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ارقاموهالاینژنتیکیتنوعبررسی
Brassica napus)کلزازمستانه L.)مولکولیهايگرنشانازاستفادهباRAPDوSSR

2لاهیجیزادهسمیعالهحبیبو1مرزونیهدایتیحسن

چکیده
SSRآغازگر8وRAPDآغازگر15اززمستانهکلزايژنوتیپ20بینژنتیکیارتباطتعیینوژنتیکیتنوعارزیابیمنظوربه

RAPDگرنشانازOligo-670آغازگر. بودندشکلچندآنباند154کهشدحاصلباند164استفادهموردآغازگر23از. شداستفاده

آغازگرهايبرايPICمیزانوشانونشاخصنی،ژنیتنوعمعیارهايبودنبالا. داشتراشکلچندباندتعدادینبیشترباند16با
Na12-B02،Ni4-B03،OL10-G04،Oligo-543وOligo-670ایندرتنوع ژنتیکیارزیابیدر هاآغازگراینبالايکاراییدهندهنشان

SSR،20وRAPDهايگرنشانهايدادهترکیبازاستفادهباUPGMAروشبهايخوشهتجزیهازحاصلنتایج. باشدمیتحقیق
خطیروشبهتشخیصتابعتجزیه. بودژنوتیپ2و2،7،5،4شاملترتیببههاگروهداد،قرارگروه5دررامطالعهموردژنوتیپ

.درصد جداسازي کرد70ها را با دقت ژنوتیپUPGMAنشان داد که روش فیشر

تشخیصتابعتجزیهاي،خوشهتجزیهمولکولی،هايگرنشانزمستانه،کلزايژنتیکی،تنوع: کلیديهايواژه

مقدمه
جهاندرروغنیگیاهانترینمهمازیکیکلزا

براياست کهگیاهیروغنمنابععنوانبهکهباشد،می
استفادهمورددامخوراكپروتئینتأمینوغذاییصنایع

برايکلیديگیاهیکامروزهچنین،هم. گیردمیقرار
درنیز) سبزدیزل(بیودیزلصنعتدراولیهمادهتأمین

باتولیدوکشتطرفی،از). 22(شودمیگرفتهنظر
درپاییندمايوجودعلتبهگیاهاینبالايعملکرد

.استهمراهمحدودیتبابهاراوایلوپاییزههايکشت

وسرمابهمقاومارقامبنديگروهو شناساییبنابراین
ایندرنژادي و بهاصلاحیهايبرنامهدرهاآنازاستفاده

درموفقیت). 6(استبرخورداربالاییاهمیتازگیاه
بهزیاديارتباطزراعیهايگونهدراصلاحیهايبرنامه
مورددرآگاهیوپلاسمژرمدرژنتیکیتنوعوجود

).1(داردهاآنژنتیکیارتباطوهاژنوتیپهايویژگی
گیاهانژنتیکیتنوعارزیابیبرايمختلفیهايتکنیک

بیوشیمیاییمورفولوژیکی،صفاتگیرياندازهمانندراعیز
مولکولی،هايگرنشان. داردوجودمولکولیهايگرنشانو

دیگرهايروشبهنسبتکهزیاديمزایايدلیلبه
ونامحدودتعدادگیاه،رشدمرحلهومحیطازمستقل(

ژنتیکیتنوعتحلیلوتجزیهبرايهاآنازدارند،) غیره
هايگرنشاناخیر،هايسالدر. )25(شود میاستفاده
ژنومساختارازيبیشترآگاهیاساسبرزیاديمولکولی

ازاستفادهدرتوجهیقابلاهمیتکهاند،یافتهگسترش
شناساییواصلاحیهايکاردرمولکولیهايگرنشان

مولکولیهايگرنشانازیکی). 19(استداشتهژنوتیپ
تکثیرازناشیچندشکلی،ژنتیکیتنوعزمینهدرپرکاربرد
RAPDگرنشان). 31(باشدمیDNA (RAPD)تصادفی

برايمناسبیابزاربودنسریعگی کار با آن وسادبه دلیل 
پلاسمژرممیاندرتنوعالگويوژنتیکیروابطارزیابی

توالییاریزماهوارههايگرنشان).16،23(باشدمیکلزا
برمبتنیهايتکنیکازدیگریکی)SSR(سادهتکراري
PCRتکرارپذیري،يبارزهمماهیتبه دلیل کهباشدمی
درآنبودنصرفهبهمقرونوگرنشان، قوي بودن خوب

استگرفتهقرارتوجهموردهاگرنشاندیگربامقایسه
وهاژنشناساییبرايمعمولطوربهگرنشاناین). 15(

رغمبهاماگیرد،میقراراستفادهموردژنتیکیتنوعارزیابی
دسترسدرSSRآغازگرهايتعداد،گرنشانایناهمیت

کهدهدمینشاننتایج). 13(استمحدودکلزاگیاهبراي
موردهابنديگروهوگريغربالبرايتواندمیSSRگرنشان

). 32(گیردقراراستفاده
ازتعداديکهدادندنشان) 12(همکارانوچارترز

ها را بر اساس ژنوتیپندهستقادرریزماهوارههايگرنشان
مقدار بالاي گلوکوزینولات و عادت رشدي بهاره و زمستانه،

اس ـر اسـبچنینهمنولات وـوزیـلوکـن گـاییـمقدار پ
) 26(همکارانوکیو. ق جغرافیایی از هم جدا کنندـناطـم

)h.hedayati66@yahoo.com: نویسنده مسوول(دانشگاه گیلان، ،دانشجوي کارشناسی ارشد-1
دانشیار، دانشگاه گیلان-2
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نشان کلزاخالصهايلاینمیانژنتیکیتنوعارزیابیاب
اساسبرها قادر به جداسازي لاینSSRگرنشاندادند که

ترینمهمازیکیپوستهرنگواستدانهپوستهرنگ
.Bکیفیتبهبوداصلاحبرايصفات napusاست.

اساسبرايخوشهتجزیهکهدادندنشانمطالعات
تواندمیRAPDهايگرنشانازحاصلهايداده

کندجداهمازرازمستانهوبهارهکلزايهايژنوتیپ
درراژنتیکیتنوع) 21(همکارانوما). 11،23،31(

ژاپن،چین،ازاستحصالیکلزايرقم50ازايمجموعه
موردRAPDهايگرنشانازاستفادهبارااروپاوکاناداکره،

بهتجزیهوايخوشهتجزیه. دادندقرارتحلیلوتجزیه
دستبهشکلچندباند181اساسبراصلیهايمؤلفه
یکدرراژاپنیهاياکثرگونهتصادفی،آغازگر21ازآمده
زمینهبهتوجهباچینیوژاپنیهايرقم. دادقرارگروه

میاندر. شدندجداییاروپاژنوتیپازمشابهژنتیکی
جداهمازبهارهارقاماززمستانهارقامی،اروپایهايژنوتیپ

بینروابطوژنتیکیتنوع) 17(همکارانوهو. شدند
چک،چین،ازکلزارقمی50مجموعهیکدرراپلاسمژرم

هايگرنشانازاستفادهباانگلستانوفرانسهآلمان،
RAPDاستفادهباايخوشهتجزیه. دادندقرارمطالعهمورد

گروهسهبهراهاگونهشکل،چندتصادفیآغازگر10از
وچینیگروهازمخلوطیواروپاییچینی،گروهشامل

بنديگروهتحلیلوتجزیهنتیجه. نمودجداسازياروپایی
شناختهاطلاعاتبامطابقايخوشهتجزیهاساسبرارقام
با) 23(همکارانومقدم. بودارقامجغرافیاییمنشأوشده

SSR،32آغازگرجفتدهوRAPDآغازگر 38ازده استفا
شکلچندباند250کهدادندقراربررسیموردراکلزارقم

. آمددستبهSSRگرنشانبرايآلل143وRAPDبراي
روشباهادادهاینازحاصلايخوشهتجزیه
جدابهارهارقامازرازمستانهارقامها،همسایهتریننزدیک

وبهارهارقامژنتیکیزمینهدرتفاوتدهندهنشانکهکرد،
ازاستفادهتحقیقاینازهدف. استکلزازمستانه

سرمابهمقاومتباپیوستهRAPDوSSRهايگرنشان
وکلزازمستانهرقم20بینژنتیکیتنوعمطالعهبراي

.استهاگرنشاناینکاراییتعیین

هاروشومواد
زمستانهژنوتیپ20شاملتحقیقایندرگیاهیمواد

تحقیقاتمؤسسهازکه ) 1جدول(کلزا) سرمابهمقاوم(
درژنوتیپهرهايبذر. تهیه شدکرجبذرونهال
باگلخانه،درسپسشده،کشتپلاستیکیيهاآنگلد

درجه20دمايو) شب/روز(ساعت14/10روشناییدوره
بهشبدرگرادسانتیدرجه12- 15وروزدرگرادسانتی
.شدندنگهداريهفته4مدت

هاي مورد مطالعه کلزااسامی ژنوتیپ-1جدول 
نام ژنوتیپردیفنام ژنوتیپردیفنام ژنوتیپردیفژنوتیپنامردیف

1Eldo6Olpop11Nk.karabik16Nk.Oktans

2Licord7Okapi12Cooper17ES.Betty

3SLM-0468Lilian13Zarfam18Billy

4Adriana9Na.Aviator14Lioness19Tassillo

5Savannah10Karun15RNX20GKH.Olivia

DNAاستخراج

مرحلهبههابوتهکهزمانی،DNAاستخراجمنظوربه
برگینمونهگیاههرجوانهايبرگاز،رسیدندبرگی8-6

مراحلانجامتاوقراردادهمایعازتدربلافاصلهبرداشته،
ازDNAاستخراججهت. شدندمنتقل-80فریزربهبعدي
وکمیتتعیینبراي). 28(شد استفادهCTABروش

ودرصدیکآگارزژلازشده،استخراجDNAکیفیت
Eppendorf Biophotometra)تومترواسپکتروفدستگاه

Plus)غلظتتعیینازپسوشداستفادهDNAها،نمونه
.شدتعدیلنانوگرم50بهغلظت،PCRانجامجهت

ژنتیکیارزیابی
آغازگر15وSSRآغازگرجفت8ازتحقیقایندر

RAPDبراي) 5،7(همکارانواصغريتوسطشدهمطالعه

واکنش. استشدهاستفادهزمستانهارقامبینتنوعارزیابی
10کلیحجمباSSRگرنشانبرايپلیمرازايزنجیره

مولارمیلی3الگو،DNAنانوگرم50شاملمیکرولیتر
MgCl2،مولارمیلییکdNTP،4/0هربرايمیکرومولار
برنامه. شدانجامx1بافروTaqآنزیمواحدیکآغازگر،
دقیقه3صورتبهپلیمرازايزنجیرهواکنشدرحرارتی

35،گراددرجه سانتی94دمايدراولیهسازيواسرشته
94دمايدرسازيواسرشتهدقیقهیکصورتهبچرخه

دمايدرآغازگراتصالمرحلهدقیقهیک،گراددرجه سانتی
TM)65-55دربسطمرحلهدقیقه2،)گراددرجه سانتی

درانتهاییبسطدقیقه5وگراد درجه سانتی72دماي
آگارزژلباPCRمحصول. بودگراد درجه سانتی72دماي

.شدآشکارسازيبرومایداتیدیومآمیزيرنگباودرصد3
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باRAPDگرنشانبرايپلیمرازايزنجیرهواکنش
2الگو،DNAنانوگرم50شاملمیکرولیتر15کلیحجم
میکرومولارdNTP،3/0مولارمیلیMgCl2،2/0مولارمیلی
. شدانجامx1بافروTaqآنزیمواحدیکآغازگر،هربراي

دراولیهسازيواسرشتهدقیقه3صورتبهحرارتیبرنامه
دقیقهیکصورتهبچرخه40،گراددرجه سانتی94دماي

دقیقهیک،گراددرجه سانتی94دمايدرسازيواسرشته
هردمايبهبسته(TMدمايدرآغازگراتصالمرحله
درجه 72دمايدربسطمرحلهدقیقه2،)آغازگر
. باشدمی72دمايدرانتهاییبسطدقیقه5وگراد سانتی

آمیزيرنگباودرصد2آگارزژلباPCRمحصول
اساسبرنواريالگوي. شدآشکارسازيبرومایداتیدیوم

شدنددهینمرههانوار) صفر(وجودعدمو) یک(وجود
).1شکل(

افزارنرمازاستفادهبادندوگرامرسمتحقیقایندر
2.02eNTSYS،بهتجزیهوتشخیصتابعتجزیه

SPSS 21.0افزارنرمازاستفادهباترتیببهاصلیمختصات

شاخصونیژنیتنوعتعیینو GENSTAT 12.1و
.انجام شد1.31POPGENEافزارنرمازاستفادهباشانون
افزارنرمازاستفادهبا)1(از فرمول مؤثر هايآللتعداد
1.31POPGENEمقداروPICآغازگربراي) 2(فرمول از

RAPDآغازگربرايوSSRافزارنرمبا) 3(فرمولاز
Excelشدمحاسبه.

1 (= ی ژنی نتنوعHدر این فرمول =
.)14(باشدمی
2(= 2 (1 − ، فراوانی fiدر این رابطه که (

.)29(باشدمی) هاباند(هاي تکثیر شده آلل
3(=1 − ∑ − ∑ ∑ 2p که در

تعداد nام و jفراوانی آلل pjام، iلل آفراوانی Piاین رابطه 
.)10(ستاهآلل

وبحثنتایج
وRAPDآغازگر23ازاستفادهباپژوهشایندر

SSRبه باند144کهشدایجادباند164مجموعدر
آغازگر8توسطباند20وRAPDآغازگر15يوسیله
SSRباند154آمده،دستبهباندهايکلاز. شدایجاد
آغازگرهايبهمربوطباند134کهشدایجادشکلچند

RAPDباندهايتعدادمیانگین). 5/9میانگینطوربه(بود
انجامهايبررسیدرRAPDآغازگربرايشدهگزارش

بودمتغیر4/13تا5/2ازکلزاژنومرويشده
بعدوباند16تعدادباOligo-670آغازگر. )31،23،9،5،1(
14تعدادباOligo-536وOligo-463آغازگرهايآن،از

تعدادترینبیشباند،13باOligo-597وOligo-474، باند
تعدادینکمترباند4تعدادباOligo-535آغازگروباند
. داشتندRAPDآغازگرهايبیندرراشکل چندباند

وNa14-E11،Na12-G04،Na12-A08آغازگرهاي
B08-Na10آغازگرهايبیندرSSR،بقیهوباندسهبا

زیادباندتعداد). 2جدول(بودندباند2دارايآغازگرها
آغازگرآنبیشترژنتیکیتنوعدهندهنشانآغازگرهربراي

هاییگرنشان). 2(استمطالعهموردهايژنوتیپمیاندر
تنوعمطالعهدردارندبالاتريشکلچندباندتعدادکه

درصد). 27(هستنديبیشترکاراییدارايژنتیکی
آغازگربرايدرصد77/77ازآمدهدستبهچندشکلی

Oligo-430آغازگرهايدردرصد100تاRAPDمتغیر
بینمطالعهایندرOligo-455آغازگراما). 2جدول(بود

درکهصورتیدرنداد،نشانچندشکلیهیچزمستانهارقام
زمستانهوبهارهارقامرويبرشدهانجاممطالعات

درصدطرفیاز). 8(بوددادهنشانتوجهیقابلچندشکلی
ه بدرصدSSR،100آغازگرهايتمامیدرچندشکلی

برايتحقیقایندرچندشکلیدرصدمیانگین. آمددست
نشانکهآمده،دستبهدرصدRAPD،94هايآغازگر
.هاستژنوتیپبینتنوعوجوددهنده

.Oligo-430ژنوتیپ کلزا با استفاده از آغازگر 20حاصل از تکثیر تصادفیRAPDالگوي باندي - 1شکل 
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هاآنشکل، درصد چندشکلی و توالی هاي چندآغازگرهاي مورد استفاده، تعداد باند، تعداد باند- 2جدول 
توالیشکلیدرصد چندشکلتعداد باند چندتعداد باندگرنشاننام گرنشاننوع 

RAPD

Oligo-6086533/835′-GAG CCC GAA A -3′
Oligo-65010101005′-AGT ATG CAG C-3′
Oligo-4309777/775′-ATG CGG CAC C-3′

Oligo-543881005′-CGC TTC GGG T -3′
Oligo-528881005′-GGA TCT ATG C -3′
Oligo-463141157/785′-AGG CGG AAG C -3′

Oligo-535441005′-CCA CCA ACA G -3′
Oligo-474131161/845′-AGG CGG GAA C -3′
Oligo-536141385/925′-GCC CCT CGT C-3′

Oligo-67016161005′-CCC TTG AGA C-3′
Oligo-547771005′-TAT GAC CTG G -3′
Oligo-50511111005′-CCC TTT ACA C -3′

Oligo-59713131005′-TGG TTC CCG A -3′
Oligo-41710101005′-GAC AGG CCA A -3′
Oligo-45510-5′- AGC AAG CCG G -3′

Na12-D08221005′-ACG ACG ATT CAA CTC ATC TTC -3′F

5′-TTA ACC AAC TTC GCT TTT TG -3′R

Na14-E11331005′-TCA TCC TTC TCA CAC CAA AAT C -3′F

5′-CCT CGA AAT AGC TCC AAC CC -3′R

Na12-G04331005′-CGA ATT GAA GGA TGA GTT TGG -3′F

5′-CACATGTTTTATCATTCACAAGTCC-3′R

Na12  -A08331005′-AAC ACT TGC AAC TTC ATT TTC C -3′F

SSR5′-CAT TGG TTG GTG AAT TGA CAG -3′R

Na10-B08331005′-AGA GAA AAA CAC TTC CCG CC -3′F

5′-GTG AGC TTT GCG AAA CAC G -3′R

Na12-B02221005′-CGCGTTGTAACTCCAAGACC -3′F

5′-TTTTCTAAATCATCCACTGTATCC -3′R

OL10-G04221005′-GACAAGTTCCCTTGTAATGGC -3′F

5′- TGTAATCATCACACATTTTGGG-3′R

Ni4-B03221005′-ACTTTCTTTACATTCTAATCGC -3F

5′-GCTGTTTCTGTGGAATTGTCG -3′R

معیارهايازیکی) PIC(چندشکلیاطلاعاتمحتواي
تواندمیوشدهگرفتهنظردرمولکولیهايگرنشانمهم
هاتفاوتدادننشاندرهاگرنشانتواناییارزیابیبراي

. بود54/0تا17/0بینPICمیزان). 18(شوداستفاده
آغازگردرترتیببهSSRگرنشانازPICمیزانبالاترین

E11-Na14وG04-Na12،Na12-B02وNi4-B03به
اینبالايکاراییگربیانکهبود،37/0و54/0میزان

هايگرنشانبیناز. باشدمیهاژنوتیپتمایزدرآغازگرها
RAPDآغازگرهايOligo-417،Oligo-543،Oligo-670

ینبیشتر38/0و43/0،39/0میزانبهOligo-536و
وSSRآغازگرهايبرايPICمیانگین. دارندراPICمیزان

RAPDترینمهم3جدولدر. بود34/0و37/0ترتیببه
شدهآوردههاژنوتیپبیندرتنوعارزیابیهايشاخص

بهRAPDهاي مؤثر در بین آغازگرهايتعداد آلل. است
ین مقدار بیشتر. طور تقریبی مورد بررسی قرار گرفت

با Oligo-528و Oligo-535 ،Oligo-543مربوط به آغازگر
هاي از بین آغازگر. بود83/1و 87/1،85/1مقدار تقریبی 

SSR آغازگرهايNa12-B02 ،G04-OL10 وNi4-B03 با
میانگین تعداد . ین مقدار را داشتندبیشتر70/1مقدار 

دست آمد و از ه ب61/1هاي مؤثر در کل جمعیت آلل
دیگرمهمهايشاخصازیکی. متغیر بود87/1تا 41/1

ژنیتنوعشاخصها،ژنوتیپبیندرژنیتنوعارزیابیبراي
ینبیشترSSRهايگرنشانبیناز). 24(باشدمینی

آغازگرهايبهمربوطترتیببهنیژنیتنوعمیزان
Na12-B02،Ni4-B03،G04-OL10 وD08-Na12

بینازو36/0و 40/0، 41/0ترتیب با مقدار به
،Oligo-535،Oligo-528آغازگرهاي،RAPDهايگرنشان

Oligo-543وOligo-670و 45/0، 46/0ترتیب با مقدار به
میانگین. داشتندراژنیتنوعمقدارینبیشتر43/0

34/0ترتیب بهRAPDوSSRهايگرنشانبرايژنیتنوع
چندشکلیمیزانگربیانکههاییشاخصاز. است36/0و 
). 30(استشانونشاخصباشد،میهاژنوتیپبیندر

RAPDوSSRهايگرنشانبرايشانونشاخصمیانگین

هايآغازگر. است53/0و52/0ترتیبمورد مطالعه به
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Oligo-535،Na12-B02وNi4-B03اینمقدارینبیشتر
جمعیتیدرونژنتیکیتنوعآغازگرهااین. دارندراشاخص

ها براي اطلاعات حاصل از باند. کنندمیتوجیهبهتررا
بندي و تجزیه تابع تشخیص به ماتریسی از انجام گروه

) عدم حضور باند(و صفر ) حضور باند(اعداد شامل یک 
وتفاوتابتداهاژنوتیپبنديگروهجهت. تبدیل شدند

وجاکاردساده،تطابقروشاساسبرارقامهايمشابهت
ازاستفادهباارقامبنديگروهوگرفتهانجامدایس
دورترینوارد،واریانسحداقلمختلفهايروش

درونوبینفاصلهمتوسط،UPGMAها،همسایه
هاهمسایهتریننزدیکويهاآنمیمرکزي،کلاسترها،

روشاساسبربنديگروهشدمشخصنهایتدر. شدرسم
UPGMA63/0کوفنتیکضریبباسادهتطابقضریبو

برش،خطترسیمباوباشدمیبررسیموردروشبهترین
قرارگروه5درمطالعهموردهايژنوتیپ،61/0ناحیهدر

2و2،7،5،4شاملترتیببههاگروه). 2شکل(گرفتند
. هستندژنوتیپ

RAPDوSSRهاي گرنشانمربوط به ) PIC(شکلشاخص شانون و محتواي اطلاعات چندژنی نی، تعداد آلل مؤثر، تنوع-3جدول 
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SSR.............................................................................. ..136وRAPDمولکولی گرهاينشانازاستفادهباکلزازمستانهارقاموهالاینژنتیکیتنوعبررسی

.SSRوRAPDآغازگرهايبا استفاده ازUPGMAا ضریب تشابه ساده به روشها ببین ژنوتیپژنتیکیروابطدندروگرام- 2شکل 

برژنتیکیتنوعبیاندراصلیمختصاتبهتجزیه
آنازاستفادهباوداردزیاديکاربردکیفیصفاتاساس

ودادنشانبعديچندصورتبهراتنوعالگوهايتوانمی
فراهمراافرادبینارتباطمورددربیشتريتفسیراجازه
هايدادهطریقازژنتیکیتنوعبررسیدر). 20(کرد

درمناسبویکنواختتوزیعهاگرنشانبایدمولکولی،
حدوديتاراژنومکلبتوانندتاباشند،داشتهژنومسطح

مختلفهايبخشازگرنشاناگربنابراین. دهندپوشش
خواهدکماهآنبینهمبستگیباشد،شدهانتخابژنوم

تغییراتتوجیهبرايمؤلفهبیشتريتعدادنتیجهدروبود
بردارهرنسبیواریانسمیزان.)3(استلازمهاآنکل

بهواستکلواریانسدرمؤلفهآناهمیتدهندهنشان
اولبردار12بررسیایندر. شودمیبیاندرصدصورت

جدول(نندکتوجیهراکلواریانسازدرصد82توانستند
راکلواریانسازدرصد51/21اًمجموعاولبرداردو). 4

سهمودرصد13/11اولبردارسهمکهنمودندتوجیه
-نمونهدهندهنشاناینکهبوددرصد38/10دومبردار

.باشدمیژنومکلازهاگرنشانمطلوببرداري

اولمؤلفه12برايتجمعیدرصدوواریانسدرصد- 4جدول
سهم تجمعی واریانس توجیه شدهسهم واریانس توجیه شدهریشه مشخصهبردار
185/013/1113/11
279/038/1051/21
367/075/826/30
463/021/847/38
557/050/797/45
651/071/668/52
745/091/559/58
842/057/516/64
938/098/414/69
1034/046/46/73
1133/039/499/77
1231/006/405/82

تنوعالگوينموداراصلیمختصاتبرداردواساسبر
تنوعالگوينموداردر). 3شکل(شدرسمهاژنوتیپمیان
گروهیکدراند،شدهمتمرکزنقطهیکدرکهارقامیاکثر
بهتجزیهبا)16(نهمکاراوگریک. اندگرفتهقرار

ازدرصد17اولبرداردوکه،دادندنشاناصلیمختصات
واولبردارسهموکندمیتوجیهراشدهمشاهدهتنوعکل
.بوددرصد8/6و2/10ترتیببهدوم
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.ژنوتیپ کلزاي مورد مطالعه بر اساس اولین و دومین مؤلفه اصلی20الگوي تنوع -3شکل 

وشانونشاخصنی،ژنیتنوعهايمعیاربودنبالا
وNa12-B02،Ni4-B03آغازگرهايبرايPICمیزان

OL10-G04گرنشانازSSRآغازگرهايوOligo-543و
Oligo-670هايگرنشانازRAPDکاراییدهندهنشان

ازتوانمیوباشدمیتحقیقایندرآغازگرهااینبالاي
استفادهارقامو جداسازي بنديگروهبرايآغازگرهااین
کهدادنشاناصلیمختصاتبهتجزیهازحاصلنتایج. کرد

کلتغییراتازکمیدرصدگربیانزیاديهايمؤلفهتعداد
کروموزومیناحیهآغازگرهاایننتیجهدرباشند،می

وSSRهايگرنشانودادندقرارپوششتحترايبیشتر

RAPDپراکندهژنوممختلفهايقسمتدرمطالعهمورد
.باشندمفیدتنوعمطالعهبرايتواندمیکههستند
بندي و جداسازي براي گروهشدهانجامبررسیاز
چنین استنباط موجودارقام زمستانه کلزايوهالاین
، وجود داردهاآندر ژنتیکی مناسبتنوعگردد کهمی
، شناسایی و معرفی ارقام بابیشتربا مطالعاتکهطوريبه

استفاده والدمانندهاآنتوان از میبالاژنتیکیاختلاف
ها درهیبریدگیري از پدیده هتروزیس در بهرهبا و کرد

افزایش مقاومت به این تنش و در نتیجه افزایش جهت
.اقدام نمودعملکرد

نابعم
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.ژنوتیپ کلزاي مورد مطالعه بر اساس اولین و دومین مؤلفه اصلی20الگوي تنوع -3شکل 

وشانونشاخصنی،ژنیتنوعهايمعیاربودنبالا
وNa12-B02،Ni4-B03آغازگرهايبرايPICمیزان

OL10-G04گرنشانازSSRآغازگرهايوOligo-543و
Oligo-670هايگرنشانازRAPDکاراییدهندهنشان

ازتوانمیوباشدمیتحقیقایندرآغازگرهااینبالاي
استفادهارقامو جداسازي بنديگروهبرايآغازگرهااین
کهدادنشاناصلیمختصاتبهتجزیهازحاصلنتایج. کرد

کلتغییراتازکمیدرصدگربیانزیاديهايمؤلفهتعداد
کروموزومیناحیهآغازگرهاایننتیجهدرباشند،می

وSSRهايگرنشانودادندقرارپوششتحترايبیشتر

RAPDپراکندهژنوممختلفهايقسمتدرمطالعهمورد
.باشندمفیدتنوعمطالعهبرايتواندمیکههستند
بندي و جداسازي براي گروهشدهانجامبررسیاز
چنین استنباط موجودارقام زمستانه کلزايوهالاین
، وجود داردهاآندر ژنتیکی مناسبتنوعگردد کهمی
، شناسایی و معرفی ارقام بابیشتربا مطالعاتکهطوريبه

استفاده والدمانندهاآنتوان از میبالاژنتیکیاختلاف
ها درهیبریدگیري از پدیده هتروزیس در بهرهبا و کرد
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Genetic Diversity Assessment of Lines and Varieties in Winter Rapeseed
(Brassica napus L.) using RAPD and SSR Molecular Markers

Hassan Hedayati Marzoni1 and Habib Alah Samiezadeh lahiji2

Abstract
The eight SSR′s and 15 RAPD′s primers were used to investigate of genetic diversity and

relationship between 20 winter rapeseed genotype. Totally 164 bands were detected from Which 154
were polymorphic. The RAPD primers namely Oligo-670 with 16 bands showed the highest number
of detected bands. The mount of Nei′s, Shanon and PIC index for Na12 -B02, Ni4-B03, OL10-G04,
Oligo-543 and Oligo-670 indicated that theses SSR and RAPD markers could be used to assessment
of genetic variation. The result of cluster analysis using UPGMA algorithms clustered 20 studied
genotype in 5 distinct groups with 2, 7, 5, 4 and 2 genotype in respected group. Discriminant
function analysis using the Fisher′s linear method showed that the UPGMA method separated the
genotypes with 70 percent accuracy.

Keywords: Genetic diversity, Winter Rapeseed, Molecular Markers, Cluster Analysis, Discriminant
Analysis
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