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در ژنوتيپهاي كتان ايراني با استفاده از  عملكرد و برخي صفات گياهي تجزيه ارتباط
 REMAPو  IRAPنشانگرهاي 

  3زاده قورت تپهعبداالله حسن و *2، بابك عبدالهي مندولكاني1حسين عباسي هولاسو
  نژادي و بيوتكنولوژي گياهيوه بهتبريز، دانشگاه تبريز، دانشكده كشاورزي، گرايران،  1

  مهندسي توليد و ژنتيك گياهي، گروه و منابع طبيعي اروميه، دانشگاه اروميه، دانشكده كشاورزيايران،  2
اروميه، آموزش و ترويج كشاورزي، سازمان تحقيقات، مركز تحقيقات و آموزش كشاورزي و منابع طبيعي استان آذربايجان غربي، بخش ايران،  3

  تحقيقات اصلاح و تهيه نهال و بذر

 25/10/97 :تاريخ پذيرش  12/2/97 :يخ دريافتتار

  چكيده

در  .سازدرا فراهم مي بانكهاي ژنيموجود در تنوع از  مؤثرامكان استفاده مرتبط با صفات كمي چند شكل شناسايي نشانگرهاي 
 Linum usitatissimum(در كتان زراعي موروفولوژيك - زراعيصفت  20اين مطالعه به منظور شناسايي نشانگرهاي مرتبط با 

L. (از هفت آغازگرIRAP  )Inter-retrotransposon amplified polymorphism ( آغازگر  13وREMAP 
)Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism( مدل خطي مخلوط و تجزيه ارتباط به روش )Mixed 

linear model( ارتفاع بوته، وزن ساقه اصلي، وزن شاخه فرعي، عه شامل مورد مطالموروفولوژيك -زراعيصفات . استفاده شد
هاي ثانويه، تعداد كپسول ساقه اصلي، تعداد كپسول ساقه فرعي، وزن كپسول ساقه اصلي، وزن هاي اوليه، تعداد شاخهتعداد شاخه

روز از كاشت تا سبز كپسول ساقه فرعي، وزن برگ، وزن هزار دانه، عملكرد دانه، عملكرد بيولوژيك، شاخص برداشت، درجه 
. بود دهي، درصد روغن، درصد پروتئين و درصد نيتروژنشدن، درجه روز از كاشت تا گلدهي، درجه روز از كاشت تا كپسول

. بوددر جمعيت مورد مطالعه ) =2K( يو زير گروه احتمالبيانگر وجود د ،)Bayesian( مطالعه ساختار جمعيت به روش بيزين
بر  .باشدميبين دو گروه توجه بالا بود كه بيانگر تمايز قابل  نسبتاًدر دو گروه  )Fst )Fixation index يا ميانگين شاخص تثبيت

بيشترين تعداد مكان پيوسته را وزن برگ صفت . شناسايي شد) P≤0.01(مكان مرتبط با صفات  21 ،اساس مدل خطي مخلوط
شاخص برداشت، درصد پروتئين و درصد صفات كننده رلكنتنواحي ژنومي با  LTR1833-LTR1868-3نشانگر . دارا بود

هاي تواند به عنوان نقطه شروعي جهت استفاده از گزينش به كمك نشانگر در برنامهمينتايج مطالعه حاضر . نيتروژن پيوسته بود
  . مفيد باشد كتان اصلاحي

  مخلوط كتان، مدل خطيعملكرد دانه، ساختار جمعيت، تجزيه بيزين، : هاي كليديواژه

  b.abdollahi@urmia.ac.ir: ، پست الكترونيكي09122386990: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه

يكي از ) Linum usitatissimum L., 2n= 2x=30(كتان 
منبع غني است كه  )Linum( هاي ارزشمند جنس لينومگونه

 3از اسيدهاي چرب ضروري به ويژه اسيدهاي چرب امگا 
آن اندازه ژنوم ياه كتان خودگشن و گ. باشدمي 6و امگا 

 ،آن اهميت زيادعلي رغم  و )23(باشد مي Mb370حدود 
در . كمتر مورد توجه قرار گرفته است ايراندر كشور 

بذر آن در جوامع  قابل، به دليل ارزش اقتصادي زيادم
رويشگاههاي اين گونه مورد برداشتهاي شديد قرار  ،محلي



 1399، 4، شماره 33جلد                                                                    )          مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي

485 

فرسايش شديد ژنتيكي  گرفته و سالهاي سال در معرض
بهبود  و اساس پايه ،روشهاي اصلاحي مرسوم .است

ارقام جديدي با مقاومت پايدار به  وژنتيكي كتان شده 
توليد  بالابيماريها، سازگاري زراعي و پايداري عملكرد 

 محدودي جهتژنتيكي  پايه، وجوداين با  .شده است
 استته مورد استفاده قرار گرف كتانارقام زراعي توسعه 

در اين  هايي با تنوع جديدگونه به محدود دسترسي .)9(
 هاي هيبريدهجهت توليد واريت مؤثري ، كمبود سيستمهاگياه

از  كتانو ابزار ژنوميكي محدود براي اصلاح مولكولي 
عملكرد بالا و توليد ارقامي با كه مانع است  جمله مواردي
و  10( اين گياه شده است در صفات كيفي كيفيت بهتر

13(.  

 هزار وزن همانند عملكرد اجزاء و دانه عملكرد كتان در
كپسول، و تعداد كپسول در بوته جزء  در دانه تعداد دانه،

شوند و توسط صفات مهم، پيچيده و كمي محسوب مي
فهم اساس ژنتيكي صفات . شوندتعداد زيادي ژن كنترل مي

ن گرامرتبط با عملكرد از ارزش كاربردي براي اصلاح
داراست زيرا چنين اطلاعاتي در طراحي استراتژيهاي 

صفات زراعي ). 30(اصلاحي كمك شاياني خواهد كرد 
ديگري همچون زمان گلدهي، ارتفاع گياه و تعداد شاخه 
ممكن است به صورت غير مستقيم توسط مكانيسمهاي 

تخمين ). 18(فيزيولوژيكي متنوعي بر عملكرد اثر بگذارند 
از جمله ) QTL(كننده صفات كمي نترلكهاي ژنتيكي مكان

از در كتان  و ديگر ويژگيهاي زراعيآن و اجزاي عملكرد 
) MAS(انتخاب به كمك نشانگر براي اي اهميت ويژه

 استفاده از انتخاب به كمك نشانگربا ). 30(برخوردار است 
صفات مهمي مانند محتواي روغن اصلاح  كارآييتوان مي

با وجود اين، ). 29(بود بخشيد بهو عملكرد را در كتان 
انتخاب به كمك نشانگر نيازمند توسعه ابزار ژنوميكي 

پيوسته با  مولكولينقشه ژنتيكي و نشانگرهاي همانند 
  ). 10و  9(باشد ميصفات 

هاي كاربردي در مطالعه صفات كمي در دهه يكي از برنامه
 QTL(كننده صفات كمي يابي ژنهاي كنترلاخير، مكان

mapping (ر مورد استفاده دبه طور كلي روشهاي . است
يابي جايگاه صفات كمي به دو گروه شناسايي و مكان

- و نقشه) Linkage mapping(يابي پيوستگي  اصلي نقشه

يابي عدم يا نقشه) Association mapping(يابي ارتباطي 
) Linkage disequilibrium mapping(تعادل لينكاژي 

كننده صفات يابي ژنهاي كنترلچه نقشهاگر. شوندتقسيم مي
ي مناطق كمي بر اساس تجزيه پيوستگي براي شناساي

 ولي) 29(است  مؤثراختار كتان گذار روي ستأثيرژنومي 
در نتيجه و تعداد كم نوتركيبي  مانندمحدوديتهايي 

دو جمعيتهاي  در پيوستگي ضعيف بين نشانگر و صفت
يابي و احتياج نقشهدر دسترس نبودن جمعيتهاي و  والدي،

پاييني را  نسبتاًوضوح ژنتيكي آنها، به زمان زياد براي توليد 
امروزه براي غلبه بر اين  ).37(كند فراهم ميدر اين روش 

يابي ارتباطي به عنوان مشكلات از روش تجزيه يا مكان
جهت شناسايي ارتباطات بين نشانگر و روش تلفيقي 

اي در ژنتيك گسترده به طور شود كهاستفاده ميصفت 
كه در آنها ايجاد جمعيتهاي در حال انساني و جانوري 

در  ).17(شود استفاده مي باشدممكن مي تفرق بزرگ غير
 تجزيه ارتباط، رابطه بين ژنوتيپ و فنوتيپ گياه مستقيماً

براي شناسايي نواحي كروموزومي دخيل در كنترل صفت 
د در جمعيتهاي پيوستگي موجوعدم تعادل با استفاده از 

در ). 7(شود پلاسم بررسي ميهاي ژرمطبيعي و مجموعه
اينگونه مطالعات به دليل اينكه از جوامع طبيعي استفاده 

تري نسبت به جمعيتهاي اولا تنوع ژنتيكي وسيع شودمي
، دگيربرداري قرار ميحاصل از تلاقي دو والدي مورد بهره

يابي تمام رويدادهاي كه در اين نوع نقشه ثانيا از آنجايي
ميوزي كه در طول تاريخچه تكاملي گياه انباشته شده است 

  .)31( يابي بالاتر استشود دقت نقشهدر نظر گرفته مي

براي ) b2014 (و همكاران  سردا-سوتو در پژوهشي
محتواي روغن و اسيدهاي در  مؤثرهاي QTLشناسايي 

دايي را با ژنوتيپ كتان كانا 390جمعيتي شامل كتان،  چرب
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در سه سال و در شش محيط  SSRنشانگر  464استفاده از 
براي  QTL نه در اين تحقيق  .مورد بررسي قرار دادند

درصد از اللهاي  58صفت محتواي روغن شناسايي شد، كه 
QTL در مطالعه. )29( در ارقام كانادايي اختصاصي بودند -

ر نشانگ 112با  زراعيصفت  نهاي ديگر تجزيه ارتباط 
SSR  كه برخي از نشان داد ژنوتيپ كتان كانادايي  532در

 .)30( نشانگرها با بيش از يك صفت در ارتباط هستند
 13مطالعه ارتباط  به منظور) 1396(و همكاران  گلشن

 OPA ،OPB سري آغازگرهاي( RAPD شكل آغازگر چند
از تجزيه زراعي صفت مورفولوژيكي كتان  13با  )OPDو 

ها نشان داد كه آن جنتاي. ه گام استفاده نمودندرگرسيون گام ب
با هشت  OPB-05و  OPA-06  نشانگرهاياز هر يك 

و ضريب تبيين دارند معني داري صفت مورد بررسي رابطه 
ساير صفات . بود 98/0حدود در  نشانگر مربوط به اين دو

ضريب تبيين  (نشانگر نيز با حداقل يك و حداكثر پنج 
  . )3( ارتباط معني داري نشان دادند) 99/0الي  45/0حدود 

م اهميت اقتصادي كتان در ايران، در زمينه شناسايي غرعلي
كننده صفات مهم در اين گياه يابي ژنهاي كنترلو مكان

هدف از اين تحقيق، . تحقيقات زيادي صورت نگرفته است
مورفولوژيك در كتان - تجزيه ارتباط براي صفات زراعي

و  IRAP يز نشانگرهاي رتروترنسپوزنزراعي با استفاده ا

REMAP كننده شناسايي مكانهاي ژني كنترل. باشدمي
هاي برنامه مؤثرگران در پيشبرد تواند به اصلاحصفات مي

رقام با پتانسيل عملكرد بالا كمك اصلاح اگزينشي در 
  .شاياني نمايد

  مواد و روشها
فرد  80در اين مطالعه : مواد گياهي و ارزيابي فنوتيپي

بر پايه طرح ) 1جدول (جمعيت كتان زراعي  9متعلق به 
بلوكهاي كامل تصادفي در مزرعه تحقيقاتي مركز تحقيقات 

روي تكرار  3در آذربايجان غربي كشاورزي و منابع طبيعي 
-زراعيصفت  20و خطوطي به طول دو متر كشت شده 

صفات مورد مطالعه شامل . ژيك يادداشت گرديدلووموروف
، وزن شاخه )گرم(وزن ساقه اصلي ، )سانتيمتر(بوته ارتفاع 
هاي هاي اوليه، تعداد شاخه، تعداد شاخه)گرم(فرعي 

ثانويه، تعداد كپسول ساقه اصلي، تعداد كپسول ساقه فرعي، 
، وزن كپسول ساقه فرعي )گرم(وزن كپسول ساقه اصلي 

، عملكرد )گرم(، وزن هزار دانه )گرم(، وزن برگ )گرم(
، )كيلوگرم در هكتار(، عملكرد بيولوژيكي )هكتار/كيلوگرم(

شاخص برداشت، روز از كاشت تا سبز شدن، روز از 
دهي، درصد كاشت تا گلدهي، روز از كاشت تا كپسول
 . )30( روغن، درصد پروتئين و درصد نيتروژن بود

  مورد استفاده در اين مطالعهكتان  جمعيتهاياطلاعات جغرافيايي  ، تعداد افراد هر جمعيت وجمعيتها آوري، كدمحل جمع -1جدول 
  ارتفاع از سطح دريا  عرض جغرافيايي  طول جغرافيايي هر جمعيتتعداد افراد آوريمحل جمع كد جمعيتها
TN97-33 483 61° 30ʹ 31°1ʹ 10 زابل 

TN97-55 1288 46° 3ʹ 37° 20ʹ 10  بناب 

TN97-92 1370 46° 34ʹ 36°40ʹ 10 شاهيندژ 

TN97-106 1422 47° 40ʹ 38° 23ʹ 10  شهرمشكين 

TN97-246 1748 49° 41ʹ 34°5ʹ 8 اراك 

TN97-273 1579 51° 40ʹ 32°39ʹ 9 اصفهان 

TN97-27442 1644 48° 28ʹ 36°40ʹ 9 زنجان 

TN97-27819 1349 48° 16ʹ 38°15ʹ 7 اردبيل 

TN97-907A 1301 50° 56ʹ 35°50ʹ 7 كرج 
  

به روش هاي گياهي نمونه ژنومي DNA: ارزيابي ژنتيكي
CTAB )15 ( در پژوهشكده زيست فناوري دانشگاه اروميه

استخراج شده با  DNAكيفيت و كميت . استخراج شد
-Bio(استفاده از ژل آگارز يك درصد و اسپكتوفتومتري 
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Photometer 6131, Eppendorf, Germany (ارزيابي شد .
جهت ) REMAP )26آغازگر  84و  IRAPآغازگر  10

ارزيابي چندشكلي ادغامي و ثبت ژنوتيپ در افراد مورد 
در يك  DNAتكثير قطعات . )2جدول (مطالعه استفاده شد 

 2/0ده برابر،  PCRميكروليتري حاوي بافر  20واكنش 
پيكومول  MgCl2 ،10ميلي مولار  dNTP ،5/1ميكرومولار 

نانوگرم  20و  Taq polymeraseواحد آنزيم  5/0آغازگر، 
DNA  ژنومي در دستگاه ترموسايكلر اپندورف صورت
شامل واسرشت  PCRالگوي دمايي واكنشهاي . گرفت

دقيقه،  4گراد به مدت درجه سانتي 94سازي اوليه در 
گراد، درجه سانتي 94ثانيه در  45چرخه شامل  35سپس 

درجه  72گراد، دو دقيقه در درجه سانتي 55ثانيه در  40
گراد به مدت درجه سانتي 72هايي در گراد و تكثير نسانتي

در ژل  PCRالكتروفورز محصولات . دقيقه انجام شد 5
به  80نيم برابر در ولتاژ  TBEدرصد و بافر  8/1آگارز 
آميزي ژلها از اتيديوم رنگبراي . ساعت انجام شد 3مدت 

  . برومايد استفاده شد

  )26( )2011، اسمايكل و همكاران( توالي آغازگرهاي مورد استفاده در اين مطالعه-2جدول 
 آغازگر ('3-'5)توالي  آغازگر  ('3-'5) توالي 

ACACACACACACACACACT UBC443 CTTGCTGGAAAGTGTGTGAGAGG LTR1833 

CTCTCTCTCTCTCTCTT UBC815 GCATCAGCCTGGACCAGTCCTCGTCC LTR1854

ACACACACACACACACT UBC825 CACTTCAAATTTTGGCAGCAGCGGATC LTR1868

ACACACACACACACACC UBC826 ATTCTCGTCCGCTGCGCCCCTACA LTR1886

CACACACACACACACARG UBC848 GTGTGTGTGTGTCC A13 

ACACACACACACACACYT UBC855 GAGAGAGAGAGACC UBC425

R :  پورينA/G) ( ،  : Y پريميدين (C/T)  
R: purine (A/G), Y: pyrimidine (C/T)  

ي حاصل از هر دو نشانگر به باندها: هاي آماريتجزيه
امتيازدهي و ) عدم حضور(و صفر ) حضور(صورت يك 

. ماتريس حاصل براي بررسي ساختار جمعيت استفاده شد
ساختار جمعيت و تعداد زيرجمعيتهاي احتمالي بر اساس 

افزار هاي حاصل از تلفيق دو نشانگر با استفاده از نرمداده
STRUCTURE 2.3.4  در حالت  )21( بيزينو مدل

Admixture  بار  50000باBurn-in  بار تكرار  50000و
همچنين ميانگين  .برآورد شد )Q(ماتريس سهم عضويت 

براي زيرگروههاي احتمالي نيز با ) Fst(شاخص تثبيت 
بهينه  Kعدد . افزار برآورد گرديداستفاده از همين نرم

 Delta Kبر اساس روش ) تعداد زيرجمعيتهاي احتمالي(
 STRUCTUREافزار با استفاده از نرم) 12(

HARVESTER )11 (ماتريس روابط . تعيين شد
و تجزيه ارتباط به ) Kinshipماتريس (خويشاوندي افراد 

 TASSEL 3افزار با نرم) MLM(روش مدل خطي مخلوط 
و نشانگرهاي پيوسته با صفات مورد ) 5(انجام گرفت 

در مدل  .دار يك درصد مشخص شدبررسي در سطح معني
MLM  ماتريس (علاوه بر ساختار جمعيتQ( روابط ،

نيز در تجزيه ) Kماتريس (خويشاوندي بين افراد جمعيت 
شود و ارتباط به عنوان متغير كمكي در نظر گرفته مي

بين نشانگر و  كاذببنابراين ارتباطات و پيوستگيهاي 
  ).36و  34(رسد صفت به حداقل مي

  نتايج
چهار آغازگر منفرد، سه تركيب : ساختار ژنتيكي جمعيت

الگوي  REMAPتركيب آغازگري  13و  IRAPآغازگري 
. )1شكل ( باندي چندشكل و قابل امتيازدهي توليد كردند

مكان  119مكان تكثير شد كه از اين تعداد،  210در كل 
مهمترين محدوديت . شكل بودند چند) درصد 67/56(

ناشناخته  ،زراعي جهت استفاده از تجزيه ارتباط در گياهان
به علت  و اختلاط جمعيتجمعيت بودن ساختار 

 باشدكردن و سازگاري جمعيت مياهليفاكتورهايي همانند 
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 LnPدر بررسي ساختار جمعيت بر اساس مقادير . )32(

(D)  وDelta K (ΔK) در بين ) 2شكل (، دو زير جمعيت
ترين عدد براي مناسب =2Kو مقدار فرد مشخص  80

. توسط شاخص تثبيت براي هر گروه برآورد شدمحاسبه م
افراد و محور محور افقي مربوط به  ،شده ئهادر بارپلات ار

شكل ( دهدبه هر گروه را نشان ميافراد عمودي سهم تعلق 
همچنين در اين پلات هر گروه با رنگي متمايز  .)3

مشخص شده است كه دو رنگ مجزا از هم براي هر فرد 
ن فرد به يكي از دو گروه يا هر دو گروه نشان دهنده تعلق آ

 Iمتوسط شاخص تثبيت براي گروههاي احتمالي . باشدمي
در هر دو گروه مقادير . بود 12/0و  25/0به ترتيب  IIو 

دهنده متمايز بودن بالا بود كه نشان نسبتاً Fstمتوسط 
ماتريس . ژنوتيپهاي مورد مطالعه در دو گروه احتمالي است

نيز نشان ) 3جدول (راد در اين دو گروه سهم عضويت اف
   .داد كه ژنوتيپها با ضرايب بالايي به يك گروه تعلق دارند

ماتريس سهم عضويت جمعيتهاي كتان در هر كلاستر بر  -3جدول 
  =2Kدر  Structure 2.3.1افزار اساس محاسبات نرم

 گروه  جمعيت 

 1  2  
  25/0  75/0  زابل 
  06/0  94/0  بناب 

  12/0  88/0  شاهيندژ 
  20/0  80/0  شهر مشكين
  14/0  86/0  اراك  

  14/0  86/0  اصفهان 
  13/0  87/0  زنجان 
  23/0  78/0  اردبيل 

  37/0  63/0  كرج 
  

  
 10باشد، ، اندازه باندها بر حسب جفت باز ميbpنشانگر وزن مولكولي بر حسب : LTR1854 ،Mالگوي باندي مربوط به آغازگر منفرد  -1شكل 

  .باشدنمونه دوم مربوط به جمعيت زابل مي 10مربوط به جمعيت شاهيندژ و  چپه اول از سمت نمون

  
بر اساس نشانگرهاي  =K)2(براي تعيين تعداد مناسب زير جمعيت در ژنوتيپهاي كتان زراعي مورد مطالعه  سويهدو  هاينمودار -2شكل 

 Structure 2.3.1افزار با استفاده از نرم REMAPو  IRAP يرتروترنسپوزون
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هر . =2(K( REMAPو  IRAPآغازگر  20فرد كتان مورد مطالعه بر اساس  80براي  )Bayesian( بيزينتجزيه كلاستر مبتني بر مدل  -3شكل 

لاستر را نشان اعداد روي محور افقي و عمودي به ترتيب شماره افراد و ضريب تعلق هر فرد به هر ك. دهدرنگ يك زير جمعيت يا كلاستر را نشان مي
  .دهدمي

در اين مطالعه براي شناسايي نشانگرهاي : تجزيه ارتباط
پيوسته با صفات مورد مطالعه و حذف پيوستگيهاي 

از . استفاده شد MLMصفت از روش - دروغين نشانگر

و  REMAPنشانگر  13(نشانگر  21نشانگر تكثيري،  210
 معني داري صفت پيوستگي 11با ) IRAPنشانگر  هشت

)P≤0.01 ( نشان دادند) 4جدول .(  
  فرد كتان 80نشانگرهاي پيوسته با صفات مورد مطالعه در  -4جدول 

 P-value R2 نوع ماركر مكان صفت

  وزن برگ 

LTR1868-UBC848-4 REMAP 009/0  095/0  

LTR1868-UBC848-6 REMAP 009/0  097/0  

LTR1886-A13-8 REMAP 001/0  133/0  

LTR1886-A13-11 REMAP 0002/0  183/0  

  شاخص برداشت 
LTR1833-LTR1868-3 IRAP 006/  100/0  

LTR1854-LTR1868-9 IRAP 004/0  117/0  

LTR1868-A13-9 REMAP 007/0  095/0  

  درجه روز تا گلدهي 
LTR1886-UBC425-5 REMAP 003/0  111/0  

LTR1854-UBC848-4 REMAP 005/0  102/0  

LTR1854-A13-4 REMAP 0008/0  151/0  

LTR1833-LTR1868-3 IRAP 006/0  (%)درصد پروتئين   100/0  

 LTR1868-UBC826-10 REMAP003/0  116/0  

LTR1833-LTR1868-3 IRAP 006/0  (%)درصد نيتروژن   100/0  

 LTR1868-UBC826-10 REMAP003/0  116/0  

  وزن كپسول ساقه اصلي
LTR1868-LTR1886-7 IRAP 007/0  097/0  

LTR1854-UBC443-4 REMAP00005/0  237/0  

LTR1854-4IRAP 007/0  عملكرد بيولوژيكي   098/0  

LTR1854-LTR1868-13IRAP 008/0  وزن شاخه فرعي  090/0  

LTR1854-UBC443-3 REMAP005/0  تعداد كپسول ساقه اصلي  106/0  

LTR1886-3 IRAP 007/0  وزن كپسول ساقه فرعي  096/0  

LTR1854-UBC443-5 REMAP 0001/0  دهيدرجه روز تا كپسول  208/0  
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از ) ضريب تغييرات فنوتيپي توجيه شده( R2مقدار شاخص 
090/0 )LTR1854-LTR1868-13 ( 23/0تا )LTR1854-

UBC443-4 (مقدار احتمال . متغير بود)P-value ( از
0000509/0 )LTR1854-UBC443 ( 009/0تا 

)LTR1868-UBC848-4  وLTR1868-UBC848-6 (متغير 
تعداد چهار مكان پيوسته با صفت وزن برگ، سه مكان . بود

پيوسته با شاخص برداشت، سه مكان پيوسته با درجه روز 
تا گلدهي، دو مكان پيوسته با وزن كپسول ساقه اصلي، دو 
مكان پيوسته با درصد پروتئين، دو مكان پيوسته با درصد 

كان نيتروژن، يك مكان پيوسته با عملكرد بيولوژيكي، يك م
پيوسته با وزن شاخه فرعي، يك مكان پيوسته با تعداد 
كپسول ساقه اصلي، يك مكان پيوسته با وزن كپسول ساقه 

دهي فرعي و يك مكان پيوسته با درجه روز تا كپسول
  .شناسايي شد

  بحث
با توجه به اينكه در تجزيه ارتباط و شناسايي نشانگرهاي 

سي ساختار مرتبط با صفات، يكي از اركان اساسي برر
جمعيت است، بنابراين ابتدا ساختار جمعيت مورد مطالعه 

 REMAPآغازگر  13و  IRAPبا استفاده از هفت آغازگر 
مكان  119اين آغازگرها در كل . مورد بررسي قرار گرفت

درصد مكانهاي تكثيري  67/56ژنومي را تكثير نمودند كه 
در  بالاي حاصل نسبتاًچندشكلي . داراي چندشكلي بودند

توان به فعاليت بالاي پژوهش حاضر را مي
رتروترنسپوزونها در ژنوم كتان و درج آنها در نواحي 
-يوكروماتيني و ژني و وسعت مناطق جغرافيايي نمونه

و همكاران   اسمايكل). 26(برداري شده نسبت داد 
خانواده  90حدود  iPBSبا استفاده از روش ) 2011(

) L. usitatissimum( دار كتان LTRرتروترنسپوزوني 
ها در شناسايي و گزارش نمودند كه اين رتروترنسپوزون

فعال بوده و  )Linum( لينوم هاي مختلف جنسگونه
توان از آنها به دهند و ميچندشكلي قابل توجهي نشان مي

 ي در اين جنس استفاده نمودمولكولعنوان نشانگرهاي 

، از بين )2014(و همكاران  ملنيكوادر مطالعه . )26(
و  LTR1845آغازگرهاي مورد مطالعه دو آغازگر 

LTR1899  بالا به عنوان آغازگرهاي فعاليت ادغامي با
منحصر به فرد شناخته شده و براي بررسي تنوع ژنتيكي 

  .)20( هاي كتان مورد استفاده قرار گرفتندواريته

ها دهنده اثر متقابل بين گونهساختار ژنتيكي جمعيت نشان
ه به تاريخ تكامل طولاني مدت، جهش و نوتركيبي، با توج
شدگي ژنتيكي، سيستم توليد مثلي، جريان ژني و رانده

ساختار ارزيابي بنابراين ). 25(باشد انتخاب طبيعي مي
پلاسم در ژنتيكي پيش نياز حفاظت و استفاده كارآمد از ژرم

همچنين  ).19(باشد اصلاحي ميهاي برنامهدسترس براي 
آل نبايد ساختاري لعات تجزيه ارتباط در حالت ايدهدر مطا

در جمعيت مورد مطالعه وجود داشته باشد، يعني جمعيت 
نبايد خود به لحاظ ساختاري به زير گروهها تقسيم شود، 

تواند عامل بازدارنده در زيرا وجود ساختار در جمعيت مي
كه اثر در صورتي. جهت دستيابي به نتايج قابل اعتماد باشد

ساختار جمعيت و روابط خويشاوندي در تجزيه ارتباط در 
در  نتايج مثبت كاذباحتمال حصول نظر گرفته نشوند، 

بنابراين آگاهي از ساختار ). 6( مطالعه وجود خواهد داشت
-يابي ارتباطي مينياز در نقشهجمعيت به عنوان يك پيش

تواند به منظور اجتناب از ارتباطات دروغين بين نشانگرها 
به همين منظور، در اين ). 22(و صفات استفاده شود 

تحقيق ساختار ژنتيكي جمعيت و تعداد مناسب زير 
 Structureافزار بر اساس روش بيزين در نرمجمعيتها 

تجزيه ارتباط در نظر عنوان كوواريت در ورد شد تا به آبر
بر اساس نتايج حاصل، دو زيرجمعيت احتمالي  .گرفته شود

كه به ) 2شكل (پلاسم مورد مطالعه شناسايي شد در ژرم
بهينه در تخمين ساختار جمعيت و ماتريس سهم  Kعنوان 

در نظر گرفته ) Qماتريس (عضويت افراد در هر كلاستر 
بود  21/0در گروه اول متوسط شاخص تثبيت بيش از  .شد

پايين بين  نسبتاًبالا و جريان ژني  نسبتاًز دهنده تمايكه نشان
  ). 8(باشد جمعيتها مي
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يابي ارتباطي به منظور تشخيص و شناسايي ارتباط نقشه
صفت نيازمند وجود تنوع ژنتيكي و فنوتيپي - بين نشانگر

وجود ساختار ). 37(باشد بالا در جمعيت مورد مطالعه مي
منجر به و روابط خويشاوندي در جمعيت مورد مطالعه 

يابي ارتباطي صفت در نقشه-ايجاد ارتباط كاذب نشانگر
مدلهاي مختلفي براي كاهش نتايج مثبت ). 2(شود مي

گيرد كه از آن كاذب در تجزيه ارتباط مورد استفاده قرار مي
 Qو ماتريس  Kدر داخل مدل  Kتوان به ماتريس جمله مي

د كه باشمي Q+Kمدل ديگر . اشاره نمود Qدر داخل مدل 
آن در كاهش نتايج  تأثيرتركيبي از دو مدل قبلي است و 

  ).33( باشدمي Kو  Qمثبت كاذب بيشتر از دو مدل 

تنها ساختار جمعيت، ولي ) GLM(در مدل خطي عمومي 
علاوه بر ماتريس ساختار ) MLM(در مدل خطي مخلوط 

، ماتريس روابط خويشاوندي )Qماتريس (جمعيت 
- جمعيت نيز در تجزيه ارتباط بهبين افراد ) Kماتريس (

شوند و بنابراين ارتباطات اريت در نظر گرفته ميوعنوان كو
-و پيوستگيهاي دروغين بين نشانگر و صفت به حداقل مي

نشانگرها به وسيله ضريب  تأثيرهمچنين ميزان . رسد
Benferroni  تصحيح گرديد كه اين تصحيح نيز باعث

با  ).35(شود مي كاهش ارتباطات دروغين نشانگر صفت
داري در كاهش در كتان نيز، بهبود معني MLMكاربرد مدل 

نتايج مثبت دروغين در بررسي صفاتي مانند وزن هزار دانه، 
دهي گياه ارتفاع گياه، شروع گلدهي، پايان گلدهي و شاخه

نشان داده شده  Qيا  Kدر مقايسه با مدلهاي خطي منفرد 
يابي در مكان) 2013( و همكاران سردا- سوتو). 30( است

پلاسم كتان روغني و فيبري اظهار داشتند ارتباطي در ژرم
به كاهش نتايج مثبت دروغين  MLMكه استفاده از مدل 

و اريبي كمتر نتايج كمك ) صفت-ارتباطات كاذب نشانگر(
) 1393(عبدالهي مندولكاني و عزيزي . )27( كندزيادي مي

صفات مورفولوژيك براي شناسايي نشانگرهاي مرتبط با 
 ISSR هاينشانگرمبتني بر در يونجه از تجزيه ارتباط 

استفاده نمودند و بيان كردند كه اين روش براي شناسايي 
هي بخش مرتبط با صفات مورفولوژيك مفيد امكانهاي آگ

-و مطمئن بوده و نشانگرهاي حاصل از اين مطالعات مي

هيه هاي گزينش به كمك نشانگر و تتواند در برنامه
هوشياردل و . )1( يابي استفاده شوندجمعيتهاي نقشه

كننده جهت شناسايي مكانهاي ژني كنترل) 1394(همكاران 
حاصل  F2فرد  100زمان گلدهي در جمعيت ژنتيكي شامل 

و ) والد پدري( SPT406از تلاقي ژنوتيپ توتون شرقي 
Basma seres 31 )با استفاده از روشهاي ) والد مادري

 QTL 2و  9اي ساده و مركب به ترتيب ي فاصلهيابمكان
 در مطالعه. )4( براي صفت مورد مطالعه شناسايي كردند

جهت شناسايي مكانهاي پيوسته با  MLMاز روش  حاضر
 استفاده شدمورفولوژيك - زراعيكننده صفات ژنهاي كنترل
. صفت شناسايي شد 20مكان پيوسته با  21 كه در نهايت

با استفاده از نشانگرهاي ) a2014 (ن و همكارا سردا- سوتو
SSR نه نشانگر را در ،Pale flax  و پنج نشانگر را در كتان

داري با صفات زراعي شناسايي نمودند كه رابطه معني
بيشترين . )28( دادندنشان ميمورفولوژيك - زراعيمختلف 

براي صفت وزن برگ و ) چهار مكان(تعداد مكان پيوسته 
براي صفات عملكرد ) كانيك م(كمترين تعداد 

بيولوژيكي، وزن شاخه فرعي، تعداد كپسول ساقه اصلي، 
دهي وزن كپسول ساقه فرعي و درجه روز تا كپسول

 سردا- سوتونتايج حاصله با نتايج ). 4جدول (شناسايي شد 
) با پنج مكان(كه وزن هزار دانه ) c2014 (و همكاران 

صاص داد مغاير بيشترين تعداد مكان پيوسته را به خود اخت
اين تفاوت ممكن است به دليل نوع نشانگرهاي . )30( بود

مكان . مورد استفاده و اندازه جمعيت در هر تحقيق باشد
LTR1854-UBC443-4 ) صفت وزن كپسول ساقه مرتبط با

ضريب تغييرات فنوتيپي توجيه شده بيشترين مقدار  )اصلي
)R2 (رصد از د 23توان گفت كه از اين رو مي. را داشت

تنوع فنوتيپي صفت وزن كپسول ساقه اصلي توسط اين 
) R2(كم بودن مقدار ضريب تبيين  .شودمكان توجيه مي

يد ماهيت توارث كمي و ؤبراي اكثر نشانگرهاي مرتبط م
دهنده توجيه باشد و نشانچندژني صفات مورد ارزيابي مي

بخش كمي از تغييرات اين صفات از طريق مكانهاي ژني 
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بيشتر اثر محيط روي  تأثيريي شده و بنابراين شناسا
در اين تحقيق، براي برخي از . باشدتغييرات اين صفات مي

به عنوان مثال مكان . صفات مكانهاي مشترك شناسايي شد
LTR1833-LTR1868-3  زراعيبا سه صفات -

). 4جدول (مورد مطالعه پيوستگي نشان داد مورفولوژيك 
تواند ناشي از اثرات شناسايي مكانهاي مشترك مي

پليوتروپي و يا پيوستگي نواحي ژنومي دخيل در كنترل اين 
گزينش بر  كارآييوجود چنين حالتي ). 16(صفات باشد 

شود به دنبال و موجب ميافزايش داده اساس نشانگر را 
افزايش يا كاهش احتمال اصلاح يك صفت در يك گياه، 

 ).14( اشدنيز وجود داشته بارزش صفات همبسته ديگر 
بهبود عملكرد كتان از طريق اجزاء عملكرد و صفات 

از طرف . تواند مفيد باشدوابسته همانند زمان گلدهي مي
ديگر عملكرد بذر به عنوان صفت اقتصادي مهم در اين 

آيد كه عوامل زيادي همچون ژنوتيپ و گياه به شمار مي
هاي بنابراين از مكان). 30(گذارند مي تأثيرمحيط روي آن 

LTR1833-LTR1868-3 ،LTR1854-LTR1868-9 ،
LTR1868-A13-9 ،LTR1868-LTR1886-7 ،LTR1854-

UBC-4  وLTR1854 -4  توان براي مي تأييددر صورت
گزينش افراد جهت افزايش شاخص برداشت، وزن كپسول 
ساقه اصلي و عملكرد بيولوژيكي و در نتيجه افزايش 

عملكرد . ه جستعملكرد بذر و عملكرد روغن كتان بهر
- روغن از تركيب عملكرد بذر و مقدار روغن به دست مي

كاهش عملكرد دانه باعث كاهش عملكرد بنابراين . آيد
انتخاب تواند در مينتايج اين تحقيق  .)30( شودروغن مي

و پيوسته با  صفات از طريق نشانگرهاي مرتبطغير مستقيم 
ود ارتباط پيوستگي البته براي اطمينان از وج. باشدمفيد  آنها

نياز مورفولوژيك - زراعيبين نشانگرها و صفات مختلف 
باشد تا مي DHو  F2 ،RILبه تهيه جمعيتهاي تفرق مانند 
هاي پيوستگي تهيه و سپس بر اساس اين جمعيتها نقشه

كننده اين صفات روي كروموزومها محل مكانهاي كنترل
مدل  رآييكابيانگر نتايج مطالعه حاضر ). 24( شودمشخص 

MLM  با صفات مهم  پيوستهرهاي شناسايي نشانگدر
. باشدمي دانه در ژنوتيپهاي كتان زراعيمرتبط با عملكرد 

شناسايي نشانگرهاي  كارآييالبته بهتر است جهت افزايش 
تر مانند نشانگرهاي مؤثرمرتبط، از نشانگرهاي بيشتر و 

SNP  وSSR در مطالعات تجزيه ارتباط استفاده شود .
همچنين لازم است نشانگرهاي شناسايي شده در چنين 

مورد با تنوع ژنتيكي بالا مطالعاتي در جمعيتهاي بزرگ 
د تا از ارتباط آنها با صفات مورد مطالعه نبررسي قرار گير

كاربرد اين  كارآيي ترتيباطمينان حاصل شود و بدين 
   .نژادي كتان زراعي افزايش يابدهاي بهنشانگرها در برنامه
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Abstract 

The identification of polymorphic markers associated with various quantitative traits 
allows us to test their performance for the exploitation of the extensive quantitative 
variation maintained in gene banks. In the current investigation, 7 IRAP and 13 
REMAP primers and mixed linear model (MLM)-based association analysis was used 
to identify molecular markers associated with 20 agro-morphological traits in cultivated 
flax (Linum usitatissimum L.). Agro-morphological traits studied, were plant height, 
primary stem weight, secondary stem weight, number of primary branches, number of 
secondary branches, number of capsules per primary stem, number of capsules per 
secondary stem, weight of primary stem capsules, weight of secondary stem capsules, 
leaf weight, thousand seed weight, grain yield, biological yield, harvest index, days to 
growing, days to flowering, days to capsuling, oil, protein, and nitrogen percentages. 
Analysis of population structure revealed two possible subgroups (K=2) in the studied 
population. Fst mean values of the groups were relatively high, indicating remarkable 
differentiation among the groups. Association analysis using mixed linear model 
(MLM) identified 21 loci significantly (P<0.01) associated with agro-morphological 
traits. The maximum number of associated loci was identified for leaf weight. 
LTR1833-LTR1868-3 marker was associated with harvest index, protein and nitrogen 
percentage. The results of the current study could be as a starting point for using MAS 
in flax breeding programs.   

Key words: Bayesian analysis, Population structure, Seed yield, Flax, Mixed linear 
model 


