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  مقدمه

پس از گندم و برنج، ســـومين ) .Zea mays L(ذرت 

ــت اغلــه پراهميــت جهــان   Amirtaimoori and(ســ

Chizari, 2008 .(  ــاله، از لپـه و يك ذرت گيـاهي تـك سـ

ــتكروموزوم  =202n=2x خـانواده گرامينه و داراي   اسـ

)Tajbakhsh, 1996  مگا جفت  2300). اندازه ژنوم ذرت

 32000شامل بيش از  كه شودو تخمين زده مي اسـت باز 

ــد (  جملــه از اين گيــاه). Yan et al., 2011ژن بــاشـ

رود و مي شــمارايران و جهان به در مهم زراعي محصــولات

 50 براي آن، تقاضا 2020 سـال  تا كه شـود مي بينيپيش

ــد  با توجه به نحوه .)Fraley, 2009يـابد (  افزايش درصـ

ــاني گرده ــن بودن آن (حــدود  افشـ ــد  5و دگرگشـ درصـ

ــني)،  ــتاين گياه بهخودگشـ  طور طبيعي هتروزيگوت اسـ

)Karimi, 2007 اي در سال ح زير كشـت ذرت دانه ). سـط

هكتار و ميزان توليد آن  233620حدود  1392-93زراعي 

اي كشــور در تن بوده اســت. عملكرد ذرت دانه 1658875

كيلوگرم در هكتار است. استان خوزستان  7101اراضي آبي 

 ترينبيش ،ايدرصد از كل سطح برداشت ذرت دانه 5/33با 

اي كشور كرد ذرت علوفهسـطح اين محصـول را داراد. عمل  

و در اراضي با كيلوگرم در هكتار  48643نيز در اراضي آبي 

 Ministry(كيلوگرم در هكتار است  13679كشـت ديم  

of Jihad-e-Agriculture, 2015.(    

و  استگياهي  نژاديهاي بهبرنامه اساستنوع ژنتيكي 

هاي ها و خزانهاطلاع از سطح تنوع موجود در ژرم پلاسم

سازي هاي ژني، غنيكرارها در بانكژني براي تشخيص ت

هاي مطلوب و ذخاير ژني از طريق اينتروگرسيون ژن

 Mohammadi( استهاي مناسب ضروري شناسايي ژن

and Prasanna, 2003 نشانگرهاي مورفولوژيك و .(DNA 

د ان پلاسم ذرت استفاده شدهدر مطالعه تنوع ژنتيكي ژرم

)Le Clerc et al., 2005; Idris et al., 2012; Molin 

et al., 2013 با ظهور نشانگرهاي مولكولي .(DNA امكان ،

 زينشگ و كمي صفات كنندهكنترل ژني هايمكان شناسايي

 پايين پذيريوراثت با صفات نژاديبه براي نشانگر كمكبه

 و توسعه رشد انتهايي مراحل در ظهور قابليت با صفات و

 مولكولي و فنوتيپي تنوع ارزيابي گياه ميسر شده است. با

 تجزيه ارتباطي از طريق توانمي ،در يك جمعيت ژنتيكي

)Association analysisبراي  جايگزين روشي عنوان) به

 ،)Linkage-based analysisي (پيوستگيابي نقشه

 صفات كنندهكنترل عوامل با پيوسته نشانگرهاي مولكولي

ايي شناس پيوستگي،يابي نقشه از هدف د.كر را شناسايي

نشانگرهاي پيوسته با يك صفت كمي در يك جمعيت 

هاي اساسي اين روش، برادري است. محدوديت -خواهر

اور و در نتيجه وضوح پايين نقشه تعداد محدود كراسينگ

ا ه و هزينه بالاي تكثير رگه مورگان)سانتي 10-20ژنتيكي (

ه اور است. ضمن اينكبراي رسيدن به تعداد كافي كراسينگ

و جمعيت  استبر هايي بسيار زمانيجاد چنين جمعيتا

ايجاد شده فقط براي صفات و مطالعات محدودي كارايي 

در تجزيه  ).Gupta et al., 2005; Holland, 2007( دارد

 هاي طبيعي نيز قابل انجامارتباطي كه با استفاده از جمعيت

بر تجزيه آوري و جمع طور تصادفياست، افراد جمعيت به

شود. تجزيه ارتباطي  انجام مي پيوستگيس عدم تعادل اسا

زيرا  ،ر استتمراتب دقيقبه پيوستگييابي  در مقايسه با نقشه

هاي زياد نقشه ژنتيكي وضوح بالايي دارد  دليل نوتركيبيبه

)Moose and Mumm, 2008 .(  

يابي نقشه از )Sibov et al., 2003و همكاران ( فسيبو

، براي صفات عملكرد بذر استفاده و در گياه ذرت پيوستگي

و  5، 4، 4ترتيب ارتفاع بوته، طول خوشه و رطوبت بذر به

ا نشانگرهاي در نقشه پيوستگي تهيه شده ب QTL صفر

د. كراكوسكي و همكاران كردنريزماهواره شناسايي 

)Krakowsky et al., 2006يابي ژني با  )، در مكان

) ذرت RILs( آميخته نوتركيب هاي خويش جمعيت لاين

ي در زايكننده القاء كالوسنشان دادند كه مكان ژني كنترل

ذرت با مكان ژني شناسايي شده براي متابوليسم اسيد 

اين  كه كردمكان بود و اين فرضيه را تقويت آبسيزيك هم

زايي در ذرت نقش دارد. در هورمون در شروع كالوس

 ,.Ding et alتحقيقي كه توسط دينگ و همكاران (

2015aكننده منظور شناسايي نواحي ژنومي كنترل) به

لاين ذرت با  999مقاومت به بيماري سوختگي برگ در 

 12انجام شد، تعداد  SNPنشانگر  56110استفاده از تعداد 

 كننده مقاومت شناساييهاي كنترل نشانگر پيوسته با ژن

زمان طور همهبنيز ) Li et al., 2016شد. لي و همكاران (

و يك  2:3Fسه جمعيت ذرت شامل دو جمعيت مختلف  از

فاع كننده ارتهاي كنترل يابي ژن جمعيت طبيعي براي مكان

 كه نواحي ندنشان داد و بوته و طول خوشه استفاده كردند

تجزيه ارتباطي در جمعيت طبيعي  باشده ژنومي شناسايي

 تجزيه پيوستگي در دو باشده هاي ژنومي شناسايي با مكان

ارزيابي  تحقيق،اين از هدف د. نپوشاني دارهم  2:3Fت جمعي

ي شناسايمورفولوژيك و  -پلاسم ذرت از نظر صفات آگروژرم

 استفاده از روشبا ات صفاين نواحي ژنومي دخيل در كنترل 

  .بودتجزيه ارتباطي 
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 ها مواد و روش

  ارزيابي فنوتيپيمواد گياهي و 

 100شامل  مواد گياهي مورد اسـتفاده در اين پژوهش 

ــه نهال و  بودند) 1لاين خالص ذرت (جدول  ــس كه از مؤس

بذر كرج، مركز تحقيقات كشـــاورزي خراســـان رضـــوي و 

ــدند.   ــاه تهيه ش هاي هر يك از لايندانشــگاه رازي كرمانش

متر ســـانتي 24×24گلدان به ابعاد  شـــشمورد مطالعه در 

تكرار در قالب طرح كاملاً تصادفي در محوطه  ششمنزله به

. دندشكشـاورزي دانشـگاه اروميه كشـت     لخانه دانشـكده گ

مورفولوژيك مختلف از  -پس از مرحله گلدهي، صفات آگرو

قبيـل ارتفـاع بوتـه، ارتفـاع بوته تا اولين بلال، عرض برگ،     

تعـداد بلال، ميزان كلروفيـل، وزن دانه در بوته، وزن چوب   

بلال، قطر ابتداي چوب بلال، قطر وســط چوب بلال، طول 

ــك بوتـه، تـاريخ ظهور گل نر، تاريخ    چوب بلال، وزن خشـ

  گيري شدند.ظهور بلال اول و تاريخ ظهور بلال دوم اندازه

  

  پژوهشاين هاي ذرت مورد استفاده در مشخصات ژنوتيپ -1جدول 
Table 1. Characteristics of maize genotypes used in the present study 

Subpopulation membership 
percentage Subpopulation 

Preparation 
site 

Genotype name 
Number in 

barplot 
Genotype 

code 
Mixed Red Green 

 92.8 7.2 Green Mashhad 
Tenptato (White- First 

class) 
1 1 

 99.3 0.7 Green Mashhad K1263-1388 2 2 
 91.8 8.2 Green Mashhad 36-N/M-K3653/2 3 4 
 99.2 0.8 Green Mashhad 89-4* 4 5 
 99.4 0.6 Green Mashhad 9/K1911 5 6 
 95.2 4.8 Green Mashhad 74*/1388 6 7 
 98.8 1.2 Green Mashhad 8/K1911 7 8 
 91.8 8.2 Green Mashhad 25*/89 8 9 
 99 1 Green Mashhad K1264 /1 9 10 
 99 1 Green Mashhad 48*1390 10 11 
 94.6 5.4 Green Mashhad 13/K19/1 11 12 
 99.3 0.7 Green Mashhad 11K1910 12 13 
 99 1 Green Mashhad 5/K1911 13 14 
 97 3 Green Mashhad 4/K1911 14 15 
 99.3 0.7 Green Mashhad 7/K1911 15 16 
 97 3 Green Mashhad 6/K19/1 16 17 
 99.1 0.9 Green Mashhad 2K1911 17 18 
 97.6 2.4 Green Mashhad 55-N- K3640/S 18 19 
 99.5 0.5 Green Mashhad 43*89 (Red cob corn) 19 20 
 99.5 0.5 Green Mashhad 172*/89 20 21 
 98.6 1.4 Green Mashhad 67*/88 21 22 
 97.6 2.4 Green Mashhad 23*89 22 23 
 99.4 0.6 Green Mashhad 10/K 19/1 23 24 
 98.7 1.3 Green Mashhad 1*/89 (Red cob corn) 24 25 
 97.5 2.5 Green Mashhad 34*/1399 25 26 
 96.6 3.4 Green Mashhad 20*1399 26 27 

 94.6 5.4 Green Mashhad 
S2/QPM/SUKMA 

(Indonesia) 
27 28 

 92.8 7.2 Green Mashhad K19/1 28 29 
 94.2 5.8 Green Mashhad K166 B/89 29 30 
 94.4 5.6 Green Mashhad 163*/6/15 30 31 
 91.9 8.1 Green Mashhad KE70012/ 1-12 -1388 31 32 
 97.1 2.9 Green Mashhad A679/420N89 32 34 

 99.3 0.7 Green 
Mashhad K18-B /1392 (Indonesia-

Colombia) 
33 35 

�  52.5 47.5 Mixed Mashhad 66*1388 34 36 
 98.4 1.6 Green Mashhad 70*1388 35 37 
 99.1 0.9 Green Mashhad 14*/89 36 38 
 97.7 2.3 Green Mashhad 6*/88 37 39 
 98.6 1.4 Green Mashhad 3K19/1 38 40 
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  Table 1. Continued                                                                                                                         ادامه -1جدول 
Subpopulation membership 

percentage Subpopulation 
Preparation 

site 
Genotype name 

Number in 
barplot 

Genotype 
code 

Mixed Red Green 
 97.7 2.3 Green Mashhad K1263/1 (Sterilized) 39 41 

�  44.6 55.4 Mixed Mashhad 1387/193/Chase* 40 42 
 1.1 98.9 Red Mashhad K615/1 41 43 
 0.8 99.2 Red Mashhad 39*/89 (Sibcer) 42 44 
 1.8 98.2 Red Mashhad 16*/89 43 45 

 1.9 98.1 Red 
Mashhad 115*13981 (White cob 

corn) 
44 46 

 2.2 97.8 Red Mashhad 138*/89 45 47 
 5.3 94.7 Red Mashhad K19*/1392 (Isolate) 46 48 

 2.3 97.7 Red Mashhad P13L2 47 49 
 0.8 99.2 Red Kermanshah P19L17 Kahia 55 50 
 0.7 99.3 Red Kermanshah P15L16 56 51 
 0.6 99.4 Red Kermanshah P6L1 57 52 
 0.8 99.2 Red Kermanshah P3L2 58 53 
 2.3 97.7 Red Kermanshah P14L1 Kahia 59 54 
 0.4 99.6 Red Kermanshah P19l3 60 55 
 1 99 Red Kermanshah P9L3 Kahia 61 56 
 0.5 99.5 Red Kermanshah P15 L16 Kahia 62 57 
 0.9 99.1 Red Kermanshah P11L7 63 58 
 0.5 99.5 Red Kermanshah P14L2 64 59 
 1.7 98.3 Red Kermanshah P14L2 65 60 
 1 99 Red Kermanshah P10L5 66 61 
 0.8 99.2 Red Kermanshah P16L6 Kahia 67 62 
 1.6 98.4 Red Kermanshah P16L4 Kahia 68 63 
 1.6 98.4 Red Kermanshah P15L4 69 64 
 1.7 98.3 Red Kermanshah P1L4 (Dialell- Karaj) 70 65 
 2.5 97.5 Red Kermanshah P11L6 71 67 
 0.6 99.4 Red Kermanshah P9L6 72 68 
 0.7 99.3 Red Kermanshah P13L3 73 69 
 0.7 99.3 Red Kermanshah P3L11 74 70 
 1.1 98.9 Red Kermanshah P3L1 75 71 
 1.9 98.1 Red Kermanshah P10L7 76 72 
 0.8 99.2 Red Kermanshah P16L12 Kahia 77 73 
 0.8 99.2 Red Kermanshah p1L15 Kahia 78 74 
 3.9 96.1 Red Kermanshah P19L5 Kahia 79 75 
 3.9 96.1 Red Karaj P10L9 80 76 
 1.6 98.4 Red Karaj K615/1 81 77 
 1.9 98.1 Red Karaj Mo17-I 82 78 
 1.3 98.7 Red Karaj OH43/1-42 83 79 
 0.9 99.1 Red Karaj K12264/ 5-1 84 80 
 0.8 99.2 Red Karaj R=59 85 81 
 6.9 93.1 Red Karaj K615/1 86 82 
 2.8 97.2 Red Karaj B73 87 83 
 1.8 98.2 Red Karaj OH43/1042 (Paternal) 88 84 
 2.3 97.7 Red Karaj R59 (Paternal) 89 85 
 0.8 99.2 Red Mashhad Super sweet-1387 Basin 48 86 
 3.8 96.2 Red Mashhad 197/ Power Hense-S2 49 87 
 1.6 98.4 Red Mashhad Challenged 1389/st 50 88 
 0.9 99.1 Red Mashhad Sweet white/ 1390 51 89 
 0.8 99.2 Red Mashhad 1390 Sweet 3151* 52 90 
 2.9 97.1 Red Mashhad 52*Sweet 53 91 

 1.1 98.9 Red Mashhad 
Popcorn-53 or 54 

(Linear) 
54 92 

 1.8 98.2 Red Karaj W37a 90 93 
 1.7 98.3 Red Karaj KS13 91 94 
 1.1 98.9 Red Karaj R319 92 95 
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 Table 1. Continued                                                                                                                         ادامه -1جدول 
Subpopulation 

membership (%) Subpopulation 
Preparation 

site 
Genotype name 

Number in 
barplot 

Genotype 
code 

Mixed Red Green 
 10.6 89.4 Red Karaj R59 (Paternal) 93 96 
 3.4 96.6 Red Karaj W153R 94 97 
 4.5 95.5 Red Karaj K1533 Popcorn 95 98 

 5.1 94.9 Red Karaj 
R59*R (Double cross- 

maternal) 
96 99 

 0.7 99.3 Red Karaj B73(RFC or CMS) 97 100 
 9.5 90.5 Red Karaj 1264/ 1 98 101 
 4.8 95.2 Red Karaj MO17-II 99 102 
 3.7 96.3 Red Karaj ZK472221 100 103 

  

 ISSRژنومي و نشانگر  DNAاستخراج 

 تكرار هر ششصورت مخلوطي از هبرداري برگي بنمونه

 باژنومي  DNAچهار برگي انجام و سپس لاين در مرحله 

 CTAB )Cetyl Trimethyl Ammoniumروش 

Bromide) (Murray and Thompson, 1980 (

شده با استخراج DNA. كميت و كيفيت شداستخراج 

ين تعييك درصد  اسپكتروفتومتري و ژل آگارز استفاده از

 ISSRآغازگر  16 ازپلاسم نگاري ژرمشد. براي انگشت

آغازگرهاي مورد استفاده در اين ). 2شد (جدول  استفاده

آغازگر  60از ميان  جه به الگوي نواربندي واضحتحقيق، با تو

ISSR ادريس و همكاران (مطالعات  بر اساسIdris et al., 

 )Muhammad et al., 2017محمد و همكاران ( و) 2012

 25تكثير در حجم نهايي  واكنش. انتخاب شدنددر ذرت 

 dNTP )mM 50 ،(7/0ميكروليتر  5/0ميكروليتر حاوي 

ميكروليتر بافر  mM10 ،(5/2ميكروليتر كلريد منيزيم (

PCR )X10 ،(28/0ميكروليتر از هر كدام از آغازگرها،  يك 

ميكروليتر  Taq DNA Polymerase ،05/14واحد آنزيم 

با استفاده از ژنومي  DNAنانوگرم  25آب دوبار تقطير و 

د. ش) انجام Applied Biosystemدستگاه ترموسايكلر (

 4 مدتسازي اوليه بهواسرشتهشامل  دستگاهبرنامه دمايي 

 چرخه 36 سپس ،سلسيوسدرجه  94دقيقه در دماي 

ثانيه در دماي  30دت مسازي بهصورت واسرشتههب حرارتي

ثانيه در  30مدت ، اتصال آغازگر بهسلسيوسدرجه  94

 و )2ل براي هر تركيب آغازگر (جدول دماي مناسب اتصا

درجه  72در دماي  ثانيه 120مدت توسعه رشته جديد به

توسعه نهايي  چرخه، يك مرحله 36ي انتهاو در  سلسيوس

د. بو سلسيوسدرجه  72دقيقه در دماي  10مدت به

ديگر درصد از هم 7/1، روي ژل آگارز PCRمحصولات 

زي يآمرنگروش از  نيز تفكيك شدند و براي مشاهده باندها

   ).1د (شكل شاتيديوم برومايد استفاده 

  هاتجزيه و تحليل داده

صورت يك براي وجود نوار ها در ژل، بهامتيازدهي باند

صفر و  ماتريس و صفر براي عدم وجود نوار صورت گرفت و

استفاده  هاي آماري و تحليلتجزيه  دست آمده برايهبيك 

 افزاردر نرم Bayesian آماري روش استفاده ازبا ابتدا  .شد

2.3.4 Structure ، تجزيه مؤثر ساختار جمعيت و

 )K( هاي مناسبها به زيرجمعيتبندي دقيق ژنوتيپدسته

افزار، در اين نرم. )Pritchard et al., 2000( انجام گرفت

 در نظر 10تا  1) بين Kمقادير زيرجمعيت فرضي اوليه (

ها از زيرجمعيت يك براي هر ،گرفته شد جهت افزايش دقت

د. همچنين جهت حصول منحني حداكثر شتكرار لحاظ  10

و استقلال فراواني آللي  Admixture نمايي از مدلدرست

 تكرار 100000و ) Burn-in( تكرار آزمايش 100000با 

MCMC (Markov Chain Monte Carlo)  دشاستفاده 

)Evanno et al., 2005(.  براي تعيين تعداد بهينهK از ،

استفاده  )Evanno et al., 2005ايوانو و همكاران ( روش

) يك جمعيت(زير Kبراي هر مقدار  Structureافزار نرم شد.

كند كه شامل برآورد ضرايب محاسبه مي Qstماتريس به نام 

سپس  است. تجمعيعضويت هر ژنوتيپ در هر زيرال احتم

ميزان عدم تعادل  TASSEL 2.1افزار با استفاده از نرم

 د.ش محاسبه) Linkage Disequilibriumپيوستگي (

 ها آلل بين تصادفيغير ارتباط )LD( پيوستگي تعادل عدم

 اين پيوستگي از كهاست  مختلف ژني هايجايگاه در

 كنندهكنترل هايو ژن نشانگرها بين غيرتصادفي ژنتيكي

 در .دكر استفادهي ژنهاي تعيين مكان براي توانمي صفات

 فاتص با دارمعني ارتباط داراي وپيوسته نشانگرهاي ، نهايت

 اساس بر TASSEL 2.1افزار استفاده از نرم با مطالعه مورد

ماتريس سهم ( Q+Kبه مدل  مدل خطي مخلوط وابسته

 يندوبط خويشارواماتريس ها و جمعيتبه زير ادفراعضويت 

.شدند ) شناساييKinshipيا 
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 پژوهش اين مورد استفاده در  ISSRآغازگرهاي  مشخصات -2 جدول
Table 2. Characteristics of the ISSR primers used in the present study  

Primer 
name 

Primer sequence 

( 53 ′→′ ) † 
Annealing 

Temperature (°C) 
Multiplied 

bands 
Polymorphic 

bands 
Band size (Minimum-

Maximum)(bp) 

UBC890 7VHV(GT) 56 7 7 600-1700  
B9 (GGT)2CAAG 35 4 3 500-1000 

A12 CC6(GA) 42 5 5 600-1700 
UBC807 T8(AG) 46 5 3 300-2500 
UBC 811 C8(GA) 48 2 2 750-1000 
UBC812 A8(GA) 42 7 7 600-1700 
UBC820 C8(GT) 52 6 6 500-1500 
UBC825 T7(AC) 52 8 8 300-2000 
UBC827 G8(AC) 54 7 7 750-2200 
UBC835 YC8(AG) 52 3 3 750-2500 
UBC841 YC8(GA) 41 6 6 350-1000 
UBC 848 RG8(CA) 55 7 7 450-1600 
UBC867 6(GGC) 40 3 3 500-1000 
UBC884 7HBH(AG) 40 3 3 550-650 
UBC885 (AC)8YT 40 4 4 500-1000 

A7 T10(AG) 52 4 4 500-1000 
†: R = A/T, Y = G/C, B = T/G/C; D = A/T/G, H = A/TIC, V = A/G/C   

  

  نتايج و بحث

  تنوع ژنتيكي و ساختار جمعيتي

حداقل، حداكثر، ميانگين و ضريب تغييرات فنوتيپي 

وجود تنوع  ،)3(جدول  مورد مطالعه ژنوتيپ 100صفات در 

 .ا نشان دادرلاسم ذرت مورد بررسي پژنتيكي بالا در ژرم

اخصي عنوان شفنوتيپي (به ترين مقدار ضريب تغييراتبيش

ين تركمو در صفت وزن دانه براي ارزيابي تنوع ژنتيكي) 

). 3مشاهده شد (جدول صفت تعداد بلال  درآن مقدار 

پلاسم ملاحظه در ژرممطالعات قبلي نيز وجود تنوع قابل

الي  5/0براي نمونه ارتفاع بوته بين  اند.را گزارش كردهذرت 

در ذرت گزارش  ماه 11الي  2و روز تا گلدهي بين متر  5

). نتايج ارزيابي تنوع ژنتيكي Yan et al., 2011شده است (

آغازگر  16طور كلي نشان داد كه به ISSRبا نشانگرهاي 

ISSR ژني را تكثير  جايگاه 81ن تحقيق، در اي شدهاستفاده

مكان ژني  78مكان،  81). از بين اين 2كردند (جدول 

مكان ي هر دند. تعداد آلل برابو شكل) چنددرصد 12/95(

 ها نيزو ميانگين تعداد آلل متغير بودآلل  5تا  2بين  ژني

 ).2د (جدول دست آمآلل به 96/2

س از وجود تنوع وسيع در ذرت حدود هزاران سال پ

ن افشان بود تواند علاوه بر آزاد گردهمي ،سازي اين گياهاهلي

 Transposableدليل وجود عناصر قابل تحرك (گياه، به

elements باشد  نيز جهشوقوع حوادث ) در ژنوم ذرت و

)Walbot, 2009(. ) مطالعات قبليTracy et al., 2006 (

، 4، 3هاي شماره هاي مختلف در كروموزوم نيز وجود جهش

 تنوع وجود .اندرا گزارش كردهذرت شيرين  10و  9، 5

 هاينياز برنامهپيش تنها نه ذرت، پلاسمژرم در ژنتيكي

ژني  هايبلكه لازمه شناسايي مكان است،گيري دورگ

 مييز نكننده صفات مختلف از طريق تجزيه ارتباطي كنترل

ن وتجزيه ارتباطي بر مبناي تنوع ژنتيكي طبيعي درباشد. 

جمعيتي و بر اساس مفهوم نامتعادلي پيوستگي ژني 

  است. زمان و غيرتصادفي دو مكان ژني) (تفكيك هم

هاي از جمعيت ي لازم استدر مطالعات تجزيه ارتباط

ال نبايد ساختاري در در حالت ايده كهطبيعي استفاده شود 

زيرا وجود ساختار  ،جمعيت مورد مطالعه وجود داشته باشد

يابي به نتايج قابل عامل بازدارنده جهت دستدر جمعيت 

كه اثر ساختار جمعيت و روابط و در صورتي استاعتماد 

نتايج مثبت  ،خويشاوندي در تجزيه ارتباط لحاظ نشوند

 ,Breseghello and Sorrells( آيدميدست دروغين به

ها، زيرجمعيت به جمعيت ساختار تجزيه ي،). از طرف2006

سازد پذير ميامكان نيز را مختلط ايهژنوتيپ شناسايي

)Dadras et al., 2014 .( با توجه به تغييرات مقدارK∆ 

 ترينبيش) و 2(شكل ) K( هاازاي تعداد مختلف گروهبه

 دوهاي مورد مطالعه در ژنوتيپ، =2K منحني درمقدار 

گروه قرار گرفتند. وجود ساختار در جمعيت مورد بررسي 

ط در مطالعات مرتباز ماتريس ساختار  استفاده بيانگر اهميت

پلاسم ذرت است تا بتوان درصد با تجزيه ارتباطي در ژرم

  خطاهاي مثبت را كاهش داد.
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 در اين تحقيق هاي ذرت يك مورد مطالعه در لاينهاي توصيفي صفات موفولوژآماره -3 جدول
Table 3. Descriptive statistics of the studied morphological characters in maize lines in the current research 

Coefficient of variation Maximum Minimum Mean Character 

17 252 58 149.87 Plant height 

27 142 20 60.49 Plant height until first ear 

13 84 41 75.15 Leaf length 

14 11 4 7.36 Leaf width 

3 3 1 1.78 Ear number 

23 89 20 40.94 Chlorophyll content 

69 151 0.5 43.36 Grain weight per plant 

47 40 1.38 14.52 Cob’s dry weight 

20 4 0.8 2.54 Cob’s diameter in first part  

23 6 0.6 2.26 Cob’s diameter in middle part 

26 21 4 13 Cob’s length 

36 135 15 51 Plant dry weight  

45 93 42 68.88 Days to tassel emergence 

7 93 60 78.10 Days to first ear emergence 

7 103 71 85.93 Days to second ear emergence  
  

  

لاين ذرت مورد مطالعه به هر يك  100درصد عضويت 

 كهدر صورتي. يه شده استراا 1جدول در ها از زيرجمعيت

عنوان ژنوتيپ باشد، به 7/0تر از كم يدرصد عضويت ژنوتيپ

با . )Spataro et al., 2011( شودمي در نظر گرفته مخلوط

 )1جدول (ها زيرگروه به ژنوتيپدرصد عضويت هر توجه به 

ترين بيش ،)3(شكل  Structure افزارنرم از حاصل بارپلات و

هر ( 1388*66و  Chase/1387/193 هاياختلاط در لاين

لاين به  60، لاين 100از ميان مشاهده شد. مشهد)  دو از

ه زيرجمعيت دوم (سبز) لاين ب 38زيرجمعيت اول (قرمز) و 

لاين  38هد، لاين مربوط به جمعيت مش 54از . تعلق داشت

 63/29لاين ( 14جمعيت دوم و درصد) به زير 37/70(

همه  بنابرايندرصد) به زيرجمعيت اول تعلق داشت و 

جمعيت مشهد  مربوط بهم (سبز)، هاي زيرجمعيت دولاين

هاي كرمانشاه و هاي جمعيت). همه لاين1بودند (جدول 

 توانجمعيت اول (قرمز) قرار گرفتند و ميدر زير نيزكرج 

از  جمعيتدو اينهاي مربوط به نتيجه گرفت كه لاين

ند. وجود ساختار در هستتري برخوردار خويشاوندي بيش

نشي از نظر صفات زراعي گزيدليل فشار هپلاسم ذرت بژرم

 ستيياهي آن دور از ذهن ننژادي گهاي بهدر برنامه

)Ersoz et al., 2009.(  

  

  همورد مطالعشناسايي نشانگرهاي پيوسته با صفات 

هاي مطالعات بسياري در ذرت در مورد تعيين جايگاه

وژيك رسيدگي فيزيول مانندكننده صفات مختلف ژني كنترل

)Buckler et al., 2009ها )، مقاومت به بيماري

)Zwonitzer et al., 2010; Chen et al., 2012; Ding 

et al., 2012هاي غيرزيستي ()، تحمل به تنشAgrama 

and Moussa, 1996) مورفولوژي گياه ،(Xu et al., 

2009; Ding et al., 2015b; Chen et al., 2016 و (

هاي در  معيت) از طريق جChen et al., 2014رنگ گياه (

است. در پژوهش  شدهانجام  QTLتجزيه  حال تفرق و

منظور شناسايي نشانگرهاي پيوسته با صفات مهم حاضر، به

دليل وجود ساختار هاي ذرت، بهدر لاين مورفولوژيك -آگرو

پلاسم مورد بررسي، تجزيه ارتباطي با استفاده از مدل در ژرم

MLM  تباط با استفاده ). در تجزيه ار4انجام گرفت (جدول

ارتباط كه داراي  ISSR مكان 25در مجموع  MLMاز مدل 

هاي كنترل كننده صفات مورد با ژن )P≤0.01( داريمعني

با  مكان سه ،اساس اين دند. برشناسايي ش بودند، بررسي

هاي مكان با ژن سهكننده ارتفاع بوته، هاي كنترلژن

 هاين با ژنمكا يككننده ارتفاع بوته تا بلال، كنترل

ه كنندهاي كنترلمكان با ژن دوكننده طول برگ، كنترل

كننده وزن چوب بلال، هاي كنترلمكان با ژن دوتعداد بلال، 

مكان  دوكننده طول چوب بلال، هاي كنترلمكان با ژن دو

ا مكان ب دوقطر ابتداي چوب بلال، كننده كنترلهاي با ژن

  مكان با  سهبلال، قطر وسط چوب كننده كنترلهاي ژن

ي هامكان با ژن دوتاريخ ظهور گل نر، كننده كنترلهاي ژن

هاي مكان با ژن سهتاريخ ظهور بلال اول و  كنندهكنترل

  ). 4وزن دانه پيوستگي نشان دادند (جدول كننده كنترل
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  ISSRدر ذرت با استفاده از نشانگرهاي  MLM نتايج حاصل از تجزيه ارتباطي با مدل -4جدول 
Table 4. The results of association analysis with MLM model in maize using ISSR markers 

MLM 
Locus Trait 

F-marker P-marker 

9.78 0.00 ubc827(1700) 
Plant height 8.69 0.00 ubc812(1000) 

12.67 0.00 B9(700) 

8.6 0.00 ubc827(1700) 
Plant height until first ear 9.9 0.00 B9(700) 

9.47 0.00 ubc812(1000) 
7.88 0.01 ubc884(550) Leaf length 
11.1 0.00 ubc867(1000) 

Ear number 
93.31 0.00 825(1000) 
6.25 0.01 ubc841(350) 

Grain weight per plant 6.23 0.01 ubc841(500) 
6.34 0.01 ubc885(600) 
6.61 0.01 ubc841(500) 

Cob’s weight 
6.56 0.01 ubc885(600) 
13.79 0.00 ubc841(500) 

Cob’s diameter in first part 
11.79 0.00 ubc812(1000) 

11.3 0.00 ubc812(1000) 

Cob’s diameter in middle part 8.45 0.00 ubc848(1500) 

- - ubc835(750) 

7.98 0.01 ubc885(500) 
Cob’s length 

8.72 0.00 ubc827(1700) 

- - ubc848(750) Plant dry weight 

11.37 0.00 ubc841(350) 

Days to tassel emergence 7.36 0.01 ubc820(1500) 

6.89 0.01 ubc820(1500) 

8.46 0.00 ubc884(550) 
Days to first ear emergence 

6.59 0.01 ubc841(350) 

  

عنوان يك عامل مهم در افزايش عملكرد تراكم گياهي به

 ,.Cardwell, 1982; Zhang et alذرت مطرح است (

). صفاتي از قبيل ارتفاع بوته و ارتفاع بلال در ذرت 2014

 ,.Cai et alسزايي در تعيين تراكم گياهي دارند (تاثير به

 گراننژادصفات به به اين ). فهم بهتر ساختار ژنتيكي2012

توسعه دهند كه به تراكم بالا  را هايي واريتهتا كند كمك مي

ين ترتيب بتوان عملكرد را افزايش داد ه او ب باشندمتحمل 

)Li et al., 2016 .(اي، زانگ و همكاران در مطالعه

)Zhang et al., 2006 ،نه) براي صفت ارتفاع بوته QTL 

ند كه دكرشناسايي  9و  8، 4، 3، 2وستگي هاي پيدر گروه

ها در مجموع و همه آندرصد  QTL 51/5-19/15هر 

ند. دكريرات فنوتيپي صفت را توجيه درصد از تغي 27/78

اثر افزايشي و  QTL دوغالبيت،  ها اثر فوق QTLيكي از 

براي ارتفاع  هاآنغالبيت نشان دادند.  ها اثر QTL ساير

 50/41در كل شناسايي كردند كه  QTL پنجچوب بلال 

 QTL دند. يككرز تغييرات فنوتيپي صفت را توجيه درصد ا

غالبيت  اثر QTL دواثر غالبيت و  QTL دواثر افزايشي، 

از  نيز )Li et al., 2016لي و همكاران (ند. شتناقص دا

پيوسته با صفات  SNPنشانگر  41، يطريق تجزيه ارتباط

  ارتفاع بوته و بلال شناسايي كردند.

) با استفاده Sergio et al., 2003يو و همكاران (جسر

پيوسته با  SSR نشانگر چهارت در حال تفرق، يجمعيك از 

ي اثر افزايشترتيب با به هكننده عملكرد دانهاي كنترل ژن

هاي پيوستگي در گروه -46/91و  -62/77، 39/80، 47/85

يرات درصد از تغي 22/5-18/11دند كه كرگزارش  8و  7، 2

دند. دومنيك و همكاران كرفنوتيپي صفت را توجيه 

)Domenyuk et al., 2002 با استفاده از يك جمعيت در (

براي پيوسته  ISSRنشانگر  نهذرت، تعداد  2Fحال تفرق 

دانه  100وزن براي پيوسته  ISSRنشانگر  11ارتفاع بوته و 

ن دار بي ارتباط معنياي ديگر،  در مطالعهشناسايي كردند. 
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بيماري سوختگي برگ در  و مقاومت به ISSRنشانگرهاي 

شناسايي  2Fذرت با استفاده از يك جمعيت در حال تفرق 

 ISSR). اگرچه نشانگرهاي Barakat et al., 2009شد (

قبلي  هاير تحقيق حاضر با گزارشمورد استفاده د

)Barakat et al., 2009 ،ها سو با آنهم اما) مشابهت ندارند

اي در ذرت با هوارهريزما هاي بين دهند كه مكان نشان مي

صفات در عدم تعادل پيوستگي  كنندهنواحي ژنومي كنترل

ن يابي ژ طور موثري در مطالعات مكانهتوانند ب و مي هستند

   در اين گياه استفاده شوند.

  

 

  

 UBC827ده از نشانگر با استفا آگارز ژلالكتروفورز وسيله به مورد مطالعه هاي ذرتتعدادي از لايندر نوارهاي توليد شده  -1شكل 
Figure 1. Fingerprint of the some studied maize lines produced by agarose gel electrophoresis using UBC827 

ISSR primer 
  

  

نشانگرهاي  ا استفاده ازب مورد مطالعهذرت پلاسم در ژرم) =2K( هاجمعيتتعداد زير براي تعيين Structureافزار نرم پلاتباي -2كل ش
ISSR  

Figure 2. Bilateral graphs from Structure software to determine optimum subpopulations (K=2) in the studied 
maize germplasm using ISSR markers  

  

در پژوهش حاضر، تعداد نشانگرهاي مثبت شناسايي 

 بودتر كم GLMدر مقايسه با مدل  MLMشده در مدل 

 كه استفاده از مدل نشان داداند) و نشدهها ارايه (داده

MLM )Q+ Kداري در كاهش نتايج ) در ذرت بهبود معني

هاي خطي مثبت كاذب در تجزيه ارتباط در مقايسه با مدل

). در Zhu et al., 2008دهد ( ميارايه  Qيا  Kمنفرد 

يابي ارتباطي صفات زراعي در  منظور مكانتحقيقي كه به

نشانگرهاي ريزماهواره انجام گرفت ذرت با استفاده از 

)Mikic et al., 2016 د كه تعداد نشانگرهاي ش)، مشخص

 GLMدر مقايسه با  MLMمثبت شناسايي شده در مدل 

 ,.Mikic et al( هاآن در مطالعه ،. همچنيناستتر كم

زمان با طور همه) تعدادي از نشانگرهاي ريزماهواره ب2016

، ه بودند. در اين تحقيق نيزبيش از يك صفت زراعي پيوست

ه ك پيوسته بودندصفت  با چند ISSRبرخي از نشانگرهاي 

كه با صفات ارتفاع  UBC827توان به نشانگر از آن جمله مي

 ،چنيند. همكراشاره  پيوسته بود،ارتفاع بوته تا بلال  و بوته

با صفات ارتفاع بوته، ارتفاع بوته تا بلال،  UBC812نشانگر 

ر ابتداي چوب بلال، قطر وسط چوب بلال و طول برگ، قط

با صفات ارتفاع بوته و ارتفاع  B9طول چوب بلال و نشانگر 

بوته تا بلال پيوستگي نشان دادند. ساير نشانگرها نيز از 

 UBC890و  UBC884 ،UBC885 ،UBC841جمله 

بين صفات مختلف مشترك بودند. وجود نشانگرهاي 

0
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2 3 4 5 6 7 8 9 10

DeltaK
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تروپي يودليل پلاهمشترك بين چندين صفت ممكن است ب

 ). نواحيJun et al., 2008ها باشد (و يا پيوستگي ژن

كه در كنترل بيش از يك صفت  شدهشناسايي مهم ژنومي

ت را ااز تغييرات صف درصد قابل توجهي مهم نقش دارند و

 تكميلي هايآزمايش با تأييد صورت در ند،نكتوجيه مي

يل تبد SCARاختصاصي  نشانگرهاي به توانندمي

)Osipova et al., 2003( و ها جمعيت غربال براي و 

شوند. از آنجا كه  ) استفادهMASنشانگر ( كمكبه انتخاب

زمان چند صفت شناسايي نشانگرهاي مشترك گزينش هم

) از اهميت Tuberosa et al., 2002سازد (پذير مي را امكان

  نژادي گياهان برخوردار است. اي در به ويژه

  
  

 
. هر رنگ يك زيرجمعيت را ISSRهاي ذرت مورد مطالعه بر اساس نشانگرهاي لاين Bayesianمبتني بر مدل  ايخوشهتجزيه  -3شكل 

  .دهدزيرجمعيت را نشان مي هربه  فرد ضريب تعلق هر و ترتيب شماره افرادبه عمودي و افقي محور روي اعداد دهد.نشان مي
Figure 3. Bayesian model based-cluster analysis of the studied maize lines using ISSR markers. Numbers on the 

y-axis indicate the membership coefficient (Q) and on the x-axis indicate the individual’s number 

  

  يري كليگنتيجه

 تنوعداراي  در اين تحقيق، پلاسم ذرت مورد مطالعهژرم

ايج د. نتبوتجزيه ارتباطي جهت انجام  يهتوجژنتيكي قابل

 ISSR مانندكارايي نشانگرهاي بارز  دهندهنشاناين تحقيق 

د. با بوساختار جمعيت گياهي در گياه ذرت در تعيين 

براي  ياستفاده از تجزيه ارتباطي، نشانگرهاي مثبت مشترك

صفاتي از قبيل وزن چوب بلال، قطر ابتداي بلال و وزن دانه 

 تاريخ ظهور بلالنيز صفات تاريخ ظهور گل نر و  در بوته و

دند كه چنين نشانگرهاي مشتركي امكان شاول شناسايي 

  سازند.پذير ميزمان براي اين صفات را امكانگزينش هم
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Abstract 
Maize (Zea mays L.) as a model plant is important from agricultural, feed and industrial point view. 

Most of economically important traits and morphological traits are controlled by several genes and also 
influenced by environment effects and hence possessed complicated genetic control. This research was 
aimed to study the genetic control and identification of genomic regions controlling agro-morphological 
traits in maize germplasm using association analysis approach. Maize inbred lines were evaluated based 
on morphological and 16 ISSR primers. Results of morphological and genetically evaluations trials 
revealed existence of genetic variability in the studied germplasm which is mandatory item for 
successful association analysis study. Analysis of population structure using 81 ISSR loci divided the 
population into 2 sub-populations. Among studied lines, lines 1387/193/chase (Mashhad population) 
and 66*1388 (Mashhad population) showed maximum genetic admixture. Association analysis using 
MLM model represented 25 ISSR loci which possessed significant relation with studied traits. Positive 
markers identified in this research, could effectively applied in marker assisted selection programs to 
achieve suitable parental lines and also improvement of trait of interest. Also, this is resulted that inter 
simple sequence regions have acceptable ability and performance in association mapping of maize. 
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