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RAPDبررسی روابط ژنتیکی ارقام کلزا با استفاده از نشانگرهاي 

2یمهراباشرف علیو1يصفرسارا 

چکیده
تنوع ین لزوم بررسیاین گیاه شده است. بنابرامحدودیکیمحدود و اصلاح متمرکز کلزا، منجر به اساس ژنتییایمنطقه جغراف

45یکیق حاضر تنوع ژنتیرسد. در تحقیبه نظر ميضروریکین خزانه ژنتیظ ادر ارقام مختلف کلزا جهت برآورد و حفیکیژنت
ن یترکیس و روش نزدیب عدم تشابه دایه کلاستر با ضریشد. تجزیبررسRAPDنشانگر 12پ کلزا با استفاده از یژنوت

) PICاطلاعات (یشاخص چند شکلبود. 662/0ها پیم نمود. تنوع کل ژنوتیها را به هفت دسته اصلی تقس) ژنوتیپNJه (یهمسا
هر نشانگر يآلل برا66/5ن یانگیبا م68ر شده برابر یتکثيهابدست آمد. تعداد کل آلل346/0ن یانگیو با م483/0تا 158/0از 

نگر باند منحصر به فرد در نشا1ن نشانگرها توانستند یبود. اصددرصدها براي همه نشانگرها سم ژنوتیپیمورفیبود. درصد پل
Oligo Hyolaپ یژنوتيبرا213 ارزش در مورد این نشانگر براي مطالعات بعدي باشد. اي با نکتهدتواننشان دهند. این می420

منبعی براي تواندیمهاي مورد مطالعه، بر پایه نشانگرهاي این تحقیق رسد بررسی و توجه به تنوع ژنتیکی ژنوتیپبنظر می
ا براي دستیابی به اهدافی چون هتروزیس بیشتر در تولید هیبرید باشد.تحقیقات بعدي در اصلاح کلز

RAPD، کلزا، یکی: تنوع ژنتيدیهاي کلواژه

مقدمه
دارد. ین روغن نباتیا مقام دوم را در تأمیکلزا بعد از سو

را در جهان یدرصد کل روغن نبات7/14که حدود يبه طور
ر یاخيهار سال). د5(قدمی،به خود اختصاص داده است

است. کشت و توسعۀ کلزا در کشور مورد توجه قرار گرفته
ییط آب و هوایآن با شرايخاص کلزا و سازگاريهایژگیو

اه به ین گیاکثر نقاط کشور سبب شده است که توسعه کشت ا
به واردات روغن یاز وابستگییجهت رهايدیعنوان نقطه ام

کلزا، ارزش يتقاضا براشیل افزاید. از دلایکشور به شمار آ
سه با ید در مقاین تولیینه پایروغن آن و هزيبالاياهیتغذ
). لذا توجه به 8(پور خواجه،استیاهیگيهار روغنیسا

پلاسم و ژنتیک این گیاه به منظور شناسایی ارقام برتر ژرم
هاي اصلاحی و افزایش ژنتیکی جهت کمک به برنامه

،رسدیمح کشور مفید به نظر سازگاري و عملکرد آن در سط
Triticumز مانند گندم (ی). کلزا ن5قدمی ( aestivum از (

ون یزاسیدیپلوئیدنبال شده توسط پليخودون خودبهیداسیبریه
T. aestivumسه با یهرحال، در مقاهسرچشمه گرفته است. ب

از یکیBrassica napusگر، یدیزراعيهاشتر گونهیو ب
ش به ید است که احتمالاً فقط چند قرن پیجدنسبتاً يهاگونه

ا، ین آسیوجود آمده است. ممکن است مسافرت بازرگانان ب
ا به منطقه یو آسیشرقيرا از اروپاB. rapaقا، یاروپا و آفر

طرف هز بینB. oleraceaترانه منتقل کرده و احتمالاً یمد
منجر بهيخودون خودبهیداسیبرین هیمشرق آورده شده و اول

ن سطح یی). تع12شده است، مین و حسن (B. napusجاد یا
ها، آنیشاوندان وحشیو خویاهیگيهاگونهیکیتنوع ژنت

يدارایز ارقام زراعیآمتیدر اصلاح موفقینقش اساس
يهاو متحمل به تنشیستیزيهادار به تنشیمقاومت پا

اصله معمولاً با محاسبه فیکیکند. تنوع ژنتیفا می، ایرزیستیغ

ا یها که دلالت بر تفاوتیکیا شباهت ژنتییکیژنت
حاصل يهادارد، بر اساس دادهیکیدر سطح ژنتییهاشباهت
یستیزيهامولکولیا بررسیصفات مختلف یابیاز ارز
نشأت یعیاز تکامل طبیکیشود. در واقع تنوع ژنتیده میسنج

است یکیولوژیبيهانظاميدارین جزء در پایترگرفته و مهم
،کندین میت را تضمیجمعيدراز مدت و بقايو سازگار

).6(یاضیقره
، امکانات DNAينشانگرهاينه تکنولوژیشرفت در زمیپ

اهان فراهم یو اصلاح گیکیه ژنتیتجزيبرايدیجد
، DNAن نکته که قسمت اعظم یاست. با توجه به انموده

یل نواحها شاماز گونهياریدرصد در بس90د در حدود یشا
ا یییایمیوشیه بر تنوع بیباشد، با تکیر کد شونده میغ

از تنوع که مربوط به يفقط قسمت محدودیکیمورفولوژ
شود. تنوع در یمیژنوم است، بررسکدکنندهینواح

باشد و ین ژنیبیرکدکننده ژنوم، خواه در نواحیغيهاقسمت
یعیطبنش یها، احتمالاً کمتر تحت فشار گزنترونیا در ای

ژنوم ین نواحیچندشکل در ايهاگاهین تعداد جایاست، بنابرا
يهاروش).14اد خواهد بود، نقوي و همکاران (یزالعادهفوق

ر وابسته یشان و غيبر نشانگر به خاطر سازگاریاصلاحی مبتن
ییها، روشيو مراحل رشدیطیمحيبودن به پارامترها
. )2(بورنت و همکاران،هستندیمناسبيهاقدرتمند و انتخاب

از ياریبسيبازیتوالیاهان زراعیشتر گیبيمتأسفانه برا
که بتواند از ین روشیست. بنابراینقاط ژنوم فعلاً در دسترس ن

ازمند ید اما نیمراز بهره جویپليارهیواکنش زنجيایمزا
مورد نظر نباشد، DNAيبازیه در مورد توالیاطلاعات اول

چند شکل DNAامز و همکارانش نام یلیباشد. ویميضرور
ن روش به یدند. این روش برگزیايرا برایر شده تصادفیتکث
ژه در ینه کم، در موجودات مختلف به ویل سهولت و هزیدل

)safari_6564@yahoo.comول و(نویسنده مس، دانشگاه ایلام،وي دکنريدانشج-1
لامیدانشگاه ا، اریدانش-2

23/4/94: تاریخ پذیرش27/7/93تاریخ دریافت:

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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از ) 6(یاضی قره،ردیگیاهان به وفور مورد استفاده قرار میگ
د یت، تولین جنسیی، تعRAPDينشانگرهايکاربردها
ه یناشناخته، تجزيهاژنوميبراPCRیصاختصايآغازگرها

روند تکامل یمختلف، بررسیستیزيهانمونهیل کمیو تحل
پلاسمل ژرمیه و تحلیموجودات و همچنین تجزيبندو رده

با توجه به موارد ذکر شده در ،)9(همکارانو کیانی، باشدمی
ت یفیش کیدر بهبود و افزایکیت تنوع ژنتیخصوص اهم

بر یاصلاحيهاش روزافزون برنامهیتوجه به افزااهان و بایگ
ق و ی، تحقیوحشيهاگونهيسازیو اهلیاهان زراعیگيرو

ش و یز روز به روز در حال افزاین خصوص نیمطالعه در ا
نه صورت ین زمیدر اياریقات بسیباشد و تحقیشرفت میپ

ی) با بررس4و همکاران (فاضلیاست که از آن جمله،گرفته
.Bمختلف يهاپین ژنوتیبیکیژنتتنوع napus با استفاده از

ي، گزارش دادند که این نشانگرها داراRAPDينشانگرها
شده یبررسيهاپیبوده و ژنوتییل نسبتاً بالایپتانس

هدایتی م شدند. یه کلاستر به پنج گروه تقسیبر اساس تجز
رقام ) با بررسی تنوع ژنتیکی ا7مرزونی و سمیع زاده لاهیچی (

هاي زمستانه کلزا با استفاده از نشانگرهاي مولکولی و لاین
RAPD وSSRهاي حاصل از این دو نشانگر، با ترکیب داده

مرجانویکو گروه قرار دادند. 5ژنوتیپ مورد بررسی را در 20
یکیتنوع ژنتیو مولکولیپیفنوتیابی) با ارز11همکاران (

يوگرام بدست آمده براکلزا گزارش دادند، دندريهاپیژنوت
هر دو مورد به ي، براRAPDج یو نتایوشیمیاییمورفوبصفات 

شان ییایها را بر اساس منشاء جغرافپیژنوتیمقدار جزئ
تنوع یابیز با ارزی) ن15نمود. شنگ وو و همکاران (يبندگروه

ن و اروپا با استفاده از یچB. napusپلاسم ژرمیکیژنت
ن یبیقابل توجهیکیع تنوع ژنت، وقوRAPDينشانگرها
محجوب و را گزارش دادند. ییو اروپاینیچيهااکسشن

ژنوتیپ از 36) نیز با ارزیابی روابط ژنتیکی بین 10همکاران (
ISSRاستفاده از نشانگر مولکولی هاي کلزا باگونه

هاي مورد بررسی را به سه گروه تفکیک نمودند. ژنوتیپ
در یکیتنوع ژنتی) در بررس13(همچنین مقدم و همکاران 
زماهواره، گزارش یو رRAPDيارقام کلزا توسط نشانگرها

ج دو نشانگر، ارقام یب نتایدادند که دندروگرام حاصل از ترک
ق یتحقدرم کرد.یزه و بهاره را در دو گروه جداگانه تقسییپا

ارقام یکیتنوع ژنتی) در بررس1و همکاران (اصغرييگرید
، یمولکوليو نشانگرهایکیتفاده از صفات مورفولوژکلزا با اس

ن ارقام مورد نظر در همه صفات مورد یبيداریمعنيهاتفاوت
) UPGMAه کلاستر (یمطالعه، نشان دادند. استفاده از تجز

ق نشان داد که ین تحقیج ایارقام را در سه گروه قرار داد. نتا
ن که یتوجه به ابا .ن ارقام وجود داردیدرون و بییتنوع بالا
در انواع یکیتنوع ژنتیبررسيبرایمولکولينشانگرها

.Bپلاسماز ژرمیمختلف napusمین ،استد شناخته شدهیمف
یمولکوليق حاضر نیز از نشانگرهایدر تحق.)12(و حسن
RAPDرقم کلزا استفاده شد45یکیوع ژنتتنیجهت بررس.

هامواد و روش
)، از 1جدول پ مختلف کلزا (یژنوت45ق ین تحقیدر ا

30تا 20زان یقات و اصلاح بذر کرج تهیه و به میمرکز تحق
کوچک در گلخانه کشت و يهاپ در گلدانیبذر از هر ژنوت

يهاپیقرار گرفت. پس از کشت بذور ژنوتیمورد بررس
یتا سه برگ2روز در مرحله 14تا 10مختلف، بعد از 

DNAنمونه برگی به روش يCTAB3(استخراج شد( .
ژل يق الکتروفورز بر روینیز از طرDNAيهات نمونهیفیک

ت یفین کیین شد. بعد از تعییدرصد تع8/0آگارز با غلظت 
DNAت خوب یفیباکيهااستخراج شده، تنها نمونهيها

)، 3جدول (RAPDنشانگر 12با PCRر یتکثيانتخاب و برا
هاي مورد تحقیق بودند، استفاده یپکه قادر به تکثیر ژنوم ژنوت

براي هر و مخلوط واکنشLµ20واکنش شد. حجم نهایی 
آغازگر PCR)X1،(Lµ1بافر Lµ2نمونه شامل،

)CinaGene ،(Lµ53/0 مخلوطdNTP)mM1 ،(Lµ
8/1MgCl2)mM20،(U2میآنزTaqیمرازپل
)Armin Shegarph ( وLµ2DNAبود. واکنش یژنوم

PCRاده از دستگاه ترموسایکلر (با استفBiorad C1000TM (
).2جدول اجرا شد (

، درصد5/1توسط الکتروفورز ژل آگارز PCRمحصولات 
ساعت جداسازي شده و باندهاي 3مدت هبV90تحت ولتاژ 

آمیزي و توسط تکثیر شده با محلول اتیدیوم بروماید رنگ
.دستگاه مستندسازي ژل تصویربرداري شد
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قیهاي مورد استفاده در تحقمشخصات ژنوتیپ- 1جدول 
Table1. Information of used genotypes

ژنوتیپمنشأيپ رشدیتژنوتیپنام ردیف
1Kristianaکانادابهاره
2Dankeldایاسترالزهییپا
3Shiraleeایاسترالرهبها
4Kimberlyایاسترالبهاره
5Hyola308ایاسترالزهییپا
6Hyola401ایاسترالزهییپا
7Hyola420ایاسترالزهییپا
8Licordآلمانزهییپا
9Sarigolآلمانبهاره
10RGSآلمانبهاره
11SLM046آلمانزهییپا
12Eboniteآلمانزهییپا
13RGS003لمانآبهاره
14Talayeآلمانزهییپا
15PFآلمانبهاره
16Dexterآلمانزهییپا
17Vectraآلمانزهییپا
18Irisآلمانبهاره
19Nkbilbaoفرانسهزهییپا
20Nkoctansفرانسهزهییپا
21Okapiفرانسهزهییپا
22Nkkarabiaفرانسهزهییپا
23NKAVIatorفرانسهزهییپا
24Chmplainفرانسهزهییپا
25Savannahفرانسهزهییپا
26Adrianaفرانسهزهییپا
27RNX361فرانسهزهییپا
28Bilbaoفرانسهزهییپا
29Karunفرانسهزهییپا
30Cooperفرانسهزهییپا
31Olproفرانسهزهییپا
32Elvisفرانسهزهییپا
33Goliathدانماركبهاره
34Modenaدانماركزهییپا
35VDH8003هلندزهییپا
36Paradهلندزهییپا
37Operaسوئدزهییپا
38Zarfamرانیازهییپا
39Karaj1رانیازهییپا
40Electناشناختهناشناخته
41Magnetناشناختهناشناخته
42Herosناشناختهناشناخته
43Madrigalناشناختهناشناخته
44Eliteناشناختهناشناخته
45Karolaناشناختهناشناخته

PCRه داده شده به دستگاه برنام- 2دول ج
Table 2. Given program of PCR reaction

زمان)Cº(دماعمل انجام شدهواکنشمرحله
قهیدق944یژنومDNAيسازواسرشته1
هیثان9230یژنومDNAيسازواسرشته2
قهیدقTm4-5اتصال آغازگر به رشته الگو3
قهیدق725دیگسترش رشته جد4
-- -- 2- 4چرخه تکرار مراحل 55
هیثان9240یژنومDNAيسازواسرشته6
قهیدقTm1اتصال آغازگر به رشته الگو7
قهیدق722دیگسترش رشته جد8
-- -- 6- 8چرخه تکرار مراحل 933
قهیدق725ییگسترش نها10
قهیدق410يمرحله نگهدار11
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س یل مـاتر یها، در ابتـدا بـراي تشـک   هبه منظور تجزیه داد
هـا بـا اسـتفاده از هـر     پیر ژنوتیحاصل از تکثيفاصله، باندها

وجـود بانـد و   يک بـرا یه با اعداد یاوليهاآغازگر بعنوان داده
ن اطلاعـات  ی ـعدم وجود باند تشکیل شد و سپس ايصفر برا

DARwinيافزارهـا با اسـتفاده از نـرم   5.0 ،MEGA و3.1
XLSTATنشـانگرها بـه   يقرار گرفت. سودمندیبررسوردم

يهـا شـود و بـا شـاخص   یهـا مربـوط م ـ  آلـل یتعداد و فراوان
اطلاعـات چنـد شـکل، احتمـال     ياز جملـه، محتـوا  يمتعـدد 

شود. در ایـن  یک هر نشانگر محاسبه میو قدرت تفکیکسانی
و PPB2، PIC١هـاي  تحقیق براي بررسی این مورد، شـاخص 

هـر نشـانگر بدسـت آمـد     بـراي شـده یـر هـاي تکث تعداد آلـل 
).3(جدول 

): شاخص محتواي چند شکلی اطلاعات:1معادله (
PIC Value=1-ΣPij2

Pij : فراوانی آللiدر نشانگر امjام

نتایج و بحث
بکار گرفته شده در يستم نشانگریسییکارایبررسيبرا

مله بدست آمده از جیکیتنوع ژنتيق، از پارامترهاین تحقیا
زان کل تنوع بدست ی)، مPICاطلاعات (یشاخص چند شکل

ر شده توسط هر نشانگر و درصد یتکثيآمده، تعداد کل باندها
) و تحلیل دندروگرام بدست آمده PPBسم باندها (یمورفیپل

ر شد. یآغازگرها تکثيآلل برا68در مجموع استفاده شد. 

هر نشانگر بود.براي66/5ن یانگیبا م11تا 3ها از تعداد آلل
Oligoدر بین آغازگرها، نشانگر  آلل و سپس 8با 342

Oligoهاينشانگر Oligoو 348 آلل، بیشترین 7با 341
).3تعداد آلل تولید شده را داشتند (جدول 

(نشانگر 158/0) از PICاطلاعات چند شکل (يمحتوا
Oligo Oligoنشانگر (483/0) تا 349 ن یانگی) با م348

).3بدست آمد (جدول 346/0
تر در مورد فواصل ژنتیکی براي داشتن دیدگاه بهتر و کامل

بین ارقام و همچنین براي مشاهده این فواصل بصورت چند 
پ مختلف با استفاده از یژنوت45ن یپلات بيبعدي، نمودار با

اول و یبر اساس دو مؤلفه اصلیاصليهاه به مؤلفهیتجز
س عدم تشابه، با استفاده از برنامه یماتريدوم برا

DARwin5.0زان ین اطلاعات میم شد. با استفاده از ایترس
مختلف يهاپیژنوم ژنوتيمختلف بر رويپراکنش نشانگرها

). بر اساس نمودار بدست آمده سهم 1(شکل شدیکلزا بررس
و 03/11و 55/15ب برابر با یاول به ترتیدو مؤلفه اصل

دهد که دو درصد شد. این نشان می56/26ا مجموعاً برابر ب
مؤلفه اول براي تمام نشانگرهاي بکار رفته، سهم کمی از 

توان نتیجه گرفت که ن مییگیرند، بنابرااطلاعات را در بر می
کروموزوم 19احتمالاً در سطح ژنوم کلزا و نشانگرهااین 

توانند سطح وسیعی از مختلف آن پراکنش خوبی دارند و می
.را پوشش دهندآن

و متغیرهاي محاسبه شدهRAPDمشخصات آغازگرهاي - 3جدول 
Table 3. The information of RAPD markers and calculated variables

نام ردیف
دماي توالی پرایمرپرایمر

)Cº(اتصال
تعداد
PICPPB(bp)اندازه قطعات تکثیريآلل

1Oligo 42TTAACCCGGC3221100-700271/0100
2Oligo 338CTGTGGCGGT3461200-250378/0100
3Oligo 339CTCACTTGGG3261500-400225/0100
4Oligo 340GAGAGGCACC3461700-300348/0100
5Oligo 341CTGGGGCCGT3671500-400400/0100
6Oligo 342GAGATCCCTC3281000-250406/0100
7Oligo 343TGTTAGGCTC306800-250429/0100
8Oligo 345GCGTGACCCG366800-290382/0100
9Oligo 347TTGCTTGGCG3251000-400463/0100
10Oligo 348CACGGCTGCG3671000-200483/0100
11Oligo 349GGAGCCCCCT3661000-250158/0100
12Oligo 213CAGCGAACTA303900-200211/0100

این مطلب نیز کارامدي و کارایی نشانگرهاي مورد استفاده 
يهاپین ژنوتیزان شباهت بیمیبررسيشود. برارا یادآور می

ن یترکیآنها، با استفاده از روش نزديبندمختلف و گروه
س، دندروگرام یب عدم تشابه دای) و ضرNJه (یهمسا

). 2شکل م شد (یترسMEGAمختلف در برنامه يهاپیژنوت
ها به پیج حاصل از دندروگرام بدست آمده، ژنوتیطبق نتا

ها در پین تعداد ژنوتیشتریم شدند. بیتقسیهفت گروه اصل
ز هر کدام با ینVو IIIپ) قرار گرفت. گروه یژنوتI)33گروه 

دادند. دو يها را در خود جاپین تعداد ژنوتیپ، کمتریژنوت1
نیز در دو گروه مختلف قرار گرفتند. در مورد یرانیپ ایژنوت

هاي قرار وان چنین تفسیر کرد که ژنوتیپتاین نتایج می

هاي گرفته در هر گروه داراي تشابهات ژنومی بیشتر و ژنوتیپ
ژنتیکی اختلافات بیشترهاي دورتر دارايقرار گرفته در گروه

هاي بعدي توان در بررسی و برنامههستند. این اطلاعات را می
اصلاح کلزا مورد توجه قرار داد.

توان چنین برداشت کرد که بر اساس نتایج بدست آمده می
نشانگر بکار رفته در این تحقیق داراي قابلیت خوبی براي 12

باشند.هاي مورد بررسی میشناسایی تنوع موجود در ژنوتیپ
هاي دست آمده براي ژنوتیپهصد بمورفیسم صد دردرصد پلی

تحت مطالعه با تمام نشانگرها نیز مبین همین مطلب است. در 
در PICاطلاعات چند شکل ين محتوایانگیاین مطالعه م

آمد دستبه483/0تا 158/0، از RAPDينشانگرها
1- Polymorphism Information Content 2- Percentage of Polymorphic Bands
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ها داراي توان نتیجه گرفت این ژنوتیپ). پس می3(جدول 
هاي بیشتر و به منظور نوع قابل قبولی براي بررسیت

هاي اصلاحی کلزا براي رفع معایب و بکارگیري در برنامه
گیري از هتروزیس بیشتر و نواقص موجود و همچنین بهره

و Yuتر در تولید هیبرید هستند. در این خصوص سریع
هاي کلزا )، در تحقیقی فواصل ژنتیکی بین لاین16همکاران (

ها و ها، پروتئینر اساس صفات مورفولوژیکی، آیزوزایمرا ب
ینی عملکرد و هتروزیس ببه منظور پیشDNAنشانگرهاي 

هیبریدها مورد استفاده قرار دادند. مطابق با نتایج آنها فواصل 
833/0تا 455/0ها بر اساس صفات مورفولوژیکی از بین لاین

553/0تا 309/0، براي صفات مولکولی از 678/0با میانگین 
محاسبه شد.297/0با میانگین 

يبر روRAPDحاصل از نشانگر يهادادهپ مختلف کلزا با استفاده از یژنوت45یاصليهامؤلفهه به یحاصل از تجزپلاتيبانمودار -1شکل 
.اول و دومیدومؤلفه اصل

Figure 1. Biplot diagram of principal components analysis of 45 Rapeseed genotypes using RAPD markers data on
first and second principal components

ن ین فاصله بیس، کمتریب عدم تشابه دایبر اساس ضرا
Shiraleeران) و یزه و با منشاء ایی(پاZarfamيهاپیژنوت

بدست آمد. این 115/0ا)، برابر با ی(بهاره و با منشاء استرال
در والدین مورد تلاقی احتمالاًاین علت باشد که به تواندمی

اولیه براي تولید این ارقام داراي منشاء یکسانهیبریداسیون 
ک بود که فاصله دو به دو یز برابر با ین فاصله نیشتریب. اندبوده

ن مقدار شد. این یها برابر با همپیاز ژنوتيادین تعداد زیب
ده هر نشانگر براي یک دهد که باندهاي تکثیر شنشان می

ژنوتیپ در ژنوتیپ دیگر وجود نداشته و بالعکس، که خود 
هاي ناشی از تنوع صد در صدي بین نشانگرها در بین ژنوتیپ

اي از پراکنش تواند نشانهمورد استفاده است. همچنین می
ن یانگیخوب نشانگرهاي مختلف در سطح ژنوم کلزا باشد. م

شد. لذا 662/0ز برابر با ینن نشانگرهایفاصله حاصل از ا
هاي با فاصله ژنتیکی بیشتر را در صورت توان ژنوتیپمی

هاي داشتن صفات مطلوب به عنوان والد در برنامه
توان گیري مورد استفاده قرار داد. براي این منظور میدورگ

هاي داراي فاصله ژنتیکی بیشتر توجه بیشتري را روي ژنوتیپ
هاي دور هایی که در گروهود ژنوتیپشمعطوف کرد. تصور می

.باشنداند، براي این منظور مناسب میازهم قرار گرفته
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سیس عدم تشابه دایو ماترNJپ مختلف کلزا با استفاده از روش یژنوت45شده در یرتکثRAPDآلل68دندروگرام حاصل از -2شکل 
Figure 2. Dendrogram of RAPD amplified 68 alleles in 45 Rapeseed genotypes using NJ and dice dissimilarity matrix

هاي بدست آمده در این مطالعه با توجه به شاخص
یک ابزار سریع، قدرتمند و RAPDمشخص شد که روش 

مؤثر است که نیاز به اطلاعات و کار اولیه اندکی دارد. پیشنهاد 
هاي نهگواین تکنیک در ارزیابی و شناسایی گردد ازمی

توان با وحشی براسیکا در ایران استفاده شود. همچنین می

دست آمده از این تحقیق با مطالعات هترکیب و مقایسه نتایج ب
قبلی در خصوص بررسی تنوع این ارقام بر اساس صفات 
مورفولوژیک به اطلاعات ارزشمندي براي کمک به اصلاح 

.ارقام کلزا در ایران دست یافت
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Genetic Relationships of Rapeseed Cultivars Revealed by RAPD Markers

Sara Safari1 and Ali-Ashraf Mehrabi2

Absract
Limited geographic area and focused modification of rapeseed during of its breeding cases

have been led to the limited genetic basis. So, the evaluation of genetic diversity in modern
cultivars of canola to estimating and maintain of genetic resources is essential. In this study, the
genetic diversity of 45 genotypes of rapeseed was investigated using 12 RAPD markers .Cluster
analysis by Dice coefficient and non-nearest neighbor method (NJ) divided genotypes into
seven main groups. The total variation was 0.662. Polymorphism information index (PIC) was
from 0.158 to 0.483 and mean of 0.346. The total number of alleles amplified was 68 with
average of 5.66 alleles per marker. The percentage of polymorphism for all markers was one
hundred percent. These markers could represent a unique band for Oligo 213 primer in Hyola
420 genotype. It seems that more attention to genetic diversity of studied genotypes, based on
primers used can use as a source for further research in modification of rapeseed to achieve
goals such as more heterosis in hybrids.
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