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Abstract 

Objective 

Basil (Ocimum basilicum) is one of the most important medicinal as well as vegetables plants that 

are cultivated and consumed worldwide One of the essential aspects of plant breeding programs 

is to study the correlation between DNA polymorphisms and phenotypic trait diversity. The 

purpose of this research is to investigate the genetic diversity of five basil cultivars under drought 

stress conditions using SCoT markers and traits, and also to analyze the relationship between 

traits and markers by stepwise regression. 

Materials and methods 

In this research, five basil genotypes were studied under drought stress in the form of a split plot 

based on a completely randomized design with three replications in pots and under greenhouse 

conditions. The main plot included drought stress in two levels (normal and drought stress) and 

the sub plot factor included genotype (5 levels) and their morphological and physiological traits 

were evaluated. Also, their genomic DNA was extracted from the leaves, and the genotypic 

diversity of the genotypes was investigated based on eight SCoT primers, and finally, the 

relationship between the traits and markers was determined by stepwise regression. 
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Results 

Correlation of traits in two conditions showed that leaf yield had a positive and significant 

correlation with traits of plant height and total chlorophyll. The results showed that the traits of 

root length, chlorophyll a and total chlorophyll in dry conditions had the highest decrease of 

65.04, 61.92 and 58.04%, while the traits of shoot dry weight (17.14%) and proline (1.51%) 

showed the highest percentage increase. Cluster analysis based on percentage reduction of traits 

placed the genotypes in three groups and the traits in three groups. Eight primers amplified a total 

of 101 polymorphic bands and ScoT1 produced the most bands with 17 polymorphic bands. 

Cluster analysis by UPGMA and dice similarity criterion based on SCoT data were placed five 

basil genotypes in three groups. The results of regression analysis showed that in normal and 

drought stress conditions, 15 and 12 markers (alleles) had a significant relationship with the 

studied traits, respectively. 

Conclusions 

Selection based on molecular markers provides a rapid method for breeding programs. The 

obtained genetic information of markers in this study showed their important role. Therefore, in 

addition to traits, it is possible to select superior genotypes and high value populations in breeding 

programs. The findings showed that certain markers are associated with multiple traits and 

emphasized the critical importance of this trait in plant breeding for simultaneous improvement 

of multiple traits. Insights from this study on markers have potential for application in basil 

breeding programs. 
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با صفات زراعی و  SCoT ارتباط نشانگرهای مولكولیاستفاده از رگرسیون برای بررسی 

 فیزیولوژیک ریحان تحت شرایط تنش خشكی
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  چكیده

س سبزیو  ییدارو اهانیاز گ یکی( Ocimum basilicum) حانیر هدف: صرف  اریب شت و م سطح جهان ک ست که در  مهم ا

است.  یپیو تنوع صفات فنوت DNA یچندشکل نیب یاصلاح نباتات مطالعه همبستگ یهابرنامه یضرور یهااز جنبه یکی .شودیم

 نیو صفات و همچن SCoTبا استفاده از نشانگر  یتنش خشک طیدر شرا حانیپنج رقم ر یکیتنوع ژنت یبررس هدف از این تحقیق

 .گام به گام است ونیصفات و نشانگرها با رگرس نیارتباط ب لیو تحل هیانجام تجز

طرح کاملا  هیپلات بر پا لتیبه صورت طرح اسپتحت شرایط تنش خشکی ژنوتیپ ریحان  در این پژوهش، پنج :هاروشمواد و 

 سطح )نرمال دودر  یشامل تنش خشک یفاکتور اصل .مورد مطالعه قرار گرفتند یاگلخانه طیبا سه تکرار در گلدان و در شرا یتصادف

سی و فیزیولوژیک آنصفات ریخت بود و سطح( 5) پیتشامل ژنو ی( و عامل فرعخشکیتنش  و همچنین  .ها ارزیابی گردیدندشنا
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DNA ها بر استتاه هشتتت آرازگر و تنوع ژنوتیپی ژنوتیپ ها از برگ استتتخراگ گردیدژنومی آنSCoT  بررستتی شتتد و در نهایت

 .مشخص گردید گام به گام ونیصفات و نشانگرها با رگرس نیارتباط ب

ستگی مثبت و معنی :نتایج شان داد که عملکرد برگ همب شرایط ن صفات در دو  ستگی  صفات همب و صفات ارتفاع بوته داری با 

و  92/61، 04/65 زانیبه م یخشک طیدر شرا و کلروفیل کل aداشت. نتایج نشان داد که صفات طول ریشه، کلروفیل کل  لیکلروف

( بیشترین %51/1( و پرولین )%14/17یی )وزن خشک اندام هوا صفات که صفات را داشتند درحالیکاهش بیشترین درصد  04/58

ها را در سه گروه و صفات را نیز در سه گروه ای براساه درصد کاهش صفات، ژنوتیپدرصد افزایش را نشان دادند. تجزیه خوشه

. نوار چندشکل، بیشترین نوار رو تولید کرد 17با  ScoT1 تکثیر کردند و چندشکلنوار  101در مجموع تعداد قرار داد. هشت آرازگر 

شه ساب نیانگیجفت گروه بدون وزن با مای به روش تجزیه خو شباهت دایس  یح ساه دادهو معیار  ژنوتیپ  پنج، SCoTهای بر ا

شکی، گروه قرار  سهدر ریحان را  شرایط نرمال و تنش خ شان داد که به ترتیب در  سیون ن شانگر  12و  15دادند. نتایج تجزیه رگر ن

 .کردند دایپ یداری)آلل( با صفات مورد مطالعه رابطه معن

شانگرها گیری:نتیجه ساه ن ش یمولکول یانتخاب بر ا صلاح یهابرنامه یبرا عیسر یرو به  یکی. اطلاعات ژنتدهدیارائه م یا

شانگرها در ا ست آمده ن شان  نید صفات، انتخاب ژنوت نی. بنابرادادمطالعه نقش مهم آنها را ن با  یهاتیبرتر و جمع یهاپیدر کنار 

صلاح یهاارزش بالا در برنامه ست.  ریپذامکان یا شانگرها هاافتهیا شان داد که ن ص ین ستند و بر  یخا صفات متعدد مرتبط ه با 

 یالعه در مورد نشانگرها دارامط نیا نشیکرد. ب دیبهبود همزمان صفات متعدد تأک یبرا اهانیدر اصلاح گ یژگیو نیا یاتیح تیاهم

 .است حانیر ینژادبه یهاکاربرد در برنامه یبرا لیپتانس

 .بندی، نشانگر مولکولی، همبستگی صفاتگروه، تجزیه ارتباط: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

ارتباط نشانگرهای مولکولی  یبررس یبرا ونیاستفاده از رگرس (1403) مینا زادهباقی، هدیم رحیمی، توساآ کشاورزی استناد:

SCoT 50-25(، 2)16، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. یتنش خشک طیتحت شرا حانیر کیولوژیزیو ف یبا صفات زراع. 
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 مقدمه

 بخش کشاورزی در زیربنایی هایبررسی و است که نیازمند مطالعات رذایی امنیت تأمین توسعه کشورها، اهداف مهمترین از

 محصولاتعملکرد بالا در  پتانسیل به رسیدن اصلی موانع همچنین و زراعی تولید محصولات یدهنده کاهش اصلی است. عوامل
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 از زراعی های متحملواریته به توجه اند. لذاریرزنده( بوده یا و های زنده )تنش محیطی مختلف هایتنش همواره گیاهان مختلف

گیاهی  (Ocimum basilicum) ریحان. (Pawlak & Kołodziejczak 2020)بوده است  توجه مورد همواره نژادیبه دیدگاه

ساله رشد کرده و جز به صورت یکمناطق گرمسیری و نیمه گرمسیری آسیا، آفریقا و مرکز آمریکای جنوبی علفی است که در 

 Javanmardi et al. 2002; Labra et)تفاوت دارد گونه و زیرگونه م 150تا  50بوده و بین ( Lamiaceae) نعناع یخانواده

al. 2004). ریحان (Ocimum basilicum) نعناع یگیاهی علفی یکساله از خانواده (Lamiaceae ) مناطق است که در

تفاوت دارد گونه و زیرگونه م 150تا  50 کند. این گیاه بین رشد میگرمسیری و نیمه گرمسیری آسیا، آفریقا و مرکز آمریکای جنوبی 

(Javanmardi et al. 2002; Labra et al. 2004) .دارد و حشرات را دور  ید باکترو ض یخواص ضد قارچ حانیسانس را

 .(Khalid 2006) شودی استفاده م یو عطرساز ییمانند بهداشت دهان و دندان، رذا یمختلف عیاسانس در صنا نیاو  کندیم

نباتات اصلاح .(Lee et al. 2005)است  یافسردگنیز بخاطر از بین بردن تب، مقابله با مالاریا، کاهش درد و  حانیرعملکرد دارویی 

 یمناسب برا هایژنوتیپو انتخاب  یاصلاح یهاتیشدن فعال دهیدر د ینقش مهم یکیدارد و تنوع ژنت هیبر تنوع و انتخاب تک

 ژهیآن نهفته است، به و یکیژنت ریدر ذخا یاهی. اساه تنوع در هر گونه گ(Louwaars 2018) کندیم فایا یاصلاح یهابرنامه

مستلزم  ندیفرآ نیکنند. تنوع ایعمل م یاصلاح یهابرنامه یبرا یارزشمند یاجزا نکه به عنوا ،یوحش یهاتیها و جمعپیاکوت

آنها  یصفات، از جمله همبستگ نیتنوع و روابط ب زانیز ما ی. آگاه(Begna 2021) پلاسم استدر ژرم یکیتنوع ژنت قیدق یبررس

برآورد و  دهدیم لیتشک یمادر اهانیگ قیو دق ثرو انتخاب مو ییشناسا یرا برا ییمهم مانند عملکرد، مبنا یبا صفات مهم و اقتصاد

 یبرا یکیژنت ریو حفظ ذخا یموثر اصلاح یها. برنامه(Reynolds et al. 2020) است یاتیتوسعه ح یبرا اهانیدر گ یکیتنوع ژنت

 ،یسازرهیذخ ،یآورجمع ،یکیاز منابع ژنت نهیاستفاده به نیو همچن یاهیمحصولات گ تیفیو بهبود ک دیتول شیبه افزا یابیدست

 یهایابیتنوع در درجه اول بر اساه ارز یابیارز .(Pathirana & Carimi 2022) است یضرور یکیمواد ژنت یابیو ارز فیتوص

و  یسادگ لیبه دل یکیمورفولوژ یهایابیارز نیبود. ا ییایمیوشیو ب یزراع ،یکیولوژیزیف ،یکیشامل صفات مورفولوژ یکیمورفولوژ

که تنوع  ی. در حالرندیگیقرار م استفادهخاص و سطوح مورد نظر به طور گسترده مورد  یقاتیاهداف تحق یمناسب بودن برا

ابزار  کیاما همچنان  رد،یقرار گ یبا تنوع مولکول سهیدر مقا یشتریب زانیبه م یطیمح طیشرا ریتواند تحت تأثیم یکیمورفولوژ

کند، یکمک م یاهیگ یهاپلاسمژرم تیرینه تنها به مد یکیتنوع مورفولوژ ییاست. شناسا یاهیمختلف گ یهاگونه نیارزشمند در ب

 .Bhandari et al. 2017; Khadka et al) دهدینباتات قرار ماصلاح نهیمحققان در زم اریرا در اخت یارزشمند یهانشیبلکه ب

، و QTLیابی در سال های اخیر، افزایش قابل توجهی در استفاده از ابزارهای مولکولی برای بررسی تنوع ژنتیکی، مکان .(2020

های ژنتیکی به اطلاعات به دست آمده از این تکنیک .های حفاظتی در گیاهان و سایر موجودات وجود داشته استاجرای برنامه

 ;Henry 2012)کند های متنوع و درک تمایزات ژنتیکی بین آنها عمل میامتر ارزشمند برای مطالعه جمعیتعنوان یک پار

Kordrostami & Rahimi 2015)رای تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی و شناسایی تغییرات آللی در . از جمله موثرترین نشانگرها ب

 مبتنی بر نشانگر ستمیس کی SCoT ( است. نشانگرSCoT) Start codon targetedهای خاص، نشانگرهای مولکولی جایگاه
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DNA به  هیاست که شبRAPD  وISSR بوده ( و بر اساه مناطق حفاظت شده اطراف کدون شروعATGدر ژن )یاهیگ یها 

و با  یاقتصاد ع،یساده و سر یروش نیباشد و همچنیم ISSRو  RAPD یهاشاخص یایمزا یدارا کیتکن نیکند. ایعمل م

 هیتجز ،یکینقشه ژنت ،یکیمطالعه تنوع ژنت یدارد و برا یرالب تی، ماهISSRو  RAPDنشانگر، مانند  نیباشد. ایم لاتکرار با تیقابل

 Collard & Mackill 2009; Luo et al. 2010; Luo et) شودیاستفاده م QTL یابیمکانو  هاژن یجداسازو  لیو تحل

al. 2011) .ز تر انینشانگر طولا نیآرازگر ا یتوالRAPD قرار داد مهم یمولکول ینشانگرها نیتوان در بینشانگر را م نیاست و ا 

(Sawant et al. 1999).  در پژوهشیGonda et al. (2020)  ژنوتیپ  17تنوع ژنتیکیOcimum  مختلف گونه  5ازO. 

basilicum ،O. americanum ،O. sanctum ،O. gratissimum  وO. Polystachyon  را با استفاده از نشانگرهای

DNA و تکرارهای توالی ساده مورد بررسی قراردادند. با نشانگرهای  چندشکلی تقویت شده تصادفیISSR ،238  جایگاه تولید شد

متغیر بود. میانگین ضریب شباهت جاکارد  923/0با میانگین   943/0تا   892/09از  PICجایگاه آنها چندشکلی بودند. مقدار  234که 

های تلفیقی بندی دندروگرام تولید شده با استفاده از دادهبود. الگوی خوشه 52/0و  58/0به ترتیب  ISSRو  RAPDبر اساه 

RAPD  وISSRهای ، همه ژنوتیپOcimum ( در خوشه42/0و  49/0را در دو سطح برش )های خود قرار های متعلق به گونه

 .Oتکثیر و شناسایی شدند که بیشترین آنها در   ISSRو  RAPDهای های منحصر به فرد گونه خاص با نشانگردادند. آلل

sanctum .در تحقیق  بودندStankovic et al. ( 2019)  گونه  توده ریحان از شش 28تنوع ژنتیکیOcimum گونه  و شش

O. basilicum  را با استفاده از نشانگرهای مولکولی، محتوایDNA دادند. نتایج  کروموزوم مورد بررسی قرارای و شمارش هسته

 .Oو در دیگری  O. basilicumبا  O. minimumبه دو شاخه جداشد که در یکی از آنها  Ocimum جنسنشان داد که 

americanum ،O. africanum و دو ،O. basilicum var. purpurascens  .قرار داشتندO. tenuiflorum  بیشترین

تنوع  ی ریحانبوم اکوتیپ 25در مطالعه دیگری بر روی  اندازه ژنوم و کمترین تعداد کروموزوم را داشت.فاصله ژنتیکی، کمترین 

از  یعیوس فیبا ط یبوم هایاکوتیپ نیرا در ب یکیاز تنوع ژنت ییشد که سطوح بالا یبررس SCoTآرازگر  11با استفاده از  یکیژنت

را در مورد تنوع  یارزشمند یهانشیکرد که ب ییمجزا را شناسا هدو کلا کیلوژنتیف لیو تحل هینشان داد. تجز یتنوع چندشکل

در گیاهان دیگر نیز  SCoTتنوع ژنتیکی با نشانگر  .(Abuhashem et al. 2023)داد مختلف ارائه  ینژادها نیب بطو روا یکیژنت

از  یکی .(Pandey et al. 2023; Rahimi & Ranjbaran 2023; Sheller et al. 2023)مورد استفاده قرار گرفته است 

 قیتحق نیاست. ا یپیو تنوع صفات فنوت DNA یچندشکل نیب یاصلاح نباتات شامل مطالعه همبستگ یهابرنامه یضرور یهاجنبه

صفت مطلوب در  یهاآلل ییناشناخته، شناسا یهاتیو جمع هاپیژنوت نیب یکیلوژنتیروابط ف یبررساز جمله  یمتعدد یکاربردها

 ییدارد. شناسا یمرتبط با صفات کم دیکاند یژن ها دییو تا ،یصفات کم گاهیجا قیدق شناسایی محل سم،ژرم پلا یهامجموعه

ارتباط به دست تجزیه و پیوستگی  هیتجز یاصل کردیدو رو قیاست و از طر یوندیبر عدم تعادل پ یمتک یصفات کم یژنوم ینواح

به کار گرفته  ییدارو اهانی، از جمله گیاهیمختلف گ یصفت به طور گسترده در گونه ها -ارتباط نشانگر  لیو تحل هی. تجزدیآیم
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و  ،در شرایط تنش خشکی یو مولکول یپیدر سطوح فنوت یکیتنوع ژنت یدر مورد بررس یحال، مطالعات محدود نیشده است. با ا

تنوع ژنتیکی در گیاه . (Gebhardt et al. 2004) انجام شده است ریحان در هاپیو فنوت یمولکول ینشانگرها نیارتباط ب نیهمچن

 ;De Masi et al. 2006; Aghaei et al. 2012)ریحان با نشانگرهای مختلف در مطالعات مختلفی بررسی شده است 

Giachino et al. 2014) .ی اهیمختلف گ یصفت به طور گسترده در گونه ها-ارتباط نشانگر لیو تحل هیتجز(AbdoliNasab 

& Rahimi 2020) ،استفاده شده است ییدارو اهانیاز جمله گ (Azizi et al. 2016; Rahimi et al. 2018; Rahimi et 

al. 2019; Rahimi 2021). با استفاده از نشانگر پنج رقم ریحان در شرایط تنش خشکی یکیتنوع ژنت یبا هدف بررس قیتحق نیا 

SCoT یهاافتهی. بدون شک، شده استانجام با رگرسیون صفات و نشانگرها  نیارتباط ب لیو تحل هیانجام تجز نیو صفات و همچن 

دهد. یارائه م یو سبز ییدارو اهیگ نیمتمرکز بر ا یاصلاح یهاو برنامه شتریب قاتیتحق یرا برا یارزشمند یها نشیمطالعه، ب نیا

و مشخص کرد و  ییشناسا زیمختلف را با صفات متما یهاپیژنوت توانی، متنش ریحان در شرایط نرمال و یکیبا مطالعه تنوع ژنت

و  ییدارو یهاتیفیبا ک افتهیبهبود یهاتهیتوسعه وار تواندیدانش م نیا، انتخاب و اصلاح کرد. مختلفاهداف  یآنها را برا لیپتانس

 کند. لیمختلف را تسه یهاطیبهتر با مح یسازگار نیو همچن بهتر یاهیتغذ

 

 هامواد و روش

 هیپلات بر پا لتیبه صورت طرح اسپاز فروشگاه اینترنتی پوپینک تهیه گرد و ( 1جدول ) حانیر پیپنج ژنوت شیآزما نیا در

 دودر  یشامل تنش خشک یفاکتور اصل .مورد مطالعه قرار گرفتند یاگلخانه طیبا سه تکرار در گلدان و در شرا یطرح کاملا تصادف

در دانشگاه تحصیلات تکمیلی  1402در سال زراعی  بود و سطح( 5) پیشامل ژنوت ی( و عامل فرعخشکیتنش  و سطح )نرمال

متر از سطح  2020دقیقه شمالی با ارتفاع  1درجه و  30دقیقه شرقی و عرض جغرافیایی  17درجه و  57کرمان با طول جغرافیایی 

 دور آبیاریکردند و  ی. بذرها پس از پنج روز شروع به جوانه زنافتیادامه  کشتدو هفته بعد از  روزانه تا یاریدریای آزاد انجام شد. آب

 اعمال شد. یاریآب کباریروز  4هر  تنش خشکی طیشرا و روز 2نرمال هر  طیشرا یبرا

 های ریحان مورد مطالعه. نام ژنوتیپ1جدول 
Table 1. List of studied genotypes of Basil 

 Row ردیف
 نام ژنوتیپ
Genotype nam 

 Origin  مبدا
 Origin  مبدا Genotype name نام ژنوتیپ Row ردیف

1 
 یرانیبنفش ا

Iranian Purpl 
 ایران
Iran 

 Iran  ایران Particolored  ابلق 4

2 
 اهیس

Black 

 ترکیه
Turkey 

 Denmark  دانمارک Red Rubin  نیقرمز آتش 5

3 
 ایرانی سبز

Iranian Green 

 ایران
Iran 

   

ارتفاع  شامل هاوصفات مورفولوژیکی آنانتخاب شدند  یشیاز هر واحد آزما یپنج بوته تصادف اه،یپس از تنش و رشد کامل گ

تر یا عملکرد برگ  برگ ، تعداد برگ، وزنمتر(عرض برگ )سانتی، متر(طول برگ )سانتیمتر(، ، طول ریشه )سانتیمتر()سانتیبوته 
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به عنوان آنها  نیانگیو م شدند یریگاندازه اهیگ)گرم(  ییاندام هواخشک وزن  )گرم( و ییاندام هواتر وزن )گرم(، وزن خشک برگ، 

سنجش صفات  یبرا یشیاز هر واحد آزما ییهابرگ ،یشیتنش در مرحله رواعمال س از همچنین پثبت شد. ی هر تیمار داده

تا برای ارزیابی  شدند ینگهدار -20 زریدر فر ییایمیوشیمنجمد و تا زمان سنجش صفات ب عیازت مافوراً در برداشت و  ییایمیوشیب

 نیپرول زانیمو  دییکاروتنو ،لیها کلروفرنگدانه زانیمصفات بیوشیمیایی و فیزیولوژیک مورد استفاده قرار گیرند. این صفات شامل 

 15از برگ تازه با  گرم از 2/0 استفاده شد. ابتدا (Lichtenthaler 1987) تالر ختنیروش ل ها ازگیری رنگدانهبرای اندازه بودند.

درصد به خوبی سائیده شده تا بافت برگ به خوبی با استن مخلوط گردد. پس از صاف کردن و سانتریفیوژ مخلوط  80لیتر استن میلی

نانومتر بدست آمد  470و  20/663، 8/646های حاصل، جذب محلول بدست آمده بلافاصله با دستگاه اسپکتروفتومتر در طول موگ 

 تر محاسبه شدند: گرم بر گرم وزنها با استفاده از روابط زیر و برحسب میکروو رلظت رنگیزه

Chla(mg/gfw) (1ه رابط = (12.25 A663.2 − 2.79 A646.8) 

Chlb(mg/gfw) (2ه رابط = (21.21 A646.8 − 5.1 A663.2) 

Tchl(mg/gfw) (3ه رابط = (𝐶ℎ𝑙𝑎 + 𝐶ℎ𝑙𝑏) 

Total carotenoids (4ه رابط (
mg

gfw
) = [ 1000A470 − 1.8Chl𝑎 − 85.02 Chlb]/198 

 تریلیلیم 10با فریز شده  برگ گرم  02/0. ابتدا (Bates et al. 1973)سنجیده شد  تسیب روشبا  برگ نیپرولمیزان 

. گردید وژیفیسانتر قهیدور در دق 9000با سرعت  قهیدق 5عصاره حاصل سپس شد.  دهیسائ ینیدر هاون چ %3 دیاس کیلیسیسولفوسال

 ترکیب شیلوله آزمایک در  دیاس کیاست تریلیلیم 2و  نیدریه نینمعرف  تریلیلیم 2با برداشته و  تریلیلیم 2به میزان  ییرو عیاز ما

 تریلیلیم 4 بعد از آن. گرفتقرار  خیدر سپس و قرار گرفته گراد سانتیدرجه  100 یبا دما یساعت در بنمار کترکیب حاصل ی. گردید

. جذب فاز گردید جادیدر لوله ا دیدو فاز قرمز و سفی آزمایش، با ثابت نگه داشتن لولهاضافه و تکان داده شد.  به محلول قبلی تولوئن

گرم بر گرم وزن تر یلیاستاندارد به م یبا منحن نیمقدار پرولو نانومتر با اسپکتروفتومتر خوانده شد  520در طول موگ  رویی قرمز

 .گردیدمحاسبه 

 CTAB با استفاده از روش های ریحانژنوتیپجوان  هایهای برگاز نمونه DNAاستخراگ  :ژنومی DNAاستخراج 

(Doyle 1991)  پس از استخراگ . انجام گرفتر آزمایشگاه دبا اندکی تغییراتDNA2ها با الکتروفورز ژل آگارز ، کیفیت نمونه 

که در  SCoT آرازگر هشتای پلیمراز از درصد و کمیت با استفاده از روش اسپکترفتومتری تعیین شد. برای انجام واکنش زنجیره

دیگر تعداد باند  (Collard & Mackill 2009; Rahimi et al. 2018; Rahimi & Ranjbaran 2023)مطالعات محققین 

 (.2استفاده شد )جدول و تنوع خوبی نشان داده بودند، 
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، گرمنانو 50-40 ژنومی DNAنهایی  انجام شد و رلظتمیکرولیتر  10ای پلی مراز در حجم زنجیره واکنش: DNAتكثیر 

dNTP با رلظت نهایی mM  2/0 ،MgCl2  2با رلظت نهایی mM ، آنزیمTaq 1با رلظت  پلیمراز Unit ، بافرPCR  با رلظت

 35، سپس C94°سازی اولیه در دقیقه واسرشته 4ل چرخه حرارتی شاماستفاده شدند.  µM 5/0با رلظت نهایی   آرازگر، 1Xنهایی 

 دقیقه 2(، 2، جدول اتصال آرازگر )بسته به آرازگر متفاوت بوددر دمای ثانیه  C94، 45°سازی در ثانیه واسرشته 30 بصورت چرخه

نوارها روی و آشکارسازی  PCR تالکتروفورز محصولا. بود C72°دقیقه بسط انتهایی در دمای  5و  C72°مرحله بسط در دمای 

 .شد ستفادها (Bio-Rad)ل داک دستگاه ژاز  ،عکس برداری نوارهاانجام شد و برای % 2ژل آگارز 

 

 مورد استفاده در این مطالعه SCoTمشخصات آغازگر  .2جدول 
Table 2. Specifications of SCoT primer used in this study 

 ردیف
Row 

 آغازگر
Primers 

 توالی
Sequence 

 دمای اتصال
Annealing temperature 

 GCدرصد 

% GC content 

1 SCoT1 5´-CAACAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

2 SCoT10 5´-CAACAATGGCTACCAGCC-3´ 50 56 

3 SCoT11 5´-AAGCAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

4 SCoT12 5´-ACGACATGGCGACCAACG-3´ 52 61 

5 SCoT16 5´-ACCATGGCTACCACCGAC-3´ 52 61 

6 SCoT21 5´-ACGACATGGCGACCCACA-3´ 52 61 

7 SCoT28 5´-CCATGGCTACCACCGCCA-3´ 55 67 

8 SCoT35 5´-CATGGCTACCACCGGCCC-3´ 57 72 

9 SCoT37 5´-CAATGGCTACCACTAGCC-3´ 50 56 

10 SCoT48 5´-ACAATGGCTACCACTGGC-3´ 50 56 

 

شرایط  محاسبه درصد تغییرات صفات در شرایط نرمال نسبت بههای فنوتیپی ریحان، برای داده: هاتجزیه و تحلیل داده

جداگانه در هر دو شرایط انجام شد. برای ها بین صفات ها محاسبه گردید. همچنین همبستگیتنش برای هر ژنوتیپ و کل ژنوتیپ

امتیازدهی نوارها در ژل بر اساه ای استفاده شد. در تجزیه خوشهصفات  راتییدرصد تغمشابه از  یهاپیژنوتبندی شناسایی و گروه

. تعداد نوارهای تکثیر شده، تعداد نوارهای چندشکل و درصد گرفتوجود نوار و یک، وجود نوار( صورت  صفر و یک )صفر، عدم

ها و همچنین برآورد شاخصها بندی ژنوتیپدست آمده برای گروهچندشکلی برای هر آرازگر بدست آمد و ماتریس صفر و یک به

 .Botstein et al) (Polymorphism Information Content)محتوای اطلاعات چندشکل  مورد استفاده قرار گرفت.

، (Marker Index)، شاخص نشانگری (Liu 1998)( Expected heterozygosity، هتروزیگوسیتی مورد انتظار )(1980

 Powell et)( Mean heterozygosity( و میانگین هتروزیگوسیتی )Effective Multiplex Ratioنسبت چندگانه موثر )

al. 1996)  و قدرت تشخیص نشانگر(Tessier et al. 1999)  با استفاده از برنامه نوشته شده توسط نویسنده در اکسل محاسبه

نسخه  POPGENبا استفاده از نرم افزار  (Nei 1972)و تنوع ژنی نی  (Shannon 2001)شدند. تعداد آلل موثر، شاخص شانون 

برای  های مولکولی استفاده شد.ریحان براساه داده هایبندی ژنوتیپای برای گروه. تجزیه خوشه(Yeh 1999)تعیین گردید  31/1
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های دادهفاصله و برای معیارهای متفاوت ریحان براساه  یهاپیها و مشابهت ژنوتابتدا تفاوتهای فنوتیپی ای دادهتجزیه خوشه

ها با استفاده از بندی ژنوتیپو گروه معیارهای متفاوت تشابه تهیهبراساه  حانیر یهاپیها و مشابهت ژنوتابتدا تفاوتمولکولی 

ای و ها، مرکزی، میانه، متوسط فاصله بین و درون خوشهUPGMAها، های مختلف حداقل واریانس وارد، دورترین همسایهروش

ای که بیشترین ضریب همبستگی کوفنتیک را داشت و همچنین دندروگرام ها روشه خوشهها رسم شد و از بین آنترین همسایهنزدیک

ها انتخاب گردید. همچنین از روش بیشترین گسیختگی در فاصله ادرام خوشه نداشت،( Chaining effect) ایآن حالت زنجیره

ای، تجزیه خوشهبندی با تجزیه تابع تشخیص مورد بررسی قرار گرفت. روهها استفاده شد و صحت گبرای برش و تعیین تعداد گروه

و صفات مورد مطالعه از طریق رگرسیون گام به گام  ScoTهای مولکولی نشانگرهای تجزیه تابع تشخیص، تعیین رابطه بین داده

و با  corrplotانجام شد. همچنین همبستگی فنوتیپی با پکیج  PAST (Hammer et al. 2001)در هر دو شرایط با نرم افزار 

 .(Wei et al. 2017)انجام گردید  Rنرم افزار 

 

 نتایج و بحث

درصد تغییرات صفات در شرایط تنش نسبت به شرایط نرمال به صورت کلی و همچنین برای هر ژنوتیپ در  نتایج :فنوتیپی

، 04/65 زانیبه م یخشک طیدر شرا و کلروفیل کل aنشان داده شده است. نتایج نشان داد که صفات طول ریشه، کلروفیل  3جدول 

( %51/1( و پرولین )%14/17یی )وزن خشک اندام هوا صفات که صفات را داشتند درحالیکاهش بیشترین درصد  04/58و  92/61

ها متفاوت بود و بعضی نشان داد که درصد تغییرات صفات در ژنوتیپ 3بیشترین درصد افزایش را نشان دادند. همچنین جدول 

نشان دادند. از آنجایی های دیگر افزایش ها برای یک صفت در شرایط تنش کاهش نشان دادند در حالی که بعضی ژنوتیپژنوتیپ

تواند مرتبط با تحمل به تنش که افزایش صفاتی مثل پرولین، طول ریشه، عملکرد برگ تر و صفات مرتبط با آن در شرایط تنش می

های ابلق و سیاه با توجه به اینکه برای این صفات در شرایط تنش افزایش نشان دادند یا کمترین آن زنوتیپ باشد. بنابراین ژنوتیپ

باعث کاهش  رطوبتیمطالعه نشان داد که تنش  نیا(. 3های متحمل در نظر گرفته شدند )جدول کاهش را داشتند به عنوان ژنوتیپ

و  ونیداسیاست که سبب اکس ژنیاکس یهاکالیراد دیتول شیاز افزا یکاهش ناش نی. احتمالاً اودشیم اهانیدر گ لیمقدار کلروف

کاهش را  نیکمتر درصد 08/18 زانیصفت تعداد برگ به م نکهیبا توجه به ا. (Wang et al. 2018) شوندیم لیکلروف هیتجز

شرایط تنش متوسط در  نیپرول ها کمتر تحت تأثیر تنش رطوبتی قرار گرفته است.لیصفت بر خلاف کلروف نیرسد ایداشت، به نظر م

از  یکتولید آن یاما  دهدرا نشان نمی یریچشمگ شیافزا ،زانیم نی. اگرچه اافتی شیافزا بدون تنش طینسبت به شرا رطوبتی

ماده  کی نیپرول. (Kafi & Mahdavi Damghani 2003) است یآب و تعادل اسمز لیحفظ پتانس یبرا اهیگ یمیتنظ یهاراه

 و آب دوست و آب گریز است یهاقسمت یماده دارا نی. اودشیم دیتول شتریب رطوبتی،تنش  طیدر شرا اهانیاست که در گ یآل

 نیاست که پرول لیدل نیبه ا نیرولپ یژگیو نیکند. ا یریجلوگ آلبومین شکل رییمختلف تعامل داشته و از تغهای ینبا پروتئ واندتیم
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 رییو از تغ ردبیثبات آنها را بالا م ،هایندوست پروتئ آب یهاقسمت شیدر ارتباط است و با افزا هاینپروتئ زیگر آب یهابا قسمت

 .کندمی جلوگیریآنها  ماهیت

 

 نرمال و همچنین درصد تغییرات در هر ژنوتیپبه . درصد تغییرات صفات )کل( در حالت تنش نسبت 3جدول 

 ریحان
Table 3. The percentage of changes in basil traits (Total) under drought stress compared to 

normal as well as the percentage of changes in each genotype 

 صفات
Traits 

 هادرصد تغییرات در ژنوتیپ
Change in genotypes (%) درصد تغییرات کل 

Total Change (%)  بنفش ایرانی 
Iranian Purple 

 سیاه
Black 

 ابلق
Particolored 

 سبز ایرانی
Iranian Green 

 قرمز آتشین
Red Rubin 

 ارتفاع بوته
Plant height 

-46.73 -29.33 -35.39 -7.04 -25.81 -29.32 

 طول برگ
Leaf length 

-43.18 -68.55 -3.47 -32.92 -32.77 -37.42 

 عرض برگ
Leaf width 

67.44 -46.41 -61.26 -22.34 -62.08 -36.69 

 تعداد برگ
Leaf number 

-25.93 90.91 22.22 -50.00 -52.00 -18.18 

 طول ریشه
Root length 

-71.09 -53.58 152.97 -90.67 -73.49 -65.04 

 وزن اندام هوایی
Shoots weigh 

-31.91 46.69 82.19 -47.96 -50.28 -26.07 

 وزن خشک اندام هوایی
Dry Shoots weigh 

-32.73 186.18 519.78 -63.03 -42.04 17.14 

 عملکرد برگ
Leaf yield 

-67.91 30.41 13.51 -12.96 -19.66 -32.76 

 عملکرد برگ خشک
Dry Leaf yield 

-52.13 109.58 -4.04 -75.72 -1.48 -31.74 

 aکلروفیل 

Chlorophyll a 
-47.03 -91.26 14.72 -59.09 -87.72 -61.92 

 bکلروفیل 

Chlorophyll b 
-78.14 -80.26 -43.54 68.74 -35.33 -55.67 

 کلروفیل کل
Total Chlrophyll 

-69.53 -85.53 -24.27 -12.88 -53.58 -58.04 

 دییکاروتنو
Carotenoied 

19.85 -51.44 -68.68 -11.47 20.30 -36.53 

 پرولین

Proline 
27.82 3.21 13.66 35.01 -38.62 1.51 

 

براساه درصد تغییرات  (UPGMAی )حساب نیانگیجفت گروه بدون وزن با مبه روش ها ای ژنوتیپهمچنین تجزیه خوشه

های درصد بود. ژنوتیپ 100( و صحت آن با تجزیه تابع تشخیص 1)شکل ها در سه گروه قرار گرفتند صفات نشان داد که ژنوتیپ

قرار گرفتند. ژنوتیپ  2و زنوتیپ بنفش ایرانی هم در گروه  3های قرمز آتشین و سبز ایرانی در گروه ، ژنوتیپ1سیاه و ابلق در گروه 

ل داشت و به عنوان ژنوتیپ حساه در نظر بنفش ایرانی بیشترین کاهش صفات و کمترین افزایش صفات را نسبت به شرایط نرما

ی( که از نظر کاهش یا افزایش صفات نسبت به شرایط نرمال در حد رانیو سبز ا نیقرمز آتشهای گروه سوم )گرفته شدو ژنوتیپ

صفات  ر داد.ای صفات را در سه گروه قراهای نیمه متحمل در نظر گرفته شدند. همچنین تجزیه خوشهنوتیپژبینابین بودند به عنوان 
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در گروه دوم و بقیه صفات در گروه سوم قرار گرفتند  دییکاروتنوعرض برگ و  و کل در گروه اول، پرولین، bارتفاع بوته، کلروفیل 

 (.1)شکل 

 

های ریحان با روش ای براساس درصد تغییرات صفات در ژنوتیپ. دندروگرام تجزیه خوشه1شكل 
UPGMA 

Figure 1. Dendrogram of cluster analysis based on the percentage of trait changes in 

basil genotypes by UPGMA method 

 

 3و  2های های ریحان برای شرایط نرمال وتنش به ترتیب در شکلژنوتیپدر  یبررس مورد صفت نیساده ب یهمبستگ بیضر

خشک وزن عملکرد برگ تر با  مربوط به صفتبه ترتیب صفات  نیساده ب یهمبستگ نیترشیبنشان داده شده است. در شرایط نرمال 

( -908/0و عرض برگ با طول ریشه ) (958/0) کلروفیل کلبا  bکلروفیل  (975/0)(، تعداد برگ با ارتفاع بوته 992/0) اندام هوایی

کنند. یمنتقل م اهیگ یبخش ها ریاز خاک، رذا را به سا ییجذب مواد رذا قیها از طرشهیردلیل آن این است که دست آمد.  به

و  ییجذب مواد رذا نیتعادل مناسب ب ازمندین اهانینرمال، گ طیمهم است. در شرا یفتوسنتز و تبادل گاز یبرا زیعرض برگ ن

 شه،یطول ر شیدهد که در صورت افزاینشان م شهیرعرض برگ و طول  نیب یمنف یهمبستگ جه،یعملکرد فتوسنتز هستند. در نت

با وزن تر  a لیکلروف(، 021/0با تعداد برگ ) aکلروفیل  ی هم به ترتیبهمبستگ نیکم تر .و برعکس ابدییعرض برگ کاهش م

عملکرد برگ با همه صفات بجز  یهمبستگ. (1)شکل  دیگرد مشاهده (041/0)طول برگ  با a لیلروفک و (-021/0) اندام هوایی

 نیبنابرا همبستگی متوسط به بالایی داشت. aبود. و با همه صفات بجز پرولین و کلروفیل مثبت دییکاروتنوو  aعرض برگ، کلروفیل 

همبستگی  3شکل  نژادی این گیاه برداشت.توان در افزایش عملکرد برگ گام موثری در برنامه های بهاین صفات می شیبا افزا

صفات را در شرایط تنش خشکی نشان داده است. نتایج نشان داد که عملکرد برگ در این شرایط به ترتیب با صفات ارتفاع بوته 

دار را داشت. همچنین ( بیشترین همبستگی مثبت و معنی636/0) دییکاروتنو( و 698/0، کلروفیل کل )a (819/0)(، کلروفیل 891/0)



 1403و همكاران، کشاورزی 

37 

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

 یهمبستگ( -271/0( و تعداد برگ )-333/0(، وزن برگ خشک )-496/0ت با صفات وزن خشک اندام هوایی )همبستگی این صف

دلیل اینکه همبستگی صفت عملکرد برگ با وزن خشک اندام هوایی در شرایط تنش خشکی منفی است، ی بود. داریرمعنیو ر منفی

یابد. این کاهش میو همچنین سایر اندام هوایی  هاها، شاخهساقهشوند، آب در وقتی گیاهان با تنش خشکی مواجه می این است که

تواند باعث کاهش فعالیت تنش خشکی می تواند تغییراتی در عملکرد وزن اندام هوایی ایجاد کند. همچنین، تنش خشکی می

ای های مثبت و یا منفیمبستگیبین صفات دیگر هم ه .فیزیولوژیکی در گیاه شود که می تواند به کاهش وزن اندام هوایی منجر شود

 مشاهده شد.

 

 یط نرمالدر شرا حانیصفات مورد مطالعه در ر ینمودار همبستگ -2شكل 
Figure 2. The correlation diagram of studied traits in basil under normal condition 

 

باند  105که در مجموع ها هشت آرازگر چندشکلی نشان دادند استفاده شد و از بین آن SCoTدر این پژوهش از ده آرازگر 

(. آرازگر 4در هر آرازگر بود )جدول  ینوار چندشکل 63/12آن  نیانگیباند چندشکل بودند که م 103باندها،  نیا نیبه دست آمد. از ب

ScoT1  و به دنبال آن آرازگر باند  17باScoT21 که آرازگر  ی، در حال(4ند )شکل باند را نشان دادتعداد  نیشتریبSCoT28 اب 

تا  %71/85از  های ریحانژنوتیپشده در مشاهده سمیمورفی(. درصد پل4را داشت )جدول چندشکل تعداد باند  نیچهار باند کمتر

( از PIC) یاطلاعات چندشکل ی(. محتوا4بود )جدول  ریمتغ %52/96 سمیمورفیدرصد پل نیانگیمختلف، با م یهادر آرازگر 100%
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 45/0تا  38/0از  SCoT ینشانگرها ی( براEHمورد انتظار ) یتیگوسیبود. هتروز ری( متغ4)جدول 38/0 نیانگی، با م40/0تا  35/0

متفاوت بود، آرازگر  SCoT ینشانگرها نی( در بMI(. شاخص نشانگر )4بود )جدول  42/0مورد انتظار  یتیگوسیهتروز نیانگیبا م

SCoT11 نیبالاتر MI (38/0 و آرازگر )SCoT16 یتیگوسیهتروز نیانگی(. م4( را نشان داد )جدول 20/0ن )یکمتر (Havp از )

 نیانگیم نیبالاتر SCoT10 به دنبال آن و SCoT28 یهابود. آرازگر ریمتغ مورد مطالعه ینشانگرها یبرا 07/0تا  03/0

 نیدر ب یکیژنتتنوع  یابیارز (.4است )جدول  سمیمورفیپل صیآنها در تشخ یبالا ییرا داشتند که نشان دهنده کارا یتیگوسیهتروز

 نیانگیبا می مورد مطالعه آرازگرها نیدر بنی  یاست. شاخص تنوع ژن یکیشاخص تنوع ژنت یابیها ارلب شامل ارز تیارقام و جمع

را  ی نیکیتنوع ژنت نیشتریب بیبه ترت SCoT10و  SCoT1 یها(. آرازگر4مورد مطالعه قرار داشت )جدول  تیدر جمع 426/0

 یهاتیدهنده سطح متوسط تنوع در جمعبود که نشان 614/0برابر با  SCoT ینشانگرها یشانون برا بیضر نیانگیمنشان دادند. 

 است.  یمورد بررس

 

 یط تنش متوسط خشكیدر شرا حانیصفات مورد مطالعه در ر ینمودار همبستگ -3شكل 
Figure 3. The correlation diagram of studied traits in basil under drought condition 
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 نیا دهدیشاخص شانون را داشتند که نشان م ریمقاد نیبالاترترتیب  به SCoT10و  SCoT1 یهاآرازگر: مولكولی

 نیانگیبا م 843/1تا  652/1 نیموثر ب یآلل ها عداد(. ت4اند )جدول به دست آورده تیرا در جمع یشتریب یکیآرازگرها تنوع ژنت

 (.4بود )جدول  ریمورد مطالعه متغ تیدر جمع 769/1

 

 SCoT21برای پنج ژنوتیپ ریحان با استفاده از آغازگر  SCoT. چند شكلی نشانگر 4شكل 
Figure 4. SCoT marker profiles for 25 basil genotypes using SCoT21 

 

 های ریحانمورد استفاده در بررسی ژنوتیپ SCoTهای مطالعه آغازگرهای . مشخصات و شاخص4جدول 
Table 4. Characteristics and study indices of SCoT primers of basil genotypes 

 نام آرازگرها
Primers 

 درصد چندشکلی
Polymorphism 

percentage 

 تعداد کل نوار
Total band 

 تعداد نوار چند شکلی
Polymorphism 

band 

 چندشکل اطلاعات محتوای
Polymorphism 

Information 

Content 

انتظار مورد هتروزیگوسیتی  

Expected 

heterozygosity 

 تشخیص قدرت
Discriminating 

power 

SCoT1 100 17 17 0.400 0.452 -2.800 

SCoT10 100 10 10 0.397 0.448 -1.600 

SCoT11 92.31 13 12 0.348 0.387 -3.500 

SCoT12 100 15 15 0.346 0.384 -3.000 

SCoT16 85.71 14 12 0.369 0.413 0.100 

SCoT21 94.12 17 16 0.390 0.440 -2.000 

SCoT28 100 8 8 0.374 0.420 -0.700 
SCoT35 100 11 11 0.387 0.436 -2.800 

 Average 96.52 13.13 12.63 0.376 0.423 -2.038میانگین

 آرازگرها نام
Primers 

 نشانگری شاخص
Marker Index 

 موثر چندگانه نسبت
Effective 

Multiplex Ratio 

 هتروزیگوسیتی میانگین
Mean 

heterozygosity 

 تعداد آلل موثر
Effective allel 

 شاخص شانون
Shanon index 

 تنوع ژنی نی
Nei diversity 

SCoT1 0.277 8.600 0.032 1.843 0.643 0.452 

SCoT10 0.298 5.400 0.055 1.833 0.638 0.448 

SCoT11 0.378 7.400 0.051 1.731 0.600 0.412 

SCoT12 0.312 7.600 0.041 1.652 0.569 0.384 

SCoT16 0.196 4.000 0.049 1.735 0.601 0.413 

SCoT21 0.259 7.400 0.035 1.810 0.630 0.440 

SCoT28 0.276 3.800 0.073 1.753 0.608 0.420 

SCoT35 0.348 6.800 0.051 1.800 0.626 0.436 

 Average 0.293 6.375 0.048 1.769 0.614 0.426 میانگین
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شباهت مختلف نشان داد که روش جفت گروه بدون وزن با  یارهایبا استفاده از مع یاخوشه لیمختلف تحل یهاروش یابیارز

 5( را نشان داد. شکل 91/0) کوفنتیک یهمبستگ بیمقدار ضر نیبالاتر دایسبا شاخص شباهت ( UPGMAی )حساب نیانگیم

به سه گروه  یمولکول یهابر اساه دادههای ریحان ژنوتیپدهد. یروش را نشان م نیبه دست آمده با استفاده از ا یبندخوشه جینتا

های قرمز آتشین و سبز ، ژنوتیپ1ابلق در گروه  های سیاه وژنوتیپهمسو بودند. کاملا  یپیفنوت یهاشدند که با داده میمجزا تقس

و بیشترین  یکیفاصله ژنت نیکمتر ابلقو  های سیاهقرار گرفتند. ژنوتیپ 3و زنوتیپ بنفش ایرانی هم در گروه  2ایرانی در گروه 

 (27/0سیاه و بنفش ایرانی ) هایژنوتیپ گر،ید یاست. از سو یی آنهابالا یکیدهنده تشابه ژنت( را نشان دادند که نشان59/0)شباهت 

. فاصله کندیهر گروه را برجسته م یهاتیجمع نیب یهاها و تفاوتشباهت یبندخوشه جیرا نشان دادند. تا یکیشباهت ژنت کمترین

موثر بر صفات مورد مطالعه  یطیعوامل مح ریسا ایمتفاوت  یکیژنت باتیمشاهده شده ممکن است به ترک یکیژنت یشباهت ها ایها 

 نسبت داده شود.

 

براساس نشانگرهای  UPGMAهای ریحان با روش ای ژنوتیپ. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه5شكل 
SCoT 

Figure 5. Dendrogram obtained from cluster analysis of basil genotypes with UPGMA 

method based on SCoT markers 

 

کردند و در مدل  دایپ یدارینشانگر )آلل( با صفات مورد مطالعه رابطه معن 15در مجموع در شرایط نرمال  قیتحق نیدر ا

تعداد  جهیو در نت گذارند،یم ریصفات متعدد تأث ینشانگرها بر رو نیاز ا ی(. مشخص شد که برخ5قرار گرفتند )جدول  یونیرگرس

توانند در ینشانگرها م نی. ادادند حیصفات را توض نیا یپیفنوت راتییغت یبه طور مؤثرکه نه نشانگر بود  یانتخابنهایی نشانگرهای 

بر  یداریمعن رینشانگرها تأث ریباشند. البته لازم به ذکر است که سا موثربرتر بر اساه صفات مورد مطالعه  یهاپیژنوت ییشناسا
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، وزن اندام هوایی، کلروفیل کل، پرولین و ارتفاع بوته یک برگ دادتعصفات  یشده برا ییشناسا یمدل نشان ندادند. تعداد نشانگرها

، عملکرد برگ، طول ریشه، وزن خشک اندام هوایی و عملکرد برگ خشک دو نشانگر بود. صفات عرض برگبرای و  نشانگر بود

نشان  یداریرابطه معنکارتنویید در شرایط نرمال طول برگ و  ،bو  aی با صفات کلروفیل نشانگر چیقابل ذکر است که ههمچنین 

با صفات ای یمنف ایمثبت  یهمبستگ ی شتاسایی شده برای صفات مورد مطالعه در شرایط نرمال، نشانگرها نی. ا(5)جدول  نداد

 و از مقدار  ده استارائه ش 7صفات مورد مطالعه در جدول  یتوسط هر نشانگر براتوجیه شده ( 2R) یپیفنوت راتیی. نسبت تغداشتند

درصد  5/94 همبستگی داشت وبا صفت تعداد برگ  SCoT12-13، نشانگر مثلا. بود ریمتغمورد مطالعه صفات  برای %100 تا 78%

درصد  84و  دنشان دا وزن اندام هواییبا  یداریرابطه معن SCoT21-3به طور مشابه، نشانگر توجیه کرد. آن را  یپیفنوت راتییاز تغ

 یبرگ همبستگ عملکردبا صفت  SCoT12-2و  SCoT21-3دو نشانگر  ن،یداد. علاوه بر ا حیآن را توض یپیفنوت راتییاز تغ

این نشانگرها برای  βاستاندارد شده  ریآن را به خود اختصاص دادند. با محاسبه مقاد راتییدرصد از تغ 9/98داشتند و در مجموع 

 داشته استصفت این بر  یاافزاینده رو اث یشتریب تیاهم SCoT21-3مشخص شد که صفت عملکرد برگ در شرایط نرمال 

 یونیمدل رگرس واردو  داشتند یداریرابطه معندر شرایط تنش خشکی نشانگر )آلل( با صفات مورد مطالعه  12در مجموع  (.5)جدول 

ی در شرایط انتخابتعداد نشانگرهای  شتند و در نهایتگذا ریتأثزمان بر روی چند صفت هم نشانگرها نیاز ا ی(. برخ5)جدول  شدند

 ییشناسا ی. تعداد نشانگرهادادند حیصفات را توض نیا یپیفنوت راتییغت یکه به طور مؤثرتنش به هشت نشانگر کاهش پیدا کرد 

و ارتفاع بوته یک نشانگر  دییکاروتنو ،a، تعداد برگ، وزن اندام هوایی، کلروفیل برگ عرضصفات  یبرادر شرایط تنش خشکی شده 

در شرایط تنش قابل ذکر است که ، عملکرد برگ و پرولین دو نشانگر شناسایی شد. همچنین برگ طولصفات در حالی که برای  بود

نشان  یداریرابطه معنو عملکرد برگ خشک  ییوزن خشک اندام هوا شه،یطول ر ،bکل و ی با صفات کلروفیل نشانگر چیهخشکی 

هم با صفت  SCoT11-5نشانگر . بود یمنف او یبا صفات مورد مطالعه مثبت شناسایی شده  ینشانگرها ی. همبستگ(5)جدول  نداد

ارتباط داشتند. نشانگر  SCoT1-15تعداد برگ و هم عملکرد برگ، ارتباط داشت. صفت پرولین و طول برگ هم با نشانگر 

SCoT12-2  یپیفنوت راتیینسبت تغای داشت. داشت و در هر دو صفت هم حالت افزایندهبا صفات عملکرد برگ و پرولین ارتباط 

(2R ) به عنوان مثال، بود ریمتغ %1/99 تا %2/79 در شرایط تنش خشکی بینصفات مورد مطالعه  یتوسط هر نشانگر براتوجیه شده .

توجیه آن را  یپیفنوت راتییدرصد از تغ 1/99 همبستگی داشتند وبرگ  عملکردبا صفت  SCoT11-5و  SCoT12-2 هاینشانگر

بر صفت عملکرد برگ در  یاافزایندهو  شتریب تیاهم SCoT12-2 نشانگر کهبرای آنها نشان داد  βاستاندارد شده  ریمقادکردند و 

 (.5)جدول  شرایط تنش خشکی داشت

 

 بحث
 یمثبت یها و عملکرد برگ، همبستگتعداد شاخه اه،یاز صفات مانند ارتفاع گ یبعض نیاند که بها نشان دادهاز پژوهش یبرخ

 . شودیعملکرد م شیصفات باعث افزا نیا شیافزا گر،یوجود دارد. به عبارت د
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)متغییرهای  SCoT. تجزیه رگرسیون گام به گام صفات مورد مطالعه )متغییر وابسته( و آغازگرهای 5جدول 

 ایط نرمال و تنش خشكیهای ریحان تحت شرمستقل( مورد استفاده در ژنوتیپ
Table 5. Stepwise regression analysis of studied traits (dependent variable) and SCoT 

markers (independent variables) in Basil under normal and drought conditions 

 tمقدار 

t-value 

 ضریب بتا استاندارد
Standardized 

beta 

coefficients 

 Fمقدار 
تغییرات مربع 

 آر
F of R2 

change 

 تغییرات آر

R2 
change 

 خطا

E 

 مربع آر
R2 

 آر
R 

 نشانگر
Marker 

 صفت

Trait 

 Normal conditions         رایط نرمالش

-

11.34** 
-0.679 10.8* 0.783 0.19 0.783 0.885 SCoT21-3 عرض برگ 

Leaf width 
8.41* 0.504 166.4** 0.211 0.04 0.994 0.997 SCoT12-5 

-5.02* -0.945 25.2* 0.894 1.02 0.894 0.945 
SCoT12-

13 
 تعداد برگ

Leaf number 

3.96* 0.916 15.69* 0.840 0.01 0.840 0.916 SCoT21-3 
 وزن اندام هوایی

Shoots weight 

9.05* 0.734 14.8* 0.832 0.051 0.832 0.912 SCoT21-3 عملکرد برگ 
Leaf yield 5.35* 0.435 90.1* 0.157 0.016 0.989 0.994 SCoT12-2 

-3.34* -0.888 11.18* 0.788 0.56 0.788 0.888 SCoT35-5 
 کلروفیل کل

Total Chlrophyll 

21.35** 0.997 455.7** 0.993 0.00008 0.993 0.997 SCoT12-1 
 پرولین

Proline 

3.44* 0.893 11.8* 0.797 1.27 0.797 0.893 SCoT12-2 
 بوتهارتفاع 

Plant height 

18.49** 0.798 13.8* 0.822 1.37 0.822 0.906 SCoT21-3 طول ریشه 
Root length -10.0* -0.432 284.9** 0.175 0.24 0.997 0.998 

SCoT12-
12 

113.7** 1.094 11.7* 0.797 0.009 0.797 0.892 SCoT21-3 وزن خشک اندام هوایی 
Dry Shoots 

weight 
51.4** 0.494 

6482.6*

* 
0.203 0.0003 1 1 SCoT21-1 

-21.2** -0.937 55.4** 0.949 0.002 0.949 0.974 SCoT1-2 عملکرد برگ خشک 
Dry Leaf yield 5.01* 0.221 263.2** 0.047 0.0006 0.996 0.998 SCoT35-5 

 Drought conditions   شرایط تنش خشکی

-4.56* -0.545 13.7* 0.821 0.37 0.821 0.906 SCoT1-15 طول برگ 
Leaf length -4.54* -0.542 62.1* 0.163 0.13 0.984 0.992 SCoT21-2 

-4.34* -0.929 18.9* 0.863 0.11 0.863 0.929 SCoT1-2 
 عرض برگ

Leaf width 

6.37** 0.965 40.6** 0.931 0.58 0.931 0.965 SCoT11-5 
 تعداد برگ

Leaf number 

10.5** 0.987 110.7** 0.974 0.024 0.974 0.987 SCoT21-3 
 وزن اندام هوایی

Shoots weight 

12.4** 0.835 13.6* 0.819 0.012 0.819 0.905 SCoT12-2 عملکرد برگ 
Leaf yield -6.2* -0.421 111.9** 0.172 0.003 0.991 0.996 SCoT11-5 

-4.38* -0.930 19.2* 0.865 0.13 0.865 0.930 SCoT21-2 
 aکلروفیل 

Chlorophyll a 

4.79* 0.941 22.9* 0.885 4.61 0.885 0.941 SCoT12-1 
 دییکاروتنو

Carotenoied 

-8.38* -0.817 11.5* 0.792 0.0001 0.792 0.890 SCoT1-15 پرولین 
Proline 4.53* 0.441 53.18* 0.190 0.00005 0.982 0.991 SCoT12-2 

4.38* 0.930 19.21* 0.865 1.002 0.865 0.930 SCoT21-1 
 ارتفاه بوته

Plant height 
 درصد. 1و  5دار در سطح احتمال : به ترتیب معنی* و **

* and **: Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
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 یممکن است منف اه،یگ یو آفات و عملکرد کل هایماریاز صفات مثل مقاومت به ب گرید یبعض نیب یهمبستگ زانیدر مقابل، م

د. مطالعات مختلفی نشان داد که عملکرد برگ با صفات همبستگی مثبت و معنی داری داشت و با نتایج این تحقیق در باش فیضع ای

یک راستا بود. همچنین همبستگی صفات دیگر در مطالعاتی مثبت و در مطالعات دیگر منفی بود که برخی از آنها در راستای نتایج 

 Kumar et al. 2012; Moghaddam et al. 2014; Singh et)این تحقیق بود  این تحقیق و برخی دیگر در تضاد با نتایج

al. 2015; Patel et al. 2018; Yaldiz & Camlica 2021; Jambhale et al. 2023) اند به دلیل تفاوت توکه این می

اند و رشد شناخته شده طیمح ریتحت تأث یکیصفات مورفولوژ های مورد بررسی، محیط و شرایط آزمایشی متفاوت باشد.در ژنوتیپ

نکته مهم است که صفات  نیکند. توجه به ایصفات کمک م نیو رشد به تنوع مشاهده شده در ا یطیمح طیموجود در شرا راتییتغ

 یگروه بند ن،یبنابرامنعکس نکنند.  یرا در سطح ژنوم یکیژنت راتییتغ قیبودن، ممکن است به طور دق یچند ژن ،یکیمورفولوژ

امر بر  نیمختلف به همراه داشته باشد. ا یطیمح طیرا در شرا یمتفاوت راتییو تغ جیصفات ممکن است نتا نیها بر اساه ا تیجمع

به حداکثر  یبرا. کندیم دیانتخاب تأک ای یبنداهداف گروه یبرا ییبه تنها یکیهنگام استفاده از صفات مورفولوژ قیدق یبه بررس ازین

هدف  نیبه ا یابیدست یاست. برا دیقابل توجه هستند مف یکیژنت یتفاوت ها یکه دارا یارقام ایها پیژنوت یتلاق س،یرساندن هتروز

 نیاستفاده کرد. ا یاصل یهامؤلفه لیپلات با تحلیبا یبندو گروه یاخوشه لیمانند تحل رهیغچند مت لیتحل یهاکیاز تکن توانیم

انتخاب  جهیدر نت آورد،یفراهم م یکیولوژیزیو ف ییایمیوشیب ،زراعی یهایژگیرا بر اساه و هاپیژنوت یبندگروه مکانا هاکیتکن

آنها، امکان استفاده از آنها به عنوان  یهایژگی. وکندیم لیرا تسه یکیتنوع ژنت شیو افزا یختگیآم یهابرنامه یمتنوع برا نیوالد

صفات  یتنوع بالا کند.یو بهبود بالقوه صفات مطلوب در فرزندان را فراهم م یکیتنوع ژنت شیافزا یبرا نژادیبه یهادر برنامه نیوالد

 یهاافتهیها نسبت داد. تیجمع نیب یکیژنت راتییتغ نیو همچن یطیمح طیتوان به شرایرا م حانیر یهاپیژنوت نیمشاهده شده در ب

در  یپیاستفاده از تنوع فنوت لیاند که پتانسگزارش شده کنند،یمختلف مطالعه م ییدارو اهانیگ یکه رو یتوسط محققان یمشابه

. کنندیمبر اساه آنها برجسته  یاصلاح یهابرنامه تیریبرتر و مد یهاپیژنوت ای هاتیبه جمع یابیدست یرا برا هاپیژنوت ای هاتیجمع

 Golkar & Nourbakhsh 2019; Arabsalehi) ها مؤثر بوده اند تیو مشخص کردن تنوع در جمع ییصفات در شناسا نیا

et al. 2022; Luo et al. 2022). 

گرم و ژنوتیپ  321/0 نیانگیبا م یرانیبنفش ا پیمربوط به ژنوتهم به ترتیب مقدار عملکرد برگ و کمترین  نیشتریب نیهمچن

بر  حانیمختلف ر یهاپیو ژنوت رطوبتیپژوهش نشان داد که تنش  نیا د.بو بدون تنش طیدر شراگرم  049/0با میانگین  اهیس

 یلیگرم وزن تر/م 493/1با مقدار ) اهیس پی، ژنوتبدون تنش طی. در شرا(3د )جدول دار دارنیمعن ریو کل تأث a ،b لیکلروف ریمقاد

 b لیکلروف یداشتند. برا ار a لیسطح کلروف نیگرم( بالاتریلیگرم وزن تر/م 808/0با مقدار )ابلق  پیتنش، ژنوت طیگرم( و در شرا

با مقدار  نیقرمزآتش پیتنش، ژنوت طیگرم( و در شرایلیگرم وزن تر/م 616/2با مقدار ) یرانیبنفش ا پی، ژنوتبدون تنش طیدر شرا

 Afkari 2018; Asghari et)دیگر مطالعات  جیها با نتاداده نیا را نشان دادند. ریمقاد نیگرم( بالاتر یلیگرم وزن تر/م 257/1)

al. 2023; Hamidi et al. 2023)  ت مطابقشود، یبرگ م لیکلروف محتوایدار یباعث کاهش معن رطوبتیکه نشان دادند تنش
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کم  با افزایش شدت تنش bو  aنشان داد که کلروفیل  (Karimi et al. 2020) و همکاران یمیپژوهش کر یهاافتهداشت. اما ی

های مورد بررسی و ژنتیک آنها و همچنین تواند به دلیل ژنوتیپداشت که می رتیمغاهای این تحقیق باید که با یافتهآبی افزایش می

 .شرایط مورد آزمایش باشد اگرچه نتایج آنها حاکی از کاهش فتوسنتز بود

مورد مطالعه  یهاتیجمع زیآن در تما ییدهنده کارا مطالعه نشان داد که نشان نیرا در ا PICمقدار  نیبالاتر SCoT1آرازگر 

نشان داده است، که  SCoT ینشانگرها یرا برا ییبالا PICمتوسط  ریمقاد گرید اهانیگ یاست. مطالعات مشابه بر روریحان 

 زین SCoT1. آرازگر (Rahimi et al. 2018; Rahimi et al. 2019) کندیبرجسته م یکیتنوع ژنت یابیآنها را در ارز یاثربخش

تنوع  یبالا ریمورد مطالعه است. مقاد یهاتیمعج صیآن در تشخ ییرا نشان داد که نشان دهنده کاراهتروزیگوسیتی مقدار  نیبالاتر

خاص ممکن است به  یهامشاهده شده در مکان یتیگوسیاست. هتروز گریکدیها از پیژنوت زینشانگر در تما یینشانگر توانا یکیژنت

تعداد  ،یمولکول یمانند نوع نشانگرها یعوامل ریتحت تأث یکینسبت داده شود. گستره تنوع ژنتریحان  یتکامل خچهیتار او ی نفوذ ژن

 .(Rahimi et al. 2018; Rahimi et al. 2019) قرار داردریحان پلاسم در ژرم یکیاستفاده شده و روابط ژنت ینشانگرها

محققان را قادر  کردیرو نیها است. اتیجمع نیب یکیفاصله ژنت ایارتباط  زانیم یابیارز ،یاخوشه لیو تحل هیتجز هیهدف اول

را کاهش دهند.  یتصادف یتلاق یبرا ازیمختلف، زمان و تلاش مورد ن یهادور از خوشه یهاتیجمع کیتا با انتخاب استراتژ سازدیم

 ایمورد نظر  یدهایبریبه ه یابیتوان شانس دستیدهند، میاز خود نشان م یقابل توجه یکیکه فاصله ژنت ییهاتیاز جمع انتخاببا 

گونه  کی یکی. درک تنوع ژنت( .2013Esposito et al) داد شیرا افزا 1Fمانند  یبعد یدر نسل ها کیبه حداکثر تفک یابیدست

از  یاریاست. در بس یآن، ضرور ییایصرف نظر از محدوده جغراف وثر،م یحفاظت یهایاستراتژ یو اجرا یزیربرنامه یبرا یاهیگ

 یتوان به کنترل چند ژنیاختلاف را م نیمطابقت ندارد. ا یپیکاملاً با صفات فنوت یمولکول یبه دست آمده از نشانگرها جیموارد، نتا

به طور بالقوه  تعداد نشانگرها شی. افزا(Lambert et al. 2006) نسبت داد یطیمح راتیآنها به تأث تیو حساس یصفات زراع

 کند. یم یرا ضرور یاضافی و استفاده از نشانگرها یکند، که طراح جادیمطالعه اپلاسم مورد را در ژرم یبهتر یتواند جداسازیم

ثابت است و تنوع قابل  جهینت نیاند، امشتق شده یاوتمتف ییایجغراف یهادرون هر خوشه از مکان یهاتیجمع نکهیبا توجه به ا

پلاسم منجر به تنوع ژرم شیاست که افزا ینکته ضرور نی. توجه به ادهدینشان م ریحان مورد مطالعه تیجمع نیرا در ب یتوجه

مانند  ییهااما چالش هد،د شیبالقوه را افزا یهاارتباط ییشناسا تواندیم نیکه ا یشود. در حالیم تینادر در جمع یهاوجود آلل

قابل اعتماد در  جیاز نتا نانیاطم یبرا صفت را در پی دارد .-ارتباط نشانگر یو کاهش قدرت آمار های کاذبارتباطاحتمال  شیافزا

اذعان به  ،تجزیه ارتباط یایمزا ررمیمهم است. عل اریبالا بس یپیو فنوت یکیبا تنوع ژنت ییهاتیجمع یابیارتباط، ارز تجزیهمطالعات 

 Pritchard) شود نشانگرها و صفات نیتواند منجر به ارتباط کاذب ب یبه طور بالقوه م تینکته مهم است که وجود ساختار جمع نیا

et al. 2000; Abecasis et al. 2001; Mandel et al. 2013). ینشانگرها ییشناسا یبرا ونیرگرس لیاز تحل استفاده 

 نیشده در ا ییشناسا یباشد. نشانگرها QTL ییبا تمرکز بر شناسا ندهیمطالعات آ یبرا هیتواند به عنوان گام اولیمرتبط با صفات م
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صفات مورد مطالعه داشته  یرقرار گرفتن در مناطق کدگذا یبرا یشترینشانگرها، ممکن است احتمال ب ریبا سا سهیدر مقا ق،یتحق

مشاهده شده در آن صفات نشان  راتییبا تغ یتریقرار گرفتند و ارتباط قو ونیاست که آنها در مدل رگرس لیدل نیبه ا نیباشند. ا

 لفمخت ینشانگرها و صفات در گونه ها نیرابطه ب جادیا یبرا ونیرگرس لیو تحل هیتجز نه،یزم نیمحققان در ا ریدادند. مشابه سا

 Rahimi et al. 2018; Rahimi et) کندیم لیرا تسه اهیگ یاصلاح یهاتلاش تیبه کار گرفته شده است که در نها یاهیگ

al. 2019). بیضرا β یدهد. علامت منفیصفت ارائه م یرا در مورد جهت اثر نشانگر بر رو یاستاندارد شده اطلاعات ارزشمند 

 یهاپیاز ژنوت توانندیم یاصلاح یهااست. برنامه یشیکه علامت مثبت نشان دهنده اثر افزا یاست، در حال ینشان دهنده اثر کاهش

کننده صفات هدف، همسو با اهداف اصلاح انیکاهش ب ای شیافزا ینشانگرها برا نیتوسط ا شدهییخاص شناسا یهاآلل یدارا ایفاقد 

 ایصفات  نیا نیب کینزد ارتباطاز نشانگرها با صفات متعدد مرتبط بودند که نشان دهنده  یاستفاده کنند. قابل توجه است که برخ

کند، همانطور  یصفات را برجسته م نیا نیمشترک در ب یکیژنت میمتقابل و تنظ یامر وابستگ نیاست. ا کیوتروپیکنترل بالقوه پل

استفاده  .(Al-Ashkar et al. 2020; Farhangian-Kashani et al. 2021) ه استمشاهده شد محققین گریکه در مطالعات د

 یهاژن یی(، امکان شناساMASانتخاب به کمک نشانگر ) قیمهم از طر یکیمرتبط با صفات مورفولوژ یمولکول یاز نشانگرها

در  کند.ان کمک میاهیو اصلاح گ دیدر تولو  کندیفراهم م هاتیدر جمع شتریب یبررس یرا برا دیکاند ینشانگرها یو معرف یدیکل

صفات  نیب یو همبستگ یزمان یهاتیو محدود تجزیه ارتباط یبرا با تنوع بالا یهاتیمانند کمبود جمع ییهاکه چالش یحال

 کردیرو کیو  کندیکمک م هاتیمحدود نیبه رلبه بر ا ونیرگرس لیو تحل هیوجود دارد، تجز یمولکول یو نشانگرها یکیمورفولوژ

 نیمرتبط با صفات، و همچن ینشانگرها ییشناسا .دهدیارائه م یکیمرتبط با صفات مورفولوژ ینشانگرها ییشناسا یبرا دوارکنندهیام

 نیا یکند. اعتبارسنجیخاص باز م یدر مناطق ژنوم شتریب قاتیتحق یخاص و صفات متعدد، راه را برا ینشانگرها نیارتباط ب

و  یراه حل عمل کیاصلاح هدف  یخاص برا DNA یها یتوال ایخاص  SCAR یها به نشانگرهاآن لیمرتبط و تبد ینشانگرها

 ;Rahimi et al. 2018) مطالعه استفاده کرد نیشده در ا ییشناساصفات مهم  یتوان براینشانگرها را م نیاست. ا یکاربرد

Rahimi et al. 2019). صفات  یو قابل اعتماد برا رتبطم اریبس یکه نشانگرها دهندینشان م ،یقبل قاتیهمراه با تحق ها،افتهی

 بیتر و ترکتر و متنوعبزرگ یهاتیحال، استفاده از جمع نی. با ارندیمورد استفاده قرار گ ندهیو در مطالعات آ ییشناسا توانندیخاص م

و  شدهکیکتف یهاتیدر جمع دیشده با ییشناسا ینشانگرها نیتر مهم است. اجامع قاتیتحق یاز نشانگرها برا یشتریتعداد ب

 یتوانند به طور قابل توجهینشانگرها م نیا ت،یشود. در نها دییآنها با صفات خاص تأ یشوند تا همبستگ یتر بررسبزرگ یهاتیجمع

 دهند. شیرا افزا یاصلاح یهابرنامه یاثربخش

نتایج نشان . دادرا نشان  یمورد بررسهای ریحان در دو شرایط خوبی بین زنوتیپمطالعه تنوع  نیا یها افتهی: گیرینتیجه

ستندتنوع  یصفات دارا داد که شان دهنده وجود عوامل ژنت خوبی ه  ثراتا ها و همچنین تاثیر متفاوتمتفاوت در ژنوتیپ یکیکه ن

 های ریحان در شتترایط تنش خشتتکیژنوتیپ یکیدر مطالعه تنوع ژنت SCoT یاستتتفاده از نشتتانگرهاها بود. ی بر ژنوتیپطیمح
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شد.مؤثر نژادی آینده ههای بتواند در برنامهمی شانگرها با ساه ن صلاح یهادر برنامه عیسر کردیرو کی یمولکول یانتخاب بر ا  یا

ستبه یکیاطلاعات ژنت و کند،یارائه م شانگرها نقش مهم نیآمده از اد صفات  ن،ی. بنابراکندیم فایارا  ین علاوه بر در نظر گرفتن 

صلاح یهاتیها و جمعپیانتخاب ژنوت ،یپیفنوت شانگرها یبرتر با ارزش ا ستفاده از ن ست. لازم به  یمولکول یبالا با ا قابل انجام ا

. کامل داشتتتبر استتاه صتتفات مطابقت  یدبنبا گروه یمولکول یبر استتاه داده ها های ریحانژنوتیپ یبندذکر استتت که گروه

کاهش را داشتند به عنوان  نیکمتر اینشان دادند  شیافزاتنش  طیصفات در شرا نیا یبرا نکهیبا توجه به ا اهیابلق و س یهاپیژنوت

ستفاده از تحل یهاپیژنوت شدند. با ا س لیمتحمل در نظر گرفته  صفات  گاهیجا 12و  15گام به گام،  ونیرگر به ترتیب در مرتبط با 

شرایط  ساهر دو  شنا شان م جیشد. نتا ییمورد مطالعه  ستند، که بر اهم یکه برخ دهدین صفات متعدد مرتبط ه شانگرها با   تیاز ن

 .کندیم دیبهبود همزمان چند صفت تأک یبرا اهیها در اصلاح گآن یاتیح

سگزاری صنعتی و فناوری از  :سپا صیلات تکمیلی  شگاه تح شرفته و علوم محیطی، دان شگاه علوم و تکنولوژی پی پژوه

  .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار یدر اجرا یمعنو یتحما و یمال یتبه خاطر حماپیشرفته، کرمان، ایران 

 

 منابع

 اهیگ یکیولوژیزیف یهایژگیو یو عملکرد اسانس و برخ زانیبر م تروژنهیکود ن ریو مقاد یتنش خشک ریتأث (1396) حمدافکاری ا

 .1047-1059((، 86)پیاپی 6)33 رانیو معطر ا ییدارو اهانیگ قاتیتحق (.Ocimum basilicum L) حانیر ییدارو

 کیولوژیزیصفات ف یاسانس و برخ زانیبر رشد م یتنش کم آب ریتأث یبررس( 1399)حسن  وندیموم ،بهمن یزاهد، هیسم یمیکر

 .201-213(، 2)27 یاهیگ دیتول یهاپژوهش. (.Ocimum basilicum L) حانیچهار رقم ر
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