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پیوسته با صفات مورفولوژیک و تعیین ساختار RAPDشناسایی نشانگر 
Linum usitatissimumجمعیت در ارقام کتان زراعی ( L.(

3حسین عباسی هولاسوو2، فاطمه رحمانی1معصومه گلشن

چکیده
Linum بزرگترین جنس از خانوادهLinaceaeعنوان . این گیاه از لحاظ تولید فیبر بهگونه دارد230باشد که نزدیک به می

به منظور شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات ارتفاع بوته، وزن کپسول در بوته، وزن .شودسومین گیاه زراعی در جهان تلقی می
ه، شمار هاي فرعی، تعداد کپسول ساقه اصلی، طول ساقه اصلی، طول ساقه فرعی، وزن هزار دانساقه فرعی، تعداد کپسول ساقه

استفاده RAPDکپسول در بوته، عملکرد دانه، عملکرد بیولوژیکی و شاخص برداشت در ارقام مختلف کتان زراعی، از نشانگرهاي 
مکان براي هر آغازگر 13ها کردند. میانگین تعداد مکانرقم کتان زراعی تولید10مکان در 169آغازگر مورد استفاده، 13شد. 

) متغیر نشان OPD-03(29/0) تا OPA-03(05/0و از 16/0) براي آغازگرها PICزان اطلاعات چند شکل (بدست آمد. میانگین می
، ارقام را به دو گروه Number of differenceو ضریب Neihbour-Joiningبه روش RAPDاي بر اساس نشانگر داد. تجزیه خوشه

اي در حاصل از تجزیه خوشهورد مطالعه تطابق داشت. در ضمن نتایججغرافیایی ارقام مبنديمنتسب کرد، که با توزیع و گروه
بندي دندروگرام در بررسی ساختار جمعیت با استفاده از مدل براي گروهK=2هاي اصلی نیز تأیید شد. میزان تجزیه به مولفه

هاي گام بین دادهبهگامبیزي بدست آمد. براي شناسایی نشانگرهاي مثبت مرتبط با صفات مورفولوژیک، تجزیه رگرسیون
OPD-05و OPD-03عنوان متغیرهاي وابسته انجام گرفت. آغازگرهاي مولکولی به عنوان متغیرهاي مستقل و صفات مورفولوژیک به

روي OPB-04هاي مورد مطالعه بجز با هر دو صفت وزن هزار دانه و تعداد ساقه فرعی مرتبط بودند. با توجه به اینکه همه مکان
ها همراه با اطلاعات مربوط به صفات مورفولوژیک در ت مورد مطالعه موثر بودند، بنابراین احتمال دارد بتوان از این مکانصفا

هاي در حال تفرق و تولید ارقام هیبرید استفاده کرد.اصلاح کتان جهت شناسایی والدین مناسب براي تهیه جمعیت

RAPDهاي اصلی، صفات مورفولوژیک، نشانگرولفههاي کلیدي: تجزیه ارتباط، تجزیه به مواژه

مقدمه
هــاي دور گیاهــان دارویــی را بــه عنــوان شــر از گذشــتهب

عنوان ابزاري مؤثر در پزشـکی  هاي طبیعی دانسته و بهموهبت
استفاده کرده است. با گذشت زمان و مشخص شدن عـوارض  

طبیعـت  سوي ه و اثرات سوء داروهاي شیمیایی، توجه زیادي ب
گیاهـان  ).22و استفاده از گیاهان دارویـی جلـب شـده اسـت (    

دارویی و معطر در مقایسه با سایر گیاهان زراعی، اراضی کمـی  
دهنـد. بـا ایـن وجـود، ایـن دسـته از      را به خود اختصاص مـی 

شوند کـه  هاي گیاهی را شامل میگیاهان تعداد زیادي از گونه
ــوع در صــفات و خصوصــیا  ــوژیکی داراي بیشــترین تن ت بیول

باشند. البته با وجود تنـوع کـافی، اصـلاح گیاهـان دارویـی      می
گیـرد. امـا   نسبت به گیاهان زراعی با روند کندتري صورت می

بـرداري از تنـوع ژنتیکـی    نژادگران سعی نمودند تـا بـا بهـره   به
موجود در گیاهان دارویی، میانگین تولید و پایداري اکولوژیکی 

جنس کتان داراي حـدود  ).23ود بخشند (را در این گیاهان بهب
شـوند  گونـه آن در ایـران یافـت مـی    22گونه است کـه  230

ــه33،26( ــه  ) و دانــ ــا از جملــ ــیاري از آنهــ ــاي بســ هــ
L. usitatissimumو 3غنـی از اسـیدهاي چـرب امگـا     منبع

هاي معتبـر از کتـان بـه    ). در اکثر فارماکوپه13هستند (6امگا 
اد شـده اسـت و خـواص درمـانی آن     عنوان یک گیاه دارویی ی

هـاي  ها در گونهمورد بررسی قرار گرفته است. تعداد کروموزوم
Linum  16محــدوده وســیعی را از=n2 72تــا=n2نشــان

و خویشــاوندان وحشــی آن L. usitatissimumدهــد. مــی
). بعضی از محققین گونه وحشـی  19باشند (میn2=30داراي 

L. bienneوچک را به عنوان جـد کتـان در   هاي کحاوي دانه
گیرند. این گونه از کردستان ایران منشأ گرفتـه اسـت.   نظر می

حــاوي L. angustifoliumبعضــی دیگــر از محققــین گونــه 
روغن بالا و وزن دانه بیشتر را بـه عنـوان جـد کتـان در نظـر      

). اخیـرا  20اند که از نواحی مدیترانه منشأ گرفتـه اسـت (  گرفته
گرهاي مولکولی نشان داد که این سـه گونـه از   مطالعه با نشان

L. angustifoliumانــد ویــک جــد مشــترك منشــأ گرفتــه
عنـوان موفقیت کتـان بـه  ).19باشد (ترین جد کتان میقدیمی

یک گیاه دانه روغنی و فیبري عمدتا در ارتباط با درصد روغن، 
باشد. با این حـال تنـوع ژنتیکـی در    فیبر و عملکرد دانه آن می

ارقام زراعی کم است. بیشترین تنوع ژنتیکی یک گونه گیاهی 
هاي وحشی و توان در نژادهاي بومی و همچنین در گونهرا می

ــرد (  ــی در  6خویشــاوند آن مشــاهده ک ــوع ژنتیک ــرآورد تن ). ب
هـاي اصـلاحی و   گیاهان، نقش بسیار مهمی در پیشبرد برنامه

ا، مطالعـه  ه ـهـا و جمعیـت  بنـدي  لایـن  ژنتیکی از جمله گروه
هـا، بررسـی تغییـرات    تکامل خویشاوندان وحشی، بهبود شجره

ها و حفاظت از منابع ژنتیکی دارد. تنوع ژنتیکـی را  فراوانی الل
هـاي متفـاوت   هاي مختلف و با مطالعه ویژگیتوان با روشمی

تـوان بـه بررسـی صـفات     هـا مـی  بررسی کرد که از جملـه آن 
و نشانگرهاي بیوشیمیایی آناتومیک، نشانگرهايمورفولوژیک، 

همچنین با اسـتفاده از نشـانگرهاي   ).32مولکولی اشاره کرد ( 
DNAهاي دخیـل در مراحـل   امکان شناسایی و جداسازي ژن

هاي متابولیت ثانویه در گیاهـان دارویـی وجـود    مختلف چرخه
از این رو، تعیین ارتباط بین نشانگرهاي مولکـولی و  ).15دارد (

ارومیهدانشگاهعلوم،ارشد، دانشکدهکارشناسیآموختهدانش-1
ارومیهدانشگاهعلوم،کدهدانشاستادیار،-2

)hossein.pdf55@gmail.com(نویسنده مسوول:،تبریزدانشگاهکشاورزي،دانشکدهدکتري،دانشجوي-3
17/11/94: تاریخ پذیرش20/5/94تاریخ دریافت:

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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تواند گامی موثر در استفاده از گزینش صفات مورفولوژیک، می
هـاي  جمعیتی باشد. پیوستگی ژنتیکی بین نشـانگرها و مکـان  

ترین توجیه براي وجـود رابطـه بـین    ژنی صفات کمی، محتمل
). مطالعـه  39نشانگرهاي مولکولی و نمود صفات کمی اسـت ( 

ــی داراي    ــین نشــانگرهاي مولکــولی و صــفات زراع ــط ب رواب
ز قبیل، امکان بررسـی پتانسـیل ژنتیکـی    کاربردهاي متعددي ا

هـاي صـفت مطلـوب در    هـاي خـاص، شناسـایی الـل    ژنوتیپ
هـاي  یابی دقیـق الـل  پلاسمی، تسهیل مکانهاي ژرممجموعه

هاي کاندیداي مرتبط با صـفات کمـی   صفات کمی و تایید ژن
در دسترس بودن تعداد بسیار زیادي از نشـانگرها  ). 9باشد (می

تواند به مطالعـه تجزیـه رگرسـیونی    کی میو صفات مورفولوژی
بین این نشـانگرها و صـفات مورفولـوژیکی کمـک نمایـد. در      

ها بـه  مطالعات مبتنی بر تجزیه پیوستگی تعداد کمی از ژنوتیپ
عنوان والدین جمعیـت در حـال تفـرق بـراي شناسـایی چنـد      

شـوند کـه   هاي مرتبط با صفات مورد مطالعه غربال مـی شکلی
شـود، زیـرا ممکـن اسـت     ایجاد محدودیت مـی این خود سبب 

نشانگرهاي شناسایی شده در این والـدین بـراي گـزینش بـه     
هاي ژنتیکی والدین و ارقام دیگر مفیـد  کمک نشانگر در زمینه

هاي اخیـر روش  ها در سالنباشد. براي غلبه بر این محدودیت
یــا تجزیــه ) Association mappingیــابی ارتبــاطی (مکــان

معرفی شده است کـه نـه   )Association analysisارتباطی (
هـاي  هـا و مکـان  یـابی دقیـق و مطمـئن ژن   تنها امکان مکان

کنـد، بلکـه امکـان    کنترل کننده صـفات کمـی را فـراهم مـی    
شناسایی نواحی کروموزومی دیگري که در مطالعات پیوستگی 

). کارایی ایـن روش در  29سازد (پذیر نیستند را میسر میامکان
کننده صـفات  هاي کنترلیابی ژنبراي شناسایی و مکانانسان

). در علوم گیاهی نیز این 3،7،14مندلی نشان داده شده است (
) بـا  25روش رو به گسترش است. رشیدي منفرد و همکاران (

بـراي شناسـایی نشـانگرهاي    SSAPاستفاده از نشـانگرهاي  
مــرتبط بــا صــفات مهــم زراعــی در گنــدم نشــان دادنــد کــه، 

گـام بـراي شناسـایی    بـه و رگرسیون گـام SSAPنگرهاي نشا
باشـند.  نشانگرهاي آگاهی بخش براي صفات زراعی مفید مـی 

) در تجزیه ارتباط بـه روش  1عبدالهی مندولکانی و همکاران (
MLM ،95      مکان مرتبط بـا صـفات مـورد مطالعـه شناسـایی

هـــا مبتنـــی بـــر نشـــانگرهاي درصـــد مکـــان54کردنـــد، 
هاي شناسایی شـده مبتنـی   د مکاندرص46و رتروترنسپوزونی 

در مطالعه تجزیـه ارتبـاطی   بود. SSRو ISSRر نشانگرهاي ب
و AFLPتجمع کادمیم در گنـدم بـا اسـتفاده از نشـانگرهاي     

RAPD نشــانگر آگــاهی بخــش در ســطح 113، در مجمــوع

مـولار  میلـی 25/0نشانگر آگاهی بخش در سـطح  77شاهد و 
) بـا  37(سـردا و همکـاران   سـوتو . )30کادمیم شناسایی شـد ( 

ــاهواره   ــانگرهاي ریزمـ ــاط و نشـ ــه ارتبـ ــتفاده از تجزیـ اسـ
ــه در  ــال در 3کـ ــت،  6سـ ــام گرفـ ــیط انجـ 9QTLمحـ

)Quantitativetrait loci   را براي صفت محتـواي روغـن در (
درصـد از اللهـاي   58نمونه کتان شناسـایی کردنـد، کـه    390

QTL.هـاي  در نتیجه نمونهدر ارقام کانادایی اختصاصی بودند
بـا پتانسـیل مفیـد در بهبــود    QTLهـاي  کانـادایی داراي الـل  

9اي دیگر تجزیـه ارتبـاط   صفات کیفی نقش دارند. در مطالعه
ژنوتیـپ کتـان   125روي SSRنشـانگر  112صفت زراعی با 

کانادایی مشخص شد که برخی از نشانگرها بـا بـیش از یـک    
توجه به اینکه هنوز استفاده از ). با 36صفت در ارتباط هستند (

تجزیه ارتباط در کتان براي شناسایی نشانگرهاي مثبت مرتبط 
با صفات مورفولوژیک در ایران گزارش نشده اسـت، هـدف از   
این آزمـایش شناسـایی نشـانگرهاي مثبـت و آگـاهی بخـش       
مرتبط و پیوسته با صـفات مورفولوژیـک و همچنـین بررسـی     

قام زراعی کتان مـورد مطالعـه بـا    ساختار ژنتیکی جمعیت در ار
Structureگـام و  به، رگرسیون گامRAPDاستفاده از نشانگر 

بود.   

هامواد و روش
واریته 10مواد گیاهی مورد مطالعه در این تحقیق شامل 

در ایستگاه 1388- 89)، در سال زراعی 1کتان زراعی (جدول 
متري شمال کیلو30تحقیقاتی کشاورزي ساعتلو، واقع در 

هاي هاي گیاهی در قالب طرح بلوكارومیه کشت شدند. نمونه
تکرار روي خطوطی به طول دو متر 4کامل تصادفی در 

)، وزن کپسول در بوته cmکشت شده و صفات ارتفاع بوته (
)g) وزن ساقه فرعی ،(gهاي فرعی، )، تعداد کپسول ساقه

طول ساقه )، cmتعداد کپسول ساقه اصلی، طول ساقه اصلی (
)، تعداد g)، تعداد ساقه فرعی، وزن هزار دانه (cmفرعی (

، عملکرد بیولوژیکی )kg/haکپسول در بوته، عملکرد دانه (
)kg/ha نمونه در هر کرت 5) و شاخص برداشت بر اساس

گیري . نخست مقادیر صفات اندازهگیري و ثبت شدنداندازه
د تجزیه هاي کامل تصادفی مورشده در قالب طرح بلوك

پذیري عمومی صفات بر واریانس قرار گرفتند. میزان وراثت
مبناي اجزاي متشکله واریانس با استفاده از رابطه زیر صورت 

h2گرفت.
b=σ2

G/σ2
P که در این فرمولσ2

G وσ2
P به ترتیب

باشد.واریانس ژنتیکی و فنوتیپی می

لعهآوري ارقام مورد استفاده در این مطامحل جمع- 1جدول 
Table 1. The origins of the cultivars used in the current study

کد ارقام مورد مطالعهمنطقه مربوطهرقم
Kermanکرمان2-97
Khodabandeh-KAکشک آباد-خدابنده5-97
Shahindezh-BNGباروق نادر گلی- شاهیندژ10-97
Shahindezh-Kکشاورز- شاهیندژ11-97
Shahindezh-BGBباروق قرمزي بلاق- دژشاهین13-97
Bonab-Rروشت-بناب16-97
Kerman-SNشهر نایک-کرمان17-97
Markazi-SHشازند- مرکزي24-97
Markazi-Hهندوبه- مرکزي25-97
Sistanسیستان و بلوچستان46-97

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
jc

b.
9.

21
.1

56
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
05

 ]
 

                             2 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/jcb.9.21.156
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-807-en.html


158..................................... .............................................پیوسته با صفات مورفولوژیک و تعیین ساختار جمعیت در ارقام کتان زراعیRAPDشناسایی نشانگر 

ژنومی و تکثیر آن DNAاستخراج 
زه در شهریور ماه هاي تابراي بررسی تنوع ژنتیکی، برگ

آوري و با استفاده از سیلیکاژل به همراه یخ به جمع88
CTABبا روش DNAآزمایشگاه انتقال داده شد. استخراج 

با استفاده از الکتروفورز و DNAانجام و کیفیت و کمیت )2(
در یک DNA. تکثیر قطعات اسپکتروفوتومتري تعیین شد

، x1با غلظت PCRمیکرولیتري حاوي بافر 25واکنش 
dNTP6/0مول، میلیMgCl29/110مول، آغازگر میلی

پلیواحد آنزیم تک1میکرومول، 5/0نوکلئوتیدي با غلظت 
علاوه آب دوبار تقطیر در ژنومی بهDNAنانوگرم 25مراز و 

با PCRدستگاه ترموسایکلر اپندورف صورت گرفت. سپس 
گراد و براي سانتیدرجه 94ثانیه در دماي 30برنامه حرارتی 

یا 35دقیقه در 1گراد، درجه سانتی92دقیقه در 1سیکل: 45
دقیقه در دماي 2گراد (با توجه به آغازگر) و درجه سانتی36
5درجه به مدت 72درجه و سرانجام بسط نهایی در دماي 72

با یک PCRمیکرولیتر از محصولات 12دقیقه انجام گرفت.
مخلوط شد و در ژل آگارز دو x6ذاري میکرولیتر بافر بارگ

ساعت الکتروفورز 5/1ولت به مدت 75درصد در ولتاژ ثابت 
2000برداري از ژل در دستگاه ژل داك مدل شدند. عکس

انجام شد. UVزیر نور 
هاتجزیه آماري داده

الگوهاي نواري بصورت یک و صفر بر اساس وجود و عدم 
که PICازدهی شدند. شاخص وجود باند در هر مکان امتی
باشد، قدرت تفکیک آغازگرها مییکی از معیارها نشان دهنده

محاسبه شد. در این PIC=1-∑pi2با استفاده از فرمول 
باشد. ام در یک مکان مشخص میiفراوانی الل piفرمول 

شاخص نشانگر نیز از دیگر معیارهایی برآورد قدرت تفکیک 
محاسبه MI=PIC*Bز فرمول آغازگرهاست که با استفاده ا
هاي چند شکل تعداد مکانBگردید، که در این فرمول 

Number ofباشد. فاصله ژنتیکی ارقام بر اساس ضریبمی
differenceو باروشNeihbour-Joining با استفاده از ،

) محاسبه شد. تجزیه به مختصات MEGA3)16افزار نرم
باي پلات با ) جهت رسم نمودار دو بعدي PCoAاصلی (

NTSYSاستفاده از نرم افزار ) انجام گردید. جهت 27(2.1
بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت در ارقام کتان زراعی و نیز 

Structureافزار از نرمNeihbour-Joiningبندي تایید گروه
بار10000با No Admixture) در حالت 24(2.3.4

Burn-in بار تکرار 50000وMCMCیر مختلف در مقادK
محاسبه delta Kبهینه بر اساس روش Kاستفاده شد. عدد 

و تعیین شد. براي شناسایی آغازگرهاي مثبت مرتبط با صفات 
گام با در بهمورفولوژیک مورد مطالعه، تجزیه رگرسیون گام

عنوان متغیرهاي مستقل و هاي نشانگري بهنظر گرفتن مکان
اي وابسته با استفاده از صفات مورفولوژیک به عنوان متغیره

) انجام گرفت.17(15نسخه SPSSافزار نرم

نتایج و بحث
میانگین، انحراف معیار، کمترین و بیشترین مقدار 2جدول 

دهد. در مطالعه ما میانگین عملکرد دانهصفات را نشان می
) 11کیلوگرم بر هکتار بود. گرانت و همکاران (12/501

کیلوگرم بر هکتار و 777نه کتان را میانگین عملکرد دا
اند، کیلوگرم بر هکتار ذکر کرده1831را بالاترین میزان آن

اند که با افزایش کوددهی همچنین این محققان اظهار داشته
کیلوگرم 2645توان تا (فسفر و روي) عملکرد این گیاه را می

را در هکتار افزایش داد. این اختلاف در میانگین عملکرد دانه 
هاي تر از آن به تفاوتاختلاف در شرایط اقلیمی و مهمبه

توان ربط داد. نتایج حاصل از تجزیه ژنتیکی بین ارقام می
واریانس نشان داد که تأثیر ژنوتیپ بر عملکرد دانه، ارتفاع 

هاي اصلی و فرعی، وزن دانه در بوته، وزن گیاه، طول ساقه
درصد و 5احتمال کپسول در ساقه از لحاظ آماري در سطح 

هاي وزن هزار دانه، شمار کپسول در گیاه، تعداد کپسول ساقه
فرعی، وزن کل بوته، عملکرد بیولوژیکی و شاخص برداشت 

دار بود. بنابراین بین ارقام در سطح احتمال یک درصد معنی
زراعی از نظر این صفات تنوع زیادي وجود دارد. دامنه تغییرات 

. کندعه نیز این مطلب را تأیید میگسترده صفات مورد مطال
پذیري عمومی براي صفات وزن هزار دانه بالا بودن وراثت

درصد) و عملکرد 56درصد)، شاخص برداشت (63(
هاي افزایشی به درصد) بیانگر اهمیت ژن47بیولوژیکی (
توان ترین جز کنترل کننده این صفات است و میعنوان مهم

بینی نمود. راي این صفات پیشپاسخ به گزینش مطلوبی را ب
هاي گزینش بنابراین اصلاح صفات مذکور از طریق روش

29پذیري متوسط عملکرد دانه (پذیر است. وراثتامکان
هاي دهنده این نکته است که هر دو نوع ژندرصد) نیز نشان

از .غیر افزایشی و و افزایشی در کنترل این صفت سهم دارند
آغازگر الگوي باندي 13ستفاده، مورد اRAPDآغازگر 15

OPA-05و OPD-011مشخص و چند شکل و دو آغازگر 
به دلیل عدم وضوح و قابلیت تکرارپذیري کافی حذف شدند 

آغازگر تکثیر شد که از این 13مکان توسط 169). 3(جدول 
درصد) بودند. متوسط 53مکان چند شکل (87تعداد 
بود. آغازگرهاي 7هاي چند شکل براي هر آغازگر مکان

OPD-03 وOPD-08 مکان بیشترین و آغازگر18با
OPB-03 ها را تولید کردند مکان کمترین تعداد مکان5با

هاي چند شکل مربوط به ). بیشترین درصد مکان3(جدول 
درصد)، و کمترین درصد مربوط به OPA-07)73آغازگر 
د شکل درصد) بود. میزان اطلاعات چنOPA-03)16آغازگر 

و OPA-03به ترتیب براي آغازگرهاي 29/0تا 05/0از 
OPD-03 متغیر بود. میانگین میزان اطلاعات چندشکل براي

). آغازگرهاي 3بود (جدول 16/0آغازگرهاي مورد مطالعه 
OPD-03 وOPA-06 با بیشترین 28/0و 29/0(به ترتیب (

د محتواي اطلاعات چندشکلی آغازگرها، بیشترین شاخص چن
دهند. به این معنی که این دو آغازگر بهتر شکلی را نشان می

از همه آغازگرهاي استفاده شده، توانسته است فاصله ژنتیکی 
ارقام را مشخص کند. همچنین آغازگرهایی که داراي میزان 

یی نیز داشتند اطلاعات چند شکلی بالایی بودند، تنوع ژنی بالا
و تنوع ژنی PICین دهنده همبستگی بکه این موضوع نشان

. میانگین شاخص نشانگر براي هر آغازگر در این آزمایش است
که بیشترین مقدار مربوط به طوريهمحاسبه شد، ب42/1

) و کمترین آن مربوط به آغازگر OPD-03)48/3آغازگر 
OPA-03)1/0 3) بود (جدول.(
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159............. .........................................................................................................................1396/ بهار 21پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال نهم/ شماره 

Linum usitatissimum(هاي آماري صفات مورد بررسی ارقام کتان زراعیشاخص-2جدول L.(
Table 2. Statistical parameters in flax cultivars for studied traits

ارتفاع بوته متغیر
)cm(

وزن کپسول در 
)gبوته (

ساقه وزن 
)gفرعی (

تعداد کپسول ساقه 
فرعی

تعداد کپسول ساقه 
اصلی

طول ساقه اصلی 
)cm(

59/4262/334/054/702355/41میانگین
59/586/213/072/4739/1246/5انحراف معیار

170485/14462/1328229201662مجموع
4/3249/017/010/1023/85/31مینیمم

5/5851/1694/05/183655/56ماکزیمم
7/3122/253/3346/4047/1951/33پذیري عمومی (درصد)وراثت

Table 2 continued 2ادامه جدول 
طول ساقه متغیر

)cmفرعی (
تعداد ساقه 

فرعی
وزن هزار 

)gدانه (
شمار کپسول 

در بوته
عملکرد دانه 

)kg/ha(
یکی عملکرد بیولوژ

)kg/ha (
شاخص 
برداشت

80/3551/1128/432/9312/501265447/20میانگین
15/585/451/065/5726/287153448/7انحراف معیار

143255/46034/17137332004510616310/819مجموع
02/2780/493/233/1850/17250/75774/5مینیمم

68/505/2316/52301283863319/38ماکزیمم
66/3472/266306/3732/2957/4742/56پذیري عمومی (درصد)وراثت

مورد استفاده در تحقیق حاضرRAPDنام و خصوصیات آغازگرهاي - 3جدول 
Table 3. Name and properties of RAPD primers used in current study

هاي تولید تعداد کل مکانآغازگر
شده

محتواي اطلاعاتی حاصل از چند شاخص نشانگردرصد چند شکلیهاي چند شکلکانتعداد م
شکلی

OPB-0111545%7/014/0
OPB-0211436%52/013/0
OPB-035360%75/025/0
OPB-0412758%26/118/0
OPB-0513861%68/121/0
OPD-0214429%36/009/0
OPD-03181267%48/329/0
OPD-05161062%3/223/0
OPD-0818950%35/115/0
OPA-0312216%1/005/0
OPA-0411763%4/12/0
OPA-0613969%52/228/0
OPA-07151173%09/219/0
42/116/0%13753مجموع

منظور تعیین ارتباط بین صفات یادداشت شده و به
که بالقوه قابلیت مولکولی و شناسایی آغازگرهاییايهداده

گام بهپیوستگی با این صفات را دارند از روش رگرسیون گام
هاي تکثیري توسط استفاده شد. نتایج نشان داد که مکان

با بیشترین صفت مرتبط OPB-05و OPA-06آغازگرهاي 
مکان را در ارقام مورد 13). هر دو آغازگر 4هستند (جدول 

براي صفات مؤثر العه نشان دادند. کمترین تعداد آغازگر مط
) و وزن هزار دانه OPD-03تعداد ساقه فرعی (آغازگر 

)OPD-03 وOPD-05سردا و همکاران ) شناسایی شد. سوتو
(یک آغازگر) را براي مؤثر SSR) کمترین تعداد آغازگر36(

پوشانی گلبرگ درصفات وزن هزار دانه، ارتفاع بوته و هم
ارقام زراعی گزارش نمودند و همچنین در گونه وحشی

(Linum bienne Mill.) pale flax به ترتیب صفات تعداد
بذر در هر قوزه، ارتفاع بوته، شروع گلدهی، شکل گل و رنگ 

این محققین براي مؤثر را دارا بودندSSRگلبرگ کمترین 
SSRتعداد دو آغازگر pale flaxصفت وزن هزار دانه در 

گزارش نمودند. بیشترین آغازگر مثبت براي صفات تعداد 
اسایی شد، هاي فرعی و عملکرد بیولوژیکی شنکپسول ساقه

ثر در این دو صفت نیز یکسان بود. تعدادي از نشانگرهاي مؤ
هاي مشترك براي برخی صفات، در این پژوهش وجود مکان

هاي به دلیل پیوستگی و یا پلیوتروپی مکاناحتمالا 
دار بین صفات باشد که وجود همبستگی معنیوزومی میکروم

تواند دلیلی بر این واقعیت باشد. در مورفولوژیک با همدیگر می
مقدار قابل OPA-06و OPB-05ین مطالعه آغازگرهاي ا

هاي توجهی از تغییرات صفات را توجیه کردند. احتمالا ژن
ي هاهاي نزدیک به هم در مکانمربوط به این صفات، ژن

کروموزومی باشند و ممکن است در فراهم آوردن اطلاعات 
انتخاب غیر مستقیم صفات از طریق اولیه در خصوص

آغازگرهاي مرتبط مفید باشند. البته براي درك و اطمینان از 
وجود ارتباط پیوسته بین آغازگرها و صفات مختلف زراعی و 

ر کننده این صفات بهاي کنترلهمچنین شناسایی محل مکان
هاي در حال تفرق مثلها نیاز به جمعیتروي کروموزوم

F2, RILبا توجه به مفید بودن 21باشد (و دبل هاپلویید می .(
هاي پیوستگی، اطلاعات نشانگري بدست آمده از نقشه

هاي در هایی همچون در دسترس نبودن جمعیتمحدودیت
حال تفرق، عدم وجود لینکاژ مناسب بین صفات زراعی و 
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ها را در نگرهاي مولکولی و زمان کافی کارایی این نقشهنشا
زمینه شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات زراعی پایین 

البته با استفاده از نشانگرهاي آگاهی بخش ).12آورد (می
مرتبط با صفات زراعی از جمله اجزاي عملکرد مخصوصا در 

اشد بمورد نشانگرهایی که مکان کروموزومی آنها مشخص می
هاي با جایگزینی کروموزومی، صفات توان با تولید لاینمی

زراعی مورد نظر را در یک لاین فاقد آن صفت از طریق 
مابین انتقال داد. که با انجام آنالیز ارتباطی هاي فیتلاقی

آغازگر ).21ها فائق آمد (توان تا حدودي بر این محدودیتمی
OPD-03 وط به صفت تعداد درصد از تغییرات مرب45فقط

) با استفاده از 10ساقه فرعی را تبیین کرد. گلشن و همکاران (
مورد RAPDاي گزارش نمودند که آغازگرهاي تجزیه خوشه

استفاده در این مطالعه همبستگی کمتري با همدیگر دارند و 
قادرند ارقام مختلف کتان را از همدیگر متمایز سازند. بنابراین 

هاي مورد بررسی توزیع یکنواختی در توان گفت آغازگرمی

ژنوم کتان زراعی مورد مطالعه دارند و شاید این دلیلی بر 
با صفات RAPDپیوستگی تعداد بیشتري از نشانگرهاي 

) از 29سردا و همکاران (سوتوزراعی در این تحقیق باشد. 
براي شناسایی آغازگرهاي مرتبط با صفات مهم SSRنشانگر 

فاده کردند. آنها بیان کردند که این روش زراعی در کتان است
هاي آگاهی بخش مرتبط با صفات براي شناسایی مکان

مورفولوژیک مفید و مطمئن بوده و آغازگرهاي موثر حاصل از 
هاي گزینش به کمک نشانگر تواند در برنامهاین مطالعات می

با توجه به اینکه یابی استفاده شوند. هاي نقشهو تهیه جمعیت
هاي مورد نظر را مورد استفاده، مکانRAPDپرایمرهاي همه 

هاي تکثیر کردند بنابراین احتمال دارد بتوان از این مکان
RAPDمناسب هاي اصلاحی براي شناسایی والدین در برنامه

ارقام هیبرید استفاده یابی و تهیه هاي نقشهبراي تهیه جمعیت
کرد

مثبت در ارقام کتان مورد مطالعههاي مولکولی براي شناسایی آغازگرهايصفات مورفولوژیک و دادهگام بینبهنتایج رگرسیون گام- 4جدول 
Table 4. Results of stepwise regression between morphological and molecular data to define informative markers in

studied genotypes
داريسطح معنیتصحیح شدهR2مکان ژنیصفت گیاهی

OPB-05, OPD-05, OPA-06986/0006/0ارتفاع بوته
OPB-03, OPD-02, OPD-03, OPD-08975/0026/0وزن کپسول در بوته

OPB-05, OPD-03, OPA-06950/0045/0وزن ساقه فرعی
OPD-08, OPD-02, OPD-03, OPA-04, OPB-05, OPA-03, OPA-06,998/0034/0هاي فرعیتعداد کپسول ساقه

OPA-06, OPB-03, OPB-05, OPD-05, OPA-07995/0012/0تعداد کپسول ساقه اصلی
OPA-06, OPD-08, OPA-07,980/0005/0طول ساقه اصلی
OPA-04, OPB-01, OPB-02, OPB-05991/0011/0طول ساقه فرعی
OPD-03454/0020/0تعداد ساقه فرعی

OPD-03, OPD-05732/0001/0هوزن هزار دان
OPB-03, OPD-02, OPD-08969/0017/0شمار کپسول در بوته

OPD-08, OPA-06, OPD-03, OPA-07, OPB-05997/0010/0عملکرد دانه
OPD-03, OPD-02, OPB-02, OPB-05, OPA-07, OPA-06989/0012/0عملکرد بیولوژیکی

OPB-02, OPB-05, OPA-06980/0011/0شاخص برداشت

اي به روش دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه
Neighbor-Joining و ضریب فاصلهNumber of

differencesارقام مورد مطالعه را در دو خوشه اصلی گروه ،
کشاورز، - روشت، شاهیندژ- ). ارقام بناب1بندي کرد (شکل 

مزي بلاق در باروق قر- باروق نادر گلی و شاهیندژ-شاهیندژ
گروه اول قرار گرفتند. گروه دوم شامل ارقام کرمان، کرمان

شازند، مرکزي- کشک آباد، مرکزي-شهر نایک، خدابنده- 
هندویه و سیستان و بلوچستان بود. در بررسی دندروگرام - 

توان دریافت که در هر دو گروه، ارقامی که در کنار حاصل می
ط آب و هوایی کاملا مشابه اند که داراي شرایهم جاي گرفته

باشند. بیشترین فاصله ژنتیکی بین ارقام و یا نسبتا مشابهی می
نژادي کتان هاي بهروشت و کرمان بود که در برنامه- بناب
ها به عنوان والدین تلاقی جهت کسب توان از این ژنوتیپمی

حداکثر هتروزیس استفاده نمود.

ه عنوان روش مکمل تجزیه به بردارهاي اصلی نیز ب
اي انجام گرفت، وجود دو گروه با این مجموعه از تجزیه خوشه

). گروه اول 2نیز توجیه شد (شکل PCoAها از طریق داده
جنوب شرقی ایران مربوط به ارقامی که در مناطق مرکز و

). از طرفی کاهش 39اند (اندازه کافی در ژنوم پراکنده
ست اکثر ارقام را مطابق بااطلاعات به دو مولفه اصلی توان

اي از هم جدا کند. همانگونه که در نمودار دو تجزیه خوشه
گردد، تجمع بعدي حاصل از تجزیه به بردار اصلی مشاهده می

ارقام مربوط به گروه اول در یک ناحیه مشخص از پلات 
سردا و همکاران در مطالعه سوتوکاملا مشخص و گویاست. 

درصد از واریانس کل را توجیه 66) دو مولفه اول حدود36(
پوشانی تقریباً کامل کردند، که در مطالعه این محققین نیز هم

بین ساختار جمعیت و تجزیه به بردارهاي اصلی بود.
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: کرمان، Number of differences)Kermanو ضریب فاصله Neihbour-Joiningبندي ارقام کتان مورد مطالعه با استفاده از الگوریتم گروه- 1شکل
Khodabandeh-KAآباد، کشک- : خدابندهShahindezh-BNGباروق نادرگلی، -: شاهیندژShahindezh-Kکشاورز، -: شاهیندژShahindezh-BGB :

هندویه، - : مرکزيMarkazi-Hشلزند، - : مرکزيMarkazi-SHشهر بابک، -: کرمانKerman-SNروشت، - : بنابBonab-Rباروق قرمزي بلاق، -شاهیندژ
Sistan(سیتان و بلوچستان :

Figure 1. Denderogram depicting relations of flax cultivars by Number of differences distance and Neihbour-Joining alghorithm
(Kerman, Khodabandeh-Khashkabad, Shahindezh- Barogh Nader Gholi, Shahindezh- Keshavarz, Shahindezh- Barogh Ghermezi

Bolagh, Bonab-Ravesht, Kerman-Shahr-e Babak, Markazi-Shazand, Markazi-Hendoyeh, Sistan and Baluchestan)

مولفه اول5مقدار ویژه، درصد واریانس و درصد واریانس تجمعی مربوط به - 5جدول 
Table 5. Eigen value, percentage of variance and accumulative percentage of variance related to 5 first components

درصد تجمعی مقادیر ویژهدرصد مقادیر ویژهمقادیر ویژهمولفه
89/2986/8586/85اول
29/1981/268/88دوم
29/1461/229/91سوم

96/1094/123/93چهارم
46/881/105/95پنجم

-کشک-: خدابندهKhodabandeh-KA: کرمان، Kermanبر اساس تجزیه به مختصات اصلی. (L. usitatissimumرقم  گونه 10پلات دو بعدي - 2شکل 
: Bonab-Rباروق قرمزي بلاق، -: شاهیندژShahindezh-BGBکشاورز، -: شاهیندژShahindezh-Kنادرگلی، باروق-: شاهیندژShahindezh-BNGآباد، 

: سیتان و بلوچستان) Sistanهندویه، - : مرکزيMarkazi-Hشلزند، - : مرکزيMarkazi-SHشهر بابک، - : کرمانKerman-SNروشت، - بناب
Figure 2. Two dimensional plot of the genetic relationship among 10 L.usitatissimum cultivars produced by principle coordinate

analysis on RAPD data. (Kerman, Khodabandeh-Khashkabad, Shahindezh- Barogh Nader Gholi, Shahindezh- Keshavarz,
Shahindezh- Barogh Ghermezi Bolagh, Bonab-Ravesht, Kerman-Shahr-e Babak, Markazi-Shazand, Markazi-Hendoyeh, Sistan and

Baluchestan)
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دهنده اثر متقابل ما بین عیت نشانساختار ژنتیکی جم
ها با توجه به تاریخ تکامل طولانی مدت، جهش و گونه

شدگی ژنتیکی، سیستم تولید مثلی، جریان ژنی نوترکیبی، رانده
). بنابراین درك درستی از 31،34باشد (و انتخاب طبیعی می

سطح و ساختار ژنتیکی محصولی پیش نیاز حفاظت و استفاده 
پلاسم در دسترس براي کارهاي اصلاحی رمکارآمد از ژ

هاي متمایز حاصله به منظور تعیین و تایید گروه). 18باشد (می
اي ارقام مورد مطالعه، تجزیه ساختار ژنتیکی از تجزیه خوشه

Structureافزار ارقام مورد مطالعه با استفاده از نرم و 2.3.4
نجام ). پس از ا3بر اساس مدل بیزي صورت گرفت (شکل 

)، مقدار delta K(بر اساس روش Kمحاسبه مقادیر مختلف 
2=Kترین عدد براي محاسبه متوسط شاخص تثبیت مناسب
)Fst گروه حاصل از 2) براي هر گروه برآورد شد و تعداد

براي گروه اول و Fstاي تایید شد. متوسط مقدار تجزیه خوشه
دار متوسط بود. در گروه اول مق06/0و 22/0دوم به ترتیب 

Fst دهنده تمایز نسبتا بالا و بود که نشان21/0بیشتر از

اسمایکل و ). 5باشد (جریان ژنی نسبتا پایین بین ارقام می
) جهت بررسی تنوع ژنتیکی ارقام زراعی کتان 35همکاران (

را بدست 03/0تر از پایینIRAP ،Fstبا استفاده از نشانگر 
هاي مورد مطالعه از دو نواحی یتآوردند. با توجه به اینکه جمع

آب و هوایی زاگرس (گرم و خشک)  و البرز (سرد و مرطوب) 
آوري شدهبا عرض و طول جغرافیایی متفاوت جمع

اند. بنابراین تفاوت جغرافیایی و تبادل ژنتیکی به طور عمده 
باشد. ها میدلیل اصلی در تعیین ساختار ژنتیکی جمعیت

انتخاب و در سطوح بالاتر اختلاط ساختار یک جمعیت، حاصل
باشد و منجر به افزایش عدم تعادل لینکاژي در آن جمعیت می

). بنابراین در نظر 4،28شود (بین نشانگرهاي غیر پیوسته می
یابی ارتباطی به گرفتن ساختار جمعیت در مطالعات نقشه

هایی که بین هاي کمیاب در مکانمنظور شناسایی واریانت
تغیر هستند، ولی به طور شایعی درون زیر ها مجمعیت
باشد اند، از اهمیت خاصی برخوردار میها تثبیت شدهجمعیت

)3،8(

: 4نادرگلی، باروق-: شاهیندژ3آباد، کشک-: خدابنده2: کرمان، Structure .1پلاسم کتان بر اساس نرم افزار دسته بندي ژرم-3شکل 
: 10هندویه، -: مرکزي9شلزند، -: مرکزي8شهر نایک، -: کرمان7روشت، -: بناب6باروق قرمزي بلاق، -اهیندژ: ش5کشاورز، -شاهیندژ

سیتان و بلوچستان
Figure 3. Clustering of Flax germplasm using Structure software. (1:Kerman, 2:Khodabandeh-Khashkabad,

3:Shahindezh- Barogh Nader Gholi, 4:Shahindezh- Keshavarz, 5:Shahindezh- Barogh Ghermezi Bolagh, 6:Bonab-
Ravesht, 7:Kerman-Shahr-e Babak, 8:Markazi-Shazand, 9:Markazi-Hendoyeh, 10:Sistan and Baluchestan)

مطالعه حاضر اولین گزارش در استفاده از تجزیه ارتباط 
مورفولوژیک در براي شناسایی آغازگرهاي مرتبط با صفات 

باشد. نتایج مطالعه حاضر و تحقیقات یاد ارقام مورد مطالعه می
دهد که چنانچه از آغازگرهاي بیشتري وشده نشان می

توان به شناسایی هاي بزرگتري استفاده شود میجمعیت
آغازگرهایی که داراي همبستگی بالا و قابل اعتماد با صفات 

امیدوار بود و از آنها درمرتبط با عملکرد و اجزاي عملکرد

هاي دیگر استفاده نمود. همچنین با توجه به اینکه پژوهش
ه در اکثر آغازگرهاي تولیدي توسط آغازگرهاي مورد استفاد

مطالعه موثر بودند بنابراین این تحقیق بر روي صفات مورد
هاي در برنامهRAPDاحتمال دارد بتوان از این آغازگرهاي 

شناسایی والدین مناسب براي تهیه اصلاحی کتان براي
.دو تولید ارقام هیبرید استفاده کریابی هاي نقشهجمعیت

.
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Identification of RAPD Marker Associated with Morphological Traits and
Population Structure Assessed in Cultivated Flax (Linum Usitassimum L.)

Masoomeh Golshan1, Fatemeh Rahmani2 and Hossein Abbasi Holasou3

Abstract
Linum is the largest genus of the Linaceae family comprising nearly 2030 species. Flax

(Linum usitassimum L.) is the third largest natural fiber crop in the world. In the present study,
RAPD marker were employed to identify informative markers associated with traits such as
plant high, weight of capsules per plant, weight branch, capsules number of branches, capsules
of the main stem, stem length, branch length, number of branches, thousand seed weight,
number of capsules per plant, seed yield, biological yield and harvest index in flax cultivars.
Thirteen RAPD primers amplified 169 loci among 10 flax cultivars, with an average of 13 loci
per primer. Polymorphic information content (PIC) ranged from 0.05 (OPA-03) to 0.29 (OPD-
03), with an average of 0.16. Cluster analysis based on molecular data assigned the genotypes
into two groups, which coincided to geographic distribution. Cluster analysis result was
confirmed by principal components analysis. Population structure analysis using model-based
Bayesian confirmed the K=2, as the reliable value for the number of clusters. Stepwise
regression analysis between molecular data as independent variables, and morphological data as
dependent variables was performed to identify informative markers associated with the studied
traits. Loci OPD-03 and OPD-05 were associated with both thousand seed weight and number
of branches. Since all used RAPD loci except OPB-04 showed significant association with the
studied traits, therefore, it is possible to use these primers along with morphological traits in flax
breeding programs for identification of suitable parents to produce mapping populations and
hybrid varieties.

Key words: Association analysis, Morphological traits, Principal component analysis, RAPD
marker
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