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 چکیده

آنالیز وراثت صفات در  ها در هاي پیوسته با صفات زراعی مفید، است و همچنین ارزش نشانگر ها، شناسایی نشانگر ي تشخیص نشانگر هاي بزرگ در زمینه یکی از پیشرفت
تنوع ژنتیکی . مختلف سویا مورد  بررسی قرار گرفت هاي در ژنوتیپ ISSR مولکولیدر این تحقیق ارتباط بین صفات زراعی و نشانگر . گیاهان زراعی، مشخص شده است

در  058/0تا  147/0بین PIC مقدار.  قطعه چند شکل بودند 34ارقام تولید شد  اي که در کل قطعه 68نشان داد که از تعداد  ISSR آغازگر10ارقام مختلف سویا با استفاده از
دهنده قدرت تفکیک بالاتر این آغازگر نسبت به سایر  به دست آمد که نشان 39/8با مقدار  PRl-6آغازگر  بیشترین میزان شاخص نشانگري مربوط به. متغیر بود آغازگرها

. متغیر انجام شد 21براي TASSEL وبا استفاده از نرم افزار GLM ، MLMهاي آماري از ماتریس ساختار جمعیت و با مدل تجزیه ارتباط با استفاده. ها است آغازگر
با  ISSR9-2مطابق نتایج تجزیه ارتباط بالاترین ضریب تبیین به نشانگر. نشانگر  مرتبط با صفات ارزیابی شده را شناسایی نمود 6درصد  5احتمال سطح  در  MLMمدل

-ISSR10-1، ISSR2هاي هاي تنوع ژنتیکی براي نشانگر در مجموع با توجه به بالا بودن آماره. درصد از تغییرات تعداد شاخه اصلی اختصاص داشت 21/0توجیه 
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  مقدمه
 40دارايکه Glycine maxبا نام علمی سویا گیاهی است

هاي  این گیاه روز کوتاه بوده ودر فارسی با نام. استکروموزوم 
 Pharsi and(دشو نخودفرنگی چینی نامیده می روغنی و لوبیا ،سوژا

Bagheri, 2009.( علوفه مرتع، عنوان به توان می سویا ازگیاه 
 ارزش سویا هاي دانه. کرد استفاده تازه علوفه یا خشک،کودسبز

 .شود می استفاده ازآن زیادي غذایی ودرصنایع دارند زیادي غذایی
 براساس. گیردمی قرار استفاده مورد هادام تغذیه در نیز سویا کنجاله

می وارد خارج از نیازکشور مورد روغن از توجهی قابل بخش آمار،
می اهمیت حایز روغنی گیاهان داخلی تولید بنابراین گردد،

ازجمله نشانگرهاي  ISSRنشانگر  .)Brown et al., 1985(باشد
کلئوتیدهاي ون واجدباشد که با آغازگرهاي  تصادفی می نیمه

به همین دلیل  است در ارتباط AG و  GT،ACتکراري مانند 
MPPCR استفاده از تکنیک .شود نیز نامیده می  ISSR نیاز به

و الگوهاي  نداردهاي ابتدایی درمورد توالی ژنوم  آگاهیداشتن 
 ISSR ازنشانگر .کند ایجاد می مکانی چند شکلی زیاد و چند

، آنالیز فیلوژنتیکی، گوناگونی ژنتیکی، نگاري ژنومی  درانگشت
، ها هاي ریزماهواره مشخص نمودن فراوانی توالی، یابی ژنوم نقشه

 گردد ها استفاده می جداسازي گونه هاي طبیعی و درجمعیتبررسی 

)2002 Reddy et al., (. اورد تنوع ژنتیکی  جهت تعیین و بر
هاي مرفولوژیک،  هاي متفاوتی مانند نشانگر گیاهان از نشانگر

 .)Naghavi et al., 2004( شود استفاده می DNAبیوشیمیایی و 
ي  تکمیل کننده ي مولکولی و صفات مرفولوژیک ها نشانگر

مندي در  توانند به تنهایی ابزار مفید و سود همدیگر بوده و نمی
 Roldan-Ruiz et( هاي مختلف اصلاحی محسوب شوند روش

al., 2001; Martinez et al., 2003.( ي بین  ي رابطه مطالعه
هاي متعددي  عی داراي کاربردهاي مولکولی و صفات زرا نشانگر

عبارت است از امکان بررسی پتانسیل ها  است که برخی از آن
ي خاص پیش از ارزیابی فنوتیپی، شناسایی  ها ژنتیکی ژنوتیپ

یابی  پلاسم، تسهیل مکان ي ژرم هاي صفت مطلوب در مجموعه آلل
ي مسئول صفات  هاي کاندیدا ها و تایید ژن   QTLدقیق 

هاي بزرگ در  یکی از پیشرفت .)Gebhardt et al., 2004(کمی

هاي پیوسته با صفات  شناسایی نشانگر ،ها تشخیص نشانگر ي زمینه
ها در آنالیز وراثت  زراعی مفید است و همچنین ارزش نشانگر

صفات در گیاهان زراعی مشخص شده است 
)Rashedimonfared et al., 2008(. و همکاران روي )Roy et 

al., 2006(  آغازگر  55به بررسی ارتباطSSR  آغازگر  38و
SAMPL  آغازگر  54وAFLP  لاین  15صفت زراعی در  14با

 14هاي مورد مطالعه حداقل با یکی از  گندم پرداختند و نشانگر
صفت زراعی ارتباط نشان دادند و همچنین بیان کردند این نوع 

هاي  توانند به عنوان نشانگرهاي مثبت براي برنامه ها می نشانگر
 Zhang( مکارانهژانگ و  .گزینش به کمک نشانگر معرفی شوند

et al., 2009 (  جفت  21جو با استفاده از  رقم 57در بررسی
و متوسط میزان  176ها را  آغازگر ریز ماهواره متوسط تعداد آلل

 و همکاراناورابی  .گزارش کردند895/0شکلی را  اطلاعات چند
)Orabi et al., 2004 ( مزرعه  24لاین جو که از  240در بررسی

 55/0تا 35/0بین گیري شده بود میانگین تنوع ژنتیکی را  نمونه
در بررسی دیگري که به منظور شناسایی نواحی  .بدست آوردند

ي جو با منشاء  توده 89ي  در دانهبتا گلوکان موثر در محتواي 
 SNPنشانگر  1237توده با منشاء هالس با استفاده از  22لاتوریان و 

 Qو  Kهاي  همراه با ماتریس MLMبا استفاده از مدل  .انجام شد
بر روي کروموزوم  1445-1و 0880-2 ، 0673-1تعداد سه نشانگر 

7H کانلوداري را با محتواي بتا گ شناسایی شد که ارتباط معنی 
با توجه به اهمیت و کاربرد  .(Mezaka et al., 2011)داشتند
مشخص نمودن در  ISSRنشانگرمولکولی  از جمله  هاي نشانگر

هاي طبیعی  بررسی درجمعیت، ها ریزماهواره  فراوانی توالی
 اورد تنوع ژنتیکی گیاهان تعیین و بر، همچنین ها وجداسازي گونه

از تجزیه ارتباط براي تعیین  استفاده زراعی و با توجه به اینکه 
اي بسیار  نشانگرهاي پیوسته با صفات مهم می تواند اطلاعات پایه

گران قرار دهد و همچنین به  ققین و بهنژادمفیدي را در اختیار مح
هاي مختلف  ي ارتباط در سویا و گونه از تجزیهدلیل اینکه استفاده 

هاي  این تحقیق با هدف شناسایی نشانگر آن زیاد گزارش نشده است
ي ارتباط در  با استفاده از روش تجزیه مهممثبت و مرتبط با صفات 

  .هاي مختلف سویا انجام گرفت گونه
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  ها مواد و روش
ژنوتیپ  48هاي سویا،  به منظور بررسی تنوع ژنتیکی در ژنوتیپ

سویااز مرکز تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی استان گلستان تهیه 
هاي کاملا تصادفی در سه تکرار در  گردید و در قالب طرح  بلوك

 مزرعه تحقیقاتی دانشگاه گنبد کاووس مورد بررسی قرار گرفت
.)1جدول(  

 

 

  
  )PCR(مرازپلی زنجیره واکنش و ستخراجا

هاي  در گلدان DNA ژنوتیپ مورد بررسی به منظور استخراج 48
آزمایشگاه ابتدا  هاي برگی پس از انتقال به مناسب کشت و نمونه

. به سرعت آسیاب شد شسته شده و سپس در معرض نیتروژن مایع
ها با  ژنوتیپDNA  مولکولی، جهت بررسی تنوع ژنتیکی در سطح

 ,Thompson(شد استخراج موري و تامسون استفاده از روش

1980&Murray(. ي  درصد جهت مشاهده١در ژل آگارز سپس
براي برآورد ISSR نشانگر  10از .کیفیت آن الکتروفورز گردید

  واکنش .)2دولج(شد استفاده هاي گیاهی ژنوتیپ تنوع ژنتیکی

PCR ي وردهاآفر وگرفت  سایکلر انجام با استفاده از دستگاه ترمو 
PCR هاي  باند، سپس برده شددرصد 2 بر روي ژل آگارز

رنگ آمیزي شدند و با از اتیدیوم بروماید با استفاده  تکثیریافته
 الگوهاي براساس. ها انجام شد داك عکسبرداري از ژل ژل دستگاه
) 1(باند حضور صورت در دهی نمره الکتروفورز، حاصل از نواري

 محتواي اطلاعات. صورت گرفت) 0(عدمحضورباند 
نشان  که(Polymorphism Information Content)چندشکل

شکلی است توسط  دهنده ارزش هر نشانگر براي بیان چند
fi )1رابطه  .)Mohammadi, 2006(محاسبه شد1رابطه

2∑-PIC= 1  
  
  

  ژنتیکی ساختار ي تجزیه
تجزیه ساختار ژنتیکی به منظور شکستن کل جمعیت به زیر 

. سازد پذیر می هاي متفاوت محتمل را امکان هایی با ساختار جمعیت
باشند  شده از لحاظ ژنتیکی متمایز از هم میهاي تشکیل  زیر جمعیت

یافته باشند پس از انجام  هایی به صورت اختلاط و چنانچه ژنوتیپ
براي . ) Dadras, 2012(این تجزیه قابل تشخیص خواهند بود

هاي  کل جمعیت به زیر جمعیت ي ساختار و تفکیک انجام تجزیه
 4 3 2 متمایز از لحاظ ساختار ژنتیکی از نرم افزار

STRUCTURE، 2000(و همکاران پریکارد ,.Pritchard et 

al(  استفاده شد و ماتریس صفر و یک حاصل از نشانگرISSR 
از ساختار جمعیت اطلاعات قبلی  به دلیل آن که. وارد نرم افزار شد

تعداد  K. سازي محاسبه گردید با شبیه Kي در دست نبود تعداد بهینه
جمعیت مورد نظر با استفاده از نرم مورد مطالعه در  هاي زیر جمعیت

در حقیقت تعیین تعداد زیر . باشد می STRUCTUREافزار
ي  هاي آماري مهم مانند تجزیه ژنتیکی براي انجام تجزیه هاي واحد

 .دار واقعی اهمیت زیادي دارد هاي معنی نشانگرارتباط براي تعیین 
در نظر  10تا  2از Kمنظور براي جمعیت مورد استفاده تعداد  بدین

براي محاسبات  ي تعداد زیر جمعیت گرفته شد و براي محاسبه
 )Stdev(و انحراف معیار  L(K)میانگین  ،Kاستفاده شد و براي هر 

 و ایوانو روش از K يها سپس تفاضل . ها محاسبه شد تکرار
بدین صورت که . استفاده شد )et al Evanno., 2005( همکاران

براي محاسبات استفاده شد  Lnp(D)و  Kاز دو ستون خلاصه شده 
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ها  تکرار )Stdev(و انحراف معیار  L(K)میانگین  ،Kو براي هر 
هاي مجاور به  ها براي گروه میانگین تکرار سپس تفاضل. محاسبه شد

تعیین و  L'(K)تر و به نام  بالاتر منهاي گروه پایین  صورت گروه
محاسبه L"(K)هاي مجاور و به نام  براي گروه L'(K) سپس تفاضل

 ,Dadras(تعیین شد KΔگردید که در نهایت از این محاسبات 

ي عملیات ذکر شده به صورت روابط زیر  خلاصه. ) 2012
هاي محاسبه شده براي تعیین مقدار براي  آماره 3جدول .باشد می

در صورتی که نمودار دو طرفه  .دهد هاي سویا را نشان می ژنوتیپ
K  وKΔ ي  ي اوج منحنی همان تعداد بهینه رسم گردد، نقطهK 

را نشان   Kي نمودار دو طرفه براي تعیین بهینه 1شکل .  خواهد بود
  .دهد می

میانگین 2رابطه Lnp(D) ها براي هر تکرار  K  = L(K) 

L'(K) = L(K)n- L(K)n-1 ( 3رابطه  

 L"(K) = L'(K)n- L'(K)n-1 4رابطه  

          ارتباط تجزیه
بارادبوري و  TASSELاز نرم افزار  Qپس از استخراج ماتریس 

ارتباط  براي انجام تجزیه )Bradbury et al., 2007( همکاران
 4جدولصفات فنوتیپی با استفاده از سه مدل و  ISSRهاي  نشانگر
همراه با اعمال اثر  تواند به صورت می GLMي  رویه .شد استفاده

به  MLM ي اخیرا از رویه. ساختار جمعیت و بدون آن انجام پذیرد
 Agrama(شود  صفت استفاده می منظور درك ارتباط بین نشانگر و

et al., 2007( . مدل اول و دوم جزء مدل خطی عمومی)GLM (
توضیح که در مدل اول فقط دو سري داده مورد  باشد، با این می

ي  اما در مدل دوم علاوه بر دو سري داده. گیرد استفاده قرار می
که با استفاده از  Qهاي ساختار جمعیت یعنی ماتریس  داده ،فوق
قرار  محاسبه شده است نیز مورد استفاده STRUCTUREافزار  نرم
باشد، سه  میدر مدل سوم که یک مدل خطی مخلوط . گیرد می

حاصل از  هاي خویشاوندي ي مدل دوم به همراه داده سري داده
ي ژنتیکی ناشی از خویشاوندي  مشابهت کلی افراد از لحاظ زمینه

توضیح است که  لازم به. شود استفاده می Kموسوم به ماتریس 
. قابل محاسبه است TASSELبا استفاده از نرم افزار  Kماتریس 

  .تفسیر قرار گرفت ي فوق، نتایج مورد اه پس از انجام تجزیه
 
 

 

 نتابج و بحث

  ISSRآغازگر 10تنوع ژنتیکی ارقام مختلف سویا با استفاده از 

 7بررسی از میان همه آغازگرهاي مورد. مورد بررسی قرار گرفت
 5 جدولنتایج طبق . شکلی مناسبی را نشان دادند آغازگر چند

 باPRl-2  آغازگر شکلی به ترتیب به و کمترین درصد چند بیشترین
 .درصد تعلق داشت 57/28 باPRl-5 و آغازگر درصد 66/66

با PRl-6 مربوط به آغازگر بیشترین محتواي اطلاعات ژنتیکی
 ژنتیکی مربوط بهوکمترین محتواي اطلاعات  147/0مقدار

بیشترین میزان تنوع ژنتیکی در . بود 058/0 با مقدار PRl-5آغازگر
ژنتیکی در  و کمترین میزان تنوع 485/0 با مقدارPRl-5 آغاز گر
بیشترین میزان شاخص  .مشاهده شد  300/0با مقدار PRl-1آغازگر

مشاهده شد که نشان  39/8با مقدار PRl-6 نشانگري درآغازگر
ها  تفکیک بالاتر این آغازگر نسبت به سایر آغازگر دهنده قدرت

 با مقدارPRl-5 مربوط به آغازگر است و کمترین شاخص نشانگري

 Chotiyarnwong(همکاران و کوتی یار نونی .)4جدول( بود65/1

et al., 2007(   واریته محلی و نوترکیب سویا 160مطالعه بانیز
بود و ) 831/0( گزارش کردند که میانگین شاخص تنوع ژنتیکی

را با تعداد آلل موثر نشان داد و این نتیجه با  همبستگی مثبتی
  .گیري ما مطابقت داشت نتیجه
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  ژنتیکی ساختار تجزیه

که به ترتیب  kΔو  structure ،kطبق نتایج حاصل از نرم افزار 
هاي  سازي ها با توجه به شبیه ها و میزان تغییرات آن تعداد زیر گروه

باشد، استخراج و نمودار دو بعدي آن  انجام شده در نرم افزار می
ي اوج منحنی است  نقطه Kي  مقدار بهینه 1مطابق شکل . رسم شد

ي ها ژنوتیپ. بود 2در این مطالعه  Kکه با توجه به نمودار، بهترین 
، ISSRهاي حاصل از نشانگرهاي  این بررسی بر اساس چند شکلی

ها در بخش قرمز  بخش تقسیم شدند که  بیشترین ژنوتیپبه دو 
رنگ قرار داشتند مطابق نتایج حاصل از تجزیه ساختار، تعداد 

بوده  2رساند برابر  را به حداکثر خود می KΔهایی که پارامتر  خوشه
 )Evanno et al., 2005(اران طبق روش ایوانو و همک. است

توانند به دو گروه شکسته شوند و می توان براي  ها می ي ژنوتیپ همه

بر اساس . هر فرد، در هر گروه  درصد عضویت  نیز  محاسبه نمود
یک ژنوتیپ  ,.Spataro et al)  2011(روش اسپاتارو و همکاران 

ضویت تواند به انتساب یک گروه در آید که درصد ع  هنگامی می
باشد و در صورتی که درصد عضویت آن کمتر از  7/0آن بیشتر از 

 6جدول . شود  باشد به عنوان ژنوتیپ مخلوط در نظر گرفته می 69/0
این جدول تکمیل . دهد ژنوتیپ سویا را نشان می 48درصد عضویت 

است که بر اساس آن ژنوتیپ  STRUCTURE کننده ي بارپلات 
هاي  مخلوط قرار  جزء ژنوتیپ69/0 با درصد عضویت کمتر از 36

به منظور بررسی الگوهاي  )Comadran, 2011(کومادران . گرفت
ي رقم الیت جو با  توده 190شکلی و عدم تعادل پیوستگی در  چند

با  Kي  مقدار بهینه. اي انجام داد مطالعهSPN   نشانگر  4596
به دست آمد و نشان داد که این  STRUCTURE3افزار  نرم

.ي صفات توجیه کنند ها قادرند تنوع موجود را براي نقشه نشانگر

  تجزیه ارتباط
ه در این بررسی از سه مدل آماري براي تجزیه ارتباط استفاده شد

درصد در نظر  5در این تجزیه سطح  معنی دار  .)4جدول (است 
گرفته شده است و میزان دقیق احتمال هر نشانگر در جدول در 

تري  ارزیابی دقیق زیرستون سطح احتمال آورده شده است که امکان
در این  روش آزمون .گیري  فراهم آورد را براي انتخاب و یا تصمیم

اي برمجموع، در  .باشد می mixed linear هاي آماريمدل تجزیه
 نشانگر در سطح 15درصد و  5نشانگر در سطح  48متغیر تعداد  21

صفات تعداد . نشان دادند  داري با این صفات معنی درصد ارتباط 1
ي فرعی، روز تا گلدهی کامل و تعداد  غلاف، تعدادغلاف شاخه

دار  هاي مختلف معنی ي اصلی در هر سه مدل توسط نشانگر شاخه
 ي اصلی نگر مرتبط با صفت تعداد شاخهشدند و بیشترین تعداد نشا

مرتبط با  ISSR4-1و  ISSR10-1هاي  نشانگر .)7 جدول(بود
 50دهی تا  غلاف ي فرعی و تعداد روز از شروع صفات تعداد شاخه

در هر سه  ISSR2-3و  ISSR2-4هاي  دهی و نشانگر درصد غلاف

اکثر صفات . ي فرعی بودند شاخه مدل مرتبط با صفت تعداد غلاف
ي اصلی و  ي فرعی، تعداد غلاف، تعداد شاخه شاخه مانند تعداد

. زمین با بیش از یک نشانگر مرتبط بودند ارتفاع اولین غلاف از
 ISSR10-1 ،ISSR2-3ها مانند  نتایج نشان داد که بعضی از نشانگر

با بیش از یک صفت ارتباط نشان دادند که نشان  ISSR2-4و 
پیوستگی بسیار نزدیکی با همدیگر  ي این است که این صفات دهنده

جهت روشن شدن . هاي چند اثره قرار دارند داشته یا تحت تاثیر ژن
 هاي پیوستگی هاي در حال تقرق و نقشه ي نسل این امر  تهیه

ي اصلی و  صفات تعداد شاخه GLMدر مدل . باشد ضروري می
) درصد 1درصد و  5(ي فرعی در هر دو سطح احتمال  تعداد شاخه

-ISSR9هاي  درصد به ترتیب با نشانگر 1در سطح . دار شدند معنی

تعداد غلاف  در این مدل صفت. مرتبط بودند ISSR5-2و  2
فقط در  ISSR2-4و  ISSR2-3ي فرعی مرتبط با دو نشانگر  شاخه

ترین ضریب تبیین  بالا در این مدل. دار شد درصد معنی1سطح  
صفت  GLMQدر مدل . بود ي اصلی مرتبط با تعداد شاخه )21/0(
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 و  ISSR1-1 ،ISSR2-4آغازگر  تعداد غلاف مرتبط با هر سه

ISSR4-1 در این مدل آغازگر . دار شد درصد معنی1در سطح
ISSR10-1 تعداد صفات مانند تعداد روز از شروع  با بیشترین

دهی،  دهی، روز تا شروع غلاف درصد غلاف 50دهی تا  غلاف
ي اصلی مرتبط بود همچنین در  ي فرعی وتعداد شاخه تعداد شاخه

اصلی  ي این مدل بالاترین ضریب تبیین متعلق به صفت تعداد شاخه
آغازگر مرتبط  5توانست  MLMتجزیه ارتباط با مدل . بود )18/0(

 ن مدل بیشتریندر ای. متغیر مورد بررسی را شناسایی کند 21با 
مرتبط با صفت تعداد ) 12/0(با  ISSR2-4ضریب تبیین به آغازگر 

روز تا  در این مدل صفات. ي فرعی تعلق داشت غلاف شاخه
ي اصلی، تعداد غلاف و تعداد غلاف در  گلدهی کامل، تعداد شاخه

در این مطالعه  .دار شدند درصد معنی 5ي فرعی در سطح  شاخه
توسط نشانگرهاي مختلف معنی دار  MLMصفات کمتري در مدل 

نسبت به دو مدل دیگر در  کارایی کمتري MLMشد و مدل 
. و صفات مرفولوژیک نشان داد ISSRبررسی ارتباط بین نشانگر 

هاي  هاي تنوع ژنتیکی نشانگر آماره در مجموع با توجه به بالا بودن
ISSR10-1 ،ISSR2-3  وISSR2-4 ها در  توان از آن می

 .عنوان ترکیبات مناسب استفاده نمود هاي اصلاحی دیگر به برنامه
هاي مولکولی و صفات زراعی داراي  ي بین نشانگر ي رابطه مطالعه

ها عبارت است از امکان  هاي متعددي است که برخی از آن کاربرد
 ی،ي خاص پیش از ارزیابی فنوتیپ ها بررسی پتانسیل ژنتیکی ژنوتیپ

پلاسم، تسهیل  ي ژرم هاي صفت مطلوب در مجموعه شناسایی آلل
مسئول صفات  ي هاي کاندیدا ها و تایید ژن QTLیابی دقیق  مکان
 Yang et( یانگ و همکاران .) Gebhardt et al., 2004(کمی

al., 2010( جایگاه صفات کمی و  در بررسی به منظور شناسایی
نشان  ،انجام شد 1536SNPذرت اینبرد با  155تجزیه ارتباط در 

درصد ٦٦/١و  ١٥/١، MLM١٥/١ که استفاده از مدل  ندداد
SNP دار با تمامی محتواي توکوفرول در دانه ذرت،  ها ارتباط معنی

همچنین این  .سطح یک درصد داشتند ارتفاع گیاه و طول دانه در
و  Kتحقیق نشان داد که براي تمامی صفات استفاده از مدل مبتنی بر 

به تنهایی عملکرد خوبی ندارند اما استفاده از مدل  Qمدل مبتنی بر 
نتایج بهتر و موثرتري  MLMبطور مشترك در مدل  Qو  Kمبتنی 
توسط  MLMدر این مطالعه صفات کمتري در مدل  .بر دارد را در

کمتري  کارایی MLMمختلف معنی دار شد و مدل  نشانگرهاي
و  ISSRنسبت به دو مدل دیگر در بررسی ارتباط بین نشانگر 

صفات مرفولوژیک نشان داد و این نتیجه گیري با نتایج ما مغایرت 
  .داشت

  
در بررسی که بر روي ) Julio et al., 2006(همکارانجولیو و 

به سه  هاي مرتبط با مقاومت توتون به منظور شناسایی نواحی ژن
ي مختلف  نمونه 92و  AFLPبیماري معمول توتون از نشانگر هاي 

N. Tabacum  نشانگر به ترتیب  که در کل هفت کردنداستفاده
دو، سه و دو نشانگر مرتبط با مقاومت به بیماري پوسیدگی ریشه 

)Black root rot(کپک آبی ،)Blue mold ( و ویروسY  سیب
ها تعدادي  همچنین آن. شناسایی شدند) potato Virus Y(زمینی 

تغییر داده و سپس در جمعیت  SCARها را به  از این نشانگر
این . هاي اینبرد نوترکیب و هاپلوئید مضاعف به تایید رساندند لاین

هاي بیمار و سالم را از هم تفکیک  ها قادر بودند نمونه نشانگر

در مطالعاتی  )Casas et al., 2006(و همکارانکاساس . نمایند
با استفاده از ) SBCCتوده  175شامل (جو  توده 225که بر روي 

در طول ژنوم جو انجام شد تجزیه ساختار جمعیت  SSRنشانگر 37
 64هاي  ه دادبا استفاده از  STRUCTURE با نرم افزار

هاي اسپانیایی را به خوبی از سایر  توانست توده ISSRنشانگر
ها نشان داد که اعمال  پژوهش آن. تفکیک کند ي اروپایی ها توده

اثر ساختار جمعیت در تجزیه ارتباط باعث کاهش تعداد ارتباط 
شود یعنی بخشی از ارتباطات واقعی بین صفت و نشانگر  می دار معنی

تعداد  اگر چه. دهد ان میکه ناشی از ساختار جمعیت نیست را نش
دار در این پژوهش کم بود اما باز هم تعدادي  هاي معنی نشانگر
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  .ها شناسایی شدند نشانگرو این  هاي ممکن وجود داشت QTLنشانگر قوي پیوسته به 
  

  
اسامی ارقام مورد استفاده در این تحقیق-  1جدول  

Table 1. names of cultivars used in this study 
هاسامی قابل استفاد  

Names used 
 نام لاین

Line name 
 والد پدري

Male parent 
 والد مادري

Female parent 
 شماره

No 
Williams    1 

Sahar    2 
Gorgan 3    3 

Katol    4 
DW  Williams Davis 5 
HT  TN4.54 Hobbit 6 
PE  Epps Pershing 7 

Saman  Essex Williams 8 
Talar    9 
Sare    10 

Nekador  Gorgan3 Talar 11 
Caspean  Hel Talar 12 
Saland L 14 Duglas Safi abadi 13 

M 7 M 7   14 
M 9 M 9   15 
L 17 L 17   16 

D42.I9 D42.I9 Iropouis Delsoy4210 17 
D42.Will82 D42.Will8   2-

3 
Williams82 Delsoy4210 18 

HMS31 HMS31   19 
Linford    20 
Clean    21 

FE  Epps For a 22 
PC4 PC4 Collombus Pershing 23 

Black WE  Epps Williamsdaneseyah 24 
KF  For a Katol 25 

KK10 KK10 Krasnodar778 Katol 26 
KS5 KS5 Sepedeh Katol 27 

H3051 H3051 Katol Pershing 28 
H3058 H3058 Katol Pershing 29 
H3123 H3123 Katol Williams 30 
H3137 H3137 Katol Hamilton 31 
H3145 H3145 Katol Hamilton 32 
H3155 H3155 Katol Krasnodar778 33 
KR3 KR3 Rend Katol 34 
Ky3 Ky3 Yougetsu Katol 35 
KK1 KK1 Kottman Katol 36 
KN3 KN3 Nemaha Katol 37 
KD1 KD1 Darby Katol 38 
KD2 KD2 Darby Katol 39 
WK3 WK3 Katol Williams 40 
WK9 WK9 Katol Williams 41 
KH3 KH3 Hamilton Katol 42 
HK1 HK1 Katol Hamilton 43 
OP3 OP3 Pershing Omaha 44 
AY3 AY3 Yougetsu Accomac 45 
AN3 AN3 Nemaha Accomac 46 
HN6 HN6 Nemaha Hamilton 47 
NS3 

 
NS3 Sepedeh Line nejer 48 
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هاي مورد استفاده مشخصات آغازگر - 2جدول   

Table 2. information of used primers 
 توالی  آغازگر
Primer se-

quence 

اتصال دماي  
Fusing 

temprature 

آغازگر نام  
primer name 

5)CAG(  54  PRl-1 
4)GAAT(  42  PRl-2 
4)CCTA(  47  PRl-3 

8T)CT(  42  PRl-4 
5)CCA(  54  PRl-5 
5)ATG(  42  PRl-6 
5)CAA(  47  PRl-7 

8A)CT(  42  PRl-8 
4)ACTG(  46  PRl-9 

6CC)GT(  42  PRl-10 

 STRUCTURE    با استفاده از نرم افزار Ƙ بهبنههاي محاسبه شده براي مقدار آماره - 3جدول 

Table 3.statistics calculated for optimum k  using  the software STRUCTURE 
 

K∆ L' (K) L' (k) Stdev L (K) K 
0   0.693 1021.65 1 

467.49 2032.1 1941.64 - 4.34 919.99 - 2 
7.810 18 - 90.46 2.30 829.53 - 3 
1.56 8.72 72.46 5.58 757.07 - 4 

11.09 56.82 - 81.18 5.11 675.89 - 5 
0.37 59.19 24.36 79.156 651.53 - 6 
1.24 50.61 - 83.55 40.74 567.98 - 7 
6.26 47.27 - 32.94 7.54 535.04 - 8 
1.76 72.35 - 14.33 - 41.10 549.37 - 9 
0.59 86.68 86.68 - 145.66 636.05 - 10 
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 ISSRاز نشانگرژنوتیپ سویا با استفاده  48نتایج حاصل از بررسی - 5جدول 

Table 5. The results of 48 soybean genotypes using ISSR marker 

تعداد 
آلل 
 موثر
Ne 

تنوع 
 ژنتیکی 

H 

شاخص 
 شانون 

I 

محتواي 
اطلاعات 

 ژنتیکی 
PIc 

شاخص 
 نشانگري 

MI 

 درصد چند شکلی
Polymorphism(0/0) 

تعداد باندهاي 
 چندشکل
No.of 

Polymorphic 
bands 

تعداد 
کل 

 باندها
No.of 

Scored 
bands 

دماي اتصال 
 آغازگر

Amealing 
Temperature 

توالی 
 آغازگر

Primer 
sequence 

نام 
 آغازگر

Primer 
name 

1.479 0.300 0.467 0.076 3.8 50 3 6 54 5)CAG(  PRl-1 
1.879 0.466 0.658 0.095 6.33 66.66 4 6 42 4)GAAT(  PRl-2 
1.904 0.473 0.666 0.076 3.8 50 3 6 47 4)CCTA(  PRl-3 
1.796 0.438 0.629 0.095 4.75 50 5 10 42 8T)CT(  PRl-4 
1.943 0.485 0.678 0.058 1.65 28.57 2 7 54 5)CCA(  PRl-5 
1.750 0.414 0.600 0.147 8.39 57.14 4 7 42 5)ATG(  PRl-6 
1.579 0.353 0.534 0.112 6.72 60 3 5 47 5)CAA(  PRl-7 
1.675 0.397 0.585 0.07 2.99 42.58 3 7 42 8A)CT(  PRl-8 
1.803 0.438 0.628 0.095 4.75 50 4 8 46 4)ACTG(  PRl-9 
1.848 0.458 0.650 0.095 4.75 50 3 6 42 6CC)GT(  PR-10 
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STRUCTURE ها بر اساس نتایج مستخرج از نرم افزار عضویت ژنوتیپدرصد   - 6جدول   
Table 6.Member percentage of genotype taken based on the results of STRUCTURE software 

درصد عضویت گروه 
2 

Member of 
Group 2 

درصد عضویت گروه 
1 

Member of 
Group 1 

 شماره ژنوتیپ
NO.OF Genotep 

درصد عضویت گروه 
2 

Member of 
Group 2 

درصد عضویت گروه 
1 

Member of 
Group 1 

 شماره ژنوتیپ
NO.OF Genotep 

0.95 0.05  (KF) 25 0.013 0.987 (Williams) 1 
0.987 0.013 ( KK10) 26 0.012 0.988 (Sahar)2 
0.992 0.008 (KS5)27 0.039 0.961 (Gorgan)3 
0.977 0.023 (H3051)28 0.014 0.986 (Katol)4 
0.991 0.009 (H3058) 29 0.014 0.986 (DW) 5 
0.993 0.007 ( H3123)(30 0.06 0.94 (HT) 6 
0.992 0.008 (H3137) 31 0.034 0.966 (PE) 7 
0.993 0.007 (H3145) 32 0.046 0.954 (Saman)8 
0.991 0.009  (H3155) 33 0.058 0.942 (Talar)9 
0.99 0.01 (KR 3) 34 0.019 0.981 (Sari)10 

0.973 0.027 (Ky3) 35 0.017 0.983 (Nekador)11 
0.346 0.654 (kk1) 36 0.018 0.982 (Kaspeyan)12 
0.125 0.875 (KN 3) 37 0.019 0.981 (Saland)13 
0.039 0.961 (KD1)38 0.007 0.993 (M7) 14 
0.028 0.972 (KD2 ) 39 0.014 0.986 (M9) 15 
0.016 0.984 (WK3 ) 40 0.016 0.984 (L17) 16 
0.041 0.959 (WK9)41 0.008 0.992  (D42.19) 17 
0.017 0.983 (KH3 ) 42 0.036 0.964  (D42.Will8)18 
0.022 0.978 (HK1 ) 43 0.048 0.952 (HMS31) 19 
0.018 0.982 (OP3 ) 44 0.037 0.963 ( Linford) 20 
0.032 0.968 (AY3 ) 45 0.028 0.972  (Clean)21 
0.043 0.957 (AN3 ) 46 0.042 0.958 (FE) 22 
0.05 0.95 (HN6 ) 47 0.083 0.917 ( PC4) 23 

0.051 0.949 (NS3 ) 48 0.143 0.857  (Black WE) 24 
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  و صفات مختلف ISSR هاي نتایج تجزیه ارتباط بین نشانگر -  7جدول 

Table 7. The result of association Analysis between ISSR markers anddiffrent traits 
  )MLM( ٣مدل)                           GLMQ( ٢مدل)                       GLM( ١مدل

 صفت

trait 
 نشانگر

Primer 
 

 سطح احتمال
Probabili-

tylevel 

R2 نشانگر 
Primer 

 

 سطح احتمال
Probabili-

tylevel 

R2 نشانگر 
Primer 

 

 سطح احتمال
Probabil-
itylevel 

R2 

تعداد روز تا 
 زمان رسیدگی

Days to 
maturit 

ISSR1-1 0.01438 0.12335       
ISSR2-3 0.04671 0.08325       

ISSR7-2 0.01927 0.11339       

ارتفاع اولین 
 غلاف از زمین
height of 

The 
first pod 

ISSR1-3 0.04814 0.08223 ISSR1-3 0.04171 0.08841    
ISSR4-4 0.04299 0.08607 ISSR4-4 0.02398 0.010751    
ISSR4-5 0.03658 0.09156 ISSR4-5 0.03607 0.09342    
ISSR8-3 0.04756 0.08265  0.04171 0.08841    

ي  تعداد شاخه
 فرعی

NO.second
ary 

branch 
 

ISSR1-1 0.02797 0.1007 ISSR4-1 0.04607 0.07919    
ISSR2-2 0.03539 0.09269 ISSR7-1 0.01846 0.10858    
ISSR2-3 0.01969 0.11265 ISSR7-3 0.02291 0.10165    
ISSR5-2 0.00834 0.14178 ISSR10-1 0.00495 0.10558    

 تعداد غلاف
No. pod 

 
 

ISSR2-2 0.03575 0.09234 ISSR1-1 0.00335 0.16138 ISSR6-4 ISSR6-4 0.02833 

ISSR2-4 0.01541 0.121 ISSR2-4 0.00897 0.13061    
ISSR5-2 0.0184 0.11497 ISSR4-1 0.00689 0.13891    

ي  تعداد شاخه
 بارور

No.Fertile 
branches 

   ISSR2-1 0.02416 0.10068    

روز تا گلدهی 
 کامل

Days to 
complet of 
flowering 

ISSR3-1 0.02833 0.10027 ISSR3-1 0.03215 0.06936 ISSR3-1 0.04234 0.09278 

   ISSR8-1 0.03239 0.09611    

روز تا شروع 
دهی غلاف  

ISSR3-1 0.02122 0.1101 ISSR3-1 0.02312 0.10935    

Days to 
beginning 

poding 

ISSR10-1 0.01252 0.12805 ISSR10-1 0.00835 0.14456    

روز تاتکمیل 
دهی غلاف  

Days of 
complet of 

poding 

   ISSR8-1 0.04901 0.08324    

تعداد روز تا 
 پرشدن دانه

No. days to 
full 

   ISSR8-1 0.01613 0.11702    
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seed 
تعداد روز از 

شروع گلدهی 
درصد  50تا 

 گلدهی
No.day 

after plant 
to 50 0/0 
flowering 

ISSR2-1 0.04246 0.0865       

تعداد روز از 
 شروع غلاف

 50دهی تا 
درصد 

 غلافدهی
No.day 

after 
plant to 50 
0/0 poding 

ISSR1-1 0.4061 0.088 ISSR4-1 0.0148 0.12208    

   ISSR10-1 0.0178 0.11584    

7ادامه جدول  
Continued Table7 

  )MLM( 3مدل)                           GLMQ( 2مدل)                       GLM( 1مدل

  صفت
trait  

  نشانگر
Primer  

  

  سطح احتمال
Probabilityl

evel  

R2 نشانگر  
Primer 

  

  سطح احتمال
Probability

level  

R2  نشانگر  
Primer  

 

  سطح احتمال
Probability

level  

R2 

تعداد 
ي  شاخه

  اصلی
NO. 
main 
branch  

ISSR1-2 0.01865  0.1145  ISSR8-3 0.02875  0.09512  ISSR4-4 0.04788  0.08791  
ISSR2-2 0.01555  0.12068  ISSR2-3 0.00388  0.15949       
ISSR4-3 0.03501  0.09306  ISSR9-2 0.00156  0.18805       
ISSR4-4 0.02962  0.09875  ISSR9-4 0.00178  0.18387       
ISSR7-2 0.01432  0.1235  ISSR10-1 0.00705  0.1405       
ISSR9-2 0.02878  0.09972  ISSR10-3 0.00149  0.18937       
ISSR10-2 0.01596  0.11981            
ISSR10-3 0.01723  0.1172            
ISSR9-2 0.00105  0.21015            

تعداد غلاف 
ي  شاخه

  فرعی
No. 
Secondar
y branch 
of pod  

ISSR2-3  
ISSR2-4  

0.00698  
0.00617  

0.14778  
0.15195  

ISSR2-3 
ISSR2-4  
ISSR7-3 

0.01516  
0.00493  
0.04961  

  

0.12071  
0.15827  
0.0807  

ISSR2-3  
ISSR2-4  

0.02349  
0.02057  

  

0.11676  
0.12232  
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 Kنمودار دو طرفه براي تعیین تعداد بهینه -1شکل

Figure 1. Bilateral chart to  determine the optimal  number K  
  

  
 آورده شده است 4نام ژنوتیپ ها در جدول. که در دو بخش رنگی تقسیم شده استISSRو  نشانگرSTRUCTUREاز بار پلات ساختار جمعیت مستخرج -2شکل

Figure 2. Bar plot of  population structure as inferred  by STRUCTURE AND ISSR marker data set partitioned in to K 
coloured segment(k=2 ). The genotypes name exist in the table 4  
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Abstract 
One of the big advances in identifying markers is the identification of continuous markers with agronomic traits, as well as 
the value of markers in the analysis of heritability of traits in crops is specified. In this studywasassessed,the relationship 
between agronomic traits and molecular marker ISSR in different genotypes of soybean.The genetic diversity different 
genotypes of soybeanby using the 10 ISSR primer showed thatAmong 68 amplified fragment of cultivars were generated, 
34 fragments were ploymorphic.PICvalues varied between 0.147 to 0.058for primers.Maximum level ofmarker index ob-
tained forprimer PRI-6 with value of 8.39 which indicating a higher resolution of this primer than the other.Association 
analysis was performedusing structure matrix and statistical models of GLM and MLM by using TASSEL software for 21 
variables. The MLM model in 5 percent probability level identified 6 markers related to evaluated traits. According to the 
results of Association analysis the highest of coefficient determination was for ISSR9-2with  0.21percent explanation of 
variation ofnumber main branch.  A total of, due to the high genetic diversity statistics, the ISSR10-1, ISSR2-3 and ISSR2-4 
markers can be used to other breeding programs 

Keyword: MarkerIndex,Coefficient of determination,Polymorphism information content,higher resolution,breeding 
programs 
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