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   SDS-PAGEبر اساس نشانگر های کلزا برخی از ژنوتیپمقایسه فاصله ژنتیکی و مورفوفیزیولوژیکی 

مهدی کاکایی
1

علی مصطفایی، ٢، زبرجدی، علیرضا 
8 

و  ج. ا. ایارا .  -16361-7964تهارا    -گروه علمی مهندسی کشاورزی )ژنتیک و اصلاح نباتاا(   -مربی دانشگاه پیام نور ١

 نشگاه آزاد اسلامی واحد کرمانشاهدانش آموخته دا
استادیار گروه زراعت و اصلاح نباتا(، دانشکده کشاورزی، و استادیار گروه پژوهشای بیوتکنوواوژی مواومات باه خشاکی،       2

 .دانشگاه رازی
 .مرکز تحویوا( بیوووژی پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمانشاه استاد 3

 

 

 چکیده

اطلاع از تنوع ژنتیکی مهمی در تووید انرژی برای انسا  دارند.  گیاها  دانه روغنی نظیر کلزا نوش

در تحویق  نوش مهمی دارد. نژادی، و از جمله انتخاب واودینهای بهبر پایه نشانگرهای گوناگو  در برنامه

 و صفا( مورفوفیزیوووژیکی SDS-PAGEبه کمک نشانگر پروتئینی  ژنوتیپ کلزا 19حاضر، تنوع ژنتیکی 

های برگ در مرحله قبل از استخراج پروتئین. مورد ارزیابی قرار گرفتمزرعه و آزمایشگاه در شرایط 

پس برای س .رادفورد تعیین گردیدبها توسط روش غلظت پروتئین و شد انجام رسیدگی فیزیوووژیکی

فا( اکریل آمید در حضور سدیم دو دسیل سوول پلیژاز روش اوکتروفورز  ،های استخراجیتفکیک پروتئین

-امتیازدهی باندها، تجزیه خوشهو  R-250اکریل آمید با کوماسی بلو آمیزی ژل پلیپس از رنگ شد.استفاده 

 نتایج ها در دو کلاس مجزا قرار گرفتند.و بر این اساس ژنوتیپ ای بر اساس ضریب تشابه جاکارد انجام شد

 1در های مورد مطاوعه نوتیپژداد که نشا   مورفوفیزیوووژیکیای بر مبنای صفا( حاصل از تجزیه خوشه

ووژیکی و ملکووی از آزمو  مانتل فیزیوهمبستگی بین صفا( مورفو منظور تعیین هب .گیرندمی گروه قرار 

. مشاهده شدملکووی  یهاووژیکی و دادهفیزیوبین صفا( مورفو داریهمبستگی معنیو  استفاده گردید

نژادی برای بدست آورد  های بهدر برنامه ،ها نسبت به همتیپبا توجه به فواصل ژنتیکی ژنو بنابراین،

با  Saharaبا   Danteهایو نیز ژنوتیپOpera  و  Milenaهایبالاترین مودار هتروزیس، تلاقی ژنوتیپ

 توجه ضرایب تشابه نشانگرهای مورفوفیزیوووژیکی قابل توجیه است.

 زراعی، صفا( نتیکی، فاصله ژپروتئینیکلزا، نشانگر  :کلیدی هایهواژ
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  مقدمه

 ، از تیااره .Brassica napus Lکلاازا )

چلیپائیا  می باشد که یک گوناه آمفای دیپلوئیاد    

  با B. rapaطبیعی حاصل از تلاقی گونه روغنی )

  و دو برابار شاد    B. oleraceaشالمم روغنای )  

کلزا گیااه   .باشدمیهای هیبرید حاصل کروموزوم

ه اماروزه باه طاور    روغنی نسبتاً جدیدی است کا 

شاود  گسترده در بسیاری از کشاورها کشات مای   

(Weiss, 1983 دانه .   )های روغنی پاس از غالا

دهناد،  دومین ذخایر غذایی جها  را تشاکیل مای  

این محصولا( علاوه بر دارا باود  ذخاایر غنای    

اسید چرب، حاوی پروتئین هم هساتند. کلازا باه    

طح ر سا دعنوا  یکی از مهمترین گیاها  روغنای  

درصاد روغان    13حادود  و  جها  مطارح باوده  

لازا در باین   ک .کناد مای تاممین  خوراکی جهاا  را  

گیاهااا  روغناای، باادلایل زیااادی از اووویاات     

ای هبرخوردار است و به جهت نیاز کشور به دانه

روغنی، هماواره ساطح زیار کشات آ  در حاال      

 . a et al., Kakaei-2009افزایش است )

خاب واودین وجود تنوع ژنتیکی جهت انت

های اصلاح نباتا( دارای اهمیت زیادی در برنامه

های بررسی تنوع ژنتیکی، باشد. از جمله روشمی

های مورفوواوژیکی، مووکاووی و   توا  به روشمی

اطلاع درباره تنوع و ارتباط بیوشیمیایی اشاره کرد. 

تعیاین  هاا کماک بزرگای در    ژنتیکی میا  ژنوتیپ

رود. باه شامار مای    های توسعه محصولا(راهبرد

ژل اکریل آمید باا حضاور سادیم دو     اوکتروفورز

هاای پار اساتفاده    دسیل سووفا( از جمله تکنیک

و تشااخیپ پااروتئین  اساات کااه در جاادا سااازی

ها پروتئین . Laemmli, 1970)کارآیی بالایی دارد 

بطور مستویم توسط اسیدهای نوکلئیک کد گذاری 

خاتلا  در  شاوند بناابراین از نظار ژنتیکای، ا    می

ها باید در تمییر رفتار اوکتروفاورزی بیاا    پروتئین

   . (Mahmoudzadeh et al., 2003 شود

 Shahnejate-Bushehri  در  ، 2111)و همکارا

مطاوعه موایسه فاصله ژنتیکای و مرفوواوژیکی باا    

در  RAPDهتاااروزیس بااار اسااااس نشاااانگر   

هیبریدهای جو گزارش کردند که اوگاوی ناواری   

RAPD مسویی باا صافا( مرفوووژیاک و    هیچ ه

و همکااارا    Fareghiزراعاای نداشااته اساات.  

 اهای بذر و بارگ یونجاه را با   پروتئین ، 2114)

SDS-PAGE   و تناوع   ناد مورد بررسای قارار داد

 .ندباندی را بین آنها مشاهده کرد

فاصاله   Mukhlesur & Hirata ، 2117در ساال  

ی های مختلف کلزا را بر اساس اوگوژنتیکی گونه

   بااذر و باارگ،  SDS-PAGEباناادی پااروتئین )

ها گزارش کردناد.  مطاوعه و تنوع باندی را بین آ 

های نشااانگرمطاوعااه فاصااله ژنتیکاای باار اساااس 

محوواا    دیگار توساط  و مورفوواوژیکی  ملکووی 

 Fufa et al., 2005; Abbasi) گزارش شده است

et al., 2009; Celebi et al., 2009; Kakaei et 

al., 2009). 

 حاضر با اهدا  زیر اجراء گردید:  تحویق

ی مختلاف  هاا نوتیاپ ژبررسی تنوع ژنتیکای    1)

نتایج    موایسه2) ،پروتئینیبر اساس نشانگر کلزا 

و مورفوفیزیوواااوژیکی هاااای روش حاصااال از

پروتئینی در تعیین تناوع   نشانگرملکووی بر اساس 
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هاای ماورد   بنادی ژنوتیاپ    دسته3و ) هاژنوتیپ

ای بار مبناای   ا استفاده از تجزیاه خوشاه  ب مطاوعه

 .و ملکووی  مورفوفیزیوووژیکیصفا( 

 

  هامواد و روش

 مواد گیاهی

بشارح   ژنوتیپ کلازا  19در این آزمایش 

در قاواب   1329-24در ساال زراعای    1جدول 

 3 باا  (RCBD) 1های کامال تصاادفی  طرح بلوک

تکرار، در مزرعه آزمایشای دانشاکده کشااورزی    

د تا معتادل  رزی با اقلیم نیمه خشک سدانشگاه را

خاط   1هر کر( شامل  .مورد ارزیابی قرار گرفتند

هاا  متر و فاصله کر(سانتی 31متری به فاصله  3

گیری شاده  متر بود. صفا( اندازهسانتی 91از هم 

 عملکرد دانه، تعداد دانه در نیام، طول نیاام،  شامل

ه تعاداد نیاام در شااخ   تعداد نیام در شاخه اصلی، 

، فرعی، تعداد شاخه فرعی در بوته، وز  هزار دانه

 ,Kennedy) به روش قطر نیام، میزا  قند محلول

 ,.Bates et al) ، میاازا  تجمااو پاارووین 1987

  ، Mostafaie, 2003)پاااروتئین کااال  ،  1973

،  (Egret & Tevini, 2002) نسبی آب برگمودار

قطو شاده،   هایمیزا  آب نگهداری شده در برگ

 ,.Tourneux et al) نساابی آب باارگ کاااهش

 Yang et) ، میزا  آب نسبی از دست رفته 2003

al., 1991 ،    ،فلورسانس، درصد سابزینگی بارگ

دهی کامل، تعداد روز تاا اواساط   تعداد روز تا نیام

روز تاا   تعاداد گلدهی، طول دوره پر شد  داناه،  

                                                 
Randomized Complete Block Design -1   

به  رسیدگی فیزیوووژیک، ارتفاع بوته، نشت یونی

و ، قطار سااقه    Jiang & Huang, 2002)روش 

کلیه صفا( فوق اوذکر بر  بودند.تاریخ سبز شد  

گیاری  استاندارد اندازه های معمول واساس روش

  .Kakaei, 2009شدند )

 

 استخراج پروتئین برگ 

)باه   های گیاهیگرمی از برگ 3/1 نمونه

برداشت شاده از هار پالا(     تصاد  از سه گیاه 

ماایو کوبیاده و پاودر     داخل هاو  چینی در از(

 کنناده  ویتار باافر اساتخراج   میلی 2/1شد. سپس 

 حااوی  pH1/2 میلی مولار با  11 حاوی )تریس

EDTA 1  ،میلاای مااولارPMSF 1  ،میلاای مااولار

MgCl2 21   ،2/1میلای ماولار%NP-40,  ،2% 2-

Mercaptoethanol  باار روی   مخلااوط گردیااد

ه ویتاری اضااف  میلی 2های ها در میکروتیوپنمونه

گردید. محتویا( داخل هااو  باا باافر اساتخراج     

صور( همگن در آماد.  کاملاً مخلوط گردید، و به

 7ها به مد( یک ساعت در یخچال )میکروتیوپ

 1گاراد  نگهاداری شادند و ساپس     درجه سانتی

باااه   TCA- Asetonویتااار از مخلااوط  میلاای 

سااعت در   1مد( ها اضافه شد، و بهمیکروتیوپ

ها باا  شد. سپس میکروتیوپ نگهداری -21دمای

سانتریفیوژ شد. محلول رویای   rpm 13111دور 

دور ریخته شد، به رسوب باقیمانده استو  اضاافه  

ساعت نگهداری در یخچاال،   1/1کرده و پس از 

دقیوه در دمای یخچال و  11سانتریفیوژ در مد( 

انجام گرفت و محلاول رویای    rpm 13111دور 
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نااگ )پااروتئین دور ریختااه شااد و پااودر ساافید ر

بعااد از اسااتخراج  مانااد.اسااتخراجی  باااقی ماای

هااای باارگ، مواادار پااروتئین بااه روش  پااروتئین

Bradford, 1979).اندازه گیری شد   

 

 الکتروفورز پروتئین برگ استخراجی

در این تحویق برای اوکتروفورز پاروتئین  

 SDS-PAGE استفاده شد. SDS-PAGEاز روش 

و ژل متااراکم درصااد  1/12در ژل جاادا کننااده  

درصد به روش لاملی با بعضی تمییارا(   1کننده 

ابتادا موادار    . (Mostafaie, 2003 انجاام گرفات  

 تعیاین و ساپس  فاوق   ها باه روش پروتئین نمونه

میکروویتر از هر نمونه با غلظت یکسا   11مودار 

از پااروتئین هااای  روی ژل بااار گااذاری گردیااد.

ن گااوی  کیلاو داوتاو  ، آوباومی    42اوترانسفرین )

کیلاو داوتاو  ،    71کیلو داوتو  ، اوآوبومین ) 99)

لاکتوگلوباووین   -کیلو داوتو  ، بتاا  26اکتینیدین )

کیلو داوتو   باه   17کیلو داوتو   و ویزوزیم ) 12)

وکتروفورز با ا .در ژل استفاده گردید نشانگرعنوا  

 1/1ماد(  ووت در ژل متراکم کننده باه  11ووتاژ 

ت در ژل جادا کنناده باه    ووا 111ساعت و ووتاژ 

ناوع   سااپلای  ساعت با دساتگاه پااور   1/1مد( 

Vocam  .انجام شد 

 

 رنگ آمیزی ژل پلی اکریل آمید

کار رناگ آمیازی باا     ،بعد از اوکتروفورز

صور( گرفت، پس  R-250کوماسی بلو بریلیانت 

سااعت قارار گاارفتن ژل در محلاول رنااگ،     1از 

  بری آ  توساط محلاول رناگ بار )متاانول     رنگ

اسیداستیک گلاسیال و آب موطر تا روشن شاد   

توساط اساکن    پس ژلسا زمینه ژل ادامه یافت و 

مطاوعاا( اوکتروفاورزی   ، اسکن گردیاد.  HPنوع 

مواد در آزمایشاگاه اوکتروفاورز مرکاز تحویواا(     

بیوووژی پزشکی دانشگاه علوم پزشکی کرمانشااه  

 انجام گرفت. 

 

 هابندی و تجزیه آماری دادهرتبه

ا بر اساس حضور و عدم حضور در بانده

هر نمونه امتیازدهی شدند. ماتریس دو طرفه ارقام 

و متمیرها بر اساس صفر و یاک تشاکیل شاده و    

 NTsysها با استفاده از نرم افزار سپس آناویز داده

pc Version 2.02e   انجام گرفت. تجزیه کلاساتر

صور( گرفات و   جاکاردبر اساس ضریب تشابه 

 UPGMAوگرام بر اسااس روش  در نهایت دندر

ترسیم شد. جهات بررسای همساویی و موایساه     

هااای زراعاای از هااای ملکااووی و دادهنتااایج داده

های آزمو  مانتل استفاده گردید. بدین منظور داده

هاای کیفای   کمی کاد گاذاری گردیاده و باه داده    

تبدیل گردیدند، ساپس مااتریس ضارایب تشاابه     

منظاور انجاام   به .برای آنها محاسبه گردید جاکارد

ها بار  آزمو  مانتل محاسبه ماتریس تشابه ژنوتیپ

گیری های )مربوط به اندازه اساس داده های کمی

)مرباوط باه   های کیفی و داده مورفوفیزیوووژیکی 

، بااا روش ابتاادا لازم اسااتباناادهای پروتئیناای  

های کمی به کیفای تبادیل شاده و    کدگذاری داده

رسام   .اسابه شاود  هاا مح ماتریش تشابه آ سپس 
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-هیستوگرام آزمو  مانتل نشانگر پروتئینی باا داده 

انجاام   XL-STATهای زراعی توسط نارم افازار   

 پذیرفت. 

 

 یج و بحثانت

مورد های در مجموع برای ژنوتیپ

ضعیف و قوی   هایباند )شامل باند 31مطاوعه 

گرچه باندهای ا،  2و  1)شکل  مشاهده گردید

های بین ژنوتیپپروتئینی مشترک زیادی در 

ا باندهای اختصاصی نیز مذکور وجود داشت، امّ

که خاص هر ژنوتیپ بودند. گردید مشاهده 

باندهای پروتئینی علاوه بر اینکه از نظر محل قرار 

گرفتن روی ژل و وز  ملکووی متفاو( بودند از 

نظر تراکم و شد( نیز با یکدیگر تفاو( نشا  

مبنای ضریب بر اساس ماتریس تشابه بر  .دادند

  کمترین تشابه و بیشترین 2جاکارد )جدول 

با  Rainbowفاصله ژنتیکی بین ژنوتیپ های 

Licord ،Celecious  باARC-5  با ضریب تشابه

توا  جهت بدست آورد  باشد. که میصفر می

بیشترین مودار هتروزیس، از تلاقی آنها بهره برد، 

بوط و بیشترین تشابه و کمترین فاصله ژنتیکی مر

، Dante ،SLM-046با  Milenaبه ژنوتیپ 

Geronimo و Zarfam و  1با ضریب تشابه

 با ARC-5 - Geronimo با Celeciousژنوتیپ 

SLM-046 - Zarfam با SLM-046وGeronimo 

 1دارای ضریب تشابه  Talent با  ARC-2 و

بودند.

 .های مورد استفاده در آزمایشژنوتیپ -1جدول 

 مبداء
Source 

 

 وتیپژن
Genotypes 

 کد ژنوتیپ
Genotype code 

 
Germany Licord G1 
Germany Milena G2 
Danisco Sahara G3 
Svalof Celecious G4 

Danisco Sunday G5 
Iran Talaye G6 

Australia Shiralee G7 
Germany Dante G8 

U.S.A ARC-2 G9 
U.S.A ARC-5 G10 

Germany SLM-046 G11 
Rostica-france Geronimo G12 

Iran Zarfam (Reg*Cob) G13 
Germany Talent G14 
Australia Rainbow G15 

Sw-sweden Opera G16 
                                      Table 1- Genotypes used in experiment. 
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 SDS-PAGE.  های کلزا با استفادههای محلول برگی ژنوتیپتفکیک پروتئین  -1شکل 
Genotypes: (G1)Milena, (G2) Sahara, (G3) Celecious, (G4) Sunday, (G5) Talaye, 

(G6)Shiralee and (G7)Licord. 

Figure 1- Separation of soluble leaf proteins of rapeseed genotypes using SDS-PAGE. 

 

 

 

 .SDS-PAGEزا با استفاده های کلهای محلول برگی ژنوتیپتفکیک پروتئین -2شکل 
Genotypes: (G8) Dante, (G9) ARC-2, (G10)ARC-5, (G11)SLM-046, (G12)Geronimo, 

(G13)Zarfam, (G14) Talent, (G15) Rainbow, (G16) Opera 

Figure 2- Separation of soluble leaf proteins of rapeseed genotypes using SDS-PAGE. 
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گرام حاصاال از نشااانگر  دناادرو 3شااکل 

دهد پروتئینی بر اساس ضریب جاکارد را نشا  می

باشاد کاه   مای  = 6/1r)ضریب کوفنتیک برای آ  

-ها را نشا  مای برازش مناسب دندروگرام با داده

ها  در فاصله دهد . با توجه به این تجزیه، ژنوتیپ

در دو گروه قرار گرفت: گاروه اول شاامل    12/1

، 11، 6، 2، 4، 9، 1، 7 ،3، 2، 1هااای ژنوتیااپ

و گااااروه دوم شااااامل  19و  17، 13، 12، 11

مااتریس   3جادول   باشاد. می 11ژنوتیپ شماره 

تشااااابه جاکااااارد باااار اساااااس نشااااانگر    

هااای زراعاای  را نشااا  مورفوفیزیووااوژیکی )داده

مشخپ شد  3های جدول بر اساس داده دهد.می

که کمترین تشابه و بیشترین فاصاله ژنتیکای باین    

 14/1با ضریب تشابه  Operaو  Milenaپ ژنوتی

باا ضاریب تشاابه     Saharaباا    Danteو ژنوتیاپ 

و  Geronimoبا ژنوتیاپ   Licord، ژنوتیپ 14/1

Licord  بااود. باار طبااق  12/1بااا ضااریب تشااابه

جدول مذکور بیشترین شباهت و کمترین فاصاله  

  Celeciousباا Sunday ژنتیکی مربوط به ژنوتیپ 

نتاایج حاصال از   باشد. می 91/1با ضریب تشابه 

بار   مورفوفیزیوواوژیکی های ای دادهتجزیه خوشه

ارائاه   7اساس ضریب ضریب جاکاارد در شاکل   

در  هاا شده است. بر اساس این تجزیاه، ژنوتیاپ  

گروه توسیم شادند: گاروه اول    1به  36/1 فاصله

، گروه دوم ژنوتیپ 13و  2، 1های شامل ژنوتیپ

، 9، 1، 7های )یپ، گروه سوم شامل ژنوت3شماره 

 ، گروه چهارم ژنوتیپ 17و  12، 11، 11، 2، 4

قارار   19و  11هاای  و در گروه پنجم ژنوتیپ 6

ماتریس ضریب تشابه جاکاارد حاصال از    گرفت.

با  مورفوفیزیوووژیکیهای نشانگر پروتئینی و داده

)شکل  استفاده از آزمو  مانتل با هم موایسه شدند

هایی که بر اسااس  وتیپکه ژن نتایج نشا  داد . 1

های کمی شباهت بیشتری با هم دارند از نظر داده

های ملکووی )نشانگر پروتئینی  نیاز شاباهت   داده

بیشتری با هام دارناد، در نتیجاه تناوع در ساطح      

کناد.  مووکووی، تنوع در سطح مزرعه را تمیید مای 

هاای ماورد مطاوعاه تناوع     بنابراین در بین ژنوتیپ

توجاه باه فواصال ژنتیکای     وجود داشاته کاه باا    

ناژادی  هاای باه  ها نسبت به هم در برناماه ژنوتیپ

برای بدسات آورد  باالاترین موادار هتاروزیس،     

-و نیز ژنوتیاپ  Opera و  Milenaتلاقی ژنوتیپ 

باا توجاه ضارایب تشاابه      Saharaبا   Danteهای

نشانگرهای مورفوفیزیوووژیکی قابل توجیه است. 

ژادی، اطلاع از میزا  نهای بهجهت موفویت برنامه

قرابت ژنتیکی واوادین حاائز اهمیات اسات. بار      

اساس نتایج بدست آمده تنوع ژنتیکی خوبی باین  

 های مورد بررسی وجود دارد. ژنوتیپ
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 دندروگرام حاصل از نشانگر پروتئینی بر اساس ضریب جاکارد. -8شکل

Figure 3- Dendrogram obtained from protein markers based on the Jaccard's 

coefficient. 

 

 
 .های کیفی مورفوفیزیولوژیک بر اساس ضریب جاکارددندروگرام حاصل از داده  -4شکل 

Figure 4- Dendrogram obtained from qualitative of morpho-physiological data based on 

the Jaccard's coefficient. 
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-pهای مورفوفیزیولوژیکی. این نمودار توزیع مانتل نشانگر پروتئینی با دادههیستوگرام آزمون  -5شکل 

value دهد )فلش قرمز مقدار دو دامنه را نشان میp-value    مربوط به همبستگی محاسبه شده را نشاان

دار بودن آن قضااو   توان در مورد مقدار همبستگی و معنیدهد(. بنابراین با توجه به این مقدار میمی

 نمود. 
Figure 5- Histogram of Mantel test for protein marker with morpho-physiological 

data.  This graph was shown two tailed distribution of P-value (the red arrow revealed 

the amount of P-value related to calculated correlation). Thus according to it, the 

amount and significance of correlation could be Judged.     

 

بررسی تنوع ژنتیکی بر اساس صفا( زراعی، 

های نشانگرها و های پروتئینی، ایزوزیمنشانگر

DNA طور جداگانه و همزما  توسط محووین به

مختلف در برخی گیاها  گزارش شده 

 ,.Rousseeuw, 1990; Weegels et al)است

1996; Waines & Murphy 2005; Kole, 

2006; Bhutta, 2006; Kumar & Miaja, 2007; 

Leal et al., 2008; Hettel et al., 2008; Ruiz 

et al., 2007). 

Rafezi (  کاربرد نشانگر   2116و همکارا

های ها  در مطاوعه جمعیتبیوشیمیایی )پروتئین

ها را بر آگروپیرو  و بررسی تشابه بین گونه

و  ،اساس ضریب تشابه جاکارد مطاوعه کردند

هایی که بیشترین فاصله ژنتیکی را با هم جمعیت

تلاقی و دستیابی به بیشترین داشتند جهت 

 و همکارا  Salemهتروزیس پیشنهاد کردند. 

-در مطاوعه تنوع ژنتیکی برخی ژنوتیپ، 2112

  ریزماهواره) DNA نشانگرهای گندم بر اساس 

داری در بین و صفا( مورفوووژیکی تفاو( معنی

های مورد مطاوعه بر اساس صفا( واریته

وکووی میکروساتلایت وم نشانگرمورفوووژیکی و 

های ماتریس ، Moradi (2112 گزارش کردند.
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های زراعی و داده RAPDتشابه حاصل از نشانگر 

های گندم دوروم را با استفاده از در برخی ژنوتیپ

مانتل را موایسه کرد و مشاهدا( زراعی و  آزمو 

را همسو گزارش کرد، که با نتایج  RAPDنشانگر 

و همکارا   Yu مطاوعه حاضر مطابق بود.

های کلزا فواصل ژنتیکی بین لاین  ،2111)

(Brassica napus)  )را بر اساس صفا

ها و ها، پروتئینمورفوووژیکی، ایزوزیم

ینی عملکرد و منظور پیش ببه DNAهای نشانگر

هتروزیس هیبریدها مورد استفاده قرار دادند. 

فواصل ژنتیکی بدست آمده بر اساس صفا( 

با میانگین  233/1تا  711/1مورفوووژی از 

از  (RAPD)، بر اساس صفا( مووکووی 972/1

و بر مبنای  737/1میانگین با  113/1تا  316/1

با میانگین  131/1تا  173/1نشانگر پروتئینی از 

محاسبه شد. نتایج مطاوعه همبستگی بین  264/1

صل ژنتیکی بدست آمده نشا  داد این سه نوع فوا

داری بین آنها مشاهده نشد. از که همبستگی معنی

طر  دیگر تشابه ژنتیکی بین کلیه واودین بر 

ها بیشتر از مبنای نشانگر پروتئینی و ایزوزیم

یکی های مووکووی و مورفوووژتشابه بر اساس داده

در   Ojaghi & Akhundova  (2111 بود.

گندم دابل لاین  112 مطاوعه تنوع ژنتیکی

های نشانگرصفا( مورفوووژیکی، از هاپلوئید 

استفاده نمودند. نتایج بدست  RAPDپروتئینی و 

آمده بیانگر استفاده همزما  از هر سه روش برای 

های گندم نا  مطاوعه تنوع ژنتیکی در جمعیت

موایسه دندروگرام بدست آمده مچنین باشد. همی

از صفا( مورفوووژیکی با نشانگرهای پروتئینی و 

RAPD ها در تعیین حاکی از تفاو( بین روش

باشد. ضریب همبستگی بین تنوع ژنتیکی می

صفا( مورفوووژیکی و نشانگر پروتئینی 

بین صفا( مورفوووژیکی و ، 123/1)گلیادین  

ضریب ه در حاویک RAPD، 122/1نشانگر 

نشانگر پروتئینی و نشانگر همبستگی بین 

RAPD، 119/1 .محاسبه گردید Raouda و 

 17تنوع ژنتیکی و روابط بین   2114)همکارا  

و  SSRهای نشانگرژنوتیپ جو را با استفاده از 

صفا( فیزیوووژیکی ارزیابی نمودند. اگرچه بر 

 (r =0.276)مبنای آزمو  مانتل همبستگی پائینی 

های مورد استفاده دیده شد اما هر کدام شبین رو

ها به تنهایی تنوع قابل توجهی را بین از روش

-در مجموع پیشنهاد می ها نشا  دادند.ژنوتیپ

های اصلاحی علاوه بر در نظر گردد جهت برنامه

گرفتن صفا( مهم مورفوفیزیوووژیک از صفا( 

و پروتئین  و روابط  DNAمووکووی )در سطح 

   هره گرفته شود.ها ببین آ 

 

 سپاسگزاری

بدینوسیله از حمایت ماوی دانشگاه رازی 

و مرکز تحویوا( بیوووژی دانشگاه علوم پزشاکی  

کرمانشاه و کلیه عزیزانی که ما را در اجراء تحویق 

و بازبینی مواوه )از جمله سرکار خانم مهندس ویلا 

گاردد. مای اناد کماال تشاکر    زارعی  یاری نموده
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 .های مولکولی(ریس تشابه جاکارد بر اساس نشانگر پروتئینی )دادهمات  -2جدول 

 
Table 2- Jaccard's similarity matrix based on protein marker (molecular data). 

 

 

Opera Rainb

ow 

Talent Zarfa

m 

Gernimo SLM-

046 

ARC-5 ARC-2 Dante Shiral

ee 

Talay

e 

Sunday Celecious Sahara Milen

a 

Licord  

 

              0.667 

Milen

a 

 

             0.833 0.500 

Sahar

a 

 

            0.667 0.833 0.800 

Celec

ious 

 

           0.667 0.667 0.833 0.500 

Sunda

y 

 

          0.500 0.500 0.500 0.667 0.333 

Talay

e 

 

         0.500 0.667 0.667 0.667 0.833 0.800 

Shiral

ee 

         0.833 0.667 0.833 0.833 0.833 1.000 0.667 Dante 

 

       0.833 0.667 0.800 0.667 0.667 0.667 0.833 0.500 

ARC-

2 

 

      0.667 0.833 0.667 0.500 0.667 1.000 0.667 0.833 0.800 

ARC-

5 

 

     0.833 0.833 1.000 0.833 0.667 0.833 0.833 0.833 1.000 0.667 

SLM-

046 

 

    1.000 0.833 0.833 1.000 0.833 0.667 0.833 0.833 0.833 1.000 0.667 

Gerni

mo 

 

   1.000 1.000 0.833 0.833 1.000 0.833 0.667 0.833 0.833 0.833 1.000 0.667 

Zarfa

m 

 

  0.833 0.833 0.833 0.667 1.000 0.833 0.667 0.800 0.667 0.667 0.667 0.833 0.500 

Talen

t 

 

 0.200 0.167 0.167 0.167 0.000 0.200 0.167 0.200 0.250 0.200 0.000 0.200 0.167 0.000 

Rainb

ow 

1 0.250 0.500 0.667 0.667 0.667 0.500 0.500 0.667 0.800 0.333 0.800 0.500 0.500 0.667 0.600 Opera 
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 .های زراعی(ماتریس تشابه جاکارد بر اساس نشانگر مورفوفیزیولوژیکی )داده  -8جدول 

 
Table 3- Jaccard's similarity matrix based on protein marker (Agronomy data). 

 

Opera Rainb

ow 
Talent Zarfa

m 
Gernimo SLM-

046 
ARC-5 ARC-2 Dante Shirale

e 
Talaye Sunday Celecious Sahara Milen

a 
Licord  

 
              0.56 

Milen

a 

              0.32 0.41 Sahara 

 
            0.36 0.35 0.36 

Celeci

ous 

 
           0.61 0.35 0.33 0.35 

Sunda

y 

           0.57 0.46 0.32 0.30 0.26 Talaye 

 
         0.43 0.39 0.55 0.25 0.44 0.32 

Shiral

ee 

         0.45 0.43 0.52 0.42 0.17 0.45 0.27 Dante 

 
       0.38 0.44 0.43 0.33 0.48 0.32 0.30 0.39 

ARC-

2 

 
      0.40 0.41 0.56 0.39 0.48 0.50 0.42 0.33 0.29 

ARC-

5 

 
     0.36 0.27 0.41 0.33 0.28 0.48 0.53 0.29 0.40 0.29 

SLM-

046 

 
    0.32 0.38 0.29 0.43 0.35 0.35 0.50 0.52 0.24 0.35 0.18 

Gerni

mo 

 
   0.29 0.33 0.33 0.30 0.38 0.24 0.43 0.45 0.29 0.32 0.53 0.56 

Zarfa

m 

   0.27 0.38 0.50 0.36 0.22 0.29 0.47 0.39 0.48 0.57 0.29 0.27 0.29 Talent 

 
 0.37 0.33 0.25 0.37 0.30 0.20 0.35 0.26 0.22 0.20 0.26 0.28 0.41 0.28 

Rainb

ow 

1 0.47 0.45 0.29 0.40 0.32 0.45 0.23 0.30 0.29 0.41 0.43 0.33 0.37 0.17 0.18 Opera 
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Abstract 

Oilseed crops such as rapeseed have the important role in the production of energy for 

humans. The most important part of plant breeding programs understanding of genetic 

diversity to classify population based on different markers for selecting the suitable parents. 

In this research, genetic diversity of 16 genotypes of rapeseed was evaluated using SDS-

PAGE protein markers and morpho-physiological traits in the field and laboratory conditions. 

Extraction of leaf proteins was performed before physiological maturity and then 

concentration of proteins was measured by Bradford method. For separating and patterning of 

the extracted proteins, SDS-PAGE technique via poly acrylamide electrophoresis was used. 

After staining of proteins by coomassie blue R-250 and scoring of the bands, cluster analysis 

was computed based on Jaccard coefficient which that the genotypes classified into 2 separate 

groups. Results of cluster analysis based on agronomical traits shown that the studied 

genotypes classified into 5 groups. Correlation between morphological and molecular traits 

was assessed using Mantel test and significant positive correlation was observed between 

them. Thus according to genetic distances between the genotypes, we can use cross between 

Milena and Dante for obtain the highest amount of heterosis in future breeding program and 

hybridization between Opera and Sahara based on morpho-physiological  markers according 

to  similarity coefficient is justified. 
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