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Abstract 

Objective 

Considering the importance and application of informative markers in the plant 

breeding programs, the current research aimed to identify the markers related to 

morphological traits using the association analysis in foxtail millet genotypes. 

 

Materials and methods 

The current study attempts to identify molecular markers relevant to 

morphological traits of 30 foxtail millet (Setaria italica L.) genotypes by applying 

an association analysis through a Mixed Linear Model (MLM). In order to avoid 

false linkage, a population structure study was first performed and 9 probable subgroups 

were observed in the studied genotypes. 

 

Results 
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Association analysis, having taken the structure of the population and kinship 

relations into consideration in the 30 foxtail millet genotypes in question, 

represented 38 points of linkage with 12 morphological traits. The coefficient of 

determination at a highly significant level (P<0.01) was variable from 0.102 and 

0.328. The results showed that among the 12 primer combinations of AFLP used in this 

study, M-CTG/E-AAC, M-CTT/E-AAC and M-CTA/E-AAC were the most efficient in 

investigating the variety of the genotypes. Also, a number of markers such as M-

CAA/E-AAC, M-CTG/E-AGC and M-CTT/E-AAC were connected to several traits 

such as height, leaf length and width, number of tillers, 1000- seed weight and grain 

yield, among which the highest connection was with M-CTT/E-AAC. 

 

Conclusion 
Identifying joint markers is of paramount importance in plant breeding plans because 

they make simultaneous selection of several traits possible. These markers can be used 

in screening germplasms in the presence of close linkages with the controlling genes. 

They also can be used in QTL identification programs in genotyping of foxtail millet 

cross populations. Therefore, the findings of this study can be applied in primary 

selection and breeding plans of foxtail millet using a Marker-Assisted Selection (MAS) 

process. 
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 چكيده

هاي اصلاحي گياهان زراعي، اين تحقيــق بــا هــدف شناســايي رسان در برنامههاي اطلاعبا توجه به اهميت و كاربرد نشانگرهدف: 

  روباهي انجام گرفت.هاي ارزن دمباطي در ژنوتيپنشانگرهاي مرتبط با صفات مورفولوژيك با استفاده از روش تجزيه ارت

(ارزن ايتاليــايي  روبــاهيژنوتيپ ارزن دم ٣٠به منظور شناسايي نشانگرهاي مولكولي مرتبط با صفات زراعي در ها: مواد و روش

Setaria italica L.) از تجزيه ارتباطي با استفاده از مدل خطي مخلوط ،(MLM از لينكــاژ دروغــين، ) استفاده شد. جهت اجتنــاب

 هاي مورد مطالعه مشاهده شد.زيرگروه احتمالي در ژنوتيپ ٩ابتدا مطالعه ساختار جميعت انجام و 

صــفت زراعــي را نشــان داد.  ١٢مكان پيوســته بــا  ٣٨تجزيه ارتباطي با در نظر گرفتن ساختار جمعيت و روابط خويشاوندي،  نتايج:

تركيــب آغــازگري  ١٢متغير بــود. نتــايج نشــان داد كــه از ميــان  ٣٢٨/٠تا  ١٠٢/٠داري از ضريب تبيين نشانگر در سطح بسيار معني

AFLP  استفاده شــده در ايــن مطالعــه، تركيبــات آغــازگريM-CTG/E-AAC ،M-CTT/E-AAC  وM-CTA/E-AAC 

-M بررســي نظيــر دهــاي مــورد مطالعــه بودنــد. همچنــين تعــدادي از نشــانگرهاي مــورها در بررسي تنوع ژنوتيپموثرترين تركيب
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CAA/E-AAC ،M-CTG/E-AGC و M-CTT/E-AAC  ،با چندين صفت نظير ارتفاع، طول وعــرض بــرگ، تعــداد پنجــه

 مشاهده شد. M-CTT/E-AACدانه در ارتباط بوده كه بيشترين ارتباط با تركيب آغازگري دانه و عملكرد هزاروزن

زيرا گزينش همزمان چنــد صــفت  نژادي گياهان داردهاي بهبرنامه شناسايي نشانگرهاي مشترك اهميت زيادي درگيري: نتيجه

پلاســم اســتفاده شــوند. كننده، در غربــال ژرمهاي كنترلتوانند در صورت لينكاژ نزديك با ژنكنند. اين نشانگرها ميپذير ميرا امكان

ن مــورد اســتفاده قــرار گيرنــد. بنــابراين هــاي حاصــل از تلاقــي ارزيــابي جمعيــتدر ژنوتيپ QTLهاي شناساييهمچنين در برنامه

روبــاهي مفيــد ) در ارزن دمMASنژادي، جهت اصلاح بــه كمــك نشــانگر (هاي بهتواند در برنامهاطلاعات حاصل از اين مطالعه مي

   باشد.

 AFLP روباهي، تجزيه ارتباطي، نشانگرارزن دمهاي كليدي: واژه

  

  مقدمه

ســال پــيش در ارتفاعــات مركــزي  ٨٠٠٠ين گياهان اهلي شده در جهان است كه حــدود تريكي از قديمي روباهيدمارزن 

 ;Sapkota et al. 2016شــود (چين اهلي شده است و از آنجا به هند و اروپا انتقال يافته و هم اكنون در سراسر جهان يافــت مــي

Brink 2006 آميــزي، چرخــه زنــدگي در برابــر خشــكي، خــويشبه دليل داشتن ژنوم كوچك و ديپلوئيد، مقاومت  روباهيدم). ارزن

آل براي تحقيقات ژنتيكي و مولكــولي تبــديل شــده اســت پلاسم، به يك گياه ايدهاي گسترده از ژرمكوتاه و همچنين وجود مجموعه

)Qi X et al. 2013; Jia XP et al. 2007 تقريبــا روبــاهيدم). اندازه ژنــوم ارزن  Mbاســت كــه توســط موسســه ژنــوم ٤٩٠ 

باعــث شــده كــه بتــوان ســاير روباهي ارزن دميابي شده است. مشخص شدن ساختار ژنوم ) وزارت انرژي آمريكا تواليJGIمشترك (

به ويــژه آنهــايي كــه بــه عنــوان  C4مدلي است ارزشمند براي بررسي گياهان  روباهيدمگياهان را با آن مقايسه و تفسير كرد. ارزن 

  ). Doust et al. 2009يابند (هاي زيستي توسعه ميسوختتوده براي توليد منابع زيست

 هــايدر برنامــه مهــم فنــوتيپي، ابــزاري صفات در موجود تنوع با DNAسطح  در موجود مورفيسمپلي بين ارتباط بررسي

 اربردهــايك داراي زراعــي صــفات و مولكــولي نشــانگرهاي بين روابط . مطالعه(Sakiroglu et al. 2012). باشدمي نباتاتاصلاح

رســان در ســنجش با استفاده از نشــانگرهاي اطــلاع هاژنوتيپ ساير بررسي امكان :جمله از آنها از برخيتوان به مي كه متعددي است

 تأييــد و صــفات كمــي هايالل دقيق يابيمكان تسهيل پلاسمي،ژرم هايدر مجموعه مطلوب صفت هايللآ شناسايي ،مورفيسمپلي

. شناسايي نواحي ژنــومي دخيــل در كنتــرل صــفات (Gebhardt et al. 2004) ي اشاره كردكم صفات با بطمرت كانديداي هايژن

  .گيردصورت ميتجزيه پيوستگي و تجزيه ارتباطي  ،كمي بر مبناي عدم تعادل پيوستگي است و به دو روش اصلي

اســتفاده هاپلوييــدهاي مضــاعف  و ، تلاقــي برگشــتيF2هاي ساختگي ماننــد اغلب از جمعيت تجزيه پيوستگي روشدر  

ايــن روش بــر مبنــاي همبســتگي خويشــاوندان از نظــر نــواحي كه در آنها عدم تعادل پيوستگي در بيشترين حد خود اســت . شود مي
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هــاي ژنــي روش تجزيه ارتباطي نيــز بــراي شناســايي مكــان كروموزومي بدست آمده از اطلاعات جوامع در حال تفرق بنا شده است.

شود. در اين روش برخلاف تجزيه پيوستگي، ارتباط بــين ژنوتيــپ و فنوتيــپ افــراد مســتقيما بــراي ات كمي استفاده ميدخيل در صف

 تجزيــه از اســتفاده راســتا ايــن در .(Gupta et al. 2005)شــود مــي اســتفادهشناسايي نواحي كروموزومي دخيل در كنترل صــفت 

 اصــلاح مطالعــات بــراي مناســبي مكمــل توانــدمــي نشــانگر و صــفت بــين اطارتبــ آشكارسازي رهيافت براي يك عنوان به ارتباطي

 .باشد كلاسيك

شــده  گرفتــه به كــار صفات انواع با ژنومي مرتبط مناطق شناساييمختلف براي  محصولات در آميزيموفقيت طور به يارتباط تجزيه

مــورد بررســي قــرار گرفتنــد  SSRاستفاده از نشــانگر  روباهي باگونه از ارزن دم ١٨٤ ايدر مطالعه. (Berger et al. 2013)است 

 د.شــتنداري داصــفت زراعــي ارتبــاط معنــي ٩بــا  وهــاي مختلفــي قــرار كه روي كرومــوزوم SSRنتايج نشان داد كه هشت نشانگر 

زوم شــماره نشانگر واقــع در كرومــو ٢نشان دهنده ارتباط قوي SSR نشانگر ٨يابي ژنتيكي و زراعي ارزيابي اطلاعات نقشه همچنين

اي ديگر به منظور شناســايي منــاطق ژنــومي . در مطالعه (Serika Gupta et al. 2013)پرچم و عملكرد دانه بودبا عرض برگ ٥

دانــه و علوفــه  براي شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات عملكــرد SSRهاي نشانگر مرتبط با صفات زراعي و ارزيابي توانايي آلل

شناسايي شد. نتــايج نشــان داد منــاطق ژنــومي مــرتبط بــا  SSRآلل  ١٥٩يه ارتباطي استفاده شد كه در مجموع ارزن معمولي از تجز

قــرار  LG7و  LG4 ،LG6هــاي لينكــاژي و مناطق ژنومي مرتبط با ارتفاع گياه بر روي گروه ٦زمان گلدهي بر روي گروه لينكاژي 

  .(Baskaran et al. 2014)با عملكرد دانه در ارتباط بودند  LG7اي هبا عملكرد علوفه و آلل LG6هاي داشتند. همچنين آلل

هاي اصلاحي گياهان زراعي، اين تحقيق با هــدف شناســايي رسان در برنامههاي اطلاعبا توجه به اهميت و كاربرد نشانگر

  روباهي انجام گرفت.دمهاي ارزن نشانگرهاي مرتبط با صفات مورفولوژيك با استفاده از روش تجزيه ارتباطي در ژنوتيپ

  

  ها مواد و روش

در  ١٣٩٥ زراعــي ســال در) و ١آوري شــد (جــدولروباهي از نقاط مختلف ايــران جمــعژنوتيپ ارزن دم ٣٠در اين تحقيق 

 ١٥ و درجــه ٣٠ جغرافيــايي عــرض شــمالي و دقيقه ٥٨ و درجه ٥٦ ،با طول جغرافيايي كرمان باهنر شهيد دانشگاهمزرعه تحقيقاتي 

متــر و بــه فاصــله بــين  ٢آگمنت با چهار بلوك، بر روي خطــوطي بــه طــول  طرح قالب در دريا سطح از ١٧٥٤ ارتفاع شمالي و هدقيق

صــفات طور تصــادفي انتخــاب شــد و ده بوته از هر كرت بهمتر كشت شدند. سانتي ٨ها روي رديف متر و فاصله بوتهسانتي ٤٠رديف 

متر)، تعداد پانيكول در بوته، تعداد دانه در پانيكول، وزن كــل بوتــه (گــرم)، طول پانيكول (سانتي متر)،زراعي شامل ارتفاع بوته (سانتي

صــورت بــه( متر)، تعداد پنجه در بوتــه، تعــداد بــرگ، ورسدانه (گرم)، ، طول و عرض برگ (سانتيوزن دانه در بوته (گرم)، وزن هزار

عملكــرد دانــه، عملكــرد بيولوژيــك (كيلــوگرم در هكتــار) و شــاخص  ، رنگ ريشك، رنــگ دانــه،)درصدي برحسب مشاهده در كرت
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كــه در استفاده شد  AFLPتركيب آغازگري نشانگر  ٢٠از همچنين به منظور بررسي مولكولي،  ).٢گيري شدند (جدولبرداشت اندازه

  ).٤(جدول شكلي انتخاب شدند و مورد ارزيابي قرار گرفتندچندبيشترين  باتركيب  ١٢نهايت 

 

  روباهي مورد مطالعه شامل كد و نام ( منشا) نمونههاي ارزن دم. فهرست نمونه١ولجد

Table 1. Origin of foxtail millet genotypes used in this study 

 نام ( منشا)

Origin  

كد 

 ژنوتيپ

Code  

  رديف

Number  

 نام ( منشا)

Origin  

 ژنوتيپكد 

Code  

  رديف

Number  

 نام ( منشا)

Origin  

  نوتيپژكد 

Code  

  رديف

Number 

- S85 21 
 ١-مشهد

Mashhad-1 
s36 11 

 ١-شيراز

Shiraz-1 
s6 1 

 ٢-مازندران

Mazanderan-2 
s97 22 - s37 12 

 ٣-كرمان

Kerman-3 
s11 2 

 ٢-يزد

Yazd-2 
s104 23 

 ٢-مشهد

Mashhad-2 
s38 13 

 ٤-كرمان

Kerman-4 
s12 3 

 ٣-يزد

Yazd-3 
s105 24 

 ٣-مشهد

Mashhad-3 
s39 14 

 ٤-بيرجند

Birjand-4 
s16 4 

 ١-اصفهان

Esfahan-1 
s123 25 - S44 15 

 ٢-بيرجند

Birjand-2 
s17 5 

- s124 26 - S54 16 
 ٣-بيرجند

Birjand-3 
s18 6 

 ٢-اصفهان

Esfahan-2 
s126 27 

 ٤-تبريز

Tabas-4 
s55 17 

 ٤طبس

Tabas-4 
s22 7 

 ٦-خوزستان

Khozestan-6 
s135 28 

 ٢-شيراز

Shiraz-2 
s60 18 

 ٦-طبس

Tabas-6 
s29 8 

 ٢-خوزستان

Khozestan-2 
s136 29 

 ٣-شيراز

Shiraz-3 
s66 19 

 ٢-شهركرد

Shahrekord-2 
s30 9 

 ٤-خوزستان

Khozestan-4 
s140 30 

 ١-ايلام

Ilam-1 
s68 20 

 ٤-شهركرد

Shahrekord-4 
s33 10 
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  روباهيدمهاي ارزن آمار توصيفي ژنوتيپ .٢جدول 

Table 2. Descriptive statistics of foxtail millet genotypes 
 (%) ضريب تنوع

CV (%) 

 حداكثر

Max 

 حداقل

Min 

  انحراف معيار
SD 

 ميانگين

Mean 
 

20.95  123.00  44.75  19.16  91.48 
  )cmارتفاع (

Plant height (cm)  

43.56  4.00  1.00  1.13  2.60  
  تعداد پنجه

Number of fertile tillers  

42.14  20.85  5.36  5.33  12.66  
  تعداد برگ

Number of leaves  

24.28  2.56  0.95  0.42  1.75  
  )cmعرض برگ (

Leaf width (cm)  

27.32  40.00  13.70  7.24  26.51  
  )cmطول برگ (

Leaf length (cm)  

37.87 29.46 5.77 6.04 15.95  
  )cmطول پانيكول (

Panicle length (cm) 

47.17 4.00 1.00 0.92 1.96 
  د پانيكولتعدا

Number of panicles per 
plant 

56.90  28.17  3.22  6.87  12.08  
  )gتك بوته (وزن 

Plant weight (g)  

53.08  12.18  1.86  2.65  4.99  
  )g( وزن دانه تك بوته

Grain weight per plant 
(g)  

19.61  4.26  1.68  0.55  2.85  
  )g( وزن هزار دانه

1000-Grain weight (g)  

33.90  2.00  1.00  0.50  1.50  
  رنگ دانه

Grain color  

31.14  2.00  1.00  0.49  1.60  
  رنگ ريشك

Bristle color  

-  0.40  0.00  0.09  0.046  
 ورس

Plant lodging  

45.97  2028.79  223.0  500.13  1087.80  
 تعداد دانه در پانيكول

Number of grains per 
panicle  

44.14 2499.17 340.86 517.52 1172.22  
  )kg/h( رد دانهعملك

Grain yield (kg/ha)  

44.28 13578.78 2631.28 3075.97 6945.22 
  )kg/h( عملكرد بيولوژيك

Biological yield (kg/ha) 

50.62  53.73  9.30  9.62  19.02  
 شاخص برداشت

Harvest index  
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 روباهياي ارزن دمهضرايب همبستگي فنوتيپي بين صفات مختلف ارزيابي شده در ژنوتيپ .٣جدول 

Table 3. Result of coefficient of correlation between evaluated traits in foxtail millet 

genotypes 

 

صــورت گرفــت. نــام و  ١٣٩٥بوته از هر ژنوتيپ در تير ماه ســال  ٥هاي تازه گيري از برگ، نمونهDNAبه منظور استخراج 

گــراد منتقــل درجــه ســانتي - ٨٠ فريزرهاي حاوي نمونه يادداشت و داخل ازت مايع قرار داده شد و به گيري بر روي بستهتاريخ نمونه

. بــراي بررســي كميــت و كيفيــت شــدبا كمــي تغييــر انجــام  Saghai Maroof (1984)از برگ و با روش  DNAشد. استخراج 

DNA  اســتفاده شــد. آزمايشــات  ٢٨٠و  ٢٦٠استخراجي از ژل آگارز يك درصد و اسپكتروفتومتر در طــول مــوج هــايAFLP  بــر

اســتفاده  MseIو  EcoRIكــار از دو آنــزيم برشــي براي انجام ايــن  .شدبا كمي تغيير انجام  Vos et al. (1995)اساس پروتكل 

بيشترين چندشــكلي انتخــاب شــدند.  باتركيب  ١٢تركيب آغازگري استفاده شد كه از ميان آنها  ٢٠د. در مرحله تكثير انتخابي از گردي

روش ژل پلــي  استفاده گرديد. اين روش جــايگزيني بــراي QiAXEL DNAتر باندها از دستگاه به منظور مشاهده و تفكيك دقيق

 باشد.آميد مياكريل

 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

            Plant height 1 1 ارتفاع

           Number of fertile tillers 2 0.06 1  تعداد پنجه

          Number of leaves 3 0.14 0.74** 1  تعداد برگ

         Leaf width 4 0.49** 0.002 0.08 1  عرض برگ

        Leaf length 5 0.60** -0.007 0.009 0.52** 1  طول برگ

       Panicle length 6 0.32 -0.15 -0.006 0.45* 0.33 1  طول پانيكول

 Number of panicles   تعداد پانيكول

per plant 
7 0.13 0.78** 0.66** 0.029 0.02 -0.2 1      

     Grain weight 8 0.47** -0.17 -0.17 0.24 0.05 0.02 -0.13 1-1000  دانهوزن هزار

 Number of  ر پانيكولتعداد دانه د

grains per panicle 
9 0.16 0.08 0.16 0.47** 0.33 0.37* -0.04 -0.09 1    

   Grain yield 10 0.41* 0.38* 0.52** 0.49** 0.37* 0.25 0.36* 0.15 0.68** 1  عملكرد دانه

  Biological yield 11 0.44* 0.55** 0.56** 0.58** 0.45* 0.22 0.52** -0.03 0.56** 0.76** 1   عملكرد بيولوژيك

 Harvest index 12 -0.028 -0.33 -0.15 -0.19 0.10 0.10 -0.3 0.25 0.10 0.17 -0.42* 1  برداشت شاخص
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 روباهيدم ارزن رد AFLPتركيبات آغازگري مورد استفاده براي تجزيه  .٤جدول 

Table 4. Primer combinations used for AFLP analysis in foxtail millet 

 

 

  

  

  

  

  

را  DNAنمونــه  ١٢نياز است. دستگاه كياكسل توانايي تفكيك قطعات  PCRاز محصول  µl 15در اين روش به حجم 

  ها بــا كيــتاجرا كند. الكتروفورز نمونــه نمونه را همزمان ٩٦تواند ضوح بالا بدون نياز به آگارز دارد. و در هر دفعه ميو دقيقه با ٣در 

High Resolution Cartridge شد. باندها با نرم افزار انجامBIocalculator  محاسبه شدند و ماتريس حاصــل بــراي بررســي

بــار  ١٠٠٠٠٠و  Burn-inبــار  ١٠٠٠٠بــا  Admixtureدر حالــت  Structure 2.3.4ساختار جمعيــت بــا اســتفاده از نــرم افــزار 

MCMC  در مقادير مختلفK  بار تكرار براي هر  ٥(با  ١٠تا  ١ازKايت بــر اســاس ) بررسي شد. در نهK  بهينــه تعيــين شــده بــه

 Structure(ماتريس ساختار جمعيت) از نتايج ســاختار جمعيــت حاصــل از نــرم افــزار  Q، ماتريس Evano et al. (2005)روش 

 Q+Kروش اســتفاده شــد.  Tassel 2.1افزار استخراج شد. براي مشخص نمودن ارتباط بين نشانگرها با صفات مورفولوژيك از نرم

ضــرايب ( Qو هــم  ضــريب خويشــاوندي افــراد)( K از ررسي ارتباط نشانگرها و صفات استفاده شد كه هم اطلاعــات حاصــلبراي ب

روش  هــاي ارتبــاطيهاي خطي رايــج در تجزيــهمقايسه با مدل كند و معلوم شده كه اين روش دررا با هم تلفيق مي) جمعيت ساختار

اجرا شد ونشانگرهاي مــرتبط بــا  (MLM)به صورت مدل خطي  Tasselافزار اين روش در نرم .)Yu et al. 2006بهتري است (

بــا اســتفاده از برنامــه  هاي نشــانگريانتخاب شدند. همچنين شاخص ٠١/٠كمتر از  P-valueصفات مورد مطالعه با توجه به مقادير 

GenAlEx 6.5 ندمحاسبه شدهاي زير طبق فرمول.  

 

 شماره

Number 

 MseIآغازگرهاي مربوط به 

Primer combination MseI 

 EcoR Iآغازگرهاي مربوط به 

Primer combination EcoRI  

1 Mse I +CAA EcoR I +AAC 

2 Mse I +CAA EcoR I +AGC 

3 Mse I +CAA EcoR I +ACC 

4 Mse I +CTT EcoR I +AAC 

5 Mse I +CTT EcoR I +AGC 

6 Mse I +CTT EcoR I +ACC 

7 Mse I +CTG EcoR I +AAC 

8 Mse I +CTG EcoR I +AGC 

9 Mse I +CTG EcoR I +ACC  
10 Mse I +CTA EcoR I +AAC  
11 Mse I +CTA EcoR I +AGC 

12 Mse I +CTA EcoR I +ACC  
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  ١)           ١رابطه 

  ٢    )       ٢رابطه 

  ٣  )        ٣رابطه 

 ٤   )         ٤ رابطه

 

  و بحث نتايج

 ١٢مــورف انتخــاب شــدند. تعــداد تركيب آغازگري با بيشترين باند پلــي ١٢تركيب آغازگري استفاده شده،  ٢٠از مجموع   

شكل ايجاد كــرد كــه متوســط تعــداد بانــد بــراي هــر تركيــب باند چند ٣٣٥روباهي دمژنوتيپ ارزن  ٣٠در  AFLPتركيب آغازگري 

باند و كمتــرين تعــداد بانــد  ٤٠با   M-CTA/E-AAC مورف در تركيب آغازگريباند بود. بيشترين تعداد باند پلي ٩١/٢٧آغازگري 

 محتواي اطلاعات چنــد شــكلي  شاخص باند مشاهده شد. متوسط ١٧با تعداد  M-CAA/E-ACCمورف در تركيب آغازگري پلي

(PIC)  و متعلق بــه تركيــب  ٣٠٩/٠بود و بيشترين ميزان آن  ٢٣٦/٠برابر باM-CAA/E-ACC  و  ١٨٦/٠و كمتــرين ميــزان آن

باشــد دهنده سطح بالاي تمايز مــينشان محتواي اطلاعات چند شكليبود. بالا بودن ميزان  M-CAA/E-AACمتعلق به تركيب 

)Acharya et al. 2011(براي تركيب  ٦٣/٥٨شكلي بين ). دامنه درصد چندM-CAA/E-ACC (براي تركيــب  ٤٨/٨٦) تاM-

CTG/E-AAC شكلي تركيبــات آغــازگري بود. با توجه به درصد بالاي چند ٣١/٧٥) و ميانگين آن برابر باM-CTG/E-AAC ،

M-CTT/E-AAC  وM-CTA/E-AAC عنوان يك ابزار قدرتمنــد در شناســايي و تركيبات بتوانند به توان انتظار داشت اينمي

) كارايي و قدرت تفكيــك نشــانگرها را بــا اســتفاده از تعــداد MIروباهي عمل نمايد. شاخص نشانگري (هاي ارزن دمتفكيك ژنوتيپ

ين ميــزان شــاخص داراي بيشــتر M-CTA/E-AACكند. تركيب آغازگري هاي ژني چندشكل حاصل از آغازگر محاسبه ميمكان

تركيب هــاي آغــازگري همچنين ) بودند. ٧٣/٤داراي كمترين ميزان اين شاخص ( M-CTA/E-ACC) و تركيب ١٧/٩نشانگري (

M-CAA/E-ACC  وM-CAA/E-AAC  ٥به ترتيب داراي بيشترين و كمترين ميزان شاخص شانون و نــي بودنــد (جــدول .(

و بيشــترين ميــزان آن را  ٤٥/٠، متوســط اطلاعــات چنــد شــكلي را SSRنشانگر  ٣٤ با استفاده از ،اي بر روي ارزنمطالعهر اساس ب

 ).Baskaran et al. 2014مد (بدست آ ١٣/٠و كمترين ميزان آن را  ٨٠/٠

                                                             
1. Polymorphism content information  
2. No. of Effective Alleles  
3. Shannon index  
4. Marker index  
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 مورد مطالعهروباهي دمژنوتيپ ارزن  ٣٠هاي نشانگري در . شاخص٥جدول

Table 5. Diversity statistic for 12 AFLP primer combinations in 30 foxtail millet genotypes  

   
نشــان دهنــده  ١و معيار فاصــله اقليدوســي بدســت آمــد. شــكل  UPGMAبراساس روش اي در اين مطالعه تجزيه خوشه

هــا هاي مولكولي است. براساس اين دندروگرام ژنوتيــپبراساس داده روباهيژنوتيپ ارزن دم ٣٠اي دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه

. همچنين واريــانس بــين قرار داشتندژنوتيپ  ١٠سوم ژنوتيپ و گروه  ٥ژنوتيپ، گروه دوم  ١٥گروه اول در به سه گروه تقسيم شدند. 

هــاي حاصــل از نشــانگرهاي ساختار جمعيت بــر اســاس داده). ٢بود (شكل  %٤٦/١٣و واريانس درون كلاسترها  %٥٤/٨٦كلاسترها 

مشــخص  )K=9بهينــه (  K) بررسي شد. عــددEvanno et al. )2005مولكولي با استفاده از روش غير پارامتري ارائه شده توسط 

، ٢٢٣/٠، ٠١٢/٠، ٥٤٦/٠، ٠٢٧/٠، ٨٨٧/٠، ٥٨٦/٠زيــر جمعيــت ايــن مطالعــه بــه ترتيــب برابــر بــا  ٩) بين Fstشد. شاخص تثبيت (

يا ساختار موردنياز بــراي اســتفاده در تجزيــه ارتبــاطي تشــكيل شــد. بــه منظــور  Qبود. در نهايت ماتريس  ١١٣/٠و  ٦٥٦/٠، ٠٠١/٠

  استفاده شد. MLMت فنوتيپي از روش بررسي روابط بين نشانگرها و صفا

 

 

 تركيب آغازگري

Primer 

combination 

تعداد كل 

 باند

Total 

Bands 

 تعداد باند چند شكل

Polymorphic 

bands 

- درصدباندهاي چند

 شكل

Polymorphic 

percentage 

محتواي اطلاعات چند 

 (PIC) شكلي

Polymorphism 

content 

information 

 شاخص شانون

(I) 

Shannon 

index 

شاخص 

 نشانگري

(MI) 

Marker 

index 

 تعداد آلل موثر

(Ne) 

No. of 

Effective 

Alleles 

M-CAA/E-AAC 41 26 63.41 0.186 0.314 4.83 1.27 
M-CTT/E-AAC 42 35 83.33 0.238 0.384 8.35 1.35 
M-CTG/E-AAC 37 32 86.48 0.252 0.403 8.07 1.39 
M-CTA/E-AAC 48 40 83.33 0.229 0.374 9.17 1.35 
M-CAA/E-AGC 31 24 77.41 0.209 0.348 5.03 1.31 
M-CTT/E-AGC 40 27 67.50 0.229 0.369 6.20 1.36 
M-CTG/E-AGC 46 35 76.08 0.216 0.353 7.57 1.34 
M-CTA/E-AGC 35 26 74.28 0.239 0.378 6.22 1.39 
M-CAA/E-ACC 29 17 58.62 0.309 0.478 5.26 1.49 
M-CTT/E-ACC 40 31 77.50 0.210 0.345 6.52 1.32 
M-CTG/E-ACC 26 21 80.76 0.285 0.442 5.98 1.47 
M-CTA/E-ACC 21 21 75.00 0.225 0.360 4.73 1.36 

Total 443 335 903.74 2.83 4.55 77.98 16.46 
Mean 36.9 27.9 75.31 0.24 0.38 6.49 1.37 
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   M-CTT/E-AAC  براي تركيب  QIAxcelنمونه عكس ژل شبيه سازي شده توسط دستگاه  .١شكل

Figure 1. Sample photo gel simulated by QIAxcel for combining M-CTT/E-AAC

)، K( مــاتريس خويشــاوندي افــراد)، Q( بر اساس اطلاعــات مــاتريس عضــويت افــراد در زيــر جوامــع MLM روش در

بررسي شــد. مبنــاي انتخــاب  و صفاتها اطلاعات فنوتيپي و اطلاعات نشانگرها در يك مدل رگرسيوني چندگانه، همبستگي نشانگر

نشــانگر در مــدل  2Rوســيله ميــزان ضــريب تبيــين قرارداده شد. توزيــع نشــانگرها به P value=٠١/٠نشانگر همبسته وجود ميزان 

در اكثر صفات ناچيز بــود، ايــن  2R زانيمرغم اينكه به نوع صفت وابسته بود. علي 2Rنيز مورد بررسي قرار گرفت. ميزان  رگرسيوني

ها به نحوي است كه چندين جايگاه در يك صــفت درگيــر هســتند و ضــريب تبيــين بــالا QTLپديده دور از انتظار نبود زيرا ماهيت 

دار معنــي %١نشــانگر در ســطح  ٣٨نشان داد كــه تعــداد  MLMارتباطي بر اساس مدل جزيه تبراي يك نشانگر دور از انتظار است. 

درصد متغير بــود كــه حــد بــالا و حــد پــايين آن بــه  ٣٢٨/٠تا  ١٠٢/٠از  ٠١/٠دار كمتر از شد و ضريب تبيين نشانگر در سطح معني

در اكثــر صــفات نــاچيز بــود  2Rه ميــزان ضــريب تبيــين يــا رغم اينكعليترتيب مربوط به صفت تعداد دانه در پانيكول و ارتفاع بود. 

ها به نحوي اســت كــه چنــدين جايگــاه در يــك صــفت درگيــر هســتند و QTL)، اين پديده دور از انتظار نبود زيرا ماهيت ٦(جدول 

بــراي  2Rني اســت.دهنده ميزان توجيه مدل رگرسيو ضريب تبيين مدل نشان ضريب تبيين بالا براي يك نشانگر دور از انتظار است.

داراي اثــرات  MLMبود. نشانگرهاي مشخص شده بــه وســيله مــدل  ٨٥١/٠و حداكثر ميزان  ٥١١/٠داراي ميانگين  MLMمدل 

تواننــد نشــانگرهاي مناســبي مي MLMباشند و بنابراين نشانگرهاي مشخص شده براساس مدل پايين) مي P Valueبسيار قوي (

، ٦بــا صــفات ارتفــاع در لوكــوس شــماره  M-CAA/E-AACنشان داد  MLMر اساس مدل براي مطالعات بعدي باشند. نتايج ب

نيــز  M-CTT/E-AACارتبــاط دارد. نشــانگر  ١٣هزار دانه در لوكوس شماره ، طول برگ و وزن٣٦عرض برگ در لوكوس شماره 

پــانيكول و در لوكــوس هــاي شــماره با تعداد دانــه در  ١٠لوكوس  با عرض و طول برگ، ٢٧با ارتفاع، لوكوس  ٢٩در لوكوس شماره 
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 M-CTT/E-AAC با تعداد پنجه در ارتباط بود كه در بين صفات، تعداد پنجــه بيشــترين ارتبــاط را بــا نشــانگر ٣٢و  ٢٤، ٢٢، ٢٠

 ٣و  ١٣به ترتيب در لوكوس هاي شــماره  M-CTG/E-AAC نشان داد. صفات وزن دانه تك بوته و عملكرد بيولوژيك با نشانگر

ارتبــاط  ٧و  ١٤هــاي شــماره به ترتيــب در لوكــوسM-CTG/E-ACC بوته با نشانگر بوته و وزن كل تكن دانه تكو صفات وز

بوتــه )، وزن دانــه تــك٢٢)، طول برگ (لوكــوس ١٢)، تعداد پنجه (لوكوس ١٢و ١٠داري را نشان دادند. صفات ارتفاع (لوكوس معني

 ٢مرتبط بودند. همچنين عملكــرد دانــه بــا لوكــوس  M-CTG/E-AGCگر ) با نشان١٠و  ٦) و عملكرد دانه (لوكوس ١٣(لوكوس 

- با صفات تعداد پــانيكول، وزن هــزار M-CTT/E-AGC نشانگرداري را نشان داد. نيز ارتباط معني M-CAA/E-ACCنشانگر 

ا نشــان داري ربوته و شــاخص برداشــت ارتبــاط معنــيبا صفات وزن كل تك M-CTA/E-AACدانه وشاخص برداشت و نشانگر 

-Mنيز ارتباط داشت. صفت عرض برگ نيــز بــا نشــانگر  M-CTA/E-ACCنشانگر  ٦داد. همچنين شاخص برداشت با لوكوس 

CTA/E-ACC  وM-CTA/E-AGC  ــدول ــود (ج ــاط ب ــدادي از )٦در ارتب ــه تع ــان داد ك ــايج نش ــين نت ــاي آغازگر. همچن ه

مشــاهده شــد. وجــود نشــانگرهاي  M-CTT/E-AAC آغــازگر موردبررسي با چندين صفت در ارتباط بوده و بيشــترين ارتبــاط بــا

يا پيوستگي نواحي ژنومي دخيل در كنتــرل ايــن صــفات و تواند ناشي از اثرات پليوتروپي مشترك ميان برخي صفات بررسي شده مي

 بــا ي مــرتبطژنــوم منــاطق شناسايي براي مختلف محصولات در به طور موفقيت آميزي ارتباطي تجزيه .)Jun et al. 2008( باشد

محــيط مختلــف  ٥در روبــاهي دمژنوتيــپ ارزن  ٩١٦اي ). در مطالعــهBerger et al. 2013شده اســت ( گرفته به كار صفات انواع

 ٤٧مكــان ژنــومي مــرتبط بــا  ٥١٢اســتفاده شــد و  SNPگيري شد. در اين مطالعه از نشانگر كشت و صفات مورفولوژيكي آنها اندازه

هاي مســئول صــفات مهــم هاي قابل توجهي براي رديابي ژن). علاوه بر اين، تلاشJia et al. 2013صفت زراعي شناسايي شد (

زنــي، شناخته شده است كه شامل صــفات پنجــه روباهيدمبراي صفات زراعي در ارزن  QTLزراعي انجام شد. در مطالعاتي تعدادي 

 .)Mauro et al. 2013; Doust et al. 2004ارتفاع گياه، طول پانيكول، تعداد گره ساقه و ريزش دانه است (
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  MLMبراساس مدل روباهي ژنوتيپ ارزن دم ٣٠. تجزيه ارتباطي براي صفات مهم زراعي در ٦جدول 
Table 6. Association analysis for important agronomic traits in 30 foxtails millet genotypes 
based on MLM model 

2R  P value نشانگر  Marker صفت  Trait 

0.102 0.0088 M-CAA/E-AAC-6 
 ارتفاع

Plant height 

0.119  0.004 M-CTT/E-AAC-29 
0.118  0.0042 M-CTG/E-AGC-10 
0.105  0.0076 M-CTG/E-AGC-12 
0.127  0.0071 M-CTT/E-AAC-20 

 تعداد پنجه
No. of tiller per plant 

0.152 0.0025 M-CTT/E-AAC-22 
0.132  0.0056 M-CTT/E-AAC-24 
0.133  0.0055 M-CTT/E-AAC-32 
0.124  0.0078  M-CTG/E-AAC-13  
0.151  0.0027 M-CTA/E-AGC-12 
0.194  0.0036 M-CAA/E-AAC-36 

 عرض برگ
Leaf width 

0.163  0.0089 M-CTT/E-AAC-27 
0.194  0.0036 M-CTA/E-AGC-32 
0.167  0.008 M-CTA/E-ACC-35 
0.227  0.0026 M-CAA/E-AAC-13 طول برگ 

leaf length 
0.210 0.0041 M-CTT/E-AAC-27 
0.220 0.0031  M-CTG/E-AGC-22  

0.190 0.007 M-CTT/E-AGC-24  تعداد پانيكول No. of panicle per plant 

 
   MLMاساس مدل برروباهي ژنوتيپ ارزن دم ٣٠. تجزيه ارتباطي براي صفات مهم زراعي در ٦جدول 

Table 6. Association analysis for important agronomic traits in 30 foxtail millet genotypes 
based on MLM model 

 Marker P value 2R  نشانگر  Trait  صفت

  شاخص برداشت
harvest index  

M-CTA/E-AAC-30  0.00062  0.121  
M-CTT/E-AGC-6  0.0017  0.107  
M-CTA/E-ACC-6  0.0016  0.108  

  وزن هزار دانه
1000- Grain weight  

M-CAA/E-AGC-46  0.0042  0.175  
M-CAA/E-AGC-48  0.0052  0.175  
M-CAA/E-AGC-49  0.0052  0.175  
M-CTT/E-AGC-28  0.0068  0.166  

  تعداد دانه در پانيكول
No. of Grains per panicle  

M-CTT/E-AAC-10  0.0014  0.277  
M-CTT/E-ACC-3  0.00035  0.328  
M-CTT/E-ACC-18  0.0099  0.197  

  وزن دانه تك بوته
Grain weight per plant  

M-CAA/E-AAC-13  0.0089  0.158  
M-CTG/E-AAC-13  0.0014  0.217  
M-CTG/E-ACC-14  0.0028 0.197  

  وزن كل تك بوته
Plant weight  

M-CAA/E-AAC-13  0.0027 0.145  
M-CTA/E-AAC-26  0.0089 0.126  
M-CTG/E-ACC-7  0.0071  0.122  

  عملكرد دانه
Grain yield  

(kg/ha)  

M-CTG/E-AGC-6  0.0068  0.165  
M-CTG/E-AGC-10  0.0044  0.175  
M-CAA/E-ACC-2  0.0095  0.154  

  Biological yield M-CTG/E-AAC-3  0.0094  0.121   عملكرد بيولوژيك
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 UPGMAبا استفاده از روش  هاي مولكوليبراساس داده روباهيدمرزن ژنوتيپ ا ٣٠گروه بندي  .٢شكل 

Figure 2. Classification of 30 foxtail millet genotypes using UPGMA method. 
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 گيرينتيجه

هــاي بيني ســاير ژنوتيــپپلاسم يك گونه گياهي با استفاده از نشانگرهاي مولكولي ابزار ارزشمندي براي پيشارزيابي ژرم

هاي مطلوب حتي در شرايط آزمايشگاهي خواهد بود. ايــن مطالعــه اولــين گــزارش در زمينــه اســتفاده از و شناسايي ژنوتيپ پلاسمژرم

باشــد. نتــايج روباهي در ايران مــيهاي ارزن دمارتباطي براي شناسايي نشانگرهاي مولكولي مرتبط با صفات زراعي در ژنوتيپ تجزيه

از تنــوع  ،روبــاهي انتخــاب شــدندپلاسم ارزن دمژنوتيپ مورد مطالعه كه به طور تصادفي از مجموعه ژرم ٣٠داد كه اين مطالعه نشان 

هــاي توانــد بــراي برنامــهباشــد كــه مــيپلاسم موردنظر مــياي برخوردار بودند. اين مطلب بيانگر تنوع در مجموعه ژرمقابل ملاحظه

 در ارتبــاطصــفات مــورد مطالعــه بــا نشان داد كه آغازگرهاي مورد استفاده در اين تحقيــق اصلاحي بسيار مفيد باشد. همچنين نتايج 

شناســايي والــدين مناســب بــراي  منظــورهروباهي بهاي اصلاحي ارزن دمبودند، بنابراين احتمال دارد بتوان از اين نشانگرها در برنامه

تــر هــاي بزرگتــر و متنــوع. چنانچه از تركيبات آغازگري بيشتر و جمعيتيابي و توليد ارقام هيبريد استفاده كردهاي نقشهتهيه جمعيت

- با صفات مورد مطالعــه شناســايي و از آنهــا در پــژوهش تري راتوان نشانگرهاي داراي همبستگي بالا و قابل اعتماداستفاده شود مي

رود بــا مطالعــات مولكــولي دقيــق بتــوان ار مــيانتظ ،هاي بعدي استفاده كرد. با توجه به شناسايي نشانگرهاي مرتبط با صفات زراعي

هزينــه و توانــد روش كارامــد، كــمتوان گفت تجزيه ارتباطي مــيهاي كانديد مرتبط با صفات موثر را شناسايي نمود. در نهايت ميژن

  سريع در شناسايي نشانگرهاي مرتبط با صفات زراعي باشد.
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