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 10آفتابگردان آجیلی  با استفاده از  هتود 50 بین و درون ژنتیکی تنوع

هاي ژنی  نشانگر ریزماهواره مورد ارزیابی قرار گرفت. تعداد آلل در مکان

. تعداد آلل مؤثر بین بودژنی آلل به ازاي هر مکان 1/2با میانگین  3تا  2بین 

با  ORS1088ژنی در مکان 468/1 و ORS785ژنی در مکان 948/1

. بیشترین میزان هتروزیگوسیتی مورد انتظار شد برآوردآلل  825/1نگین میا

ژنی ) در مکان268/0و کمترین آن ( ORS785ژنی ) در مکان484/0(

ORS1088  د. میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شبرآورد

بود. محتواي اطلاعات چند شکلی  722/0و  435/0شده به ترتیب برابر 

)PIC( ژنی در مکان 573/0ن بیORS785  ژنی در مکان 334/0و

ORS1088  اصلی  مختصاتبرآورد گردید. تجزیه به  503/0با میانگین

)PCoA(  از واریانس کل 71/31مجموعا اول نشان داد دو مؤلفه اصلی %

هاي آفتابگردان آجیلی مورد مطالعه بندي تودهرا توجیه می نمایند. گروه

، Completeژنتیکی نی و با استفاده از الگوریتم براساس ضریب فاصله 

گروه مجزا قرار داد. تجزیه واریانس مولکولی نشان داد تنوع  3ها را در آن

هاي باشد. بنابراین در برنامهها بیشتر از تنوع بین تودها میدرون توده

  ها انجام داد.توان انتخاب را درون تودهنژادي آفتابگردان آجیلی، می به

  

آفتابگردان، تجزیه واریانس مولکولی، تجزیه  :کلیدي هايواژه

  محتواي اطلاعات چندشکل، نشانگرهاي مولکولی اي، خوشه

 

 

In this study, genetic variability among and within 50 

confectionery sunflower populations was investigated using 

10 microsatellite markers (SSR). The number of alleles per 

locus ranged from 2 to 3 with an average of 2.1. The number 

of effective alleles per locus was estimated from 1.948 (locus 

ORS785) to 1.468 (locus ORS1088) with an average of 1.825. 

The highest expected heterozygosity (0.484) was estimated for 

ORS785 locus and the lowest one (0.268) estimated for 

ORS1088. The mean of expected and observed heterozygosity 

was 0.435 and 0.722, respectively. Polymorphic information 

content varied between 0.572 in ORS785 locus and 0.334 in 

ORS1088 with an average of 0.503. A principal co-ordinates 

analysis (PCoA) showed that the first two Eigen-values 

explained 31.71% of the cumulative variation. Cluster analysis 

based on complete algorithm and Nei genetic distance grouped 

the studied populations in 3 main classes. Analysis of 

molecular variance revealed that the high part of total 

variation was due to within populations. So it will be better to 

do selection within populations in breeding programs. 
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مقدمه     

متعلق به  (.Helianthus annuus L)آفتابگردان 

- یکساله، دگرگرده گیاهیک و  Asteraceaeخانواده 

 2n= 2x= 34کروموزوم  و دیپلوئید با تعدادافشان 

باشد. آفتابگردان یک سیستم مدل براي مطالعه می

 ,.Paniego et al)باشد ژنومی خانواده آستراسه می

آفتابگردان به دو تیپ روغنی و  . ارقام زراعی(1999

شوند. در نوع آجیلی درصد بندي میآجیلی تقسیم

ي درصد پروتئین درصد بوده و دارا 30روغن کمتر از 

د و جهت مصرف آجیلی مورد استفاده نباشبالایی می

. استان (Lu and Hoeft, 2009)گیرند قرار می

هاي اخیر با اختصاص سطح غربی در سالآذربایجان

هکتار به آفتابگردان آجیلی  27500زیر کشتی معادل 

روغنی پتانسیل قابل هکتار به آفتابگردان  4000و 

این محصول دارد توجهی در تولید 

)http://tabesh.net(.  

شهرستان خوي در استان آذربایجان غربی با 

هکتار قطب اول  16000سطح زیر کشتی معادل 

باشد. بیش تولید دانه آفتابگردان آجیلی در کشور می

هزار خانوار تنها در شهرستان خوي از طریق  10از 

کنند و وجود تنها امرار معاش می کشت این محصول

هاي آجیلی آفتابگردان کشور در خوي بازار بورس دانه

نشان از اهمیت و رونق کشت این محصول در این 

اي از ارقام شهرستان دارد. ارقام محلی قلمی و پسته

مهم آفتابگردان آجیلی کشت شده در استان 

صلاح باشند. تولید و توسعه ارقام اآذربایجان غربی می

شده نقش بسیار مهمی در توسعه کشاورزي و صنایع 

 وابسته و به تبع آن توسعه اقتصادي استان دارد.

تخمین میزان تنوع ژنتیکی به عنوان یکی از 

نگهداري و حفاظت مواد  اي و اساسی در هاي پایهگام

هاي هاي ژن و اجراي برنامهژنتیکی در بانک

ژنتیکی را در نژادي است. کشاورزي نوین تنوع  به

ها کاهش  گیاهان زراعی نسبت به اجداد وحشی آن

یابی به ارقام با عملکرد بالا،  داده است. جهت دست

هاي زیستی و غیر  کیفیت بهتر، تحمل بیشتر به تنش

ها، وجود  زیستی از قبیل مقاومت به آفات و بیماري

. (Laurentin, 2009)تنوع ژنتیکی ضروري است 

تواند براساس انواع اطلاعات میتعیین تنوع ژنتیکی 

مورفولوژیکی، بیوشیمیایی و مولکولی باشد 

(Mohammadi and Prasanna, 2003; Sudre. 

et al., 2007; Goncalves et al., 2009) با این .

 حال، نشانگرهاي مولکولی مزایایی بیش از انواع دیگر

ها را بدون دخالت عوامل نشانگرها دارند و تفاوت

 ,.Binneck et al)نمایندتر ابراز مییعمحیطی سر

2002; Garcia et al., 2004; Goncalves et 
al., 2008; Saker et al., 2005; Souza et al., 

، DNA. از بین نشانگرهاي مولکولی (2008

اي پلیمراز واکنش زنجیره نشانگرهاي مبتنی بر

)PCRو با سرعت  ندا ) به سرعت در حال گسترش

پلاسم را نشان انند تنوع موجود در ژرمتوبیشتري می

، PCRنشانگرهاي مولکولی مبتنی بر  از .دهند

-دلیل پلی) بهSSRها (ریزماهوارههاي نشانگر

بارز، تصادفی و وراثت مندلی هم مورفیسم بالا، توزیع

معتبري جهت مطالعات ژنتیکی هستند از نشانگرهاي 

(Kalia et al., 2011) .SSRاي ها به طور گسترده

هاي آفتابگردان براي شناسایی لاین در تحقیقات

هاي وحشی مورد استفاده قرار خالص، ارقام و گونه

 Yu et al., 2002, Tang and Knapp) اند گرفته

2003, Hvarleva et al., 2007, 
Darvishzadeh et al., 2010, Garayalde et 

al., 2011)اي. در مطالعهTang   وKnapp )2003 (

هاي بومی ها براي ارزیابی تنوع تودهیزماهوارهاز ر

هاي وحشی ارقام زراعی آفتابگردان آمریکا و جمعیت

اخیراً از نشانگرهاي ریزماهواره به  استفاده کردند.

هاي خالص آفتابگردان که در بندي لاینمنظور گروه

آمریکا توسعه یافته بودند، استفاده شده و نشان داده 

کارایی بالایی در تفکیک  که این نشانگرها شد

 Smith et)د نهاي متفاوت دارهاي با شجره لاین

al., 2009)اي در زمینه  هاي گسترده. پژوهش

صفت نشانگر ارتباط تجزیه بررسی تنوع ژنتیکی، 

(Marker-trait association analysis)  و
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هتروزیس در آفتابگردان روغنی انجام گرفته است در 

آفتابگردان آجیلی محدود  ها در حالی که پژوهش

. در این مطالعه تنوع (Dong et al., 2007) است

ژنتیکی آفتابگردان آجیلی با نشانگرهاي ریزماهواره 

  شده است. بررسی

  

  هامواد و روش  

 DNAمواد گیاهی و استخراج 

 توده 50 بین و درون در ژنتیکی تنوع تحقیق این در

نشانگرهاي با ) 1 جدول( آجیلی آفتابگردان

استان که از آنجایی. گردید میکروساتیلت بررسی

غربی با توجه به موقعیت جغرافیایی و آذربایجان

تولید  درشرایط اقلیمی، پتانسیل قابل توجهی 

ها از سطح این استان  اکثر توده آفتابگردان آجیلی دارد

 هايصورت مستقیم از زارعین تهیه شد. تودهو به

دیگر از سایر نقاط کشور که کشت آفتابگردان آجیلی 

 هاتوده از کی هر بذور .آوري شدندمرسوم است جمع

 کشت شده کنترل شرایط در پلاستیکی هايگلدان در

 و انتخاب نمونه 5 توده هر از برگی چهار مرحلۀ در و

، ١)CTAB( برومایدآمونیوممتیلتريستیل روش با

 DNA. گرفت صورت ژنومی DNA٢ استخراج

 TEمیکرولیتر بافر  100ژنومی استخراج شده در 

(10 mM Tris, 1 Mm EDTA, pH 8.0) حل 

 و بودن سالم نظر از DNA کیفیت سنجش برايشد. 

 درصد 1 آگارز با ژلالکتروفورز  از شکستگی، نداشتن

 mM Tris base, 45 mM Boric 45) بافر در

acid, 1 mM EDTA pH 8.0) گردید استفاده .

 داکیومنتیشن ژل دستگاه توسط ژل از برداريعکس
(Gel Logic 212 PRO, Carestream Health, 

Inc., Rochester, NY, USA)  و تاباندن نورUV 

 که گردیدند انتخاب هاییDNAصورت گرفت. 

 و خلوص. بودند ژل بالاي در تیز باند یک داراي

 اسپکتوفتومتري دستگاه در DNAغلظت 

                                                                     
1. Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide 
2. Deoxyribo Nucleic Acid 

(BioPhotometer 6131, Eppendorf, 

Germany) 230و  280، 260هاي  در طول موج 

  بررسی شد. نانومتر

  مراز  اي پلی زنجیره  واکنش

هاي  براي بررسی تنوع ژنتیکی در درون و بین توده 

-نشانگر ریزماهواره آگاهی 10آفتابگردان آجیلی، از 

در حجم نهایی  PCR) استفاده شد. 2بخش (جدول 

انجام گرفت. اجزاء واکنش به ازاي هر  میکرولیتر 15

(با غلظت نهایی  3پلیمراز DNA کنمونه شامل ت

(با  PCRبافر ، میکرولیتر 16/0واحد) به میزان  5/0

(با  MgCl2میکرولیتر،  2برابر) به مقدار  10غلظت

 dNTP میکرولیتر، 1مولار) به میزان میلی 50غلظت 

، میکرولیتر 8/0مقدار مولار) به میلی 10(با غلظت 

-میکرو 10آغازگرهاي مستقیم و معکوس (با غلظت

، آب دیونیزه میکرولیتر 8/0مولار) هر کدام به مقدار 

با غلظت  DNAمیکرولیتر و  44/4استریل به مقدار 

ترموسایکلر توسط دستگاه  PCR باشد.نانوگرم می 5
(Mastercycler Gradient: Type 5331, 

Eppendorf AG, Hamburg, Germany)، 

به  )،2012(و همکاران  Kholghiمطابق با روش 

از مزایاي این  .گرفت انجام Touchdownصورت 

الگو - تر شدن اتصالات اولیه آغازگرصیروش، اختصا

-فرم و PCR محصولات مخلوط باشد. می

 ,Formamide, 10 mM EDTA %98)آمیدداي

0/05% Bromophenol blue and 0/05% 

Xylene cyanol) الکتروفورز درصد 3 آگارز ژل در 

 mg 1.0) برومایداتیدیوم با باندها آمیزي رنگ و

ml-1)  تشکیل ساختمان  با ژل آگارزرت گرفت. صو

پلیمري، فاقد بار الکتریکی بوده و از لحاظ شیمیایی 

-باشد و همواره می) خنثی میDNA(در مقایسه با 

-فعالیت بیولوژیکی تواند به راحتی قطعات را با حفظ

  شان جداسازي نماید.
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

                                                                     
3. Taq DNA Polymerase  
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 آجیلی آفتابگردان توده 50 آوريجمع محل جغرافیایی عرض و جغرافیایی طول نام، -1 جدول

 کد آوريجمع محل طول عرض کد آوريجمع محل طول عرض

  1 )بالابان( پیرانشهر 45˚ 36˚ 26 )قلمی -دیزج( مرند 45˚ 45´ 38˚ 30´

 2 )شهرنوشین( ارومیه ´39˚45 ´53˚37 27 )ايپسته -یامچی( مرند 45˚ 45´ 38˚ 30´

 3  1 بوکان ´12˚46 ´31˚36 28 3 بانه 45˚ 53´ 35˚ 59´

 4 2 بوکان ´12˚46 ´31˚36 29 )سفلیوقاصلوي( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´

  5 )1اردوشاهی( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´ 30 2 همدان ´32˚48 ´52˚34

 6 )قلمی -قشلاققره( سلماس ´47˚44 ´11˚38 31 1 بانه 45˚ 53´ 35˚ 59´

 7 )اندیزه( پیرانشهر 45˚ 36˚ 32 )2کنالکوزه( شبستر 45˚ 38˚

 8 2 سقز ´20˚46 ´15˚36 33 2 بانه 45˚ 53´ 35˚ 59´

 9 )2 قزلجه( سلماس ´46˚45 ´17˚38 34 سفید -3 ملایر 48˚ 51´ 34˚ 19´

 10 )بادامی -قشلاققره( سلماس ´47˚44 ´11˚38 35 )3کنالکوزه( شبستر 45˚ 38˚

 11 5 سقز ´20˚46 ´15˚36 36 )تیرتاش( مازندران 52˚ 0´ 36˚ 30´

 12 4 سقز ´20˚46 ´15˚36 37 2 شاهرود ´58˚54 ´25˚36

 13 مشهد ´35˚59 ´20˚36 38 سردشت ´52˚48 ´32˚32

 14 )طالخونچه( اصفهان ´43˚51 ´39˚32 39 1 شاهرود ´58˚54 ´25˚36

 15 )صدقیان( سلماس ´47˚44 ´11˚38 40 1389 – 1 مرند 45˚ 45´ 38˚ 30´

 16 )سروکانی( پیرانشهر 45˚ 36˚ 41 سقز ´20˚46 ´15˚36

 17 )آباددولت( اصفهان ´43˚51 ´39˚32 42 6 خوي ´00˚45 ´35˚38

 18 )4 انگنه(  ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´ 43 )مرنگلو( ارومیه ´12˚45 ´38˚36

 19 )بسین( میانه ´40˚47 ´30˚37 44 )6 باباگنجه( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´

 20 )اولیا وقاصلوي( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´ 45 )باروج( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´

 21 )2 کنديجبل( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´ 46 )بگلوعلی( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´

 38˚ 30´ 47 3 سقز ´20˚46 ´15˚36
´45 
˚45 

 22 1389 - 2 مرند

 23 )1 کنالکوزه( شبستر 45˚ 38˚ 48 1 سقز ´20˚46 ´15˚36

 24 1 همدان ´32˚48 ´52˚34 49 سنندج ´31˚46 ´31˚35

 25 10 خوي ´00˚45 ´35˚38 50 )5 لللو( ارومیه 45˚ 0´ 37˚ 40´

  

  آجیلی آفتابگردان هايتودههاي پیوستگی آغازگرهاي مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی نام، توالی و گروه -2 جدول

  
  

  ي مولکولیهادادهتجزیه 

بارز براي به صورت سیستم هم SSRهاي داده

تشخیص هموزیگوتی و هتروزیگوتی در مکان ژنی، 

 محتواي اطلاعات چندشکلشدند.  دهینمره

(Polymorphic Information Content: PIC)، 

(Anderson et al., 1992) ،مشاهده آلل تعداد 

 اتصال دماي منبع لینکاژي گروه برگشت آغازگر رفت آغازگر تکراري توالی آغازگر

ORS331 (CT)12(AC)13 TGAAGAAGGGTTGTTGATTACAAG GCATTGGGTTCACCATTTCT LG7 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS603 (AG)16 CAGTGGCTGTTGGTGTTGAT CACACTCTCCCTCCTCTCTCTT - 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS694 (AG)17 CCTGGAACTGAACCGAGAAC GCCGTGAAACAGAGAGAGGA LG14 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS728 (AG)7 CTCCATAGCAACCACCTGAAA CCAAACTCTGAATGATACTTGTGAC LG1 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS785 (AG)17 CAAAATACCCAGGTCAAAGCA CCTAGCTTATGGGACGTATGGA LG4 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS807 (AG)15 CCGATATTTTGACCGATATTTTGC TCTCACCCTTCATCTCCTTCC LG16 57 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS878 (AC)11 CCAAAGGTGGGATAACCTAAAAG TCCGTGTTCATGCATTGATT LG10 59 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS1088 (CT)15 ACTATCGAACCTCCCTCCAAAC GGATTTCTTTCATCTTTGTGGTG LG10 59 ) 2002 ( همکاران و تانگ 

ORS1256 (GT)8(AG)25 GATGTTGATGTTGGTGAAGTTGC CTCCGTCACCTTAAGCACTTGTA -  ) 59 ) 2002تانگ و همکاران 

ORS1265 (CT)18 GGGTTTAGCAAATAATAGGCACA GGGTTTAGCAAATAATAGGCACA LG9 59 ) 2002 ( همکاران و تانگ 
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 هتروزیگوسیتی ،)Ne(مؤثر  تعداد آلل ،)Na( شده

)، هتروزیگوسیتی مورد انتظار Ho( شده مشاهده

)Heها، ارزش شانون ()، فراوانی آللsHa(،  شاخص

طوح تمایز ژنتیکی سو  (I)اطلاعات شانون 

(PhiPT)، افزارنرم از استفاده با GenAlex  نسخۀ

41/6 )Peakall and Smouse, 2006(  محاسبه

اي است براي برآورد تعداد تعداد آلل مؤثر آماره. شد

آل که هاي با فراوانی یکسان در جمعیت ایدهآلل

هموزیگوسیتی آن برابر با جمعیت واقعی است 

)Peakall and Smouse, 2006(. واریانس  تجزیه

 :Analysis of molecular variance)مولکولی

AMOVA) تنوع میزان شدن مشخص براي 

استفاده از با  هاجمعیت بین و درون در ژنتیکی

بندي براي گروه. انجام گرفت GenAlexافزار  نرم

ها ماتریس تشابه ژنتیکی براساس ضریب جمعیت

افزار با استفاده از نرم (Nei, 1978)تشابه ژنتیکی نی 

GenAlex  محاسبه و دندروگرام به روش

Complete افزار در نرمNTSYS براي . رسم گردید

بررسی مطابقت ماتریس حاصل از دندروگرام 

(ماتریس کوفنتیک) با ماتریس فاصله ژنتیکی، 

فزار ) با استفاده از نرمrضریب همبستگی کوفنتیک (

NTSYS ماتریس . محاسبه گردیدDcenter  از

با استفاده از  Neiماتریس فاصله 

محاسبه شد و براي انجام   NTSYSpcافزار نرم

 Principal)محاسبات تجزیه به مختصات اصلی 

coordinate analysis: PCoA)  با استفاده از

  مورد استفاده قرار گرفت.  NTSYSpc افزار  نرم

 
  نتایج و بحث

 در آلل 21 رفته بکارریزماهواره  آغازگر 10 با

 1در شکل . شد شناسایی مطالعه مورد هايتوده

هاي آفتابگردان نگاري تعدادي از ژنوتیپ انگشت

نشان داده   ORS785آجیلی با آغازگر ریزماهواره

 3 تا 2 بین ژنیهاي  مکان در آلل تعدادشده است. 

. بود ژنی مکان هر ازاي به آلل 1/2 میانگین متغییر با

لاین  6هیبرید بلغاري و  8در بررسی تنوع ژنتیکی 

توسط  SSRجفت آغازگر  18اینبرد آفتابگردان با 

Hvarleva ) میانگین آلل در هر 2007و همکاران (

بدست آمد.  PIC  ،54/0و میانگین  67/2مکان ژنی 

با نشانگر روغنی آفتابگردان تنوع ژنتیکی در بررسی 

)، تعداد 2005( انو همکار Zhangتوسط  ریزماهواره

آلل متغیر  9تا  2از  ریزماهواره آلل در هر مکان ژنی

 28نوع ژنتیکی در بررسی ت بود. 5/3میانگین با 

 جفت آغازگر 38با  روغنی ژنوتیپ آفتابگردان

 و همکاران Darvishzadehتوسط  میکروساتلیت

ها آلل در میان ژنوتیپ 88در مجموع  ،)2010(

 4تا  2ژنی از در هر مکانشناسایی شد. تعداد آلل 

بود.  ژنیمکانهر  با ازايآلل  32/2میانگین  بامتغیر 

محتواي اطلاعات چند شکل در مطالعه ایشان 

)PIC(  41/0متغییر و با میانگین  62/0و  09/0بین 

 شناسایی هايآلل  تعداد حاضر مطالعه دربدست آمد. 

اختلافات . بود کمتر ژنی هايمکان براي )Na( شده

توان به عوامل مختلفی از حاصل بین نتایج را می

ها، روش آشکارسازي و قبیل میزان تنوع در نمونه

در این مطالعه از سیستم ژل اندازه نمونه نسبت داد. 

 PCRآگارز براي آشکار سازي و تفکیک محصولات 

در  تفکیک پایینی قدرت آگارز ژلاستفاده شد. 

 وجود این با. اردد آمیدآکریلپلی هايژل مقایسه با

 از بسیاري در ایمن سیستم یک عنوان به آگارز

 شده استفاده ژنتیکی تنوع بررسی به مربوط مطالعات

و همچنین تکنولوژي مناسبی براي آنالیز  است

 و Gharghani(معمول این نوع نشانگرهاست 

؛ 2011 همکاران، و Naseri ؛2009 همکاران،

Basirnia  ،از موثر آلل . تعداد)2014و همکاران 

 مکان در 948/1 تا ORS1088 ژنیمکان در 468/1

 بود 825/1 میانگینمتغییر با  ORS785 ژنی

 هتروزیگوسیتی در مطالعه حاضر، میانگین). 3 جدول(

 و 435/0 برابر ترتیب به شده مشاهده و انتظار مورد

 مورد هتروزیگوسیتی بیشترین. بود 722/0

 268/0 آن میزان کمترین و 484/0برابر  (He)انتظار
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 و ORS785هاي ژنیمکان در ترتیب به که بود

ORS1088 بخشی نشانگرهاي آگاهی. شد مشاهده

SSR  با میزان هتروزیگوسیتی مورد انتظار سنجیده

 ORS1256و  ORS785پس مکان هاي  شود. می

توانند در مطالعات با میزان هتروزیگوسیتی بالا می

هاي ده و از این مکانتنوع ژنتیکی مؤثر واقع ش

SSR توان به خوبی براي آنالیز تنوع در می

 بیشترینآفتابگردان استفاده نمود.  پلاسم ژرم

 و 895/0 برابر (Ho) شده مشاهده هتروزیگوسیتی

 هايمکان در ترتیب به که بود 406/0 آن کمترین

 شد مشاهده ORS1088 و ORS1256 ژنی

تودة  15در بررسی تنوع ژنتیکی ). 3جدول(

و  Kholghiتوسط  SSRآفتابگردان آجیلی با نشانگر 

 مورد هتروزیگوسیتی میانگین)، 2012همکاران (

 55/0و  38/0برابر  ترتیب به شده مشاهده و انتظار

شده  مشاهده بدست آمد. تفاوت بین هتروزیگوسیتی

 - و مورد انتظار، اشاره بر فقدان تعادل هاردي

 وجود( ژنتیکی هتروزیگوسیتی سطحواینبرگ است. 

 از ژنوتیپ یک در) ژنیمکان یک در مختلف هايآلل

 و است اصلاحی هايبرنامه در مهم فاکتورهاي جمله

 فرآیند و تلاقی قابلیت ژنتیکی، تنوع میزان بر

 PICدر مطالعه حاضر، میزان  .باشدمی مؤثر گزینش

 ORS785در نشانگر  573/0، بین 503/0با میانگین

 PICبرآورد گردید. ORS1088 در نشانگر 334/0و 

باشد. دهندة میزان چند شکلی یک نشانگر مینشان

) بر روي 2013و همکاران ( Ducaدر مطالعۀ 

 PICپارامتر   ،SSRآفتابگردان روغنی با نشانگر 

 در مشاهداتبود.  57/0 میانگینبا  43/0و  76/0بین

Popov ) لاین 30)، تنوع ژنتیکی2002و همکاران 

 RAPD اینبرد آفتابگردان با نشانگرهاي ایزوزایم و

هاي خالص، مورد بررسی قرار گرفت و لاین

 RAPDچندشکلی بالایی را با استفاده از نشانگرهاي 

با سایر  PICدلیل تفاوت میانگین نشان دادند. 

هاي تواند ناشی از متفاوت بودن ژنوتیپمطالعات می

مورد استفاده و تفاوت در جفت آغازگرهاي مورد 

 (I)شاخص اطلاعات شانون الاترینباستفاده باشد. 

 آن کمترینو  677/0میزان  با ORS785 در نشانگر

مشاهده شد.  396/0 مقداربا  ORS1088 در نشانگر

آفتابگردان آجیلی هاي در توده  (sHa)ارزش شانون

و  ORS603در نشانگر  020/1بین  مورد مطالعه

 965/0با میانگین  ORS1088در نشانگر  783/0

 شانون ضریبو  PIC. میزان )3 جدول(مشاهده شد 

  .است هاژنوتیپ بین در مورفیسم پلی میزان بیانگر

  

  
  

مربوط به  8تا  3هاي مربوط به محلی بوکان،  نمونه 2و  1هاي : نمونهORS785الگوي باندي مربوط به آغازگر  -1 شکل

  قره قشلاق قلمی.-مربوط به سلماس 13تا  9هاي ،  نمونه1اردوشاهی -ارومیه
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، میزان  (Ne)هاي مؤثرآلل، تعداد (Na)هاي مشاهده شده ، تعداد آلل)Allele frequencies(ها فراوانی آلل -3جدول 

  (PIC)محتواي اطلاعات چند شکلی ، (I)شاخص اطلاعات شانون  ،(Ho)مشاهده شده  ،(He)هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

  هاي آفتابگردان آجیلی مورد مطالعهدر توده  (sHa)و ارزش شانون

 آغازگر
Allele frequency 

Na Ne He Ho I PIC sHa 
3 2 1 

ORS331 - 0/456 0/544 2 1/884 0/465 0/804 0/657 0/525 0/993 
ORS603 0/473 0/003 0/524 3 1/918 0/474 0/843 0/671 0/568 1/020 
ORS694 - 0/446 0/555 2 1/849 0/450 0/712 0/637 0/512 0/994 
ORS728 - 0/474 0/526 2 1/889 0/461 0/773 0/649 0/538 0/997 
ORS785 - 0/503 0/497 2 1/948 0/484 0/888 0/677 0/573 1/000 
ORS807 - 0/660 0/340 2 1/675 0/373 0/434 0/542 0/421 0/937 
ORS878 - 0/646 0/354 2 1/778 0/425 0/651 0/613 0/478 0/937 

ORS1088 - 0/789 0/211 2 1/468 0/268 0/406 0/396 0/334 0/783 
ORS1256 - 0/553 0/448 2 1/928 0/477 0/895 0/669 0/548 0/992 
ORS1265 - 0/501 0/499 2 1/914 0/475 0/812 0/667 0/534 1/000 

 0/965 0/503 0/618 0/722 0/435 1/825 2/1  میانگین

  

در  )AMOVA( تجزیه واریانس مولکولی

، براي بررسی تمایز 41/6نسخۀ  GenAlexافزار  نرم

هاي آفتابگردان آجیلی با استفاده از تفکیک توده و

 میزان هاي نشانگرهاي ریزماهواره صورت گرفت. داده

 مشاهده 9% هاتوده بین و 91% هاتوده در درون تنوع

) 085/0( Φ. همچنین مقدار کم آماره )4 جدول( شد

اي، مطالعهدر  هاست.دهندة تمایز کم بین تودهنشان

Basirnia ) تنوع ژنتیکی و فعالیت 2014و همکاران (

  توده بومی آفتابگردان 10ها را در  رتروترنسپوزون

بررسی کردند. در  IRAPآجیلی با نشانگرهاي 

آغازگر قادر  IRAP ،11آغازگر  25مطالعه ایشان از 

به تولید الگوي باندي چند شکل با وضوح بالا بودند. 

نمودند که از  مکان را تکثیر IRAP ،116آغازگر  11

درصد از  87مکان چند شکل بود و  110این تعداد 

 13هاي بومی و  تنوع ژنتیکی مربوط به درون توده

هاي بومی بود. در بررسی  درصد مربوط به بین توده

توده بومی آفتابگردان آجیلی با  15تنوع ژنتیکی 

و همکاران  Kholghiتوسط  SSRنشانگرهاي 

تیکی ناشی از درون درصد از تنوع ژن 86) 2012(

درصد از تنوع مربوط به بین  14هاي بومی و  توده

اي  هاي بومی بود. تنوع ژنتیکی زیاد درون توده توده

 افشانی آفتابگردان تواند ناشی از خصلت دگرگرده می

هاي  هاي بومی آفتابگردان تنوع کم بین توده باشد.

دهنده جریان بالاي ژنی بین آجیلی کشور نشان

   ي بومی است. ها توده

مؤلفۀ  )PCoA(در تجزیه به مختصات اصلی 

واریانس کل را  % از16/15% و مؤلفه دوم 55/16اول 

 )PCoA(نماید. تجزیه به مختصات اصلی توجیه می

کاربرد زیادي در تجزیه تنوع ژنتیکی دارد. میزان 

دهندة اهمیت آن واریانس نسبی هر مؤلفه نشان

د. براساس درصد باش مؤلفه در واریانس کل می

مولفه اول در این مطالعه که  2تجمعی واریانس 

نمایند  درصد کمی از واریانس کل را توجیه می

گیري کرد که آغازگرهاي مورد استفاده توان نتیجه می

توزیع یکنواخت و مناسبی در سطح ژنوم دارند. در 

 افزاردر نرم Complete روش اي بهتجزیه خوشه

NTSYS  براساس ضریب فاصله ژنتیکی وNei ،50 

بندي گروه تقسیم 3 درآفتابگردان مورد مطالعه  توده

توده، گروه دوم  15. گروه اول شامل )2شدند (شکل 

باشد و توده می 16توده و گروه سوم شامل  19شامل 

هایی از مناطق مختلف جغرافیایی ها شامل تودهگروه

لفی براي تشابه باشند. دلایل احتمالی مختکشور می

تواند هاي مناطق گوناگون میژنتیکی میان توده

وجود داشته باشد. بیشتر مواد گیاهی در اصل ممکن 

است از منبع یکسانی معرفی شده باشند. همچنین 

اي تمایل به انتخاب کشاورزان در مناطق حاشیه
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اي مانند: پایداري عملکرد، مقاومت به صفات مشابه

عوامل زنده داشته تا به  ها وحشرات، بیماري

 Boef)هاي خارجی وابستگی کمتر داشته باشند  نهاده

et al., 1996) . حداقل فاصلۀ ژنتیکی براساس

 (Nei genetic distance) ضریب فاصلۀ نی

بومی سلماس (صدقیان) و هاي  توده)، بین 008/0(

تواند ناشی از مشاهده شد که میپیرانشهر (سروکانی) 

حداکثر  هاي مذکور باشد. ی بین تودهجریان بالاي ژن

) 202/0( فاصله ژنتیکی براساس ضریب فاصلۀ نی،

) 4انگنه (سفید و ارومیه  3هاي بومی ملایر بین توده

بدلیل فاصلۀ جغرافیایی و ناچیز  کهمشاهده گردید 

ها، قابل انتظار است بودن جریان ژنی بین آن

ژنتیکی ها با فاصله هیبریداسیون بین توده ).5(جدول

هاي ژي مناسب براي برنامهتتواند یک استرامیزیاد 

 میان ژنتیکی فاصلۀاي باشد. اصلاح بین توده

 حفاظت براي ارزش با پارامتر یک هاجمعیت

 گیاهان اصلاحی هايبرنامه براي نیز و پلاسم ژرم

 بین تلاقی که است شده اثبات خوبی به. باشدمی

 قدرت دور ژنتیکی نظر از و مرتبط غیر والدین

 هايژنوتیپ بین تلاقی به نسبت را بیشتري هیبریدي

 ;Reif et al., 2007) دهدمی نشان مرتبط نزدیک

Solomon et al., 2007) .  

  

  مطالعهآفتابگردان آجیلی مورد هاي بین و درون توده (PhiPT) سطوح تمایز ژنتیکی -4جدول 

 Stat Value P(rand >= data) درصد .df SS MS Est. Var منبع

 Phi 0/085 0/010 %9 0/429 6/638 325/280 49 ايبین توده

    %91 4/597 4/597 864/283 188 ايدرون توده

    %100 5/026 - 1189/563 237 کل
df = degrees of freedom; SS: sum of square; MS = mean of squares. 

  
 

 
   مولکولی هايداده از استفاده با آجیلی آفتابگردانتوده  50اي خوشه تجزیه از حاصل دندروگرام -2شکل 

  Complete روش براساس
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 Nei براساس ضریب تشابه ژنتیکی ي مورد مطالعههاجمعیتبین تعدادي از ماتریس تشابه ژنتیکی  -5جدول 

Population Population 
*Nei 
GD 

Population Population 
*Nei 
GD 

15(Sakmas Sadaghiyan) 
16 (Piranshahr-

Serokani) 
0/008 18 (Urmia Anghaneh 4) 34 (Malayer 3 Sefid) 0/202 

47 (Saghghez 3) 48 (Saghghez 1) 0/009 36 (Mazandaran Tirtash) 40 (Marand 1389-1) 0/180 

26 (Marand Dizaj- 
Ghalami) 

48 (Saghghez 1) 0/010 1 (Piranshahr Baleban) 34 (Malayer 3 Sefid) 0/180 

26 (Marand Dizaj- 
Ghalami) 

38 (Sardasht) 0/011 18 (Urmia Anghaneh 4) 
29 (Urmia Vaghghaslou-e-

Sofla) 
0/179 

8 (Saghghez 2) 22 (Marand 1389-2) 0/011 10 (Khoy 10) 
29 (Urmia Vaghghaslou-e-

Sofla) 
0/177 

21 (Urmia Jabal kandi 
2) 

22 (Marand 1389-2) 0/011 3 (Boukan) 
29 (Urmia Vaghghaslou-e-

Sofla) 
0/175 

21 (Urmia Jabal kandi 
2) 

25 (Khoy 10) 0/012 34 (Malayer 3 Sefid) 41 (Saghghez) 0/170 

19 (Miyaneh Bassin) 30 (Hamadan 2) 0/012 
29 (Urmia Vaghghaslou-e-

Sofla) 
41 (Saghghez) 0/167 

*Pairwise Population Nei Genetic Distance 
  

  گیري کلینتیجه

هیچ ارتباطی بین الگوي مطالعه حاضر نشان داد 

 تنوع مولکولی بر مبنايها و  تنوع جغرافیایی توده

 وجود ندارد و از آنجایی که نشانگرهاي SSR نشانگر

گیرند بهتر محیط قرار می تأثیرمولکولی کمتر تحت 

است انتخاب والدین براي هیبریداسیون به جاي تنوع 

براساس  جغرافیایی مبتنی بر تنوع ژنتیکی باشد.

مولفه اول در تجزیه به  2درصد تجمعی واریانس 

شود که آغازگرهاي  گیري میاصلی نتیجه مختصات

صورت یکنواخت و مناسب در سراسر مورد استفاده به

بر اساس نتایج تجزیه واریانس  اند. ژنوم پراکنده

 تنوع آجیلی آفتابگردان هايجمعیت مولکولی درون

هاي مختلف دارد و جمعیت وجود زیادي ژنتیکی

تواند ناشی از خصلت  می ناهمگن هستند که

. باشدآجیلی  آفتابگردانبالاي افشانی  دگرگرده

نژادي آفتابگردان آجیلی، هاي بهبنابراین در برنامه

ها انجام داد. جمعیت توان انتخاب را در درون تودهمی

  انجام  براي  مناسب  پانل  تواند یک مورد مطالعه می

  

. با استفاده از تجزیه ارتباط در آفتابگردان آجیلی باشد

مندي از تنوع طبیعی ارتباط بین  این روش با بهره

هاي آماري با مدل تنوع مولکولی و تنوع فنوتیپی

 Mixed linear)مختلف از قبیل مدل خطی مخلوط 

model) منظور شناسایی نشانگرهاي مرتبط با به

شود. کننده صفات کمی بررسی میي کنترلهاژن

با صفات مهم با استفاده از تعیین نشانگرهاي مرتبط 

جمله پنبه از تجزیه ارتباط در چندین گونه گیاهی 

)Abdurakhmonov et al., 2008سورگم ،( 

)Shehzad et al., 2009 آفتابگردان روغنی ،(

)Fusari et al., 2012،( ) ذرتThornsberry et 

al., 2001) توتون ،(Dadras et al., 2014 و (

) انجام شده Wilcox et al., 2007درختان جنگلی (

  است.
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