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ژنوتیپ آفتابگردان از نشانگر جدید مولکولی  68منظور بررسی تنوع ژنتیکی به

TRAP  ترکیب آغازگري استفاده  19آغازگر تصادفی و  6آغازگر ثابت و  6با

باند ایجاد  116که در مجموع  هاي آغازگري چند شکل بودند تمام ترکیبشد. 

هاي برگرداننده  کل بود. در این تحقیق لاینتاي آنها چندش 109 کردند که

 48/84شکل ( بیشترین جایگاه چند ،باند چندشکل 76/22باروري با میانگین 

کمترین جایگاه  ،باند چندشکل 97/2درصد) و هیبریدهاي ایرانی با میانگین 

بیشترین فاصله ژنتیکی . خود اختصاص دادند درصد) را به 52/40شکل ( چند

کمترین فاصله بین  و) 151/0اننده باروري و هیبریدهاي ایرانی (بین گروه برگرد

) بود. گروه 064/0افشان خارجی (هیبریدهاي خارجی و ارقام آزاد گرده

 ).066/0( داشتندهاي برگرداننده باروري و مادري کمترین فاصله ژنتیکی را  لاین

از تنوع درصد از تنوع ژنتیکی ناشی  87بر اساس تجزیه واریانس مولکولی، 

در هر دو تجزیه  ها بود.درصد مربوط به تنوع بین گروه 13ها و درون گروه

هاي برگرداننده باروري و  گروه لاین، هاي اصلیکنندههماهنگاي و خوشه

هیبریدهاي  وهیبریدها و ارقام خارجی در گروه مشابه  ،مادري در یک گروه

ترین ، پاییناي کلیه خوشهتجزیبر اساس . قرار گرفتندایرانی در گروه مجزا 

. نتایج محاسبه شد CMS328و  R42هاي بین لاین) 472/0(ضریب تشابه 

بندي و محاسبه تنوع کارایی بسیار خوبی در گروه TRAPنشان داد که نشانگر 

دلیل  ها، بهها و ژنوتیپ. با وجود تنوع ژنتیکی میان گروهژنتیکی آفتابگردان دارد

هاي مورد )، تنوع ژنتیکی ژنوتیپ755/0ها (ي ژنوتیپبالا ضریب تشابه ژنتیکی

افزایش تنوع ژنتیکی ژرپلاسم آفتابگردان وسیله بررسی پایین برآورد شد و بدین

هاي آینده اصلاح هاي اینبرد والدینی جدید با تنوع بالا در برنامهو انتخاب لاین

  شود.پیشنهاد می آفتابگردان

  

  .TRAPمولکولی،  نشانگر ژنتیکی، تنوع آفتابگردان، :کلیدي هايواژه

 

In order to investigate genetic diversity of sunflower 

genotypes, TRAP markers were used with six fixed and 

arbitrary primers. Nineteen primer combinations 

generated a total of 116 bands in which 109 of them 

were polymorphic. Restorer inbred lines with a mean of 

22.76 polymorphic bands had the highest polymorphic 

loci (84.48 %), and Iranian hybrids with a mean of 2.97 

polymorphic bands had the lowest polymorphic loci 

(40.52 %). Maximum and minimum genetic distances 

were between restorer lines and Iranian hybrids (0.151) 

and foreign hybrids and open pollinated cultivars 

(0.064), respectively. Maximum genetic similarity was 

between restorer and CMS lines (0.066). AMOVA 

analysis revealed that 87 % of total variance was within 

groups, and 13 % was between groups. Using UPGMA 

method of clustering and principal coordinate analysis, 

three distinctive groups were identified. Minimum 

similarity coefficient (0.472) was observed between 

R42 and CMS328 inbred lines. Results showed that 

TRAP marker was useful in genetic diversity 

estimation of sunflower genotypes. Higher similarity 

coefficient (0.755) for the studied genotypes indicated a 

narrow genetic base suggesting increasing genetic 

diversity of sunflower germplasm and selection of high 

diversity of new inbred lines in the future sunflower 

breeding programs. 
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   (.Helianthus annuus L)آفتابگردان  از ییها بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

  TRAPبا استفاده از نشانگر مولکولی 
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 مقدمه

) با سطح .Helianthus annuus Lآفتابگردان (

میلیون  5/37دانه  میلیون هکتار و تولید 8/24زیرکشت 

شمار  مهمترین گیاهان روغنی جهان بهتن سالیانه از 

درصدي بعد از  5/7رود. روغن آفتابگردان با سهم  می

سویا، کلزا و پالم در ردیف چهارم قرار گرفته است 

)FAO, 2012 هزار  900). ایران با مصرف روغن حدود

نیاز خود را با واردات  درصد روغن مورد 90تن در سال، 

 2012. در سال )Anonymous, 2012کند ( تامین می

هزار  70میزان سطح زیر کشت آفتابگردان در ایران 

هزار تن بوده است  78هکتار و میزان تولید دانه 

)FAO, 2012١). کشف نرعقیمی ژنتیکی ،

در اوایل  3ي باروريهاي برگرداننده و ژن 2سیتوپلاسمی

هیبریدهاي تجاري آفتابگردان  در توسعه 1970دهه 

اربرد بذور هیبرید و استفاده اهمیت بسیاري داشت. ک

در اصلاح آفتابگردان خیلی دیرتر از  ٤عملی از هتروزیس

ها در آفتابگردان  اصلاح ذرت شروع شد، زیرا گل

دوجنسه بوده و عقیم کردن مکانیکی آن براي تولید بذر 

پذیر نبود. بنابراین، تولید  در سطح وسیع عملاً امکان

پس از کشف  تجارتی بذور هیبرید در آفتابگردان

باروري متناظر  نرعقیمی سیتوپلاسمی و ژن برگرداننده

روغن  عملی گردید. تولید ارقام هیبرید پرمحصول و پر

باعث شد که این گیاه هرچه بیشتر مورد توجه قرار 

گرفته و سطح زیر کشت و میزان تولید آن هرچه 

. در حال حاضر )Dedio, 1992تر افزایش یابد ( سریع

اصلاح آفتابگردان سه هدف عمده افزایش هاي  برنامه

یافتن  و ایجاد پایداري عملکرد دانه و روغن ،عملکرد

 کنندرا دنبال می منابع جدید نرعقیمی سیتوپلاسمی

)Gentzbittel et al., 1994 کاهش طول دوره .(

رویشی، افزایش عملکرد و ایجاد یکنواختی از طریق 

                                                                  
1. Genetic Male Sterility 
2. Cytoplasmic Male Sterility 
3. Fertility Restorer Genes 
4. Heterosis 

از مهمترین  6جانبهو سه 5جانبهتهیه هیبریدهاي یک

رود  شمار می اهداف اصلاح آفتابگردان در کشور ما به

)Zeinalzadeh Tabrizi and Ghaffari, 2009 .(

  مهمترین مزیت هیبریدهاي آفتابگردان عبارتند از:

ها  ) یکنواختی بوته2) عملکرد بالا از نظر دانه و روغن 1

) سهولت ایجاد مقاومت به 3از نظر خصوصیات زراعی 

  ).F1 )Dedio, 1992هاي مختلف در نتاج  بیماري

نژادگران را در امر  شناسایی تنوع ژنتیکی، به

هاي مطلوب یاري  شناسایی والدین براي انجام تلاقی

هاي مختلفی جهت ارزیابی تنوع رساند. روش می

ژنتیکی درون جوامع گیاهی وجود دارد. ارزیابی صفات 

لاحی جهت هاي اص مورفولوژیکی گیاه همواره در برنامه

ها مورد استفاده بوده بندي ژنوتیپ برآورد تنوع و گروه

است، ولی با توجه به اینکه اندازه گیري صفات 

صرف  مورفولوژیکی براي تعداد زیادي نمونه، نیاز به

وقت و هزینه زیادي دارد و همچنین ارزیابی 

دلیل اثر محیط بر بیان ژن، ممکن است  مورفولوژیکی به

هاي ژنتیکی  دي براي تعیین تفاوتروش قابل اعتما

نباشد، امروزه براي بررسی تنوع ژنتیکی از نشانگرهاي 

طور گسترده  به  SSR ، AFLP،RAPDمولکولی نظیر

هر کدام از  ).Farsani et al., 2011شود (استفاده می

ها و هاي مولکولی براي تعیین شباهت این روش

هاي خاص تها و محدودیهاي بین افراد، توانایی تفاوت

خود از قبیل تعداد نشانگر موجود، چندشکلی هر نشانگر، 

نحوه توارث یا مکان ژنومیک هر نشانگر را دارا هستند. 

بنابراین براي تخمین بدون اریب تنوع ژنتیکی موجود در 

یک جمعیت، توجه به انتخاب نشانگر مولکولی مناسب 

هاي تجزیه آماري متناسب حائز اهمیت در کنار روش

تاکنون نشانگرهاي  ).Friedt et al., 2007باشند (یم

بینی مولکولی مختلفی براي بررسی تنوع ژنتیکی، پیش

پلاسم آفتابگردان  عملکرد هیبریدها و ارزیابی ژرم

 ;Cheres and Knapp, 1998استفاده شده است (

                                                                  
5. Single Cross 
6. Three Way Cross 
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Gentzbittel et al., 1994; Iqbal et al., 2008;. 

Darvishzadeh et al., 2010; Kholghi et al.,. 

2012; Basirnia et al., 2014; Hongtrakul et. 

al., 1997; Yue et al., 2009; Lawson et al.,. 

1994; Liu and Bruke, 2003.( 

 TRAP )Target Region نشانگر مولکولی جدید

Amplification Polymorphism براي اولین بار (

 Vickو   Huتوسط 2003در آفتابگردان در سال 

) مورد استفاده قرار گرفت. در این نشانگر از 2003(

) از پروژه ژنوم EST( 1دار هاي بیان شده برچسب توالی

Compositae شود. در این  براي آفتابگردان استفاده می

توالی بیان نشانگر از یک آغازگر ثابت طراحی شده براي 

دار و یک آغازگر تصادفی براي ایجاد  شده برچسب

- 30شود. این نشانگر بین  دشکل استفاده مینشانگر چن

کند و به این دلیل جزو  قطعه چندشکل ایجاد می 50

 Hu( رود شمار می نشانگرهاي با درجه چندشکلی بالا به

and Vick, 2003 سال از معرفی  12). با وجود بیش از

هنوز در مورد استفاده از آن براي ارزیابی  ،این نشانگر

گزارشی منتشر ردان در کشور تنوع ژنتیکی در آفتابگ

. هدف از این تحقیق بررسی تنوع ژنتیکی نشده است

مواد گیاهی ایستگاه تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی 

هاي اصلاح  هاي اخیر در برنامه خوي که در سال

اند و  آفتابگردان روغنی در کشور مورد استفاده قرار گرفته

 TRAP نشانگر مولکولی جدیدهمچنین استفاده از 

هاي  براي بررسی تنوع ژنتیکی آفتابگردان و تعیین گروه

  هتروتیک بود.
  

  ها مواد و روش

  مواد گیاهی

ژنوتیپ مورد بررسی در این آزمایش همگی از  68

هاي روغنی مرکز تحقیقات  بخش تحقیقات دانه

ایستگاه  - کشاورزي و منابع طبیعی آذربایجان غربی

ي تهیه شدند که تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی خو

                                                                  
1. Expressed Sequence Taqs 

در عنوان مواد ژنتیکی گیاهی  هاي اخیر به در سال

هاي اصلاح ژنتیکی و تولید هیبریدهاي جدید  برنامه

ها  اند. این ژنوتیپ آفتابگردان مورد استفاده قرار گرفته

لاین  30، 2لاین پدري برگرداننده باروري 23شامل 

هیبرید تجاري  CMS ،(8مادري نرعقیم باروري (

رقم تجاري آزاد  4هیبرید ایرانی و  3 خارجی،

 1 افشان خارجی بودند که مشخصات آنها در جدول گرده

  آمده است.

  

  DNA استخراج

گیاه در شرایط گلخانه کشت  10از هر ژنوتیپ تعداد 

 20-15هاي جوان  هاي برگی از برگ شدند. نمونه

صورت گرفته و قبل از استخراج صورت بالک  روزه به

نگهداري شدند. گراد  درجه سانتی -80در فریزر 

 سازي شده روش بهینه به ژنومی DNAاستخراج 

ZeinalzadehTabrizi  براي  )2015(و همکاران

 µl 150استخراج شده و در مقدار  گیاه آفتابگردان

 TE  Tris 10mM, EDTA 1mM; TE; pHبافر 

هاي ژنومی DNAکمیت و کیفیت  حل شد.) (8.0

 A260/A280≈1.8نسبت استخراجی با استفاده از 

 A260/A230≈2براي آلودگی پروتئینی و نسبت 

ساکاریدي با استفاده از  براي ترکیبات فنلی و پلی

 ND-3300طول موج دستگاه اسپکتروفتومتر 

spectrophotometer (NanoDrop 

Technologies, USA) گیري شد. علاوه بر  اندازه

ده هاي ژنومی استخراجی با استفاDNAاین، کیفیت 

 1X SBدرصد در بافر  8/0الکتروفورز ژل آگارز 

هاي داراي  دقیقه انجام شد. اندك نمونه 30مدت  به

  باره براي آنها انجام شد. اسمیر حذف و استخراج دو

  

  TRAPانتخاب آغازگرهاي 

آغازگر  6آغازگرهاي مورد استفاده در این تحقیق شامل 

  ). Yue et al., 2009آغازگر تصادفی بود ( 6ثابت و 
  

  

  

  

  

                                                                  
2. Restorer 
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  هاي آفتابگردان مورد بررسیمشخصات ژنوتیپ. 1جدول 

 ردیف نام ژنوتیپ نوع ژنوتیپ   ردیف نام ژنوتیپ نوع ژنوتیپ

 R( R 2 1دهنده باروري ( برگشت   Berezanski 35 افشان خارجی آزادگرده

 R( R 3 2دهنده باروري ( برگشت   Master 36 افشان خارجی آزادگرده

 R( R 5 3دهنده باروري ( برگشت   Zaria 37 فشان خارجیا آزادگرده

 R( R 15 4دهنده باروري ( برگشت   Record 38 افشان خارجی آزادگرده

 R( R 19 5دهنده باروري ( برگشت     

 R( R 21 6دهنده باروري ( برگشت   CMS 16 39 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 22 7روري (دهنده با برگشت   CMS 26 40 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 23 8دهنده باروري ( برگشت   CMS 28 41 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 24 9دهنده باروري ( برگشت   CMS 30 42 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 26 10دهنده باروري ( برگشت   CMS 32 43 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 27 11دهنده باروري ( برگشت   CMS 36 44 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 29 12دهنده باروري ( برگشت   CMS 38 45 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 33 13دهنده باروري ( برگشت   CMS 40 46 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 34 14دهنده باروري ( برگشت   CMS 42 47 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 38 15دهنده باروري ( برگشت   CMS 44 48 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 41 16دهنده باروري ( برگشت   CMS 46 49 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 42 17دهنده باروري ( برگشت   CMS 54 50 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 43 18دهنده باروري ( برگشت   CMS 58 51 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 46 19دهنده باروري ( برگشت   CMS 78 52 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 50 20دهنده باروري ( برگشت   CMS 82 53 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 53 21دهنده باروري ( برگشت   CMS 96 54 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 55 22دهنده باروري ( برگشت   CMS 110 55 )CMSنرعقیم باروري (

 R( R 56 23دهنده باروري ( برگشت   CMS 154 56 )CMSنرعقیم باروري (

     CMS( CMS 212 57نرعقیم باروري (

  Armada-GL 24 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 222 58نرعقیم باروري (

 ES-Biba 25 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 234 59نرعقیم باروري (

 ES-Karamba 26 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 262 60نرعقیم باروري (

 Brocar-RM 27 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 298 61نرعقیم باروري (

 Euroflor 28 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 310 62نرعقیم باروري (

 Tekny 29 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 328 63نرعقیم باروري (

 Allstar 30 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 330 64نرعقیم باروري (

 Sor 31 هیبرید تجاري خارجی   CMS( CMS 354 65نرعقیم باروري (

     CMS( CMS 358 66نرعقیم باروري (

 R453 32 هیبرید ایرانی   CMS( CMS 376 67نرعقیم باروري (

 33 43/128 هیبرید ایرانی   CMS( CMS 502 68نرعقیم باروري (

 Azargol 34 هیبرید ایرانی        
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 ت.آمده اس 2 مشخصات این آغازگرها در جدول

که  TRAPدلیل چندشکلی بسیار بالاي نشانگر  به

دهد  ردیف چندشکل از خود نشان می 50- 30حدود 

 TRAPترکیب آغازگري براي ایجاد نشانگر  19تنها از 

اي پلیمراز با استفاده از  هاي زنجیره استفاده شد. واکنش

 Multi Gene.تایی  96دستگاه ترموسایکلر 

Gradient Thermal Cycler  )TC9600-G-

230V, Labnet International, Inc.(  در حجم

ژنومی با مقدار  μL1 DNAشامل  μL20نهایی 

ng/μL 30 -50 ،μL2  10بافرX PCR ،μL1  منیزیم

 mM 10از   mM MgCl2 ،μL5/0 25کلراید 

dNTP ،μL5/0 100 pmol  واحد  5/1از هر آغازگر و

رنامه هاي دمایی در ب آنزیم تک پلیمراز انجام شد. چرخه

touch down PCR صورت زیر انجام شد: براي  به

به مدت C94°چرخه در دماي  DNA 1سازي  واسرشت

 C35°ثانیه،  45مدت  به C94°چرخه شامل  5دقیقه،  2

دقیقه بود. سپس  1مدت  به C72°ثانیه و  45مدت  به

 C50°ثانیه،  45مدت  به C94°چرخه بعدي شامل  35

دماي  دقیقه بود. 1مدت  به C72°ثانیه و  45مدت  به

  اتصال براي همه ترکیبات آغازگري ثابت بود.

  

  TRAPمشخصات آغازگرهاي ثابت و تصادفی استفاده شده براي نشانگر  .2جدول 

 ′3–′5 توالی ) یا شماره بانک ژنیESTدار ( توالی بیان شده برچسب نام آغازگر

   آغازگر ثابت
MSP03 Putative male-sterile gene GTTGCCATGGACATCAACAC 

A11D14F QHA11D14 GGGGTTCTAAACAAGGTG 
B14G14B QHB14G14 AATCTCAAGGACAAAAGG 
F15O11F1 QHF15O11 CTGGAGCCAAGACATCTG 

K11F05 QHK11F05 GAACCAAACTGGGGTATGTA 
MAX3BR AT2G44990 ACGTTATGAGCCCCATGAAGA 

   آغازگر تصادفی
TRAP03 IR-700 CGTAGCGCGTCAATTATG 

Sa12 IR-700 TTCTAGGTAATCCAACAACA 
Sa4 IR-700 TTCTTCTTCCCTGGACACAAA 

TRAP13 IR-800 GCGCGATGATAAATTATC 
Ga3 IR-800 TCATCTCAAACCATCTACAC 
Ga5 IR-800 GGAACCAAACACATGAAGA 

  

  TRAPهاي  واکنش

 19آغازگر تصادفی و  6آغازگر ثابت و  6با استفاده از 

هاي آفتابگردان از  گروه ژنوتیپ 5ترکیب آغازگري، 

نظر تنوع ژنتیکی مورد بررسی قرار گرفتند. تمام 

). 3هاي آغازگري چند شکل بودند (جدول  ترکیب

آشکارسازي قطعات با استفاده از الکتروفورز ژل 

آمیزي اتیدیوم بروماید با  درصد با رنگ 6ریلامید کآ

) و بهینه 2003(و همکاران  Wangاستفاده از روش 

توسط  TRAPسازي شده براي نشانگر 

Zeinalzadeh Tabrizi )2015ساعت و  1مدت  ) به

برداري با  ولت انجام شد. عکس 200دقیقه در  45

و دستگاه  Nikon Coolpix500استفاده از دوربین 

  انجام شد. (Vilber Lourmat, France)ژل داك 

  ها داده تجزیه و تحلیل

 صفرصورت  ري بهترکیب آغازگ 19باندهاي حاصل از 

(عدم تکثیر و یا از دست  9(حضور) و  1(عدم حضور)، 

لل چندشکل، آلل، تعداد آدهی شدند. تعداد  رفته) نمره

) و درصد چندشکلی PICمحتواي اطلاعات چند شکل (

 ).3 هر نشانگر یا ترکیب آغازگري محاسبه شد (جدول

و  Neiها با استفاده از ضریب  تنوع ژنتیکی درون گروه

) و ضریب اطلاعات شانون 1983کاران (هم

)Lewontin 1995افزار ) با استفاده از نرمPopgen  

(Yeh et al., 1997)  .تنوع ژنتیکی بین محاسبه شد

) 1983و همکاران ( Neiها نیز با استفاده از ضریب  گروه

 Popgen  (Yeh et al., 1997)افزار با استفاده از نرم

واریانس  تجزیهها،  گروهمحاسبه شد. الگوي باندي بین 
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) و تجزیه به AMOVAمولکولی (

) نیز با استفاده از PCoAهاي اصلی ( کننده هماهنگ

 ,GenAlex )Peakall and Smouseافزار  نرم

ها با  بین گروه ايخوشه) محاسبه شد. تجزیه 2006

) و 1983(و همکاران   Neiاستفاده از ضریب فاصله 

ضریب تشابه دایس ها با استفاده از  بین ژنوتیپ

[2a/(2a+b+c)]  و روشUPGMA  .انجام شد

براي انتخاب بهترین ضریب فاصله و یا تشابه و 

از ضریب همبستگی کوفنتیک بین  بنديخوشهروش 

ماتریس فاصله یا تشابه با ماتریس ضرایب آلفاي 

-NTSYSافزار  حاصل از دندروگرام با استفاده از نرم

pc )Rohlf, 1992.محاسبه شد (  

  نتایج و بحث

 19آغازگر تصادفی  6آغازگر ثابت و  6در این تحقیق 

ترکیب آغازگري ایجاد کردند که همگی الگوي باندي 

. تمام )1(شکل  دهی ایجاد کردند شفاف و قابل نمره

ترکیبات آغازگري باند چندشکل ایجاد کردند که ترکیب 

 49/0با محتواي چندشکل  17شماره آغازگري 

باند  116. از میان )3(جدول یگاه بودترین جاچندشکل

تاي آنها  TRAP ،109ایجاد شده توسط نشانگر

 79/5چندشکل بود. میانگین تعداد باندهاي چندشکل 

جفت باز بود.  25- 920بود. اندازه قطعات آشکارشده بین 

و  03/0محتواي اطلاعات چندشکل این نشانگر بین 

  .)3(جدول  بود 33/0با میانگین  50/0

  

 TRAPتعداد الل، محتواي اطلاعات چند شکل و درصد چندشکلی نشانگرهاي  .3ل جدو

 شماره
  آغازگر 

 ثابت

  آغازگر 

 تصادفی

  تعداد 

 الل

تعداد الل 

 چندشکل

محتوي اطلاعات 

 (PIC)چندشکل 

  درصد 

 چندشکل

1 MSP03 TRAP03 11 11 0.43 100% 

2 MSP03 Sa12 5 5 0.42 100% 

3 MSP03 Sa4 11 11 0.36 100% 

4 A11D14F TRAP03 11 10 0.27 90.1% 

5 A11D14F Sa12 3 2 0.31 66.7% 

6 A11D14F Sa4 5 4 0.39 80% 

7 B14G14B Sa4 2 2 0.47 100% 

8 F15O11F1 TRAP03 8 7 0.22 87.5% 

9 F15O11F1 Sa12 6 6 0.38 100% 

10 F15O11F1 Sa4 5 5 0.21 100% 

11 F15O11F1 TRAP13 8 6 0.25 75% 

12 K11F05 TRAP03 3 2 0.13 66.7% 

13 K11F05 Sa12 5 4 0.24 80% 

14 K11F05 Sa4 5 5 0.21 100% 

15 K11F05 Ga3 6 6 0.43 100% 

16 MAX3BR TRAP03 5 4 0.30 80% 

17 MAX3BR Sa12 7 7 0.49 100% 

18 MAX3BR Sa4 5 5 0.37 100% 

19 MAX3BR Ga5 5 5 0.26 100% 
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Yue  در بررسی تنوع ژنتیکی  )2009(و همکاران

 لاین اینبرد آفتابگردان با استفاده از نشانگر 177

TRAP  ترکیب آغازگري استفاده کردند که در  12از

باند چندشکل ایجاد نمود. میانگین  230مجموع 

و محتواي چند شکل  2/19باندهاي ایجاد شده 

بین  DNA بود. قطعات 50/0و  02/0نشانگر بین 

قطعات کمتر بودن تعداد  ود.جفت باز ب 1042تا  38

در این تحقیق  ایجاد شده در هر ترکیب آغازگري

توان به  را می )Yue et al., 2009( تحقیق نسبت به

توالی و استفاده  تجزیه و تحلیلاستفاده آنها از روش 

آمیزي اتیدیوم بروماید در این تحقیق مرتبط  از رنگ

کاپیلاري توالی  تجزیه و تحلیلدانست. دستگاههاي 

در کنار گرانقیمت بودن حساسیت بیشتري در سیستم 

دارند و از این رو بیشتر  DNA آشکارسازي قطعات

بودن تعداد باندها در آزمایش آنها و کمتر بودن تعداد 

  .بود حاضر قابل انتظارباندها در تحقیق 

  

  
  

  عنوان  به TRAP03ثابت و  عنوان آغازگر به MSP03 کریلامید حاصل از ترکیب آغازگريتصویر ژل ا. 1شکل 

  TRAPژنوتیپ آفتابگردان با استفاده از نشانگر  68تصادفی در بررسی تنوع ژنتیکی  آغازگر

  

درصد محتواي چندشکل  50در این تحقیق حدود 

با  بود که کاملاً 50/0و  45/0باندهاي چندشکل بین 

) مطابقت داشت. در بررسی Yue et al., 2009نتایج (

ژنوتیپ  30) روي Alwala et al., 2006دیگري (

ترکیب  18از  TRAP چغندرقند با استفاده از نشانگر

 529باند ایجاد کردند که  600آغازگري استفاده شد که 

الی  100تاي آنها چندشکل بود. بزرگی قطعات بین 

و  36/0و  11/0جفت باز و محتواي چندشکل بین  700

 38/29بود. میانگین باندهاي چندشکل  24/0میانگین 

هاي برگرداننده باروري با  در این تحقیق لاین .بود

باند چندشکل بیشترین جایگاه  76/22میانگین 

درصد) و هیبریدهاي ایرانی با  48/84چندشکل (

باند چندشکل کمترین جایگاه چندشکل  97/2میانگین 

خود اختصاص دادند. میانگین تعداد  درصد) را به 52/40(

هاي چندشکل در  باندهاي چندشکل در درصد جایگاه

 07/67و  16/13ترتیب  گروه مورد ارزیابی به 5بین 

نسبت بالاي چندشکلی مشاهده  ).4 (جدول درصد بود

توان به  هاي برگرداننده باروري را می شده در گروه لاین

لازم براي انجام  بالا بودن تنوع ژنتیکی جمعیت والدین

هاي برگرداننده باروري از آنها  اینبریدینگ و تولید لاین

100 pb 

200 bp 
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براي شروع برنامه اصلاحی دانست که در برنامه اصلاح 

آفتابگردان در ایران از جمعیت هیبریدهاي خارجی 

 Ghaffari andاند ( وارداتی انتخاب و گزینش شده

Farrokhi, 2004.(  

  

  هاي چند شکل کل، شاخص اطلاعات شانون، هتروزیگوسیتی مورد انتظار و درصد جایگاهتعداد باندهاي چند ش .4جدول 

  هاي آفتابگرداندر ژنوتیپ

 %N Na Ne I He UHe PP  هاگروه

 22.767 1.802 1.532 0.452 0.305 0.312 84.48%  (R) دهنده باروريهاي برگشتلاین 

 7.974 1.698 1.574 0.453 0.314 0.335 75.00%  (FH) هیبریدهاي تجاري خارجی 

 2.974 1.259 1.309 0.246 0.170 0.204 40.52%  (IH) هیبریدهاي ایرانی 

 3.966 1.466 1.414 0.330 0.228 0.261 55.17%  (FOP) افشان خارجیارقام آزاد گرده 

 28.138 1.759 1.503 0.432 0.291 0.296 80.17%  (CMS) هاي نرعقیم سیتوپلاسمیلاین 

 %67.07 0.282 0.262 0.383 1.467 1.597 13.164  مجموع
R: Restorer; FH: Foreign Hybrid; IH: Iranian Hybrid; FOP: Foreign Open Pollinated; CMS: Cytoplasmic Male Sterility 

N :تعداد باند ،Na :تعداد الل متفاوت ،Ne :ثرؤهاي متعداد الل ،I :=1 / (p^2 + q^2) تنوع ژنی( عات شانونشاخص اطلا ،He :هتروزیگوسیتی مورد انتظار ،UHe :

=2 * p * q (Nei, 1973 #670) هتروزیگوسیتی مورد انتظار نامتعادل ، = (2N / (2N-1)) * (Nei et al., 1978) PP %: درصد چند شکلی. 

  

  TRAPالگوي باندي در نشانگر 

 و مادري )R( هاي برگرداننده باروري گروه لاین

)CMS ( باند و گروه هیبریدهاي  111هر کدام با تولید

ترتیب بیشترین و کمترین گروه  باند به 99با ) IH(ایرانی 

خود اختصاص دادند. از طرف دیگر گروه  باندي را به

باند اختصاصی و گروه هیبریدهاي  3هاي مادري با  لاین

خوبی توسط این نشانگر از  باند اختصاصی به 1خارجی با 

  وجود باندهايعلت ). 5ها جدا شدند (جدول  سایر گروه

  

توان به اتصال یکی از  اختصاصی در این نشانگر را می

) به جایگاه EST )MSP03آغازگرهاي ثابت حاصل از 

نرعقیمی ژنتیکی در آفتابگردان دانست ژن کاندیداي 

 )Yue et al., 2009(که در آزمایش  )2(جدول 

. بدین ترتیب این ویژگی اختصاصی گزارش شده است

تواند در بررسی تنوع ژنتیکی می TRAPنشانگر 

آتی هاي اصلاحی هاي آفتابگردان در برنامهژنوتیپ

  مورد توجه قرار بگیرد.

  TRAPالگوي باندي در نشانگر . 5جدول 

 R FH IH FOP CMS 

 111 106 99 110 111 تعداد باند متفاوت

 108 106 99 110 105 % و بیشتر5ا فراوانی تعداد باندهاي متفاوت ب

 3 0 0 1 0 تعداد باند اختصاصی

 ،)IH( ایرانی هیبریدهاي ،)FH( خارجی تجاري هیبریدهاي ،)R( باروري دهندهبرگشت هايلاین

  .)CMS( سیتوپلاسمی نرعقیم هايلاین ،)FOP( خارجی افشانگرده آزاد ارقام

  

  هاگروه و بین تنوع ژنتیکی درون

) و 1983(و همکاران   Neiتنوع ژنی  بر اساس ضریب

)، گروه Lewontin, 1995شاخص اطلاعات شانون (

و  312/0ترتیب با مقادیر  هاي برگرداننده باروري به لاین

با بیشترین تنوع درون گروهی و گروه  452/0

 246/0و  204/0ترتیب با مقادیر   هیبریدهاي ایرانی به

. بر )4(جدول  را داشتند کمترین تنوع درون گروهی

ها اساس این دو شاخص، میانگین تنوع ژنتیکی گروه

بود. این دو شاخص مهم در  383/0و  282/0ترتیب  به

ها به گسترده ها و جمعیتتعیین تنوع ژنتیکی بین گروه

شوند و همواره بایستی با همدیگر در تناسب استفاده می

کی بالاتر گروه بیشتر بودن تنوع ژنتی و هماهنگی باشند.
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هاي برگرداننده باروري نسبت به گروه هیبریدهاي لاین

اي توان به انتخاب آنها از میان جمعیت پایهایرانی را می

بیشترین فاصله ژنتیکی بین گروه وسیعتري نسبت داد. 

) بود. 151/0برگرداننده باروري و هیبریدهاي ایرانی (

اهت ژنتیکی عبارتی بیشترین شب کمترین فاصله و یا به

افشان خارجی  بین هیبریدهاي خارجی و ارقام آزاد گرده

. نتایج این تجزیه و تحلیل با )6(جدول  ) بود064/0(

هاي  نتایج قسمت چندشکلی مشابه بود. گروه لاین

برگرداننده باروري و مادري کمترین فاصله ژنتیکی را 

هاي اینبرد در ). این دو گروه لاین066/0دارا بودند (

لهاي اخیر از جمعیت ارقام و هیبریدهاي وارداتی به سا

سازي هاي اصلاحی گزینش و خالصایران جهت برنامه

اند. بدین ترتیب کمتر بودن فاصله ژنتیکی این دو شده

افشان گروه با هیبریدهاي خارجی و ارقام آزاد گرده

  توان دانست.خارجی را در این راستا می

  (AMOVA) تجزیه واریانس مولکولی

درصد از تنوع  87بر اساس تجزیه واریانس مولکولی، 

  درصد مربوط13ها و ناشی از تنوع درون گروه ژنتیکی

. تنوع درون )7(جدول  ها بودبه تنوع بین گروه

تواند ناشی از ماهیت دگرگشن گیاه گروهی زیاد می

مشابه  آمده دقیقاً دست بهآفتابگردان باشد. نتایج 

در بررسی  )2014(اران و همک Basirniaگزارش 

هاي بومی آفتابگردان آجیلی با تنوع ژنتیکی توده

بود.  IRAPاستفاده از نشانگرهاي رتروترنسپوزونی 

همچنین گزارش مشابهی در مطالعه تنوع ژنتیکی 

هاي بومی آفتابگردان آجیلی با استفاده از توده

نشانگرهاي ریزماهواره وجود دارد. در بررسی 

Kholghi درصد تنوع، درون  86 )2012(ان و همکار

  اي بود.درصد بین توده 14اي و توده

  ها با استفاده از ضریب فاصله نامتعادل نیماتریس فاصله ژنتیکی بین گروه .6جدول 

 R FH IH FOP CMS هاگروه

R      
FH 0.071     
IH 0.151 0.109    

FOP 0.110 0.064 0.113   
CMS 0.066 0.071 0.139 0.085  

 ارقام ،)IH( ایرانی هیبریدهاي ،)FH( خارجی تجاري هیبریدهاي ،)R(باروري دهندهبرگشت هايلاین

  .)CMS( سیتوپلاسمی نرعقیم هايلاین ،)FOP( خارجی افشانگرده آزاد

  

 TRAPها با استفاده از نشانگر ) گروهAMOVAتجزیه واریانس مولکولی (. 7جدول 

 درصد واریانس واریانس محاسبه شده میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادي منبع تغییرات

 %13 2.870 51.204 204.815 4 هابین گروه

 %87 18.431 18.431 1161.141 63 هادرون گروه

 1365.956 67 کل
 

21.301 100% 

  

  هااي گروهتجزیه خوشه

ها، بر اساس براي بررسی و فهم بهتر ارتباط بین گروه

 ايخوشه) تجزیه 1983(و همکاران   Neiتیکیفاصله ژن

در این تجزیه از سه انجام شد.  UPGMAبه روش 

ضریب فاصله ژنتیکی مختلف (دایس، تطابق ساده و 

 ,UPGMAمختلف (بندي جاکارد) و سه روش خوشه

Single Linkage  وComplete Linkage استفاده (

شد و بر اساس بالاترین ضریب همبستگی کوفنتیک، 

 بر انتخاب شد. UPGMAو روش   Neiصله ژنتیکیفا

هاي قبلی، قرارگرفتن  تجزیه و تحلیلاساس نتایج 

هاي برگرداننده باروري و مادري در یک  گروه لاین

همراه قرار گرفتن هیبریدها و ارقام خارجی در  به گروه
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قابل انتظار بود. قرار گرفتن  گروه مشابه کاملاً

ها زا از سایر گروههیبریدهاي ایرانی در گروه مج

وجود فاصله ژنتیکی زیاد این گروه را در دندروگرام 

تر کرد. بنا بر دندروگرام حاصل، دو گروه مشخص

ها قابل هتروتیک هیبریدهاي ایرانی و سایر ژنوتیپ

  .)1(شکل  استنباط است

Coefficient
0.06 0.08 0.10 0.11 0.13

          

 Restorer 

 CMS 

 hybid 

 OP 

 hybid-I 

 
  UPGMAروش  و) 1983(ن و همکارا Neiها با استفاده از ضریب فاصله ژنتیکی اي گروهتجزیه خوشه. 2شکل 

   ،)FOP(خارجی  افشانگرده آزاد ارقام ،)IH(ایرانی  هیبریدهاي ،)FH(خارجی  تجاري هیبریدهاي ،)R(باروري  دهندهبرگشت هايلاین

  )CMS(سیتوپلاسمی  نرعقیم هايلاین

  

  )PCoA( هاي اصلیکنندهتجزیه به هماهنگ

و  هابراي فهم هرچه بهتر تنوع ژنتیکی بین گروه

هاي دلیل یکسان نبودن تعداد ژنوتیپ به همچنین

هاي اصلی با کنندهها، تجزیه به هماهنگگروه

 و Neiنامتعادل ژنتیکی استفاده از ضریب فاصله 

  ه اولکنند انجام شد. سه هماهنگ )1983(همکاران 

  

درصد واریانس کل را توجیه  94/86در مجموع 

دو  کردند. بر اساس نمودار دوبعدي حاصل از

هاي برگرداننده باروري و  ه اول، لاینکنند هماهنگ

مادري در یک گروه، هیبریدها و ارقام خارجی در یک 

گروه و هیبریدهاي ایرانی در گروهی کاملا مجزا قرار 

  .)2(شکل  گرفتند

  
  هاي اصلیکنندهیه به هماهنگکننده اول در تجزهاي آفتابگردان در نمودار دوبعدي حاصل از دو هماهنگبندي ژنوتیپگروه .3شکل 

 هايلاین ،)FOP( خارجی افشانگرده آزاد ارقام ،)IH( ایرانی هیبریدهاي ،)FH( خارجی تجاري هیبریدهاي ،)R( باروري دهندهبرگشت هايلاین

  )CMS( سیتوپلاسمی نرعقیم

  
  

  

  

R 

CMS 

FH 

FOP 

IH 
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هاي  کننده هاي اصلی و یا هماهنگتجزیه به مولفه

شباهت و یا فاصله موجب  ساصلی با استفاده از ماتری

بندي افراد در یک نمودار دو بعدي یا سه بعدي گروه

شود. فاصله هندسی ایجاد شده بر روي نمودار در می

حقیقت بازتاب فاصله ژنتیکی بین افراد هست. تفاوت 

این دو روش در استفاده از ماتریس اولیه براي تجزیه 

ز یک ي اصلی اها هکنند باشد. تجزیه به هماهنگمی

ماتریس اولیه شباهت و یا فاصله ژنتیکی براي تجزیه 

هاي کند در حالیکه در تجزیه به مولفهاستفاده می

ها مانند وجود یا عدم اصلی از ماتریس اولیه داده

وجود باند) استفاده  1عدم وجود باند و  0ها (وجود الل

کند. در صورت کم بودن تعداد صفات و عدم می

شده، نتایج این دو تجزیه تقریبا هاي گموجود داده

 ,Mohammadi and Prasanna(مشابه خواهد بود 

2003( .Rohlf )1972(  پیشنهاد کرد در صورت

هاي گمشده بجاي استفاده از تجزیه به داشتن داده

ي ها هکنند هاي اصلی از تجزیه به هماهنگمولفه

هاي اصلی اصلی استفاده شود زیرا در تجزیه به مولفه

رت وجود داده گمشده زیاد، از میانگین گروه در صو

شود و این کار باعث ها استفاده میبراي آن داده

نهایی و قرار گرفتن  تجزیه و تحلیلوجود خطا در 

شود افراد داراي داده گمشده در یک گروه می

)Mohammadi, 2006.(   

) با 1997( و همکاران Hongtrakul در آزمایش

 23در بررسی تنوع ژنتیکی  AFLPاستفاده از نشانگر 

لاین برگرداننده باروري و مادري، سه مولفه اول در 

درصد واریانس کل را توجیه کردند و  34مجموع 

ها در نمودار دو بعدي بخوبی از هم تفکیک ژنوتیپ

) دو 1997(و همکاران   Cronnشدند. در آزمایش 

درصد واریانس کل را توجیه کرد. در  1/34مولفه اول 

هاي اصلی با تجزیه یش آنها نتایج تجزیه به مولفهآزما

دلیل وجود  هاي اصلی مشابه بود اما به کننده به هماهنگ

هاي اصلی  کننده هاي گمشده تجزیه به هماهنگداده

ترجیح داده شد. نتایج آزمایش آنها نشان داد که تنوع 

زراعی بیشتر  هاي وحشی نسبت به ژنتیکی آفتابگردان

را به کم شدن تنوع اللی، کمتر شدن  بود که دلیل آن

هاي چندشکل و کمتر شدن سهم جایگاه

 اند. در آزمایشهتروزیگوسیتی مورد انتظار را نسبت داده

Darvishzadeh براي بررسی تنوع 2010( و همکاران (

ژنوتیپ آفتابگردان از تجزیه به  28ژنتیکی 

بندي هاي اصلی براي درك بهتر گروه کننده هماهنگ

اي استفاده شد. سه م شده توسط تجزیه خوشهانجا

درصد واریانس کل را توجیه کردند و  05/34مولفه اول 

هاي  کننده نتیجه گرفتند که نتایج هر دو تجزیه هماهنگ

  اي مشابه بود.اصلی و خوشه

  

  هااي ژنوتیپتجزیه خوشه

هاي مورد مطالعه تجزیه ظور تعیین روابط ژنوتیپمن به

ها با استفاده از حضور تمامی ژنوتیپاي کلی با خوشه

ضریب تشابه نی و لی یا دایس انجام شد. این ضریب 

تشابه یکی از پرکاربردترین ضرایب در بررسی فاصله 

باشد. در این تجزیه از سه ضریب فاصله ژنتیکی می

ژنتیکی مختلف (دایس، تطابق ساده و جاکارد) و سه 

 UPGMA, Singleبندي مختلف (روش خوشه

Linkage  وComplete Linkage استفاده شد و (

بر اساس بالاترین ضریب همبستگی کوفنتیک، 

 UPGMAفاصله تشابه ژنتیکی دایس و روش 

، TRAPباند چندشکل  116بر اساس  انتخاب شد.

 R42هاي (بین لاین 472/0ترین ضریب تشابه پایین

(بین  920/0) و بالاترین ضریب تشابه CMS328و 

 724/0) و میانگین CMS54 و  CMS38هايلاین

. میانگین ضریب تشابه گروه )3(شکل  محاسبه شد

) نسبت به سایر 701/0هاي برگرداننده باروري (لاین

دهنده بیشتر ها در کمترین مقدار بودکه نشانگروه

هاي بودن تنوع ژنتیکی این گروه در مقایسه با گروه

ها جزیهآمده از سایر ت دست بهدیگر است و با نتایج 

  مطابقت دارد.

در گیاهانی دگرگشن مانند آفتابگردان یکی از 

هاي والدین براي تلاقی و عوامل انتخاب لاین

مندي از پدیده هتروزیس و تولید هیبرید، فاصله  بهره
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هاي ژنتیکی که در باشد. هرچند مکانیسمژنتیکی می

خوبی درك  به فرایند هتروزیس دخیل هستند هنوز

ین محققان در این زمینه اختلاف وجود اند و بنشده

دارد ولی مشخص شده است که هیبریدهاي حاصل 

هاي اینبرد والدینی با روابط هاي بین لایناز تلاقی

ژنتیکی کمتر و فاصله ژنتیکی بیشتر، قدرت بیشتري 

دهد را نسبت به هیبریدهاي حاصل نشان می

)Basirnia et al., 2014.( کلی بدون درنظر طور به

رفتن نوع تلاقی (درون گروهی یا بین گروهی) گ

همبستگی پایین بین فاصله ژنتیکی والدین بر اساس 

نشانگرهاي مولکولی و عملکرد هیبریدهاي آنها 

تواند ناشی از انتخاب تصادفی نشانگرها و بر  می

حسب پوشش ژنومی آنها و نه بر اساس ارتباط و یا 

س باشد هاي دخیل در هتروزیQTLپیوستگی آنها با 

)Mohammadi, 2006.( گرفتن برخی از  قرار

هاي متفاوت در یک خوشه در کنار هم را ژنوتیپ

هاي خویشاوندي آنها مرتبط توان به شباهتمی

این پدیده را به  )2009(و همکاران   Yueدانست. 

هاي مورد ارزیابی در هر متفاوت بودن ژنوتیپ

ا آزمایش و روشهاي مختلف بررسی و تجزیه آنه

لاین  177نسبت داده است. در بررسی تنوع ژنتیکی 

لاین  71دارنده، لاین نگه 65آفتابگردان شامل 

دارنده آجیلی لاین نگه 22برگرداننده باروري روغنی، 

 12لاین برگرداننده باروري آجیلی با استفاده از  19و 

لاین برگرداننده باروري در خوشه  TRAP ،7نشانگر 

  ه باروري قرار گرفت.دارندهاي نگهلاین

 

Coefficient
0.63 0.70 0.77 0.85 0.92

ES-«arambaMW

 R2 
 R3 
 R5 
 CMS330 
 CMS358 
 CMS234 
 CMS328 
 CMS376 
 CMS502 
 R21 
 Brocar-RM 
 4928 
 CMS96 
 R41 
 R43 
 R38 
 CMS16 
 CMS42 
 CMS262 
 R34 
 Allstar 
 Zaria 
 R453 
 R50 
 ES-«aramba 
 Berezanski 
 CMS36 
 Tekny 
 CMS26 
 R53 
 R56 
 Azargol 
 Record 
 CMS32 
 CMS58 
 CMS82 
 CMS28 
 CMS46 
 CMS78 
 CMS40 
 CMS212 
 CMS110 
 Armada-GL 
 CMS30 
 CMS38 
 CMS54 
 CMS154 
 R55 
 ES-Biba 
 Euroflor 
 CMS298 
 Sor 
 Master 
 CMS44 
 CMS222 
 CMS354 
 R19 
 R24 
 R46 
 R15 
 R33 
 R22 
 R23 
 R26 
 R42 
 CMS310 
 R27 
 R29 

  
  UPGMAژنوتیپ آفتابگردان با استفاده از ضریب تشابه دایس و روش  68اي دندروگرام تجزیه خوشه .4شکل 
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  مورد ارزیابیهاي ژنوتیپتنوع ژنتیکی 

تنوع ژنتیکی آفتابگردان زراعی با استفاده از 

 Tang andهاي زراعی کاهش یافته است ( روش

Knapp,.2003; Liu and Bruke, 2006; 

Gentzbittel et al., 1994 لاین  17) در بررسی

به پایین  RFLPآفتابگردان با استفاده از نشانگر 

بودن تنوع ژنتیکی آفتابگردان در مقایسه با سایر 

هاي جدید از گیاهان زراعی اشاره کرده و انتقال ژن

هاي وحشی خویشاوند به گونه زراعی را پیشنهاد گونه

) در بررسی 2005(و همکاران  Ronicke اند.هداد

لاین آفتابگردان ضریب تشابه  25تنوع ژنتیکی 

 ، 70/0و میانگین  98/0و  58/0ژنتیکی را بین 

Hongtrakul   24) در بررسی 1997(و همکاران 

، ضریب تشابه AFLPلاین آفتابگردان با نشانگر 

و همکاران  Yue، 91/0و  70/0ژنتیکی را بین 

محاسبه  58/0و میانگین  97/0و  30/0) بین 2009(

و  797/0و  701/0اند و در این تحقیق بین کرده

محاسبه شد. این مقدار، پایین بودن  755/0میانگین 

میزان تنوع ژنتیکی در بین مواد مورد ارزیابی را نشان 

  دهد.می

  

  گیري کلینتیجه

ژنوتیپ مورد  68نتایج این آزمایش نشان داد که بین 

هاي لاین ویژه در بین گروه گروه به 5زیابی در ار

برگرداننده باروري و مادري تنوع ژنتیکی وجود دارد که 

هاي اصلاحی گیري در برنامهتوان از آن براي بهرهمی

آفتابگردان در آینده بهره برد اما وجود ضریب تشابه 

کل ژنتیکی مواد مورد ارزیابی  تنوعنسبتا بالا در بررسی 

 68تنوع ژنتیکی پایین در این پایه وجود  حاکی از

هاي والدینی جهت انتخاب لاین ژنوتیپ مورد بررسی به

هاي گذشته اصلاح  از هیبریدهاي وارداتی در برنامه

آفتابگردان بوده که افزایش تنوع ژنتیکی ژرپلاسم 

هاي اینبرد والدینی آفتابگردان در ایران و انتخاب لاین

هاي آینده اصلاح ر برنامهجدید با تنوع بالا را د

  کند. ناپذیر میآفتابگردان اجتناب

  

  سپاسگزاري

هاي روغنی مرکز وسیله از بخش تحقیقات دانهبدین

 تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی آذربایجان غربی

ي آفتابگردان اه جهت در اختیار قرار دادن ژنوتیپ به

  د.گردتشکر و قدردانی می
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