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چکیده
هاي شناسایی شده قبل از انجام انتخاب به کمک نشانگر به عنوان یک گام ضروري QTLاعتبارسنجی نشانگرهاي پیوسته به 

کشت در دو محیط نرمال و تحت تنش خشکی ولاین پیشرفته سویا رقم و 121شود. در تحقیق حاضر با استفاده از محسوب می
در بررسینشانگر ریزماهواره مرتبط با تحمل به تنش خشکی شد.21در دو منطقه رشت و گنبد کاووس اقدام به اعتبار سنجی 

، (PIC)ي اطلاعات چندشکلی الل و متوسط محتوا53/5،متوسط تعداد الل به ازاي هر نشانگر،جمعیت از لحاظ میزان تنوع ژنتیکی
ها، این آمارهبالايبرآورد شد که مقدار 57/1و 77/0، 73/0ترتیبه، ب(I)و شاخص شانون (H)ضریب تنوع ژنتیکی نی

بر اساس بترتیب اي خوشهو تجزیههاي مورد مطالعه است. تجزیه ساختار ژنوتیپدهنده توانایی این نشانگرها در تفکیک نشان
تجزیه ارتباطی بین نشانگرهاي نتایج ند. تقسیم نمودو سه گروهافراد را به سه زیرجمعیت اتصال همسایگی و بیزي روش 

، Satt454با سه مدل آماري نشان داد که نشانگرهاي MLMو GLMهاي ریزماهواره و صفات مرتبط با عملکرد با استفاده از روش
Satt345 ،Satt210 ،Sat_292 ،Satt142 ،Satt339 ،Satt249 وSatt458 رین تثیرگذارأزمینه ژنتیکی به تایید رسیدند و به عنوان تاین در

درصد 18از یشبود که بSatt454و Sat_292نشانگرها تعیین شدند. بالاترین درصد توجیه تغییرات صفات مربوط به نشانگرهاي 
و تنش خشکی تبیین نمودند.در شرایط نرمالبترتیب راهاي بوتهاز تغییرات وزن دانه در کل غلاف

اي، تجزیه ساختار، تنوع ژنتیکی، ریزماهوارهتجزیه خوشهانتخاب به کمک نشانگر، کلیدي:هايواژه

مقدمه
به 1940قبل از سال که )Glycine maxسویاي زراعی (

شـد، امـروزه پـس از ذرت و    طور عمده براي علوفه کشت می
انه و از نظر ارزش غذایی پس گندم مقام سوم را از نظر تولید د

از ذرت دومین رتبه را در کشـور امریکـا دارد و در کشـورهایی    
 ـ).2(شـود  اي مهمی تلقی مـی مثل آمریکا گیاه دانه ر اسـاس  ب

2012گزارش فائو سطح زیر کشـت سـویا در جهـان در سـال     
کیلوگرم 2303هکتار با میانگین  عملکرد 104997253حدود 

هکتار و بـا  80000حدود  2012در سال و در ایراندر هکتار 
اسـت  کیلـوگرم در هکتـار بـوده    2500میانگین عملکرد حدود

)11.(
نژادي از جمله بررسی تنوع ژنتیکی براي اهداف مختلف به

هاي موجود، انتخاب و گزینش پلاسمحفظ و نگهداري ژرم
هاي مطلوب و در نهایت بهبود صفات به عنوان یک بستر للآ
در پژوهشی با هدف شود. اي و اساسی محسوب میایهپ

بررسی تنوع ژنتیکی و تجزیه ارتباطی از یک جمعیت بزرگ 
انجام شد. ارزیابی تنوع ژنتیکی با ژنوتیپ 159سویا با 

نشانگر ریزماهواره که در طول ژنوم پراکنده 55استفاده از 
781د و تعدا806/0بودند نشان داد که تنوع ژنتیکی به میزان 

الل براي هر نشانگر در این مجموعه وجود 4/9با متوسط آلل 
دارد که نشاندهنده اطلاعات و تنوع ژنتیکی بالا در آنها بود. 

ها را به چهار گروه تقسیم کرد. ژنوتیپتجزیه ساختار نیز کلیه 
نشانگر ریزماهواره 21تجزیه ارتباطی نیز منجر به شناسایی 

گوپتا صفات مختلف مرتبط بودند.باداري شد که به طور معنی

بررسی در اظهار داشتند نتایج بدست آمده ) 13و همکاران (
براي حفظ و کاربرد تواند میتنوع ژنتیکی و تجزیه ارتباطی 

.پلاسم سویا بسیار مفید باشدژرم
هـاي محیطـی از جملـه تـنش     امروزه غلبه بر محـدودیت 

ه بـه اهمیـت و   خشکی در همه گیاهان از جمله سـویا بـا توج ـ  
اي برخـوردار اسـت. تـاکنون   ارزش غذایی آن، از جایگاه ویـژه 

سـویا درخشـکی بـه تحملانتخاببرايمتعدديهاي روش
شـرایط درگیـري عملکـرد  توان انـدازه میکهشدهگرفتهبکار
درهـا ژنوتیپارزیابی)12،30(رشد فصلطیدرخشکیتنش

و )27،28(زمایشـگاه  و آگلخانـه نظیـر شدهکنترلهايمحیط
رطـوبتی هـاي محـیط بـراي ایجـاد  تکمیلیآبیاريازاستفاده
و در دهـه اخیـر   )28(هـا  تظاهر ژنوتیـپ مقایسهبرايمختلف

را نام برد.)20،23(انتخاب به کمک نشانگر 
ــنش خشــکی    ــه ت ــل ب ــی تحم ــرل ژنتیک ــدگی کنت پیچی

هــاي مولکــولی در کنــارنژادگــران را بــه اســتفاده از روشبــه
دهـد. شناسـایی   هاي سنتی بهبود این صفت سـوق مـی  روش
QTLکننـده صـفات مـرتبط بـا تحمـل بـه تـنش        هاي کنترل

هـاي  خشکی با استفاده از نشانگرهاي مولکولی از جملـه روش 
نژادي مولکولی است کـه از نتـایج آن پـس از طـی مراحـل      به

هاي اصلاحی متعدد مثـل انتخـاب بـه    توان در برنامهتایید می
تـاکنون چنـدین پـژوهش بـراي     نشانگر استفاده نمـود.  کمک

هاي کنترل کننده صفات مرتبط با تحمـل بـه   QTLشناسایی 
. )3،21،8،9،6،33(تنش خشکی در سویا صورت گرفتـه اسـت   

هاي اینبرد نوترکیب در پژوهشی با استفاده از سه جمعیت لاین

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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2.......... ..............................................................شرایط نرمال و تنش خشکیسویا درهايژنوتیپتحمل به تنش خشکی در منتخبسنجی نشانگرهاي اعتبار

بــراي ســه QTLشناســایی DArTو نشــانگرهاي مولکــولی 
حمل به خشکی یعنـی میـزان هـدایت غشـا،     صفت مرتبط با ت

محتواي آب نسبی برگ در طول تنش و بهبود و برگشت گیاه 
گـروه  6پس از تنش انجام شد. نتایج نشان داد در سه جمعیت 

لینکاژي به صـورت مشـترك بـا تحمـل بـه خشـکی مـرتبط        
.)33(باشندمی

آنجاییکــه ازهــاي متعــدد، QTLیــابی علــی رغــم مکــان
QTLهـاي ژنتیکـی   ت مختلف با استفاده از زمینهها براي صفا

نژادگـران قابـل   شوند لذا مستقیماً براي بهمختلف شناسایی می
استفاده نیسـتند و هنـوز یـک شـکاف بـین اصـول بنیـادي و        

در ایـن راسـتا   ).5تحقیقات کاربردي در این زمینه وجود دارد (
ی ها و تأیید نشانگرهاي پیوسته به این نواحQTLتعیین اعتبار 

شناسایی شـده یـک گـام اساسـی و ضـروري قبـل از انجـام        
. لذا عـلاوه بـر   )22(هاي انتخاب به کمک نشانگر است برنامه

کننده صفات مرتبط با تحمل هاي کنترلQTLیابی لزوم مکان
به تنش خشکی، باید این نواحی به همراه نشانگرهاي پیوسـته  

در راسـتاي  نیـز این تحقیق شناسایی شده تعیین اعتبار گردند.
در یتحمل به تنش خشکايیدکاندينشانگرهایاعتبار سنج

ــپ ــايژنوتی ــوه ــاووس یاس ــد ک ــت و گنب ــه رش در دو منطق
ریزي شد.طرح

هامواد و روش
بـه  )F7(نسـل  لایـن پیشـرفته  100مواد گیـاهی شـامل   

بـود کـه در دو  ژنوتیـپ)  121(مجموعـاً  رقم سـویا  21همراه 
در دو منطقه رشت و گنبـد  کی خشتحت تنشنرمال و محیط

اطلاعــات کشــت شــد.  1393کــاووس در ســال زراعــی   
ارائه شده است.1هاي مورد مطالعه در جدول ژنوتیپ

هاي مورد مطالعه در تحقیق حاضرژنوتیپاطلاعات - 1جدول 
Table 1. Information of studied genotypes in present research

مشخصات ردیف مشخصات فردی مشخصات ردیف
کاسپین 83 Sahar × Gorgan 3 (1) 42 Nemaha × Savoy (1)* 1
سحر 84 Sahar × Gorgan 3 (3) 43 Nemaha × Savoy (2) 2
کتول 85 Hamilton × Katoul (3) 44 Nemaha × Savoy (4) 3
ویلیامز 86 Hamilton × Katoul (2) 45 Nemaha×Savoy (5) 4
SG20 87 Sahar × Katoul (3) 46 Kottman × Kitimisharo (1) 5

صفی آبادي 88 Sahar × Katoul (4) 47 Kottman × Kitimisharo (2) 6
L504 89 Sahar × Katoul (5) 48 Kottman × Kitimisharo (3) 7

7سلکسیون 90 Sahar × Katoul (7) 49 Spry × Kitimisharo (1) 8
53سلکسیون 91 Sahar × Katoul (8) 50 Spry × Kitimisharo (2) 9
55سلکسیون 92 Sahar × Katoul (9) 51 Spry × Kitimisharo (4) 10
81سلکسیون 93 Hamilton × Gorgan 3 (3) 52 Spry × Kitimisharo (5) 11
106سلکسیون 94 Williams × Katoul (9) 53 Charleston × Mustang (1) 12
170سلکسیون 95 Williams × Katoul (5) 54 Charleston × Mustang (2) 13

Hamilton × Sepid (8) 96 Williams × Katoul (4) 55 Charleston × Mustang (3) 14
Sahar × Sepide (1) 97 Sahar × Williams (8) 56 Spry × Savoy (3) 151

Sepide × T1SRF (5) 98 Williams × Katoul (2) 57 Spry × Savoy (4) 16
Hamilton × Fora (3) 99 Sahar × Williams (10) 58 Spry × Savoy (5) 17
Hamilton × K778 (3) 100 Sahar × K778 (1) 59 Williams × K778 (3) 18

Sahar × K779 (5) 101 Sahar × K778 (3) 60 Williams × K778 (4) 19
Sepide × K778 (3) 102 Sahar × K778 (7) 61 Williams × K778 (5) 20
For a × Macon (3) 103 Clary × Nigeria (10) 62 Williams × Hamilton (1) 21
For a × LD 10 (1) 104 Sahar × Hamilton (3) 63 Williams × Hamilton (2) 22

Williams × K778 (2) 105 Sahar × Hamilton (4) 64 Williams × Hamilton (3) 23
Crawford × Lan (3) 106 Sahar × Hamilton (8) 65 Williams × Hamilton (4) 24

Crawford × Vilana (4) 107 Graham × Nigeria (9) 66 Hamilton × Katoul (12) 25
Williams × Vilana (4) 108 Sahar × Hamilton (10) 67 Hamilton × Williams (2) 26

Mustang × Delsoy 4210 109 Graham × Nigeria (2) 68 Hamilton × Williams (3) 27
Spry × Savoy 110 Clary × Nigeria (9) 69 Gorgan3 × K778 (1) 28

Pershing × Epps 111 Graham × Nigeria (8) 70 Gorgan3 × K778 (2) 29
Williams × Diana (1) 112 Graham × Nigeria (8) 71 Gorgan3 × K778 (3) 30

Sahar × Collombus (4) 113 Graham × Nigeria (5) 72 Gorgan3 × K778 (8) 31
Sahar × Collombus (13) 114 Clary × Nigeria (5) 73 Gorgan 3 × K778 (9) 32

Sahar × Crawford (1) 115 Clary × Nigeria (3) 74 Gorgan3×K778 (10) 33
Black Williams × Lan (4) 116 H7 75 Gorgan3 × K778 (11) 34

Black Williams × Epps (10) 117 L17 76 Gorgan3 × K778 (12) 35
Sahar × K188(5) 118 WEb 77 Gorgan3 × Williams (2) 36

Sahar × Hamilton (1) 119 PE 78 Gorgan3 × Williams (4) 37
Sahar ×LBK (1) 120 DW 79 Gorgan3 × Williams (7) 38
DPK×Fora(1) 121 M7 80 Hamilton × Katoul (8) 39

M9 81 Hamilton × Katoul (4) 40
ساري 82 Gorgan3 × Katoul (4) 41

در داخل پرانتز آورده شده است.F7: براي هر لاین، تلاقی تشکیل دهنده آن به همراه شماره لاین مربوطه در نسل *
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هاي کامل تصـادفی بـا   طرح آزمایشی مورد استفاده بلوك
طـول دو بـه ردیفسهدارايآزمایشیکرتسه تکرار بود. هر

10ردیف،رويهابوتهفاصلهو35کاشتوطخطفاصلهبامتر
هـرز،  هايعلفبامبارزهبرايرشددورهطیمتر بود. درسانتی

شـد.  اسـتفاده سوپرگالانتو همچنین علف کش وجین دستی 
محیط (تنش آبـی و بـدون تـنش    دوهربرايکاشتعملیات

انجام شد. اولیندستیبصورتوو هر دو منطقه یکسانآبی)
صورت گرفت. بـراي محیطـی   کاشتازپسبلافاصلهآبیاري

که آبیاري نرمال داشـت، مقـدار آب آبیـاري و دوره تنـاوب بـا      
اي اعمال شـد کـه   ) به گونه1توجه به روابط موجود در منابع (

رطوبت خاك در محدوده رطوبتی ظرفیت زراعـی تـا حـداکثر    
ر اسـتقرا تاتنشدر محیطآبیاريتخلیه رطوبتی  باقی بماند و

محیط بـدون تـنش  مطابقبرگی)6تا 5(حدود گیاه در زمین 
شد. زمان اعمال تنش تنش آبی اعمالآن،ازپسشد وانجام

درصـد تخلیـه از رطوبـت ظرفیـت     25برابر با شرایط رطوبتی 
بـرداري  زمان نیز با نمونـه زراعی در نظر گرفته شد. تعیین این 

انجام یزان رطوبت متر براي تعیین مسانتی30از عمق از خاك 
. به منظور جلوگیري از اثر بارندگی در مزرعه تحـت تـنش   شد

، از پوشـش پلاسـتیکی اسـتفاده شـد.    در منطقه رشتخشکی
از جملـه  مربـوط بـه عملکـرد    رسیدگی صفات مختلف ازپس

تعداد دانه در ،هر غلافدردانهتعدادبوته،درغلافکل تعداد
ها در بوتـه، وزن دانـه   لافوزن کل غ،وزن کل بوتهکل بوته،

.شدگیرياندازهصد دانهوزنها در بوته و در کل غلاف
هـاي  ابتـدا از بـرگ  به منظور انجام آزمایشـات مولکـولی،   

و جوان و سالم در مرحله انتهاي رشد رویشی نمونه تهیـه شـد   
بـا  DNA. کمیت و کیفیت )26(انجام گرفتDNAاستخراج

ها DNAو ژل آگارز تعیین و سپس استفاده از اسپکتروفوتومتر 
سـازي شـدند. انتخـاب    هاي مناسب و مورد نیاز رقیقبا نسبت
کننـده صـفات   هاي کنتـرل QTLپیوسته به SSRهاينشانگر

بـر اسـاس اطلاعـات پایگـاه     مرتبط با تحمل به تنش خشکی 
25و مقالات معتبر بـه تعـداد   http://soybase.orgاطلاعاتی 

نشانگر الگوي نـواري قابـل   21این تعداد از نشانگر انجام شد. 
امتیازدهی تولید کردند که در تجزیـه و تحلیـل مـورد اسـتفاده     

قرار گرفت. 
انجـام شـد   ، براساس دماي اتصال هر آغازگر PCRانجام 

ــه )17( ــط   DNA. در ادام ــانگرها توس ــر نش ــل از تکثی حاص
ــ ــی   والکتروف ــتفاده از ژل پل ــا اس ــودي  ب ــلرز عم ــد اکری آمی

آمیزي نیترات ساز شش درصد تفکیک و با روش رنگتهواسرش
هـاي مولکـولی   سـرانجام داده .قابل رویـت گردیـد  )29(نقره 
ها از لحاظ نشانگرهاي مورد اسـتفاده بـه ثبـت رسـیدند.     نمونه

) PICشـکل ( پس از امتیازدهی نوارها، محتواي اطلاعات چنـد 
هاي تنـوع  هو سایر آمارPower Markerافزار با استفاده از نرم

هـاي مـوثر، شـاخص نـی و شـاخص      ژنتیکی شامل تعداد آلل
) محاسـبه  34(PopGene) با استفاده از نرم افـزار  30شانون (

در ادامه ماتریس ژنتیکی شـباهت بـا ضـرایب مختلـف     شدند.
، تشکیل گردیـد و  3و نی2، ضریب تطابق ساده1همانند جاکارد

ختلـف تجزیـه   هـاي م هـا، طبـق الگـوریتم   بندي ژنوتیپگروه
، اتصـال  4هـا انند ادغـام بـر حسـب متوسـط گـروه     اي مخوشه

بـا  7و نزدیکترین همسـایگی 6دورترین همسایگی،5همسایگی
NTSYSpcو GGT2،افزارهاي مختلـف مثـل  استفاده از نرم

مختلف ترین دندروگرام براساس معیارهايانجام شد و مناسب
دندروگرام و ساختار مناسب 8مثل ضریب همبستگی کوفنتیک

هـاي  تعداد گـروه اي شدن افراد تعیین گردید.با حداقل زنجیره
اي با استفاده از بیشترین فاصـله محـل   حاصل از تجزیه خوشه

هاي مختلف ها در دندروگرام صورت گرفت و گروهادغام شاخه
متمایز نشان داده شد. با رنگ

یکی به منظور انجام تجزیه ارتباط ابتدا ماتریس ساختار ژنت
ــرمژنوتیــپ ــا اســتفاده از ن ــزار هــا ب ) STRUCTURE)25اف

افـزار بـا توجـه بـه اینکـه در مـورد       تشکیل گردید. در این نرم
ساختار جمعیت اطلاعات قبلی در دسـت نبـود بنـابراین تعـداد     

سازي تعیین گردید. بـراي ایـن منظـور    با انجام شبیهKبهینه 
سـازي بـا   ام شـبیه در نظر گرفته شد و انج10تا 1از Kتعداد 

و تعـــــداد تکـــــرار  100000Burninطـــــول دوره 
100000MCMC9سازي صورت پذیرفت. پس از انجام شبیه

از دو ستون خلاصـه  ها) (تعداد گروهKبراي تعیین تعداد بهینه 
براي هـر وبراي محاسبات استفاده گردیدLnP(D)و Kشده 

K میانگین ،L(K)) و انحراف معیارStdevا محاسـبه  ) تکراره
هـاي  گردید. بعد از آن تفاضل میـانگین تکرارهـا بـراي گـروه    

نـام  تـر و بـه  مجاور به صورت گروه بالاتر منهاي گـروه پـایین  
L'(K) تعیین و سپس تفاضلL'(K)هاي مجـاور و  براي گروه

محاسبه گردید که در نهایـت از ایـن محاسـبات    L''(K)نام به
K∆و طرفه شد. در صورتی که نمودار دتعیینK وK∆ رسم

. )10(خواهد بـود Kگردد نقطه اوج منحنی همان تعداد بهینه 
(نتـایج حاصـل از سـاختار جمعیـت) از     Qدر نهایـت مـاتریس   

استخراج شد و براي انجـام تجزیـه   STRUCTUREافزار نرم
افـزار  هاي فنوتیپی و ژنوتیپی با استفاده از نـرم ارتباط بین داده

TASSEL از TASSELافـزار  فاده شد. در نرماست)4(4.1.2
استفاده شـد کـه   MLMو GLMبا دو روش مدل آماري سه

ارائه شده است. 2ها در جدول این مدل

نشانگرهاي ریزماهواره و صفات فنوتیپیارتباطیسه مدل آماري استفاده شده براي انجام تجزیه- 2جدول 
Table 2. The used three models to Association analysis between SRR markers and phenotypic traits

مدل مجموعه داده مورد استفاده
1: MLM Phenotype + SSR + K + Q
2: MLMa Phenotype + SSR + Kb
3: GLMc Phenotype + SSR + Qd

a .مدل خطی مخلوط :bژنتیکی ناشی از خویشاوندي، هاي خویشاوندي حاصل از مشابهت کلی افراد از لحاظ زمینه : دادهc مدل خطی عمومی و  :dهاي ساختار جمعیت : داده
یا اصل و نسب استنباط شده ازافراد

1- Jaccard 2- Simple matching coefficient 3- Nei 4- UPGMA
5- Neighbor Joining 6- Complete Linkage 7- Single Linkage
8- Cophentic 9- Markov Chain Monte Carlo
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نتایج و بحث
هاي تنوع ژنتیکی و تجزیه ساختاربررسی آماره

هـاي تنـوع ژنتیکـی نشـانگرهاي ریزمـاهواره مـورد       آماره
کــه همانگونــه نشــان داده شــده اســت. 3بررســی در جــدول 

لل شناسایی شـد کـه بـه طـور     آ116شود در کل مشاهده می
دقت در گردد. الل برآورد می53/5متوسط به ازاي هر نشانگر 

بــالاترین محتــواي اطلاعــات نتــایج بیــانگر ایــن اســت کــه 
ــا  ــکلی ی ــانگرهاي  PICچندش ــه نش و Satt454 ،Satt458ب

Sat-418 با مقدارPIC د.راختصاص دا80/0برابر یا بیش از
ضریب تنوع ژنتیکـی نـی  این نشانگرهاي از شاخص شانون و 

شاخص شانون بـراي ایـن نشـانگرها    بالا هم برخوردار بودند. 
بـرآورد  82/0و ضریب تنوع ژنتیکـی بـالاتر از   76/1بالاتر از 

در مرتبـه  Sat-292و  Satt210بعـد از ایـن نشـانگرها،    شد. 
 ـPIC ،37/0. متوسـط  بعدي اهمیت قرار داشـتند  رآورد شـد. ب

هاي تنوع از لحاظ آمارهنیز Satt471و Sat-343نشانگرهاي 
. در بدست آوردنـد سایر نشانگرها ترین مقدار را نسبت بهپایین

ضـریب  ها از جمله شـاخص شـانون،   این نشانگرها سایر آماره
موثر نیز نسبت به دیگر نشانگرها آللو تعداد تنوع ژنتیکی نی

و شـاخص  ضریب تنوع ژنتیکی نیسط میزان متوتر بود.پایین
بـا  در مجمـوع  بـرآورد شـد و   57/1و 77/0شانون به ترتیـب  

و PICمتوسط و همچنـین مقـادیر   آللتعداد حصول توجه به 
در ،قابـل توجـه بـراي نشـانگرها    هاي تنوع ژنتیکی سایر آماره

تـوان اظهـار   مـی )16،7،15(مقایسه با سایر مطالعـات مشـابه  
ي سـویا  هـا ژنوتیپقادر بودند ورد استفاده داشت نشانگرهاي م

همچنـین  تفکیک نماینـد. در تحقیق حاضر را به طور مناسبی
بــر اســاس جمعیــت ایــن ی قابــل توجــه در آللــوجــود تنــوع 

کننده صفات مرتبط با نشانگرهایی که پیوسته به نواحی کنترل
تـوان بـر   دهنده این واقعیت است که مـی خشکی هستند نشان

در مولکولی در تلفیـق بـا اطلاعـات فنـوتیپی     اساس اطلاعات
.امیدوار بودهاي متحمل به خشکی ژنوتیپشناسایی 

ــرم   ــتفاده از نـ ــا اسـ ــاختار بـ ــه سـ ــایج تجزیـ ــزار نتـ افـ
STRUCTURE ارائه شده اسـت.  4جدول و 2و 1در شکل

بـراي  Kهاي محاسبه شده براي تعیـین مقـدار   آماره4جدول 
نمـودار دو طرفـه   1هد و شکل دهاي سویا را نشان میژنوتیپ

و Kدهد. در این شکل مقداررا نشان میKبراي تعیین بهینه 
∆K افـــزار از نتـــایج مربـــوط بـــه شـــبیه ســـازي در نـــرم

STRUCTURE  استخراج گردید. مقدار بهینـهK  نقطـه اوج
در ایـن مطالعـه   Kمنحنی است که با توجه به نمودار، بهترین 

ــه ســامــی3 ختار نشــان داد کــه تعــداد باشــد. در واقــع تجزی
3رساند برابر را به حداکثر خود می∆Kهایی که پارامتر خوشه

بنـدي  به سـه گـروه تقسـیم   سویارقم و لاین121باشد و می
تـا  1هاي ژنوتیپ به ترتیب به گروه39و 27، 45تعداد شدند. 

بــه صــورت مخلــوط ژنوتیــپ10منتســب شــدند و تعــداد 3
هـا (بـه   ژنوتیـپ اي رام تجزیـه خوشـه  دندروگشناسایی شدند.

صــورت نمــایش تابشــی) بــر اســاس اطلاعــات نشــانگرهاي  
هـا  گروهبندي ژنوتیـپ ارائه شده است. 3ریزماهواره در شکل 

در دنـدروگرام،  هـا خوشهبر اساس بیشترین فاصله محل ادغام 
هـاي متمـایز   ها را به سه گروه تقسیم نمود که با رنگوتیپنژ

اي و تجزیـه  مقایسه نتایج تجزیه خوشـه ت. نشان داده شده اس
ساختار در پژوهش حاضر نیز بیـانگر ایـن حقیقـت اسـت کـه      

هاي قابـل تـوجهی بـین ایـن دو تجزیـه در      رغم مطابقتعلی
توان مطابقـت کامـل بـین آنهـا     هاي کوچک، اما نمیزیرگروه

ایـن دو نـوع تجزیـه بـر روي     کلـی  مشاهده نمود. در مقایسه 
یـک  عنـوان شـد  نشـانگرهاي مولکـولی   هاي حاصـل از داده

توانـد از لحـاظ سـاختار ژنتیکـی کـه      جمعیت مورد مطالعه می
اسـت بـه زیـر    1رایـت Fو آمـاره  یآللناشی از تفاوت فراوانی

بنـدي بـر اسـاس    هاي مختلف تقسیم گردد. نتـایج گـروه  گروه
تواند متفاوت یـا مشـابه بـا گروهبنـدي  بـا      ساختار ژنتیکی می

اي ابتدا اي باشد. چون در تجزیه خوشهزیه خوشهاستفاده از تج
گــردد و ســپس از مـاتریس شــباهت بــین افــراد تشــکیل مــی 
توانـد  شود که میالگوریتم خاصی براي گروهبندي استفاده می

در مـدل پیشـنهاد شـده    هاي مختلفـی انجـام گیـرد.    به روش
بــا خوشــه هــایی از افــراد ، )STRUCTURE)25افــزار نــرم

در چنـدین  آنهـا بـر اسـاس ژنوتیـپ   و2روش بیزياستفاده از 
د. روش بیـزي اطلاعـات منشـاء    شـو مکان ژنی تشـکیل مـی  

بندي دیگـر مثـل تجزیـه    هاي گروهها را بیش از روشژنوتیپ
دهـد  اي یا تجزیه به بردارهاي اصـلی مـدنظر قـرار مـی    خوشه

)24(.

1- Wright's F-statistics 2- Bayesian approach
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5.............................. .......................................................................................................1396نستابتا/ 22پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال نهم/ شماره 

ه براي نشانگرهاي ریزماهواره مورد بررسیهاي تنوع ژنتیکی محاسبه شدآماره- 3جدول 
Table 3. Calculated genetic variation statistics for used SRR markers

نشانگر فراوانی اللی تعداد الل تعداد الل مؤثر PIC )Nei)Hضریب )Shannon)Iشاخص
Sat_343 42/0 3 88/2 58/0 65/0 08/1
Sat_345 38/0 5 97/3 71/0 75/0 49/1
Satt339 33/0 5 79/3 69/0 74/0 44/1
Sat_091 34/0 6 33/4 73/0 77/0 59/1
Satt572 37/0 4 58/3 67/0 72/0 33/1
Satt471 59/0 3 05/2 42/0 52/0 82/0
Satt454 22/0 6 64/5 80/0 82/0 76/1
Satt648 29/0 6 77/4 76/0 79/0 66/1
Sat_171 36/0 5 23/4 73/0 76/0 53/1
Sat_312 25/0 5 74/4 75/0 79/0 58/1
Satt210 27/0 7 51/5 79/0 82/0 81/1
Satt478 27/0 6 84/4 76/0 79/0 67/1
Satt302 32/0 5 01/4 71/0 75/0 45/1
Satt142 26/0 6 41/4 78/0 82/0 74/1
Satt317 22/0 6 34/5 78/0 81/0 72/1
Satt249 24/0 6 01/5 77/0 80/0 67/1
Satt287 35/0 5 01/4 71/0 75/0 48/1
Satt458 23/0 7 21/6 82/0 84/0 88/1
Satt154 29/0 6 93/4 77/0 80/0 68/1
Sat_292 27/0 7 45/5 79/0 82/0 79/1
Sat_418 21/0 7 20/6 82/0 84/0 87/1

جمع 48/0 116 88/96 34/15 15/16 04/33
میانگین 31/0 53/5 62/4 73/0 77/0 57/1

STRUCTUREافزار با استفاده از نرمKهاي محاسبه شده براي مقادیر بهینه آماره- 4جدول 
Table 4. Estimated parameter for optimum K values by using STRUCTURE

K L(k) Stdev L'(K) L''(K) [L''K] Delta K
1 3/7722- 22/1 - - - -
2 1/7177- 09/61 18/545 33/0 33/0 00/0
3 6/6631- 47/4 52/545 33/154- 33/154 51/34
4 42/640- 68/24 18/391 28/55- 28/55 24/2
5 52/5904- 05/58 90/335 98/43- 98/43 76/0
6 6/5612- 14/36 92/291 12/182- 12/182 04/5
7 8/5502- 49/151 80/109 70/181 70/181 20/1
8 3/5211- 66/35 50/291 25/158- 25/158 44/4
9 05/5078- 57/94 25/133 65/125 65/125 33/1
10 15/4819- 52/65 90/258 90/258- 90/258 95/3

Kنمودار دو طرفه براي تعیین مقدار بهینه-1شکل 
Figure 1. Two-dimensional scatter for determine optimum value of K
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6.......... ..............................................................شرایط نرمال و تنش خشکیسویا درهايژنوتیپتحمل به تنش خشکی در منتخبسنجی نشانگرهاي اعتبار

نشانگر ریزماهواره که در سه بخش رنگی تقسیم شده است . شماره و 21و STRUCTUREبار پلات ساختار جمعیت مستخرج از -2شکل 
آورده شده است1ها در جدول ژنوتیپمشخصات

Figure 2. Extracted population structure bar plot from STRUCTURE and the 21 SRR markers distributed in
three-color sections. Genotype information are indicated in Table 1

هاي سویا (به شکل نمایش تابشی) به روش اتصال همسایگی با استفاده از نشانگرهاي ژنوتیپاي حاصل از تجزیه خوشهدندروگرام-3شکل 
آورده شده است1ها در جدول ژنوتیپریزماهواره. شماره و مشخصات 

Figure 3. Dendrogram of different soybean genotypes based on SSR markers using neighbor joining similarity
matrix. Genotype information are indicated in Table 1
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بررسی تنوع ژنتیکی به منظور حفاظـت از منـابع و ذخـایر    
هــاي وحشــی یکــی از ژنتیکــی موجــود بــه ویــژه در ژنوتیــپ

گـردد، در ایـن   نژادي محسـوب مـی  هاي بهترین برنامهاساسی
سـویا کـه از   ژنوتیپ90راستا در مطالعه دیگري تنوع ژنتیکی 

آوري شده نواحی وسیع جغرافیایی از دو کشور چین و کره جمع
مورد بررسی قرار گرفت. آنها SSRنشانگر 49بودند، از لحاظ 

هـاي چـین و کـره را    ژنوتیـپ ضریب تنوع ژنتیکی نـی بـراي   
برآورد نمودنـد و عنـوان نمودنـد    72/0و 76/0بترتیب مقادیر 

هاي هر دو کشـور وجـود   ی در جمعیتتنوع ژنتیکی بسیار بالای
دارد که هر کدام به عنوان خزانه ژنتیکی واحد براي بهبود این 

.)16(برداري استگیاه قابل بهره
سـویا  ژنوتیپ100ساختار و تنوع ژنتیکی )7(در پژوهشی

نشـانگر ریزمـاهواره مـورد بررسـی     53در چین را با استفاده از 
آلـل 6/5بـا متوسـط   آلل296قرار دادند. این محققین در کل

و متوسط محتواي اطلاعات چندشکلی SSRبراي هر نشانگر 
برآورد نمودند. در مطالعـه آنهـا تجزیـه سـاختار،     573/0متغیر 
اي بـا روش  زیرجمعیت و تجزیه خوشـه 8ها را به ژنوتیپکلیه 

UPGMA زیرگروه تقسیم نمـود. آنهـا اظهـار داشـتند     11به
 ـ مقایسه دقیـق  اي بیـانگر  ه سـاختار و تجزیـه خوشـه   تـر تجزی

هـایی کـه در یـک    سـش کمطابقت قابل توجه بین آنهاسـت. ا 
خوشه قرار گرفتند از لحاظ منشاء، رنگ بذر یـا شـجره قرابـت    

قابل توجهی داشتند.  
سـویا را  ژنوتیپ644در یک پرژوه گسترده در کره، تعداد 

ر دادند. نشانگر ریزماهواره مورد تجزیه ژنتیکی قرا75از لحاظ 

616/0در این مطالعه متوسط محتواي اطلاعات چنـد شـکلی   
هـاي متعلـق   برآورد شد و تعداد الل متوسط مربوط به جمعیـت 

، 4/13به کره، چین، ژاپن و جنوب شرقی آسیا بترتیب برابر با  
بر اساس نتـایج  ) 15لی و همکاران (بدست آمد. 5/6و 4/5، 9

هاي چـین  ژنوتیپمنفک از هاي کره راژنوتیپتجزیه ساختار، 
گروهبندي کردند و آنها را به پنج زیرجمعیت تقسیم نمودنـد و  

هاي کشور کره با داشـتن تنـوع ژنتیکـی    ژنوتیپاظهار داشتند 
هاي اصـلاحی سـویا   ارزشمند براي برنامهیآللبالا یک ذخیره 

.گردندمحسوب می
تجزیه ارتباطی

زماهواره و صفات نتایج تجزیه ارتباطی بین نشانگرهاي ری
مربوط به عملکرد براي محیط نرمال و تحت تنش بترتیـب در  

ارائه شـده اسـت. در مقایسـه بـین دو منطقـه از      6و 5جدول 
لحاظ نشانگرهاي شناسایی شده تطـابق قابـل تـوجهی وجـود     

دار براي هـر دو منطقـه ردیـابی    دارد و غالباً نشانگرهاي معنی
نیز بـر طبـق انتظـار تعـداد     هاي آماري شدند. در مقایسه مدل

کمتــر از MLMهــاي نشــانگرهاي شناســایی شــده در مــدل
GLM .اگر تجزیـه ارتبـاطی، بـدون شناسـایی سـاختار      بودند

ژنتیکی جمعیت مورد بررسی انجام گیرد، منجـر بـه شناسـایی    
خواهد شد. لـذا از اطلاعـات   QTLروابط کاذب بین نشانگر و 

انجام تجزیه ارتبـاط  دروان تحاصل از نتایج ساختار ژنتیکی می
هاي کاذب کـه  استفاده نمود تا از شناسایی بخشی از پیوستگی

ممکن است به دلیل تفاوت در ساختار جمعیت باشد ممانعت به 
).13(عمل آید 
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8.......... ..............................................................شرایط نرمال و تنش خشکیسویا درهايژنوتیپتحمل به تنش خشکی در منتخبسنجی نشانگرهاي اعتبار

نشانگرهاي ریزماهواره و صفات مختلف در شرایط نرمال ) بینR2) و ضریب تبیین (Pداري (شامل سطح معنیینتایج تجزیه ارتباط-5جدول 
در دو منطقه 

Table 5. The result of association analysis including level of significance (P) and coefficient of determination (R2)
between SSR markers and different traits in non-stress condition in two locations

رشت گنبد نشانگر صفت
3مدل GLM 2مدل  MLM 1مدل  MLM 3مدل  GLM 2مدل  MLM 1†مدل MLM

P R2 P R2 P R2 P R2 P R2 P R2

045/0 066/0 - - - - 003/0 109/0 - - - - Satt471

وته
در ب

ف 
غلا

ل 
د ک

عدا
ت

018/0 118/0 - - - - 049/0 103/0 - - - - Sat_418
002/0 125/0 003/0 161/0 023/0 136/0 000/0 181/0 008/0 140/0 010/0 130/0 Satt454
033/0 119/0 - - - - 002/0 175/0 - - - - Sat_292
046/0 051/0 036/0 058/0 047/0 052/0 009/0 136/0 018/0 120/0 016/0 120/0 Sat_345
- - - - - - 033/0 098/0 045/0 054/0 Satt154
- - - - - - 032/0 085/0 Satt287

هر 
در 

نه 
د دا

عدا
ت

لاف
غ

040/0 103/0 049/0 083/0 - - 014/0 102/0 004/0 127/0 - - Satt454
027/0 110/0 - - - - 030/0 119/0 - - - - Satt471
016/0 094/0 016/0 090/0 - - 024/0 079/0 032/0 085/0 - - Sat_345
037/0 091/0 - - - - 027/0 110/0 - - - - Satt287

010/0 092/0 014/0 110/0 - - 006/0 102/0 016/0 120/0 - - Satt454

در 
نه 

د دا
عدا

ت
وته

ل ب
022/0ک 106/0 - - - - 005/0 133/0 - - - - Satt471

- - - - - - 048/0 079/0 - - - - Satt572
010/0 162/0 006/0 182/0 034/0 102/0 000/0 177/0 001/0 169/0 001/0 166/0 Satt210

وته
ل ب

ن ک
013/0وز 116/0 021/0 090/0 044/0 052/0 017/0 106/0 022/0 095/0 034/0 062/0 Sat_091

048/0 098/0 012/0 113/0 - - 023/0 130/0 - - - - Satt142
046/0 067/0 042/0 086/0 - - - - - - - - Satt471
006/0 102/0 - - - - 007/0 175/0 - - Satt418
022/0 106/0 026/0 079/0 - - 011/0 163/0 013/0 117/0 - - Satt312

لاف
ل غ

ن ک
وز

وته
در ب

ها 

048/0 083/0 012/0 113/0 - - 013/0 117/0 018/0 106/0 - - Satt471
032/0 107/0 035/0 133/0 024/0 145/0 002/0 154/0 032/0 107/0 019/0 122/0 Satt454
006/0 182/0 007/0 102/0 - - 007/0 158/0 026/0 127/0 038/0 120/0 Satt142
013/0 117/0 - - - - 001/0 125/0 - - - - Sat_091
016/0 094/0 - - - - 010/0 113/0 - - - - Sat_292
006/0 125/0 017/0 106/0 - - 022/0 095/0 018/0 100/0 - - Sat_345

لاف
ل غ

ر ک
ه د

 دان
زن

و
در 

ها 
وته

ب

043/0 068/0 - - - - 046/0 067/0 - - - - Satt471
035/0 099/0 005/0 148/0 031/0 115/0 012/0 113/0 012/0 096/0 008/0 107/0 Satt454
021/0 101/0 - - - - 009/0 111/0 Satt572
012/0 145/0 - - - - 006/0 133/0 - - - - Satt142
042/0 098/0 - - - - 000/0 221/0 - - - - Satt210
021/0 090/0 - - - - 011/0 136/0 - - - - Sat_345
048/0 115/0 012/0 145/0 004/0 189/0 020/0 086/0 033/0 090/0 - - Sat_292

ن 
وز

10
0

انه
د

010/0 076/0 013/0 076/0 023/0 065/0 002/0 096/0 007/0 086/0 008/0 084/0 Sat_292
038/0 081/0 - - - - 020/0 103/0 - - - - Satt454
001/0 176/0 - - - - 003/0 176/0 - - - - Satt142
027/0 110/0 - - - - 011/0 148/0 - - - - Sat_345

ارائه شده است.2در جدول 3تا 1هاي توضیح مدل†
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) بین نشانگرهاي ریزماهواره و صفات مختلف در شرایط تنش R2) و ضریب تبیین (Pداري (شامل سطح معنییج تجزیه ارتباطنتای-6جدول 
خشکی در دو منطقه 

Table 6. The result of association analysis including level of significance (P) and coefficient of determination (R2)
between SSR markers and different traits in stress condition in two locations

رشت گنبد کاووس نشانگر صفت
3مدل GLM 2مدل  MLM 1مدل  MLM 3مدل  GLM 2مدل  MLM 1†مدل MLM

P R2 P R2 P R2 P R2 P R2 P R2
006/0 126/0 014/0 105/0 - - - - - - - - Sat_345

لاف
ل غ

د ک
عدا

ت
در 

وته
038/0ب 079/0 014/0 094/0 035/0 071/0 049/0 079/0 026/0 081/0 012/0 097/0 Satt339

011/0 115/0 005/0 152/0 025/0 107/0 013/0 131/0 - - - - Satt249
036/0 117/0 023/0 136/0 - - 019/0 125/0 - - - - Satt478
049/0 097/0 016/0 123/0 038/0 075/0 014/0 141/0 028/0 091/0 032/0 071/0 Satt458

هر 
در 

نه 
د دا

عدا
ت

لاف
غ

016/0 094/0 016/0 090/0 024/0 079/0 022/0 084/0 022/0 131/0 034/0 102/0 Satt339
027/0 110/0 - - - - 014/0 142/0 035/0 106/0 - - Satt249
030/0 119/0 - - - - 012/0 145/0 - - - - Sat_343
037/0 091/0 041/0 092/0 050/0 088/0 024/0 129/0 - - - - Satt458

وته
ل ب

ر ک
ه د

 دان
داد

038/0تع 088/0 - - - - 050/0 098/0 - - - - Sat_343
002/0 149/0 015/0 105/0 - - 019/0 119/0 - - - - Sat_345
015/0 112/0 017/0 106/0 022/0 097/0 002/0 152/0 039/0 102/0 050/0 098/0 Satt339
029/0 112/0 - - - - 029/0 109/0 - - - - Sat_091
038/0 095/0 021/0 117/0 - - 007/0 143/0 - - - - Satt249
007/0 127/0 - - - - 010/0 135/0 034/0 102/0 - - Satt454
015/0 125/0 019/0 104/0 - - 048/0 111/0 - - - - Satt458

وته
ل ب

ن ک
005/0وز 134/0 024/0 098/0 016/0 105/0 041/0 101/0 049/0 095/0 - - Sat_345

003/0 141/0 010/0 118/0 007/0 123/0 025/0 064/0 045/0 112/0 - - Satt339
040/0 106/0 014/0 126/0 048/0 095/0 007/0 141/0 008/0 121/0 - - Sat_091
036/0 083/0 037/0 072/0 - - 034/0 113/0 008/0 121/0 - - Satt454
004/0 125/0 043/0 114/0 - - 022/0 131/0 - - - - Satt648

لاف
ل غ

ن ک
وز

وته
در ب

ها 

010/0 121/0 010/0 112/0 - - 036/0 090/0 - - - - Sat_345
005/0 132/0 014/0 105/0 - - 014/0 141/0 - - - - Satt339
003/0 128/0 002/0 123/0 - - 042/0 103/0 - - - - Satt648
012/0 136/0 010/0 112/0 - - 001/0 166/0 007/0 142/0 - - Satt454
021/0 107/0 - - - - 035/0 106/0 - - - - Sat_091
007/0 128/0 - - - - 031/0 123/0 - - - - Satt142

010/0 117/0 008/0 117/0 - - 025/0 064/0 007/0 141/0 - - Sat_345

لاف
ل غ

ر ک
ه د

 دان
زن

و
در 

ها 
وته

ب

001/0 150/0 001/0 172/0 - - - - - - - - Satt339
025/0 127/0 020/0 118/0 - - 007/0 128/0 - - - - Satt142
036/0 090/0 044/0 117/0 001/0 154/0 000/0 183/0 005/0 148/0 001/0 183/0 Satt454
020/0 110/0 043/0 114/0 - - 004/0 151/0 023/0 115/0 043/0 101/0 Satt317
019/0 109/0 005/0 133/0 - - 008/0 121/0 - - - - Sat_292
001/0 165/0 - - - - 041/0 118/0 - - - - Satt648

ن 
وز

10
0

انه
د

012/0 072/0 019/0 069/0 027/0 063/0 047/0 047/0 048/0 093/0 050/0 110/0 Sat_345
009/0 128/0 034/0 107/0 001/0 144/0 005/0 134/0 026/0 064/0 - - Satt454
013/0 133/0 - - - - 010/0 116/0 - - - - Satt458
019/0 104/0 - - - - - - - - - - Sat_292
027/0 097/0 - - 022/0 116/0 - - - - Satt339

ارائه شده است.2در جدول 3تا 1هاي توضیح مدل†

دار براي صـفات تعـداد غـلاف و    از بین نشانگرهاي معنی
در محیط نرمـال، نشـانگرهاي   و کل بوته تعداد دانه در غلاف 

Satt454 ،Satt345 وSatt210  تاثیرگذارتر از سایر نشـانگرها
دار شناسایی شـدند. از بـین   اً در هر سه مدل معنیو غالببودند 

دار براي صفات مرتبط با وزن بوته، غـلاف و  نشانگرهاي معنی
، Sat_292دانــه در غـــلاف در ایــن محـــیط نشـــانگرهاي   

Satt454 ،Satt142 وSatt345   دار براي اکثـر صـفات معنـی
اي بـر وجـود پلیـوتروپی یـا     توانـد نشـانه  که مـی برآورد شدند

. بـالاترین  ی نواحی ژنومی کنترل کننده صـفات باشـد  پیوستگ
بـود  Sat_292درصد توجیه تغییرات صفات مربوط به نشـانگر  

هـا  درصد از تغییرات وزن دانه در کل غـلاف 19که نزدیک به 
در بوته را تبیین نمود.

تـرین و تاثیرگـذارترین   در محیط تحت تنش خشکی مهم
اد دانـه در غـلاف و   براي صفات تعداد غلاف و تعـد نشانگرها 
کـه  Satt458و Satt339 ،Satt249عبارت بودند از کل بوته 

دار شناسـایی  براي هر سه صفت غالباً در هر سـه مـدل معنـی   
شدند و از سوي دیگر این نشانگرها در محیط نرمـال بـا هـیچ    

براي صفات مرتبط بـا  دار نداشتند. کدام از صفات ارتباط معنی
ر غــلاف در محــیط تحــت تــنش وزن بوتــه، غــلاف و دانــه د

براي هـر چهـار   Satt454و Satt345 ،Satt339نشانگرهاي
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دار شناسایی شدند. بالاترین درصد توجیه تغییـرات  صفت معنی
درصـد از  18اختصاص داشت که بیش از Satt454نشانگر به 

هـاي بوتـه را توجیـه نمـود.    تغییرات وزن دانه در کـل غـلاف  
ايکاندیـد بتواننـد ایـن نشـانگرها   رودیاحتمال مبدیهی است

هاي به نژادي تحمل به در برنامهو امیدوارکنندهبسیار مناسب
این تنش خشکی مثل انتخاب به کمک نشانگر در سویا باشند.

ــانگرها در تحقیقــات پیشــین    نیــز بــه عنــوان   )6،8،9(نش
نشانگرهاي پیوسته به صـفات مـرتبط بـا تحمـل بـه خشـکی       

ــدند.   ــی ش ــین همچمعرف ــی از در ن ــات برخ ــن مطالع )9(ای
نیز با انجام آزمایش در مزرعه و گلخانـه  هاQTLاعتبارسنجی 

لاین خویش 184صورت گرفت. در این پژوهش که با بررسی 
ــی   ــل تلاقـــ ــب حاصـــ ــه نوترکیـــ و Kefeng1آمیختـــ

Nannong1138-2    تحت شرایط تـنش کمبـود آب و شـرایط
در ارتبـاط  19QTLتعداد نرمال در مزرعه و گلخانه انجام شد 

با عملکرد دانه در بوته در هر دو شرایط تنش و نرمال و تعـداد  
10QTL  در ارتباط با شاخص حساسیت به خشکی شناسـایی
هـا کـه بـا نشـانگرهاي     QTLنشانگرهاي پیوسته به این د. ش

دار در پــژوهش حاضــر مشــترك بــود عبــارت بودنــد ازمعنــی
Sat-345 ،Satt142 ،Satt249 وSatt458 که از نشانگرهاي

آنهـا اظهـار   مهم شناسایی شده در محیط تحت تـنش بودنـد.  
هاي مشـترك بـراي عملکـرد دانـه در     QTLداشتند شناسایی 

بوته و شاخص حساسیت به خشـکی در چنـد محـیط مختلـف     
تواند به طور قابل توجهی باعـث بهبـود بـازده انتخـاب در     می

بـا  يشرایط تنش خشـکی در سـویا باشـد. در مطالعـه دیگـر     
بـراي صـفات مـرتبط بـا     17QTLاستفاده از همان جمعیت، 

وضعیت آب برگ در شرایط تنش خشکی در مزرعه و گلخانـه  
براي ضـریب پژمردگـی بـرگ (بـر روي     QTLدو .دشردیابی 

ــتگی   ــروه پیوس ــانگرهاي  A2گ ــل نش -Satt589در حدفاص
BE820148 وI-AW132402 و یــک (QTL بــراي صــفت

در برگ قطع شده بود (بر روي گـروه  میزان از دست دادن آب
) بـه  Satt317-Satt142در حدفاصل نشانگرهاي Hپیوستگی 

در هر دو شرایط مزرعه و گلخانه وجـود داشـتند  صورت پایدار 
و Satt317هـر دو نشـانگر   در مقایسه با پژوهش حاضـر  .)8(

Satt142  بـراي  دار در چنـد مـدل   از جمله نشـانگرهاي معنـی
بودند. کل بوته در شرایط تنش صفت وزن دانه در 

هاي اینبرد همچنین در پژوهش دیگري با استفاده از لاین
اقـدام  ’Benning‘و PI416937نوترکیب حاصل از تلاقی 

هاي مرتبط با خشکی و هدایت هیـدرولیکی  QTLبه شناسایی 
در مجـاورت  QTLشـده در بـرگ سـویا شـد و چهـار      محدود

ــانگرهاي  Satt175و Satt339 ،Satt300 ،Satt478نشـــــ
. در )6(شناسایی شـدند کـه بـا چنـد صـفت در ارتبـاط بودنـد       

براي اکثـر صـفات   Satt339مقایسه با تحقیق حاضر، نشانگر 

مربوط به عملکرد در هر دو منطقـه و غالبـاً در هـر سـه مـدل      
در مجـاورت  Satt300نشـانگر  همچنـین  دار برآورد شد. معنی

قـرار دارد کـه در   A1کاژي بر روي گروه لینSatt454نشانگر 
پژوهش حاضر به عنوان یکی از مؤثرترین نشانگرهاي مـرتبط  

با اکثر صفات در هر دو محیط شناسایی شد.
ــایج بد ــات پیشــین، برخــی  ســطبــق نت ت آمــده از مطالع

، بـراي  Satt458دار در تحقیق حاضـر مثـل   نشانگرهاي معنی
، )19(صفاتی مثل کـارایی فسـفر و صـفات مـرتبط بـا ریشـه       

به )32(خشک گیاهغلاف و وزن براي وزن Satt091نشانگر 
معرفی شدند. همچنین در QTLعنوان نشانگرهاي پیوسته به 

هاي پایدار، با استفاده از QTLپژوهشی که به منظور شناسایی 
یابی به کمک چند زمینه ژنتیکـی بـه همـراه ارزیـابی در     مکان

هاي یت لاینمحققین به کمک دو جمعچند محیط انجام شد، 
مشتق از تلاقی ارقام ژاپنـی و آمریکـایی   سویا اینبرد نوترکیب 

Ohsuzu × Athow (PI Stressland (PIو (595926
593654) × Tachinagaha (PI یابی برنامه مکان(561396

QTLهـاي  را در دو منطقه آکیتا و کیوتو در ژاپن در طی سال
بـزرگ  QTLیک یت به انجام رساندند. در نها2011تا 2007

براي وزن تک دانه بـر روي  و پایدار ارزشمند (qSw17-1)اثر 
ــوزوم  ــانگرهاي  17کروکـ ــل نشـ Sat_292و در حدفاصـ

هاي (در محیطتوانست QTLاین .شناسایی شدSat_284و
درصد از تغییرات فنوتیپی وزن تـک  9/20تا 4/9بین مختلف) 

وزن دانـه، توجیـه   دانه را با یک اثر الل غالـب بـراي افـزایش   
در تحقیق حاضر به عنوان یکی Sat_292. نشانگر )14(نماید

از نشانگرهاي مهم تأثیرگذار در صفات مرتبط بـا وزن دانـه در   
تواند دال بر اعتبار و اهمیـت  شرایط نرمال شناسایی شد که می

این ناحیه ژنومی در کنترل این صفت باشد.
کننـده  هاي کنتـرل QTLپیوستگی آنها با که نشانگرهایی 
هاي ژنتیکی مختلف به تاییـد رسـیده   در زمینهصفات موردنظر 

انتخاب به کمک نشانگر ، به عنوان کاندید ارزشمند براي باشد
انتخـاب  روش،. این شوندمحسوب میدر راستاي بهبود صفت 

بـر و  گیـري پرهزینـه، زمـان   را براي به ویژه صفاتی که انـدازه 
ــی  ــریع م ــد تس ــکل دارن ــمش ــانگرهاي د. بخش ، Satt454نش

Satt345 ،Satt210 ،Sat_292 ،Satt142 ،Satt339 ،
Satt249 وSatt458هاي پیشـین بـه عنـوان    که در پژوهش

نشانگرهاي پیوسته به صفات مرتبط با تحمل به تنش خشکی 
معرفی شده بودنـد در زمینـه ژنتیکـی مـورد اسـتفاده در ایـن       

ــوان    ــه عن ــد رســیدند و ب ــه تایی ــز ب ــژوهش نی ــرین پ و مهمت
تعـدادي از  شـدند. همچنـین   تعیـین رین نشـانگرها  تتاثیرگذار

نشانگرها در هیچ کدام از شرایط بـراي هـیچ کـدام از صـفات     
تواند نشاندهنده اهمیت کمتـر  دار برآورد نشدند و این میمعنی

ــد.   ــی باشــ ــه ژنتیکــ ــن زمینــ ــانگرها در ایــ ــن نشــ ایــ
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Abstract
The validity test of the linked markers to identified QTLs is as a necessary step before

performing marker assisted selection. In the present study were conducted validity test of 21
microsatellite markers associated to drought tolerance using 121 soybean varieties and advanced
lines and planting in two condition normal and under drought stress at two regions Rasht and
Gonbad-Kavous. In investigation of population genetic diversity, the average of allele number
per marker, 5.53 alleles and average of polymorphic information content (PIC), Nei genetic
diversity coefficient (H) and Shannon index (I) were estimated 0.73, 0.77 and 1.57 respectively
that high values of these statistics shows their ability to separate studied varieties and lines. The
structure and cluster analysis based on bayesian approach and neighbor joining method assigned
the cases to three subpopulation and three groups respectively. The association analysis between
microsatellite markers and yield related traits using GLM and MLM by three statistic models
revealed Satte454, Satt345, Satte210, Sat_292, Satt142, Satt339, Satt249 and Satt458 were
confirmed in this genetic background and identified as the most effective markers. The highest
percent of variation explanation were dedicated to Sat_292 and Satt454 with more than 18
percent variation explanation of seed weight in all plant pods in normal and drought condition
respectively.

Keyword: Cluster analysis, Genetic diversity, Marker assisted selection, Microsatellite,
Structure analysis
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