين داتواند يكي از دلايل عدم همبستگي معنيآشكار بين آنها مي
فاصله ژنتيكي مبتني بر نشانگر و كارايي هيبريد باشد كه اين 

نيز .Kwon et al ) 2002( عمل آمده توسطموضوع در بررسي به
صفات و  پذيريعلاوه براين، وراثت. مورد تاييد قرار گرفته است

-تواند در ايجاد عدم همبستگي موثر باشد، بهنوع عمل ژن مي

ل كننده صفات مربوطه داراي اثر هاي كنترطوري كه هرچه ژن
دار غالبيت بيشتري باشند، امكان دستيابي به همبستگي معني

شايد يك دليل عمده همبستگي ضعيف، پيوستگي  .بايدافزايش مي
-هاي مربوط به عملكرد ميQTLهاي ژني نشانگرها با كم مكان

عنوان يك هاي مولكولي به توان از نشانگردر واقع زماني مي. باشد
هاي بيني كارايي هيبريد استفاده كرد كه ژنابزار مفيد در پيش

هاي لينكاژي اشباع شده كنترل كننده صفات مهم روي نقشه
 .ها داشته باشندQTLها پيوستگي قوي با انتخاب شوند و نشانگر

)1992(   Bernardo    درصد   30 - 50   حداقل   بودن  همبسته  
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GD  
نشانگر  18بر اساس ) GD(با فاصله ژنتيكي ) SY(ارتباط بين عملكرد قند هيبريد ) ، ب)GD(با فاصله ژنتيكي ) RY(ارتباط بين عملكرد ريشه هيبريد  )الف -4شكل 
SSR هاي والديني چغندرقند محاسبه شده روي لاين 

  
هاي مولكولي را از شرايط ت كمي و نشانگرهاي ژني صفامكان

ضروري براي پيش بيني موثر هيبريد توسط نشانگر مولكولي 
بيني اي است كه پيشاگرچه هتروزيس پديده پيچيده .دانسته است

، )Melchinger 1999(آن از طريق فاصله ژنتيكي مشكل است 
-ولي با اين وجود، انتخاب نشانگرهاي داراي پيوستگي با مكان

هاي ژني دخيل در عملكرد، استفاده از تعداد نشانگر بيشتر به 
ها در تر ژنوم و استفاده از اين نشانگرمنظور پوشش دادن كامل
و در نهايت  RAPD و AFLPها نظير تعامل با ساير نشانگر

تواند در هاي بيشتر ميهاي والديني و بررسي تلاقيافزايش لاين
 انتخاب والدين مناسب جهت تلاقي ها دري نشانگرايارزيابي كار
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طور كلي به .)Makumbi et al. 2011(هاي آتي سودمند باشد 
شرايط ضروري براي پيش بيني عملكرد هيبريد بر اساس 

اثرات غالبيت ) هاي مولكولي شامل الفهتروزيگوسيتي نشانگر
وجود همبستگي منفي بين ) ب ؛قوي براي صفات مورد نظر

پذيري بالاي صفات مورد وراثت) ج ؛ها در والدينفراواني آلل
هاي آللي بودن دامنه تغييرات در متوسط فراواني پايين) د ؛نظر

-به نشانگر QTLدرصد از  30- 50پيوستگي حداقل ) ه ؛والدين

هاي مولكولي درصد از نشانگر 20- 30بيش از ) و ؛هاي مولكولي
  .)Bernardo 1992(نباشند  QTLپيوسته به غير

با نواحي كدشونده ژنوم  SSR– ESTاز آنجا كه نشانگرهاي 
ساير رسد بهتر از ، به نظر مي)Kalia et al. 2011( بستگي دارد

نشانگرهاي متداول بتواند امكان ارزيابي مستقيم تفاوت هاي 
گر را در ژنتيكي را در بين جفت والدين فراهم كرده و اصلاح

گيري براي انتخاب والدين تلاقي براي ايجاد رقم جديد تصميم
با توجه به اينكه در اين مطالعه در درجه اول بررسي  .كمك كند

نگرهاي مولكولي موردنظر بود و از ها با نشاتنوع ژنتيكي لاين
فراواني آللي SSR– ESTنسبت به   SSRآنجا كه نشانگرهاي

و   SSR، بنابراين از نشانگرهاي)Kalia et al. 2011(بيشتري دارند 
SSR–EST  ها بهبندي لايند تا تفكيك و گروهشهر دو استفاده-

  .خوبي صورت گيرد
آميزي براي پيش بيني موفقيت طورهرچند نشانگرهاي مولكولي به

، )Reif et al. 2003(هايي نظير ذرت هتروزيس در گونه
 )Diers et al. 1996(و كلزا  )Cheres et al. 2000(آفتابگردان 

استفاده شده، ولي گزارشات در زمينه اين جنبه كاربردي 
نشانگرهاي مولكولي يعني تعيين گروه هاي هتروتيك و شناسايي 

باشد و بنابراين تركيبات والدي مناسب در چغندرقند موجود نمي
هاي پژوهش حاضر از اهميت خاصي در زمينه كاربرد نشانگر

ره در بررسي الگوهاي هتروتيك در چغندرقند برخوردار ريزماهوا
  . باشدمي

  گيري نهايينتيجه
نتايج نشان داد كه انتخاب يك مجموعه نسبتا كم اما داراي ميزان 

PIC تواند در گروهخوبي ميهاي ريز ماهواره بهبالا از نشانگر-

  . دباش  بخشنتيجه  مشابه  بسيار  هايلاين  و تمايز  بندي ژنتيكي
  

گويي كننده در برآورد هاي با ارزش پيشبراي دستيابي به نشانگر
از  كار استفاده ترين راهمناسب و هتروزيس، هيبريد پتانسيل
-هاي داراي پيوستگي بالا با صفات مربوط به عملكرد مينشانگر

هاي داراي لينكاژ قوي با فاصله ژنتيكي مبتني بر نشانگر. باشد
تري از برآورد بيني مطمئنكمي، پيشهاي ژني صفات مكان

 . هتروزيس ارائه خواهند داد

  تشكر و قدرداني 
تهيه مواد ژنتيكي اين  ه دليلاز آقاي دكتر سيد يعقوب صادقيان ب

همچنين بخش مولكولي اين پروژه در . شودآزمايش تشكر مي
آلمان انجام گرفت كه از آقاي دكتر لوتار  JKIموسسه تحقيقات 
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