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 چکیده مبسوط
ژنوومی ديیود در  هایز رفتار ژنتیکی و شناسایی مکانرو اطلاع دقیق اارزش اقتصادی یك رقم به صفات مختلف آن بستگی دارد و از این :و هدف مقدمه

 نژادگر در اصلاح ارقام کمك کند. تواند به بهکنترل این صفات می
از سویا  ژنوتیپ مختلف 130در  رفولوژیكوریزماهواره با بريی از صفات مهم زراعی و م هایشانگرنارتباط و پیوستگی بین  در این تحقیق، ها:مواد و روش
صفات مورد مطالعه شوامد  .ارزیابی قرار گرفت مورد 1394در سال  (MLM) طتلمدل يطی مخ ( وGLM) شامد مدل يطی عمومی های ارتباطیطریق مدل

 و عملکرد دانه بودند.  ارتفاع بوته، طول غلاف، تعداد غلاف در بوته، تعداد دانه در غلاف، تعداد دانه در بوته، وزن غلاف، وزن دانه، وزن صد دانه

 ایون از کوه شود تکثیر استفاده مورد نشانگرهای آلد توسط 87ماهواره،  اساس نشانگرهای ریز مورد مطالعه بر هایژنوتیپمولکولی  تنوع در تجزیه ها:افتهی

عات چند شکد و تنوع ، شايص شانون، محتوی اطلامؤثراساس نتایج تجزیه تنوع ژنتیکی میانگین تعداد آلد  بردرصد( چند شکد بودند.  7/97آلد ) 85تعداد 
 شناسوایی مطالعوه مووردپلاسم ( در ژرمK=3جمعیت احتمالی ) برآورد شد. بر اساس نتایج تجزیه سايتار، سه زیر 48/0و  62/0، 52/0 ،7/1 ترتیببهژنی نئی 
 9درصد( به سايتار سووم تعلوق داشوتند و  84/33ژنوتیپ ) 44درصد( به سايتار دوم و  07/33ژنوتیپ ) 43درصد( به سايتار اول،  15/26ژنوتیپ ) 34شد که 
 ترتیببوه MLM و GLM روش دو بوا ارتباطی تجزیه کرد. در دأییت راآن نیز پلات بار رسم از حاصد نتایج که داشتند درصد( نیز سايتار مخلوط 92/6ژنوتیپ )
)ماننود داری با چند صفت بودنود ماهواره دارای ارتباط معنی نشانگرهای ریز . تعدادی ازدادند نشان مطالعه مورد صفات با را داریمعنی ارتباط نشانگر، 35و  33

 ژنومی نواحی پیوستگی پلیوتروپی و یا آثار از ناشی تواندمی( که با صفات ارتفاع بوته، طول غلاف، تعداد دانه در غلاف و وزن صد دانه Satt460ارتباط نشانگر 

بوا صوفت  Sat_124و  Satt359 ،Satt361 ،Sct_028ارتبواط نشوانگرهای يوا  )ماننود  صفت یك با نشانگر چند ارتباط .باشد صفات این کنترلدر  ديید
 کنند.سهمی مشخص از تنوع صفت را کنترل می هاآنکه هر کدام از ژنیك این صفت باشد توارث کمی و پلی دهندهنشاننیز عملکرد دانه( 

عنوان نشانگرهای مفید در ارزیابی تنوع ژنتیکی در سوویا، نشوانگرهایی نیوز کوه استفاده از نشانگرهایی بهطور کلی نتایج نشان داد که ضمن به گیری:نتیجه
  شوند.کننده این صفات داشتند، جهت اصلاح جمعیت از طریق انتخاب به کمك نشانگر معرفی میپیوستگی بیشتری با نواحی ژنومی کنترل

 

 دم تعادل لینکاژی، عملکرد و اجزای عملکردتجزیه سايتار، ژنوتیپ، ع کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه
( گیاهی است دیپلوئید .Glycin max Lسویا )  
(2n=2x=40،) دو لپه، از يانواده بقولات و زیر ساله، یك

دو صورت  که به، (Papilionoideae) يانواده پروانه آسا
گیرد. یبردارى قرار ماى مورد کاشت و بهرهاى و علوفهدانه
ای به دلید دارا بودن پروتئین و روغن بالا، جایگاه ویژه سویا

 دانه سویا به را در میان گیاهان به يود ايتصا  داده است.
روغن دارد که از  درصد 20پروتئین و  درصد 40طور متوسط 

ای میان گیاهان مهم زراعی، دانه در لحاظ ارزش غذایی دانه
برداری بهره و شناسایی ايیر سالیان طی(. 3رقیب است )بی

 ژنومی پژوهش در مهمی روش طبیعی تنوع از سیستماتیك
 کشف زمان از(. 4)وده است ب گیاهی نژادیبه گیاهان و
 هایاز نشانگر زیادی تعداد امروز، به تا  DNAاولیه سايتار
 را ژنومی DNAدر  موجود تنوع تمایز توانایی که مولکولی
 نشانگرهای وزهمرا .است شده داده گسترش و بسط دارند،
 موجود ژنتیکی تنوع مانند بررسی يا  اهداف برای مولکولی
 مهم صفات با پیوسته نشانگرهای شناسایی یا و جمعیت در

 (. در10گیرند )می قرار استفاده مورد وسیعی طوربه زراعی
 SSRنشانگرهای  از دسترس قابد لکولیوم نشانگرهای میان
نشانگر  است. شده زیادی هاستفاد گیاهان نژادی ژنتیکیبه در

SSR و پایداری بارز،هم وراثت بالا، ید چندشکلیلد به 
 تنوع بررسی در اعتماد قابد از نشانگرهای زیاد تکرارپذیری

 تهیه و پلاسمژرم شناسایی مطالعه فیلوژنی، ژنتیکی،
 (.2) است رفته کاربه ژنتیکی هاینقشه 
 مرسوم یوستگی نیزتجزیه نامتعادلی پ به که تجزیه ارتباطی  
یا ها ژن معمول یابیمکان به ای نسبتعمده هایمزیت، است
 گونه مطالعاتاین در اینکه دلید به اولاً دارد. QTLیابی نقشه
تری وسیع ژنتیکی تنوع شود،می استفاده طبیعی جوامع از

 دارد، وجود والدی دو تلاقی از حاصد هایجمعیت به نسبت
 دقت دارای ارتباطییابی نقشه عیت،جم به بسته دوم اینکه
 تمام یابینقشه نوع این در که چرا بالاتری است، بسیار

 انباشته گیاه تکاملی تاریخچه در طول که میوزی رویدادهای
 روش در صورتیکه در شود،می گرفته نظر در است شده
 یا تلاقی هایاز نسد تعدادی در تنها یابینقشه معمول

 به ارتباطی یابیاز نقشه. (18افتد )می اتفاق میوز يودگشنی،
 نشانگر استفاده کمك به انتخاب فرآیند در توانمی راحتی
 برای و انسانی ژنتیك در بار اولین روش برای این کرد.
 قرار استفاده مورد ژنتیکی( هایبیماری کیفی )مانند صفاتی
مورد  نیز جانوری و گیاهی هایجمعیت در اما امروزه گرفت،
 تاکنون مطالعات قابد توجهی به. (17) گیرداده قرار میاستف

های مطلوب برای صفات مختلف با منظور شناسایی آلد
استفاده از روش تجزیه ارتباطی در سویا صورت گرفته است. 

 SSRنشانگرهای  از( 28و همکاران ) ژی زیانگاز جمله، 
  کیفی و زراعی صفات با پیوسته پیدا کردن نشانگرهای برای
 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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از تجزیه  با استفاده سویا زراعی و وحشی هایدر گونه
با  پیوسته نشانگر 34 و 27 ترتیببه ارتباطی کمك گرفتند و

و  دانگ. نمودند شناسایی هااین گونه در صفات را این
 ژنوتیپ 100 ژنتیکی تنوع و در پژوهشی سايتار( 8همکاران )
 قرار بررسی ردمو ماهواره ریز نشانگر 53 از استفاده با سویا را
و  SSRآلد برای هر نشانگر  6/5متوسط  با آلد 296دادند و 
 برآورد نمودند. در 573/0چندشکلی  اطلاعات محتوای متوسط
 به را هاژنوتیپ ، کلیهجمعیت سايتار تجزیه هاآن مطالعه
با ( 7و همکاران ) دادرس .زیر جمعیت تقسیم نمود هشت

مختلف سویا از طریق های بررسی تنوع ژنتیکی در ژنوتیپ
، میانگین 31/0، میانگین فراوانی آللی را SSRنشانگرهای 

را برابر  مؤثرعدد، میانگین تعداد آلد  53/5تعداد آلد را برابر با 
، میانگین 73/0را برابر با  PICعدد، میانگین شايص  62/4با 

 57/1و میانگین شايص شانون را  77/0ضریب نئی را برابر با 
ها را در ، ژنوتیپسايتار ژنتیکی جمعیت تجزیهدند. برآورد کر
تنوع ژنتیکی و  پژوهش در اینکرد.  یبندمیتقسسه گروه 
با صفات مهم کمی و  مرتبط ماهواره نشانگرهای ریز همچنین

 روش از استفاده های سویا بابريی از ژنوتیپ مرفولوژیك در
 ارتباطی مورد بررسی قرار گرفت. تجزیه

 
 اهمواد و روش

 مواد گیاهی و ارزیابی فنوتیپی
های سویا از گروه ژنوتیپ 144این تحقیق شامد  گیاهی مواد 

بود که از )زود رس، متوسط رس و دیر رس( رسیدگی مختلف 
سسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج ؤبانك ژن م
 تحقیقات سسهؤم در های مورد مطالعهژنوتیپتهیه شد. 
در قالب طرح  1394در سال  جکر بذر و و تهیه نهال اصلاح

لازم به ذکر است که  لاتیس ساده با دو تکرار کشت شدند.
سبز نشد،  هاآنژنوتیپ به دلاید مختلفی بذور  14تعداد 

ژنوتیپ به اجرا درآمد که مشخصات  130بنابراین این پروژه با 
  شده است. ارائه 1در جدول د مطالعه رهای موژنوتیپ
بین  فاصله اب متر 5/2به طول  يط چهار هر کرت شامد  

 بود. مترسانتی 10و فاصله بین بوته  مترسانتی 50 يطوط
 15 عمق به و دیسك مترسانتی 30 عمق به اولیه شخم
صورت  ماله توسط زمین تسطیح متر انجام شد و سپسسانتی

از منبع  هکتار در کیلوگرم 150 به مقدار نیتروژن گرفت. کود
 در سه مساوی نسبت به ياک آزمایش نتایج بهتوجه  با اوره
 و زمان دهیگد زماناز کاشت،  شامد یك روز قبد مرحله
نیز  یمکودهای فسفر و پتاس .شد اضافه هاکرت به دهیغلاف
 به مقدار و سولفات پتاسیم از منبع فسفات آمونیوم ترتیببه
 استفاده شدند.قبد از کاشت در هکتار کیلوگرم  160و  200
کربوکسین تیرام  با سم سویا مختلف ارقام هایبذر
(Carboxin Thiram ) دقیقه  20یك در هزار به مدت

 سه  عمق در پس از شستشو با آب مقطر  و ضدعفونی
 از قبد روز سه آبیاری اولین شدند. کاشته ياک مترسانتی
شد. کنترل  انجام باریك ایهفته بعدی هایآبیاری کاشت و
پس از رسیدگی  .انجام شد دستی رتصوبه هرز هایعلف
طور تصادفی انتخاب و صفات ها از هر کرت شش بوته بهبوته

ارتفاع بوته، تعداد غلاف در بوته، طول غلاف، تعداد دانه در 

غلاف، تعداد دانه در بوته، وزن غلاف، وزن دانه، وزن صد دانه 
 گیری قرار گرفتند.و عملکرد دانه در بوته مورد اندازه

 ابی ژنتیکیارزی
برگ تازه  چهارتا  سههای ژنوتیپی، برای انجام ارزیابی   

یافته از هر بوته در مرحله پنج برگی برداشت و در یك توسعه
ورقه آلومینیومی نازک پیچیده شده و در ظرف مخصو  ازت 

ها بعد از انتقال به آزمایشگاه در فریزر مایع قرار داده شد. نمونه
سلسیوس نگهداری شدند. برای درجه  -80و در دمای 
ها به همراه ازت مایع در هاون نمونه ژنومی، DNAاستخراج 

گرم از پودر حاصد در میلی پنجچینی پودر شده و سپس 
ژنومی با استفاده  DNAلیتری ریخته شد. میلی دوهای تیوب

مطابق با روش سقای معروف و همکاران  CTABاز روش 
 DNAعیین کمیت و کیفیت منظور تبه ( استخراج شد.21)

به  v95) یك درصد، از الکتروفورز ژل آگارز شدهاستخراج
های مورد ژنومی ژنوتیپ DNA. دقیقه( استفاده شد 45مدت 

جهت تجزیه تك  SSRمطالعه با استفاده از نشانگرهای 
 (. 2نشانگری استفاده شد )جدول 

ایکلر ای پلیمراز با استفاده از دستگاه ترموسواکنش زنجیره  
 lµ 5/1 ژنومی، lµ2 DNAشامد؛  lµ 15 اپندورف در حجم

(10X) PCR Buffer ،lµ 5/0 1Mm dNTPs ،lµ 1 از هر 
 15کلرید منیزیم  lµ 2/1یك از آغازگرهای پیشرو و پسرو، 

 lµ 7/7و   Taq DNA Polymerasآنزیم lµ 1/0 مولار،میلی
 مرحله  ،آب مقطر استرید بود. چريه حرارتی شامد

 5وس به مدت سیدرجه سل 95سازی اولیه در دمای شتواسر
 ،ای شامدچريه حرارتی سه مرحله 35دقیقه و سپس 

ثانیه، اتصال  30درجه به مدت  94سازی در دمای واسرشت
ثانیه )بسته به  30درجه به مدت  45-60آغازگرها در دمای 

درجه به  72دمای اتصال آغازگر(، بسط آغازگرها در دمای 
چريه حرارتی  35نیه بوده و در نهایت پس از پایان ثا 45مدت 

دقیقه جهت بسط  5درجه به مدت  72ها در دمای فوق، نمونه
از  PCR(. برای تفکیك محصولات 16نهایی قرار گرفتند )

 سهروی ژل آگارز  PCRالکتروفورز افقی استفاده و محصول 
 80-90متر( با ولتاژ سانتی 5/28×  12×  5/8درصد )ابعاد ژل 
دقیقه الکتروفورز و باندهای مربوطه  120ولت به مدت 

 ششها روی ژل، مقدار تفکیك شدند. جهت بار گذاری نمونه
میکرولیتر محلول  سهبه همراه  PCRمحصول میکرولیتر 

یك از  رنگی بارگذاری مخلوط و سپس محلول حاصد در هر
با سیف استین ی زیآمرنگهای ژل بارگذاری شدند. چاهك
(Safe stain )( و در نهایت ژل16انجام شد )برداری ها عکس

های مورد بندی نمونهنوارو سپس ذيیره شدند تا الگوی 
 ها بررسی شوند.مطالعه جهت تعیین ژنوتیپ آن

 هاتجزیه داده

 هایهشامد آماربرای صفات  شدهانجام آماری هایتجزیه  
از با استفاده برای تجزیه تنوع ژنتیکی  .بود توصیفی

های و سايتار جمعیت از روشماهواره  نشانگرهای ریز
یك و صفر  صورتهب نواری الگوهای شد.مختلفی استفاده 

 مکان هر در باند وجود عدم و اساس وجود بر ترتیببه
گیری تنوع ژنتیکی از شايص برای اندازهند. شد امتیازدهی

 ثر و ؤو تعداد آلد م PICشانون، تنوع ژنی نئی، شايص 

 پور و  بابک ربیعیعلی قربانی
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بر  AHSشايص اطلاعات آللی شانون مرف استفاده شد. پلی
 اساس رابطه زیر محاسبه شد:

∑ 𝑝𝑖𝑙𝑛 𝑝𝑖  = -
SHA 

اند در بفراوانی وجود یا عدم وجود یك  ip در این رابطه، که
 باشد.می یك گروه دهندهدیتشکیك مکان برای تمام افراد 

 (.19شد ) برآورد زیراز طریق رابطه  (Hs)تنوع ژنی نئی 
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Kهای ژنی و تعداد کد مکانsq  .ايصشفراوانی آللی هستند 
از  هر نشانگر با استفاده( PIC)محتوی اطلاعات چندشکلی 
 رابطه زیر محاسبه گردید. 

∑ 𝑝𝑖
2𝑛

𝑖=1  – 1 =PIC 
ر نشانگر هتعداد آلد  nمین آلد و اiفراوانی  iPدر این رابطه 

 هایتواند بین صفر )برای آلد(. این شايص می6ت )اس
 هاآنانی هایی که فراودر جمعیت( و یك )برای آلد شکدكی

 ( بهeAر )های مؤثدر جمعیت برابر است( تغییر کند. تعداد آلد
 (.12صورت زیر محاسبه گردید )

1

∑ 𝑝𝑖
2 = Ae 

 POPGENEافزار های تنوع از نرممحاسبه شايص منظوربه

ver 1.32 (25.استفاده شد ) یابی ارتباطی، انجام مکان برای
منظور تشکید ماتریس سايتار بهجمعیت ابتدا تجزیه سايتار 
افزار های پیشرفته سویا با استفاده از نرمژنتیکی ارقام و لاین

Structure با توجه به اینکه در مورد سايتار (. 20) انجام شد
)تعداد  K، تعداد بهینه بودست نجمعیت اطلاعات قبلی در د

. برای شدسازی تعیین ( با انجام شبیههاتیجمع ریزها یا گروه
در نظر گرفته شد و انجام  10تا  1از  Kاین منظور تعداد 

و تعداد تکرار  100000burn-inسازی با طول دوره شبیه
100000 MCMC سازی صورت پذیرفت. پس از انجام شبیه

ها، از روش یا همان تعداد گروه Kبهینه برای تعیین تعداد 
استفاده شد، سپس درصد عضویت برای  (9) ایوانو و همکاران

 مطابق روشافزار و هر فرد در هر گروه با استفاده از این نرم
یابی ارتباطی با صورت گرفت. مکان( 22)و همکاران  اسپاتارو

ا مجموعه ب  MLMو GLMهای آماری استفاده از مدل
های فنوتیپی، ژنوتیپی، ماتریس سايتار ت ماتریس دادهاطلاعا

(Q) افزار و ماتریس يویشاوندی با استفاده از نرمTASSEL 

 گرفت.انجام  4.1.2

 

 های سویای مورد مطالعه در این تحقیقژنوتیپ -1جدول 
                                                  Table 1. Soybean genotypes of the studied in this research 

 ژنوتیپ شماره ژنوتیپ شماره ژنوتیپ شماره ژنوتیپ شماره
1 AGS 358 (3) 34 A 3237 67 Telar 100 N.S-L-11-6 

2 AGS 359 (4) 35 A 3935 68 Nekador 101 Mercory 
3 Hartwig 36 Columbus 69 Hatcheson 102 Roanak 
4 Gloy 37 Union 70 Cliford 103 Pance Vacka B 
5 2-L.80-5914 38 Stressland-B 71 Hood 104 L.52 
6 B-R22 Bijelina 39 Stressland-C 72 Kaspian 105 Sort 126 S.M.A.B 
7 LN 89-3394 40 GN3074 73 Sari 106 ERFurt 
8 L.D 9 41 Pek - Cak - taj 74 AGS 346 (2) 107 VINIMK 9186 
9 Kenwood 42 Swift 75 AGS (5) 108 PA 83 
10 Fowler 43 G.3× Hamilton (10) 76 AGS 367 (6) 109 VESTAG 97 
11 TN 4.94 44 DPX × Yougetsu (2) 77 AGS 364 (8) 110 Hack 
12 Manacon 45 DPX × Yougetsu (3) 78 AGS 380 (9) 111 Hadgson 
13 Fowler 46 DPX × Darby (2) 79 Doles 112 CM - 1070 
14 Cysne 47 DPX × Darby (3) 80 GN2050 113 S - 12 - 49 
15 Sort 62 48 Williams × DPX (6) 81 DI 74 114 S.R.F × Columbus 

16 Sort 126 S.M.A.B 49 Hamilton × Sahar (3) 82 D42.I4 115 Budgoszkasz 
17 Wars zawska 50 Hamilton × Nemaha (6) 83 Linford 116 Rounest 
18 Bonus 51 9242 84 Clean 117 Poplu - 18 - 35 
19 Clean 52 S 24 - 92 85 LH-2500 118 Tokyo Brown 
20 Stressland-A 53 CX 232 86 M 7 119 Century 84 
21 5601-46-6-1 C 54 Karbine 87 TN 6.90 120 RCAT ANGORA 
22 Harbinskaia 111- 55 Harbinskaia 3971 B 88 T 215 121 S19 - 90 
23 Bean – Comet B 56 Dikmanova - Cierna 89 Kabalovskaja B 122 Black Tokyo 
24 Delsoy 4210 57 Dornburger 90 Kabalovskaja 123 Cul.9132 
25 Comet (NRM) B 58 Banjaluka B 91 8-L.65-3266 124 AP - 1394 
26 B-R23 Bijelina 59 Harasoy 92 Black Hawck 125 PRO - 280 
27 Bijelina 54/68 60 Motte 93 Illinoi 126 S 14 - H 4 
28 NS-16 B 61 K.S 4895 94 L.2 127 SENTRY 
29 B-R3 (Bijelina) 62 Essex 95 S3-941-8-1-8 128 Spirit 
30 Grangelb 63 AGS 381 (10) 96 L.8 129 Salin 

31 Mishel 64 TN 5.95 97 Darby 130 Interprise 
32 Calland 65 Delsoy 4710 98 NE-3297   

33 Si-bi-va- 1207 66 EJC (Edi. Jappan) 99 ST.Pazova 54/18   

 پور و  بابک ربیعیعلی قربانی



 111. ............................................................................................................................. 1401 بهار /41شماره  /چهاردهمسال  /یزراع اهانیژوهشنامه اصلاح گپ

 اهواره مطالعه شده در این تحقیقم مشخصات نشانگرهای ریز -2جدول 
 Table 2.  haracteristics of the studied microsatellite markers in this research 

 
 نتایج و بحث

 توصیفی هایآماره

 مطالعه شامد دمور صفات آماری مهم هایشايص    
 ضریب تغییرات و تغییرات دامنه میانگین، حداکثر، حداقد،
 دستبه اساس نتایج است. بر شده هئارا 3 جدول در فنوتیپی
صفت عملکرد دانه به  مربوط تغییرات ضریب بالاترین آمده،

 اساس بر مطالعه این نتایج بود. درصد( 85/26در بوته )
 پراکندگی مختلف هایشايص محاسبه و ارزیابی فنوتیپی

 بالایی تنوع دارای مطالعه مورد سویا پلاسمژرم که نشان داد
مطالعه  در تواندمی تنوع این که باشدمی صفات بیشتر از نظر
تجزیه  روش در زیرا شود، واقع مفید حاضر ارتباطی تجزیه
در  فنوتیپی هایچندشکلی با مرتبط هایعامد ارتباطی

 دو والد تلاقی از حاصد هایجمعیت از ترمتنوع هایجمعیت
شوند. جستجو می غیر يویشاوند هایژنوتیپ همانند مشخص
 این تاریخ تکاملی طول در نوترکیبی وقایع وقوع بنابراین،
 جد از دورتر چندین نسد معمولاً که زیاد تنوع با هاجمعیت
 تعادل عدم هایشکست بلوک باعث هستند، يود مشترک
  زیاد در تنوع وجود لذا شوند.می ژنوم درون پیوستگی
 بیشتر نتایج دقت و وضوح جهت بررسی مورد هایجمعیت
 و نظر فنوتیپی از تنوع این که رسدمی نظربه ضروری حاصله
 .شد تحقیق مشاهده این در مطالعه مورد جمعیت در ژنوتیپی
 از بالایی سطح مشابهیه مطالع در ( نیز24و همکاران ) وانگ
 .کردند گزارش سویاهای ژنوتیپ از بسیاری برای را تنوع

 
 

 
 

 
 
 
 

 نام نشانگر
شماره 
 کروموزوم

گروه 
 لینکاژی

دما اتصال 
(°C)  

 توالی معکوس توالی پیشرو

S63880-CB 2 B1 9/63  AGTCCTCCTCGCCAACAACAAC TTCATTTCATTTCCAAGCGGGT 

Satt359 2 B1 7/62  GCGAGAAAATAATCCTGCTCAA
G 

GCGTTTAAGTCCAATAACAAAGATAAC 

S60211-TB 2 B2 4/45  GAAGATCCTAACACGATGGCCG TTCGTTGTTTCCTTCATTGCCG 

Sat_287 2 B2 7/46  GCGCATTCCCTATTTTTTAGAAT
GAGTAAAT 

GCGCCATAATCAGCATGCACACCTTAT
ATGG 

Satt646 2 C1 1/49  GCGGGGTATGAATTAATTAATGT
AGAAT 

GCGCCTTCAAAAACTAATGACATATCA
T 

Satt190 2 C1 8/53  GGGAGTGTGAACTTACATTGTCT GGGCCTTGAATTTTGTGCTAT 
Satt607 3 C1 8/60  GCGGTTTCATCTGCAGTGTATTA

TTAT GCGCCACTTAATTATTTCAGATTAATT 

Satt161 4 C1 7/56  GGGTATATCAACATATCTTCACC
TTTTT 

GGGCTGCTTGTTAATGTTTTGTAGA 

Sat_404 4 C1 9/55  GCGGATGCGCTTAGCCAGAAGA
TGAGT 

GCGTTCTCCCCCAATGTACATACTTCTA
CCA 

Satt661 4 C1 9/63  TGATATGAGCAATGTAGTTCCTC
T TCCATGAAAAAGAAGTTAGAATAGC 

Satt361 4 C1 9/64  GCGCGGTCAATGAATCGGGAGA
CAC GCGGTTTTCAGCGTTATTAAGTTTTG 

Sat_077 4 C1 1/60  GACACTTGTGGAATTACTCA 
GGGTTGAAGACTTAAATTTGAAATCTC

T 
Satt399 4 C1 4/55  AAGCCAACCTTATAATTCTTTCA

T 
ATATGGGCTTACTTACCCATCATAGA 

Satt607 4 C1 3/63  GCGGTTTCATCTGCAGTGTATTA
TTAT GCGCCACTTAATTATTTCAGATTAATT 

Sat_416 4 C1 4/50  GCGTTAGTTTTTATTTTTAAGTT
GA GCGACATTGTGTGAGGGTAA 

Sat_357 4 C1 7/55  GCGAGGGTTTAAGGTGTAGGTT
GT GCGCACCGCTTTTGTTTCTTTTTG 

Sct_028 4 C2 8/51  TCGCCGGTACAAAAG CGAATGAACAAACAAACA 

Satt307 4 C2 1/60  GCGCTGGCCTTTAGAAC GCGTTGTAGGAAATTTGAGTAGTAAG 
Satt079 5 C2 1/62  AGTCGAAGATACACAATTAGAT CTTTTAGACACAAATTTATCACT 

Satt460 6 C2 2/44  GCGCGATGGGCTGTTGGTTTTTA
T GCGCATACGATTTGGCATTTTTCTATTG 

Satt202 6 C2 9/57  GGAATGCATGAGTATTAACCTCT
TAT GGGCTAACGAACATGTAACTTATCAAC 

Satt460 6 C2 9/47  GCGCGATGGGCTGTTGGTTTTTA
T GCGCATACGATTTGGCATTTTTCTATTG 

Sat_252 6 C2 1/59  GCGTTTTTCTGTCATGTCTTTGA
ATTTT 

GCGGCAGGTCTCATACAAGTCATCATC
T 

Sat_238 6 C2 9/57  GCGCTGAGACGTTTGTGATTGTT
TGTAA 

GCGGTGCATGCAATTCTAGTTAGATAT
T 

Satt644 6 D1b 1/59  TATGCCTCAAACCACAAA CAGGCCACCATTTTTCTT 
Satt041 6 D1b 9/63  TGTTGTGTGGCTTTATTATT TTAAGGTGGGATATGGTC 
Sat_169 11 D1b 9/65  ATTCGTTAAATACTCCACATCAA

TA 
TTATGCTTTGTTGTTTTTCAGTT 

Satt546 12 D1b 4/63  TGAGCGATCAAGAAGCACTTA TTTGGATCGCATAACACTTTA 
Satt428 14 D1b 8/73  GCGTTGTGCTTAACTGGTTGATT

T GCGGACCAGCTAGTTTTTAATGTG 

Satt512 15 E 8/60  AACGTCTTCAAGTCAAGTGCCTA
CA 

GCCCACATAGTTTTCATTTTTCTCCA 

Sat_124 19 E 4/63  GGGTCCATTCCACTTTTTGTACA
ATAT 

GGGAGTTCAAACATCCATTAGTGGTAT
A 
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  130گیری شده صفات در (، دامنه تغییرات، حداقد، حداکثر و ضریب تغییرات فنوتیپی اندازهSDانحراف استاندارد ) ±میانگین  -3جدول 
 ژنوتیپ سویای مطالعه شده در این تحقیق             

Table 3. Mean ± standard deviation (SD), range, minimum, maximum and phenotypic coefficient of variation of the  
              measured traits in the 130 soybean genotypes studied in this research 

 ضریب تغییرات فنوتیپی حداقد حداکثر دامنه تغییرات انحراف استاندارد ±میانگین  صفات

07/50 (cm)ارتفاع بوته  ± 57/15  12/67 33/98 21/32 28/18  

78/38 تعداد غلاف در بوته ± 43/11  47/64 6/82 13/18 95/12  
06/4 (cm) طول غلاف ± 52/0  44/3 6/5 16/2 98/16  

89/2 تعداد دانه در غلاف ± 32/0  03/2 7/3 67/1 8/13  

9/111 تعداد دانه در بوته ± 63/35  88/206 01/250 13/43 57/15  
65/0 (g) وزن غلاف ± 15/0  11/1 41/1 03/0 59/13  
19/0 (g)وزن دانه  ± 05/0  44/0 52/0 08/0 19/19  
91/15 (g)وزن صد دانه  ± 53/3  3/26 23/32 93/5 46/8  
04/21 (g/plant)عملکرد دانه  ± 6/9  55/65 90/71 35/6 85/26  

 

  تنوع ژنتیکی

تنوع ژنتیکی نئی، شايص معیارهای مختلفی از قبید   
 مؤثرتعداد آلد (، PIC) چند شکلیمحتوی اطلاعات  شانون،
(eN( و تعداد آلد چند شکد )pN.)  برای هر کدام از

)جدول  محاسبه شدآغازگرهای مورد استفاده در سطح جمعیت 
(. تمام نشانگرهای مورد استفاده الگوی باندی واضح و قابد 4

ای از نمونه .بالایی نشان دادندشکلی چند تفکیك و همچنین
نشان  1در شکد  Sat_287وارهای ایجاد شده توسط نشانگر ن

 ژنوتیپ سویا 130ژنتیکی  تنوع در این مطالعه داده شده است.
در کد  .شد ارزیابی ریزماهواره آغازگر جفت 31از  با استفاده
 این از که شد تکثیر استفاده مورد هاینشانگر توسط آلد 87

محتوای  شکد بودند.درصد( چند 7/97آلد ) 85تعداد 
( تا Sat_287)آغازگر  14/0از ( PICشکلی )اطلاعات چند

جدول متغیر بود ) 62/0( با میانگین Satt307)آغازگر  88/0
 از بسیاری برای PIC مقادیر در کد بررسی این در(. 4

 انتخاب دهندهنشان که بود زیاد استفاده مورد نشانگرهای
 بالای مقادیر .باشدمی نشانگرها این بالای کارآیی و صحیح

PIC نیز دیگری مطالعات در ریزماهواره برای نشانگرهای 
  (.7شده است ) گزارش

های مورد ژنوتیپ کد در مؤثر هایآلد تعداد میانگین  
به دست آمد که  7/1ماهواره  بر اساس نشانگرهای ریز مطالعه
( متغیر Sat_416)آغازگر  64/3( تا Satt546)آغازگر  8/0از 
 های آللی یکسان هستند، تعداد فراوانی کهیهنگامبود. 
در یك مکان  شدهمشاهدههای آلدهای مؤثر به تعداد آلد

های زیاد بین این پارامترها باشد. بنابراین تفاوتنزدیك می
ها باشد، زیرا آنها میپایین بعضی از آلد فراوانی دهندهنشان

به همین  فقط در یك و یا تعداد کمی از افراد وجود دارند،
مفید  نادرهای دلید این پارامتر ممکن است در شناسایی آلد

باشد. همچنین از آنجایی که یکی از معیارهای مهم در 
های مؤثر انتخاب آغازگرهای مناسب و سودمند، تعداد آلد

با تعداد آلد مؤثر بیشتر  یتوان از آغازگرهای(، می27است )
منظور بررسی سطح برای مطالعات بعدی به Sat_416مانند 

های مختلف سویا استفاده تنوع ژنتیکی موجود در ژنوتیپ
 نمود. 
بود که برای  ییهاضریب شانون نیز یکی دیگر از شايص  

 و تنوع مورد استفاده قرار گرفتشکلی ارزیابی سطح چند
عنوان یکی دیگر شانون نیز به دامنه عددی ضریب (.4)جدول 
توسط  آشکارشدهشکلی های ارزیابی سطح چنداز شايص

تا  Sat_238برای آغازگر  09/0ماهواره از  نشانگرهای ریز
با متغیر بود.  52/0با میانگین  Sat_287برای آغازگر  83/0

طور گسترده در مطالعات تنوع وجود اینکه شايص شانون به
شود، اما هیچ چهارچوب نظری از ژنتیك ژنتیکی استفاده می

عنوان کمیت تنوع وجود يص بهجمعیت برای محاسبه این شا
 رو شايص شانون برای مطالعه تنوع ژنتیکی بهندارد و از این

 ویژه به هنگام استفاده از نشانگرهای هم بارز پیشنهاد 
ترین شايص برای رسد مناسبنظر میبنابراین به؛ شودنمی

بدست آوردن یك دید کلی در مورد تنوع ژنتیکی در یك 
هتروزیگوسیتی و تنوع ژنی بارز، هم جمعیت برای نشانگرهای

 79/0 ( تاSat_287) 05/0 ی ازئمیزان تنوع ژنی ن .نئی باشد
(Sat_238) که   (4 )جدول ر بودیمتغ 48/0، با میانگین 

در کد بالا باشد. دهنده سطح متوسط این پارامتر مینشان
مختلف تنوع های شايص شکلی حاصد از محاسبهبودن چند

ن به کارایی بالای این نشانگرها و تواا میدر پژوهش حاضر ر
از  های مورد بررسی نسبت داد.ژنوتیپهای حقیقی نیز تفاوت
ای در ماهواره فی با توجه به فراوانی بالای نواحی ریزطر

در  یدیتك نوکلئوتهای زیاد و همچنین تفاوتها یوکاریوت
طح تواند س، استفاده از این روش مولکولی میهاآنسطح ژنوم 
شکلی را آشکار سازد و وجود چنین سطح بالایی بالایی از چند

های مختلف دور از انتظار نیست از تنوع بر مبنای شايص
های مختلف به هر حال نتایج حاصد از ارزیابی شايص (.28)

تنوع در این تحقیق نشان داد که تنوع قابد توجه و زیادی بین 
 یيوببهو در نتیجه  ژنوتیپ مورد مطالعه سویا وجود دارد 130
توان از این جمعیت جهت انجام تجزیه ارتباطی استفاده می
 کرد. 
، 31/0میانگین فراوانی آللی را ( 7و همکاران ) دادرس    

 مؤثرعدد، میانگین تعداد آلد  53/5میانگین تعداد آلد برابر با 
، 73/0برابر با  PICعدد، میانگین شايص  62/4برابر با 

و میانگین شايص شانون را  77/0نئی برابر با  میانگین ضریب
که با نتایج حاصد از این تحقیق مطابقت  برآورد کردند 57/1
 ژنتیکی تنوع ای ضریبمطالعه در( 14و همکاران ) لی .ندارد
 بیترتبه کره و در کشور چین های سویاژنوتیپ برای نئی را
 بسیار ژنتیکی تنوع کردند که عنوان و برآورد 72/0و  76/0
 کدام هر که وجود دارد کشور دو هری هاتیجمع در بالایی
 گیاه قابد  این بهبود برای واحد ژنتیکی يزانه عنوانبه
 محتوای ( متوسط8و همکاران ) دانگبرداری است. بهره
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و  واینربرآورد نمودند.  573/0چندشکلی متغیر را  اطلاعات
شانون و ، میزان شايص PICمیانگین شايص  (11)همکاران 
ترتیب برابر به راهای مختلف سویا را در ژنوتیپ مؤثرتعداد آلد 
زاده زینلی عدد برآورد کردند. 543/2و  387/0، 326/0با 

میانگین شايص ( در مطالعه يود 26و همکاران ) تبریزی
PIC ،34/0 عدد برآورد کردند. 86/2را  مؤثرو تعداد آلد 
را  با نتایج محققان دیگرنتایج حاصد از این تحقیق  يتلافاتا
ها، قبید میزان تنوع در نمونه توان به عوامد مختلفی ازمی

  .اندازه نمونه نسبت داد روش آشکارسازی و
 ساختار ژنتیکی جمعیت

 رزاافبا استفاده از نرمجمعیت  ايتارنتایج تجزیه س
Structure  نموودار  2 شکد .ارائه شده اسوت 3 و 2در شکد
دهد. در این را نشان می Kبهینه تعداد تعیین  برای دو طرفوه
سووازی از نتووایج مربوووط بووه شووبیه K∆ و Kشکد مقدار 
 Kستخراج گردید. مقدار بهینوه ا Structure رافووزادر نوورم
در  Kمنحنی است که با توجه به نمودار، بهترین  اوج نقطوه

تار نشوان باشود. در واقوع تجزیوه سوايموی 3 ایون مطالعوه
را به حداکثر يود  K∆ هایی که پارامتريوشه داد کوه تعوداد

سویا به سوه گوروه  ژنوتیپ 130 باشد ومی 3رساند برابر می
پلات )شکد بار در شدهارائه نتایج اساس برشدند.  یبندمیتقس
 هر تعلق مخلوط )احتمال گروهدرصد( به  92/6ژنوتیپ ) 9، (3

 34است،  7/0از  کمترها ر گروهزی یك از هر به ژنوتیپ
ژنوتیپ  43اول )قرمز(،  گروهدرصد( به  15/26ژنوتیپ )

 84/33ژنوتیپ ) 44دوم )آبی( و  گروهدرصد( به  07/33)

 اگر تجزیوه ارتبواطی سوم )سبز( تعلق داشتند. گروهدرصد( به 
ژنتیکی جمعیت مورد بررسی انجام  گروهبودون شناسوایی 
 QTL روابط کاذب بین نشانگر و سواییگیرد، منجور بوه شنا

حاصد از نتایج سايتار ژنتیکی  يواهد شد. لوذا از اطلاعوات
استفاده نمود تا از شناسایی ی توان در انجام تجزیه ارتبواطمی

ممکن است به دلید  های کاذب کوهبخشی از پیوستگی
(. در 10) عمد آید تفاوت در سايتار جمعیت باشد ممانعت به

( 7و همکاران ) دادرس( در کلزا و 5و همکاران ) باسمطالعه 
 های مختلف از طریق تجزیه سايتاردر سویا نیز ژنوتیپ

بندی شدند که با نتایج به سه زیر جمعیت تقسم جمعیت
و  لیحاصد از این تحقیق مطابقت داشت. در مطالعه 

ویا به پنج زیر گروه تقسیم های س( ژنوتیپ14همکاران )
 شدند.

 ادل لینکاژیعدم تع

طبق نتایج این تحقیق در مورد میزان نامتعادلی پیوستگی   
درصد از نشانگرهای مورد  30توان گفت که در حدود می

، به (4)شکد بودند  1/0از  تربزرگو  دارمعنی 2rمطالعه دارای 
دار و قوی بین این نشانگرها در این معنی که پیوستگی معنی

ته و این پیوستگی موجب جمعیت مورد مطالعه وجود داش
های ژنوتیپی و گامتی جمعیت شده انحراف از تعادل در فراوانی

ای از تنوع صفاتی که این نشانگرها با آن است. بخش عمده
همکاران  و ژیه در مطالعشود. در ارتباط هستند توجیه می

در گیاه سویا اکثر نشانگرهای  (8و همکاران ) دانگو  (29)
  .بودند 1/0از  تربزرگو  دارمعنی 2r مورد مطالعه دارای

 

 
 های سویای مورد مطالعههای تنوع برآورد شده در ژنوتیپشايص -4جدول 

Table 4. Diversity statistic of microsatellite markers in evaluated soybean cultivars.        
شدهمشاهدهتعداد آلد  نشانگر PIC شايص شانون (Neiنوع ژنتیکی نئی )ت   )pN( مرفتعداد آلد پلی  شايص   (eN) تعداد آلد مؤثر 

S63880-CB 2 2 58/0  64/0  79/0  09/1  

Satt359 2 2 12/0  18/0  26/0  15/1  
S60211-TB 2 2 08/0  11/0  2/0  05/1  

Sat_287 3 2 05/0  09/0  14/0  1/1  

Satt646 2 2 48/0  58/0  64/0  2/1  
Satt190 2 2 53/0  63/0  71/0  60/1  
Satt607 2 2 4/0  44/0  68/0  12/1  
Satt161 2 2 54/0  6/0  58/0  1/1  
Sat_404 3 3 68/0  72/0  85/0  21/1  
Satt661 3 3 56/0  61/0  74/0  58/1  
Satt361 3 3 64/0  68/0  76/0  2/2  
Sat_077 2 2 33/0  39/0  56/0  17/1  
Satt399 2 2 49/0  55/0  62/0  08/1  
Satt607 2 2 34/0  36/0  42/0  14/1  
Sat_416 5 5 73/0  79/0  81/0  64/3  
Sat_357 5 5 3/0  33/0  46/0  79/2  
Sct_028 5 5 58/0  6/0  75/0  11/3  

Satt307 5 5 73/0  77/0  88/0  58/2  
Satt079 5 5 78/0  8/0  75/0  5/3  
Satt460 2 2 6/0  63/0  7/0  1/1  
Satt202 2 2 55/0  58/0  68/0  05/1  
Satt460 4 4 28/0  32/0  4/0  23/1  
Sat_252 2 2 4/0  43/0  55/0  14/1  

Sat_238 5 5 79/0  83/0  85/0  5/2  
Satt644 5 5 1/0  72/0  15/0  22/3  

Satt041 2 2 67/0  71/0  83/0  18/1  
Sat_169 2 2 65/0  69/0  8/0  11/1  
Satt546 2 1 27/0  3/0  42/0  8/0  
Satt428 2 2 2/0  23/0  39/0  23/1  
Satt512 2 2 79/0  75/0  48/0  15/1  
Sat_124 2 2 52/0  67/0  77/0  1/1  
85/2 میانگین  8/2  48/0  52/0  62/0  7/1  
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 ریزماهواره نشانگرهای ( با=3Kمطالعه ) مورد سویای هایژنوتیپ در زیرجمعیت مناسب تعداد تعیین -1شکد 

Figure 1. Bilateral charts for determining the number of sub-populations in the studied soybean genotypes (K=3) 
based on microsatellite markers 

 

 MLMو  GLMهای تجزیه ارتباطی با مدل
مورد  صفات با پیوسته نشانگرهای شناسایی منظوربه
 بر تجزیه ارتباطی مطالعه، مورد سویا هایژنوتیپ در ارزیابی
 Q( وابسته به ماتریس GLMعمومی ) يطی مدل اساس
 از هر یك به فرد هر عضویت احتمال ضرایب یسماتر)

 به وابسته (MLMط )تلمخ يطی مدل و( هازیرجمعیت
 با( : ماتریس روابط يویشاوندیK) Q+Kهای ماتریس
 انجام گرفت. در کد بر TASSEL 3.0افزار نرم از استفاده

  ارتباط نشانگر GLM ،33اساس نتایج حاصد از مدل 
 بر .نشان دادند ارزیابی مورد تصفا با (p<0.05) داریمعنی
مدل  به نسبت که از اطلاعات بیشتری MLMمدل  اساس
GLM تعداد کند،می استفاده کمتر نتایج اریبی نتیجه در و 
 سطوح در ارزیابی مورد با صفات مرتبط دارمعنی مکان 35

 (. 5شد )جدول  درصد شناسایی یك و پنج احتمال
در هر دو  ختلفم صفات برای مشترک نشانگرتعدادی 
)جدول  شدند تحقیق شناسایی این در MLMو  GLMروش 
، با صفات ارتفاع بوته Satt460نشانگر  پیوستگی ( که شامد5

و وزن صد دانه، نشانگر  طول غلاف، تعداد دانه در غلاف
Satt644  وزن دانه و وزن صد دانه، ارتفاع بوتهبا صفات ،
، عداد دانه در بوتهو ت تعداد غلافبا صفات  Satt661نشانگر 
، نشانگر طول غلافغلاف و تعداد با صفات  Satt079نشانگر 

Satt361 نشانگر ، و عملکرد دانه ا صفات طول غلافب
S63880-CB  غلافطول غلاف، تعداد دانه در با صفات ،
طول با صفات  Sat_124نشانگر  ،وزن صد دانه و وزن دانه

با صفات  Sat_252، نشانگر غلاف، وزن غلاف و عملکرد دانه
نشانگر  وزن صد دانه وو  دانه در بوته، وزن دانهتعداد 

Sct_028  وجود یك  .بودند، و عملکرد دانه وزن دانهبا صفات
 احتمالاًژن یا ناحیه ژنومی برای کنترل همزمان چند صفت 

 ژنومی نواحی پیوستگی یا و آثار پلیوتروپی از ناشی تواندمی
 نشانگرهای شناسایی (.13اشد )ب صفات کنترل این در ديید
 گزینش زیرا دارد، گیاهان نژادیدر به زیادی اهمیت مشترک
  (.23سازند )می پذیررا امکان صفت چند همزمان
 که داشت توان اظهارمی 5 جدول در شدهارائه نتایج اساس بر

ارتباط  ماننديا   صفت یك با نشانگر چند ارتباط
ارتفاع با صفت  Satt644 و Satt460 ،Sat_357نشانگرهای 

 Satt202و  Satt546 ،Satt661 ،Satt079بوته، نشانگرهای 
، Sat_287تعداد غلاف در بوته، نشانگرهای با صفت 

Satt361 ،Satt079، S63880-CB ،Satt460  وSat_124  با
 ،S63880-CB، Satt646نشانگرهای صفت طول غلاف، 

Satt460  وSat_238  ف، تعداد دانه در غلابا صفت
تعداد با صفت  Sat_252و  Satt661، Satt607نشانگرهای 

 ،Sct_028، S63880-CBدانه در بوته، نشانگرهای 
Satt644  وSat_252  وزن دانه، نشانگرهای با صفت
Satt460 ،Sat_252، S63880-CB  وSatt644  با صفت

 ،Satt359 ،Satt361وزن صد دانه و ارتباط نشانگرهای 
Sct_028  وSat_124 نیز دار بود. معنیعملکرد دانه ا صفت ب
که هر  این صفات باشدژنیك توارث کمی و پلی دهندهنشان

 سهمی مشخص از تنوع صفت را کنترل  هاآنکدام از 
 ( برای2Rتبیین ) ضریب مقدار کم بودن طرفی زکنند. امی
مطلب یعنی ماهیت  همین مؤید نیز نشانگرهای مرتبط اکثر

طوریکه هر ژن یا ناحیه به است، طالعهچند ژنی صفات مورد م
کند و را توجیه می صفات این تغییرات از کمی ژنومی بخش

همکاری بین چندین ژن و ناحیه ژنومی است که در نهایت 
شوند و طبیعتا بخشی از موجب تظاهر این صفات کمی می

تنوع هر یك از این صفات نیز تحت تاثیر عوامد محیطی قرار 
های توان در برنامهاین از این نشانگرها میبنابرگیرند. می

 انتخاب به کمك نشانگر در سویا استفاده کرد. 
 

 گیری کلینتیجه
سايتار ژنتیکی چمعیت به سه زیر بر اساس نتایج حاصد،   

جمعیت فرعی تقسیم شد که نتایج حاصد از رسم بار پلات نیز 
 33دار بین نتایج تجزیه ارتباطی، ارتباط معنیکرد.  دأییتآن را 
 MLMو  GLMهای ترتیب بر اساس روشبهنشانگر را  35و 

تعدادی از نشانگرهای ریز با صفات مورد مطالعه نشان داد. 
 که داری با چند صفت بودند ماهواره دارای ارتباط معنی

 ژنومی نواحی پیوستگی پلیوتروپی و یا آثار از ناشی تواندمی
 یك با نشانگر چند تباطار .باشد صفات این کنترلدر  ديید
ژنیك این توارث کمی و پلی دهندهنشاننیز يا   صفت
سهمی مشخص از تنوع  هاآنکه هر کدام از ت باشد اصف

 هایمحدودیت به توجه با کد درکنند. صفت را کنترل می

 پور و  بابک ربیعیعلی قربانی
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 نبودن دسترس در قبید از پیوستگی یابینقشه روش
 ایجاد جهت لازم طولانی زمان و تفرق حال در هایجمعیت 
 هامحدودیت این بردن بین از با ارتباطی تجزیه روش ،هاآن

 . دهدمی قرار محققان ايتیار در را مناسبی نشانگری اطلاعات
 
 

 شکر و قدردانیت
های از دانشکده علوم کشاورزی دانشگاه گیلان و بخش دانه  

روغنی موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج به 
نمودن امکانات لازم برای اجرای این تحقیق ياطر فراهم 

 کمال تشکر و قدردانی را داریم.
 

 
رنگ  ماهواره. هر ریز نشانگر 31 اساس بر مطالعه مورد سویای ژنوتیپ 130 برای Bayesian مدل  بر مبتنی سايتار تجزیه -2شکد 
 دهدمی نشان را کلاستر هر به ژنوتیپ ره تعلق ضریب عمودی . محور(K=3دهد )می نشان را کلاستر یا جمعیت زیر یك

Figure 2. Bayesian model based cluster analysis for 130 different soybean genotypes using 31 microsatellite loci 
(K=3). Each color indicate one sub-population or cluster. Vertical axis show the membership coefficient of each 

genotype into clusters 

 
 نامتعادلی میزان قطر بالای های مورد مطالعه سویا.ماهواره مورد استفاده در ژنوتیپ نامتعادلی پیوستگی نشانگرهای ریز پلات -3شکد 

 .دهدمی نشان نشانگرها جفت برای را p-valueقطر  پایین و پیوستگی
Figure 3. Linkage disequilibrium plot (LD plot). Diameter upper and lower are indicating linkage disequilibrium and 

p-value for each pair of marker, respectively 
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  MLMو  GLMهای اساس مدلمورد مطالعه بر های ژنوتیپدر  شدهیابیارزنشانگرهای پیوسته با صفات  -5جدول 
Table 5. Microsatellite markers linked to evaluated traits in the studied soybean population using the association  
             analysis based on GLM and MLM models 

GLM, General linear model: MLM, Mixed linear model 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: The economic value of a genotype depends on its various traits 
and therefore the accurate knowledge of genetic behavior and identification of genomic locus 
involved in controlling these traits can help the breeder to improve genotypes.  
Material and Methods: In this study, the relationship between microsatellite markers with 
some important agronomic and morphological traits in 130 different soybean genotypes through 
communication models, including the general linear model (GLM) and the mixed linear model 
(MLM) in 2015 was evaluated. The studied traits were including plant height, pod length, 
number of pod per plant, number of grain per pod, number of grain per plant, pod weight, grain 
weight, 100-grain weight and grain yield.  
Results: According to the molecular diversity among the 130 studied genotypes on the basis of 
microsatellite markers, 87 alleles were amplified by markers, of which 85 alleles (97.7%) were 
polymorph. Results of allelic diversity revealed averace number of effective alleles, shannonsʹs 
index, polymorphic information content and gene diversity Nei equal to 1.7, 0.52, 0.62 and 0.48 
respectively. The results of structural analysis showed that there were three sub-populations 
(k=3) in the studied germplasm, so that from the 130 soybean genotypes, 34 (26.15%) belonged 
to first structure, 43 (33.07%) to second structure, 44 (33.84%) to third structure and nine 
genotypes (6.92%) to mixed structure, which were confirmed by the results of the bar plot. The 
association analysis of microsatellite markers with traits under a mixed linear model (MLM) 
indicated that 33 and 35 markers had significant relationships with the evaluated characteristics. 
Some microsatellite markers had significant relationships with the several traits (e.g. the 
relationships between Satt460 marker with plant height, pod length, number of grain per pod, 
and 100-grain weight), which can be due to either the pleiotropic effects or the tight linkage of 
genomic regions controlling these traits. The relationship between several markers with a 
specific trait (for example relationship between Sct_028, Sat_124, Satt359 and Satt361 markers 
with trait of grain yield) indicating the quantitative and polygenic inherentance of the evaluated 
traits. 
Conclusion: The results of this research showed that in addition to using markers as useful 
markers in assessing genetic diversity in soybeans, markers that were more closely related to the 
genomic regions controlling these traits, to modify the population by marker assisted selection. 
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