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  اساس بر (.Helianthus annuus L) روغنی آفتابگردان ژنتیکی تنوع و ساختار تجزیه

 ریزماهواره نشانگرهای
 

 ،*3زادهدرویش رضاو  2زاده قدیم مرتضی ،1آذرتمر صحرانورد فاطمه

 

 روميها اروميه، دانشگاه کشاورزي، دانشكده ،گياهی بيوتكنولوژي و اصلاح گروه ارشد،کارشناسی آموختهدانش -1

 اروميه اروميه، دانشگاه ،کشاورزي دانشكده گياهی، بيوتكنولوژي و اصلاح گروه ،دانشيار -2

 ، اروميهاروميه دانشگاه ،کشاورزي دانشكده ،گياهی بيوتكنولوژي و اصلاح گروه ،استاد -3
 

 (22/12/1394 پذیرش: تاریخ – 07/10/1394 دریافت: )تاریخ

 

 چکیده
 برنامه طراحی و پلاسم ژرم حفظ راستاي در مؤثري گام ها ژنوتيپ بين موجود روابط درک و يكیژنت تنوع ميزان از آگاهی

 آغازگر جفت 30 با روغنی آفتابگردان مختلف لاین 106 ژنتيكی تنوع مطالعه این در است. گياهان در اصلاحی هاي

 هاي مكان در ها آلل تعداد .ندشد شناسایی العهمط مورد هاي لاین در آلل 71 مجموع در گرفت. قرار ارزیابی مورد ریزماهواره

 در 06/1 از موثر آلل تعداد دامنه بود. 207/2 ریزماهواره مكان هر در آلل تعداد ميانگين و متغير عدد 4 تا 2 بين ریزماهواره

 ميانگين .شد برآورد 64/1 برابر موثر آلل تعداد ميانگين بود.متغير   HA3040ژنی مكان در 15/3 تا ORS718 ژنی مكان

 که نمود بيان توانمی آلل، تعداد و PIC ميزان به توجه با آمد. دست به 344/0 برابر (PIC) چندشكلی اطلاعات محتوي

 اساس بر باشند.می ها ژنوتيپ تمایز و ژنتيكی تنوع بررسی براي آغازگرها ترین مناسب ،ORS733 و HA3040 آغازگرهاي

 ضریب اساس بر بنديگروه مطالعه، مورد هايلاین بنديگروه براي روش ترین مناسب (=46/0r) کوفنتيک همبستگی ضریب

 از لاین 96 گرفتند. قرار گروه 4 در بررسی مورد هاي لاین بندي گروه این اساس بر بود. Complete الگوریتم با جاکارد تشابه

 گروه بين 004/0 برابر نی ژنتيكی فاصله کمترین .دشدن بنديگروه مبدا، تحقيقاتی مراکز اساس بر شده استفاده ژنوتيپ 106

SPII با ENSAT و INRA-MONTPOL گروه دو بين 210/0 آن بيشترین و شد مشاهده NOVARTIS و HUNGARY 

 بررسی باشد. می زیرساختار 5 داراي مطالعه مورد جمعيت قوي احتمال به داد نشان جمعيت ساختار تجزیه شد. مشاهده

 با که ژنتيكی فاصله و ژنتيكی تنوع از .نداد نشان را جغرافيایی توزیع جمله از خاصی الگوي هازیرساختار هب هالاین انتساب

 .کرد استفاده روغنی آفتابگردان بهنژادي و تلاقی هاي برنامه در مطلوب بطور ميتوان آمد، دست به SSR نشانگرهاي از استفاده

 جمعيتزیر ،ریزماهواره ژنتيكی، تنوع اي،خوشه تجزیه آفتابگردان، :کلیدی واژگان

 

 

 

 

 
 
 r.darvishzadeh@urmia.ac.irنویسنده مسئول، آدرس پست الکترونیکی:  *
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آذرتمر و همکاران صحرانورد  … تجزیه ساختار و تنوع ژنتیکی آفتابگردان روغنی بر اساس 

 مقدمه

 دیپلویيد گياه یک (.Helianthus annuus L) آفتابگردان

(34=x2=n2)، خانواده به متعلق Asteraceae یا 

Compositae، خانواده زیر Helianthoideae طایفه و 

Heliantheae جنس .باشد می Helianthus 67 شامل 

 .(Heiser, 1976) باشد می ساله چند و ساله یک گونه
 باشد می ساله یک و دگرگشن ،دولپه زراعی آفتابگردان

(Heiser, 1976; Fick, 1989). آمریكاي بومی آفتابگردان 

 ,.Dry and Burdon, 1986; Muller et al) است شمالی

 ترین راهبردي از شک بی روغنی هاي دانه .(2009

 نيازهاي ءجز آن توليد که ندهست کشاورزي محصولات

 می محسوب جامعه هر غذایی امنيت ایجاد رايب بنایی زیر

 روغنی گياهان عمده گروه چهار از یكی آفتابگردان .شود

 بادام و کلزا سویا، از بعد کشت زیر سطح نظر از که است

 سه داراي آفتابگردان .(Hu et al., 2010) دارد قرار زمينی

 ,.Paniego et al) باشدمی ینتیز و آجيلی روغنی، تيپ

 تيپ مختلف هايگروه بين در روغن درصد .(2007

 استحصال براي و بوده متغير درصد 52 تا 42 بين روغنی

 گياه یک آفتابگردان گيرند.می قرار استفاده مورد روغن

 می آستراسه خانواده در ژنوميكس مطالعات براي مدل

 .(Poniego et al., 1999) باشد

 تنوع رفتن بالا با و باشد می تنوع نيازمند ژنوتيپی ابانتخ

 چه و طبيعی چه ؛انتخاب حدود جامعه، یک در ژنتيكی

 براي ژنتيكی تنوع حقيقت در شود. می تر وسيع مصنوعی

 ارقام آوردن دست به جهت گران اصلاح و کشاورزان

 و محيطی هاي تنش به سازگاري بالا، عملكرد با جدید

 است ضروري زا بيماري عوامل و آفات به مقاومت

(Laurentin, 2009). اولين براي آفتابگردان هيبرید ارقام 

 هايلاین تلاقی طریق از ميلادي هفتاد يدهه اوایل در بار

 معرفی باروري برگرداننده هايلاین و سيتوپلاسمی نرعقيم

 شمار به آفتابگردان اصلاح در عطفی نقطه که شدند

 موارد اکثر در .(Fick and Zimmer, 1974) رودمی

 صفات براساس آفتابگردان در والدي هاي لاین شناسایی

 و محدود صفات این تعداد اما است مورفولوژیک

 به راجع مفيدي اطلاعات DNA اينشانگره ناپایدارند.

 دهند می ارائه تنوع و ژنتيكی ارتباط مورفيسم، پلی

(Thormann et al., 1994; Paniego et al., 1999). این 

 صرف ها بافت همه در و دارند بالاتري پایداري نشانگرها

 قابل سلول دفاعی حالت یا نمو و رشد مراحل از نظر

 اپيستازي اثرات و محيط تاثير تحت و هستند تشخيص

 نشانگرهاي از یكی .(Mondini, 2009) گيرند نمی قرار

 (،PCR) مراز پلی اي زنجيره واکنش پایه بر مولكولی

 Simple) ساده تكراري هاي ردیف یا ریزماهواره نشانگر

sequence repeat; SSR) اي گسترده ورط هب که باشد می 

 می  استفاده اخير هاي سال در گياهی ژنتيک مطالعات در

 ,.Darvishzadeh et al., 2010; Kholghi et al) شود

 شونده تكرار هاي ردیف از گروهی ها ریزماهواره .(2012

 هاي ردیف طول تفاوت همچون مختلف هاي منا با که اند

 ،(STRs) تكراري کوتاه هاي ردیف ،(SSLPs) ساده

 ریزماهواره نقاط و (SSMs) ساده ردیف با هاي موتيف

 آنجا از شوند. می خوانده نيز (STMs) ردیف از نشانمند

 و بوده خاص ژنوم در ریزماهواره یک ژنی جایگاه که

 شده حفظ مختلف ايه ژنوتيپ در آن مجاور هاي ردیف

 به تواند می ژنوتيپ یک براي شده طراحی آغازگر ،است

 اي زنجيره واکنش طریق از ریزماهواره تكثير براي خوبی

 خویشاوند هاي گونه حتی و دیگر هاي ژنوتيپ در مراز پلی

 هااگزون در هاSSR گرایی هم یا و واگرایی شود. استفاده

 ژن یک عملكرد دندا دست از یا و ایجاد باعث تواندمی

 mRNA سميت افزایش یا ،چارچوب در جهش طریق از

(Expanded mRNA toxicity) شود (Li et al., 2004). با 

 و هستند هاSSR حاوي که هاییژن عملكرد این، وجود

 کمتر گياهی هايژن در SSR هايموتيف نقش همچنين

 .((Varshney et al., 2005 است شده درک و مطالعه
 توزیع چندشكلی، بالاي ميزان دليل هب SSR هاينشانگر

 قابل و برترین از مندلی، همبارز توارث و تصادفی

 باشند می ژنتيكی تامطالع براي هانشانگر اعتمادترین

(Kalia et al., 2011). آلل تعداد بودن بيشتر علت به 

 ميزان بالاترین نشانگرها تمام ميان در هایشان
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 نشانگرها این .(Liu, 2007) دارند را هتروزیگوسيتی

 نگاري انگشت براي کارآمد ابزار یک عنوان به امروزه

 ,.Veinne, 2003; Eathing et al) گياهان انواع مولكولی

 مختلف هاي گونه در پيوستگی هاي نقشه توسعه ،(2007

(Kubo, 2009) مولكولی نشانگرهاي پيوستگی بررسی و 

 ;Galaev, 2006) اقتصادي مهم صفات هاي ژن با

Khelestkina et al., 2002) گياهان در شوند. می استفاده 

 است. متداول بسيار  n ،(TC)n ،(AT)n(AC)هاي توالی

 که ژنومی کتابخانه از AT نوکلئوتيدهاي دي جداسازي

 علت به هستند، گياهان در ریزماهواره ترین فراوان

 بسيار ها توالی نوع این )پاليندروم( بودن متقارن خاصيت

 ,.Gabor et al., 2000; Morgante et al) ستا سخت

 ها.ماهوارک و ها ماهواره خلاف بر ها ریزماهواره .(2002

 در طوریكه به باشند می ژنوم در تصادفی توزیع داراي

Kb10 توالی از DNA دیده ریزماهواره توالی یک حداقل 

 .(Gabor et al., 2000; Morgante et al., 2002) شود می

 واحدهاي تعداد اگر که دریافت (Weber, 1990) وبر

 رفتار ها ماهواره ریز ،باشد 12 از کمتر CA شونده تكرار

 حالی در داد خواهند نشان (Monomorphic) یشكل یک

 احتمال (تكرار 12 از )بيشتر ریزماهواره طول افزایش با که

 پژوهش شود. می بيشتر نيز (Polymorphism) چندشكلی

 نتایج گياهان جمله از ها ریزماهواره روي بر بعدي هاي

 که طوري به داد. قرار تایيد مورد را (Weber, 1990) وبر

 واحدهاي تعداد بين داري معنی و مثبت همبستگی

 شد. مشاهده شده شناسایی هاي آلل تعداد و تكرارشونده

 RFLP (Cheres etقبيل از بسياري مولكولی نشانگرهاي

al., 1998)، AFLP (Dong et al., 2007; Darvishzadeh, 

2012)، RAPD  (Iqbal et al., 2008)، SSR 

(Darvishzadeh et al., 2010; Kholghi et al., 2012; Yu 

et al., 2002) و IRAP وREMAP (Basirnia et al., 

 عملكرد بينیپيش و ژنتيكی تنوع بررسی جهت (2016

 در تحقيقات است. شده استفاده آفتابگردان در هاهيبرید

 با هيبریدها عملكرد که است داده نشان آفتابگردان با رابطه

 دارد داري معنی همبستگی والدین ژنتيكی تنوع

(Darvishzadeh, 2012). ها ریزماهواره رضحا حال در 

 .هستند آفتابگردان پلاسم ژرم ارزیابی براي رایج نشانگر

 ،AFLPو ها ریزماهواره مانند خنثی مولكولی نشانگرهاي

 تنوع سطح جمعيت، اندازه ميان رابطه ارزیابی انامك

 است ساخته ميسر را آميزي خویش پسروي و ژنتيكی

(Ebrahimi and Zinoabedini, 2013). تحقيق این در 

 روغنی آفتابگردان هاي لاین از انبوهی حجم ژنتيكی تنوع

 بررسی SSS نشانگرهاي با تحقيقاتی مختلف مراکز از

 است. شده

 اهروش و مواد

 خالص لاین 106 روبذ: DNA استخراج و گیاهی مواد

 شامل جهان تحقيقاتی مرکز چندین از روغنی آفتابگردان

 وزارت ایران، بذر و نهال تهيه و اصلاح تحقيقات موسسه

 به وابسته تحقيقاتی مرکز چندین آمریكا، کشاورزي

 هايگلدان در و (1 جدول) تهيه اروپا در دانشگاهها

 هاي نمونه از ژنومی DNA سپس و ندشد کشت جداگانه

 همكاران و دلاپورتا روش با هروز 15 هاي گياهچه برگی

(Dellaporta et al., 1983) کيفيت شد. استخراج DNA 

 آگارز ژل الكتروفورز از استفاده با استخراجی هاي مونهن

 TBE X 0.5 (45 mM Tris base, 45mMبافر در درصد 8/0

boric acid, 1mM EDTA pH 8.0) به ولت 80 ولتاژ در 

 از استفاده با DNA کميت شد. بررسی دقيقه 45 مدت

 از استفاده با نانومتر 260 موج طول در اسپكتوفتومتري

 شد. تعيين (Eppendorf, Germany) 6131 بيوفوتومر

DNA مقدار در نهایت در ژنومی µl 100 بافر TE 

(10mM Tris, 1mM EDTA; pH 8.0) 339 از شد. حل 

 آمریكا ارگون دانشگاه در یافته توسعه SSR انگرنش

‘ORS’ (Tang et al., 2002) نشانگر 180 وSSR توسعه 

 ،HA’ (Paniego et al., 2002)‘ آرژانتين INTA در یافته
 و ژنوم مناسب پوشش در توازن اساس بر SSR مكان 30

 شدند انتخاب توليدي چندشكل باندهاي در وضوح
(Tang et al., 2002; Poormahamad Kiani et al., 

2007). 

اي پلی مراز  واکنش زنجيره: واکنش زنجیره ای پلی مراز

ميكروليتر  44/4ميكروليتر که شامل  15در حجم نهایی 

 10X ،1))آر  سی ميكروليتر بافر پی 2آب دیونيزه، 
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 dNTPميكروليتر  8/0ميلی مولار2MgCl (50  ،)ميكروليتر 

 http://biofluxbiotech.comر )ميلی مولا 10

BioFluxbiotech: ،)8/0  ميكروليتر از هر کدام از

ميلی مولار،  10آغازگرهاي رفت و برگشت با غلظت 

 ,Cinna Gen)پلی مراز  DNAميكروليتر از تگ  16/0

Tehran, Iran)  نانوگرم  5وDNA  .الگو بود، انجام شد
 

 مطالعهآفتابگردان روغنی مورد  و منشا لاین هاي یاسام -1جدول 
Table 1. Name and origin of sunflower lines used in the present study 

 شماره
No. 

 نام لاین
Line 

 کشور

Country 

 گروه

Group 

 شماره
No. 

 نام لاین
Line 

 کشور

Country 

 گروه

Group 
1 DM2 USA USDA 53 H100A FRANCE ASGROW 

2 HAR4 USA USDA 54 H158A/RHA274 FRANCE ASGROW 

3 SDB1 USA USDA 55 H209A/H566R FRANCE ASGROW 

4 SDR18 USA USDA 56 H100A/83HR4 FRANCE ASGROW 

5 RHA274 USA USDA 57 H205A/H543R FRANCE ASGROW 

6 SDB3 USA USDA 58 H209A/LC1064 FRANCE ASGROW 

7 HA335B USA USDA 59 AS5304 FRANCE ASGROW 

8 PM1-3 USA USDA 60 LP-CSYB FRANCE ENSAT 

9 SDR19 USA USDA 61 ENSAT-283 FRANCE ENSAT 

10 HA337B USA USDA 62 AS3211 FRANCE ENSAT 

11 HA304 USA USDA 63 AS5306 FRANCE ENSAT 

12 RHA858 USA USDA 64 ENSAT-254 FRANCE ENSAT 

13 RHA266 USA USDA 65 ENSAT-270 FRANCE ENSAT 

14 KANSAS510 USA USDA 66 1009329 2(100K) FRANCE ENSAT 

15 16 IRAN SPII 67 1009337 (100K) FRANCE ENSAT 

16 344 IRAN SPII 68 100935 0(100K) FRANCE ENSAT 

17 11×12 IRAN SPII 69 ENSAT-699 FRANCE ENSAT 

18 26 IRAN SPII 70 AS3232 FRANCE ENSAT 

19 38 IRAN SPII 71 PAC2 FRANCE ENSAT 

20 346 IRAN SPII 72 1009370-1(100K) FRANCE ENSAT 

21 260 IRAN SPII 73 1009370 3(100K) FRANCE ENSAT 

22 262 IRAN SPII 74 ENSAT-695 FRANCE ENSAT 

23 1059 IRAN SPII 75 AS6305 FRANCE ENSAT 

24 36 IRAN SPII 76 AS0-1-POP-A FRANCE ENSAT 

25 4 IRAN SPII 77 CAY FRANCE ENSAT 

26 30 IRAN SPII 78 A-control plastipic FRANCE ENSAT 

27 28 IRAN SPII 79 703-CHLORINA FRANCE ENSAT 

28 110 IRAN SPII 80 NS-R5 FRANCE NOVARTIS 

29 LC1064C FRANCE ASGROW 81 NS-B5 FRANCE NOVARTIS 

30 H158A×LC1064C FRANCE ASGROW 82 NSF1 A4×R5 FRANCE NOVARTIS 

31 AS5305 FRANCE ASGROW 83 NSF1 A5×R5 FRANCE NOVARTIS 

32 RHA265 FRANCE ASGROW 84 AF1 POPA FRANCE NOVARTIS 

33 H100B FRANCE ASGROW 85 BF1 POPB FRANCE NOVARTIS 

34 SSD580 FRANCE ASGROW 86 TMB 51 FRANCE INRAMONT 

35 SSD581 FRANCE ASGROW 87 QHP1 FRANCE INRAMONT 

36 5AS-F1/A2×R2 FRANCE ASGROW 88 D34 FRANCE INRAMONT 

37 8ASB2 FRANCE ASGROW 89 H603R FRANCE INRAMONT 

38 12ASB3 FRANCE ASGROW 90 OES FRANCE INRAMONT 

39 15038 FRANCE ASGROW 91 SDB2 FRANCE INRAMONT 

40 15031 FRANCE ASGROW 92 F330/03 HUNGARY - 

41 H158A/LC1064C FRANCE ASGROW 93 F1250/03 HUNGARY - 

42 H543R/H543R FRANCE ASGROW 94 B454/03 HUNGARY - 

43 H156A/RHA274 FRANCE ASGROW 95 F929/03 HUNGARY - 

44 H156A/H543R FRANCE ASGROW 96 RT931 FRANCE RUSTICA 

45 H100A/H543R FRANCE ASGROW 97 RT948 FRANCE RUSTICA 

46 H100A/RHA274 FRANCE ASGROW 98 CSWW2X FRANCE Caussade semences 

47 H205A/83HR4 FRANCE ASGROW 99 9CSAS FRANCE Caussade semences 

48 H158A/H543R FRANCE ASGROW 100 7CR16=PRH6 FRANCE C.F 

4 H209A/83HR4 FRANCE ASGROW 101 803-1 SERBIA IFVC 

9 H157A/LC1064 FRANCE ASGROW 102 5DES20QR FRANCE BRN 

50 H100A/LC1064 FRANCE ASGROW 103 11/4N-P Eastern Europe   - 

51 H100A/90R78 FRANCE ASGROW 104 H049+FSB FRANCE - 

52 AS613 FRANCE ASGROW 105 H543R FRANCE - 
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به ( Touchdown) داون به صورت تاچ PCRواکنش هاي 

گراد به  درجه سانتی 94شرح زیر انجام شد: فاز اول: 

چرخه به  10فاز دوم: مرحله اول شامل  ؛دقيقه 3مدت 

درجه  64ثانيه،  30گراد به مدت  درجه سانتی 94صورت 

گراد به درجه سانتی 72ثانيه و  30گراد به مدت  سانتی

  94به صورت چرخه  30مرحله دوم شامل  ثانيه 30مدت 

 گراد سانتی درجه 54 ثانيه، 30 مدت به گراد سانتی درجه

 سانتی درجه 72 و ثانيه 30 مدت به (آغازگر اتصال )دماي

 به گراد سانتی درجه 72 سوم: فاز ؛ثانيه 45 مدت به گراد

 دماي از تر پایين درجه 2 اتصال دماي دقيقه.10 مدت

 تراختصاصی روش این مزیت شد. بانتخا آغازگر ذوب

 Paniego et) باشدمی الگو -آغازگر اوليه اتصالات شدن

al., 2002; Tang and Knapp, 2003; Tang et al., 

 تكرار تعداد در تنوع که PCR محصولات (.2002

 بافر ميكروليتر 5 با دادند  نشان را ها ریزماهواره

 formamide, 10Mm EDTA, 0.05% %98)لودینگ

bromophenol blue and 0.05% xylene cyanol) ترکيب 

   TBEبافر در %3 گارزآ ژل و الكتروفورز کمک به و شده

0.5X دستگاه از استفاده با ولت 80 ثابت ولتاژ در و 

(BioRad power pack) زمان شدند. جداسازي 

 PCR از حاصل قطعات مولكولی وزن به بسته الكتروفورز

 اتيدیوم با باندها آميزي رنگ بود. رمتغي ساعت 3-5/1 بين

 نشانگر از .گرفت انجام ليتر ميلی بر ميكروگرم 1 بروماید

 آللی اندازه تعيين براي شاخص عنوان به باز جفت 100

 شد. استفاده

 آغازگر هر از حاصل باندي الگوي: آماری های تجزیه

SSR وجود یک و باند( وجود )عدم صفر صورت به( 

 شمارة صورت به نوارها امتيازدهی د.ش دهینمره باند(

 )سيستم گرفت صورت نيز نظر مورد مكان در توليدي آلل

 در Ne) مؤثر آلل و (Na) شده مشاهده آلل تعداد .بارز(هم

 افزارنرم از استفاده با SSR هاي مكان از یک هر

GenAlex 41/6 نسخة (Peakall and Smouse, 2006) 

 الگوریتم و تشابه ضریب انتخاب براي .شد محاسبه

 همبستگی ضریب از ها، لاین بندي گروه براي مناسب

 گروه تشابه، ضرایب محاسبه شد. استفاده (r) کوفنتيک

 از استفاده با کوفنتيک همبستگی ضریب و ها لاین بندي

 .(Rohlf, 1998) شد انجام 1/2 نسخه ،NTSYS افزار نرم
 تحقيقات مهم مراکز بين همكاري سطوح بررسی براي

 شده استفاده ژنوتيپ 106 از لاین 96 روغنی، آفتابگردان

 طوري به شدند بنديگروه مبدا، تحقيقاتی مراکز اساس بر

 ترتيب بدین باشد. موجود نمونه 4 از بيش گروه هر در که

 هايداده پایه بر (AMOVA) مولكولی واریانس آناليز

SSR ر افزانرم از استفاده باGenAlex سطوح .شد انجام 

 فاصله و (Nm) مهاجرت ميزان ،(PhiPT) ژنتيكی تمایز

 نرم از استفاده با ها گروه بين (Nei, 1978) نی ژنتيكی

 شد. محاسبه GenAlex 6 افزار

 هاژنوتيپ دقيق بنديدسته و جمعيت ساختار مؤثر تجزیه

 هايژنوتيپ تشخيص و مناسب هايجمعيت زیر به

 2.3.4 افزارنرم در Bayesian روش از استفاده با مختلط

Structure گرفت انجام (Pritchard et al., 2000). این 

 به طوري و احتمال یک با را هاژنوتيپ از یک هر روش

 هر در که کندمی منتسب فرضی هايزیرجمعيت

 تعادل و حداقل پيوستگی تعادل عدم ميزان زیرجمعيت

 زیرجمعيت 10 تا 1 بين باشد. حداکثر گامتی مرحله

 براي دقت افزایش جهت و شد گرفته نظر در وليها فرضی

 این براي گردید. منظور تكرار 5 هازیرجمعيت از هرکدام

 استقلال و (Admixture model) ترکيبی مدل از منظور

 و (Burn-in یا) آزمایش تكرار 100000 با آللی فراوانی

 MCMC (Carlo Monte Chain Markov) تكرار 000100

 حاصل نمایی درست حداکثر منحنی تا گردید استفاده

 واقعی )تعداد K مقدار هر براي Structure افزارنرم شود.

 دهدمی دست هب را stQ نام به ماتریس یک جمعيت( زیر

 هر عضویت احتمال ضرایب برآورد شامل ماتریس این که

 واقعی تعداد است. هازیرجمعيت از یک هر در ژنوتيپ

 ؛K هر براي Likelihood لگاریتم توسط زیرجمعيت

LnP(D)= L(K) شود می تعيين (Rosenberg et al., 

 واضحی و دقيق عدد LnP(D) توزیع که آنجایی از .(2002

 برآورد بر مبنی K (ΔK) دلتا دهد،نمی نشان را واقعی K از

 دقيق برآورد جهت  Likelihood (ΔK)در تغيير ثانویه

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
2.

2.
15

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
94

.2
.2

.2
.6

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

5-
21

 ]
 

                             5 / 18

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.2.2.15
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1394.2.2.2.6
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-45-en.html


 

20 

آذرتمر و همکاران صحرانورد  … تجزیه ساختار و تنوع ژنتیکی آفتابگردان روغنی بر اساس 

 در .(Evanno et al., 2005) شد استفاده K  واقعی مقدار

 که شكندمی اينقطه در احتمال تابع شيب روش این

  باشد. احتمال حداکثر داراي نقطه درآن فرضی K تعداد

 بحث و نتایج

 در مختلف آلل 71 مجموع در SSR مكان 30 از استفاده با

 آلل تعداد .(2 جدول) شد شناسایی مطالعه مورد هاي لاین

 ميانگين بود. متغيير 4 تا 2 بين مطالعه مورد هاي مكان در

 نواري الگوي از اي نمونه .بود 21/2 ها مكان در آلل تعداد

 آفتابگردان هاي ژنوتيپ از تعدادي  DNAتكثير از حاصل

 1 شكل درORS1265  ریزماهواره آغازگر از استفاده با

 ,.Kholghi et al) همكاران و خلقی .است شده داده نشان

 آجيلی آفتابگردان توده 15 ژنتيكی تنوع بررسی در (2012

 15/2 ميانگين با مختلف آلل 43 تعداد SSR نشانگر 20 با

 کردند. شناسایی مطالعه مورد هاي توده در مكان هر در آلل

 نشانگر 122 از (Tang and Knapp, 2003) کنپ و تنک

 و آجيلی آفتابگردان ژنوتيپ 9 تمایز براي ریزماهواره

 آلل 5/3 را  آلل عدادت ميانگين و کردند استفاده روغنی

 در تفاوت نمودند. گزارش ریزماهواره مكان هر براي

 دليل به عمدتا مختلف مطالعات توسط شده گزارش نتایج

 تعداد ژنتيكی، سابقه مطالعه، مورد ارقام تعداد در تفاوت

 براي استفاده مورد هاي تكنيک و استفاده مورد نشانگر

 بين تفاوت و باند اندازه باشد. می مورفيسم پلی شناسایی

 جداسازي سيستم انتخاب در موثر عوامل از ها باند

 قدرت آگارز ژل مقایسه در است. PCR محصولات

 وجود این با ،دارد آميدآکریلپلی هايژل از پایينی تفكيک

 از بسياري در (Safe) یمنا سيستم یک عنوان به آگارز

 است شده استفاده ژنتيكی تنوع بررسی به مربوط مطالعات

(Naseri et al., 2011; Gharghani et al., 2009). آن از 

 مناسب ریزماهواره مكان هر در آلل تعداد ميانگين کهجایی

-می نشان را ژنتيكی تنوع تخمين براي ژنی مكان آن بودن

 ،HA3040 قبيل از آغازگرهایی بنابراین ،دهد

HS3070،ORS822 ، ORS733 و ORS621 آلل تعداد که 

 بررسی براي کردند شناسایی ژنی هاي مكان در زیادي

 (.2 جدول) باشند می مناسب ژنتيكی تنوع

تا   ORS718 یدر مكان ژن 06/1تعداد آلل موثر از  دامنه

آلل تعداد ن يانگيم. بود  HA3040مكان ژنی در 15/3

لل موثر از آ(. تعداد 2 )جدول برآورد شد 64/1 موثر برابر

آید و به  ها به دست میانی آنتعداد آلل و فراو يمحاسبه

هایی با تعداد و توزیع آللی توان ژنوتيپ وسيله آن می

 06/1آلل موثر کاملاً متفاوت را با یكدیگر مقایسه نمود. 

آلل با فراوانی آللی  2نشان دهنده  ORS718در مكان ژنی 

کاملا متفاوت و وجود یک آلل نادر براي این مكان 

ميزان اطلاعات چند ) PICمنه ميزان داریزماهواره است. 

 آغازگربراي  055/0هاي مورد مطالعه بين  در لاین (شكل

ORS718  آغازگربراي  687/0تا HA3040  .متغير بود

بود. ميزان  344/0هاي مورد مطالعه  در لاین PICميانگين 

هاي مهم جهت اطلاعات چند شكل، یكی از شاخص

تمایز آن ها  هاي مختلف از لحاظ قدرتمقایسه نشانگر

باشد. مقادیر بالاي این معيار دلالت بر چند شكلی بالا می

هاي نادر در یک جایگاه نشانگري و وجود آلل یا آلل

است که در تفكيک و تمایز افراد نقش بسزایی دارد. با 

 توان بيان نمود کهمیو تعداد آلل، PICتوجه به ميزان 
 

 
تعدادي از ژنوتيپ هاي آفتابگردان با استفاده از آغازگر ریز ماهواره   DNAل از تكثيرنمونه اي از الگوي نواري حاص -1شكل 

ORS 1265 . چاهک اول از سمت چپ، نشانگر وزن مولكولیbp100 .می باشد 
Figure 1. SSR fingerprints of some sunflower lines using ORS 1265 primer. The first Lane from left: 100 bp 

DNA ladder (Fermentas). 
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 آغازگرها ترین مناسب ،ORS733 و HA3040 آغازگرهاي

 باشند.می ها ژنوتيپ تمایز و ژنتيكی تنوع بررسی براي

 هاي گروه بين و درون در تنوع سطح بررسی منظور به 

 تجزیه مبدا، تحقيقاتی مراکز اساس بر شده تشكيل

 :Analysis of molecular variance) مولكولی واریانس

AMOVA) افزارنرم از استفاده با GenAlex فتگر انجام. 

 تنوع از درصد 8 که داد نشان مولكولی واریانس تجزیه

 تنوع درصد 92 و ها گروه بين به مربوط شده محاسبه

 بين تنوع بودن کم (.3 جدول) ستها گروه درون به مربوط

 جریان وجود دهنده نشان تمایز هاي شاخص و جمعيتی

 .(Piñera, 2007) باشد می ها جمعيت بين در الاب ژنی

 با (Garayalde et al., 2011) همكاران و گرليده

 توده در جمعيتی درون تنوع ISSR و SSR نشانگرهاي

 همكاران و خلقی کردند. گزارش %80 را آفتابگردان هاي

(Kholghi et al., 2012) نشانگرهاي با SSR درون تنوع 

 گزارش %86 را آجيلی تابگردانآف هاي توده در جمعيتی

 با (Basirnia et al., 2016) همكاران و بصيرنيا کردند.

 مطالعه این در بررسی مورد هاي لاین ژنتيكی تنوع بررسی

 را مشابهی نتایج IRAP + REMAP نشانگرهاي با

 و %94 ها گروه درون تنوع که طوري به کردند گزارش

 جمعيتی درون تنوع نبود بالاتر بود. %6 ها گروه بين تنوع

 جمعيت بين در که دهد می نشان جمعيتی بين به نسبت

 Diz et) ندارد وجود بارزي ژنتيكی ساختار مختلف هاي

al., 2009). دهنده نشان گروه درون در زیاد ژنتيكی تنوع 

 لحاظ از گروه درون افراد زیاد ژنتيكی هاي تفاوت وجود

 ناهمگنی گویاي نای و باشد می یافته تكثير ژنی هاي مكان

 درون در زیاد ناهمگنی کلی طور به باشد. می گروه درون

 پلوئيدي، چند ماهيت جمله از زیادي دلایل تواند می گروه

 اختلاط ها، ژنوتيپ بين مختلف تلاقيهاي دگرگشنی،

 دليل توان می اینجا در باشد. داشته غيره و بذور فيزیكی

 تلاقی انجام به مالاًاحت را ها گروه درون در تنوع بودن بالا

 هنگام بذور اختلاط مختلف، هاي گروه از ها ژنوتيپ بين

 بزرگ یا و مطالعه مورد هاي گروه کوچک اندازه یا تكثير،

 پوشش براي آغازگري ترکيبات نبودن کافی و ژنوم بودن

 از ها ژنوتيپ کامل ارزیابی عدم نتيجه در و ژنوم کامل

 داد. تنسب ژنوم کل در ژنتيكی تنوع لحاظ

هاي مختلف  ، تمایز بين جمعيت(STFعدد شاخص تثبيت )

بين  208/0برابر  STFبيشترین مقدار  .را نشان می دهد

و )فرانسه(  NOVARTISهاي  گروه هاي لاین

HUNGARY  )و کمترین مقدار آن برابر )مجارستان

و )آمریكا(  USDA-USAهاي  گروه بين لاین هاي 027/0

ASGROW  )بيشترین  (.4 )جدول شد مشاهده)فرانسه

 گروه هاي بين لاین 994/8برابر  (Nm)ميزان جریان ژنی 

 و)فرانسه(  ASGROWو )آمریكا(  USDA-USA هاي

بين لاین  954/0برابر  (Nm)ميزان جریان ژنی کمترین 

 HUNGARYو )فرانسه(  NOVARTIS هاي گروه هاي

نتایج نشان داد با (. 4 )جدول شد مشاهده)مجارستان( 

ابد. به طورکلی یافزایش می Nmمقدار  STFهش مقدار کا

باشد  Nm>1بيشتر و اگر  افرادباشد تمایز بين  Nm<1اگر

ميزان جریان  .(Wright, 1951)افراد اندک است تمایز بين 

ها  مشترک بين لاین ءتواند دليلی بر وجود منشاژنی بالا می

نيا و بصير .به وسيله انسان باشد آنهاو پراکنش و مهاجرت 

( تنوع ژنتيكی همين Basirnia et al., 2016همكاران )

بررسی کردند  IRAP  +REMAP ها را با نشانگرهاي لاین

( و =016/0PhiPTبه طوري که کمترین تمایز ژنتيكی )

 گروههاي  ( بين لاین=37/15Nm) بيشترین جریان ژنی

)فرانسه(  ASGROWو )آمریكا(  USDA-USA هاي

تعداد آلل  نتایج این مطالعه است. که مشابه شد مشاهده

 )مون INRA-MONTPOLدر گروه  075/0ز ا (Ne)موثر 

)مجارستان(  HUNGARYدر گروه  122/0پليه فرانسه( تا 

 SPIIدر گروه  047/0از  (I)شانون  متغير بود. شاخص

 ENSATدر گروه  062/0)نهال و بذر کرج ایران( تا 

رصد مكان هاي )تولوز فرانسه( مشاهده شد. بيشترین د

 ASGROW (100پلی مورف به ترتيب در گروه هاي 

درصد( )نهال و بذر کرج  SPII (10/93درصد()فرانسه(، 

درصد( )وزارت  USDA-USA (66/89ایران( و 

 (.5کشاورزي آمریكا( مشاهده شد )جدول 
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 ده از نشانگرهاي ميكروساتليتبا استفاروغنی مورد مطالعه  آفتابگردان هاي ژنوتيپ دری كيژنت تنوع نيتخم -2 جدول
Table 2. Estimation of genetic diversity in studied oily sunflower genotypes by using simple sequence repeat 

(SSR) markers 
 نام

 آغازگر 
Locus 

 توالی

 تكرار 
Repeat motifs 

 آغازگر

 (′3-′5) رفت 
 (5′-3′ )Forward primer 

 آغازگر

 (′5-′3) برگشت 
 (3′-5′)Reverse primer  

 تعداد

 آلل
Na 

 تعدادآلل
 موثر
Ne 

 اطلاعات محتواي
 چندشكل

(PIC) 

 اتصال دماي
Annealing 

temperature 
(°C) 

ORS785 (AG)17 
CAAAATACCCAGGT
CAAAGCA 

CCTAGCTTATGGGAC
GTATGGA 

2 1.990 0.500 57 

ORS807 (AG)15 
CCGATATTTTGACC
GATATTTTGC 

TCTCACCCTTCATCTC
CTTCC 

2 2.000 0.503 57 

ORS608 
(AT)6(AG)1
1 

CATGGAAAGCCGAG
TTCTCT 

CGTGCGTGATTAACA
TACCC 

2 1.137 0.121 57 

ORS609 (AG)20 
GCGAAGGAACTGAA
CCGATA 

GGATTTTAGTCCGCC
AATCA 

2 1.300 0.232 57 

ORS1079 (CT)26 
TACGACTGACGATT
CCATTTCTC 

AACTGGATTTCACAG
GGAGTGTT 

2 1.367 0.270 59 

ORS718 (CT)13 
CACTTTACGCACAC
CAAACC 

ATGCAACACCCGAAT
CAAAG 

2 1.058 0.055 57 

ORS1265 (CT)18 
GGGTTTAGCAAATA
ATAGGCACA 

ACCCTTGGAGTTTAG
GGATCA 

2 1.785 0.442 59 

ORS1242 (CT)14 
GCAATCGTTTCACT
CTTCCATTC 

TGGTCGTAGAATTGT
CGGTCAT 

2 1.331 0.250 59 

HA3070 - GGGATGAGCTCTGTC CTTTTCAATTCCCGCT 3 1.232 0.189 57 

ORS822 (GT)8 
CAATGCCATCTGTC
ATCAGCTAC 

AAACAAACCTTTGGA
CGAAACTC 

3 2.046 0.514 59 

ORS1256 
(GT)8(AG)2
5 

GATGTTGATGTTGG
TGAAGTTGC 

CTCCGTCACCTTAAG
CACTTGTA 

2 1.972 0.495 59 

ORS630 (CT)15 
TGTGCTGAGGATGA
TATGCAG 

GCACGACCCGGATAT
GTAAC 

2 1.975 0.496 54 

ORS949 (AC)13 
TGCAAGGTATCCAT
ATTCCACAA 

TATACGCACCGGAAA
GAAAGTC 

2 1.925 0.483 57 

ORS733 (AG)21 
TATGAGTTGGCAAG
GGCTTC 

GGACTCCAACGAGAG
AATCAGT 

3 2.336 0.575 57 

ORS1088 (CT)15 
ACTATCGAACCTCC
CTCCAAAC 

GGATTTCTTTCATCTT
TGTGGTG 

2 1.220 0.181 59 

ORS378 (GT)17 
GTGAAACCTTCGGA
CCTCTG 

GTACAAAACTTATAA
ATAAAACAATA 

2 1.979 0.498 57 

ORS617 (GA)17 
GGTACTTGGTATTC
ATGGGTCAT 

GACACCGCCAACTTA
ACACTT 

2 1.290 0.226 57 

ORS694 (AG)17 
CCTGGAACTGAACC
GAGAAC 

GCCGTGAAACAGAGA
GAGGA 

2 1.861 0.465 57 

ORS1064 (CT)19 
TGAATGATCTATGA
GTGGTGATGG 

ACTCGCAGTGGTAAG
TCGTTAGG 

2 1.118 0.106 59 

ORS1264 (AG)28 
TAGAAGCGGTTGGG
TTGACAGTA 

TGAACTCGGTTGATT
CTCTAGCC 

2 1.471 0.322 59 

ORS728 (AG)7 
CTCCATAGCAACCA
CCTGAAA 

CCAAACTCTGAATGA
TACTTGTGAC 

2 1.940 0.487 57 

ORS844 (AC)17 
ACGATGCAAAGAAT
ATACTGCAC 

CATGTTTAATAGGTTT
TAATTCTAGGG 

2 1.729 0.424 59 

ORS878 (AC)11 
TGCAAGGTATCCAT
ATTCCACAA 

TATACGCACCGGAAA
GAAAGTC 

2 1.903 0.477 59 

ORS1179 (AG18 
GATTCGGAGCTGTT
AGGAGGTAG 

AAACGGGAAGCAAG
AATAGAACA 

2 1.075 0.070 59 

ORS565 (AG)13 
TGGTCAACGGATTT
AGAGTCAA 

TCCAGTTTGGTCTTGA
TTTGG 

2 1.895 0.476 54 

HA3040 - GACCCGAACCACACT GTTCTTGCTTCGATCC 4 3.147 0.687 57 

ORS488 (AC)14 
CCCATTCACTCCTGT
TTCCA 

CTCCGGTGAGGATTT
GGATT 

2 1.111 0.101 57 

ORS621 (CT)14 
CGCCTTATGCTGAG
AGGAAA 

CCTGAAGCGAAGAAG
AATCG 

3 1.240 0.195 57 

ORS1215 (CT)10 
ATACTCTTCCACCCT
CAAATCCA 

GGTTGCGGTAGTGGT
CTGTAGT 

2 1.146 0.128 59 

Mean )0.344 1.641 2.207   )ميانگين  

SE )خطاي استاندارد(      0.091 0.090 0.33  

Na ،تعداد آلل هاي متفاوت :Ne2^هاي مؤثر = : تعداد آلل).i1 / (sum p 
Na = Number of different alleles, Ne = number of effective alleles = 1 / (sum pi^2). 
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 هاي آفتابگردان روغنی در لاین (AMOVA) یانس مولكولیه واریتجز -3جدول 
Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) in oily sunflower lines 

 احتمال
P(rand >= data) 

 مقدار
Value 

 معيار
Stat 

 درصد
% 

 تنوع

دهش ارزیابی  
Est. Var. 

 ميانگين

 مربعات
MS 

 مجموع

 مربعات
SS 

 درجه

 آزادي
df 

 منابع
Source 

0.010 0.081 PhiPT 92 1.761 42.287 253.724 6 

جمعيت بين  

Between 

population 

   8 19.935 19.935 1774.245 89 
جمعيت درون  

Within 

population 

 کل 95 2027.969  21.696 100   

Total 

PhiPTكی، : تفاوت ژنتيdf ،درجه آزادي :SS مجذور مربعات و :MSميانگين مربعات : 
PhiPT: Genetic differentiation; df: degree of freedom; SS: sum of squares and MS: mean of squares 

 

 تشابه ضریب سه با آفتابگردان هايلاین ژنتيكی شباهت

 يبند گروه مورد هر در و دایس و جاکارد ساده، تطابق

 اساس بر شد. انجام مختلف هاي آلگوریتم با ها لاین

 براي روش ترین مناسب کوفنتيک همبستگی ضریب

 اساس بر بنديگروه مطالعه، مورد هايلاین بنديگروه

 بود Complete الگوریتم با جاکارد تشابه ضریب

(46/0r=.) همكاران و رینكون (Rincon et al., 1996) در 

 دادند نشان مولكولی هاي داده از ادهاستف با کلاستر تجزیه

 عدم بر دليل پایين، کوفنتيک ضریب کلی طور به که

 ترکيب این از استفاده با .نيست حاصل نمودار کارایی

 الگوریتم و جاکارد تشابه ضریب) کلاستر تجزیه

Complete) قرار گروه 4 در یبررس مورد يها نیلا 

-INRA) مراکز از لاین 12 شامل 1 گروه .گرفتند

MOTPOL, NOVARTIS, ENSAT, ASGROW, 

HUNGARY)، مراکز از لاین 13 شامل 2گروه 
(ASGROW, HUNGARY, SPII, ENSAT, INRA-

MOTPOL, USDA-USA)، از لاین 18 شامل 3 گروه 

 و (، (USDA-USA, ENSAT, INRAMOTPOLمراکز

 در (.2 )شكل بود مراکز تمامی از لاین 63 شامل 4 گروه

 68/16 دوم و اول مولفه دو اصلی، صاتمخت به تجزیه

 (.3 شكل) نمایند می توجيه را ها داده اتتغيير از درصد

 تعداد به باشد کمتر اصلی متغييرهاي بين همبستگی اگر

 دو و آمد خواهد دست به جدید متغيير اصلی، متغيرهاي

 را ها داده تغييرات از کوچكی بخش اصلی مولفه سه یا

 توسط تغييرات از کمی درصد جيهتو نمود. خواهند توجيه

 مناسب ژنومی پوشش بيانگر مطالعه، این در مولفه هر

 واقع در یعنی باشد. می شده انتخاب SSR نشانگرهاي

 ژنوم در مناسبی پراکنش شده انتخاب ينشانگرها

 Basirnia) همكاران و بصيرنيا مطالعه در .دارند آفتابگردان

et al., 2016) هاينشانگر با ها لاین همين روي برIRAP 

+ REMAP را کل تنوع از رصدد 60/11اول، مولفه دو 

 معيارهاي از یكی زراعی، گياهان در .نمودند می هتوجي

 يپدیده از منديبهره و تلاقی براي والدین انتخاب

 هايمكانيزم چند هر باشد.می ژنتيكی يفاصله هتروزیس،

 درک بیخو به اند دخيل هتروزیس فرایند در که ژنتيكی

 حاصل هايهيبرید که است شده مشخص ولی است نشده

 فاصله و کمتر ژنتيكی روابط با والدین بين تلاقی از

 هايهيبرید به نسبت را بيشتري قدرت بيشتر، ژنتيكی

 نشان خود از تر نزدیک ژنتيكی روابط با والدین از حاصل

 مراکز) ها گروه بين ژنتيكی فاصله ماتریس .دهندمی

 ضریب اساس بر GenAlEX افزار نرم در (یتحقيقات

 با پارامتر یک ژنتيكی فاصله .شد محاسبه نی ژنتيكی تشابه

 اصلاح در استفاده و پلاسم ژرم حفاظت براي ارزشی

 فاصله اساس بر .(Kholghi et al., 2012) باشد می گياهان

 SPII گروه به متعلق هاي لاین (Nei GD) نی ژنتيكی

 لاین با را (004/0) فاصله کمترین ن(ایرا -کرج بذر )نهال

-INRA و فرانسه( )تولوز ENSAT هاي گروه هاي
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MONTPOL تهيه احتمال لذا داشت فرانسه( پليه )مون 

 بر یا و فرانسه از مطالعه مورد هاي ژنوتيپ اوليه هاي توده

 (210/0) نی ژنتيكی بيشترین .دارد وجود ایران از عكس

 شد مشاهده HUNGARY و NOVARTIS گروه دو بين

 بنديگروه که داد نشان بنديگروه نتایج (.4 جدول)

 پراکنش از ریزماهواره نشانگر از استفاده با ها ژنوتيپ

بندي حاصل گروه نتایجکند. مینها تبعيت جغرافيایی آن

تا حدودي از تجزیه کلاستر با تجزیه به مختصات اصلی 

 مكارانو ه سبزعليان توسطدر تطابق بود. این نتایج 

(Sabzalian et al., 2009)  در زعفران نيز گزارش شده

 است.
با استفاده از نرم به روش بيزین تجزیه ساختار جمعيت 

و متوسط  Kشاخص   نشان داد که Structure افزار

Ln(PD)  بيشترین مقدار را درK=5  دارند، بنابراین به

زیر ساختار  5احتمال قوي جمعيت مورد استفاده داراي 

پلات به دست آمده ربا(. 4زیر جمعيت می باشد )شكل  یا

 هاي مورد نشان داد که لاین نيز Structureاز نرم افزار 

زیرجمعيت  5به   7/0مطالعه بر اساس حد آستانه 

 .(5بندي شده است )شكل تقسيم

 

در  (UNei ID)باهت ژنتيكی و ش (Unei GD)فاصله ژنتيكی  (،Nm) یان ژنیزان جريم ،Fst)) شاخص تثبيت مقادیر -4جدول 
 هاي آفتابگردان روغنی لاین

Table 4. Fixation index (Fst), number of migration (Nm), unbiased Nei genetic distance (Unei GD) and unbiased 
Nei genetic identity (UNei ID) in oily sunflower lines. 

 X گروه

Group X 
 Y گروه

Group Y 

 يتتثب شاخص

Fst 

ژنی جریان  

Nm 

یژنتيك فاصله  

UNei GD 

یژنتيك شباهت  

UNei ID 

USDA-USA ASGROW 0.027 8.994 0.012 0.988 

USDA-USA NOVARTIS 0.083 2.776 0.062 0.939 

ASGROW NOVARTIS 0.062 3.758 0.044 0.957 

USDA-USA INRA MONTPOL 0.065 3.584 0.035 0.966 

ASGROW INRA MONTPOL 0.043 5.550 0.012 0.988 

NOVARTIS INRA MONTPOL 0.066 3.538 0.020 0.980 

USDA-USA ENSAT 0.049 4.882 0.039 0.962 

ASGROW ENSAT 0.037 6.512 0.030 0.971 

NOVARTIS ENSAT 0.076 3.025 0.054 0.948 

INRA MONTPOL ENSAT 0.051 4.656 0.014 0.986 

USDA-USA SPII 0.060 3.944 0.050 0.951 

ASGROW SPII 0.035 6.823 0.024 0.977 

NOVARTIS SPII 0.075 3.069 0.051 0.950 

INRA MONTPOL SPII 0.045 5.316 0.004 0.996 

ENSAT SPII 0.028 8.533 0.004 0.996 

USDA-USA HUNGARY 0.166 1.259 0.178 0.837 

ASGROW HUNGARY 0.166 1.258 0.195 0.823 

NOVARTIS HUNGARY 0.208 0.954 0.210 0.811 

INRA MONTPOL HUNGARY 0.186 1.097 0.166 0.847 

ENSAT HUNGARY 0.141 1.528 0.124 0.883 

SPII HUNGARY 0.141 1.524 0.140 0.869 
 

 %) پلی مورفيسم درصدو  (I)، شاخص شانون(Ne)تعدادآلل موثر (،.Na Freq) فراوانی آللی (،Na) تخمين تعدادآلل -5 جدول

P) هاي آفتابگردان روغنی مورد مطالعه در گروه 
Table 5. Estimation of number of allels (Na), allele frequencies (Na Freq), number of effective alleles (Ne), 

Shannon index (I) and the percentage of polymorphism (% P) in studied oily sunflower groups 

 ها گروه
Populations 

USDA-
USA 

ASGROW NOVARTIS 
INRA 

MONTPOL 
ENSAT SPII HUNGARY 

Na 0.099 0.087 0.125 0.104 0.111 0.085 0.144 

Na Freq. >= 5% 0.119 0.116 0.125 0.104 0.129 0.099 0.144 

Ne 0.080 0.092 0.110 0.075 0.100 0.077 0.122 

I 0.050 0.049 0.058 0.054 0.062 0.047 0.061 

% P 89.66 100.00 75.86 72.41 86.21 93.10 65.52 
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 هاي داده از استفاده با جاکارد تشابه بیضرا و Complet تمیآلگور براساس یروغن آفتابگردان نیلا 106 دندروگرام -2 شكل

SSR 
Figure 2. Complete dendrogram based on Jaccard's similarity calculated from SSR data on 106 lines of oily 

sunflower 
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 یمولكولي ها داده از استفاده بای روغن آفتابگردان نیلا 106 اصلی هاي مؤلفه به تجزیه -3شکل 

Figure 3. Principal component analysis of 106 sunflower lines using molecular data 

 

 

 
را نشان   Ln(PD)و در نمودار دوم ميانگين Kشاخص جمعيت ها. محور عمودي در نمودار اول تعيين ساختار  -4شکل 

 دهد. دهد. محور افقی تعداد زیرجمعيت را نشان میمی
Figure 4. Determination of population structure. The Y-axis in first diagram is K index and in the second one is 

Ln(PD). X-axis indicates the number of sub-group. 
 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
2.

2.
15

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
94

.2
.2

.2
.6

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

5-
21

 ]
 

                            12 / 18

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.2.2.15
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1394.2.2.2.6
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-45-en.html


 2شماره  / 2جلد  / های ژنتیک گیاهیپژوهش

27 

 
افزار تجزیه شده در نرم SSRاساس نشانگرهاي مولكولی  بر ژنوتيپ آفتابگردان روغنی 106خویشاوندي ژنتيكی  -5 شكل

Structureژنوتيپ را نشان  106ها و اعداد در محور افقی کد . اعداد در محور عمودي ضریب عضویت هر فرد به زیر جمعيت

 هاي یكسان متعلق به یک زیر جمعيت است.ها با رنگدهند. ژنوتيپ یم

Figure 5. Genetic relatedness of 106 genotypes of oily sunflower with simple sequence repeats (SSRs) analyzed 

by the Structure program. Numbers on the y-axis indicate the membership coefficient and on the x-axis indicate 

the genotypes code. Genotypes with the same color belong to the same subgroup. 

 

 90/34لاین ) 37لاین آفتابگردان روغنی،   106از کل 

درصد( به هر  15/14لاین ) 15درصد( ساختار مخلوط، 

 لاین 9کدام از ساختارهاي اول، دوم، سوم و چهارم و 

 66/66تعلق داشتند. درصد( به ساختار پنجم  49/8)

 ،INRA-MONTPOLدرصد از لاین هاي متعلق به گروه 

درصد از  71/35و  ASGROWدرصد از گروه  62/40

داشتند. این نتایج با ساختار مخلوط  USDA-USAگروه 

و  ASGROWهاي  کمترین ضریب تمایز ژنتيكی بين لاین

USA-DAUS (0.027ST=F )بررسی دارد. خوانی  هم

تهيه شده توسط نرم  يهاساختاربه زیر لاین هااب سانت

افزار  نرمبا  ها نیلا يبندگروههمچون  Structureافزار 

NTSYS تنوع يالگوالگوي خاصی از جمله ، با 

اساس عدم تطابق  برنداشت.  مطابقت ها نیلا ییايجغراف

آمده در این پژوهش به  تنوع ژنتيكی و جغرافيایی بدست

 ها جهت اجراي برنامه ظر می رسد که انتخاب ژنوتيپن

بهتر است با استفاده  آفتابگردان روغنیهاي اصلاحی در 

 .از تنوع ژنتيكی صورت بگيرد

 که نمود بيان توانمی آلل، تعداد و PIC ميزان به توجه با

 آغازگرها ترین مناسب ،ORS733 و HA3040 آغازگرهاي

 آفتابگردان در ها ژنوتيپ ایزتم و ژنتيكی تنوع بررسی براي

 يهانشانگر همه از بهتر هاآغازگر نیا باشند.می روغنی

 مشخص را ها نیلا یكيژنت فاصله توانستند شده استفاده

 و NTSYS افزار نرم با ها نیلا يبندگروه کل در .کنند

 تنوع يالگو داد نشان استراکچر افزار نرم با ساختار تجزیه

 نیبنابرا .ردندا مطابقت ها نیلا ییايافجغر تنوع با مولكولی

 به ونيداسیبريه يبرا نیوالد انتخاب که شودیم شنهاديپ

 نتایج .باشد یكيژنت تنوع بر یمبتن ییايجغراف تنوع يجا

 تنوع از شتريب تحقيقاتی مراکز درون تنوع داد نشان حاضر

 توانیم یاصلاح يهابرنامه در نیبنابرا .آنهاست بين

 .کرد انتخاب مراکز درون از را مطلوب فاتص با اهانيگ

 ميان توجهی قابل ژنی جریان که شد داده نشان همچنين

 محيطی عوامل که آنجایی از دارد. وجود تحقيقاتی مراکز

 والدین انتخاب ندارند، مولكولی نشانگرهاي روي تاثيري
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 بر هيبرید ارقام توليد جهت بالا پذیري ترکيب قابليت با

 SSR رهاينشانگ از حاصل هتروتيک يبند گروه اساس

 مرکز دو هاي لاین تلاقی با .باشد موثر تواند می

NOVARTIS )فرانسه( و HUNGARY )که )مجارستان 

 دهند می نشان را (=210/0GD)نی ژنتيكی فاصله بيشترین

 مشاهده نتاج در توان می را هتروزیس بيشترین احتمالا

 ژنتيكی لحاظ از که هایی ژنوتيپ شناسایی همچنين، نمود.

 برنامه در باشند داشته هم از را فاصله بيشترین فنوتيپی و

 نقش کمی صفات کننده کنترل هاي QTL یابی مكان هاي

 جمعيت ميتوان ها ژنوتيپ این از استفاده با دارد. اساسی

 امكان که داد توسعه را افراد در بالا تفرق با یابی مكان هاي

 گردد. پذیر امكان يزن اثر کوچک هايQTL یابی مكان

 سپاسگزاری
 دانشكده از دانندمی لازم خود بر نگارندگان بدینوسيله

 که اروميه دانشگاه فناوريزیست پژوهشكده و کشاورزي

 نمودند، فراهم را تحقيق این انجام براي لازم امكانات

 نمایند. تشكر صميمانه
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Abstract 

Knowledge about the amount of genetic diversity and understanding relationship between genotypes 

are important steps in plant germplasm conservation and breeding activities. In this study, the genetic 

diversity among 106 sunflower lines was assessed by 30 microsatellite primers. A total of 71 alleles 

were detected. Number of alleles in microssatellite loci ranged from 2 to 4 with the average number of 

2.207 alleles per locus. The effective number of alleles ranged from 1.058 in locus ORS718 to 3.147 

in locus HA3040. The average number of effective alleles was 1.641. The mean of PIC value was 

0.344. Based on allele number and PIC value, SSR loci such as HA3040 and ORS733 are considered 

appropriate markers for studying genetic diversity in oily sunflower. Based on the results of cluster 

analysis using Jaccard's similarity coefficient and complete algorithm, the lines were grouped into four 

groups. Nineteen six out of 106 genotypes were grouped according to their origins (research centers). 

The highest and lowest Nei genetic distances were 0.21 and 0.004 between “NOVARTIS and 

HUNGARY” and “SPII with ENSAT and INRA-MONTPOL” groups, respectively. Analysis of the 

population structure revealed 5 subpopulations in the studied panel. The results show that the 

assignment of lines to subpopulations is not concordance with their geographical distribution pattern. 

The genetic diversity and distance revealed by SSR markers can be used in oily sunflower crossing 

and breeding programs. 

Keywords: Sunflower, Cluster analysis, Genetic diversity, Microsatellites, Subpopulation 
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