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های گلرنگ با  بندی ژنوتیپ این آزمایش با هدف بررسی تنوع ژنتیکی و گروه 

نشانگرهای   از  سال    ISSRاستفاده  در  زراعی  صفات  و  رتروترانسپوزون  و 
در آزمایشگاه بیوتکنولوژی کشاورزی دانشگاه گیلان و موسسه اصلاح و   1394

شد  انجام  کرج  بذر  و  نهال  گلرن   28تعداد     .تهیه  ا ژنوتیپ  با  از  گ    7ستفاده 
و  ISSRنشانگر   رتروترانسپوزون  نشانگر  سه  ترکیبی    12،  و    ISSRنشانگر 

با   مورفولوژی  مختلف  صفت  هشت  تعداد  همچنین  و  رتروترانسپوزون، 
نوار چند شکل ایجاد   117آغازگر  22های مختلف آماری ارزیابی شد. از روش 

بین آغازگرها، آغازگر  از  نوار    13  با تعداد   TOS1و    UBC827های  شد. 

آغازگرهای  بیش  و  نوار  تعداد  با    UBC822و    UBC811ترین  ترکیبی 
TOS1    را برای آغازگرهای و    ISSRبا تعداد پنج نوار کمترین تعداد نوار 

نشانگرهای   برای  آمده  به دست  چندشکلی  درصد  داد.  نشان  رتروترانسپوزون 

ISSR  ترکیبی آغازگرهای  و  از  و رتروترانسپو   ISSR، رتروترانسپوزون  زون 
با    88/ 88تا    38/ 46 برابر  چندشکلی  درصد  میانگین  و  بود  متغیر    62درصد 

میزان   شانون،  شاخص  نی،  ژنی  تنوع  معیارهای  بودن  بالا  آمد.  بدست  درصد 

PIC    آغازگرهای برای  مؤثر  آلل  تعداد  و    UBC810  ،UBC811و 

 +TOS1و    TOS-2 +HB-12  ،TOS1+HB12آغازگرهای ترکیبی  

UBC822   کارایی بالای این آغازگرها در ارزیابی تنوع ژنتیکی در  دهنده  نشان
ها براساس صفات مورفولوژی به روش  باشد. در بررسی ژنوتیپ این تحقیق می 
UPGMA    ژنوتیب در چهار گروه قرار گرفتند   28و معیار فاصله اقلیدسی.  

خوشه  تجزیه  از  حاصل  گروهبندی  تشخیص صحت  تابع  تجزیه  توسط    ای 
درصد برای صفات مورفولوژی تأیید شد.    82/ 1ی فیشر با  کانونی به روش خط 

بردار اول در    12تجزیه به مختصات اصلی در بررسی مولکولی نیز نشان داد که  
بین دو    63/ 47مجموع   ارتباط  کردند. آزمون منتل   را توجیه  تنوع کل  درصد 

باط  ی ارت دهنده نشان   نشان داد که   0/ 214ماتریس داده مولکولی و مورفولوژی را  
است  داده  دو  بین  قابل    .کم  ژنتیکی  تنوع  که  داد  نشان  نتایج  مجموع  در 

می ملاحظه  که  دارد  وجود  ژنوتیپ ای  گزینش  جهت  در  تواند  مطلوب  هایی 
 .های به نژادی گلرنگ مورد استفاده قرار گیرد برنامه 

 

مؤلفه   : ی د ی كل ی  ها واژه  به  خوشه تجزیه  تجزیه  اصلی،  ای،  های 
 .ISSR  تروترانسپوزون،  ر 

This experiment was conducted in order to assess genetic 

variation and determination of the best genetic structure 
and the grouping of safflower genotypes using ISSR and 

retrotransposon markers and different agricultural traits. In 
this study, 28 safflower genotypes were evaluated using 7 

ISSR markers, 3 retrotransposon markers and 12 
combined ISSR and retrotransposon markers, as well as 

eight different morphological traits with different statistical 
methods. From 22 primers, 117 polymorphic bands were 

created. The primers, primer-of UBC-827 and TOS-1 with 
13 band maximum number of bands, and primer UBC-811 

and UBC-822 in combination with 5-band TOS-1 with the 
lowest band for ISSR primers and Retrotransposons. The 

average percent polymorphism obtained in this study for 
markers ISSR, Retrotransposons and primer combinations 

was from 38.46 to 88.88 percent ISSR and 

Retrotransposons is variable and the mean percentage of 
polymorphic for this is equal to 62. High standards of 

straw gene diversity, Shannon index, the PIC and the 
number of effective allele primer UBC-810, UBC-811 and 

primer combination TOS-2 + HB-12, TOS-1 + HB12 and 

TOS-1+ UBC822 show performance Primers on the 

assessment of genetic diversity in this article. The 
morphological traits of 28 genotypes by UPGMA and 

Euclidean distance criteria were divided into 4 groups. 
Grouping results of cluster analysis by linear discriminant 

analysis using Fisher's focal 82.1 percent for 
morphological traits were confirmed. Principal component 

analysis showed that the main vectors of the first and 
second respectively are 8.22 and 6.84 and the 10 first 

components validated 63.47 percent of total variance. 
Mantel test the relationship between molecular and 

morphological data matrix equivalent 0.214 that show little 
correlation between the two data. Overall, the results 

showed that there is a considerable genetic variation in 
safflower germplasm that can be used to select parents and 

desirable genotypes in safflower breeding programs. 

 
Keywords: Cluster analysis, ISSR, Principal 
component, Retrotransposons.  
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 مقدمه

گیاهی    Carthamus tinctoriosگلرنگ با اسم علمی  
دانه روغنی است که احتمالاً از نواحی ایران، ترکیه و  

  که کشور ما از طوری هندوستان منشأ گرفته است، به 
غنی  از  یکی  گیاه،  این  ژنتیکی  ذخایر  ترین  لحاظ 

به  جهان  می مناطق   Akbarzade)رود  شمار 

Lelekami et al., 2017; Zeinali, 1999)    با و 
ویژگی  به  می توجه  زراعی  یک  های  عنوان  به  توان 

شود   کشت  خشک  مناطق  در  امیدوارکننده  گیاه 
(Janmohammadi et al., 2017)  زیر سطح   .

کشت گلرنگ در ایران بر اساس آخرین آمار در سال  
ب  3703حدود    2021 تولید آن  از  هکتار و میزان  یش 
می   4889 گونه  (FAO, 2021)باشد  تن  دو   .

طور وسیعی در ایران پراکنده  اکسیاکانتا و لاناتوس به 
می شده رشد  خودرو  صورت  به  و  همین  اند  به  کنند، 

هوایی کشور سازگار شده و به  خاطر با شرایط آب و  
برای اصلاح و   بومی محسوب شده و  گیاهان  عنوان 

زراعی از اهمیت بالایی  بهبود برخی خصوصیات گونه  
 ,.Akbarzade Lelekami et al)برخوردارند  

گونه(2017 تکامل  اصلی  عامل  ژنتیکی  تنوع  ها  . 
می شبه شباهت  مار  و  تنوع  از  آگاهی  و  درك  رود. 

  مؤثر ژنتیکی در درون افراد یا جمعیتها، برای استفاده  
از منابع ژنتیکی در یک برنامه اصلاحی ضروری است  

(Safavi et al., 2010)  موجود هر  ژنتیکی  بهبود   .
ود و وسعت تنوع ژنتیکی آن است. تنوع  وابسته به وج

ایفا  ژنتیکی   نباتات  اصلاح  در  را  مهمی  بسیار  نقش 
دورگ می زیرا  لاینکند،  از  حاصل  دارای  های  های 

نسبت   را  بیشتری  هتروزیس  بیشتر،  ژنتیکی  تنوع 
بهبه نزدیک  می نژادهای  نشان   ,Patel) دهند  هم 

روش (1990 در  به.  گزینش  های  کلاسیک،  نژادی 
مورفولوژیکی   صفات  اساس  بر  تلاقی  برای  والدین 
ممکن است از کارآیی زیادی برخوردار نباشد، چنانچه  

ژنوتیپ  انتخاب  نشانگرهای  بتوان  طریق  از  را  ها 
DNA    افزایش والدین  گزینش  کارآیی  داد،  انجام 

ملاحظه  داشت  قابل  خواهد   Ghorbanzadeh)ای 

Neghab & Afzal, 2015).    مولکولی نشانگر 
ISSR    سال گرفت.    1994از  قرار  موردتوجه 

آغازگرهای این نشانگر نیمه اختیاری بوده و تکثیر آن  
زنجیره  واکنش  وسیله  پلی به  یک  ای  حضور  در  مراز 

واره در ژنوم تکثیر  ماهآغازگر مکمل با یک توالی ریز 
. نشانگر  (Bornet & Branchard, 2001)شود  می

ISSR    بهDNA    دلیل وبه  دارد  نیاز  کمی  الگوی 
س و  سرعت  آغازگر،  زیاد  رفتار  طول  و  فنی  ادگی 

ژنتیکی   تنوع  بررسی  برای  ارزش  با  ابزاری  مندلی 
می  .  (Ammiraju et al., 2001)گردد  محسوب 
به رتروترانسپوزن  یا  ترانسپوزن ها  که  عبارتی  هایی 

می   RNAتوسط   منتقل  واسط  شامل    شوندحد 
باشند که ابتدا از روی  ای از عناصر متحرك می دسته

شود و سپس به  ساخته می   RNAها  آن   DNAتوالی  
رونوشت  آنزیم  روی    کمک  از  معکوس  ،   RNAبردار 

DNA انتقال به مکان جدید تولید می شود. این  قابل 
مقد به  متحرك  ژنتیکی  ژنوم  عناصر  در  فروانی  ار 
در تکامل ژنوم    گیاهان وجود دارند و نقش مهمی  را 

ایفا می   ,.Rashidi Monfard et al)کنند  گیاهان 

2009)  .Mahasi et al.  (2009)    میزان بررسی  به 
ژنت بین  یکی  چندشکلی  کشورهای   36در  از    گلرنگ 

پرداختند و    RAPDآغازگر    14مختلف، با استفاده از  
نوار تشکیل شد که توسط تجزیه و تحلیل انجام    61

نمونه به  شده  گیاهی  شدند.    8های  تقسیم  گروه 
Roopa  (2007  در ژنتیکی  تنوع  بررسی  برای   )

از  گونه گلرنگ  مختلف    RAPDنشانگر    21های 
همه که  کردند  آن استفاده  نوار ی  چندشکل  ها  های 

چن از  بالایی  میزان  و  کرده  بین  تولید  را  دشکلی 
در    .های وحشی نشان دادهای زراعی و گونهژنوتیپ

در  Safavi et al.   (2010ای که  همطالع نمونه    20( 
   ISSRو نشانگر  RAPDگلرنگ با استفاده از نشانگر  

به ارزیابی ژنتیکی انجام دادند، گزارش کردند با توجه  
به چندشکلی  درصد  نشادست به  از  های  نگرآمده 

RAPD    وISSR نشانگر سطوح    ISSRهای  ، 
نشانگرهای  با  مقایسه  در  را  چندشکلی  از    بالاتری 
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RAPD  دادند توجه   .نشان  اهمی  با  و  به  ت شناسایی 
ها، در این تحقیق تنوع ژنتیکی  بندی ژرم پلاسمگروه 

،  ISSRژنوتیپ گلرنگ با استفاده از هفت آغازگر    28
  ISSRغازگر ترکیبی  آ   12آغازگر رتروترانسپوزن و    3

و رتروترانسپوزن مورد بررسی قرار گرفت که هدف از  
بررسی گروه  ژنوتیپ این  بررسی  بندی  و  گلرنگ  های 

نشانگرهای  ت از  استفاده  با  گلرنگ  گیاه  ژنتیکی  نوع 
طرفی   از  و  مورفولوژیکی  صفات  و  مولکولی 

ک ژنوتیپآغازگرهای  تمایز  در  بالای  کارآیی  های  ه 
مورد مطالع داشتند جهت   گلرنگ  را  تحقیق  این  در  ه 

ژنوتیپ ژنتیکی  تنوع  بررسی  در  گلرنگ  استفاده  های 
 گردد. معرفی می 

 

 ها مواد و روش 

ژنوتیپ گلرنگ از موسسه اصلاح   28لعه بذر ن مطا در ای 
و تهیه نهال و بذر کرج تهیه شد که پنج گروه متفاوت  

گرفت و شامل هفت  های گلرنگ را در بر می از ژنوتیپ 
دو ژنوتیپ مکزیکی و سه  ژنوت  ایرانی،  یپ معرفی شده 

دورگ  از  حاصل  ژنوتیپ  سه  محلی،  و  توده    13گیری 
 (.  1بود )جدول    ژنوتیپ حاصل از جهش زایی  

 
های گلرنگ مطالعه شده در این  . مشخصات ژنوتیپ1جدول 

 تحقیق 
 منشا  ژنوتیپ  ردیف  منشا  ژنوتیپ  ردیف 

 دورگ گیری  K.W.7 15 ایران  گل دشت  1

 موتاسیون  K.M.P.6 16 ایران  گل سفید  2

 موتاسیون  K.M.P.69 17 ایران  گلمهر  3

 موتاسیون  K.M.P.22 18 ایران  پدیده  4

 موتاسیون  K.M.P.32 19 ایران  ه صف  5

6 Mec 14  20 مکزیکی K.M.P.9  موتاسیون 

7 Mec 284  21 مکزیکی K.M.P.51  موتاسیون 

 موتاسیون  K.M.P.20 22 توده محلی  اصفهان  8

 موتاسیون  K.M.P.4 23 توده محلی  زرقان  9

 موتاسیون  K.M.S.2 24 توده محلی  آذربایجان  10

 موتاسیون  K.M.S.36 25 ایران  فرامان  11

 موتاسیون  K.M.S.37 26 ایران  سینا  12

13 K.W.5  27 دورگ گیری K.M.S.13  موتاسیون 

14 K.W.6  28 دورگ گیری K.M.S.81  موتاسیون 

ارزیابی  مورفولوژیک،  برای  گلرنگ    28های  ژنوتیپ 
در   تکرار  سه  با  تصادفی  کامل  بلوك  طرح  قالب  در 

زراعی   و   1394سال  مزرعه موسسه اصلاح  تهیه    در 
نهال و بذر کرج کشت شدند. صفات مورد مطالعه در  
هکتار،   در  عملکرد  شامل  مورفولوژیکی  تنوع  بررسی 

، تعداد قوزه در بوته، تعداد دانه در قوزه،  هزاردانهوزن  

قوزه،   شاخهوزن  تا  روز  شاخه  دهیتعداد  تعداد   ،

اندازه  برای  بود.  بوته  ارتفاع  و  عملکرد  فرعی  گیری 
ها جدا  برداشت شده کاملا خرد و دانه   های دانه، بوته 

دانه  تمیز شده بشدند، سپس  ترازو  های جدا شده و  ا 
برای محاسب عملکرد  توزین گردیدند.  اجزاء مختلف  ه 

همچنین   و  دانه  تعداد  بوته،  در  قوزه  تعداد  شامل 
از   بوته  ارتفاع  فرعی،  شاخه  تعداد  مانند  دیگر  صفات 

بوته  کرت  به هر  سطها  از  تصادفی  جدا  طور  خاك  ح 
های  ها به آزمایشگاه بخش دانهشد و سپس این بوته

بذر   و  نهال  تهیه  و  اصلاح  تحقیقات  موسسه  روغنی 
قل شد و صفات ذکر شده مورد اندازه گیری  کرج منت

قرارگرفت. برای محاسبه وزن هزاردانه از بذور بدست  
بوته  از  شدند  آمده،  برداشت  عملکرد  برای  که  هایی 

ترتیب که ابتدا مقداری بذر انتخاب    استفاده شد، بدین
بذر   عدد  هزار  و  شده  تمیز  بذورکاملا  سپس  شد، 

گردید.  شمارش  بذرشمار  دستگاه  وزن    توسط  سپس 
 هزاردانه توسط ترازو اندازه گیری شد. 

  SASافزار  ها از نرمبه منظور تجزیه واریانس داده

استفاده شد. به منظور محاسبه همبستگی بین صفات  
مطالع نرممورد  از  استفاده    19نسخه     SPSSافزار  ه، 

های مشابه از نظر  بندی ژنوتیپشد.  برای ژنوتیپگروه
اندازه  صفات  تجزیه  گیتمامی  روش  از  شده  ری 

خوشهخوشه تجزیه  انجام  برای  شد.  استفاده  ای  ای 
داده  استاندارد شده، سپس فاصلهابتدا  افراد  ها  بین  ی 

فاصله روش  از  استفاده  اقلیدس با  شد.  ی  محاسبه  ی 
خوشهروش تجزیه  مختلف  بر  های  ادغام  شامل  ای 

فاصله متوسط  گروهمبنای  بین  )ی  (،  UPGMAها 
(، دورترین  SLها )س نزدیکترین همسایهادغام بر اسا 
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( وارد CLهمسایه  واریانس  حداقل  و   )  (Ward)    با
نرم از  در    19نسخه    SPSSافزار  استفاده  شد.  انجام 

مقایسه از  کلیهنهایت  دورترین  روش  ی  روش  ها، 
داده  با  اسهمسایه،  عدم  های  علت  به  شده  تاندارد 

آزمون  برای  گردید.  انتخاب  پله  پله  حالت    وجود 
ای و برآورد  بندی حاصل از تجزیه خوشهصحت گروه

ژنوتیپ اشتباه  انتساب  گروه میزان  به  تجزیه  ها  از  ها 
استفاده   تشخیص  که  تابع  ترتیب  این  به  شد. 

حاصگروه  خوشههای  تجزیه  از  ژنوتیپل  و  های  ای 
بندی اولیه در نظر  موجود در هر گروه به عنوان گروه

تج از  استفاده  با  و  شد  به  گرفته  تشخیص  تابع  زیه 
گروه صحت  فیشر،  خطی  مورد  روش  اولیه  بندی 

نرم با  تشخیص  تابع  گرفت.تجزیه  قرار  افزار  آزمون 
SPSS  انجام شد.  19نسخه 

ضرا تفسیر  و  تحلیل  بین  برای  همبستگی  یب 
های مشترك مؤثر بر صفات  شناسایی عامل صفات و  

عامل  به  تجزیه  مطالعه،  مؤلفهمورد  روش  به  های  ها 
افزار  اصل نرم  از  استفاده  با  وریماکس  چرخش  و  ی 

SPSS    نام  19نسخه با  گذاری عامل انجام گردید.  ها 
توجه به صفاتی که بیشترین ضریب عاملی را از نظر  

ودند، صورت گرفت. همچنین با رسم  قدرمطلق دارا ب
های  براساس جفت عامل   1نمودارهای پراکنش دوگانه 

بندی  د مطالعه گروههای مورهایآمده، ژنوتیپ دستبه
ژنوتیپ قرارگیری  و  موقعیت  مبنای  بر  مناسب  های 

 ها در نمودار تعیین شدند. آن 

ارزیابی مولکولی ژنوتیپ  بذر ژنوتیپبرای  های  ها 
کشاورزی  موردمطالعه   علوم  دانشکده  گلخانه  در 

لیوا  داخل  در  گیلان  کشت  ن دانشگاه  کاغذی  های 
از    DNAتخراج  های برگی و اسنمونه  شد. برای تهیه 

برگی  گیاهچه  چهار  تا  سه  مرحله  به  که  جوان  های 
روز پس از کاشت رسیده بودند استفاده    20-30حدود  

  شد و بعد از خرد شدن با ازت مایع و هاون چینی در 

 
1. Scatter-Plot 

های   فریزر  5/1تیوپ  در  و  ریخته  لیتری    -80میلی 
استخراج   برای  شدند.  نگهداری  سیلسیوس  درجه 

DNA    از استفاده  روش    CTABبا   Saghaiبه 

Maroof  (1994)    کیفیت تعیین  برای  شد.  انجام 
DNA  آگا الکتروفورز ژل  استفاده شد   1رز  از  .  درصد 

از   میکرولیتر  پنج  منظور  شده    DNAبدین  استخراج 
سپس   شد.  بارگذاری  درصد  یک  آگارز  ژل  روی 

  (Bio Radداك )ها با دستگاه ژل  برداری نوار عکس 
هر نمونه،    DNAبرای تعیین دقیق غلظت    .انجام شد

دستگاه   )مدل  از  اسپکتروفوتومتری 
Biophotometra, Plus Eppendorffاستفاد ه  ( 

نانومتر ارزیابی   260در طول موج  DNA شد و غلظت
جذب  مقدار  و  موج در    (OD)  شد  تا    260  های طول 

شد  280 قرائت  نسبتهم   .نانومتر  از   OD  چنین 

کیفیت   260/280 یا  خلوص  برآورد    DNA  برای 
نسبت  این  بودن  کم  که  ترتیب  این  به  شد.    استفاده 

کیفینشان  نامناسب  دهنده  وجود  DNAت  ی  آلودگ   و 
ها بوده و زیاد بودن نسبت فوق  زیاد به ویژه پروتئین

-استخراج شده می DNAدهنده کیفیت مناسب نشان 
ژنومی استخراج    DNAهای  که نمونهباشد. از آنجایی 

غلظت نمونهشده  تمامی  داشتند،  متفاوتی  تا  های  ها 
ب توجه  با  رقیق شدند. رقیق سازی  یکسانی  ه  غلظت 

اسپکتروفوتوم غلظت  نتایج  تا  بر  نانوگ  50تری  رم 
تکثیر   تا  شدند  رقیق  های  نمونه  DNAمیکرولیتر 

مختلف با توجه به مقادیر سایر مواد واکنش در مقادیر  
شده  از  بهینه  تحقیق  این  در  گیرد.  صورت    7ای 

همچنین    3و    ISSRآغازگر   رتروترانسپوزن،  آغازگر 
(. واکنش  2)جدول    آغازگر ترکیبی استفاده گردید   12

PCR    حجم شامل    10در    40  تا   30مایکرولیتر 
  dNTP  ،3/0مول  میلی   0/ 1الگو،    DNAنانوگرم  

آغازگر،  میلی بافر  MgCl2مول  میلی   5/1مول   ،
PCR 1X    واحد آنزیم    1وTaq    پلیمراز  با استفاده از

ترموسایکلر   شد    Biometraدستگاه  انجام 
(Mohsenzadeh Golfazani et al., 2012b) .

صورت   به  حرارتی  شامل    Touch downچرخه 
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اول   واسرشته   2بخش  در  دقیقه  اولیه  .  C94°سازی 
سازی  ثانیه واسرشته  30سیکل بصورت  10بخش دوم  

  5ثانیه مرحله اتصال آغازگر در دمای    C94  ،45°در  
)بسته به آغازگر متفاوت بود(، که    Tmدرجه بالاتر از  

،  شود سیکل در هر سیکل نیم درجه کمتر می  10طی  
دمای    2 در  بسط  مرحله  سانتی   72دقیقه  گراد  درجه 

سوم   بصورت  26بخش  ثانیه    30  سیکل 
در  واسرشته سانتی   94سازی  ثانیه    45،  گراددرجه 

در دمای   آغازگر  اتصال  مرحله    Tm  ،2مرحله  دقیقه 
در دمای   دقیقه بسط    5و  گراد  درجه سانتی   72بسط 

دمای  انتهای در  سانتی   72ی  سپس  گراد درجه   ،
دمای   در  سانتی   4نگهداری  بود.  گراد  درجه 

نشانگرهای  فرآورده  از  حاصل   رترو    ISSRهای  و 
درصد بارگذاری شدند    5/1ترانسپوزان روی ژل آگارز  

و از یکدیگر تفکیک شدند و برای رنگ آمیزی نیز از  
سیف   جریان ماده  با  الکتروفورز  شد.  استفاده    استین 

غازگرهای  ولت و بسته به نوع و خصوصیات آ   95برق  
به مدت   و    120تا    60مورد مطالعه  انجام شد  دقیقه 

نور   زیر  در   آمیزی  رنگ  از     DNAاز    UVپس 
عکس اساس  ژنومی   بر  نواری  الگوی  شد.  برداری 

نوار وجود  عدم  یا  صفر  وجود  و  یک  با  ترتیب  به  ها 
دادهنمره شدند.  صورت  دهی  به  حاصل  یک  های 

افزار    28×117ماتریس   نرم  در    Excelوارد  که  شد 
و    28آن   گلرنگ  ژنوتیپ  نوار    117تعداد  تعداد 

(،   PIC)  1مشاهده شده بود. میزان چندشکلی نشانگر  
رابطه   از  استفاده  شد     ( 1)با   Powell et)محاسبه 

al., 1996)  ،فرمول این  در   ،Pi    نوار یا  آلل  فراوانی 
i ام وn باشد. تعداد آلل می 
 PIC= 1- Σpi2                                 (1رابطه )

آلل  شاخص تعداد  تنوع شامل  ، شاخص  مؤثرهای 
نرم از  استفاده  با  نی  ژنی  تنوع  و  افزار  شانون 

POPGENE32    شد    31/1نسخه محاسبه 

 
1. Polymorphism Information Content 

(Mohsen zade et al., 2012; Mohsenzadeh 

Golfazani et al., 2016; Samizade lahiji et 

al., 2013)  به منظور بررسی و تشخیص ارتباط بین .
خوش تجزیه  دندروگرام  و  هدو  مرفولوژیک  صفات  ای 

. در  استفاده شد  Mantel  (1967)مولکولی از آزمون  
ماتریس   دو  بین  همبستگی  منتل،  آزمون  واقع 

میتشابه بررسی  را  دندروگرام  ای  رسم  در  که  کند 
ای مورد استفاده قرار گرفت. این آزمون  تجزیه خوشه

 م گرفت. انجا 12نسخه   Genstatافزار با نرم
 

 نتایج و بحث 
بلوك   براساس طرح  واریانس  تجزیه  از  حاصل  نتایج 

داد نشان  تصادفی  معنی   کاملا  سطح  تفاوت  در  دار 
اندازه   8احتمال یک درصد در بین   ه  گیری شدصفت 

باشد، که خود دلیلی بر تنوع بالای بین  می   28برای  
 باشد. ها و انتخاب ژنوتیپ مناسب می ژنوتیپ

مورد  حداقل،   صفات  تغییرات  دامنه  و  حداکثر 
جدول   در  به  3مطالعه  است.  شده  نمونه  ارائه  عنوان 
، دامنه  34و حداکثر    12رای حداقل  صفت عملکرد دا 

حداقل  22تغییرات   دارای  ارتفاع  صفت  و    142/ 1، 
دام  199/ 6حداکثر   تغییرات  و  دامنه    57/ 5نه  بود. 

داده حداکثر  و  حداقل  بین  تفاوت  تنها  را  تغییرات  ها 
می  یا  نشان  و  مشاهدات  سایر  عددی  مقدار  و  دهد 

تواند به  دهد و نمیها را مدنظر قرار نمیفراوانی داده
پراکندگی   و  تنوع  مهم  معیارهای  از  یکی  عنوان 

از مطالعه    ها به شمار آید، اما به دلیل اینکه هدفداده 
ژنوتیپجمعیت مقایسه  ژنتیکی  میزان  های  نظر  از  ها 
توان از  باشد، به این ترتیب میجود میهای موتفاوت 

داده تغییرات  بین  دامنه  اولیه  مقایسه  برای  ها 
رد مطالعه استفاده نمود و یک دید کلی  ها موژنوتیپ

 های موجود پیدا کرد. از میزان تفاوت 
نشان   صفات  فنوتیپی  تغییرات  ضرایب  بررسی 

 ( غوزه  تعداد  صفت  که  عملکرد  31/ 34داد   ،)
تعداد  25/ 44)  و   ) ( فرعی  بالاترین  25/ 42شاخه   )
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توان ضریب تغییرات فنوتیپی را دارا بود. بنابراین می 
ژنوتیپ  این  و ه از  نمود  استفاده  نژادی  به  در  ا 

ژنوتیپ گزینش  بین  در  مؤثری  مورد های  مطالعه   ها 
پارامتر  داد.  انجام  این صفات  اصلاح  و  بهبود  جهت 

ارزش  با  و  مهمترین  از  یکی  تغییرات  ترین ضریب 
جمعیتشاخص در  تنوع  برآورد  به های  و  بوده  ها 

گیری واحد اندازه  تأثیردلیل این که این معیار تحت  
گیرد و از این ات آن قرار نمی فت و یا دامنه تغییر ص 

تغییرات  دامنه  نظیر  تنوع  دیگر  معیارهای  از  نظر 
می  و  دارد  بیشتری  بیشتری اهمیت  اعتماد  با  توان 

ب گزینش  را  مطلوب  که های  صفاتی  اصلاح  رای 
 ضریب تغییرات بالاتری دارند، انجام داد. 

 
 در این تحقیق مشخصات آغازگرهای استفاده شده . 2جدول 

 توالی مورفیسم % پلی تعداد نوار چند شکل تعداد نوار  دمای اتصال   نام  ردیف 

ISSR 

1 UBC 8736 43 8 5 62.5 A8(AC) 
2 UBC 827 50 13 10 76.9 G8(AC) 
3 UBC 834 48/5 9 4 44.4 C8(AC) 
4 UBC 811 43 5 2 40 C8(GA) 
5 UBC 810 41/5 6 3 50 T8(GA) 
6 UBC822 43 8 4 50 A8(TC) 
7 HB-12 40 8 4 50 GC3(CAC) 

 رتروترنسپوزن
8 TOS 1 60 13 5 38.46 TGTTGGGAATAGTCCCACA 
9 TOS 2 45 9 8 88.88 TGTTGAATAGTTCCACATT 

10 TOS 3 40 10 7 70 TGTTAGAAGTATAATATGT 

 ترکیبی

 

11 UBC-8736+ UBC-834 43 9 8 88.88 
A+8(AC) 
C8(AC) 

12 UBC-8736+ UBC-808 45 12 9 75 
A+8(AC) 
GC8(AG) 

13 UBC-8736+ UBC-811 43 8 5 62.5 
A+8(AC) 
C8(GA) 

14 UBC-811+ UBC-834 45 8 4 50 
C+8(GA) 
C8(AC) 

15 UBC-811+ TOS-1 50 8 5 62.5 
C+8(GA) 

TGTTGGGAATAGTCCCACA 

16 UBC-834+ TOS-1 55 10 6 60 
C+8(AC) 

TGTTGGGAATAGTCCCACA 

17 UBC-810+ TOS-1 50 6 5 83.33 
T+8(GA) 

TGTTGGGAATAGTCCCACA 

18 UBC-822+ TOS-1 48 5 3 60 
A+8(TC) 

TGTTGGGAATAGTCCCACA 

19 UBC-822+ TOS-3 40 7 4 57.14 
A+8(TC) 

TGTTAGAAGTATAATATGT 

20 
HB-12+ 

 TOS-1 
45 13 10 76.9 

GC+3(CAC) 
TGTTGGGAATAGTCCCACA 

21 
HB-12+   
TOS-2 

40 6 3 50 
GC+3(CAC) 

TGTTGGGAATAGTCCCACA 

22 
HB-12+   
TOS-3 

40 6 4 66.66 GC+3(CAC) 
TGTTGGGAATAGTCCCACA 

 
 ژنوتیپ گلرنگ مورد مطالعه 28گیری شده در نتایج آمار توصیفی صفات اندازه .3جدول 

 ردیف  صفت منه تغیرات اد حداقل  حداکثر  میانگین حسابی انحراف معیار  ضریب تغییرات فنوتیپی )%(

 1 ( kg)  عملکرد 22 12 34 27/25 43/6 44/25

 2 ( g) دانه   1000وزن  17 24 41 07/32 13/4 87/12

 3 تعداد غوزه  5/16 5/3 20 93/11 74/3 34/31

 4 تعداد دانه در غوزه  5/22 3/17 8/39 48/30 54/5 88/17

 5 (g) وزن غوزه  2/19 12 2/31 47/21 58/4 33/21

 6 دهی تعداد روز تا شاخه  6/39 3/21 9/60 81/40 84/7 21/19

 7 تعداد شاخه فرعی  7/9 4 7/13 93/80 27/2 42/25

 8 ( cm)  ارتفاع بوته 5/57 1/142 6/199 51/169 88/15 37/9
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های اصلاح نباتات، انتخاب بر اساس تعداد  در برنامه 
می  صورت  زراعی  صفت  است  زیادی  ممکن  که  گیرد 

آنها همبستگی مثبت یا منفی وجود داشته باشد. لذا  بین  
های تجزیه و تحلیلی که بدون از بین بردن مقدار  روش 

زیادی از اطلاعات مفید، تعداد صفات مؤثر بر عملکرد را  
 باشد. کاهش دهد، برای پژوهشگران با ارزش می 

کارهای   در  صفات،  زوج  بین  همبستگی  وجود 
برا  امر گزینش  در  از  اصلاحی بخصوص  تعدادی  ساس 

می  ضروری  بسیار  ه صفات  ضرایب  مبستگی  باشد. 
، تعداد غوزه،  هزاردانه فنوتیپی بین صفات عملکرد، وزن  

غوزه،   وزن  غوزه،  در  دانه  تا  تعداد  روز  تعداد 

  4تعداد شاخه فرعی، ارتفاع بوته، در جدول  ، دهی شاخه 

نشان داده شده است. نتایج حاصل نشان داد که صفت  
( و  0/ 843(، ارتفاع ) 0/ 852ات تعداد غوزه ) عملکرد با صف 

 ( فرعی  شاخه  همبستگی  0/ 841تعداد  ضریب  دارای   )
معنی  و  بودن  مثبت  پایین  جالب  نکته  است.  دار 

( است، که با  0/ 122)   هزاردانه همبستگی عملکرد با وزن  
و   غوزه  وزن  بین  بالای  و  مثبت  همبستگی  به  توجه 

ها  د که دانه شو ( مشخص می 0/ 736تعداد دانه در غوزه ) 
 اند.  دازه خیلی ریزی داشته در یک غوزه زیاد بوده ولی ان 

Malleshappa et al.  (2003)    کردند گزارش 
مث اثر  هزاردانه  وزن  و  که  دارد  دانه  عملکرد  بر  بت 

اثر منفی بر روی عملکرد دانه در    حجم و شاخه فرعی 
با این حال در مطالعه حاضر بالعکس آن    .گلرنگ دارد

گونه دخالت  دلیل  به  است  ممکن  این  های  است. 

این   ایجاد  در  متفاوت  محیطی  شرایط  و  مختلف 
باشد.   و    Singh et al.   (1993)جمعیت  والد  هشت 

و گزارش    F1نتاج    15 داد  قرار  مورد مطالعه  را  خود 
و   مثبت  همبستگی  بوته  در  دانه  عملکرد  که  نمود 
معنی داری با تعداد روز تا رسیدگی و ارتفاع بوته دارد.  

می  بوته  هر  عملکرد  با  بنابراین،  غیر  تواند  انتخاب 
تاریخ   و  شاخه  موقعیت  بوته،  ارتفاع  برای  مستقیم 

در این پژوهش نیز بین عملکرد    .زایش یابدگلدهی اف
و ارتفاع بوته همبستگی مثبت و معنی داری  مشاهده  
شد و ممکن است این بدین معنی باشد که گیاهان با  

داشته نیز  بیشتری  عملکرد  بالا  در  ارتفاع    18اند. 
م مورد  توسط  ژنوتیپ  ارتباط  Khidir  (1974طالعه   )

ارتفاع   و  هزاردانه  وزن  با  غوزه  در  دانه  تعداد  منفی 
هستند   مهم  دانه  عملکرد  نظر  نقطه  از  که  بوته، 

 گزارش شده است.  
بر اساس نتایج تجزیه عاملی، تعداد سه عامل اصلی  

مس  شدند  و  استخراج  یک  از  بیش  ویژه  مقادیر  با  تقل 
مؤلفه 5)جدول   این  وریماکس  (.  چرخش  از  پس  ها 

داده   83/ 93تند  توانس  کل  تنوع  از  توجیه  درصد  را  ها 
یا واریانس مشترك عامل  بار    ها، نمایند. میزان اشتراك 

دوران عامل  عامل،    های  هر  توجیهی  واریانس  یافته، 
ریشه مشخصه حاصل از  واریانس تجمعی توجیه شده و  

 نشان داده شده است.    5ها در جدول  تجزیه به عامل 

 

 های گلرنگ مورد مطالعهفات مختلف در ژنوتیپفنوتیپی بین ص ضرایب همبستگی .4جدول 

 عملکرد  صفات
 وزن 

 هزاردانه 

 تعداد  

 غوزه 

 تعداد دانه  

 در غوزه 

 وزن 

 غوزه 

 تعداد روز تا  

 دهی شاخه

 تعداد  

 شاخه فرعی 

      ns122/0 1 هزاردانه وزن 

     ns 117/0 1 852/0** تعداد غوزه 

    ns 14 /0 **530/0- 240/0 1 تعداد دانه در غوزه 

   ns 009/0 ns 276/0- ns 099/0 **736/0 1 وزن غوزه 

  ns 306/0- ns 090/0 *382/0- ns 135/0 ns 209/0 1 دهی تعداد روز تا شاخه 

 ns 147/0  **733 /0 ns 142/0 ns 040/0- *426/0- 1 841/0** تعداد شاخه فرعی 

 ns 091/0 **718/0 ns 208/0 ns 072/0- *38/0- **732/0 843/0** ارتفاع بوته 

 . داریعدم معنی nsدرصد و  1و  5دار در سطح احتمال به ترتیب معنی :** و *
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 های گلرنگ ها برای کلیه صفات در ژنوتیپنتایج تجزیه به عامل . 5جدول 

 ردیف  گیری شده صفات اندازه  عامل اول  عامل دوم  عامل سوم  میزان اشتراك 

 1 عملکرد  956/0 043/0 010/0 916/0

 2 وزن هزاردانه  220/0 -541/0 714/0 851/0

 3 تعداد غوزه  904/0 122/0 -036/0 834/0

 4 دانه در غوزه  138/0 933/0 -131/0 907/0

 5 وزن غوزه  007/0 882/0 137/0 797/0

 6 دهیتعداد روز تا شاخه -413/0 314/0 725/0 795/0

 7 فرعی  تعداد شاخه 901/0 -019/0 -087/0 820/0

 8 ارتفاع بوته  884/0 -043/0 -101/0 794/0

  درصد واریانس  542/44 747/25 637/13 

  درصد واریانس تجمعی  542/44 289/70 935/83 

  ریشه مشخصه  612/3 084/2 018/1 

 

 
عداد شاخه فرعی، ارتفاع بوته(  های اول )صفات عملکرد، تعداد غوزه، تهای گلرنگ مورد مطالعه بر اساس عامل. پراکنش ژنوتیپ1شکل 

 و دوم )دانه در غوزه و وزن غوزه(

 
شود که میزان اشتراك اکثر  همانطور که مشاهده می 

دهنده انتخاب مناسب  صفات بالاست که این امر نشان 
عامل  می تعداد  حقیقت  ها  در  اشتراك  میزان  زیرا  باشد، 

عامل  به  که  است  متغیر  یک  واریانس  از  های  قسمتی 
می   مشترك  آن،  مرتبط  بودن  بالا  و  بالای  باشد  دقت 

 دهد. برآورد واریانس متغیر را نمایش می 
به   که  هستند  عملکرد صفاتی  و  غوزه  وزن  صفات 

عامل  در  را  سهم  بیشترین  و  کمترین  های  ترتیب 

به  بودند.  دارا  شده  ارزیابی،  استخراج  این  در  کلی  طور 
ضرایب  عنوان  به  عاملی  ضرایب  بالاترین  با    صفات 

اند. در عامل  دار و مؤثر در مدل در نظر گرفته شده معنی 
اجزای عملکرد( صفات عم  و  )عامل عملکرد  لکرد،  اول 

ضرایب   بوته،  ارتفاع  فرعی،  شاخه  تعداد  غوزه،  تعداد 
بالایی   و  داده مثبت  اختصاص  خود  به  ضرایب  را  اند. 

می  نشان  مذکور  صفات  در  بالای  صفات  این  که  دهد 
با  دارای  عامل  سایر  این  و  بوده  تنوع  میزان  لاترین 
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انتخاب   بنابراین  هستند.  کمتری  تنوع  دارای  صفات 
این صفات در این عامل کارآیی    جهت بهبود یا افزایش 

دار  ت و معنی دارد. عامل دوم )عامل غوزه( با ضرایب مثب 
صفات دانه در غوزه و وزن غوزه، را به خود اختصاص  

دارای   عامل صفات مذکور  این  در  میزان  داد.  بالاترین 
ژنوتیپ  گزینش  و  بوده  آن تنوع  براساس  می ها  تواند  ها 

باید توجه داش  ت که هر گونه اقدام در  مفید واقع شود. 
به  عامل  این  افزایش  صفات  جهت  همبستگی  دلیل 

بر عملکرد خواهد    تأثیر در آن با عملکرد منجر به  دخیل  

و   دانه  وزن  )عامل  سوم  عامل  در  تا  شد.  روز  تعداد 

وزن  دهی خه شا  صفات  تا  و    هزاردانه (  روز  تعداد 

معنی   دهی شاخه  و  مثبت  ضرایب  بودند.  دارای  دار 

ها، علاوه بر تفسیر ضرایب همبستگی و  تجزیه به عامل 
منظور  های مشترك، به بندی صفات در قالب عامل گروه 
های مورد بررسی استفاده  های گلرنگ بندی ژنوتیپ گروه 

بتدا مقادیر عددی هر یک از  گردید، به این ترتیب که ا 
از روش تجزیه به عامل مؤلفه  در    ها های اصلی حاصل 

از   یک  برآورد    28هر  بررسی،  مورد  گلرنگ  ژنوتیپ 
به  گردید و سپس با رسم نمودار پراکنش بر مبنای دو  

ها، موقعیت هر ژنوتیپ در محور مختصات  دو این مؤلفه 
شکل   آمد.  دست  به  بعدی  بر   1دو  دوگانه    پراکنش 

عامل  می اساس  نشان  را  دوم  و  اول  که  های    70دهد 
می  توجیه  را  کل  تنوع  از  دیاگرام  درصد  این  در  کند. 

شد،   داده  تشخیص  مطلوب  ناحیه  اول،  ناحیه  پراکنش 
عامل اول و دوم مثبت هستند  چون در ناحیه اول هر دو 

می  عملکرد  افزایش  باعث  که  و  فرامان  ژنوتیپ  شوند. 
شرایط  مناسب  ژنوتیپ  دو    یک  هر  نظر  از  است  دیم 

ژنوتیپ  سایر  به  نسبت  مقدار  بیشترین  دارای  ها  عامل 
ژنوتیپ  آن  از  بعد  و  ها بود،  اصفهان  از    K.M.P22ی 

ژنوتیپ  و  اول  عامل  ا لحاظ  زرقان  و  آذربایجان  ز  های 
خود   به  را  مثبت  مقدار  بیشترین  دوم  عامل  لحاظ 
قرار   مطلوب  ناحیه  در  همچنین  و  دادند  اختصاص 

 گرفتند. 
با   سوم  عامل  و  اول  عامل  پراکنش  دیاگرام  نتایج 

حدود   در شکل    58توجیه  تنوع کل  از  نشان    2درصد 
داده شده است. در این دیاگرام عامل سوم شامل صفات  

که درجهت    دهی تا شاخه تعداد روز  و    هزاردانه وزن  

می  هستند  عملکرد  این  افزایش  در  درنتیجه  باشد، 
م  ناحیه  اول  ناحیه  نیز  می دیاگرام  ناحیه  طلوب  و  باشد 

گردد که در آن  نامطلوب ناحیه چهارم است. ملاحظه می 
فر ژنوتیپ  و  های  اول  K.M.S13امان  عامل  نظر  از   ،

زی  سوم  عامل  نظر  از  اما  داراست،  را  مقدار  اد  بیشترین 
نمی  ژنوتیپ مطلوب  آن  از  پس  و  باشد.  زرقان  های 
K.M.P69    نظر عامل اول و عامل سوم مقدار مثبتی را

ژنوتیپ   از    K.W7دارند.  عامل سوم  لحاظ  از  اینکه  با 
بالاترین میزان برخوردار است، اما در ناحیه دوم از لحاظ  
از   داد.  اختصاص  خود  به  را  منفی  مقدار  اول  عامل  

ها، عوامل پنهانی مستقل از  تجزیه عامل که در    آنجایی 
توان صفات مختلفی را که تحت  یکدیگرند، بنابراین می 

به   امل عو   تأثیر  دارند  قرار  هم مختلف  بهبود  طور  زمان 
قدمی   عملکرد  بهبود  در  و  بر    مؤثر بخشید  برداشت. 

ژنوتیپ  انتخاب  با  پژوهش  این  نتایج  ناحیه  اساس  های 
می  آنها  تلاقی  و  ژنوتیپ توان  مطلوب  ایده به  آل  های 

جهت رسیدن به ژنوتیپ با عملکرد مناسب نزدیک شد،  
ای  در این تحقیق تنها ایده   ها ولی نتایج تجزیه به عامل 

می  را  آزمایش کلی  به  نیاز  و  هست  دهد  بیشتری  های 
 (Mohsenzadeh Golfazani et al., 2012a ) . 

ژنوتیپ تجزیه خوشه  فاصله  ای  متوسط  به روش  ها 
 ( کلاستر  اقلیدوسی    ( UPGMAبین  فاصله  معیار  با 

گروه  در  را  نتیجه  ژنوتیپ بهترین  مطالعه  بندی  مورد  ها 
گردید   گزارش  روش  این  نتایج  تنها  لذا  داد،  ارائه 

ناحیه  3)شکل  در  دندروگرام  برش  با  چه 15(.  ارگروه  ، 
ترتیب   به  که  گردید  را    1و    12،  7،  8ایجاد  ژنوتیپ 

می  گروه شامل  ژنوتیپ شد.  ب بندی  حدی  تا  منشأ  ها  ا 
ها  نحوی که ژنوتیپ خوانی داشت. به ها هم جغرافیای آن 

Mec14   وMec248    که منشا مکزیکی دارند در گروه
ژنوتیپ  اکثر  همچنین  گرفتند،  قرار  از  سوم  حاصل  ها 

 م قرار گرفتند. جهش در گروه سو 
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عملکرد، تعداد غوزه، تعداد شاخه فرعی، ارتفاع بوته(  های اول )صفات های گلرنگ مورد مطالعه بر اساس عامل. پراکنش ژنوتیپ2شکل 

 دهی( هزاردانه و تعداد روز تا شاخه  و سوم )صفات صفات وزن 

 
 ای از میانگین کل صفات در گیاه گلرنگ های حاصل از تجزیه خوشهانحراف میانگین گروه. میانگین و 6جدول 

 ارتفاع  
 بوته 

 تعداد  
 شاخه فرعی 

 تعداد روز تا  

 دهیشاخه

 وزن 
 غوزه 

 تعداد دانه  
 در غوزه 

 تعداد  
 غوزه 

 وزن 
 هزاردانه 

 گروه  عملکرد 

07/185 49/10 83/34 85/18 62/28 9/15 33.3 2/314 1 

 انحراف از میانگین گروه  3/193 3 9/1 45/4 8/2 94/5 65/1 5/7

6/175 87/9 2/44 11/26 98/35 2/13 7/30 2849 2 

 نحراف از میانگین گروه  6/349 7/3 7/1 04/1 69/4 68/6 08/1 81/10

7/159 91/7 5/41 65/20 16/29 9/8 8/30 2084 3 

 نحراف از میانگین گروه  4/391 6/3 5/1 04/4 82/2 02/4 26/1 35/12

6/149 11/5 1/58 6/17 4/22 7 7/40 5/1267 4 

 انحراف از میانگین گروه         

 میانگین 61/170 04/9 9/40 4/21 74/30 95/11 9/31 4/2448

 

های های حاصل نشان داد که ژنوتیپ بررسی گروه 
گروه اول بیشترین عملکرد، تعداد غوزه، ارتفاع بوته و  

شاخص   کمترین  و  فرعی  شاخه  تا  تعداد  روز  تعداد 

(. صفات تعداد دانه  6را دارا بودند )جدول    دهی شاخه 

و   غوزه  وزن  غوزه،  شاخه در  تا  روز  در  دهی تعداد   ،

های مورد مطالعه  میانگین کل ژنوتیپ تر از  سطح پایین 
های بالاتر بودند.  و از لحاظ سایر صفات، دارای ارزش 

مطلوب ژنوتیپ  جز  حقیقت  در  اول  گروه  ترین  های 
می ژنوتیپ  محسوب  مطالعه  مورد  به  های  گردد. 
ژنوتیپ طوری  از  بعضی  می که  را  گروه  این  توان  ها 

اجز به  اصلاح  جهت  تلاقی  والدین  عملک عنوان  رد،  ای 
گروه  در  تلاقی  طریق  از  غوزه  تعداد  های  همچنین 

دیگر و تولید هیبرید مناسب اقدام نمود. درخوشه دوم  
کم  و  غوزه  وزن  و  غوزه  در  دانه  تعداد  ترین  بیشترین 

ژنوتیپ  هزاردانه وزن   به  همه    مربوط  بود.  گروه  این 
وزن   جز  به  سطح    هزاردانه صفات  در  گروه  این  در 

میا  از  کل بالاتر  قرار  ژنوتیپ   نگین  مطالعه  مورد  ها 

تعداد روز تا  داشتند. در خوشه سوم، به غیر از صفت  

پایین   دهی شاخه  در سطح  میانگین  همه صفات  از  تر 

 ها مورد مطالعه قرار داشتند. کل ژنوتیپ 
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 ورد مطالعه ژنوتیپ گلرنگ م 28سی برای و فاصله اقلیدو  UPGMAدندروگرام ترسیم شده براساس روش . 3شکل 

 

تعداد  و    هزاردانه در خوشه چهارم، بیشترین وزن  

شاخه  تا  کم  دهیروز  غوزه،  و  تعداد  عملکرد،  ترین 

و   فرعی  شاخه  تعداد  غوزه،  در  دانه  تعداد  غوزه،  وزن 
ژنوتیپ به  مربوط  صفات  ارتفاع  بود.  گروه  این  های 

بالاتری    هزاردانهتعداد شاخه فرعی و وزن   در سطح 
داشتند،  های مورد مطالعه قرار  ژنوتیپ   از میانگین کل

د مطالعه  مورد  صفات  سایر  لحاظ  از  ارای  اما 
ها بودند،  تری از میانگین کل ژنوتیپ های پایینارزش 

  و بنابراین این گروه از لحاظ عملکرد و اجزای آن جز
شمار  های مورد مطالعه بهها ضعیف در ژنوتیپژنوتیپ

وزن  می نظر  از  اما  ژنوتیپهزاردانهآیند،  این  ،  های 
توان برای  گروه بیشترین مقدار را دارا بودند و لذا می

 ها استفاده نمود. اصلاح وزن دانه از آن
های  تواند پیش نیازی برای برنامه این تحقیقات می 

به دورگ  برای  گیری  شده  مطرح  صفات  و  رود  شمار 
انتخاب والدین مفید  ها به منظور تصمیم گروه  گیری در 
می باشد.  می  جمعیت  اصلاح  برای  ترتیب  این  توان  به 

م و سوم را با یکی از  های گروه اول، دو بعضی از ژنوتیپ 
های مورد  های گروه چهارم تلاقی داد و دورگ ژنوتیپ 

ژنوتیپ  تلاقی  با  اینکه  ضمن  نمود.  ایجاد  را  های  نظر 
می  سوم  و  اول  به گروه  اصلاح  توان  و  بهبود  منظور 

، وزن غوزه و تعداد دانه در  صفات عملکرد، تعداد غوزه 
صحت   نمود.  اقدام  چهار  گروه  ژنوتیپ  در  غوزه 

خوشه روه گ  تجزیه  از  حاصل  تابع  بندی  توسط  ای 
درصد بود    82/ 1تشخیص کانونی به روش خطی فیشر  

(. برای این که نتیجه مورد آزمون قرار گیرد، از  7)جدول  
با   رسم  با  و  شد  استفاده  دوم  و  اول  کانونی  تابع  دو 

 بندی شدند. های گروه دیاگرام پراکنش مجدداً ژنوتیپ 
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 ها با تابع تشخیص موفقیت افراد درون گروه نسبت .7جدول 

 ها در هر گروه با تجزیه تشخیص بندی ژنوتیپها و میزان صحت گروهگروه

 4 3 2 1 تعداد ژنوتیپ  گروه

1 8 7 1   

  5/87 % 5/12 %   

2 7 1 5 1  

  3/14 % 4/71 % 3/14 %  

3 12  1 11  

   3/8 % 7/91 %  

4 1    1 

     100 % 

 %  1/82 بندی بندی صحت گروه 

 
ژنوتیپ  مقایسه  و  در  بررسی  موجود  های 

خوشه گروه  تجزیه  ژنوتیپ های  و  در  ای  که  های 
عامل  به  تجزیه  پراکنش  طبقه دیاگرام  بندی  ها 

های  نماید. ژنوتیپ بندی را تأیید می شدند، این گروه 
K.W5  ،K.M.P9  و آذربایجان  زرقان،  فرامان،   ،

 ( مطلوب  ناحیه  در  موجود  دیاگرام  صفه  اول(  ناحیه 
های اول و دوم که  پراکنش دوگانه بر اساس عامل 

صفات  ژنوتیپ  و  عملکرد  نظر  از  مطلوبی  های 
می  ژنوتیپ اقتصادی  گل  باشند.  سفید،  گل  های 

،  K.M.P22  ،K.M.P33مهر، گل دشت، اصفهان،  
K.M.P69   و  K.M.S13    تجزیه اول  گروه  در 

ل و چهارم  ای قرار گرفتند ولی در دو ناحیه او خوشه 
می  شدند.  پخش  دوگانه،  پراکنش  توان  دیاگرام 

گروه  چون  عاملی  تجزیه  در  بر  گفت  فقط  بندی 
باشد و  صفات را دارا می اساس دو مؤلفه که برخی  

بندی با همه صفات انجام  ای گروه در  تجزیه خوشه 
ژنوتیپ می  گروه  دو  این  به  گردد  تجزیه  در  ها 

خوشه عامل  تجزیه  در  کنا ها،  در  قرار  ای  هم  ر 
عامل   امااند  گرفته  به  تجزیه  جداگانه در  گروه  در  ها 

گروه  هدف  اگر  گرفتند.  اساس قرار  بر  افراد  بندی 
مور می صفات  باشد،  به دنظر  تجزیه  از  توان 

های اصلی استفاده نمود؛ اما اگر بخواهیم تنوع مؤلفه 
بررسی  صفات  کلیه  گرفتن  نظر  در  با  را  افراد  بین 

خوشه  تجزیه  گروه کنیم،  توانایی  دارد ای  افراد  بندی 
 (Mohsenzadeh Golfazani et al., 2016). 

نشانگر    3و    ISSRنشانگر    12در این پژوهش از  
مج از  شد،  استفاده  نشانگرهای  رتروترانسپوزون  موع 

نوار تشکیل شد    186ژنوتیپ    28استفاده شده در بین  
  4  های نوار چندشکل بودند )شکل   117که از بین آنها  

نوار5و   تعداد  میانگین  چند(.  هر  شهای  ازای  به  کل 
 (. 2نوار بود )جدول  5/ 3نشانگر معادل

مورد  آغازگرهای  بین  آغازگرهای  از  استفاده، 
UBC827     وTOS1  تعداد بیشترین    13با  نوار 

آغازگرهای   و  نوار    UBC822و    UBC811تعداد 
با   تعداد    TOS1ترکیبی  کمترین  نوار  پنج  تعداد  با 

)جدول   داشتند  اکثریت 2را  اینکه  به  توجه  با   .)  
چند نشانگر  ب ها  توانستند  بودند،  تنوع  ه شکل  خوبی 

ژنوتیپ  بین  به  ژنتیکی  قادر  و  دهند  نشان  را  ها 
ژنوتیپ  از  تفکیک  و  ها  ژنتیکی  ارزیابی  بودند.  هم 

نواحی   براساس  زراعی  گلرنگ  گونه  درون  روابط 
) بین توالی  ( توسط یانگ  ISSRهای تکراری ساده 

ای تنوع  العه و همکاران  تجزیه و تحلیل شد. در مط 
میان   جمع   48ژنتیکی  گلرنگ  از  نمونه  شده  آوری 

از    32 استفاده  با  ،  ISSRآغازگر    30کشور مختلف 
 Yang et)   ازگر چندشکلی نشان دادند آغ   22تعداد  

al., 2007 ) . 
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 TOS-3با استفاده از نشانگر گلرنگ های الگوی نواری ایجاد شده در ژنوتیپ  . 4شکل 

 

 
 UBC822با استفاده از نشانگر گلرنگ های الگوی نواری ایجاد شده در ژنوتیپ  . 5شکل 

 
( شکل  چند  اطلاعات  تنوع  PICمیزان  معادل   )

واسطه ژنتیکی بوده و قدرت تفکیک یک نشانگر را به 
آلل آللتعداد  این  فراوانی نسبی  ها  های چند شکل و 

 Senior et)دهد  در جمعیت تحت مطالعه نشان می

al., 1998)شکل به تفکیک  . محتوای اطلاعات چند
از نشانگر های مورد مطالعه محاسبه و  برای هر یک 
ارائه شد. محتوای اطلاعات   7نتایج مربوطه در جدول 

برای  چندشکل   تحقیق  این  مورد  نشانگردر  های 
ژنوتیپ  بین  در  از  استفاده  و    484/0تا    0/ 317ها 

چند اطلاعات  محتوای  بود.    41/0شکل  میانگین 
میزان   آغازگر    PICبالاترین  و    UBC810در 

UBC827    دهنده  تعیین شد که نشان   48/0به میزان
ژنوتیپ  تمایز  در  نشانگرها  این  بالای  های  کارایی 

 بود.  فاده در این تحقیق مورد است
آلل  تعداد  ژنوتیپ   مؤثرهای  میانگین  بین  ها  در 

متغیر بود )جدول    98/1تا   62/1بدست آمد و از    82/1
بیش 7 آلل  (.   تعداد  به    مؤثر ترین  مربوط  ترتیب  به 

ترکیبی    UBC811  نشانگر در    TOS2با    HB12و 
که یکی از معیارهای  ها بود. ازآنجایی بین کل ژنوتیپ 

های مناسب و سودمند، تعداد  در انتخاب نشانگر  مهم
توان از  . می (Zhu et al., 1998)است    مؤثرهای  آلل 

بهاین نشانگر بعدی  برای مطالعات  بررسی    ها  منظور 
ژنوتیپتنو ژنتیکی  یکی  ع  کرد.  استفاده  گلرنگ  های 

ها برای ارزیابی تنوع ژنی در بین  ترین شاخص از مهم
باشد  ها، شاخص تنوع ژنی نی می ها و جمعیتژنوتیپ

(Nei, 1972)  برآورد شاخص نی نشان داد که میزان .
از   ژنی  ژنوتیپ   در  4955/0تا    3815/0تنوع  ها  بین 

بو )جدول  متغیر  و    UBC811های  نشانگر  .(8د 
ترین تنوع  به ترتیب بیش   TOS2با    HB12ترکیبی  

نشانگر   و  دادند  نشان  را  ترین  کم  UBC810ژنی 
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در   ژنی  تنوع  میانگین  داد.  نشان  را  ژنی  تنوع  میزان 
بود. شاخص شانون بیانگر میزان    44/0ها  بین ژنوتیپ

ژنوتیپچند بین  در   ,Shannon)هاست  شکلی 

در  (1948 شانون  ضریب  میانگین  تحقیق  این  در   .
ژنوتیپ نشان   0/ 63ها  بین  که  تقریباًبود  تنوع    دهنده 

(.  7های مورد بررسی است )جدول  متوسط در ژنوتیپ
شانون    UBC811آغازگر   شاخص  بیشترین  دارای 

نشان  که  فوق  بود،  آغازگر  که  است  این  دهنده 
تنمی جمعتواند  درون  ژنتیکی  توجیه  وع  بهتر  را  یتی 

آغازگر   دارای کمترین شاخص شانون    TOS3کند و 
 (. 8باشد )جدول  می

-HBو ترکیب نشانگری    UBC811نشانگرهای  

12+ TOS-2    دارای بالاترین میزان برای تعداد آلل
ها  ، تنوع ژنی نی، شاخص شانون در بین ژنوتیپ مؤثر

به بررسی تنوع ژنتیکی    Ash et al.  (2003)بودند.  
نشانگر   از  استفاده  با  استرالیا  وحشی    ISSRگلرنگ 

نگ وحشی  نمونه گلر  29پرداختند. آنها در این مطالعه 
مورد ارزیابی قرار دادند    ISSRگر  نشان  100را توسط  

ژنوتیپ   70که   داد.  نشان  ژنتیکی  تنوع  های  آغازگر 
و   شمالی  گروه  دو  در  مطالعه  مورد  وحشی  گلرنگ 

از   با تنوع کمتر  درصد بر    32و    22جنوبی به ترتیب 
 اساس شاخص تنوع ژنتیکی شانون قرار گرفتند. 

د به منزله تفاوت قابل  فاصله ژنتیکی بین دو موجو 
آللی است.  تو  از تنوع  با استفاده  بین آن دو موجود  جیه 
بیانگر میزان تفاوت به  های  عبارت دیگر، فاصله ژنتیکی 

هاست که با استفاده از برخی  ها یا گونه ژنی بین جمعیت 
اندازه کمیت  قابل  عددی  می های  در  گیری  باشد. 
گروه مطالعه  نویسندگان  همین  از  دیگر  بندی  ای 
اساس  ژنوتیپ  بر  و  رتبه ها  انجام شد  دهی صفر و یک 

ها براساس ضریب  گزارش شد میزان تشابه بین ژنوتیپ 
بین   ساده  تا    37تطابق  و     74درصد  بود  متغیر  درصد 
کوفنتیک   به   80ضریب  شد،  درصد  اعلام  و  آمد  دست 

و صفه   K.M.S 13های ترین شباهت بین ژنوتیپ بیش 
 (74 /0  ،)K.M.S 2    وK.M.S 36   (71 /0 بود و پس ا )  ز

ژنوتیپ آن  K.M.P 4   (7 /0  ،)و    MEC 14های  ها 
 K.Wهای  بیشترین تشابه را داشتند. همچنین ژنوتیپ 

7   ( سفید  گل    K.M.P 69و    K.M.S 2(،  0/ 37و 
و  0/ 42)  و    K.M.P 69   (43 /0  ،)K.M.P 20(، صفه 

K.W 7   (43 /0  داشتند را  شباهت  کمترین   ،)
 (Shahverdei et al., 2022 )  . 

 
و رتروترانسپوزن در   ISSR(، تعداد الل مؤثر، شاخص شانون و تنوع ژنی نی در جایگاه PICمحتوای اطلاعات چندشکل ) .8جدول 

 های گلرنگ مورد مطالعه ژنوتیپ 

PIC ردیف  نام تعداد آلل مؤثر  نی شانون 

0.34 0.68 0.48 1.95 UBC 8736 1 
0.48 0.6 0.41 1.71 UBC 827 2 
0.43 0.66 0.47 1.89 UBC 834 3 
0.4 0.69 0.49 1.98 UBC 811 4 
0.48 0.57 0.38 1.63 UBC 810 5 
0.39 0.63 0.44 1.8 UBC822 6 
0.37 0.66 0.46 1.87 HB-12 7 
0.44 0.66 0.46 1.87 TOS 1 8 
0.38 0.65 0.45 1.83 TOS 2 9 
0.32 0.56 0.38 1.68 TOS 3 10 
0.38 0.65 0.46 1.86 UBC-8736+ UBC-834 11 
0.45 0.61 0.42 1.77 UBC-8736+ UBC-808 12 
0.43 0.61 0.42 1.87 UBC-8736+ UBC-811 13 
0.45 0.62 0.43 1.79 UBC-811+ UBC-834 14 
0.43 0.66 0.47 1.89 UBC-811+ TOS-1 15 
0.42 0.67 0.47 1.91 UBC-834+ TOS-1 16 
0.43 0.63 0.44 1.8 UBC-810+ TOS-1 17 
0.38 0.63 0.46 1.86 UBC-822+ TOS-1 18 
0.46 0.66 0.47 1.89 UBC-822+ TOS-3 19 
0.45 0.64 0.45 1.84 HB-12+ TOS-1 20 
0.33 0.68 0.49 1.96 HB-12+ TOS-2 21 
0.37 0.63 0.44 1.79 HB-12+ TOS-3 22 

 میانگین   1.82 0.44 0.63 0.41
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صفات   اساس  بر  ژنتیکی  تنوع  تفسیر  و  بیان  در 
استفاده    کیفی،  مورد  بسیار  اصلی  مختصات  به  تجزیه 

آن می  به کارگیری  با  و  به  بوده  را  تنوع  الگوهای  توان 
را   امکان  این  همچنین  داد.  نشان  بعدی  چند  صورت 

می  بیش فراهم  را  افراد  بین  ارتباط  بتوانیم  تا  و  کتد  تر 
نماییم   تفسیر   ,.Khayam Nekouei et al) بهتر 

تغییرات  ( 2010 به مختصات اصلی چنانچه  . در تجزیه 
توجیه گردد، نش کمتری توسط مؤلفه  انگرها  های اصلی 

هند داد. لذا  تری را در سطح ژنوم نشان خوا توزیع مناسب 
باشند. پس این  تر می جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی مناسب 

می  ژنتیکی  مطالعات  راستای  در  بیانگر  نتایج  توانند 
مطلوب نمونه  باشند  برداری  ژنوم  کل  از  آغازگرها  تر 

 (Khounani et al., 2011 )  میزان واریانس نسبی هر .
نشان  کل  بردار  واریانس  در  مؤلفه  آن  اهمیت  دهنده 

می می  بیان  درصد  صورت  به  و  این  باشد  در  گردد. 
توانستند مجموعا  پژوهش سه برد  اول  درصد    21/ 56ار 

ک  واریانس  مجموعاً،  از  اول  بردار  دو  کنند.  توجیه  را  ل 
درصد از واریانس کل را توجیه نمودند که سهم    15/ 06

اول   دوم    8/ 22بردار  بردار  و سهم  درصد    6/ 84درصد 
 (.  9بود )جدول  

 
مقدار ویژه، درصد واریانس و درصد تجمعی  .9جدول 

 نوتیپ های گلرنگ مورد مطالعه بردارهای اصلی ژ
  مقدایر ویژه  درصد واریانس  تجمعی واریانس  درصد

22/8 22/8 1379/1 1 

06/15 84/6 9459/0 2 

56/21 50/6 8996/0 3 

12/27 56/5 7688/0 4 

62/32 50/5 7611/0 5 

75/37 13/5 7102/0 6 

6/42 85/4 6712/0 7 

35/47 75/4 6570/0 8 

83/51 48/4 6192/0 9 

89/55 06/4 5613/0 10 

78/59 89/3 5387/0 11 

47/63 69/3 5105/0 12 

که دو یا سه بردار  های مولکولی، در صورتی در داده 
حدود   به    20تا    10اول  مربوط  تغییرات  از  درصد 

ممکن  نشانگر  آماری  نظر  از  اگرچه  نمایند،  توجیه  را  ها 
نباشد، ولی از نظر  است برای نمایش گرافیکی مناسب  

نشان  نمونه ژنتیکی  نشانگ دهنده  مطلوب  از  برداری  رها 
می  ژنوم  تعداد  کل  که  زمانی  دیگر،  عبارت  به  باشد. 
نوار  یا  یابد،  صفات  کاهش  بردار  کمی  تعداد  به  ها 

طور صحیح انتخاب نشده و    های مورد استفاده به نشانگر 
کروموزوم  از  محدودی  قرار  تعداد  پوشش  تحت  را  ها 

نمی می  نتیجه  در  و  همدیگر  دهند  از  را  افراد  توانند 
جدا به  باشد،    خوبی  زیاد  بردارها  تعداد  اگر  اما  نمایند. 

کروموزوم نشانگر  استفاده،  مورد  را  های  بیشتری  های 
تحت پوشش قرار داده و نشانگر به خوبی تنوع ژنتیکی  

می  تعیین  را  .  ( Siahsar et al., 2010) نماید  افراد 
بنابراین در این پژوهش از آنجائیکه تعداد نوارها به تعداد  

و   یافته  کاهش  مؤلفه  توانستند    12زیادی  اول  مؤلفه 
آغازگرها    63/ 47 انتخاب  کنند  توجیع  را  تنوع  از  درصد 
ان داد که  خوبی انجام گرفنه است و این موضوع نش به 

در    ISSRنشانگرهای   مطالعه  مورد  رتروترانسپوزون  و 
های مختلف ژنوم گلرنگ پراکنده هستند و این  ت قسم 

از   استفاده  با  ژنتیکی  تنوع  بررسی  در  حالت  بهترین 
به داده  است،  مولکولی  نشانگرهای  های  اینکه  دلیل 

های مختلف انتخاب شده و توزیع  مولکولی از کروموزوم 
 واخت در ژنوم گلرنگ دارد. مناسب و یکن 

 
 گیری نتیجه

تیپ که در گروه اول تجزیه  ژنو  14در این پژوهش از  
ای حاصل از نشانگر مولکولی در کنار هم قرار  خوشه

خوشه تجزیه  در  واریته  شش  از  گرفتند،  حاصل  ای 
گرفتند،   قرار  سوم  گروه  در  مورفولوژیک  صفات 

واریته  نه  از  دوم  همچنین  گروه  در  که  تجزیه  ای 
در خوشه واریته  چهار  گرفتند،  قرار  هم  کنار  در    ای 

خوش در  هتجزیه  مورفولوژیک  صفات  از  حاصل  ای 
می  که  گرفتند  قرار  سوم  گروه گروه  گفت  بندی  توان 
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داده از  گروهحاصل  با  مورفولوژی  حاصل  های  بندی 
همداده مولکولی  آزمون  های  ندارد.  چندانی  خوانی 

ما دو  بین  ارتباط  نیز  و  منتل  مولکولی  داده  تریس 
ارتباط  دهنده  نشان داد که نشان   214/0مورفولوژی را  

در   شده  دیده  اختلاف  این  و  است  داده  دو  بین  کم 
را  باشد که بهها طبیعی میواریته طور کامل همدیگر 

های مورفولوژی وابسته به محیط  تائید نکنند زیرا داده
محیطی   مختلف  شرایط  در  و  دارد  اجرایی  شرایط  و 
ممکن است نتایج متفاوت نشان دهد که در مطالعات  

پایین به  نیز  است    دیگر  اشاره شده  ارتباط  این  بودن 
(Amini et al., 2008; Ghorbanzadeh 

Neghab & Afzal, 2015; Khan et al., .  
2009; Rahimi & Sharifnabi, 2017; Safavi. 

et al., 2010).  دادهگروه اساس  بر  های  بندی 
پتانسیل  براساس  ومورفولوژی  می های  و  اریته  باشد 

ها  دهد در شرایط محیطی مشابه کدام واریتهنشان می 
یات مشابه از خود نشان  طور مشابه خصوصتواند به می

دهد و در تحقیق حاضر نیز بررسی فقط در یک سال  
تمامی صفات   دیگر  از طرف  و  گرفته  زراعی صورت 
این تحقیق در مطالعه استفاده   موجود در گیاه نیز در 

ولی نشانگرهای مولکولی اختلاف در ژنوم را  اند،  شده
واریتهنشان می  ژنتیکی  تنوع  اگر محقق  و  را  دهد  ها 

براساس  بر را  آنها  دهد  انجام  مولکولی  نشانگر  اساس 

می گروه  DNAتوالی   به  بندی  اختلاف  این  و  کند 
ژنتیکی   اختلاف  و  نیست  وابسته  محیطی  شرایط 

طرف از  است.  استفاده  مورد  نشانگر  دیگر    براساس 
نگرفته است   قرار  نیز تحت پوشش  تمامی ژنوم گیاه 

استحصال   دقیقی  بسیار  مولکولی  اطلاعات  گردد،  تا 
گروه دو  اینکه  نباشند  لذا  یکدیگر  با  تطابق  در  بندی 
در    PICتواند باشد. بالاترین میزان  دور از انتظار نمی

بالا    UBC827و    UBC810آغازگر   همچنین  و 
نی، شاخص شانون و تعداد    بودن معیارهای تنوع ژنی

آغازگرهای   مؤثر الل   ترکیب    UBC811  برای  و 
کارآیی  نشان   HB-12+ TOS-2نشانگری   دهنده 

بالای این آغازگرها در تمایز ژنوتیپ های گلرنگ در  
این تحقیق بود و می توان از این آغازگرها در بررسی  
پیشنهاد   انتها  در  نمود.  استفاده  گلرنگ  ژنتیکی  تنوع 

دست آمده  هت افزایش اطمینان از نتایج به شود جمی
تیکی  و اظهار نظر جامع در رابطه با تنوع و فاصله ژن

و رتروترانسپوزون    ISSRبین ارقام، علاوه بر نشانگر  
و    AFLPتوسط نشانگرهای مولکولی دیگر از جمله  

SSR    تا است  لازم  همچنین  گیرد.  انجام  نیز 
ند سال و  های مختلف )چتر در محیطتحقیقاتی وسیع

وجود،   از  کامل  اطمینان  تا  شود  انجام  مکان(  چند 
مشا ژنتیکی  تنوع  پایداری  و  حاصل  هده  دقت  شده 

   گردد. 
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