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Abstract 

Objective 

This experiment was conducted in order to assess genetic variation, determine of 

the best genetic structure and association analysis of safflower to identify markers 

associated with different agronomic traits. 

 

          Materials and methods 

In this study, 17 genotypes of safflower were planted as the randomised complete 

block design at research farm of Shahid Bahonar University of Kerman in 2016. 

Traits including seed yield, plant height, number of capitulum per plant, number of 

seed per capitulum, 1000- seed weight, capitulum diameter, day to 50% flowering 

and day to maturity were measured. The AFLP Technique was performed by the 

eight EcoR1/Mse1 primer combinations. 
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          Results 

In total, 147 polymorphic bands were generated with average 81.58 polymorphic 

percentage. Cluster analysis using UPGMA and Jacard as similarity index 

discriminated safflower genotypes into two groups. Based on GLM and MLM 

model, 45 and 39 markers had significant association with the studied traits, 

respectively. M14/E6-10, M14/E11-16, M14/E11-13, M3/E10-14 and M4/E36-12 

markers with seed yield, M3/E10-12, M3/E36-29, M59/E36-21 and M14/E11-10 

with capitulum number per plant, M4/E36-8, M59/E36-21, M3/E10-9, M14/E11-

14 and M14/E11-13 with number of seed per capitulum, M4/E36-19, M4/E36-12, 

M14/E11-1 and M4/E10-1 with 1000- seed weight, M4/E10-2, M59/E36-21, 

M3/E36-30, M4/E10-11 and M4/E36-24 with plant height, M3/E36-24, M3/E36-6, 

M3/E10-20 and M4/E36-18 with capitulum diameter, M14/E11-10, M3/E36-30 

and M59/E36-21 with day to 50% flowering, M14/E11-10 and M59/E36-22 

markers with day to maturity in both models.  

 

         Conclusions 

Detected AFLP markers with strong effects in this study could be desirable                                                                                                                                              

candidates for the marker-assisted selection in breeding programs and conversion 

into other specific markers. 

 Keywords: Association analysis, marker coefficient of determination, cluster analysis,  

  mixed  linear model. 
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 چکیده 

ز نشاانگر ا اساتفاده ابابا هدف بررسی تنوع ژنتیکی، تعیین بهترین ساختار ژنتیکی و تجزیه ارتباایی گلرنا   آزمایشاین  هدف:

AFLP  صفات زراعی مختلف انجام شد. با پیوسته نشانگرهایجهت شناسایی 

زرعه تحقیقاتی دانشگاه در متکرار  3با  کامل تصادفی بلوک یرح صورت به گلرن  ژنوتیپ 17مطالعه در این  ها:مواد و روش

 در دانه بوته، تعداد در داد قوزهتع ،بوته ارتفاع ه،دان عملکردفنوتیپی شامل کشت گردیدند. صفات  1395شهید باهنر کرمان در سال 

با استفاده از هشت ترکیب  AFLPتکنیک شد.  گیریگلدهی و روز تا رسیدگی اندازه %50قطر قوزه، روز تا  ،دانه هزار وزن قوزه،

 انجام شد.  MseIو  EcoRIآغازگری 

تجزیاه کسساتر بار اسااش روگ الگوبنادی درصد چندشاکلی ایجااد شاد.  58/81باند چند شکل با میانگین  147در کل  نتایج:

UPGMA به ترتیب بر اساش مادل نشانگر  39و  45تعداد های گلرن  را به دو گروه تقسیم کرد. و معیار جاکارد ژنوتیپGLM 

، M14/E6-10 ،M14/E11-16 ،M14/E11-13 نشاانگرهای دار باا صافات ماورد مطالعاه داشاتند.ارتباط معنای MLMو 

M3/E10-14  وM4/E36-12 هبا عملکرد دان ،M3/E10-12 ،M3/E36-29، M59/E36-21  وM14/E11-10  با تعداد

بااا تعااداد دانااه در قااوزه،  M14/E11-13و  M4/E36-8 ،M59/E36-21 ،M3/E10-9 ،M14/E11-14قااوزه در بوتااه، 
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M4/E36-19،12  M4/E36- ،M14/E11-1  وM4/E10-1  ،باااا وزن هااازار داناااهM4/E10-2 ،M59/E36-21 ،

M3/E36-30   وM4/E36-24  ،با ارتفاع گیاهM3/E36-24 ،M3/E36-6 ،M3/E10-20  وM4/E36-18   ،با قطر قوزه

M14/E11-10 ،M3/E36-30  وM59/E36-21  گلادهی و  %50باا روز تااM14/E11-10  وM59/E36-21  باا روز تااا

  .دار نشان دادندهمبستگی معنیدر هر دو مدل رسیدگی 

نتخاب به کماک اتواند کاندیدهای مناسبی برای مشخص شده با اثرات قوی در این مطالعه می AFLPنشانگرهای : گیرینتیجه

  های اصسحی و تبدیل به نشانگرهای اختصاصی دیگر باشند.نشانگر در برنامه

 . چندگانهمدل خطی  ضریب تبیین نشانگر، تجزیه کسستر،، تجزیه ارتباییکلمات کلیدی: 

 

 مقدمه

 آبکام منایق با حدودی تا که است گیاهان زراعی ترینقدیمی از یکااای  (.Carthamus tinctorius L)گلرناا  

 گیاه عناوان یکباه تواندآن می فرد به منحصر زراعی هایویژگی بااه توجااه ایان گیاااه بااا .اساات یافتااه سااازگاری

منااااایق خشااااک در نظاااار گرفتااااه شااااود  هاای زراعاااایاکوسیساتم امیدوارکنناده در جایگزین و

(Janmohammadi et al. 2017).  منابع ژنتیکی نقش مهمی در افزایش پتانسیل عملکرد دارند و کاهش تنوع ژنتیکی با

زنده همراه است. های زنده و غیرهای جدید برای بهبود عملکرد کمی و کیفی و مقاومت به تنشای در یافتن ژنمشکست عدیده

ی تنوع ژنتیکی نه تنها برای سازماندهی و حفاظت مواد گیاهی، بلکه برای پدیده هتروزیس و تولید بذور هیبرید نیز اهمیت مطالعه

نژادگران و متخصصان ژنتیک های گیاهی، یکی از موارد اصلی مورد مطالعه بههای گونهتنوع ژنتیکی بین و داخل جمعیت .دارد

هایی که برای تخمین میزان تنوع بین انواع روگاز   (Gepts 2006).های با عملکرد بالا و مقاوم انتخاب شوندا واریتهت باشدمی

یکی از ابزارهای بسیار مهم و  DNAهای گیاهی موجود هستند، ثابت شده است که نشانگرهای مولکولی ژنتیکی در بین گونه

نشانگرهای مولکولی با انواع متعدد و مزایاای بسایار،  .(Ren & Timko 2001) ندارزیابی تنوع و روابط ژنتیکی هست جهتقوی 

بااه عنااوان یااک اباازار تکمیلاای، همااراه نشااانگرهااای مورفولاااوژیکی و فیزیولاااوژیکی در بررسااای رواباااط 

صفات به کمک نشانگرهای مولکولی ماورد  فیلوژنتیکی گیاهی و در اصسح نباتات مولکولی جهت افزایش بازدهی گزینش برای

اساتفاده قارار مای گیرناد، زیارا تحت تاثیر شرایط محیطی نبوده و در هر مرحلاه از رشاد گیااه قاباال اسااتفاده هسااتند 

(Manifesto et al. 2001 Lagudah et al. 2006;.) نشانگر  ،در بین نشانگرهای مولکولیAFLP  به عنوان ابزاری

دارای مزایایی از قبیل  AFLPگر با صفت گزارگ شده است. نها و بررسی ارتباط نشاقدرتمند در شناسایی چندشکلی میان ژنوتیپ

عدم نیاز به ایسعات اولیه جهت یراحی آغازگر، غیرحساش بودن به غلظت چندشکلی بالا، پوشش وسیع و تصادفی در ژنوم، 

DNA دقت و الگو، ظرفیت بررسی کل ژنوم برای نمایان کردن چندشکلی و تولید تعداد زیاد نوار تکرارپذیر در مدت زمان کوتاه ،
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جهت بررسی تنوع ژنتیکی و تعیین ساختار ژنتیکی در  AFLPاز نشانگر  .(Naghavi et al. 2008) باشدتکرارپذیری بالا می

 ;Johnson et al. 2007( از قبیل گلرن  )Badfar-Chaleshtori et al. 2012; Subudhi et al. 2000گیاهان متعدد )

Sehgal & Raina 2005; Kumar et al. 2015.استفاده شده است ) 

از کاربردهای بسیار زیاد نشانگرهای مولکولی تجزیه پیوستگی و بررسی ارتباط نشانگر با صفت جهت بهبود و افزایش  یکی

نشانگرهای مولکولی در مورد صفات تک ژنی و هم  .باشدهای مرسوم اصسح نباتات از یریق انتخاب غیر مستقیم میکاررایی روگ

اصسح ژنتیکی در گلرن  نیز از یریق انتخاب به کمک گیرد. مورد استفاده قرار می های کنترل کنندهی صفات کمیدر مورد مکان

مانند نسل  ساختگیبرخسف روگ مرسوم تجزیه پیوستگی که یک جمعیت (. Hussain et al. 2016نشانگر استفاده شده است )

F2گیرد. روگ تجزیه مورد استفاده قرار میبینی روابط فنوتیپ و ژنوتیپ برای پیش ، تسقی برگشتی، هاپلوییدهای مضاعف

 گرددیابی و کاهش زمان پروژه تحقیقاتی میگیری از عدم تعادل گامتی در یک جمعیت یبیعی باعث وضوح نقشهارتبایی با بهره

.(Buckler et al. 2002) نسبت تریوسیع ژنتیکی تنوع اولاا  شودمی استفاده یبیعی اینکه از جوامع دلیل به مطالعات اینگونه در 

 ازتثبیت و  نوترکیبی هاجمعیت در ایناز آنجاییکه  ثانیاا .گیردمی قرار برداریمورد بهره والدی دو تسقی از حاصل هایجمعیت به

 در که درصورتی .است بالاتر یابیدقت نقشه شده است، استفاده گیاه تکاملی تاریخچه یول در شده انباشته میوزی رویدادهای تمام

سوم اینکه با در نظر گرفتن ساختار . افتدمی اتفاق میوز خودگشنی یا تسقی هایاز نسل تعدادی در تنها یابی نقشه معمول روگ

 .Breseghello & Sorrells 2006 Rostok et al) شودفنوتیپ می -های دروغین ژنوتیپجمعیت مانع از ایجاد پیوستگی

 Ebrahimiدر گلرن  گزارگ شده است )تحت شرایط تنش خشکی با صفات مختلف  AFLPتجزیه ارتبایی نشانگر .( ;2006

et al. 2017.) تجزیه پیوستگی در گلرن  انجام شده است. اما تجزیه ارتبایی بندرت در گلرن  انجام شده است. لذا این اگرچه

( تجزیه ارتبایی صفات زراعی گلرن  2تنوع ژنتیکی و در نهایت تعیین بهترین ساختار ژنتیکی  ،( تجزیه ساختار1مطالعه با اهداف 

 انجام شده است. AFLPبا استفاده از نشانگر 

 

 هامواد و روش

دانشگاه شهید باهنر  اوری تولیدات گیاهینپژوهشکده فاز  (1)جدول گلرن   ژنوتیپ 17 بذور این مطالعه در: مواد گیاهی

 با ترتیب بهمزرعه در مختصات جغرافیایی مورد ارزیابی قرار گرفتند.  1395سال این دانشگاه در مزرعه تحقیقاتی کرمان تهیه و 

است، که دارای  شده عرض شمالی واقع دقیقه 15 و درجه 30جغرافیایی  عرض شرقی، دقیقه یول 58 و درجه 56 جغرافیایی یول

 مورد های. ژنوتیپباشدخاک با بافت لومی و رسی می و دریا سطح از متر 1754ارتفاع لیتر،میلی 150ندگی سالانه میانگین بار

 6/2 یول به ردیف 4شامل  پست کشت گردیدند. هرماه آبانهفته آخر در تکرار  3با کامل تصادفی بلوک  یرح صورت به مطالعه

عملیات تهیه زمین شامل شخم، دیسک، تسطیح و بود.  مترسانتی 10فاصله روی ردیف متر و سانتی 30 ردیف بین فاصله با متر
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های هرز در یول فصل رشد با دست انجام گرفت. کوددهی قبل از کنترل علف .های کاشت در مهرماه انجام گرفتتهیه ردیف

با انجام گرفت.  یکنواخت در هر کرت و به صورت آبیاری مطابق عرف کشت و در زمان گلدهی بر اساش آزمایش خاک انجام شد.

 کاش دیاازینون بار علیاه مگاس گلرن  در مرحله داشت سمپاشی انجام گرفت. استفاده از حشره

 ،دانه هزار وزن قوزه، در دانه عداد، ت بوته در تعداد قوزه ،(cmبوته ) ارتفاع (،kg ha-1در هکتار ) دانه عملکردفنوتیپی شامل صفات 

 انتخاب حاشیه اثر رعایت با و فیتصاد به یور بوته 10در هر کرت  .شد گیریاندازه گلدهی و روز تا رسیدگی %50تا  ، روزقطر قوزه

 %50وز تا یک شامل رت فنولوژگیری شد. صفااندازه)مردادماه( در انتهای فصل رشد شد و صفات ارتفاع و اجزاء عملکرد در آنها 

 ند.اری شدای برای هر واحد آزمایشی یادداشت برددر یول دوره رشد به صورت مشاهده رسیدگیروز تا  گلدهی و

 

 های گلرنگ مورد استفاده در این مطالعهژنوتیپ .1جدول 

Safflower Genotypes used in this study .Table 1 

 شماره
Number 

 کد ژنوتیپ
Genotype code 

 منشأ
Origin 

 شماره
Number 

 کد ژنوتیپ
Genotype code 

 منشأ
Origin 

1 HARTMAN USA 10 Darab13 Iran 

2 Mahali Yazd Iran 11 Golmehr Iran 

3 Syrian Syria 12 Isfahan22 Iran 

4 TN79670 USA 13 Zarghan279 Iran 

5 Mahali Bonab Iran 14 Padideh Iran 

6 Sahebe dorosht Iran 15 TN79717 unknown 
7 TN79639 unknown 16 Shotor mel riz Iran 
8 S-541 USA 17 PI198877 France 
9 Isfahan14 Iran    

 

 20-24حت دمای گلدان کشت شدند و در ژرمیناتور تبذور مربوط به هر ژنوتیپ در داخل : ژنومی DNAاستخراج 

های برگی از نمونه DNAراج خجوان انجام شد و استهای برداری از برگگراد نگهداری شدند. بعد از چهار هفته نمونهدرجه سانتی

 5/2لظت با غ NaClدرصد و  1با غلظت  (CTABبا کمی تغییرات ( Zhang et al. 1998)و همکاران  Zhangبه روگ 

 ی تعیین گردید.با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز و نیز اسپکتروفتومتر DNAکمیت و کیفیت  انجام شد. )مولار

:AFLP  تکنیکAFLP  بر اساش روگVos  و همکاران(Vos et al. 1995) آغازگری با استفاده از هشت ترکیب 

EcoRΙ/MseI  (2)جدول  انجام شدآغازگری ترکیب  20( انتخاب شده از بین چندشکل تعداد باندحداکثر )با .DNA  ژنومی با

( در 5U) MseIهضم دوم با آنزیم  هضم شد و سپسگراد درجه سانتی 37ساعت در دمای  16( به مدت 5U) EcoRΙآنزیم 

های برشی سازگارسازهای )آداپتور( توسط آنزیم DNAپس از برگ ساعت انجام شد.  16گراد به مدت درجه سانتی 65دمای 

با آغازگرهای در مرحله تکثیر مقدماتی  هانمونه های برشی چسبنده اضافه شد.ای به هر دو انتهای قطعهالیگونوکلئوتیدی دو رشته



   (1399 تابستان، 2، شماره 12مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره  

49 

Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 
 

EcoRΙ  وMseI  در  1:10پس از رقیق سازی به نسبت  تکثیر یافتند و محصولات 3'دارای یک نوکلئوتید انتخابی در انتهای

برنامه تکثیر شدند. در این مرحله  3׳نوکلئوتید انتخابی دیگر در انتهای  2با هشت ترکیب آغازگری دارای مرحله تکثیر انتخابی 

دقیقه در  2بدین ترتیب که بعد از یک مرحله  .باشدمی پی.سی.آر Touch Downاده برای تکثیر قطعات پی.سی.آر مورد استف

در  ºc72  کمتر برای هر سیکل و 7/0ثانیه با  30در  ºc 65  ثانیه، 30در  ºc94  سیکل شامل 13، تکثیر انتخابی در ºc94 دمای 

در یک دقیقه و در نهایت بسط نهایی با  72ثانیه و  30در  ºc56 ثانیه،  30در  ºc94 سیکل  20با یک دقیقه انجام شد. سپس 

با استفاده از دستگاه کیاکسل  پی.سی.آرداسازی و مشاهده قطعات تکثیری محصولات ج دقیقه ادامه داده شد. 10در  ºc72 دمای 

(QIAGEN, Hilden, Germany) ر و یک با استفاده از نرم افزار . باندها به صورت ماتریس صف(1)شکل  انجام شد

BioCalculator .امتیازدهی شدند 

 

 در گلرنگ AFLPترکیبات آغازگری مورد استفاده برای تجزیه  .2جدول 

Table 2. Primer combinations used to analyze AFLP in safflower 

 ترکیب آغازگر
MseΙ/ EcoRΙ Primer combination 

 نام آغازگر
Primer name 

 ترکیب آغازگر
MseΙ/ EcoRΙ Primer 

combination 

 نام آغازگر
Primer name 

CTG  / AGC M14/ E11 CTT/ AAC M4/ E10 

CTG/ ACC M14/ E36 CAA/ ACC M3/ E36 

CTA  / ACC 

CTT/ACC 
M59/ E36 

M4/ E36 
CAA/ AAC 

CTT/ AGC 
M3/ E10 

M4/ E11 

 

 

 QIAxcelنمونه عکس ژل شبیه سازی شده توسط دستگاه  :1شکل 

Figure 1. The sample of simulated gel image using the QIAxcel system 
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 آنالیز آماری

انجام شد، GenAlEx (Peakall & Smouse 2012 ) افزارآمار توصیفی برای هر ترکیب آغازگری با استفاده از نرم

PIC  (PIC)که عبارت اند از: محتوای ایسعات چند شکلی  = 1 − p2 − q2 (Weising et al. 2005) ، شاخص نشانگر 

(MI )MI = PIC ×  number of polymorphic loci (Powell et al. 1996) شاخص شانون ،(H) H =  −1 ×

(p × ln (p) +  q × ln(q)) (Shannon 1948). در معادلات فوق p  وq .به ترتیب فراوانی آلل غالب و مغلوب هستند 

  ) XlSTAT 2018افزار با استفاده از نرم AFLPهای حاصل از تلفیق نشانگر دادهای خوشههای اصلی و تجزیه لفهؤتجزیه به م

Addinsof 2012 ).افزار با استفاده از نرمهای مولکولی دادهساختار جمعیت همچنین  انجام شدSTRUCTURE 2.3.4 

در مقادیر  MCMC  (Markov Chain Monte Carlo)بار تکرار 100000و   Burn-inبار 10000با   Admixtureدرحالت

در روگ  KΔبهینه )تعداد زیر جمعیت احتمالی( بر اساش میزان  K( بررسی شد. عدد Kتکرار برای هر  5) 10تا  2از  Kمختلف 

در این  تعیین گردید. STRUCTURE HARVESTERافزار با استفاده از نرم (Evanno et al. 2005)اوانو و همکاران 

 شود:در روگ اوانو به یریقه زیر انجام می KΔگیری میزان بهینه است. روگ اندازه Kنمایانگر  KΔروگ حداکثر میزان 

∆K = m |L"(K)| s[L(K)]⁄  

انحراف استاندارد  s[L(K)]پشت سر هم و  Kها در مقادیر میانگین قدر مطلق لگاریتم احتمال داده |m|L"(K)در معادله فوق 

بهینه تعیین شده به روگ اوانو،  Kدر نهایت بر اساش دهد. را نشان می Kها برای تکرارهای مختلف در هر لگاریتم احتمال داده

 )ماتریس ساختار جمعیت( از نتایج ساختار جمعیت استخراج شد.  Qماتریس 

Fst شاخص تثبیت با استفاده از فرمول شد. استفاده Fst تثبیت شاخص آماره از هاجمعیت زیر تمایز گیریاندازه برای =

(Ht − Hs)/Ht  محاسبه گردید (Lynch & Milligan 1994.)  در این فرمول Ht  وHs  به ترتیب هتروزیگوسیتی کل و

افزار نرماستفاده از با  GLMو  MLMبا استفاده از هر دو روگ  یتجزیه ارتبای باشد.ها میهتروزیگوسیتی درون جمعیت

TASSEL 4.2.1 انجام گرفت  (Yu et al. 2006)  در روگGLM (General linear model)  از ماتریس عضویت افراد

 ،شد مدل وارد کوواریانت متغیر عنوان به (Q) ماتریس که یوری به .شد استفاده ژنوتیپی و فنوتیپی ماتریس ،(Q)در زیر جوامع 

 از ژنوتیپی و فنوتیپی ،(Q) جوامع زیر در افراد عضویت هایماتریس بر عسوه MLM (Mixed linear model) روگ در اما

ماتریس روابط خویشاوندی افراد بر اساش ایسعات نشانگرها در  .شد استفاده نیز( Kinship)ماتریس  افراد خویشاوندی ماتریس

 محاسبه شد. TASSEL 4.2.1افزار نرم
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 نتایج و بحث

 هشتهای تنوع برای شکل ایجاد کرد. شاخصباند چند 147ژنوتیپ گلرن   17در  AFLP آغازگریترکیب هشت تعداد 

باند و کمترین  31با  M3/ E36 آغازگری در ترکیب چندشکلآورده شده است. بیشترین تعداد باند  3در جدول  آغازگریترکیب 

برای  20/0 )میزان ایسعات چند شکلی( بین PICباند بدست آمد. شاخص  هشتبا  M4/ E11 آغازگریتعداد باند در ترکیب 

بود.  58/81 برآورد گردید. متوسط درصد چندشکلی M14/ E6 آغازگری برای ترکیب 33/0تا  M4/ E36 آغازگریترکیب 

چند شکلی و کمترین آن مربوط به ترکیب  %88/88با  M3/E10 آغازگریهای بیشترین درصد چندشکلی متعلق به ترکیب

( و 51/0) M14/ E6 آغازگری بیشترین و کمترین مقدار شاخص شانون به ترتیب در ترکیب بود. %68/73با  M14/E6 آغازگری

M59/E36 (28/0بدست آمد. همچنین ترکیب )آغازگری های M3/ E36  وM4/ E11  به ترتیب دارای حداکثر و حداقل

ستفاده شده در این مطالعه ا AFLP آغازگریدهد که ترکیبات درصد بالای چندشکلی نشان می (.3شاخص نشانگر بودند )جدول 

های گلرن  بوده است. این نتایج با سایر گزارشات در خصوص نشانگرهای ابزاری مفید و مناسب جهت تمایز ژنوتیپ احتمالأ

AFLP های گلرن  مطابقت دارد عنوان نشانگر مناسب جهت مطالعه در تمایزیابی ژنوتیپبه(Ebrahimi et al. 2017; 

Kumer et al. 2015)آغازگریکیب . نتایج این مطالعه نشان داد که تر M3/ E36 درصد چندشکلی، هایشاخص از مقادیر بالا 

PIC ،MI  باشد.های گلرن  میاست. بنابراین این ترکیب مفیدترین ترکیب در تمایزیابی ژنوتیپ برخوردارو شانون 

 

 گلرنگژنوتیپ  17در  AFLP ترکیب آغازگری برای هشتهای مولکولی شاخص. 3 جدول

Table 3. Molecular Indexes for eight AFLP primer combinations in 17 genotypes of 

safflower 

 آغازگریترکیب 
Primer 

combination 

شاخص 
 شانون

Shanoon 

Index 

 تعداد باند چندشکل
Polymorphic 

bands 

تعداد کل 
 باند

Total 

Band 

درصد چندشکلی 
Polymorphic 

percentage 

شاخص نشانگر 
(MI) 

Marker 
index 

محتوای ایسعات 
 (PICچندشکلی )

Polymorphic 

information 

content 
M14/ E11 0.38 22 26 84.61 4.84 0.22 

M14/ E6 0.51 14 19 73.68 4.62 0.33 

M59/ E36 

M4/ E36 
0.28 

 

0.34 

17 

 

22 

23 

 

25 

73.91 

 

88.00 

2.72 

 

4.40 

0.16 
 

0.20 

M4/ E10 0.45 9 12 75.00 2.70 0.30 

M3/ E36 0.47 31 35 88.57 9.61 0.31 

M3/ E10 

M4/ E11 

0.38 

 

0.43 

 

24 

 

8 

 

27 

 

10 

88.88 

 

80.00 

5.52 

 

2.32 

0.23 

 

0.29 

 0.26 4.59 81.58 - 18.37 0.40 میانگین
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فاصله  ر مربعای، ضریب همبستگی کوفنتیک بر اساش معیادر این مطالعه جهت انتخاب روگ خوشه:تنوع ژنتیکی

( محاسبه Complate linkageو اتصال کامل ) (UPGMAبندی اتصال متوسط )جاکارد و دو روگ الگوی خوشهاقلیدسی و 

ت آمد. بنابراین بدسو معیار جاکارد  UPGMAالگوبندی  روگ( بر اساش 85/0) کوفنتیکگردید. بیشترین ضریب همبستگی 

ژنوتیپ  17رام حاصل انجام شد. بر اساش دندروگمعیار جاکارد و  UPGMAتجزیه و تحلیل کسستر بر اساش روگ الگوبندی 

م قرار هان نیز در گروه دوارقام محلی اصف قرار گرفتند. ارقام خارجی در یککلیه (. 2گروه تقسیم شدند )شکل  دوگلرن  به 

ن ارقامی که کمترین تشابه بیتسقی مشاهده شد. آمریکا از  TN79670رقم محلی بناب و رقم کمترین میزان شباهت بین  گرفتند.

خواهد  F1 ای پس ازک در نسلهتفکی را دارند )بیشترین فاصله(، بهترین نتیجه را در دستیابی به هیبریدها و یا دستیابی به حداکثر

بیانگر  AFLPمولکولی  ها بر اساش تشابه ژنتیکی بر اساش نشانگرهایبندی لایننتایج گروه .(.Esposito et al 2013) شد

 ناشی از تواندمی گروه یک در آنها گرفتن قرار و اهژنوتیپ بین کم ژنتیکی تفاوت باشد.های مورد بررسی میتشابه زیاد ژنوتیپ

 باشد مشترک اجداد تنداش احتمالی و هایخویشاوندی ژنتیکی، هاییکسان، قرابت جغرافیایی مبدأ پیدایش، زمان بودن نزدیک

(Amini et al. 2008; Mahasi et al. 2009.)  

 

 

 

 UPGMAگلرنگ با استفاده از روش  ژنوتیپ 17بندی گروه .2شکل 

Figure 2. Classification of 17 safflower genotypes using UPGMA method 

 



   (1399 تابستان، 2، شماره 12مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره  

53 

Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 
 

مجموع  ه اول درلفمؤ اد که دهنتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی بر پایه ماتریس فاصله مربع اقلیدسی نشان د

(. در صورتی 4 باشد )جدولمی 44/10و  89/10 و دوم به ترتیب لفه اولتغییرات را توجیه نمود. که سهم مؤدرصد از کل  68/77

غییرات لازم وجیه کل تترای بلفه بیشتری داد مؤهای مختلف ژنوم انتخاب شوند و همبستگی آنها کم باشد، تعکه نشانگرها از بخش

برداری کنند. م نمونهتمام ژنو ند ازین حالت آن است که نشانگرها توزیع یکنواخت و مناسبی در ژنوم داشته باشند و بتواناست و بهتر

به کار رفته در این  AFLPنشانگر ید این مطلب است که ترکیبات آغازگری اصلی مؤ هایلفهایسعات بدست آمده از تجزیه مؤ

ول با توجه به درصد توجیه لفه انیز مشخص است دو مؤ 3نوم دارند. همانطور که از شکل پراکندگی نسبتا خوبی در سطح ژتحقیق 

دهنده نشان ه از پستک نقطیهای مجزا تفکیک کند. تجمع افراد در ها را به خوبی به گروهکم از کل تغییرات نتوانسته ژنوتیپ

 مع نمودند.پست تج سمت راستدر نمایش سه بعدی در قسمت پایین  یجخارارقام اغلب یوریکه تشابه ژنتیکی آنها است. به

ا نتایج تجزیه که ب ادندشان دع در یک قسمت پست تشابه ژنتیکی بالایی را نهر با تجمبناب و گلم ،همچنین ارقام محلی اصفهان

  کسستر مطابقت دارد.

 ژنوتیپ گلرنگ 17در  AFLPهای نشانگر های اصلی دادهلفهتجزیه به مؤ. 4جدول 

Table 4. The principle component analysis based on AFLP markers data in the 17 

safflower genotypes 

 Componentمؤلفه   

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

 percent درصد
10.891 10.443 9.711 8.626 7.551 6.978 6.728 6.056 5.625 5.075 

 درصد تجمعی

additive percent 10.891 21.333 31.045 39.670 47.221 54.199 60.927 66.982 72.607 77.683 

 

برای جمعیت  Kین مقدار (. بنابراین بهتر4شد )شکل  مشاهده K=3در Δk اوانو بیشترین مقدار  روگ نتایج به توجه با

های مورد ض که تبار ژنوتیپاین فر پسسم، احتمالتسط شدید مشاهده شده در این ژرم مورد بررسی برابر با سه انتخاب شد. اخ

  kرا از تبار خود در جمعیت هایی از ژنوم خودممکن است بخشi (. یعنی فرد 5دهد )شکل مطالعه از نوع مخلوط باشد را نشان می

 باشد رک مشابهتار مشهای مختلف به علت مهاجرت و یا تببه ارث برده باشد و همچنین فراوانی آللی ممکن است در جمعیت

(Mousavi Derazmahalleh et al. 2014.) و  899/0، 013/0ترتیب  به حاصل در گلرن  جمعیت زیر 3 بین تثبیت شاخص

نگر تنوع پایین بین ارقام بیا Fstیر پایین دهنده تمایز نسبتاا بالا و جریان ژنی نسبتاا پایین و مقادنشان Fstمقادیر بالای  .بود 002/0

 باشد.می
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 17در  AFLPهای نشانگر لفه اول و دادهنمایش دو بعدی تجزیه مؤلفه اصلی بر اساس دو مؤ .3شکل 

 گژنوتیپ گلرن

Figure 3. Biplot diagram of the principle component analysis based on the the first two 

principal components in the 17 safflower genotypes 

 

 

 بهینه K انتخاب در( Evanno’s methodاوانو ) روش نتایج . نمودار4شکل 

Figure 4. The result of Evanno's method in optimal K selection 
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 افزارنرم توسط AFLP آغازگری ترکیبهشت  از حاصل هایجزیه ساختار دادهت رانمود .5 شکل

STRUCTURE  تعلق ضریب بیانگر ژنوتیپ و ترتیب به عمودی و افقی محور اعداد، ژنوتیپ گلرنگ 17در 

 مشابه به گروهی مشابه تعلق دارندافراد دارای رنگ  .باشدمی کلاستر هر به فرد هر

Figure 5. Bar plot of structure analysis of eight AFLP Primer Combinations by 

STRUCTURE software in the 17 safflower genotypes, the numbers on horizontal and 

vertical axes correspond to the genotypes and the membership coefficient of each 

individual, respectively. People of the same color type belong to the same group 

 

گلرن  جمله د از جهت تجزیه ساختار جمعیت در گیاهان متعد AFLP نشانگر گزارشات متعدد مبنی بر استفاده از

(Ebrahimi et al. 2017; Kumer et al. 2015) جو (et al. 2004 Kraakman)یولاف ، Achleitner et al. 2008) )

 گزارگ شده است. (et al. 2014 Dadras)و توتون 

ارتباط نشانگر  39و  45به ترتیب نشان داد که  MLMو  GLMتجزیه ارتبایی بر اساش مدل : تجزیه ارتباطی

یا درصد واریانس فنوتیپی  نشانگر تبیین ضریب GLM. بر اساش مدل با صفات مورد مطالعه داشتند درصد 5در سطح دار معنی

درصد متغییر بود و بر اساش  88/67درصد تا  13/39 مدل از 2R و 10/48تا  11/23نشانگر( از  2R) توجیه شده توسط هر نشانگر

نتایج این  تعیین شد. 23/79تا   92/60مدل از  2R ودرصد  30تا  13/15 ازدامنه تغییرات ضریب تبیین نشانگر  MLMمدل 

کاهش  GLMنسبت به  MLMدر مدل دار با صفات مورد مطالعه دهد که تعداد نشانگرهای مرتبط و معنیمطالعه نشان می

 دروغین دارمعنی ارتباط نشانگرهای دارای برخی حذف باعث MLMمدل  در خویشاوندی روابط و جمعیت ساختار ترکیبیابد. می

این . (Yu et al. 2006) شودمی GLM مدل به نسبت دارمعنی نشانگر تعدادکاهش و در نتیجه  خویشاوندی روابط دلیل به مثبت

همچنین  یید شد.نیز تأ( et al. 2014 Dadras)و همکاران  Dadras، (Zhao et al. 2007و همکاران ) Zhao نتایج توسط

داشت.  GLMنسبت به مدل  MLMای در مدل نتایج نشان داد که ضریب تبیین نشانگرها برای هر صفت کاهش قابل مسحظه

در مدل ( Kخویشاوندی )( و روابط Qبیان نمودند ترکیب ساختار جمعیت )( (Achleitner et al. 2008اچلیتنر و همکاران 
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MLM نسبت به مدل  نشانگر ای در ضریب تبیینکاهش قابل مسحظهGLM مدل بهتری جهت  نماید و احتمالاا ایجاد می

 توجیه دهندهنشانمدل  2Rشایان ذکر است که مقدار بسیار بالا  باشد.تصحیح ساختار جمعیت و بررسی روابط نشانگر با صفات می

های های مختلف آماری جهت انجام تجزیه ارتبایی در سالباشد. مقایسه روگمی GLMنسبت به  MLM رگرسیونی مدل خوب

 Vanniarajan etبرنج )و  (Zhang et al. 2012) ذرت، (Ebrahimi et al. 2017گلرن  )اخیر در گیاهان مختلف از جمله 

al. 2012 ) نشان داده است که مدلMLM بنابراین ها جهت بررسی ارتباط صفت با نشانگر است. یکی از بهترین روگ

 باشند.گلرن   تواند به عنوان کاندیدای مناسبی برای مطالعات بعدیمی MLMمشخص شده بر اساش مدل  AFLPنشانگرهای 

، M14/E6-10 ،M14/E11-16 ،M14/E11-13نشان داد که نشانگرهای  MLM و GLM مدلهر نتایج بر اساش 

M3/E10-14  وM4/E36-12 ( ارتباط قوی و معنیهکتارگرم در کیلوبا صفت عملکرد دانه )داری (P<0.03)  را نشان دادند

و  18/33 فت را با مقدارصبیشترین درصد واریانس فنوتیپی این  بود که M4/E36-12ترین نشانگر، نشانگر اصلی(. 6و  5 )جدول

ز ارتباط هزار دانه نی و عسوه بر صفت عملکرد دانه با صفت وزن نمایدمی توجیه MLMو  GLMبه ترتیب بر اساش مدل  77/22

این امر ناشی  .(6و  5)جدول  ارتباط همزمان با نشانگر تعداد دانه در قوزه نشان داد M14/E11-13مشترک دارد. همچنین نشانگر 

های مشترک  QTLنیز  (et al. 2009 Shiو همکاران ) Shiکننده این صفات است. های کنترلاز پلیوتروپی یا پیوستگی بین ژن

شود. اغلب یتعیین م ر صفاتیابی نمودند و بیان نمودند که عملکرد بوسیله اثرات تجمعی سایبا عملکرد و سایر صفات را مکان

ر حداقل یک یوتروپی بکنند اثرات پلهای کاربردی و عملکردی در ژنوم که به یور مستقیم و غیرمستقیم عملکرد را کنترل میژن

 با صفت M14/E11-13و  M4/E36-8 ،M59/E36-21 ،M3/E10-9 ،M14/E11-14نشانگرهای  ند.صفت دیگر نیز دار

یل ضریب درصد واریانس به دل M14/E11-13. نشانگر نشان دادنددار بسیار معنی در هر دو مدل همبستگیتعداد دانه در قوزه 

شناسایی  دانه در قوزه تعداد صفت ثربه عنوان نشانگر مؤ GLMو  MLM درصد به ترتیب در مدل 36و  22فنوتیپی بالاتر حدود 

 .(6و  5)جدول  شد

، MLMمدل  همبسته با صفت تعداد قوزه در بوته یبقپنج نشانگر شناساسی شده از بین نتایج این مطالعه نشان داد که 

 بوتههر دو مدل با صفت تعداد قوزه در  در M14/E11-10و  M3/E10-12 ،M3/E36-29، M59/E36-21نشانگرهای 

 74/43% و  56/27با  درصد توجیه تغییرات فنوتیپیمورد مطالعه، بیشترین میزان  AFLPدر نشانگرهای  .دار داشتندپیوستگی معنی

بین صفات تعداد  M14/E11-10 نشانگر .مشخص شدبرای صفت تعداد قوزه در بوته  GLMو  MLM% به ترتیب یبق مدل 

و تعداد  گلدهی %50، روز تا ، تعداد دانه در قوزهارتفاع گیاهبین صفات  M59/E36-21 نشانگر و گلدهی %50و روز تا  قوزه در بوته

نیز نشانگرهای مشترک برای صفات عملکرد  Ebrahimi et al.  (2017)در پژوهشی .(6و  5)جدول  مشترک بود قوزه در بوته

-M4/E36نتایج این مطالعه نشان داد که نشانگرهای  دانه، تعداد دانه در قوزه و تعداد قوزه در بوته در گلرن  گزارگ نمودند.

19،12  M4/E36- ،M14/E11-1  وM4/E10-1 و تنها  دارا بودنددر هر دو مدل دار با صفت وزن هزار دانه ارتباط بسیار معنی
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، نشانگرهای MLMبر اساش نتایج مدل . (6و  5)جدول  ارتباط مشترک با صفت عملکرد دانه نشان داد M4/E36-12نشانگر 

M4/E10-2 ،M59/E36-21 ،M3/E36-30 ،M4/E10-11  وM4/E36-24 دار نشان با صفت ارتفاع گیاه ارتباط معنی

وزه در بوته و تعداد دانه در قوزه قبا اجزای مهم عملکرد گلرن  شامل تعداد  M59/E36-21، نشانگر دادند. در بین این نشانگرها

گزارگ شده است که ارتفاع گیاه به عنوان یک صفت مورفولوژیک مهم در گلرن  با صفات . (6)جدول  ارتباط مشترک نشان داد

دار با ارتفاع گیاه راین نشانگرهای معنی. بناب(Golkar et al. 2011; Shahbazi & saeidi 2017) اجزای عملکرد ارتباط دارد

بر اساش هر باشند. جهت اصسح ارقام پاکوتاه با شاخص برداشت بالا و انتخاب غیرمستقیم از یریق این صفت در گلرن  مهم می

با صفت قطر قوزه  M4/E36-18و  M3/E36-24 ،M3/E36-6 ،M3/E10-20نشانگرهای  GLMو  MLMدو مدل 

 دار نشان دادند.معنیسیار بارتباط 

-M59/E36و  M14/E11-10 ،M3/E36-30دار نشانگرهای بیانگر ارتباط بسیار معنی MLMو  GLMنتایج مدل 

با صفت روز تا رسیدگی همبستگی  M59/E36-21و  M14/E11-10گلدهی بود. همچنین نشانگرهای  %50با صفت روز تا  21

داری نیز در مطالعه خود در گلرن  همبستگی مثبت و معنی Kotcha (1979) در پژوهشی .(6و  5)جدول  دار نشان دادندمعنی

نشان داد که  AFLP آغازگریبه یور کلی چندشکلی بالا ترکیباب .بین تعداد روز تا گلدهی با تعداد روز تا رسایدگی گازارگ کرد

نتایج این و  لیل ساختار جمعیت مفید بوده استتجزیه و تحها و در جهت تمایز ژنوتیپو کارآمد ابزاری مناسب  AFLPنشانگرهای 

و شانون مفیدترین  PIC ،MIهای درصد چندشکلی، شاخص با مقادیر بالا M3/ E36مطالعه نشان داد که ترکیب آغازگری 

زمان یولانی و های تجزیه پیوستگی از قبیل همچنین با توجه به محدودیت باشد.های گلرن  میترکیب در تمایزیابی ژنوتیپ

ها ایسعات نشانگری مناسبی های در حال تفرق، روگ تجزیه ارتبایی با از بین بردن این محدودیتجهت تهیه جمعیتلازم  هزینه

در شناسایی را  MLMبالاخص روگ نتایج مطالعه حاضر کاررایی استفاده از روگ تجزیه ارتبایی  که، به یورینمایدرا فراهم می

مشخص شده با اثرات  AFLPنشانگرهای های گلرن  نشان داد. مرتبط با صفات مهم در ژنوتیپبا اثرات بسیار قوی نشانگرهای 

های اصسحی و تبدیل به نشانگرهای تواند کاندیدهای مناسبی برای انتخاب به کمک نشانگر در برنامهقوی در این مطالعه می

به دلیل اثر پلیوتروپی و یا وجود چندین  بین صفات ممکن است نشانگرهای مشترکوجود باشند.  SCARهمانند اختصاصی دیگر 

کنند. وجود چنین حالتی در بهنژادی ژن در این نواحی با لینکاژ بسیار قوی باشد که به یور همزمان چندین صفت را کنترل می

های با سطح تنوع بالاتر و در زم است در جمعیتالبته لا .باشدگیاهی از نظر اصسح همزمان چندین صفات بسیار حائز اهمیت می

 های مختلف نشانگرهای شناسایی شده با صفات مربویه مورد مطالعه قرار گیرند تا از ارتباط آنها ایمینان حاصل شود.محیط
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خطی عمومی  اساس مدل پیوسته با صفات زراعی مختلف در گلرنگ بر AFLP نشانگرهای. 5جدول 

(GLM) 

Table 5. AFLP markers associated with different agronomic traits in safflower based on 

general linear model (GLM) 

ضریب تبیین 
 نشانگر

R2 Marker 

P مقدار   
P-Value 

 نشانگر
Marker 

ضریب تبیین 
 نشانگر

R2 Marker 

P مقدار   
P-Value 

 نشانگر
Marker 

 شاخص برداشت عملکرد دانه
Harvest index Grain yield (Kg ha-1) 

0.2317 0.0287 M14/E11-16 0.2669 0.0234 M3/E36-26 

0.2684 0.0193 M3/E10-14 0.2669 0.0234 M3/E36-29 

0.2606 0.0186 M14/E6-10 0.2777 0.0201 M59/E36-9 

0.2702 0.0161 M14/E11-13 0.2777 0.0201 M59/E36-12 

0.3318 0.0058 M4/E36-12 0.2777 0.0201 M4/E36-17 

 M3/E10-7 0.0153 0.2972 بوتهدر  تعداد قوزه

Number of capitulum per plant تعداد دانه در قوزه 
0.2765 0.0271 M4/E36- 24 Number of seeds per capitulum 
0.2865 0.0239 M59/E36-21 0.3045 0.0174 M4/E36-8 

0.2865 0.0239 M3/E10-9 0.3371 0.0111 M14/E11-14 

0.3076 0.0182 M3/E36-29 0.3429 0.0103 M59/E36-21 

0.3129 0.017 M3/E10-12 0.3429 0.0103 M3/E10-9 

0.4369 0.0028 M14/E11-10 0.3656 0.0074 M14/E11-13 

0.4374 0.0028 M59/E36-22 ارتفاع گیاه 

 Plant height وزن هزار دانه

1000-seed weight 0.2884 0.0275 M3/E36-30 

0.2893 0.027 M4/E36-19 0.2941 0.0257 M59/E36-21 

0.3139 0.02 M14/E11-22 0.3003 0.0238 M4/E10-2 

0.3458 0.0134 M4/E36-12 0.3989 0.0066 M4/E36-24 

0.3632 0.0107 M4/E10-1  گلدهی %50روز تا 
0.4089 0.0057 M14/E11-1 Day to 50% flowering 

 M3/E36-30 0.0253 0.2311 قوزهقطر 

Capitulum diameter 0.2862 0.0104 M14/E11-10 

0.261 0.026 M3/E10-7 0.3443 0.0036 M59/E36-21 

0.2695 0.0232 M3/E36-24 روز تا رسیدگی 
0.2708 0.0227 M59/E36-21 Day to maturity 
0.2708 0.0227 M3/E10-9 0.2523 0.0297 M14/E11-10 

0.2764 0.0211 M3/E10-20 0.2595 0.0269 M4/E36-24 

0.291 0.0172 M4/E36-18 0.481 0.000701 M59/E36-21 

0.2954 0.0162 M3/E36-6    
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مخلوط  خطی اساس مدل پیوسته با صفات زراعی مختلف در گلرنگ بر AFLP نشانگرهای. 6جدول 

(MLM) 

Table 6. AFLP markers associated with different agronomic traits in safflower based on 

mixed linear model (MLM) 

 ضریب تبیین نشانگر
R2 Marker 

P مقدار   
P-Value 

 نشانگر
Marker 

 ضریب تبیین نشانگر
R2 Marker 

P مقدار   
P-Value 

 نشانگر
Marker 

 شاخص برداشت عملکرد دانه
Grain yield (Kg ha-1) Harvest index 

0.164 0.0232 M14/E6-10 0.1732 0.0201 M59/E36-9 

0.1768 0.0174 M14/E11-16 0.1732 0.0201 M59/E36-12 

0.182 0.0154 M14/E11-13 0.1732 0.0201 M4/E36-17 

0.1821 0.0154 M3/E10-14 0.1853 0.0152 M3/E36-26 

0.2277 0.0049 M4/E36-12 0.1853 0.0152 M3/E36-29 

 M3/E10-7 0.0097 0.2042 بوتهدر  تعداد قوزه

Number of capitula per plant تعداد دانه در قوزه 
0.1732 0.0268 M14/E11-19 Number of seeds per capitulum 
0.1935 0.0177 M3/E10-12 0.1632 0.0285 M4/E36-8 

0.1941 0.0175 M3/E36-29 0.184 0.0183 M59/E36-21 

0.2529 0.0046 M59/E36-22 0.184 0.0183 M3/E10-9 

0.2756 0.0026 M14/E11-10 0.2197 0.0081 M14/E11-14 

 M14/E11-13 0.0077 0.2219 وزن هزار دانه

1000-seed weight ارتفاع گیاه 
0.2059 0.017 M4/E36-19 Plant height 
0.2335 0.0096 M4/E36-12 0.1812 0.0289 M4/E10-2 

0.2352 0.0093 M14/E11-1 0.1885 0.0252 M59/E36-21 

0.2354 0.0092 M4/E10-1 0.1996 0.0204 M3/E36-30 

 M4/E10-11 0.0082 0.2445 قطر قوزه

Capitulum diameter 0.2638 0.0054 M4/E36-24 

0.1513 0.0245 M3/E36-24  گلدهی %50روز تا 
0.1616 0.0191 M3/E36-6 Day to 50% flowering 
0.1641 0.018 M3/E10-20 0.1701 0.0138 M14/E11-10 

0.1657 0.0173 M4/E36-18 0.1754 0.012 M3/E36-30 

 M59/E36-21 0.0046 0.2096 روز تا رسیدگی

Day to maturity    

0.1638 0.0275 M14/E11-10    

0.302 0.00079 M59/E36-21    
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 منابع 

ار نو؛ رودبظمی مهربازاده سعید؛ کا العابدینی مهرشاد؛ مردی محسن؛ مرعشی حسن؛ ملکمحله مهسا؛ زین  دراز موسوی
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 .150 -138(، 5) 4کشاورزی  بیوتکنولوژی . مجلهSSRهای نشانگر از استفاده

-109 ،انشاگاه تهارانچاپ و انتشاارات د .( نشانگرهای مولکولی1387نقوی محمد رضا؛ قره یاضی بهزاد؛ حسینی سالکده قاسم )

121. 
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