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Association Analysis for Morphological Traits in Iranian Basil 
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Aims The aim of the present study was to map the morphological traits in Iranian Basil 
accessions (Oscillum Oscillos) by Inter Simple Sequence Repeats (ISSRs) markers.
Materials & Methods In this experimental study, 50 Iranian basil accessions from different 
geographical regions were used and the experiment was based on a completely randomized 
design. Extracting DNA and PCR was performed with 12 ISSR primers for Basil accessions. 
Components of variance, general heritability, and genetic and phenotypic variation coefficients 
were calculated by formula. Bayesian method, linear mixed model as well as Minitab 17, 
DARwin 5, Structure 2.3.3, Tassel 3, and SPSS 20 software were used. 
Findings There was a positive correlation between the majority of traits for basil accessions. 
The highest coefficient of genetic variation was observed in stem diameter and internode 
length and the lowest was observed in flower number. Heritability varied between 3.63% and 
94.24%. Foutrteen loci with 7 traits were recognized. The range of phenotypic changes varied 
from 3% to 29%. The highest number of locus was obtained for stem diameter traits and the 
lowest was obtained for lateral branch number. Six loci were specifically associated with only 
one trait and other loci were common in traits. The phenotypic variation varied between 17% 
and 29%.
Conclusion Traits have a wide variety in Basil accessions and there is a positive correlation 
between the majority of them. The heritability of the traits varies from 3.63% to 94.24% and 
the range of the phenotypic changes varies from 3% to 29%. The highest number is for stem 
diameter traits and lowest is for lateral branch number. Six loci are specifically associated with 
only one trait and other loci are common in traits. The phenotypic variation varies between 29% 
-17%.
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های  تجزیه ارتباطی صفات مورفولوژیک در توده
	ISSRنشانگر با استفاده از ریحان ایرانی  	
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  چکيده
های  ارتباطی صفات مورفولوژیک در توده یابی هدف تحقیق حاضر نقشه :فاهدا

نشانگر  نشانگرهایوسیله  بهاوسیموم باسیلیکوم) ( ایرانی ریحان
  بود. )ISSR(ای  ریزماهواره بین

توده بومی ریحان از مناطق مختلف  ۵۰از  تجربی حاضر در تحقیقها:  مواد و روش
بود.  تصادفی آزمایش در قالب طرح کاملاً و جغرافیایی ایران استفاده شد 

اجزای های ریحان انجام شد.  برای توده ISSRآغازگر  ۱۲با  PCRو  DNAاستخراج 
  فنوتیپی، با فرمولو ی کژنتی غییراتضرایب ت ،پذیری عمومی وراثت، واریانس

	Minitabافزارهای  و نرم روش بیزی، مدل خطی مخلوط محاسبه شدند. 17 ،
DARwin	5 ،Structure	2.3.3 ،Tassel	3  وSPSS	20 کار رفتند. به  

 .وجود داشت مثبتهای ریحان همبستگی  یت صفات تودهبین اکثر ا:ه یافته
ترین در  بالاترین ضریب تغییرات ژنتیکی در قطر ساقه و طول میانگره و پایین

 ۱۴% متغیر بود. ۲۴/۹۴% تا ۶۳/۳پذیری بین  گل مشاهده شد. وراثت تعداد
شده بین  شد. دامنه تغییرات فنوتیپی توجیهشناسایی  صفت ۷ باپیوسته  مکان
و کمترین قطر ساقه ات صف% متغیر بود. بیشترین تعداد مکان برای ۲۹الی  ۳

طور اختصاصی فقط با یک  هب مکان شش دست آمد. به تعداد شاخه جانبیبرای 
میزان تنوع فنوتیپی بودند. بین صفات مشترک  ها مکانسایر  وصفت پیوسته 

  بود.یر متغ% ۱۷-۲۹بین 
یت آنها بین اکثردارند و ای  تنوع گسترده های ریحان در تودهصفات  گیری: نتیجه

% و ۲۴/۹۴% تا ۶۳/۳پذیری صفات بین  وجود دارد. وراثت مثبتهمبستگی 
% متغیر است. بیشترین تعداد ۲۹الی  ۳شده بین  دامنه تغییرات فنوتیپی توجیه

فقط  مکان شش. است اخه جانبیتعداد شو کمترین برای قطر ساقه ات صفبرای 
تنوع فنوتیپی هستند.  بین صفات مشترک ها مکانسایر و با یک صفت پیوسته 

  است. متغیر %۱۷-۲۹بین 
  های مولکولی، صفات مورفولوژیک، نشانگرریحان ها: کلیدواژه

  
   ۲۷/۰۱/۱۳۹۵ تاريخ دريافت:
  ۱۷/۱۱/۱۳۹۵ تاريخ پذيرش:
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  مقدمه

	basilicum	Ocimum( اوسیموم باسیلیکومریحان با نام علمی 
L.(  ساله یکی از گیاهان مهم تیره نعناع به  ۳۰۰۰و سابقه کشت

. گونه حاضر [1]شود آید که در تمام نقاط جهان کشت می شمار می
بوده و مهمترین گونه از جنس اسمیوم  )2x=48=2n(دیپلوئید 

است. ریحان سرشار از مواد معطر (اسانس)، عناصر معدنی، 
ها و ترکیبات ضدمیکروبی است به  اکسیدان ها، آنتی ویتامین

های غذایی، دارویی،  همین دلیل نقش مهمی در تهیه فرآورده
افشانی در این جنس موجب  بهداشتی و صنعتی دارد. سهولت گرده

	,1]های متعددی شده است ها و واریته د گونهایجا . تنوع [2
، با این [1]مورفولوژیکی و شیمیایی بالایی در این جنس وجود دارد
ای صورت  وجود در مورد اصلاح ریحان پیشرفت قابل ملاحظه

های مفید آن بسیار کمتر از دیگر گیاهان  نگرفته و تعداد واریته
اقتصادی مورد استفاده انسان است. با توجه به اهمیت این گیاه 

باشد، انجام  دارویی و اینکه ایران یکی از مراکز تنوع آن می

هایی با میزان فنول،  منظور تولید واریته های اصلاحی به برنامه
و  آقاییرسد.  اکسیدان و اسانس بیشتر ضروری به نظر می آنتی

با بررسی تنوع فنوتیپی میزان فنول کل و ظرفیت  [3]همکاران
ای برای  توده ریحان بومی ایران، تنوع گسترده ۵۰اکسیدانی  آنتی

ر مطالعه صفات فوق در جمعیت مورد مطالعه مشاهده کردند. د
های مختلف  فلاونوئیدهای خارجی برگ در رقم [4]و همکاران گریر

ریحان بررسی شد، آنها تنوع بسیار زیاد در ترکیب اسانس در این 
های جنس  گیاه را تایید کردند. بررسی تنوع مورفولوژیک توده

های ایران از نظر صفات  ریحان بومی ایران نشان داد که ریحان
های با ارزشی از نظر  بالایی برخوردارند و ژنوتیپ شده از تنوع بررسی

توانند منابع ژنتیکی  صفات باغبانی بین آنها وجود دارد که می
  .[5]منظور تولید ارقام باشد مناسبی برای انجام امور اصلاحی به

های اصلاحی ریحان براساس گزینش  امروزه برخی از برنامه
ی نشانگرهای ها مورفولوژیکی است. با توجه به محدودیت

. نشانگرهای [6]مورفولوژیک، کاربرد این گونه نشانگرها محدود است
با ایجاد تعداد  DNAویژه نشانگرهای مبتنی بر  مولکولی به

حذف اثرات ناشی از عوامل محیطی،  نامحدودی نشانگر و با
اند بسیاری از مشکلات مربوط به نشانگرهای مورفولوژیک  توانسته

ابراین شناسایی نشانگرهای پیوسته با صفات . بن[7]را رفع کنند
های اصلاحی باشد.  تواند گامی موثر در پیشرفت برنامه می

کننده  کنترل ژنی های مکان و نشانگرها بین ژنتیکیپیوستگی 
نشانگرهای  بین رابطه وجود توجیه برای ترین کمی، محتمل صفات
. امروزه انواع متعددی از [8]است کمی صفات نمود و مولکولی

، )SSR(ها  از جمله ریزماهواره DNAنشانگرهای مبتنی بر 
، )DNA )RAPDچندشکلی تکثیرشده تصادفی مبتنی بر 

اند که  معرفی شده )AFLP(چندشکلی طولی قطعات تکثیرشده 
دلیل چندشکلی بالا،  به )ISSR(ای  ریزماهواره بین آنها، نشانگر بین
برای طراحی آغازگر، گستردگی و  DNAیابی  عدم نیاز به توالی

پوشش ژنومی بالا، توزیع تصادفی و سهولت استفاده، یکی از 
های نشانگری مورد استفاده در مطالعات  پرکاربردترین سیستم

های  یابی ژنومی و تجزیه نگاری ژنومی، تنوع ژنتیکی، نقشه انگشت
  .[9]آید فیلوژنتیکی به شمار می

کننده صفات کمی معمولاً بر مبنای تجزیه  های کنترل یابی ژن نقشه
های در حال تفرق  شود، در این روش از جمعیت پیوستگی انجام می
های خالص نوترکیب،  ، دابلد هاپلوئید، لاینF2و مصنوعی مانند 

های حاصل از تلاقی برگشتی  های تقریباً ایزوژنیک و جمعیت لاین
	,10]شود استفاده می دلیل معایب این روش (تعداد کم  . به[11

والدین، فاصله زیاد بین نشانگر و صفت، تعداد نوترکیبی کم) 
شود که از روش تجزیه ارتباط مبتنی بر عدم  امروزه پیشنهاد می

های طبیعی  تعادل پیوستگی به کار رود، در این روش از جمعیت
چون در  شود، برای بررسی ارتباط بین نشانگر و صفت استفاده می

ها نوترکیبی تثبیت شده است، فاصله و در نتیجه  این جمعیت
. [12	,10]ارتباط بین نشانگر و صفت دقیق و قابل اطمینان خواهد بود

، اندازه نمونه و )Q(همچنین از آن جایی که ساختار جمعیت 
توانند موجب ارتباط دروغین مثبت بین  های خاص می فراوانی آلل

های ساختار  های مبتنی بر ماتریس ، مدل[13]نشانگر و صفت شوند
توانند ارتباطات  بهتر از بقیه می )K(جمعیت و روابط خویشاوندی 

صفت را نشان دهند و منجر به کاهش  - واقعی بین نشانگر
. در مدل خطی عمومی [16‐14]دار نتایج مثبت دروغین شوند معنی

)GLM(  فقط ماتریس ساختار جمعیت و در مدل خطی مخلوط
)MLM(  علاوه بر ماتریس ساختار جمعیت، ماتریس روابط

شود. تجزیه ارتباط در  خویشاوندی افراد نیز در نظر گرفته می
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	,20]آفتابگردان ،[19]، گندم هگزاپلوئید[18]، جو[17]ذرت ، نخود [21
استفاده شده است  [25]و سویا [24]زمینی ، سیب[23]، برنج[22]زراعی

  ولی گزارشی در رابطه با استفاده از آن در ریحان منتشر نشده است.
یابی ارتباطی صفات مورفولوژیک در  تحقیق حاضر با هدف نقشه

	Ocimum)  اوسیموم باسیلیکومهای ایرانی ریحان  توده
basilicum	L.)  با استفاده از نشانگرهایISSR .انجام شد 

  
  ها مواد و روش

شده از  آوری توده بومی ریحان جمع ۵۰در تحقیق تجربی حاضر از 
در  ). آزمایش۱استفاده شد (جدول مناطق مختلف جغرافیایی ایران 

گیاه  ۵تکرار و هر تکرار شامل  ۱۳تا  ۶قالب طرح کاملاً تصادفی با 
در گلخانه گروه باغبانی دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه انجام 

دگرگشن است. در گیاهان دگرگشن سطح تنوع شد. ریحان گیاهی 
ژنتیکی بسیار بیشتر از گیاهان خودگشن و گیاهان با ازدیاد 
غیرجنسی است. بنابراین تعداد گیاه بیشتری در نظر گرفته شد تا 

تر باشد. علت اختلاف در تعداد  های فنوتیپی قابل اطمینان ارزیابی
ها  برای هر یک از توده ها، تفاوت در مقدار بذر در دسترس تکرار توده

روز  ۱۰بار و کوددهی هر  روز یک ۳بود. در طول دوره رشد، آبیاری هر 
بار انجام شد. پس از گلدهی صفات مختلف مورفولوژیکی مانند  یک

متر)، عرض برگ  ؛ سانتیLL، طول برگ ()LN(تعداد کل برگ 
)LWارتفاع بوته ( ؛ سانتی ،(مترPH؛ سانتی ) متر)، قطر ساقهSD؛ 

، طول )IN(، تعداد میانگره )LBN(متر)، تعداد شاخه جانبی  میلی
؛ FCS، اندازه خوشه ()FN(متر)، تعداد گل  ؛ سانتیIDمیانگره (

گیاه (نمونه) در هر  ۵؛ گرم) روی FWمتر) و وزن تر گیاه ( سانتی
ها در هر تکرار در آنالیزهای  گیری شدند و میانگین نمونه تکرار اندازه

  استفاده شد.آماری 
برگی ۴گیاه از هر توده در مرحله  ۱۵های  ای مخلوط از برگ نمونه

متیل آمونیوم بروماید  آنها به روش ستیل تری DNAانتخاب و 
)CTAB( [26]  استخراج، کمیت و کیفیتDNA شده با  استخراج

% بررسی شد. واکنش ۸/۰استفاده از اسپکتروفتومتری و ژل آگارز 
PCR  آغازگر  ۱۲با استفاده ازISSR  صورت گرفت. تکثیر قطعات
DNA  میکرولیتر از ۵/۱۲میکرولیتری شامل ۲۵در یک واکنش

مولار  میلی۰/۳فسفات،  مولار نوکلئوتیدتری میلی۴/۰مسترمیکس، 
	2SO4(NH4)مولار از  میلی۱۶۰کلراید،  منیزیم 0.1%	 (v/v) ،
(سیناژن؛  ۵۵/۸برابر  pHبا میزان  HCL-مولار تریس میلی۲۰۰

 DNAمیکرولیتر ۱مراز،  پلی میکرولیتر از آنزیم تک  تهران؛ ایران)، یک
دیونیزه مطابق  ) و آب۲(جدول  ISSRمیکرولیتر آغازگر ۲ژنومی، 

(اپندورف؛  ۵۳۳۱چرخه حرارتی زیر در دستگاه ترموسایکلر مدل 
  هامبورگ؛ آلمان) انجام شد.

دقیقه انجام شد ۵مدت  به C۹۵°سازی اولیه در دمای  واسرشته
، C۹۴°سازی در دمای  ثانیه واسرشته۳۰چرخه شامل  ۳۵سپس 
دقیقه در دمای ۲برای اتصال آغازگر و  C۵۸°ثانیه در دمای ۴۵
°C۷۲  برای تکثیر و بسط نهایی در دمای°C۷۲ دقیقه بود. ۶مدت  به

برابر  نیم TBE% و بافر ۸/۱محصولات تکثیرشده روی ژل آگارز 
بروماید و اشعه  فورز شدند. برای مشاهده باندها از اتیدیومالکترو
UV .استفاده شد  

  

  های ریحان مورد مطالعه آوری، طول و عرض جغرافیایی توده کد، مرکز جمع )۱جدول 
	طول جغرافیایی	عرض جغرافیایی	آوری مرکز جمعکد تودهطول جغرافیاییعرض جغرافیایی	آوری مرکز جمعکد توده
	۴۲/۵۲	I  ۳۳/۳۶بابل   ۲۶  ۲۶/۴۶  ۰۶/۳۸  تبریز  ۱
	۴۲/۵۲	۳۳/۳۶	IIبابل ۱۹/۳۶۳۷/۵۹۲۷	مشهد۲
	۴۲/۵۲	۳۳/۳۶	IIIبابل ۴۰/۵۱۷۰/۳۵۲۸	Iشهر ری ۳
	۴۹/۴۸	۲۴/۳۱	Iاهواز ۴۰/۵۱۷۰/۳۵۲۹	IIشهر ری ۴
	۴۹/۴۸	۲۴/۳۱	IIاهواز ۴۰/۳۲۴۵/۵۱۳۰	Iاصفهان ۵
	۴۰/۵۴	۰۰/۳۲	Iیزد ۱۸/۳۵۰۶/۴۷۳۱	Iکردستان ۶
	۴۰/۵۴	۰۰/۳۲	IIیزد II  ۱۸/۳۵۰۶/۴۷۳۲کردستان ۷
	۵۸/۴۴	۳۴/۳۷	ارومیه۲۶/۳۳۱۷/۴۵۳۳	لرستان۸
	۴۰/۵۴	۰۰/۳۲	IIIیزد ۱۸/۳۵۰۶/۴۷۳۴	IIIکردستان ۹
	۳۹/۵۱	۳۵//۱۹	ورامین۸۸/۳۳۵۰/۵۰۳۵	محلات۱۰
	۱۷/۴۸	۱۵/۳۸	Iاردبیل ۹۸/۳۳۵۸/۵۱/۳۶	کاشان۱۱
	۱۷/۴۸	۱۵/۳۸	IIاردبیل ۳۷/۲۷۵۱/۵۵۳۷	هرمزگان۱۲
	۳۵/۵۲	۳۹/۲۹	Iشیراز ۳۰/۳۰۱۰/۵۷۳۸	Iکرمان ۱۳
	۳۵/۵۲	۳۹/۲۹	IIشیراز ۳۰/۳۰۱۰/۵۷۳۹	IIکرمان ۱۴
	۳۵/۵۲	۳۹/۲۹	IIIشیراز ۲۳/۳۴۰۳/۴۷۴۰	Iکرمانشاه ۱۵
	۳۵/۵۲	۳۹/۲۹	IIIIشیراز ۲۳/۳۴۰۳/۴۷۴۱	IIکرمانشاه ۱۶
	۴۵/۵۱	۴۰/۳۲	IIاصفهان ۱۳/۵۹۵۲/۳۲۴۲	Iبیرجند ۱۷
	۴۵/۵۱	۴۰/۳۲	IIIاصفهان ۱۳/۵۹۵۲/۳۲۴۳	IIبیرجند ۱۸
	۴۵/۵۱	۴۰/۳۲	IIIIاصفهان ۲۳/۳۲۲۷/۴۸۴۴	Iدزفول ۱۹
	۴۵/۵۱	۴۰/۳۲	IVاصفهان ۲۳/۳۲۲۷/۴۸۴۵	IIدزفول ۲۰
	۲۳/۳۷	۱۶/۴۶	مراغه۱۵/۳۶۰۱/۵۰۴۶	Iقزوین ۲۱
	۲۵/۵۴	۵۰/۳۶	Iگرگان ۱۵/۳۶۰۱/۵۰۴۷	IIقزوین ۲۲
	۲۵/۵۴	۵۰/۳۶	IIگرگان ۴۹/۳۴۵۶/۵۰۴۸	Iقم ۲۳
	۲۰/۴۸	۴۰/۳۴	Iتویسرکان۴۹/۳۴۵۶/۵۰۴۹	IIقم ۲۴
	۲۰/۴۸	۴۰/۳۴	IIتویسرکان ۴۶/۳۶۳۴/۴۸۵۰	همدان۲۵

  

  های ریحان مورد مطالعه مورد استفاده در تجزیه تنوع مولکولی توده ISSRنام و توالی آغازگرهای  )۲جدول 
  (53)توالی آغازگر   نام آغازگر  (53)توالی آغازگر   نام آغازگر
A7  AGAGAGAGAGAGAGAGAGAGT  426  CACCACCACCACCACCACCACT  
A12  GAGAGAGAGAGACC  11  CACACACACACAAC  

UBC818  CACACACACACACAG  9  CAGCAGCAGCAGCAG  
UBC825  ACACACACACACACACT  3  CTCCTCCTCCTCRC  
UBC849  GTGTGTGTGTGTGTGTCG  7  CAACAACAACAACAA  
۴۴۳  ACACACACACACACACACT  459  TGCTGCTGCTGCTGCTGCC  



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــو همکاران  یزهرا آقاعل  ۹۶
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پذیری عمومی، ضرایب تغییرات ژنتیکی و  اجزای واریانس، وراثت
   ).۳شدند (جدول محاسبه   فنوتیپی، با استفاده از فرمول

  
های مورد استفاده برای محاسبه پارامترهای صفات مورفولوژیک  فرمول )۳جدول 

  های بومی ریحان در توده
  فرمول  پارامتر

Gܸ  واریانس ژنتیکی ൌ
݃ܵܯ െ݁ܵܯ

ݎ
	

Eܸ  واریانس محیطی ൌ 	݁ܵܯ
Pܸ	واریانس فنوتیپی ൌ ܸீ  ܸE	

ܪ	وراثت پذیری عمومی ൌ
ܸG

ܸP
	

ீܸܥ	ضریب تغییرات ژنتیکی ൌ
ඥܸீ

ܺ
ൈ 100	

ܥ  ضریب تغییرات فنوتیپی ܸ ൌ
ඥ ܸ

ܺ
ൈ 100	

MSg ،(ژنوتیپ) میانگین مربعات تیمار=MSe ،میانگین مربعات اشتباه=r ،تعداد تکرار=
VG ،واریانس ژنتیکی=VE ،واریانس محیطی=Hbپذیری عمومی،  =وراثتVP واریانس=

  فنوتیپی=ضریب تغییرات CVP=ضریب تغییرات ژنتیکی. CVGفنوتیپی، 
  

ها براساس صفات مورفولوژیک با استفاده از  بندی توده گروه
های اصلی روی  ای و تجزیه به مولفه های تجزیه خوشه روش

ای، پس از  های اصلی صورت گرفت. تجزیه خوشه میانگین داده
و تجزیه به  )Ward(ها به روش وارد  استانداردکردن داده

های اصلی از طریق ماتریس ضرایب همبستگی صفات در  مولفه
	Minitabافزار  نرم انجام شد. در روش وارد کلاسترها طوری  17

شوند که تشابه درون کلاستر حداکثر باشد. در این روش  انتخاب می
عنوان معیار تشابه مورد استفاده  مجموع مربعات درون کلاستر به

شود مجموع مربعات  ابراین در روش وارد سعی میگیرد. بن قرار می
درون کلاستر (مجموع مربعات خطا) حداقل شود. در تجزیه به 

شوند و  طور همزمان بررسی می های اصلی صفات متعددی به مولفه
گیری صفات یکسان نیست. واریانس هر  طور معمول واحد اندازه به

بردن اثر  د. برای از بینکن گیری، تغییر می متغیر با تغییر واحد اندازه
کواریانس  -شوند. ماتریس واریانس مقیاس، متغیرها استاندارد می

شود.  های استانداردشده به ماتریس همبستگی تبدیل می برای داده
ها و محاسبه ماتریس  جای استانداردکردن داده توان به بنابراین می
طور مستقیم ماتریس همبستگی از  کوواریانس، به -واریانس
ها برای هر یک  شود. توزیع فنوتیپی توده های خام محاسبه می داده

	Minitabافزار  از صفات مورد مطالعه در نرم رسم و الگوی  17
نگاری ژنوتیپی براساس حضور (یک) و عدم  باندی حاصل از انگشت
های  ها براساس داده بندی توده دهی شد. گروه حضور (صفر) نمره

و  [27]ها با روش جاکارد ژنتیکی تودهمولکولی با محاسبه تشابه 
 روش جفت گروه بدون وزن با میانگین حسابی الگوریتم

)UPGMA( افزار  در نرمDARwin	5 منظور تجزیه  صورت گرفت. به
 به ها ژنوتیپ دقیق بندی موثر ساختار جمعیت و دسته

 ارزیابی مختلط، های ژنوتیپ تشخیص و مناسب های زیرجمعیت
	Structure افزار بیزی در نرم روش از استفاده با جمعیت ساختار
. هنگامی که ضریب تعلق یک فرد به گروهی [28]انجام شد 2.3.3

یابد ولی  باشد آن فرد به آن گروه اختصاص می ۷/۰خاص بیشتر از 
عنوان  باشد آن فرد به ۷/۰ها کمتر از  اگر ضریب تعلق به زیرگروه

. تعداد [29]شود شناسایی می (admixed)ژنوتیپ مخلوط 
و تعداد تکرار برای هر کدام  ۱۰تا  ۱از  )K(های احتمالی  زیرجمعیت

و  Kدر نظر گرفته شد. بعد از رسم نموداری بر حسب  ۵از آنها 
Delta	K  و تعیین بهترینK ماتریس ،Q دهنده میزان  که نشان

تعلق هر فرد به زیرجمعیتی خاصی است، محاسبه و ارتباط میان 

 3 [14]	Tasselافزار  در نرم MLMنشانگرها و صفات از طریق روش 
های توصیفی، همبستگی و انجام  محاسبه مقادیر آماره بررسی شد.

توده  ۴۳های فنوتیپی  با استفاده از داده طرفه تجزیه واریانس یک
توده بعد از بررسی نتایج آزمون نرمال توزیع اشتباهات  ۵۰از 

  صورت گرفت. SPSS 20افزار  آزمایشی در نرم
  

  

  
  های ریحان نمودارهای توزیع فراوانی صفات مورفولوژیک در توده )۱نمودار 

LN ،تعداد کل برگ=LL ،طول برگ=LW ،عرض برگ=PH ،ارتفاع بوته=SD قطر=
=طول میانگره، ID=تعداد میانگره، INاخه جانبی، =تعداد شLBNساقه، 

FN ،تعداد گل=FCS ،اندازه خوشه=FWوزن تر گیاه=  
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  ها یافته
داری در سطح  برای اکثر صفات مورد مطالعه اختلاف آماری معنی

های مورد مطالعه  ای برای صفات در تود % و تنوع گسترده۱احتمال 
  مشاهده شد.

برای صفات تعداد کل برگ، طول برگ، عرض برگ، قطر ساقه، طول 
میانگره، تعداد شاخه جانبی، اندازه خوشه و وزن تر گیاه کشیدگی 
به سمت مقادیر پایین صفات بود. برای صفات ارتفاع بوته، تعداد 
میانگره و تعداد گل کشیدگی به سمت مقادیر بالای صفات بود 

همبستگی مثبت مشاهده شد،  بین اکثر صفات ).۱(نمودار 
دار بین دو صفت عرض برگ و  بالاترین همبستگی مثبت و معنی

) و بالاترین همبستگی منفی بین دو صفت ۷۳۳/۰طول برگ (
  ).۴شد (جدول ) مشاهده - ۴۰۴/۰عرض برگ و قطر ساقه (

) و ۷۶/۱۱۰بالاترین ضریب تغییرات ژنتیکی در صفات قطر ساقه (
پایین ترین ضریب تغییرات در صفت  ) و۵۳/۱۱۰طول میانگره (

صفت مورد مطالعه  ۱۱) مشاهده شد. در تمامی ۸۸/۳( تعداد گل
ضریب تنوع فنوتیپی از ضریب تنوع ژنتیکی بیشتر بود که 

دهنده تاثیر عوامل محیطی بر صفات مورد بررسی بود (جدول  نشان
۵.(   

% ۲۴/۹۴تا  % برای صفت تعداد گل۶۳/۳وراثت پذیری صفات بین 
  برای صفت طول میانگره متغیر بود.

  
  های بومی ریحان شده در توده گیری ضرایب همبستگی بین صفات اندازه )۴جدول 

	FCS	FN	ID	IN	LBN	SD	PH	LW	LL	LNصفت

LL۳۵۶/۰ *									
LW۱۰۶/۰ 	۷۳۳/۰ **								
PH۳۱۰/۰ *	۳۷/۰ *	۱۷۱/۰ 								
SD۲۹۰/۰-۳۱۱/۰- *۴۰۴/۰- *۱۶۷/۰- 							

LBN۵۱۷/۰ **۰۸۹/۰ 	۲۲۳/۰ 	۱۲۳/۰ 	۳۹۳/۰- *						
IN۳۹۱/۰ *	۱۴۴/۰- 	۰۶۳/۰-۰۴۸/۰ 	۱۶۱/۰ - 	۷۲۱/۰ **					
ID۰۶۶/۰ -۰۱۰/۰ 	۰۰۲/۰ 	۰۴۱/۰ 	۲۴۱/۰ 	۱۵۹/۰- 	۱۶۰/۰- 				
FN۰۰۳/۰ -۱۴۳/۰ 	۰۱۲/۰ 	۲۶۹/۰ 	۱۱۸/۰- 	۱۶۷/۰- 	۳۶۳/۰- *	۱۸۳/۰- 			
FCS۲۹۶/۰ 	۲۶۰/۰ 	۰۴۰/۰ 	۴۱۱/۰ *	۱۹۷/۰- 	۱۸۸/۰ 	۰۷۲/۰ 	۲۳۲/۰- 	۴۴۹/۰ *		
FW۶۱۸/۰ **۷۰۷/۰ **۴۴۷/۰ *۳۹۰/۰ *	۰۵۸/۰ - 	۲۲۸/۰ 	۰۰۶/۰- 	۰۹۴/۰ 	۱۳۳/۰ 	۲۵۵/۰ 	
LN ،تعداد کل برگ=LL ،طول برگ=LW ،عرض برگ=PH ،ارتفاع بوته=SD ،قطر ساقه=LBN ،تعداد شاخه جانبی=IN ،تعداد میانگره=ID ،طول میانگره=FN ،تعداد گل=FCS ،اندازه خوشه=

FW۰۵/۰؛  =وزن تر<p*، ۰۱/۰<p**  
  

  های بومی ریحان پذیری عمومی، ضریب تغییرات ژنتیکی و فنوتیپی صفات مورد مطالعه در توده های توصیفی، اجزای واریانس، وراثت مقادیر آماره )۵جدول 

واریانس   حداکثر  حداقل  میانگین  صفت
  ژنتیکی

واریانس 
  محیطی

واریانس 
  فنوتیپی

پذیری  وراثت
  عمومی

ضریب تغییرات 
  ژنتیکی

ضریب تغییرات 
  فنوتیپی

LN	۶۱/۱±۸۴/۶۳  ۰۰/۴۹  ۷۰/۹۲  ۱۸/۶۷  ۰۳/۲۹۱  ۲۲/۳۵۸  ۷۵/۱۸  ۸۴/۱۲  ۶۵/۲۹  
LL	۰۹/۰±۲۹/۶  ۱۰/۵  ۰۵/۸  ۱۷/۰  ۰۹/۱  ۲۷/۱  ۶۳/۱۳  ۶۰/۶  ۸۹/۱۷  
LW	۰۶/۰±۴۹/۳  ۶۳/۲  ۴۵/۴  ۱۱/۰  ۴۲/۰  ۵۳/۰  ۹۵/۲۰  ۵۸/۹  ۹۳/۲۰  
PH	۹۸/۰±۳۳/۵۶  ۱۱/۴۳  ۹۰/۷۲  ۹۵//۳۰  ۲۵/۱۲۷  ۲۰/۱۵۸  ۵۷/۱۹  ۸۸/۹  ۳۳/۲۲  
SD	۰۰/۲±۶۲/۱۲  ۷۸/۲  ۲۷/۳۴  ۳۹/۱۹۵  ۰۹/۱۶  ۴۸/۲۱۱  ۳۹/۹۲  ۷۶/۱۱۰  ۲۳/۱۱۵  
LBN	۲۵/۰±۳۸/۱۵  ۷۰/۱۰  ۲۲/۲۰  ۰۹/۲  ۷۸/۷  ۸۸/۹  ۱۸/۲۱  ۴۰/۹  ۴۳/۲۰  
IN	۱۳/۰±۱۵/۱۰  ۷۰/۸  ۵۶/۱۲  ۵۶/۰  ۹۷/۱  ۵۳/۲  ۹۹/۲۱  ۳۴/۷  ۶۶/۱۵  
ID	۰۶/۱±۲۹/۶  ۴۸/۳  ۳۸/۵۰  ۳۴/۴۸  ۹۵/۲  ۲۹/۵۱  ۲۴/۹۴  ۵۳/۱۱۰  ۸۶/۱۱۳  
FN	۱۱/۰±۴۸/۹  ۸۹/۷  ۶۴/۱۱  ۱۴/۰  ۵۹/۳  ۷۳/۳  ۶۳/۳  ۸۸/۳  ۳۷/۲۰  
FCS	۲۶/۰±۶۴/۱۲  ۸۸/۹  ۴۳/۱۶  ۶۸/۱  ۳۷/۱۱  ۰۵/۱۳  ۸۵/۱۲  ۲۵/۱۰  ۵۸/۲۸  
FW	۶۲/۰±۰۹/۱۶  ۵۹/۹  ۵۸/۳۱  ۸۴/۴  ۳۰/۵۸  ۱۴/۶۳  ۶۷/۷  ۶۸/۱۳  ۳۹/۴۹  

LN ،تعداد کل برگ=LL ،طول برگ=LW ،عرض برگ=PH ،ارتفاع بوته=SD ،قطر ساقه=LBN ،تعداد شاخه جانبی=IN ،تعداد میانگره=ID ،طول میانگره=FN ،تعداد گل=FCS ،اندازه خوشه=
FW .وزن تر گیاه=VE ،واریانس محیطی =VG ،واریانس ژنتیکی=VP ،واریانس فنوتیپی=Hbپذیری عمومی،  =وراثتCVG ،ضریب تغییرات ژنتیکی=CVPضریب تغییرات فنوتیپی=  
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  های ریحان براساس صفات مورد مطالعه با استفاده از روش وارد بندی توده دندروگرام حاصل از گروه )۲نمودار 

  



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــو همکاران  یزهرا آقاعل  ۹۸

   ۱۳۹۶، زمستان ۱، شماره ۹دوره                                                                                                     فناوری دانشگاه تربیت مدرس زیست

های مورفولوژیک به روش حداقل  ای براساس داده تجزیه خوشه
بندی کرد (نمودار  گروه متمایز گروه ۳را در ها  ، تودهWardواریانس 

 ۲۰%)، ۸۸/۳۴توده در گروه اول ( ۱۵توده مورد بررسی  ۴۳). از ۲
%) قرار ۶۰/۱۸توده در گروه سوم ( ۸%) و ۵۱/۴۶توده در گروه دوم (

   ).۳گرفتند (نمودار 
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های ریحان براساس مولفه اول و دوم حاصل از تجزیه  بندی توده گروه) ۳نمودار 
  های اصلی روی صفات مورد مطالعه به مولفه

  
جمعیت های درون هر گروه از مناطق مختلف جغرافیایی بودند در 
نتیجه هیچ ارتباطی بین الگوی کلاستر بر اساس صفات 

  مورفولوژیک و توزیع جغرافیایی توده ها وجود نداشت.
، بین اول و سوم برابر ۴۲/۲فاصله بین کلاستر اول و دوم برابر 

بود، بنابراین بیشترین  ۳۲/۳و بین دوم و سوم برابر  ۳۸/۴
های گروه اول  تواند از تلاقی بین ژنوتیپ هتروزیس مورد انتظار، می

  با گروه سوم حاصل شود.
  ها را توجیه کرد. % از کل تغییرات داده۲۱اول دو مولفه 

  

  
های حاصل از  های مورد مطالعه ریحان براساس داده بندی توده گروه )۴نمودار 

  ISSRنشانگر 
  

و  UPGMAهای مولکولی به روش  ای براساس داده تجزیه خوشه
 ۳های مورد مطالعه را مجدداً در  ضریب تشابه ژنتیکی جاکارد، توده

گروه مجزا قرار داد، در این دندروگرام نیز همانند دندروگرام حاصل از 
هایی با منشا جغرافیایی مشابه در کنار  های مورفولوژیک، توده داده

 های توده بذری منشا بودن  یک از ناشیتواند  هم قرار نگرفتند که می
گرفته  صورت مختلف مناطق به مهاجرت اثر در که مختلف باشد
 جغرافیایی در مناطق گوناگونی به صرف اکتفای است. بنابراین

 مهم بلکه این نبوده کافی اصلاحی های پروژه برای والدین انتخاب
(نمودار گیرد  صورت می جمعیت هر ویژه های ظرفیت به توجه با
۴.(  

دهنده مطابقت  بود که نشان ۶۳/۰کوفنتیک ضریب همبستگی 
خوب بین ماتریس تشابه حاصل از دندروگرام و ماتریس تشابه 

  اولیه است.
ها براساس صفات مورفولوژیک در تطابق کامل با  بندی ژنوتیپ گروه
  های مولکولی نبود. بندی براساس داده گروه

ت ها براساس صفا بندی ژنوتیپ علت اصلی عدم تطابق بین گروه
تواند باشد که بیشتر صفات  مورفولوژیک و مولکولی به این دلیل می

شدت تحت  شوند و به وسیله تعداد زیادی ژن کنترل می کمی به
  گیرند. تاثیر محیط قرار می

طور تصادفی در سراسر ژنوم توزیع  به ISSRعلاوه بر این نشانگرهای 
%) در ۹۰ اند و در اکثریت موارد بیشتر مناطق ژنوم (تقریباً  شده

فنوتیپ تاثیر ندارند. بنابراین یافتن تشابه بین گروه بندی مبتنی بر 
  رسد. و صفات کمی مشکل به نظر می ISSRنشانگر 
 Bayesian،۵۰و روش  Qها براساس ماتریس  بندی توده در گروه

گروه  ۷طور مشخص در  ، به۳۱مطالعه به جز توده شماره توده مورد 
  ).۵ر اصلی قرار گرفتند (نمودا

  

های تکثیری حاصل از  توده ریحان براساس مکان ۵۰بندی  گروه )۵نمودار 
. محور Structureافزار  بیزی در نرماساس مدل استفاده برمورد  ISSRآغازگرهای 

Y های مربوطه و محور  گروهدهنده ضریب تعلق افراد به  نشانX دهنده نام  نشان
دارای رنگ مشابه به گروهی مشابه باشد. افراد  میهای مورد مطالعه  ژنوتیپ

  تعلق دارند.
  

هدف از انجام تجزیه ساختار جمعیت، حذف اثر آن و کاهش ارتباط 
  صفت در مطالعات تجزیه ارتباط بود. - دروغین نشانگر

) ۳) و کمترین (۱۳ترتیب بیشترین ( های دوم و ششم به گروه
  تعداد فرد را به خود اختصاص دادند.

 - که براساس تعادل هاردی Bayesianروش بندی حاصل از  گروه
بندی حاصل از  واینبرگ در داخل هر زیرجمعیت است با گروه

های مورفولوژیک و مولکولی متفاوت بود. علت این امر  داده
  ها بود. برآوردهای متفاوت سه سیستم از تنوع ژنتیکی بین توده

% شناسایی شد ۵صفت در سطح احتمال  ۷مکان پیوسته با  ۱۴
توسط  )R2(شده  دامنه تغییرات فنوتیپی توجیه ).۶ول (جد
QTL مکان)  ۳بیشترین تعداد (% متغیر بود. ۲۹الی  ۳ها بین

مکان) برای  ۱و کمترین تعداد مکان ( )SD(برای صفات قطر ساقه 



 ISSR  ۹۹با استفاده از نشانگر  حانیر یرانیا یها در توده کیصفات مورفولوژ یارتباط هیتجزـــ  ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
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های  شناسایی شد. از بین مکان )LBN(صفات تعداد شاخه جانبی 
‐UBC849‐1 ،UBC849‐3 ،UBC849مکان ( ۶شده،  شناسایی

5 ،3‐1 ،A12‐8  وUBC825‐7طور اختصاصی فقط با یک  ) به
% ۱۷از  )R2(صفت پیوسته بودند. میزان تنوع فنوتیپی این صفات 

  ها بین صفات مشترک بودند. % متغیر بود. سایر مکان۲۹تا 
، تعداد شاخه جانبی )SD(صفت قطر ساقه  ۴بین  1‐11مکان 

)LBN( اندازه خوشه ،)FCS(  و وزن تر گیاه)FW( .مشترک بود  
  

های حاصل از  نتایج تجزیه ارتباط بین صفات مورفولوژیک و داده )۶جدول 
  MLMبا استفاده از مدل  ISSRنشانگرهای 

R2ضریب   داری سطح معنی  مکان  صفت

LN  11‐2  ۰۳۱/۰  ۱۸/۰  
UBC849‐1	۰۴۱/۰  ۲۳/۰  

IN  
9‐2  ۰۲۹/۰  ۲۳/۰  

UBC849‐3  ۰۲۵/۰  ۲۵/۰  

SD  
A12‐8	۰۱۵/۰  ۱۹/۰  
11‐1  ۰۲۸/۰  ۲۴/۰  

UBC849‐5  ۰۴۲/۰  ۲۸/۰  
LBN  11‐1  ۰۳۵/۰  ۲۳/۰  

FN  9‐2  ۰۱۵/۰  ۲۹/۰  
UBC825‐7  ۰۱۵/۰  ۲۹/۰  

FCS	3‐1  ۰۴۳/۰  ۱۸/۰  
11‐1	۰۴۱/۰  ۲۳/۰  

FW	11‐1	۰۰۶/۰  ۰۳/۰  
11‐2	۰۲۳/۰  ۰۳/۰  

LN ،تعداد کل برگ=IN ،تعداد میانگره=SD ،قطر ساقه=LBN ،تعداد شاخه جانبی=
FN ،تعداد گل=FCS اندازه خوشه و=FWوزن تر گیاه=  

  
  بحث

یابی ارتباطی صفات مورفولوژیک در  تحقیق حاضر با هدف نقشه
با استفاده از  اوسیموم باسیلیکومهای ایرانی ریحان  توده

 انجام شد. ISSRنشانگرهای 
اشتباهات در مطالعه حاضر بعد از انجام آزمون نرمال توزیع 

برای صفاتی  [30]آزمایشی، تجزیه واریانس هم به روش ناپارامتریک
کردن توزیع اشتباهات آزمایشی موثر نبود و  که تبدیل داده در نرمال

روش بین  ۲هم پارامتریک برای سایر صفات انجام شد. براساس هر 
داری در  ها برای اکثر صفات مورد مطالعه اختلاف آماری معنی توده

ترین عامل در انجام  % مشاهده شد. وجود تنوع مهم۱حتمال سطح ا
آید. با بالارفتن تنوع ژنتیکی در یک  های اصلاحی به شمار می برنامه

شود.  تر می جامعه، حدود انتخاب چه طبیعی و چه مصنوعی وسیع
با توجه به رابطه مثبت بین کمیت تنوع ژنتیکی و مقدار تغییرات 

بین کارآیی بهبود ژنتیکی یک جامعه و  تکاملی، رابطه مشابهی نیز
تنوع ژنتیکی برای صفت مورد علاقه موجود است. براساس 

های  ای برای صفات در توده نمودارهای توزیع فراوانی، تنوع گسترده
مورد مطالعه مشاهده شد. برای صفات تعداد کل برگ، طول برگ، 
دازه عرض برگ، قطر ساقه، طول میانگره، تعداد شاخه جانبی، ان

خوشه و وزن تر گیاه کشیدگی به سمت مقادیر پایین صفات بود. 
برای صفات ارتفاع بوته، تعداد میانگره و تعداد گل کشیدگی به 
سمت مقادیر بالای صفات بود. بین اکثر صفات همبستگی مثبت 

دار بین دو صفت  مشاهده شد. بالاترین همبستگی مثبت و معنی
بالاترین همبستگی منفی بین ) و ۷۳۳/۰عرض برگ و طول برگ (

) مشاهده شد. معمولاً -۴۰۴/۰دو صفت عرض برگ و قطر ساقه (
شود.  موجب همبستگی بالای صفات می QTLچند  مکانی هم
 اثر یا ژن نزدیک دومعنی پیوستگی  ها بهQTLمکانی  هم

برای یک  انتخاب های همبسته است. در پاسخ یک ژن پلیوتروپی

 همبسته همزمان صفات شافزای یا کاهش موجب صفت
  .[31]شود می

براساس نتایج حاصل از محاسبه اجزای واریانس و ضرایب تنوع 
ژنتیکی و فنوتیپی، بالاترین ضریب تغییرات ژنتیکی در صفات قطر 
ساقه و طول میانگره و پایین ترین ضریب تغییرات در صفت تعداد 

 صفت مورد مطالعه ضریب تنوع ۱۱مشاهده شد. در تمامی  گل
دهنده تاثیر  فنوتیپی از ضریب تنوع ژنتیکی بیشتر بود که نشان

عوامل محیطی بر صفات مورد بررسی است. هر چقدر اختلاف مقدار 
دهد که  ضریب تغییرات ژنوتیپی از فنوتیپی کمتر باشد، نشان می

اثر محیط روی ویژگی کم است، بنابراین انتخاب برای اصلاح چنین 
پذیری صفات بین  . وراثت[32]هد داشتویژگی کارآیی بیشتری خوا

% برای صفت طول میانگره ۲۴/۹۴% برای صفت تعداد گل تا ۶۳/۳
  متغیر بود.

پذیری صفتی بیشتر  چنانچه توارث [33]استانسفیلدمطابق با نظریه 
پذیری  باشد، صفت دارای توارث پذیری بالا، چنانچه توارث ۵/۰از 

پذیری  دارای توارثباشد، صفت  ۵/۰تا  ۲/۰عمومی صفتی بین 
باشد،  ۲/۰پذیری صفت مورد نظر کمتر از  متوسط و چنانچه توارث

پذیری پایین است. طبق این نظریه صفات قطر  صفت دارای توارث
ساقه و طول میانگره دارای توارث پذیری بالا، صفات عرض برگ، 

پذیری  ارتفاع بوته، تعداد شاخه جانبی و تعداد میانگره توارث
فات تعداد برگ، طول برگ، تعداد گل، اندازه خوشه و متوسط و ص

های توصیفی  وزن تر گیاه توارث پذیری پایین داشتند. آماره
منظور مطالعه تنوع ژنتیکی در برخی از محصولات دیگر از جمله  به
تعداد گل و برگ به کار برده شده است. صفات  [35]و خربزه [34]سیر

ود تجزیه و تحلیل چنین ش متغیرهای گسسته هستند. توصیه می
صفاتی بر مبنای رگرسیون پواسون صورت گیرد. در این پروژه 

ها با روش معمول تجزیه واریانس انجام گرفت  تحقیقی تجزیه داده
پذیری براساس امید ریاضی میانگین مربعات در جدول  و وراثت

تجزیه واریانس محاسبه شد. بنابراین احتمالاً علت برآورد کم 
ری برای چنین صفاتی روش نامناسب تجزیه و تحلیل پذی وراثت
ها تجزیه  منظور بررسی اختلاف بین توده ها باشد. البته به داده

های  واریانس به روش ناپارمتریک هم انجام شد. آزمون
های بدون پیش فرض نیز یاد  ناپارمتریک، که از آنها با عنوان آزمون

توزیع جامعه نیاز  شود، به هیچ پیش فرض خاصی در رابطه با می
  .ندارند

های مورفولوژیک به روش حداقل  ای براساس داده تجزیه خوشه
 ۴۳بندی کرد. از  گروه متمایز گروه ۳ها را در  واریانس وارد، توده

 ۸توده در گروه دوم و  ۲۰توده در گروه اول،  ۱۵توده مورد بررسی 
از  های درون هر گروه توده در گروه سوم قرار گرفتند. جمعیت

مناطق مختلف جغرافیایی بودند که بیانگر این است که هیچ 
ارتباطی بین الگوی کلاستر براساس صفات مورفولوژیک و توزیع 

ها وجود نداشت. فاصله بین کلاستر اول و دوم برابر  جغرافیایی توده
 ۳۲/۳و بین دوم و سوم برابر  ۳۸/۴، بین اول و سوم برابر ۴۲/۲

د که بیشترین هتروزیس مورد انتظار، بود. این نتیجه نشان دا
های گروه اول با گروه سوم حاصل  تواند از تلاقی بین ژنوتیپ می

مولفه اول  ۲های اصلی نشان داد که  شود. نتایج تجزیه به مولفه
  ها را توجیه کنند. % کل تغییرات داده۲۱توانستند 
متمایزنمودن های اصلی در  دادن قابلیت تجزیه به مولفه برای نشان
ها رسم شد که  ها از یکدیگر، پلات دوبعدی براساس مولفه ژنوتیپ
شده نیز  گروه قابل تشخیص بود. در دیگر مطالعات انجام ۳در آن 

. [37	,36]پلات دوبعدی برای بررسی تنوع ژنتیکی استفاده شده است
و  UPGMAهای مولکولی به روش  ای براساس داده تجزیه خوشه
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 ۳های مورد مطالعه را مجدداً در  تیکی جاکارد، تودهضریب تشابه ژن
گروه مجزا قرار داد. در این دندروگرام نیز همانند دندروگرام حاصل از 

هایی با منشا جغرافیایی مشابه در کنار  های مورفولوژیک، توده داده
 بذری منشا بودن یکی از ناشی تواند میهم قرار نگرفتند که 

 صورت مختلف مناطق به مهاجرت اثر در که مختلف باشد های توده
جغرافیایی  مناطق گوناگونی به صرف اکتفای گرفته است. بنابراین

 بلکه این نبوده کافی اصلاحی های پروژه برای والدین انتخاب در
گیرد.  صورت می جمعیت هر ویژه های ظرفیت به توجه با مهم

 دهنده دست آمد، که نشان به ۶۳/۰ضریب همبستگی کوفنتیک 
مطابقت خوب بین ماتریس تشابه حاصل از دندروگرام و ماتریس 

  تشابه اولیه بود.
ها براساس صفات مورفولوژیک در تطابق کامل با  بندی ژنوتیپ گروه
های مولکولی نبود. علت اصلی عدم تطابق  بندی براساس داده گروه

ها براساس صفات مورفولوژیک و مولکولی  بندی ژنوتیپ بین گروه
وسیله تعداد زیادی ژن کنترل  که بیشتر صفات کمی به این بود
گیرند. علاوه بر این  شدت تحت تاثیر محیط قرار می شوند و به می

اند و در  طور تصادفی در سراسر ژنوم توزیع شده به ISSRنشانگرهای 
اکثریت موارد بیشتر مناطق ژنوم در فنوتیپ تاثیر ندارند. بنابراین 

و صفات کمی  ISSRندی مبتنی بر نشانگر ب یافتن تشابه بین گروه
و  فاضلیرسد. نتایج حاصله مشابه نتایج  مشکل به نظر می

  در  [39]و همکاران تارانروی نخود زراعی،  [38]همکاران
و ایرولا روی باقلا،  [40]ترزوپولوسو  ببلیروی نخود فرنگی، 

  باشد. روی نخود زراعی می ]41[همکاران
توده  Bayesian ،۵۰و روش  Qها براساس ماتریس  بندی توده گروه

گروه اصلی  ۷طور مشخص در  ، به۳۱جز توده شماره  مورد مطالعه به
قرار گرفتند. هدف از انجام تجزیه ساختار جمعیت، حذف اثر آن و 

صفت در مطالعات تجزیه ارتباط  -کاهش ارتباط دروغین نشانگر
ترتیب بیشترین و کمترین تعداد فرد  های دوم و ششم به بود. گروه

  تصاص دادند. را به خود اخ
بندی حاصل از روش  تجزیه ساختار جمعیت نشان داد گروه

Bayesian واینبرگ در داخل هر  - که براساس تعادل هاردی
های مورفولوژیک و  بندی حاصل از داده زیرجمعیت است با گروه

مولکولی متفاوت بود. علت این امر برآوردهای متفاوت سه سیستم 
  ود.ها ب از تنوع ژنتیکی بین توده

در این مطالعه برای شناسایی نشانگرهای پیوسته با صفات مورد 
صفت از مدل  - مطالعه و حذف پیوستگی دروغین نشانگر

صفت در  ۷مکان پیوسته با  ۱۴استفاده شد.  MLMیابی  ارتباط
دامنه تغییرات فنوتیپی % شناسایی شد. ۵سطح احتمال 

% متغیر بود. ۲۹تا  ۳ها بین QTLتوسط  )R2(شده  توجیه
بیشترین تعداد برای صفات قطر ساقه و کمترین تعداد مکان برای 

های  صفات تعداد شاخه جانبی شناسایی شد. از بین مکان
‐UBC849‐1 ،UBC849‐3 ،UBC849مکان ( ۶شده،  شناسایی

5 ،3‐1 ،A12‐8  وUBC825‐7طور اختصاصی فقط با یک  ) به
% ۲۹تا  ۱۷پی این صفات از صفت پیوسته بودند. میزان تنوع فنوتی

 1‐11ها بین صفات مشترک بودند. مکان  متغیر بود. سایر مکان
صفت قطر ساقه، تعداد شاخه جانبی، اندازه خوشه و وزن تر  ۴بین 

های مشترکی را QTLنیز  [42]و همکاران سلواراجگیاه مشترک بود. 
رش دانه در بادام زمینی گزا ۱۰۰برای طول دانه، طول غلاف و وزن 

  کردند. 
تواند ناشی از اثرات پلیوتروپی و  شناسایی نشانگرهای مشترک می

 یا پیوستگی نواحی ژنومی دخیل در کنترل این صفات باشد و

زمان چند  نژادی گیاهان دارد، زیرا گزینش هم اهمیت زیادی در به
ها و گل ریحان به  سازند. اسانسی که از برگ پذیر می صفت را امکان

اکسیدانی مهم به نام اسیدرزماریک است  حاوی آنتی آید دست می
که خاصیت درمانی فراوانی (ضدسرطان، ضدباکتری و ضدویروس) 

های اصلاحی ریحان با هدف افزایش  . بنابراین طی برنامه[43]دارد
توان از  اکسیدان در گیاه ریحان می خصوص این آنتی اسانس به

تعداد گل به هنگام های پیوسته با صفات تعداد کل برگ و  مکان
  گزینش به کمک نشانگر استفاده کرد.

، ماتریس ساختار جمعیت و ارتباط MLMدلیل اینکه در مدل  به
شود، بنابراین تعداد آغازگرهای  خویشاوندی افراد در نظر گرفته می

شود و فقط  پیوسته کمتری با صفات کمی شناسایی می
از  [44]و همکاران یکیبماند.  دار باقی می های بسیار معنی پیوستگی

های  برای بررسی تنوع وراثتی ارقام زراعی و گونه ISSRنشانگرهای 
خودروی جنس کروکوس استفاده و گزارش کردند که نشانگرهای 

ISSR های کروکوس و تحلیل  بندی گونه سودمندی بالایی در گروه
برای  [45]عزیزیو  مندولکانی عبدالهیروابط ژنتیکی آنها دارند. 

ایی نشانگرهای پیوسته با صفات مورفولوژیک در شناس
های یونجه زراعی از تجزیه ارتباط با استفاده از نشانگرهای  جمعیت
ISSR  استفاده نمودند. آنها کمترین تعداد نشانگر را برای صفات

تعداد برگ و وزن خشک برگ به وزن خشک ساقه گزارش نمودند و 
برگ به وزن  % از تغییرات وزن خشکUBC849 ،۳۷نشانگر 

با استفاده از  [46]و همکاران وندیک آیخشک ساقه را توجیه کردند. 
 زمان با مرتبط نشانگرهای ارتباط، تجزیه روش و SSRنشانگر  ۳۳

کردند.  شناسایی جو در را مختلف رشدی های رژیم تحت گلدهی
 در را نشانگر SSR ،۱۷نشانگر  از استفاده با [47]همکاران و محمدی
از  یکی حداقل با داری رابطه معنی شناسایی نمودند که زراعییونجه 

و  منفرد رشیدیدادند.  نشان می شده مطالعه صفت مورفولوژیک ۱۱
 در را نشانگر SSAP ،۳۲نشانگرهای  از استفادهبا  [48]همکاران

 زراعی از صفات یکی با حداقل که نمودند گندم دوروم شناسایی
 و مندولکانی عبدالهی داشت. داری معنی رابطه بررسی مورد

صفات  با شناسایی نشانگرهای مثبت مرتبطبرای  [49]همکاران
از  استفاده با ارتباط تجزیه از زمینی بادام در مورفولوژیک
 برای شناسایی روش این که کردند بیان و استفاده SSRنشانگرهای 

 و مفید مورفولوژیک با صفات مرتبط بخش آگاهی های مکان
 در تواند می مطالعات این از حاصل نشانگرهای موثر و بوده مطمئن
 یابی نقشه های جمعیت تهیه و نشانگر کمک گزینش به های برنامه
  شوند. استفاده

حاضر تعداد و نوع نشانگر مورد  تحقیقهای  از جمله محدودیت
شود در مطالعات آتی از  استفاده بود، بر این اساس پیشنهاد می

نشانگرهای  تعداد بیشتر استفاده شود ونشانگرهای عملکردی با 
های بزرگ با تنوع  شده در چنین مطالعاتی در جمعیت شناسایی

ژنتیکی بالا نیز مورد بررسی قرار گیرند تا از ارتباط آنها با صفات 
ترتیب کارآیی کاربرد این  مورد مطالعه اطمینان حاصل شود و بدین

ش یابد. بنابراین های مختلف اصلاحی افزای نشانگرها در برنامه
کننده صفات مورد نظر بعد از  مناطق ژنومی پیوسته با عوامل کنترل

توانند برای انتخاب به کمک  یابی دقیق می و نقشه اعتبارسنجی
های مختلف اصلاح ریحان استفاده شوند و از این  نشانگر در برنامه

های سنتی اصلاحی  طریق منجر به تسریع و کارآیی بیشتر روش
توان به  بالا می R2یابی آغازگرهای دارای  همچنین با توالیشوند. 

های کدکننده صفات زراعی امیدوار بود. منابع مالی کم  یافتن ژن
  شود. حاضر محسوب می تحقیقهای اساسی  نیز از محدودیت
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  گیری نتیجه
ای دارند و بین اکثریت آنها  تنوع گستردههای ریحان  تودهصفات در 

% تا ۶۳/۳پذیری صفات بین  همبستگی مثبت وجود دارد. وراثت
% ۲۹الی  ۳شده بین  دامنه تغییرات فنوتیپی توجیه% و ۲۴/۹۴

و کمترین برای  بیشترین تعداد برای صفات قطر ساقهمتغیر است. 
شده، شش  شناساییهای  باشد. از بین مکان تعداد شاخه جانبی می

ها  طور اختصاصی فقط با یک صفت پیوسته و سایر مکان مکان به
% ۲۹% تا ۱۷بین صفات مشترک هستند. میزان تنوع فنوتیپی از 

  متغیر است.
  

فناوری  از دانشکده کشاورزی و پژوهشکده زیست تشکر و قدردانی:
نمودن امکانات لازم برای انجام  دلیل فراهم دانشگاه ارومیه به

  .شود پژوهش تشکر و قدردانی می
نمایند در  بدین وسیله نگارندگان مقاله تایید می تاییدیه اخلاقی:

ایده، طراحی، اجرا، تجزیه و تحلیل و نگارش مقاله با یکدیگر 
دارند مقاله حاضر برداشت مستقیم از  اند و اعلام می همکاری داشته

  باشد. دیگر نمی تحقیقاتشده یا در حال چاپ  های چاپ نوشته
هیچ گونه تعارض منافعی بین نویسندگان مقاله  تعارض منافع:
  .وجود ندارد

(نویسنده اول)، نگارنده زهرا آقاعلی سهم نویسندگان: 
(نویسنده دوم)، زاده  رضا درویش%)؛ ۳۰مقدمه/تحلیلگر آماری (

 محمد آقایی%)؛ ۴۰شناس/تحلیلگر آماری/نگارنده بحث ( روش
  %)۳۰(نویسنده سوم)، پژوهشگر اصلی (

مالی پژوهش حاضر توسط دانشکده کشاورزی  منابع منابع مالی:
  دانشگاه ارومیه تامین شده است.
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