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 چکیده

 ISJ تصادفی نیمه و SSR اختصاصی آغازگر جفت 22 از کلزا رقم 21 کیژنتی تنوع بررسی منظور به

 (ISJ باند 127 و SSR باند 51) شکلچند باند درصد( 25/11) 151 مجموع در آغازگرها شد. استفاده

 ،7/12 ترتیب به آنها ترکیب و ISJ، SSR آغازگرهای برای چندشکل باند تعداد متوسط .ندکرد تولید

 اختصاصی آغازگر در 215/2 از (PIC) چندشکلی اطلاعات میزان .شد آوردبر عدد 3/7 و 1/5

O110D08 اختصاصی نیمه آغازگر در 3422/2 تا ET15-33 اختصاصی نیمه آغازگرهای بین بود. ریمتغ 

IT و ET تجزیة از حاصل درختی نمودار نشد. مشاهده داری معنی تفاوت چندشکلی میزان برای 

 ،آنها ترکیب و ISJ، SSR هایآغازگر از استفاده با دایس تشابه ضریب و UPGMA روش به ایخوشه

 الگوی از ژنتیکی تنوع .کرد  تقسیم اصلی گروه چهار و شش ،سه در ترتیب به را کلزا های ژنوتیپ

 این نشدند. بندیطبقه مجزا های گروه در خارجی و ایرانی های ژنوتیپ و کردنمی تبعیت جغرافیایی

 SLM096 و Licord رقم دو داد.  نشان را خارجی و ایرانی های ژنوتیپ خویشاوندی و قرابت موضوع

 زیادی ژنتیکی ةفاصل و دادند اختصاص خود به را مجزا گروه دو بودند، یکسانی منشأ دارای اینکه با

 .کرد استفاده آنها از توانمی آینده نژادی به هایبرنامه در بنابراین داشتند. هانمونه سایر با
 

  .ISJ، SSR کلزا، ژنتیکی، تنوع کلیدی: های واژه

 

 مقدمه

 غذایی ذخایر گروه دومین غلات از پس روغنی هایدانه

 بودن دارا بر علاوه محصولات این .روند می شمار به جهان

 نیز پروتئین حاوی چرب، هایاسید غذایی ذخایر

 نخل و سویا از پس (.Brassica napus L) کلزا .هستند

 است جهان نباتی روغن تولید منبع ومینس روغنی

(Thiyam-Holländer et al., 2012.) کشت زیر سطح 

 به 1399 سال در هکتار میلیون 2/0 از جهان در کلزا

 یافته افزایش 2999 سال تا هکتار میلیون 2/99 از بیش

 2 تا 1 گیاه این عملکرد متوسط (.FAO, 2007) است

 این (.Kimber & McGregor, 1995) است هکتار در تن

 درصد 24 تا 21 و روغن درصد 61 تا 69 دارای گیاه

 مقام در .(Kimber & McGregor, 1995) است پروتئین

 روغنی هایدانه از حاصل های روغن با مقایسه

 برخورداری دلیل به کلزا روغن سویا، و ذرت آفتابگردان،

 از کلسترول نداشتن و نشده اشباع چرب هایاسید

-Thiyam) است برخوردار مطلوبی ای ذیهتغ کیفیت

Holländer et al., 2012.) این از روغنی ةدان این به 

 اسید ،آن مختلف ارقام که شود می گفته کانولا جهت

 & Kimber) دارند یکم گلوکوسینولات و اروسیك

McGregor, 1995). و زنیجوانه برای کلزا بذور توانایی 

 معدود ةزمر در را گیاه این ،کم یدما در رشدونمو
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 معتدل هوای و آب در کار و کشت مورد روغنی های دانه

 داده قرار )پاییزه( سرد نسبت به مناطق در حتی و )بهاره(

 (.Thiyam-Holländer et al., 2012) است

 اطلاع ،توارثی ذخایر حفظ و نژادیبه های برنامه در

 .است برخوردار بسزایی اهمیت از ژنتیکی تنوع سطح از

 خصوصیات از توانمی را ژنتیکی تنوع اطلاعات

 مولکولی هاینشانگر و آیزوزایم پروتئین، مورفولوژیك،

 از استفاده .(Pejic et al., 1998) آورد دست هب

 برآورد روش ترینمناسب DNA بر مبتنی نشانگرهای

 ,.Odonougue et al) رود می شمار به ژنتیکی تنوع

 نیستند محیطی شرایط یرتأث تحت نشانگرها این (.1999

 Manifesto et) دارند کاربرد گیاه رشد از مرحله هر در و

al., 2001). به مولکولی و سلولی ژنتیك در پیشرفت 

 مطالعات برای PCR بر مبتنی DNA نشانگرهای ةتوسع

 است شده منجر زراعی هایگونه در متفاوت ژنتیکی

(Mohammadi & Prasanna, 2003). شناسایی در 

 بر مبتنی نشانگر نوع دو از گیاهان ژنتیکی دشکلیچن

PCR آغازگرهای از ،اول نوع در شود. می استفاده 

 RAPD (Random Amplyfied Polymorphic تصادفی

DNA) تصادفی نیمه و ISJ (Intron-exon Splicing 

Junction) اطلاعات از استفاده بدون را ژنتیکی تنوع که 

 ,Weining & Langridge) کنند می شناسایی ژنوم اولیة

 قادر که اختصاصی آغازگرهای از دوم، نوع در و (1991

 خاص ژنی ةخانواد یا شده شناخته هایژن شناسایی به

 ,Weining & Langridge) دشومی استفاده ،هستند

1991; Devos & Gale, 1992 .) تصادفی نیمه نشانگر 

ISJ است نوکلئوتیدی 10 تا 19 هایتوالی دارای. 

 از ناشی هاآغازگر نوع این از آمده دست هب چندشکلی

 رونویسی که است ژنوم از قطعاتی تکثیر در تفاوت

 ET هایآغازگر از دسته دو شامل آغازگرها این .شوند می

(Exon targeting) و IT (Intron targeting) هستند. 

 و (اگزون هدف مکان) اگزون نواحی ،ET هایآغازگر

 ژنوم (اینترون هدف مکان) اینترون نواحی IT هایآغازگر

 نشانگر .(Rafalski et al., 1997) کنندمی تکثیر را

 یا SSR (Simple Sequence Repeat) اختصاصی

 2-4) کوتاه تکراری ةگاندو هایتوالی شامل هاریزماهواره

 تعداد در جهش ةنتیج در که هستند DNA از باز( جفت

 میان در حتی و شوند می حاصل تکراری هایواحد

 & Lit) اند متنوع بسیار نیز نزدیك خیلی خویشاوندان

Luty, 1989.) بالای سطح بارز، هم توارث ةنحو 

 آنها نشانگرها، این با کار سادگی و حاصل مورفیسم لیپ

 سطوح تعیین برای مناسب بسیار نشانگر عنوان به را

 و ارقام تفکیك و شناسایی ژنتیکی، تنوع متفاوت

 است کرده مطرح توارثی ذخایر ةمجموع مدیریت

(Kashi et al., 1997.)  

 نشانگرهای ،مولکولی هاینشانگر انواع میان در

 در ایگسترده طور به SSR اختصاصی و ISJ تصادفی نیمه

 است شده استفاده زراعی گیاهان ژنتیکی تنوع برآورد

(Senior & Heun, 1993; Rafalski et al., 1997; 

Kashi et al., 1997; Gawel et al., 2002; Rafalski et .

al., 2002; Salahvarzi et al., 2013.) Hasan et al. 

 پاییزه، ،بهاره کلزای ژنوتیپ 34 ژنتیکی تنوع (2006)

 مطالعه ماهوارهریز نشانگر 99 توسط را برگی و ایعلوفه

 تجزیة و ژنتیکی تنوع Qu et al. (2012) اند.کرده

 نشانگر از استفاده با را B.napus پلاسمژرم بین ارتباطی

SSR با کلزا ژنتیکی تنوع ایمطالعه در اند.کرده مطالعه 

 بررسی AFLP و RAPD، SSR نشانگرهای از استفاده

 Soengas et al. (2006) (.Moghaieb et al., 2014) شد

 14 از استفاده با را کلزا جامعة 91 ژنتیکی ارتباطات

 Salahvarzi et al. (2013) اند.کرده مطالعه SSR نشانگر

 ISJ نشانگرهای از استفاده با را عدس ژنتیکی تنوع

 اند.کرده مطالعه

 نشان را تنوع از بالاتری سطوح که نشانگرهایی

 ISJ هایآغازگر ترکیب دارند. بیشتری کارایی دهند، می

 به رسیدن برای SSR اختصاصی هایآغازگر با

 است مفید بسیار ژنتیکی تنوع برآورد و بالا چندشکلی

(Rafalski et al., 1997.) هر گستردة استفادة وجود با 

 SSR اختصاصی و ISJ تصادفی نیمه نشانگرهای از یك

(Plieske & Struss, 2001; Saal et al., 2001; 

Uzunova & Ecke, 1999) کلزا، ژنتیکی تنوع برآورد در 

 نشده یافت آنها توأم ةاستفاد بر مبنی گزارشی کنون تا

 ژنتیکی تنوع بررسی مطالعه، این از هدف رو ازاین است.

 این از استفاده با پاییزه و بهاره کلزای هایژنوتیپ

 در اگزونی و اینترونی نشانگرهای مقایسة نشانگرها،

 و مطالعه مورد ارقام ژنتیکی فواصل تعیین تنوع، برآورد

 ژنتیکی فاصلة بیشترین با هتروتیك های گروه تعیین
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 9 ... با استفاده از (.Brassica napus L)کلزا  بررسی تنوع ژنتیکی و همکاران: نیادرویش 

 و ISJ نشانگر ةمقایس و ،هیبریداسیون در استفاده ایبر

SSR و بهاره کلزای های ژنوتیپ ژنتیکی تنوع برآورد در 

 است. بوده پاییزه

 

 هاروش و مواد

 ةمؤسس از (1 )جدول کلزا ژنوتیپ 21 تحقیق این در

 ده شد. تهیه کرج بذر و نهال ةتهی و اصلاح تحقیقات

 شد. کاشته مجزا هایگلدان در رقم هر بذرهای از عدد

 هایبرگ برگی، شش ةمرحل در DNA استخراج منظور به

 استخراج ژنوتیپ هر برای شد. برداشت رقم هر از جوان

DNA روش از استفاده با ژنومی Dellaporta et al. 

 استفاده با DNA کیفیت و کمیت .گرفت صورت (1983)

 -Biophotometer) اسپکتوفتومتری روش دو از

eppendorf 6131) (درصد0/9) آگارز ژل وفورزرالکت و 

 ,.ISJ (Rafalski et al آغازگر جفت ده .شد تعیین

2002; Weining et al., 1991) جفت ده و (2 )جدول 

 & SSR (Uzunova & Ecke, 1999; Westman آغازگر

Kresovich, 1999) و چندشکلی براساس (9 )جدول 

 گرفته کار به اکلز ارقام ارزیابی برای آنها تکرارپذیری

 .شدند

 
 آنها رشد تیپ و أمنش همراه به مطالعه مورد کلزای های ژنوتیپ .1 جدول

 منشاء رشد تیپ رقم منشاء رشد تیپ رقم منشاء رشد تیپ رقم

PF آلمان بهاره Modena دانمارک پاییزه Zarfam ایران پاییزه 

19-H پاکستان بهاره Okapi فرانسه پاییزه KS-11 رانای پاییزه 

RGS 003 آلمان بهاره Licord آلمان پاییزه Kiloz ایران پاییزه 

Option504 آلمان بهاره KS-7 ایران پاییزه SLM 096 آلمان پاییزه 

Sari gol فرانسه بهاره Fornax آلمان پاییزه Talaye آلمان پاییزه 

Heros آلمان بهاره Elvis فرانسه پاییزه Opera آلمان پاییزه 

Colvert آلمان پاییزه Gerinimo فرانسه پاییزه Orient آلمان پاییزه 

 
 (Rafalski et al., 2002; Weining et al., 1991مطالعه )مورد  ISJهای آغازگر مشخصات .2جدول

 دمای اتصال توالی نام ردیف

1 *IT18-2 5'-GCAGAGGGCCAGGTAAGT-3' 10 
2 IT15-36 5'-ACCTACCTGGGGCTC-3' 60 
9 IT15-34 5'- GCGGCATCAGGTAAG-3' 60 
6 ISJ5 5' CAGGGTCCCACCTGCA-3' 16 
1 ISJ3 5'- TGCAGGTCA-3' 20 
4 *ET15-35 5'- ACTTACCTGCCGCAG-3' 60 
9 ET15-34 5'- ACTTACCTGGCCGAG-3' 60 
0 ET15-33 5'- ACTTACCTGGCCGTG-3' 60 
3 ET12-30 5'- AGCAGGTGGTAC-3' 90 
19 ET12-28 5'- AGCAGGTCGAAG-3' 90 

 . مربوط به آغازگرهای اگزون است ETمربوط به آغازگرهای اینترون و پیشوند  ITپیشوند * 

 

 مطابق ISJ نشانگرهای برای PCR واکنش محلول

 نانوگرم 19)با کمی تغییر  Yang et al. (2007)روش 

DNA، بافر PCR ةپای غلظت با x19، 19 هر از پیکومول 

 ،dNTPs مولار میلی MgCl2، 19 مولار میلی 199 آغازگر،

 برای و (Taq DNA Polymerase آنزیم واحد 1

 ژنومی، DNA از نانوگرم 19 اجزای با SSR های انگرنش

 از پیکومول x19، 19 ةپای غلظت با PCR بافر

 Taq DNA آنزیم واحد R، 1 و F هایآغازگر

Polymerase مولارمیلی 19 و dNTPs حجم .شد تهیه 

 SSR و ISJ نشانگر در DNA بسط برای واکنش کلی

 از یریجلوگمنظور  به بود. μl 21 و μl 11 ترتیب به

 Touch down PCR ةبرنام از اختصاصی،غیر هایتکثیر

 36 دمای در ایدقیقه 9چرخة  1 :اولیه سازی)واسرشته

 1 شامل ایچرخه سازیواسرشته گراد؛سانتیدرجة 
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 19 ،آغازگر اتصال گراد؛سانتیدرجة  36 دمای در دقیقه

 گراد؛سانتیدرجة  14-41 دمای در ایدقیقه 1چرخة 

 ایچرخه سازیواسرشته دقیقه؛ 1/1 ،ایچرخه بسط

 اتصال گراد؛سانتیدرجة  36 دمای در دقیقه 1 شامل

درجة  11 دمای در ایدقیقه 1چرخة  99 ،آغازگر

درجة  92 دمای در دقیقه 1 ،ایچرخه بسط گراد؛سانتی

 دمای در ایدقیقه 1چرخة  1 ،نهایی بسط گراد؛سانتی

 اتمام از پس .شد استفاده گراد(سانتیدرجة  92

درجة  6 دمای در الکتروفورز از قبل تا هانمونه ها، چرخه

 آغازگر برای PCR محصول شدند. نگهداری گرادسانتی

 درصد 0/1 آگارز ژل الکتروفورز با ISJتصادفی  نیمه

 شد. آمیزی رنگ درصد 1/9 بروماید اتیدیوم باو  تفکیك

 اکریل پلی ژل از استفاده با SSR نشانگر تکثیری محصول

 آمیزی رنگ وشد  تفکیك درصد 4 ساز واسرشته آمید

  .گرفت صورت نقره نیترات روش از استفاده با هاژل
 

 برداری عکس خوان ژل دستگاه با هاژل نهایت در

 وزنی نشانگر دو توسط تکثیری قطعاتة انداز شدند.

100bp و  DNA آنزیم دو با شده داده برش لامبدا فاژ 

HinDIII و EcoRI، تکثیرشده قطعات شد. زده تخمین 

 اساس برتصادفی  نیمه و اختصاصی آغازگرهای توسط

 بندیرتبه (9) و (1)صورت  ترتیب به به باندنبود  و حضور

 برای تکرارپذیر و واضح چندشکل، باندهای شدند.

 بررسیمنظور  به .شدند استفاده هاداده ماتریس تشکیل

 فرمول از استفاده مورد آغازگرهای کارایی

    iPiPPIC  PIC آن در که شد استفاده 12

 فراوانی Pi و آغازگر هر چندشکل اطلاعات میانگین

 نمودار (.Mohammadi & Prasanna, 2003)ست باندها

 الگوریتم و دایس تشابه ضریب از استفاده با درختی

UPGMA 1/2آماری با نسخة  محاسبات شد. رسم 

 ( انجام گرفت.Rohlf, 1998) NTSYS-PCافزار  نرم

 (Uzunova & Ecke, 1999; Westman & Kresovich, 1999مطالعه )مورد  SSRهای آغازگر مشخصات .9 جدول
 اندازه موتیف منشأ نام ردیف

1 Na12A07 B. napus GT11 99-149 

2 Na10D09 B. napus (A)21,(T)14(GT)6 291-949 
9 Na12A01 B. napus CT(34) 119-191 
6 Ol10D08 B. oleracea (or rapa) (CT)28 149-229 
1 Na10B11 B. napus CT28 Nd 
4 Na12A08 B. napus GA28 Nd 
9 Na12C06 B. napus CT37 Nd 
0 Na12H04 B. napus CT16 Nd 
3 Na14C12 B. napus AG17 Nd 
19 Na14D07 B. napus CCG3 Nd 

 

 بحث و نتایج

 آغازگر 19 از کلزا ژنوتیپ 21 ژنتیکی تنوع بررسی منظور به

 شد استفاده (6 جدول) ینوکلئوتید 10 تا 3 تصادفی نیمه

(Rafalski et al., 2002; Weining et al., 1991). ده 

 باند 199 که کردند تولید باند 114 مجموع در آغازگر

 تولیدی باند تعداد بیشترین بود. (درصد 4/39) چندشکل

 کمترین و باند 14 با (4 )شکل ET15-35 آغازگر به مربوط

 و بیشترین بود. باند 1 اب ISJ3 آغازگر به متعلق باند تعداد

 آغازگر به مربوط ترتیب به چندشکل باند تعداد کمترین

ET15-35 آغازگر و چندشکلی( درصد 199) باند 14 با 

ET12-28 (.6 )جدول بود چندشکلی( درصد 91) باند 4 با 

 هر برای و عدد 4/11 آغازگر هر ازای به باند تعداد متوسط

 ازای به چندشکل باند تعداد متوسط بود. عدد 1/1 ژنوتیپ

 تنوع روی بر ای مطالعه در بود. عدد 9/19 آغازگر هر

 تصادفی نیمه های آغازگر از استفاده با لوبیا ارقام ژنتیکی

 شد گزارش عدد 1/11 ژنوتیپ هر ازای  به باند تعداد متوسط

(Nowoseielski et al., 2002). باند تعداد متوسط 

 عدد 3/0 چاودار های یپژنوت از یك هر ازای به تولیدشده

 متوسط چه هر .(Rafalski et al., 2002) است هشد برآورد

 گیاه در آن کارایی باشد بیشتر آغازگر هر ازای به باند تعداد

 کلزا روی بر ما ةمطالع نتایج است. بیشتر مطالعه مورد

 Rafalski ) بود دیگران های یافته با وافقت در تقریبی طور به

et al., 2002; Siahsar et al., 2010; Qu et al., 2012; .

Moghaieb et al., 2014.)  
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 1 ... با استفاده از (.Brassica napus L)کلزا  بررسی تنوع ژنتیکی و همکاران: نیادرویش 

 

 

 

 

 ISJهای هر کدام از آغازگر( PIC) میزان اطلاعات چندشکلی، درصد چندشکلی و شده تعداد باند تولید .6جدول 

 نام آغازگر ردیف
 قطعات

 شده تکثیر

 قطعات

 شکلچند

 قطعات

 شکل یك

درصد 

 چندشکلی
PIC 

1 IT18-2 16 16 9 199 9949/9 

2 IT15-36 16 19 1 0/32 9922/9 

9 IT15-34 12 11 1 4/31 9104/9 

6 ISJ5 19 12 1 199 2041/9 

1 ISJ3 1 1 9 32 2449/9 

4 ET15-34 11 16 1 39 2231/9 

9 ET15-33 19 19 9 199 9629/9 

0 ET12-30 0 4 2 199 1121/9 

3 ET12-28 3 4 9 4/44 2999/9 

19 ET15-35 14 14 9 199 2912/9 

 2991/9 4/39 3 199 114 کل

 

 ET آغازگر 1 و IT آغازگر 1 از تحقیق این در

 10 آغازگر ،IT های آغازگر بین از شد. استفاده

 ةقطع بیشترین (1 )شکل IT18-2 نوکلئوتیدی

 IT، 3 آغازگر .کرد ثیرتک باند 16 با را تکثیرشده

 باند 1 با را تکثیرشده ةقطع کمترین ISJ3 نوکلئوتیدی

 11 آغازگر نیز ET هایآغازگر بین از .کرد تولید

 قطعة بیشترین (4 )شکل ET15-35 نوکلئوتیدی

 نسبت IT هایآغازگر .کرد تکثیر باند 14 با را شده تکثیر

 تولید بیشتری ةشد تکثیر قطعات ET آغازگرهای به

 در .(4 )شکل دادند نشان بیشتری وضوح و ندکرد

 11 هایآغازگر که شد گزارش چاودار روی بر ایمطالعه

 آنها بین از و ندداشت بیشتری شکلیچند نوکلئوتیدی

 ندکرد تولید بیشتری شکلچند قطعات IT هایآغازگر

(Rafalski et al., 2002.) دو مقایسة ضمن نامحقق 

 10 هایآغازگر که ندکرد مشاهده ET و IT آغازگر

 را نتایج بهترین و اند شکلیچند فاقد نوکلئوتیدی

 در .(Gawel et al., 2002) دادند نشان IT آغازگرهای

 باندی الگوی نوکلئوتیدی 10 هایآغازگر دیگر ایمطالعه

 بیشتر آنها شکلیچند درصد و کردند تولید تریپیچیده

 بین یناچند تفاوت شکلیچند درصد لحاظ از ولی ،بود

 ,.Rafalski et al) نشد مشاهده ET و IT آغازگرهای

 و دقت از قطعات تکثیر در IT گروه هایآغازگر (.1997

 هاازگرآغ این که چرا ،برخوردارند بیشتری کارایی

 نکرد کد قابلیت که کنندمی تکثیر را ژنوم از ای نواحی

 قابلیت که ژنوم از ای نواحی .ندارند را ها()اینترون هاژن

 درصد 31 از بیش ها()اینترون ندارند را هاژن نکرد کد

 ;Erlich, 1989) دهند می تشکیل را گیاه یك ژنوم کل

Kumar, 1999; Weining & Langridge, 1991). 

 را ژنوم در ژن بیشتر بخش نواحی این دیگر عبارت به

 Sharma et) دهندمی تشکیل اگزونی نواحی به نسبت

al., 2002) آغازگرهای اینکه به توجه با و IT نواحی این 

 تکثیر احتمال دهند،می قرار تکثیر و هدف مورد را

 این است. بیشتر آنها در تر بزرگ طول با بیشتر قطعات

 قطعات تعداد و اندازه که است موضوع این مؤید نتایج

 همین که است زیاد کلزا ژنوم در ها()اینترون ژنی بین

 شده تولید بیشتر قطعات و تربزرگ ةانداز سبب عامل

 با آغازگر یك است. شده آغازگرها از دسته این توسط

 احتمال ژنوم، در ژن روی بر بیشتر اتصال نقاط وجود

 هر و داشت خواهد DNA تقطعا تکثیر برای بیشتری

 انتخاب هدف مکان عنوان به آغازگر که ایقطعه طول چه

 طول با بیشتر قطعات تکثیر احتمال ،باشد تر بزرگ کندمی

 ,Weining & Langridge) بود خواهد بیشتر تر بزرگ

 قسمت ترینمهم آغازگر 9' انتهای این، بر علاوه (.1991

 9' انتهای .ستا PCR واکنش در آن مؤثر اتصال برای

 نواحی به و است اختصاصی IT گروه هایآغازگر

 شودمی متصل اگزون-اینترون برش مکان شدة تحفاظ

(Rafalski et al., 1997; Gawel et al., 2002). بر مزید 

 در چندشکلی ایجاد عامل ترین مهم هاجهش اینها،

 با .اند مولکولی نشانگرهای توسط ژنتیکی تنوع تمطالعا

 کمتر تکاملی لحاظ از اینترون نواحی اینکه به توجه
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 حساسیت مختلف هایجهش بروز به و اندشده حفاظت

 چندشکلی (،Erlich, 1989; Kumar, 1999) دارند بیشتری

 بروز IT آغازگرهای توسط که اینترون نواحی در بیشتر

 اطلاعات میزان نیست. نتظارا از دور است، یافته

 نشانگرهای ةمطالع در ابزار ترین مهم (PIC) چندشکلی

 .(Junjian et al., 2002) است شده شناخته مولکولی

 کل تعداد و چندشکل هایجایگاه تعداد به PIC عملکرد

 آلل تعداد با آغازگرها بنابراین .است وابسته هاجایگاه

 از PIC مقدار ةدامن .دارند تری بزرگ PIC بیشتر،

 آغازگر در 9949/9 تا ET12-30 آغازگر در 1121/9

IT18-2 بود ریمتغ. 

 ژنوتیپ 21 ایخوشه تجزیة از حاصل درختی نمودار

 شکل در ISJ تصادفینیمه هایآغازگر از استفاده با کلزا

 ضریب در درختی نمودار قطع با است. شده داده نشان 1

 اول گروه آمد. دست به اصلی گروه سه ،41/9 تشابه

 دو این أمنش .بود SLM-096 و PF ژنوتیپ دو شامل

 آلمان داشتند، شباهت درصد 41 همدیگر با که ژنوتیپ

 هپاییز صورت به SLM-096 و بهاره صورت به PF .بود

 منشأ .بود ژنوتیپ 10 شامل دوم گروه .دوشمی کشت

 تشابه ضریب بیشترین بود. متفاوت گروه این هایژنوتیپ

 به و بود 04/9 گروه این هایژنوتیپ بین در شده همشاهد

 دو این منشأ .داشت تعلق Kiloz و KS-11 ژنوتیپ دو

 علت بودند. هپاییز رشد تیپ دارای و بود ایران ژنوتیپ

 جغرافیایی منشأ احتمالاً ژنوتیپ دو این زیاد تشابه

 رقم با را شباهت کمترین KS-11 .ستآنها یکسان

Licord ژنوتیپ داشت. 13/9 هتشاب ضریب با Kiloz با 

 را (14/9 تشابه ضریب) شباهت کمترین نیز Licord رقم

 با Orient رقم گروه این در موجود زیرنمونة اولین .شتدا

 قرار خوشه یك در Heros رقم با که بود آلمان منشأ

 بیشترین رقم این .بود پاییزه Orient رقم گرفتند.

 و 06/9 تشابه بضری با Kiloz ژنوتیپ با را شباهت

 تشابه ضریب با SLM 096 ژنوتیپ با را شباهت کمترین

 منشأ با Heros گروه این ژنوتیپ دومین داشت. 19/9

 با ترتیب به ژنوتیپ این .است بهاره یژنوتیپ که بود آلمان

 را ژنتیکی شباهت بیشترین 11/9 و 06/9 تشابه ضریب

 .داشت Licord با را ژنتیکی فاصلة کمترین و elalaT با

 نوع Licord و Heros بین کم ژنتیکی تشابه علت احتمالاً

 کشت هپاییز صورت به Licord که چرا ،استآنه کشت

 در موجود نمونة سومین ایران منشأ با Zarfam شود.می

 منشأ) Kiloz و KS-11 ژنوتیپ دو با که بود گروه این

 هپاییز Zarfam نمونة .ندگرفت قرار خوشه یك در (ایران

 نمونة با را ژنتیکی شباهت بیشترین نمونه این .ستا

Kiloz ژنتیکی شباهت کمترین و 06/9 تشابه ضریب با 

 Modena داشت. 16/9 تشابه ضریب با Licord با را

 رقم این .بود دانمارک منشأ با گروه این بعدی نمونة

 مناطق در کشت برای و شودمی کشت هپاییز صورت به

 دارای ترتیب به رقم این .است مناسب معتدل و سرد

 SLM 096 و Orient رقم با 11/9 و 02/9 ژنتیکی تشابه

 یك در KS-7 با که بود RGS 003 بعدی ژنوتیپ .بود

 در است. آلمان RGS 003 منشأ گرفت. قرار خوشه

 دو این گرفتن قرار دارد. ایرانی منشأ KS-7 کهحالی

 اتخصوصی تشابه علت به احتمالاً گروه یك در ژنوتیپ

 تشابه ضریب با RGS 003 ژنوتیپ .ستآنها مورفولوژیك

 این بود. Kiloz  با ژنتیکی شباهت بیشترین دارای 09/9

 ضریب) Licord با را ژنتیکی تشابه کمترین ژنوتیپ

 بعدی نمونة دو Opera و Talaye .تداش (19/9 تشابه

 منشأ .گرفتند قرار خوشه یك در که بودند گروه این

elalaT و Opera است آلمان. elalaT دو و هپاییز یرقم 

 با H-19 رقم .است هپاییز رقمی نیز Opera .است صفر

 صورت به که است گروه این دیگر نمونة پاکستان منشأ

 و 02/9 تشابه درصد با رقم این شود.می کشت بهاره

 و elalaT با را ژنتیکی شباهت بیشترین ترتیب به 60/9

 ژنوتیپ Sari gol .داشت Licord با را شباهت کمترین

 دارای Sari gol .بود آلمان منشأ با گروه این بعدی

 تشابه ضریب) Zarfam با ژنتیکی شباهت بیشترین

 ضریب) Licord با ژنتیکی شباهت کمترین و (93/9

 نمونة دیگر فرانسه منشأ با Okapi رقم .بود (12/9 تشابه

 .است ایران در استفاده مورد ارقام از که بود گروه این

 بیشترین 93/9 تشابه ضریب با Heros با رقم این

 کمترین 62/9 تشابه ضریب با SLM 096 با و شباهت

 با Fornax رقم گروه این دیگر ژنوتیپ .شتدا را شباهت

 بیشترین که است هپاییز رقمی Fornax .بود آلمان منشأ

 و (93/9 تشابه ضریب) Kiloz با را ژنتیکی شباهت

 تشابه ضریب) SLM 096 با را یکیژنت شباهت کمترین

 منشأ که بود گروه این دیگر ژنوتیپ Elvis .داشت (11/9

 ضریب با رقم این .است هپاییز رقمی و بوده فرانسه آن
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 و KS-11 با ژنتیکی شباهت بیشترین دارای 02/9 تشابه

 با ژنتیکی شباهت کمترین دارای 16/9 تشابه ضریب با

SLM 096 رقم .بود Gerinimo دیگر فرانسه منشأ با 

 شود.می کشت هپاییز صورت به که بود گروه این نمونة

 Zarfam با ژنتیکی شباهت بیشترین دارای رقم این

 با ژنتیکی شباهت کمترین و (90/9 تشابه ضریب)

Option504 (41/9 تشابه ضریب) رقم .بود Option504 

 صورت به ایران در ولی ،است بهاره یرقم آلمان منشأ با

 را شباهت بیشترین Option504 .شود می کشت هیزپای

 را شباهت کمترین و 01/9 تشابه ضریب با Colvert با

 این نمونة آخرین .داشت 99/9 تشابه ضریب با Licord با

 هپاییز صورت به که بود فرانسه منشأ با Colvert گروه

 تشابه ضریب با Option504 با رقم این شود.می کشت

 تشابه ضریب با Licord با و تشباه بیشترین 01/9

 در سوم گروه .داشت را ژنتیکی شباهت کمترین 69/9

 به را (Licord) ژنوتیپ یك تنهایی به 41/9 تشابه ضریب

 که است آلمان Licord منشأ .داد اختصاص خود

 تشابه ضریب با Option504 رقم با را شباهت کمترین

 تشابه ضریب با Gerinimo با را شباهت بیشترین و 99/9

 نتایج به توجه با .است هپاییز Licord رقم .شتدا 49/9

 جغرافیایی تنوع و ژنتیکی تنوع بین که شد مشخص بالا

 مختلف ارقام ،این بر افزون .ندارد وجود خوبی تطابق

 گاهی اند.نشده بندیطبقه مجزا هایگروه در بهاره و پاییزه

 یاییجغراف الگوی دهندة نشان است ممکن ژنتیکی تنوع

 بین توازن حاصل مختلف هایلاین که چرا نباشد، آشکار

 ژنتیکی(، انحطاط و مهاجرت )انتخاب، تکامل فاکتورهای

 عوامل و محیطی هایناهمگنی از پیچیده بسیار های حالت

 .اند گذشته و حال در انسان تحمیلی

 

 
 ISJ تصادفینیمه هایآغازگر از تفادهاس با کلزا هایژنوتیپ ایخوشه تحزیة از حاصل درختی نمودار .1 شکل

 

 19 از کلزا ژنوتیپ 21 ژنتیکی تنوع بررسی منظور به

 & SSR (Uzunova & Ecke, 1999; Westman آغازگر

Kresovich, 1999) میان در .(1 )جدول شد استفاده 

 توالی آغازگر یك ،بررسی مورد ةماهوارریز نشانگرهای

 تکراری توالی غازگرهاآ ةبقی و نوکلئوتیدی تری تکراری

 یك و B. napus از آغازگر نه داشتند. نوکلئوتیدیدی

 تعداد .بودند شده جدا B. oleracea (or rapa) از آغازگر

 در SSR هایآغازگر از حاصل شده تکثیر قطعات کل

 .بود 11 تا 1 بین هاآلل تعداد دامنة و آلل 99 جمعیت

 و Na12A08 هایآغازگر به مربوط آلل تعداد بیشترین

Na10B11 هایآغازگر به مربوط آلل تعداد کمترین و 

Na10D09 و Na12H04 هاآلل ةانداز دامنة .بود (9 )شکل 

 به مربوط هقطع ترین کوچك بود. باز جفت 69- 949 از

 قطعه ترین بزرگ و باز جفت 69-119 با Na14D07 آغازگر

 .بود باز جفت 291-949 با Na10D09 جایگاه به مربوط

 و Na14D07 آغازگرهای بین یقطعات هاآغازگر ایرس

Na10D09 11 مجموع در موجود آغازگر ده .کردند تکثیر 

 باند تعداد متوسط کردند. تولید درصد( 99) شکلچند باند

 بود. عدد 1/9 ژنوتیپ هر برای و عدد 9/9 آغازگر هر ازای به

 عدد 1/1 آغازگر هر ازای به چندشکل باند تعداد متوسط

 O110D08 آغازگر برای درصد 96 از چندشکلی درصد .بود

 آغازگر برای درصد 199 تا چندشکلی درصد کمترین با
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Na10D09 بود متغیر چندشکلی درصد بیشترین با. 

 (.1 )جدول بود درصد 1/40 چندشکلی میزان میانگین

 آغازگر به مربوط چندشکل هایباند تعداد بیشترین

Na10B11 کمترین و شکلی(چند درصد 199) باند 11 با 

 باند دو با Ol10D08 آغازگر به متعلق شکلچند باند تعداد

 که ایمطالعه در .(1 )جدول بود چندشکلی( درصد 96)

 در گرفت، صورت کلزا ارقام ژنتیکی تنوع بررسی منظور به

 ةهم ازای به 32/11 آللی میانگین با آلل 169 مجموع

 دامنة (.Moghaddam et al., 2009) شد مشاهده هاآغازگر

 9901/9 تا Ol10D08 آغازگر در 911/9 از PIC تغییرات

 بیشترین با Na10B11 بود. متغیر Na10B11 آغازگر در

 بود. PIC (9901/9) بالاترین دارای آلل( 11) آلل تعداد

 
 SSR هایآغازگر از یك هر (PIC) چندشکلی اطلاعات میزان و چندشکلی درصد ،تولیدشده باند تعداد .1 جدول

 آغازگر نام ردیف
 قطعات

 شده تکثیر

 قطعات

 شکلچند

 هایباند

 شکل یك

 درصد

 شکلیچند
PIC 

1 Na12A07 9 6 9 10 1020/9 

2 Na10D09 1 1 9 199 2199/9 

9 Na12A01 4 9 9 19 1919/9 

6 Ol10D08 4 2 6 96 9119/9 

1 Na10B11 11 11 9 199 9901/9 

4 Na12A08 11 19 1 31 2139/9 

9 Na12C06 0 6 6 19 9119/9 

0 Na12H04 1 1 9 199 1909/9 

3 Na14C12 4 9 9 19 9349/9 

19 Na14D07 0 6 6 19 2999/9 

 1916/9 1/40 22 11 99 کل

 

 هایژنوتیپ ای خوشه تجزیة از حاصل درختی نمودار

 داده نشان 2 شکل در SSR هایآغازگر از استفاده با کلزا

 ،04/9 تشابه ضریب در درختی ودارنم قطع با است. شده

 و ژنوتیپ 14 اول گروه آمد. دست به اصلی گروه شش

 خود به را ژنوتیپ یك کدام هر ششم تا دوم های گروه

 به 39/9 تشابه ضریب در اول گروه دادند. اختصاص

 PF ژنوتیپ شامل اول زیرگروه شد. تقسیم زیرگروه چهار

 را ژنتیکی اهتشب بیشترین 31/9 تشابه ضریب با که بود

 شباهت کمترین 42/9 تشابه ضریب با و Orient با

 12 شامل خود دوم زیرگروه .داشت Licord با را ژنتیکی

 رقم این .بود Orient رقم آنها اولین که بود ژنوتیپ

 تشابه ضریب) KS-11 با را ژنتیکی شباهت بیشترین

 ضریب) Licord با را ژنتیکی شباهت کمترین و (36/9

 زیرگروه این دیگر ژنوتیپ KS-11 .داشت (49/9 تشابه

 ژنوتیپ Kiloz .داشت دوم زیرگروه با مشابه نتایج که بود

 با را ژنتیکی شباهت بیشترین که بود زیرگروه این بعدی

KS-11 و Orient کمترین و 36/9 تشابه ضریب با 

 44/9 تشابه ضریب با Licord با را ژنتیکی شباهت

 در Colvert با که بود بعدی ژنوتیپ Option504 .داشت

 بیشترین دارای Option504 گرفت. قرار خوشه یك

 تشابه ضریب با Heros و Colvert با ژنتیکی شباهت

 ضریب با Licord با را ژنتیکی شباهت کمترین و 36/9

 زیرگروه این دیگر ژنوتیپ Colvert .داشت 91/9 تشابه

 را کیژنتی شباهت بیشترین 36/9 تشابه ضریب با که بود

 با را ژنتیکی شباهت کمترین و Fornax و KS-7 با

Licord داشت 44/9 تشابه ضریب با. Heros ژنوتیپ 

 با KS-7 با را ژنتیکی شباهت بیشترین که بود دیگر

 با را ژنتیکی شباهت کمترین و 36/9 تشابه ضریب

Licord بود ادار 40/9 تشابه ضریب با. KS-7 دیگر نمونة 

 بیشترین 34/9 تشابه ضریب با که بود گروهزیر این

 با را شباهت کمترین و Heros با را ژنتیکی شباهت

Licord بعدی ژنوتیپ .داشت 40/9 تشابه ضریب با 

Fornax با را ژنتیکی شباهت بیشترین که بود KS-7 

 Licord با را شباهت کمترین و (34/9 تشابه ضریب)

 یبعد ژنوتیپ Elvis رقم .شتدا (46/9 تشابه ضریب)

 را ژنتیکی شباهت بیشترین 36/9 تشابه ضریب با که بود
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 ضریب با Licord با را شباهت کمترین و Zarfam با

 بعدی ژنوتیپ دو elalaT و Zarfam .داشت 44/9 تشابه

 دارای 39/9 تشابه ضریب با که بودند زیرگروه این

 .بودند هاژنوتیپ تمامی بین در ژنتیکی تشابه بیشترین

 با ژنتیکی تشابه کمترین دارای یادشده ژنوتیپ دو هر

 (40/9 و 99/9 تشابه ضریب با ترتیببه) Licord ةنمون

 و بود زیرگروه این ژنوتیپ آخرین Opera .بودند

 تشابه ضریب با elalaT با را ژنتیکی شباهت بیشترین

 با را ژنتیکی شباهت کمترین ژنوتیپ این .داشت 31/9

Licord شامل سوم زیرگروه .تداش 91/9 تشابه ضریب با 

 با که بود زیرگروه این نمونة اولین RGS 003 .بود نمونه دو

 Fornax با را ژنتیکی شباهت بیشترین 36/9 تشابه ضریب

 تشابه ضریب با Licord با را ژنتیکی شباهت کمترین و

 که بود Gerinimo زیرگروه این نمونة دومین .داشت 91/9

 و 40/9 تشابه ضریب با Licord رقم با را شباهت کمترین

 32/9 تشابه ضریب با Elvis رقم با را شباهت بیشترین

 رقم) ژنوتیپ یك شامل گروه این آخر زیرگروه .داشت

Okapi) رقم .بود Okapi با ژنتیکی شباهت بیشترین دارای 

Elvis (32/9 تشابه ضریب) کمترین ژنوتیپ این .بود 

  .داشت (43/9 تشابه ضریب) Licord با را ژنتیکی شباهت

 ژنوتیپ شامل فقط 04/9 تشابه ضریب در دوم گروه

Modena بود. Modena با را ژنتیکی تشابه بیشترین 

RGS 003 تشابه کمترین و 03/9 تشابه ضریب با 

 گروه .داشت 96/9 تشابه ضریب با Licord با را ژنتیکی

 ژنوتیپ یك تنهایی به 04/9 تشابه ضریب در نیز سوم

(Sari gol) داد اختصاص خود به را. Sari gol رقم با 

Licord رقم با و شباهت کمترین 49/9 تشابه ضریب با 

RGS 003 ادار را شباهت بیشترین 03/9 تشابه ضریب با 

 این که بود H-19 شامل تنها نیز چهارم گروه د.بو

 را ژنتیکی تشابه بیشترین 04/9 تشابه ضریب با ژنوتیپ

 تشابه کمترین 99/9 تشابه ضریب با و Gerinimo با

 SLM شامل پنجم گروه داشت. Licord با را ژنتیکی

-KS با ژنتیکی تشابه بیشترین دارای نمونه این .بود 096

 با ژنتیکی تشابه کمترین و 04/9 تشابه ضریب با 11

Licord شامل ششم گروه .بود 49/9 تشابه ضریب با 

 با را ژنتیکی تشابه بیشترین نمونه این .بود Licord نمونة

19-H را ژنتیکی تشابه کمترین و 99/9 تشابه ضریب با 

 ششم گروه .داشت 96/9 تشابه ضریب با Orient با

 .داشت زیادی ةفاصل دیگر یها نمونه با (Licord ةنمون)

 این علت شد. مشاهده نیز ISJ نشانگر در مسئله این

 این پلوئیدی سطح در تفاوت توانمی را زیاد فاصلة

 دیگر هایژنوتیپ و (AA) دیپلوئید وتیپژن )این ژنوتیپ

 Dongre et .دانست هستند( (AACC) دیپلوئید آمفی

al. (2007) نشانگر ISSR پنبه ارقام تنوع بررسی برای را 

 و تتراپلویید گروه دو به را پنبه ارقام و بردند کار هب

 متفاوت به را امر این دلیل و ندکرد تفکیك دیپلویید

 ارقام ژنوم بودن تر بزرگ نینهمچ و گونه دو بودن

 دادند. نسبت دیپلوئید ارقام به نسبت تتراپلویید

 

 
 SSR اختصاصی هایآغازگر از استفاده با کلزا هایژنوتیپ ای خوشه تجزیه از حاصل درختی نمودار .2 شکل
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 از ژنتیکی تنوع بهتر فهم منظور به تحقیق این در

 منظور بدین .شد استفاده نیز آغازگر دو هایداده ترکیب

 ندشد ترکیب هم با موجود پرایمر 29 از حاصل اطلاعات

 بیست ترکیب شد. ترسیم آنها از حاصل درختی نمودار و

 باند 110 که کرد تولید باند 103 مجموع در آغازگر

 باند 91 و (91/01 چندشکلی )درصد شکلچند

 ،آغازگر هر ازای به باند تعداد متوسط بودند. شکل یك

 تعداد متوسط بود. باند 3 ژنوتیپ هر برای و باند 61/3

 های جدول) بود باند 3/9 آغازگر هر ازای به شکلچند باند

 ایخوشه تجزیة از حاصل درختی نمودار (.4 و 1

 و ISJ هایآغازگر ترکیب از استفاده با کلزا هایژنوتیپ

SSR نمودار قطع با است. شده داده نشان 9 شکل در 

 دست به اصلی گروه چهار 99/9 تشابه ضریب رد درختی

 گروه بود. اول گروه ةدهند تشکیل ژنوتیپ تنها PF آمد.

 اختصاص خود به را گروهزیر بیشترین ژنوتیپ 10 با دوم

 هایژنوتیپ ترتیب به Licord و SLM 096 داد.

 بیشترین بودند. چهارم و سوم های گروه ةدهند تشکیل

 Kiloz و KS-11های وتیپژن به مربوط ژنتیکی شباهت

 کمترین Option504 و Licord های ژنوتیپ بود. (04/9)

 دادند. اختصاص خود به را (99/9) ژنتیکی شباهت

 با کلزا ژنوتیپ 21 اصلی هایمؤلفه به تجزیه نتایج

 SSR اختصاصی ،ISJ تصادفی نیمه هایآغازگر از استفاده

 سه است. شده داده نشان 4 جدول در آنها ترکیب و

 از درصد 94/09 و 2/31 ،6/94 مجموع در اول مؤلفة

 های نشانگر برای ترتیب به را ها هداد کل تغییرات

 تبیین آنها ترکیب و SSR اختصاصی ،ISJ تصادفی نیمه

 و 11/04 ،4/19 ترتیب به اول مؤلفة همس که ندکرد

 و 90/2 ،4/3 ترتیب به دوم مؤلفة سهم ،درصد 6/90

 14/2 و 02/1 ،21/3 سوم ةمؤلف سهم و درصد 13/9

 برای تغییرات توجیه در اول مؤلفة سهم بود. درصد

 زیاد حدودی تا نشانگر دو ترکیب و SSR نشانگرهای

 در SSR اختصاصی هایآغازگر از تعدادی اینبربنا .بود

 تجمع ژنوم( در ژن )نواحی ژنوم از قسمت چند یا یك

 هایداده رد نیستند. پراکنده ژنوم سطح در و اندیافته

 حالت بهترین ،مولکولی هایداده عکس بر مورفولوژیك

 کمی تعداد توسط واریانس بیشترین که است زمانی

 مؤلفة سه یا دو مولکولی هایداده در .شود توجیه مؤلفه

 به مربوط تغییرات از درصد 19-29 حدود باید اول

 است ممکن آماری نظر از که کنند توجیه را نشانگرها

 ژنتیکی نظر از ولی نباشد، مناسب گرافیکی یشنما برای

 ژنوم کل از نشانگرها مطلوب برداری نمونه دهندة نشان

 به باندها یا صفات تعداد که زمانی دیگر، عبارت به .است

 استفاده مورد آغازگرهای یابد، کاهش مؤلفه کمی تعداد

 از محدودی تعداد و اندنشده انتخاب صحیح طور به

 نتیجه در دهند.می قرار پوشش تحت را هاکروموزوم

 اگر اما کنند؛ جدا خوبی به همدیگر از را افراد توانندنمی

 استفاده، مورد آغازگرهای باشد، زیاد ها مؤلفه تعداد

 و دهند می قرار پوشش تحت را بیشتری هایکروموزوم

 دکنمی تعیین را افراد ژنتیکی تنوع خوبی به نشانگر

(Siahsar et al., 2010).  

 

 
 SSR اختصاصی و ISJ تصادفی نیمه هایآغازگر ترکیب از استفاده با کلزا هایژنوتیپ ای خوشه تجزیة از حاصل درختی نمودار .9 شکل
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  از حاصل شدة تبیین تجمعی واریانس و مؤلفه هر توسط شده تبیین واریانس نسبت ویژه، مقادیر .4 جدول

 آنها ترکیب و ISJ تصادفی نیمه و SSR صیاختصا هاینشانگر اصلی هایمؤلفه تجزیة

 شده تبیین تجمعی واریانس شده تبیین واریانس درصد ویژه مقادیر مؤلفه

 ISJ 1/1 4/19 4/19  اول مؤلفة

 ISJ 4/9 4/3 2/29  دوم مؤلفة

 ISJ 19/9 21/3 6/94  سوم مؤلفة

 SSR 19/10 11/04 11/04  اول مؤلفة

 SSR 10/9 90/2 96/03  دوم مؤلفة

 SSR 90/9 02/1 2/31  سوم مؤلفة

 SSR 64/14 6/90 6/90 و ISJ  اول مؤلفة

 SSR 44/9 13/9 4/01 و ISJ  دوم مؤلفة

 SSR 61/9 14/2 94/09 و ISJ  سوم مؤلفة

 

 تأیید را ای خوشه تجزیة نتایج اصلی مؤلفة به تجزیه

 تجزیة اول بردار دو براساس بندی گروه (.6 )شکل کرد

 تجزیة بندی گروه با مشابه زیادی حد تا لیاص مؤلفة

 دلیل به ،شده مشاهده اندک هایتفاوت و بود ایخوشه

 دهندة نشان توانندنمی اول مؤلفة سه یا دو که ستا این

  باشند. باندها( کل )تعداد اولیه متغیرهای کل تنوع

 

 
 SSR و ISJ آغازگر دو تلفیق برای صلیا هایمؤلفه تجزیة از حاصل دوم و اول مؤلفة دوبعدی نمودار .6 شکل

 

 مطالعه مورد کلزای رقم 21 بین زیادی ژنتیکی تنوع

 مجموع از SSR آغازگر ده و ISJ آغازگر ده شد. مشاهده

 کردند. تولید چندشکل باند 110 شده، تکثیر باند 103

 با SSR اختصاصی آغازگر تلفیق از حاصل دندروگرام

 ةجداگان دندروگرام با دیزیا شباهت ISJ تصادفی آغازگر

 بندیگروه حال این با داشت. آغازگرها یك هر از حاصل

 آغازگر به نسبت SSR اختصاصی آغازگر با ارقام

 از حاصل دندروگرام با بیشتری شباهت ISJ تصادفی نیمه

 ISJ هایداده از حاصل دندروگرام داشت. تلفیقی روش

 (.1)شکل دکر بندیدسته اصلی گروه سه به را هاژنوتیپ

 به را هاژنوتیپ SSR نشانگرهای از حاصل دندروگرام

 نمودار (.2 )شکل کرد بندی دسته اصلی گروه شش

 با کلزا هایژنوتیپ ای خوشه تجزیة از حاصل درختی

 به را ها ژنوتیپ SSR و ISJ هایآغازگر ترکیب از استفاده

 سه هر در (.9 )شکل کرد تقسیم اصلی گروه چهار

 منشأ اینکه با SLM 096 و Licord قمر دو نمودار

 و دادند اختصاص خود به را مجزا گروه دو دارند، یکسانی

 در رو ازاین داشتند. هانمونه سایر با زیادی ژنتیکی فاصلة

 کرد؛ استفاده آنها از توانمی آینده نژادی به های برنامه

 قرابت اندگرفته قرار هم کنار در که ارقامی که چرا

 مستقلی هایگروه که آنهایی و داشتند دیزیا ژنتیکی

 داشتند. ارقام دیگر با زیادی ژنتیکی فاصلة اندداده تشکیل

 هیبریداسیون هایبرنامه در توانمی ارقام این از رو ازاین

  کرد. استفاده )هیبرید( برتر ارقام تولید برای
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 (.منفی کنترل ،C وزنی؛ مولکولی نشانگر ،M) IT18-2 آغازگر از ستفادها با کلزا مختلف های ژنوتیپ در DNA تکثیر یالگو .1 شکل

 

 
 ،PF، Licord، Orient، Option 504، Sari gol ترتیب به 21 تا 1) کلزا مختلف های ژنوتیپ DNA تکثیر الگوی مقایسة .4 شکل
Colvert، Herros، Modena، Okapi، RGS003، KS-7، Fornax، Elvis، Gerinimo، Zarfam، KS-11، Kiloz، SLMO96، Talaye، 

Opera 19 و-H )تصادفینیمه هایآغازگر از استفاده با هستند IT و ET (A، آغازگر IT15-36؛ B، آغازگر ET15-35؛ M، نشانگر 
 منفی(. کنترل ،C ؛وزنی مولکولی

 

 
  Na12H04 اختصاصی آغازگر از استفاده با کلزا مختلف های ژنوتیپ DNA تکثیر یالگو .9 شکل

(M، وزنی؛ مولکولی نشانگر C، کنترل )منفی 
 



 19 ... با استفاده از (.Brassica napus L)کلزا  بررسی تنوع ژنتیکی و همکاران: نیادرویش 

 

 

 

 تصادفی نیمه و SSR اختصاصی نشانگر دو مقایسة

ISJ تنوع بررسی برای مناسبی ابزار آنها که داد نشان 

 دارند. زیادی کارایی و دقت و هستند کلزا ارقام ژنتیکی

 عوامل از هانشانگر این نپذیرفتن تأثیر به توجه با

 را آنها گیاه، رشد مراحل به توجه بدون توانمی محیطی

 استفاده کرد. بررسی آزمایشگاه در رشد از مرحله هر در

 ارقام ژنتیکی تنوع ةمطالع در تصادفینیمه هایآغازگر از

 برای آمده دست به نتایج از توانمی و بود مناسب کلزا

 کرد. استفاده کلزا نژادی به و ژنتیکی مطالعات سایر

 رمزشونده غیر نواحی از SSR هایآغازگر هک ازآنجا

 مورفولوژیك خصوصیات کهحالیدر اندشده طراحی

 آنهاست، کنشهمبر و شوندهبیان هایتوالی حاصل

 تکثیر هاآغازگر این وسیلة به که ژنوم از هاییقسمت

 خصوصیات برای شوندهرمز هایژن در احتمالاً شوند می

 هاییآغازگر از استفاده نابراینب و ندارند قرار مورفولوژیك

 پیشنهاد شوند، طراحی شوندهرمز نواحی پایة بر که

 برای ISJ گروه آغازگرهای اینکه به توجه با شود. می

 ،اند مناسب پژوهشی مطالعات در کار حجم کاهش

 علت به گروه این IT آغازگرهای از که شود می پیشنهاد

 شود. استفاده اتمطالع گونه این در بیشتر ییاکار و دقت

 مختلف هایگروه در یکسان منشأ با ارقام گرفتن قرار

 تبعیت جغرافیایی الگوی از ژنتیکی تنوع که داد نشان

 بین توازن حاصل مختلف هایژنوتیپ که چرا کند،نمی

 ژنتیکی(، انحطاط و مهاجرت )انتخاب، تکامل عوامل

 و محیطی های ناهمگنی از ای پیچیده بسیار های حالت

 اند. گذشته و حال در انسان تحمیلی عوامل
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