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 چكيده
 از وجود اطلاع دارند. انسان انرژي مورد نياز روغن و توليد در مهمي نقش كلزا نظير روغني دانه گياهان

بهنژادي نقش كليدي  هاي برنامه در ناگون بخصوص نشانگرهاي مولكوليگو پايه نشانگرهاي بر ژنتيكي تنوع
جفت آغـازگر   10ژنوتيپ كلزا، از  24به منظور بررسي تنوع ژنتيكي در هاي اصلاحي دارد.  در طراحي برنامه

. نتايج حاصل نشان داد كه متوسط محتـواي اطلاعـات   گرديد اي با توجه به مطالعات قبلي استفاده ريزماهواره
بود و ميانگين عدم خلوص مشـاهده شـده و مـورد انتظـار      55/0ند شكلي براي آغازگرهاي مورد ارزيابي چ

محاسبه شد. بيشترين ميزان شاخص شانون كـه نشـان دهنـده     41/0و  35/0براي تمامي آغازگرها به ترتيب 
هاي ژنـي   كه مكان بود، درحالي 0893/1به ميزان  NA12-E09ژني   تنوع بين جمعيتي است، مربوط به مكان

RA2-A11  وOL10-G06 هـاي   اي بـر اسـاس داده   داراي كمترين ميزان شاخص شانون بودند. تجزيه خوشه
گروه اصلي قـرار داد. بـر    3، ارقام كلزا را در UPGMAمولكولي با استفاده از ضريب تشابه جاكارد و روش 

دهـد ايـن رقـم     رار گرفته است كه نشان ميبا منشأ كانادا در يك گروه جداگانه ق CR3133 رقم اين اساس، 
هاي كلزا بر  حاكي از تنوع وسيع بين ژنوتيپ اين پژوهش تشابه كمتري با ديگر ارقام دارد. به طور كلي نتايج

هـاي اصـلاحي   تـوان از آنهـا در برنامـه   دهد مـي ماهواره مورد استفاده بود كه نشان مياساس نشانگرهاي ريز
 استفاده نمود.

 .ريزماهوارهكلزا، تنوع ژنتيكي، نشانگر  ليدي:هاي ك واژه
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 مقدمه

 از پس كلزا جمله از و روغني هاي دانه

 تشكيل را جهان غذايي ذخيره دومين غلات

 ذخائر بودن دارا بر علاوه محصولات دهند. اين مي

 باشند مي نيز پروتئين حاوي چرب، اسيد غني

)Latifi et al., 2004(.  كلزا(Brassica napus 

L.)باشد كه يك گونه آمفي  ، از تيره چليپائيان مي
شلغم  طبيعي حاصل از تلاقي گونه ديپلوئيد
 )B. oleracea( كلم وحشيبا  )B. rapa(روغني 

-مي حاصل هيبريد كروموزومهاي شدن برابر دو و

 ,Shamsodin Saeed and Farahbakhshباشد 

در سطح مولكولي  و تحليل تجزيه ).(2008
DNA و  ارزيابي تنوع ژنتيكيبراي  سبروشي منا

باشد مي اطلاع از خاستگاه اوليه گياه
)(Chowdhury and Slinkard, 2000 شناخت و .

آگاهي از الگوهاي تنوع شرايط لازم براي درك 
-ها را فراهم ميبهتر روابط تكاملي ميان ژنوتيپ

). Bretting and Widrlechner, 1995(كند 
ي تنوع در سطح هاي متفاوتي براي بررس روش
DNA  مانند چندشكلي ناشي از طول قطعات
، چند شكلي ناشي از طول (RFLP)يافته  برش

ها  ، رپيد و ريزماهواره(AFLP) قطعات تكثير شده
(SSR) ها شامل واحد  د. ريزماهوارهنوجود دار

هاي تكي، دوتايي، سه تايي، چهارتايي، پنج تايي 
ر ژنوم و يا شش تايي تكرار شونده هستند كه د

 SSRنشانگرهاي  اند.ها پراكندهبيشتر يوكاريوت
اي بر روي  همبارز بوده و جايگاه ويژه

توانند چند شكلي،  ها دارند و مي كروموزوم

ناهمگني و عدم خلوص را به خوبي آشكار كنند 
Teklu et al., 2007)(. از نشانگرهاي مولكولي 

 رد الف) استفاده :به منظور براسيكا هاي گونه در
شناسايي  گيري، ب)دورگ طريق از اصلاح

 ژنتيك مطالعه ج) ها، بيماري به هاي مقاومت ژن

 و د) كنجاله و دانه كيفيت كننده صفات كنترل

 صفات كننده هاي كنترل  QTLشناسايي 

دانه استفاده شده  عملكرد با مرتبط و مورفولوژيك
محتواي   ).(Snowdon and Friedt, 2004 است

به عنوان يكي از  )PIC( شكلياطلاعات چند 
هاي مهم نشانگرهاي مولكولي در نظر  ويژگي

قدرت تمايز  تواند براي ارزيابي گرفته شده و مي
براي ). Junjian et al., 2002(بكار رود  نشانگرها

 شانون از شاخص ،يارزيابي وضعيت تنوع زيست

 ميزان دهنده نشان شانون شاخص .شوداستفاده مي

ارقام است  در آغازگرها تمام شكلي چند
)Sourour and Amara Hajer, 2009.( هاي  مكان

ها بالاتر  ژني كه ميزان شاخص تنوع شانون آن
ها را نشان  باشد قادرند سطح تنوع بين ژنوتيپ

در گياه كلزا  SSRآغازگر  54اي در مطالعه دهند.
 نوار قابل 122مورد استفاده قرار گرفت و 

 122نوار از اين  77داد دهي مشاهده شد. تع نمره
درصد چند شكلي  .نوار، چند شكلي نشان دادند

بود كه بيانگر تنوع ژنتيكي بالا در ميان  08/71
. (Moghaddam et al., 2009) باشدمي هاژنوتيپ

مقدار محتواي اطلاعات چندشكلي تابعي از تعداد 
و فراواني آلل هاست. دليل بيشتر بودن اين مقدار 

لت نرخ جهش كمتر در ممكن است به ع
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هاي تكراري دي نوكلئوتيدي باشد  توالي
)Vigoruroux et al., 2005.(  نتايج مشابهي نيز

 ,.Vaz Patto et alتوسط برخي از محققان (

2004; Agrama, and Tuinstra 2003 گزارش (
 Na12-E09نشانگر  ايدر مطالعهشده است. 

) PIC )91/0داراي بيشترين تعداد آلل و بالاترين 
 علاوههب .(Moghaddam et al., 2009)بود

كمترين تعداد نوار را تكثير  NA11-C12آغازگر 
داراي  RA2-E11كه آغازگر  در حالي .كرد

1Fشدهتكثيربيشترين تعداد نوار 

. طبق همين بود 1
كمترين درصد  NA10E02گزارش آغازگر 

كه  درحالي  ،درصد)30( هچندشكلي را نشان داد
، NA12C08 ،NA14C12نشانگرهاي 

OL12E03 ،OL12F11  وRA2E03  بيشترين
 Moghaddam et) داشتنددرصد چندشكلي را 

al., 2009)هاي  . اين نتايج با يافتهAgrama and 

Tuinstra )(2003  مطابقت داشت كه نشان داد
درصد بسيار چندشكل هستند.  SSRنشانگرهاي 

 14در گياه كلزا  RAPDچندشكلي در آغازگر 
 ,.Roman, et al( استارش شدهدرصد گز

ها را به ). محققان ديگري ميانگين تعداد آلل2004
آلل گزارش كردند  2ازاي هر مكان ژني 

)Rudolph et al., 2000.(  اين گزارشات
اطلاعاتي بدست آورد كه براي مطالعات و 
تحقيقات آينده در جهت اثبات شايستگي 

تباط بين آغازگرها براي ارزيابي تنوع ژنتيكي و ار
پلاسمي مفيد واقع  ي ژرم اي در مجموعه گونه

ها  شود. به طور كلي با توجه به اين گزارش مي

                                                
1 . Amplified 

شود كه تنوع ژنتيكي هم در بين و  گيري مي نتيجه
 هاي براسيكا وجود دارد. هم در داخل گونه

اينگونه  نتايج شودهمانگونه كه مشاهده مي
 مطالعات بستگي به نوع ژنوتيپ و نشانگرهاي

هاي در حال حاضر ژنوتيپمورد استفاده دارد. 
اند كه زيادي در سطح كشور و دنيا معرفي شده

اطلاعي از ميزان تنوع ژنتيكي بين آنها وجود 
با بكارگيري  اين مطالعه ندارد به همين دليل

هاي مورد كشت و كار در ايران،  ژنوتيپ
هاي  هاي در حال معرفي و برخي ژنوتيپ ژنوتيپ

IPK2F ارسالي از

طراحي گرديد. در صورت وجود  2
هاي آتي توان در برنامهتنوع از اين مواد گياهي مي

 استفاده نمود.  از آنها اصلاحي
 

 ها مواد و روش
شامل:  هاي كلزا ژنوتيپدر اين آزمايش 

، CR3189 ،CR3133كبري، طلايه، اكاپي، 
CR679 ،CR3250 ،CR677 ،CR3248 ،

CR3141 ،CR3189 ،CR3152 ،CR3195 ،
CR3186 ،H1750 ،H4722 ،H4815 ،H6059 ،

H6486 ،H9209 ،H6018 ،H609 ،Q6501 ،
Oct06  وSWK5380 مورد ارزيابي قرار گرفتند 

 5/0ابتدا بذور با هيپوكلريت سديم . )1 جدول(
الي  7دقيقه ضد عفوني و تعداد  5صد به مدت  در
هاي كوچك  در گلدان ژنوتيپعدد بذر از هر  8

مرحله در  DNAمنظور استخراج به  شدند.كشت 
شش تا هشت برگي نمونه برگي برداشت شد. 

هاي برگي پس از انجماد در ازت مايع به  نمونه
                                                
2 . Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop 
Plant Research 
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درجه منتقل گرديدند و تا زمان  -20فريزر 
 در اين دما نگهداري شدند. DNAاستخراج 

تغيير  CTABبا استفاده از روش  DNA استخراج
 ,.Saghai-Maroof et al( انجام گرفتيافته 

با  DNAهاي  . كميت و كيفيت نمونه)1984
استفاده از روش اسپكتوفتومتري و الكتروفورز ژل 

 ,.Asghari et al( در صد تعيين شد 8/0آگارز 

پس از تعيين غلظت،  DNAهاي  . نمونه)2006
نانوگرم در ميكروليتر رقيق شدند و  50به غلظت 

DNA هاي ژنومي با كيفيت مطلوب براي انجام
تكثير  .گرفتند قرار مورد استفاده  PCRهاي كنشوا

DNA با  اي پليمراز  و ژنومي با واكنش زنجيره
 PCR-MJ Mini-BIOدستگاه ترموسايكلر 

RAD, Germany)( تنوع  انجام شد براي ارزيابي
با جفت آغازگر ريز ماهواره  10ي از ژنتيك

استفاده شد. اين  2مشخصات موجود در جدول 
العات قبلي انتخاب و توسط آغازگرها طبق مط

 سنتز شدند. مشهد، Oligo- Macrogen شركت
 25اي پليمــراز بــا حجــم نهــايي  واكــنش زنجيــره

 5/1الگـو،   DNAنانوگرم  50ميكروليتر با اجزاي 
 dNTP ،6/0مـول   ميلـي  MgCl2 ،63/0مـول   ميلي

3Fميكرومول از هر آغازگرهاي رفت

4Fو برگشـت  1

2  ،
ــه  Taq DNA Polymeraseمــول  ميلــي 3/0 (تهي

 PCRو بافر  شده از شركت سپاهان طب اصفهان)
x1    طـب اصـفهان،   تهيه شـده از شـركت سـپاهان

درجـه   94انجام شـد. برنامـه تكثيـر بـه صـورت      
دقيقه براي واسرشته سـازي   5گراد به مدت سانتي

چرخه شامل سـه مرحلـه:    35اوليه و به دنبال آن 

                                                
1 . Forward Primer 
2 . Backward Primer 

ــه مــدت ســي ثانيــه،   94 درجــه  56-66درجــه ب
ــانتي ــه،    س ــي ثاني ــدت س ــه م ــراد ب ــه  72گ درج
ثانيه و نهايتاً مرحله بسـط   45گراد به مدت  سانتي

دقيقـه   3بـه مـدت    گراد سانتيدرجه  72نهايي در 
اي  انجام شد. محصول حاصل از واكـنش زنجيـره  
 5/1پليمراز با اسـتفاده از الكتروفـورز ژل آگـارز (   

 آشـكار سـازي شـد. رنـگ     Top vision درصد)

صـورت   (1μg/ml)برومايد  اتيديوم با ها ژل آميزي
 برداري از ژل با اشـعه   گرفت. مرحله آخر عكس

UV  داك و توســط دســتگاه ژل )Gel Logic 

QUANTUM ST4, Germany( .صورت گرفت 
 

  زيه آماريتج
ها، عدم وجود  به منظور تجزيه و تحليل داده

هـاي گـم    و وجود نوار با اعداد صفر و يك و داده
5Fهيهاي ت شده (آلل

مشـخص شـدند    9) بـا عـدد   3
Askari et al., 2001) .(  هـا بـا   تجزيـه و تحليـل
ــزار   ــرم اف ــتفاده از ن  و  NTSYS PC 2.02اس

Popgene32  صورت پـذيرفت )Francis et al., 

 محتواي اطلاعات چنـد شـكلي   شاخص. )1999

PIC  فرمـول   از استفاده باΣPi  PIC= 1-  محاسـبه
  Piفرمـول   ناي در ).et al Botstein,.  (1980شد

ميباشـد.   مشـخص  م در يـك مكـان  iآلـل   فراواني
دسـت آمـده از     هـاي بـه   جهت مقايسه دندروگرام

هاي مختلف از جمله ضـريب همبسـتگي و    روش
ضريب كوفنتيـك اسـتفاده گرديـد. ايـن ضـرايب      
نشان دادند كه دندروگرام و ماتريس تشابه تا چـه  
حد مشابه بودند و هـر كـدام كـه داراي بيشـترين     

                                                
3 . Null Allele 
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بنـدي   دار ضريب كوفنتيكي بود جهـت خوشـه  مق
  ها استفاده شد. ژنوتيپ

 

 هاي كلزاي مورد استفاده. فهرست ژنوتيپ -1 جدول 
Table 1- Description of rapeseed genotypes.   

  Collection rejoin آوريمحل جمع Origin منشأ Genotype  ژنوتيپ .No  رديف

1 CR3198 Canada IPK 

2 CR3133(Nugget) Canada IPK 

3 CR679(Kroko) Germany IPK 

4 CR3250 Poland IPK 

5 CR677(Kosa) Germany IPK 

6 CR3248 Pakistan IPK 

7 CR3141(Golden) Canada IPK 

8 CR3189 Romania IPK 

9 CR3152(Regent) Canada IPK 

10 CR3195(Marnoo) Australia IPK 

11 CR3186(Callypso) Germany IPK 

12 H1750J --- Iran 
13 H4722 --- Iran 

14 H4815 --- Iran 

15 H6059 --- Iran 

16 H6486 --- Iran 

17 K9209 --- Iran 

18 W6018 --- Iran 

19 H609 --- Iran 

20 Q6501 --- Iran 

21 SWK5380 --- Iran 

22 Okapi --- Iran 

23 Talaei --- Iran 

24 Tasillo --- Iran 
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 توالي هاي رفت و برگشت ده جفت آغازگر ريزماهواره مورد استفاده. -2جدول 

Table 2- Backward and forward sequences of the 10 studied SSR markers. 
 توالي آغازگر برگشت
Forward sequences 

 توالي آغازگر رفت
Forward sequences 

 نام آغازگر
Primers 

GTGAGCTTTGCGAAACACG AGAGAAAAACACTTCCCGCC Na10-B08 
CGTGTAGGGTGATCTAGATGGG GCAAACGATTTGTTTACCCG Na12-C08 
CTGAAACTTGAGCAAAGCCC CATGAGAACAAGATGGGTTCG Na12-E09 
TACGACGCTGGTTTCGATTC CACATTTTGGTTCAATTCGG Na14-C12 
TGTAATCATCACACATTTTGGG GACAAGTTCCCTTGTAATGGC Ol10-G06 
ACCTCACCGGAGAGAAATCC GACCTATTTTAATATGCTGTTT

 
Ra2-A11 

CAAACCAAAATGTGTGAAGCC TGGATTCTCTTTACACACGCC Ra2-D04 
CCTACACTTGCGATCTTCACC ATTGCTGAGATTGGCTCAGG Ra2-E07 
CAAACCAAAATGTGTGAAGCC TGGATTCTCTTTACACACGCC Ra2-D04 
CCCAAAACTTCCAAGAAAAGC GGAGCCAGGAGAGAAGAAGG Ra2-E11 

 
هـاي  بندي ارقام براسـاس داده به منظورگروه

SSRافزار ، با استفاده از نرمNTSYS V.PC 2/02  
ابتدا ضريب تشابه دايس، جاكارد و تطـابق سـاده   

مورد مطالعه محاسبه گرديد، بعد از آن  براي ارقام
با مقايسه ضريب تشابه هر سه ماتريس با ضـريب  

(ضـريب   كوفنتيك مربوطه، ضريب تشابه جاكـارد 
UPGMA6F) و روش 75/0

 تـرين به عنوان مناسب 1
 براي ترسيم دندروگرام انتخاب گرديد.روش 

 
 نتايج و بحث

 10 ،هـاي چنـد شـكل   نواربا بررسي تعـداد  
شناسايي و براي كليه مطلوب  SSRجفت آغازگر 

الگوهـاي   .نمونه ها مـورد اسـتفاده قـرار گرفتنـد    
در برخــــي از  RA2-E07نــــواري آغــــازگر  

نشـان داده   1هاي مورد مطالعـه در شـكل    ژنوتيپ
 شده است. آغازگرهاي مورد اسـتفاده در مجمـوع  

                                                
1 . Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
Mean 

ــه   21 ــد ك ــد كردن ــوار تولي ــا  80ن ــد نواره درص
ايـن نتـايج تـا حـدودي      .چندشكلي نشـان دادنـد  

طوريكه به ،بود Kimura et al(2000)مشابه نتايج 
باند  18آغازگر اختصاصي،  21اين مجققان از بين 
ــد. چندشــكل مشــاهد ــواع  3در جــدول ه كردن ان

هـا و اطلاعـات بدسـت آمـده از تجزيـه      شاخص
انـد.  مشاهدات مربـوط بـه نشـانگرها آورده شـده    

 بـا  آلـل  4 تـا  1 از ژني جايگاه هر در ها آلل تعداد

 آلـل  تعـداد  حـداقل  .بـود  متغيـر  آلل 2/2ميانگين

-OL10ژنـي   هـاي مكـان  بـه  مربوط شده مشاهده

G06  وRA2-A11  تعـداد  داكثر(يك آلـل) و ح ـ 

 Na10-B08ژني  مكان به مشاهده شده مربوط آلل
 ژني مكانهاي در موثر آلل هاي تعداد آلل) بود. 4(

بود. تعداد  9/1با ميانگين   94/2تا  1  محدوده در
بيشـتر از سـاير    NA12-E09آلل موثر در نشانگر 

 تنـوع  وجود دهنده نشانگرها بود كه احتمالاً نشان

 تكثير ژني مكان 10 است. از نشانگر اين در بيشتر

 شـده  مشـاهده  عدم خلـوص  بيشترين ميزان شده
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و  82/0و معـادل   RA2-E11مكان ژني  به مربوط
 مربـوط  شده مشاهده كمترين  ميزان عدم خلوص

، RA2-A11 ،Na14-C12ژنــي   هــاي مكــان بــه
OL10-G06  وRA2-G08   .ــود ــادل صــفر) ب (مع

 تمـام  عـدم خلـوص مشـاهده شـده در     ميـانگين 

در مطالعـه ديگـري    بـود.  35/0 برابر ژني انهايمك
بيشترين تعداد آلـل را در   NA12-E09نيز نشانگر 

ــپ ــت  ژنوتي ــان داده اس ــه نش ــورد مطالع ــاي م  ه
(Moghaddam et al., 2009)  . 

  
 .SSRژني  مكان 10از  استفاده با هاي كلزا ژنوتيپ در آمده دستبه ژنتيكي تنوع هايشاخص -3جدول 

Table 3- Genetic diversity indices of SSR markers analysis in rapeseed genotypes.  

ون
شان

ص 
اخ

ش
 Sh

an
no

n 
in

de
x

 
لل  

ادآ
عد

ت
اي

ه
وثر

م
 

N
um

be
r 

of
 e

ffe
ct

iv
e 

al
le

le
 

 

ل
ي

 N
um

be
r 

of
 to

ta
l a

lle
le

s
 

 

لي
شك

ند
تچ

لاعا
اط

واي
حت

م
 Po

ly
m

or
ph

is
m

 c
on

te
nt

 
in

fo
rm

at
io

n
 

يگ 
وز

هتر
تي

سي
و

 

ظار
دانت

ور
م

 
E

xp
ec

te
d 

he
te

ro
zy

go
si

ty
 

 

تي
سي

گو
وزي

هم
 

ظار
 انت

رد
مو

 
E

xp
ec

te
d 

ho
m

oz
yg

os
ity

 
تي 

سي
گو

وزي
هتر

ده
شاه

م
ده

ش
 O

bs
er

ve
d 

he
te

ro
zy

go
si

ty
 

 

ده 
هش

هد
شا

م
 

O
bs

er
ve

d 
ho

m
oz

yg
os

ity
 

 

گر
غاز

آ
 Pr

im
er

 

1.0632 2.5251 4 0.89 0.6174 0.3826 0.4783 0.5217 NA10-B08 

1.0059 2.5541 3 0.87 0.6226 0.3774 0.5455 0.4545 NA12-C08 

1.0893 2.9455 2 0.77 0.6993 0.3007 0.6667 0.3333 NA12-E09 

0.2868 1.1803 2 0.79 0.1594 0.8406 0.0000 1.0000 NA14-C12 

0.0000 1.0000 1 0.30 0.0000 1.0000 0.0000 1.0000 RA2-A11 

0.6682 1.9059 2 0.53 0.4889 0.5111 0.2222 0.7778 RA2-D04 

0.6931 2.0000 2 0.37 0.5122 0.4878 0.8095 0.1905 RA2-E07 

0.6894 1.9850 2 0.31 0.5072 0.4928 0.8261 0.1739 RA2-E11 

0.6806 1.9514 2 0.68 0.5007 0.4993 0.0000 1.0000 RA2-G08 

0.0000 1.0000 1 0.00 0.0000 1.0000 0.0000 1.0000 OL10-G06 

0.6177 1.9047 
2.2
00
0 

 ميانگين 0.6452 0.3548 0.5892 0.4108 0.55
Average 
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پس  Top Visionدرصد از نوع  5/1(آگارز  RA2-E07رقم كلزا با آغازگر  10 نواريالگوي  -1شكل 

 .از نيم ساعت برقراري جريان)
Figure 1- The roll  pattern of 10 Rapeseed primer RA2-E07 (agarose 1/5 percent of Top 
Vision after half-time flow)  the first left column is related to marker and other columns 
are related to genotypes. 

 
شكلي  چند اطلاعات محتواي بيشترين ميزان

)PICهاي  ) مربوط به مكانNA14-C12 ،Na12-

E09 ،Na10-B08  وNA12-C08 ــرين و ك متــــ
و  RA2-A11ژني  هايمربوط به مكان PICميزان 

OL10-G06 هاي  بود. اين نتايج با يافتهLiu and 

Muse )2005.محتــــواي  )، مطابقــــت داشــــت
هاي  اطلاعات چند شكلي به عنوان يكي از ويژگي

مهم نشانگرهاي مولكولي در نظـر گرفتـه شـده و    
ر تواند براي ارزيابي تمايز نشانگرها از هم بكـا  مي
در  PICمقدار . )et al., 2005 Vigoruroux( رود

بود  RA2-G05 ،19/0و  NA12-E09نشانگرهاي 
كه كمترين ميزان را در بين ساير نشانگرهاي مورد 

اين در حالي است كه در مطالعـه  مطالعه دارا بود. 
را نشـان   PICمقـدار  بيشترين  NA12-E09ديگر 

دليـل  . (Moghaddam et al., 2009)داده اسـت  

كمتر بودن اين مقدار در ايـن دو نشـانگر، ممكـن    
هـاي   است به علت نـرخ جهـش بـالاتر در تـوالي    

 et al., 2005(تكــراري دي نوكلئوتيــدي باشــد 
Vigoruroux( .  نتايج مشابهي نيز توسط برخـي از

گزارش شـده   )Vaz Patto et a., 2005محققان (
بيشترين ميزان شاخص شـانون مربـوط بـه    است. 
و كمتـرين ميـزان مربـوط     NA12-E09ني مكان ژ
 بود. OL10-G06و  RA2-A11هاي  به مكان

هـاي  بـر اسـاس دنـدروگرام حاصـل از داده    
، كاذب هوتلينگ T2و  cccو آزمون  SSRآغازگر 

گروه متفاوت قـرار گرفتنـد    3ژنوتيپ كلزا در  24
هاي ). نتايج حاصل نشان داد كه ژنوتيپ2(شكل 

CR3189 ،W601، K9209 ،ــ و  SWK538، اپياك
H609  در يك خوشه قرار گرفتند كه در اين ميان

و  SWK538، اكـاپي ، W601، K9209ژنوتيپ  5
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H609  گيرنـد   در ايران مورد كشت و كار قرار مـي
هـا  و با توجه به نزديكي و تشابه اقليمـي ژنوتيـپ  

ها قابـل توجيـه و قابـل    تشابه ژنومي اين ژنوتيپ
 انتظار بود. 

 

 
به روش   SSRندي ارقام كلزاي مورد مطالعه بر اساس مشاهدات مولكولي نشانگربگروه -2شكل

UPGMA. 
Figure 2- Classification of rapeseed genotypes based on SSR markers using UPGMA 
method. 

 
ــپ ــروه دوم ژنوتيـ ــاي در گـ ، CR3198هـ

CR679 ،CR3248 ،TALAYE ،TASILO ،
CR3152 ،CR3141 ،CR3159 ،H4722 ،
CR3186 ،H1750J ،CR3250 ،H6486 ،

Q6501 ،H6059 ،CR677  وH4815  قــــــــرار
ژنوتيپ  8و  IPKژنوتيپ ارسالي از  9گرفتند كه 

رسـد  بـه نظـر مـي    .بودند آوري شدهمعج از ايران
بيشترين شـباهت  ها كه از نظر ژنتيكي ژنوتيپاين 

و  در اصل بومي يك منطقه بودنـد را به هم دارند، 
ــوم  ــروه س ــپ  در گ ــه  IPKاز   CR3133ژنوتي ب

تنهايي قرار گرفته است. نكتـه قابـل توجـه قـرار     
در سه خوشه مجزا است  IPKهاي گرفتن ژنوتيپ

 هـاي دهد كه تنـوع بـين ژنوتيـپ   كه اين نشان مي
آوري جمـع  هـاي بيشتر از ژنوتيپ IPK ارسالي از

توانـد منشـأ    دليـل آن مـي   ايران مي باشد. شده از
نكتـه   .)1(جـدول   هـا باشـد   متفاوت اين ژنوتيپ

از آلمـان در يـك    CR3133ديگر اينكـه ژنوتيـپ   
ي گروه جداگانه قرار گرفته است كه نشان دهنـده 

. در خوشـه  اسـت هـا  با ديگر ژنوتيپ تفاوت زياد
ژنوتيپ  5در كنار  IPKاز  CR3189دوم ژنوتيپ 
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حاكي از تشابه بالاي ايـن  كه  نداز ايران قرار گرفت
هايي كه در ايران كشـت و كـار    ژنوتيپ ژنوتيپ با

 شوند، است.  مي
بـه   خوشـه اي  تجزيه و تحليلاي در مطالعه

 در را ي كلــزاهـا ژنوتيــپ RAPDآغـازگر   كمـك 
اصلي جاي داد، بر اساس ايـن تجزيـه    چهار گروه

 ندشـد و تحليل، ارقام زمستانه از ارقام بهاره جـدا  
 نــدهــاي جداگانـه قــرار گرفت و هركـدام در گــروه 

)Moghaddam et al., 2009.(  گزارش ديگرطبق 
و  CR3248 ،CR3152 ،CR3152ارقـــــــــــام 

CR3141  در يك گروه قرار گرفتنـد )Ren et al. 

) در 2011( .Asghari et alدر پژوهشـي  ). 1995
ــي   ــوع ژنتيك ــي تن ــاره   18بررس ــزاي به ــم كل رق

ــوژيكي وزمســتانه از طريــق ويژگــي هــاي مورفول
يق نشانگر رپيـد  ها را به سه گروه و از طرژنوتيپ

-به هفت گروه دسـته  UPGMAوبه كمك روش 

بندي نمودند. آنها تنوع زيادي را بـر اسـاس ايـن    
هـا مشـاهده   بـين ژنوتيـپ   هـا در داخـل و  ويژگي

لاين كلـزا از   90كردند. در پژوهش ديگر بر روي 
تنوع وسيعي گزارش شد  SSRطريق نشانگرهاي 

ــانگر    ــل از نش ــدي حاص ــين گروهبن و  SSRو ب
هـاي بـذر ارتبــاط   هبنـدي حاصـل از ويژگــي  گرو

 ).Cunmin et al. 2012مناسـبي مشـاهده شـد (   
و بـه روش   SSRمحققين ديگري از نشـانگرهاي  

UPGMA     گونه هاي مختلـف جـنس براسـيكا را
ها را ارزيـابي  گروهبندي و تنوع بين و داخل گونه

 .Bاند بعنوان مثال در يك مطالعه سه گونـه  نموده

rapa Chines ،B.rapa ParaChinesis  وB. 

oleracea   هـا  تنوع وسيعي در داخل و بـين گونـه

). و يـا در  Stephanie et al. 2009انـد( نشان داده
 .B. rapa ،Bهاي سه گونه گزارش ديگر ژنوتيپ

juncea  وB. nupus   ــه ــه دو گــروه اصــلي و ن ب
كه تنوع ژنتيكـي   نحويزيرگروه تفكيك شدند به 

Alituri ( تبعيـت نمودنـد  وتنوع جغرافيايي از هم 

et al., 2012  هـا حـاكي از   ). تمامي ايـن گـزارش
در بررسـي تنـوع    SSRكارايي بالاي نشـانگرهاي  

 ژنتيكي جنس براسيكا مي باشند.
و بـر   تنوع وسيع مشـاهده شـده  با توجه به 

تــوان  هــا مــي بنــدي ژنوتيــپ اســاس نتــايج گــروه
هايي كه بـا همـديگر فاصـله     هاي از گروه ژنوتيپ

يكـــي زيـــادتري دارنـــد را انتخـــاب و در    ژنت
هــا جهــت اهــداف اصــلاحي  گيــري از آن دورگــه
مسلماً بـا ايـن كـار در نتـاج      استفاده نمود.خاص 

هتروزيس و تفكيك زيادتري مشاهده خواهد شـد  
لازم شود.  كه موجب تسريع در روند اصلاحي مي

ها به ذكر است در صورتي كه انتخاب اين ژنوتيپ
و در راسـتاي  ي مورفولوژيكي هابر اساس ويژگي

اهداف اصلاحي نيز صورت بگيرد بـه كـارآ تـر و    
 موفقيت بيشتر برنامه اصلاحي كمك خواهد نمود.

 

 سپاسگزاري
نگارندگان مقاله مراتب سپاسگزاري خود را 

در آلمان و ايستگاه  IPKاز مركز تحقيقات 
تحقيقات ديم كشاورزي گچساران بدليل در 

 آورند.ياهي بعمل مياختيار گذاشتن مواد گ
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Abstract 

Oilseed crops such as canola have important role to produce oil and energy needed for 
human. Information about genetic variability based on different markers, particularly 
molecular markers has played a key role in designing breeding programs. To study the genetic 
diversity in 24 genotypes of rapeseed, the 10 microsatellite primers were used according to 
previous studies. The results showed that the average polymorphic information content for 
assessing primers was 0.55 and the mean observed and expected heterozygosity for all 
primers, were 0.35 and 0.41 respectively. NA12-E09 locus had the highest rate (1.0893) of 
Shannon diversity index, which represents diversity among the population, whereas loci RA2-
A11 and OL10-G06 had the lowest Shannon index. Cluster analysis based on molecular data 
using Jaccard's similarity coefficient and UPGMA method, grouped rapeseed varieties into 
the third major group. Accordingly, CR3133 variety of Canada origin which is located in a 
separate group showed lower similarity compared with other varieties. In general, rapeseed 
genotypes showed intra-species diversity based on microsatellite markers could be used in 
plant breeding programs. 
Key words: Rapeseed, genetic diversity, microsatellite markers. 
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