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 هخلاص

 
باشد كه با انتخاب بر روي اين          مي ١ورجين يكي از اجزاء موثر بر عملكرد كلزا        طول غلاف يا خ   

توان نسبت به افزايش عملكرد و به تبع آن افزايش عملكرد روغن دست                 صفت بطور غير مستقيم مي     
هاي با طول غلاف بلند در       بدين جهت ماركرهاي مولكولي جهت انتخاب سريع و مطمئن ژنوتيپ         . يافت
ه نژادي مورد جستجو قرار گرفتند و ماركرهاي مولكولي همبسته با طول غلاف در يك                   هاي ب  برنامه

  X) با طول بلند غلاف   (هاي كلزاي رقم كوانتوم      جمعيت هاپلوئيد دوبل شده ناشي از تلاقي بين لاين         
. تشخيص داده شدند  ) BSA(متفرق   با استفاده از متد تجزيه توده      ) طول غلاف كوتاه  (لاين چاينا اي    

 براي اين جمعيت جهت تشخيص       RAPD مكان ژني    ٣٧ك نقشه لينكاژي ماركر مولكولي حاوي        ي
كنترل كننده صفت طول غلاف مورد بررسي قرار گرفت كه دو            ) QTLs(هاي ژني صفت كمي      مكان

% ٢٢ماركر در دو مكان ژني غير پيوسته با استفاده از روش اينتروال مپينگ انتخاب شدند كه دو ماركر                     
گزينش با اين ماركرها در      . وتيپي براي طول غلاف را در جمعيت مورد بررسي تخمين زدند             تنوع فن 

جهت افزايش طول غلاف موجب انتخاب گروهي از لاينهاي هاپلوئيد دوبل شده با ميانگين طول غلافي                 
 اين. را نسبت به ميانگين جمعيت اوليه باعث شد        % ١٥متر گرديد كه افزايشي معادل         ميلي ١١٢معادل  

هاي به نژادي موجب پيشرفت اصلاح جهت تهيه           دهد كه استفاده از اين ماركرها در برنامه          نشان مي 
 .گردد ارقام با طول غلاف بيشتر مي

 
 ، طول غلاف، تجزيه توده متفرقQTL، تجزيه RAPD :واژه هاي كليدي

 
 مقدمه

 مستقيما  متاثر از تعداد بذر،        ٢اجزاء عملكرد بذري براسيكا    
تمامي اين اجزاء با    ). ٢١، ٢(باشد   بذر مي  ذر و وزن تك    اندازه ب 

هاي بزرگتر معمولا  حاوي     اند بطوريكه غلاف   طول غلاف همبسته  
هاي كوچك   بذور با اندازه بزرگتر و تعداد بيشتري از غلاف              

بدون شك، يك برنامه اصلاحي جهت توليد          ). ٢٠(باشند   مي
                                                                                    

 .داراي قرابت زيادي با منداب است) كلزا لغت خارجي است(گياه كلزا . ١
2 . Brassica 

عملكرد بذر را در    تواند   رقمي با طول غلاف بلند بطور موثري مي       
لذا اطلاعات زمينه ژنومي و       . صنعت توليد كلزا بهبود بخشد      

هاي مدرن به نژادي     ژنتيكي طول غلاف جهت استفاده از تكنيك      
اخيرا  تلاشهاي اصلاحي بر مطالعه اجزاء         ). ٣١(باشد   مهم مي 

عملكرد از جمله غلاف و اندازه بذر متمركز شده است كه ممكن            
 اجزاء روغن و پروتئين را همانند عملكرد         داري است بطور معني  

 مطالعاتي كه روي فعاليتهاي فيزيولوژيكي          .)٤( متاثر سازد  
اند كه غلاف نه تنها      غلافهاي كلزا انجام شده چنين عنوان داشته      

كند بلكه مواد فتوسنتزي را      بعنوان يك اندام فتوسنتزي عمل مي     
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ده خشك  ما% ٣٠به بذور در حال رشد داخل خود با تقريبا               
 ).٣ ،١(كند  ها منتقل مي ها و بذور خاص آن غلاف غلاف

جايگزيني ممكن براي اصلاح مستقيم عملكرد بذر افزايش          
بعلاوه انتخاب براي طول غلاف بلند تعداد بذر        . طول غلاف است  

هاي  ژنوتيپ). ١٤(دهد   را تا حداقل پنج بذر در غلاف افزايش مي        
نيز باشند ممكن است     با غلاف بلند اگر حاوي بذور درشت            

). ٢٩(موجب افزايش محتواي بالاي پروتئين و روغن گردند              
هاي  اي توارث غلاف بر روي فاميل       ه همچنين در مطالعه مزرع    

مختلف معلوم شده كه اولا  طول غلاف ظاهرا  توارثي چندژني             
شود و ثانيا     هائي با اثرات افزايشي كنترل مي       داشته و توسط ژن   

فت بلند بودن طول غلاف به ميزان زيادي در          هاي موثر بر ص    ژن
هسته قرار داشته و اگر اثرات سيتوپلاسمي وجود داشته باشد             

پذيري بالا    ژن با توارث   ٢همچنين تخميني معادل    . ناچيز است 
 ).٢٩( براي طول غلاف عنوان شده است

هاي   در برنامه  ١هاي انتخاب بر اساس ماركر      معرفي تكنيك 
است اصلاح ارقام با طول غلاف بالا را تسريع         نژادي كلزا ممكن     به

 انتخاب در نسلهاي در حال تفكيك            MASتوسط   . بخشد
ها بر اساس وجود يا عدم وجود ماركرهائي است كه بطور              تلاقي

نزديكي با صفت طويل بودن غلاف پيوسته بوده و به ميزان                
انتخاب . گيرند بسيار كمي تحت تاثير اثرات محيطي قرار مي           

ريزي شده و وقتي        تواند بطور خودكار برنامه        مي  مولكولي
 يا RAPD نظير   ٢اي پليمراز  هائي بر اساس واكنش زنجيره     روش

SCAR  ٢٨( بكار گرفته شوند از نظر هزينه ارزان گردد.( 
عملكرد و اجزاء     اكثر خصوصيات مهم آگرونوميكي نظير       

عملكرد، ارتفاع بوته و تعداد روز تا گلدهي توسط چندين ژن               
اگرچه تفاوتي اساسي بين             ).٢٥(شود     ترل مي   كن

هاي ژنهاي خصوصيات كيفي و كمي وجود ندارد            كننده تنظيم
هاي ژنتيكي براي     معذالك متد مورد استفاده براي تهيه نقشه         

توان بطور مستقيم براي صفات كمي بكار          عوامل كيفي را نمي    
براي اولين بار سعي به ايجاد يك         ) ١٩٢٣( ساكس). ٢٦( ردب
 سال بعد   ٦٠ و صفت مورفولوژيكي نمود و       QTL٣وستگي بين   پي

 قابل دسترس   RFLPوقتي نقشه لينكاژي اشباع بر اساس روش        
                                                                                    

1. Marker Assisted Selection 
2. Polymerase Chain Reaction 
3. QTL (Quantitative Trait Loci) 

هاي  هم اكنون تعداد زيادي از روش     . شد به اوج كاري خود رسيد     
 صفات و تخمين اثرات آنها طراحي         QTLتهيه نقشه ژنتيكي     

ترين متد   معذالك ساده ). ١٩،  ١٥،  ١٤، ١٣ ،٩  ،٦(شده است   
). ٢٦( باشد طرفه مي   بر اساس تجزيه واريانس يك      QTLرديابي  

متد رگرسيوني اينتروال مپينگ تغيير شگرفي را در رديابي و             
ها با توجه به ماركرهاي مجاور دو طرف آن           QTLتعيين مكان   

سودمندي اين روش بر روش تك ماركري       ). ٢٣،  ١٠(ايجاد نمود   
> ٢٠(وري از هم        وقتي است كه ماركرها در فاصله د              

معذالك عدم سودمندي در      . قرار گرفته باشند   ) مرگان سانتي
استفاده از اين روش براي ماركرهائي كه بطور نزديكي با هم قرار            

 ).٢٢، ٥(گرفته اند وجود ندارد 
تواند براي تجزيه صفات پيچيده         مي ٤ تجزيه توده متفرق   

 در صفت   هاي افراد داراي مشابهت     ژنتيكي توسط ارزيابي بالك    
اگر يك صفت كمي توسط تعداد كمي از        . خاص بسط داده شود   

هاي افراد    شود، مقايسه بالك     كنترل   ) QTL(ژنهاي اصلي     
كرهاي رتواند موجب تشخيص سريع ما       حداكثر و حداقل مي     

استفاده از روش تجزيه توده متفرق      ). ٢٤( گردد   QTLپيوسته با   
 محققين   ها توسط  QTLبراي تعيين ماركرهاي پيوسته با           

ها استفاده  QTLمختلفي جهت تعيين ماركرهاي همبسته با          
 ).٣٠، ٢٨، ١٨، ١٦، ١٤، ١٢، ١١، ٩، ٨( شده است 

همراه با  ) ٢٤( در مطالعه حاضر از تجزيه توده متفرق            
 جهت تشخيص ماركرهاي پيوسته با طول            RAPDتكنيك  

براسيكا هاي دابلد هاپلوئيد گونه         غلاف در جمعيتي از لاين       
 تنوع فنوتيپي   QTL استفاده بعمل آمد و سپس تجزيه         سنيپو

 .هاي ژني مشخص را تعيين نمود درون اين ماركر توسط مكان
 

 مواد و روشها
يك تلاقي بين يك تيپ كلزا با طول غلاف             : مواد گياهي 

، و يك تيپ كلزاي با طول غلاف بلند، رقم          ٥كوتاه، رقم چاينا اي   
هاپلوئيد از ميكروسپورهاي    لاين دابلد    ٥٠، جهت تهيه    ٦كوانتوم

F1)     مورد استفاده واقع شدند       ) تكنيك كاشت ميكروسپور
هاي دابلد هاپلوئيد    لاين). استرينگام و همكاران، انتشار نيافته     (

                                                                                    
4. Bulk segregant analysis 
5 . China A 
6. Quantum 
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 از نظر صفت طول غلاف در يك طرح         ١٣٨٠و  ١٣٧٩در سالهاي   
 .بدون تكرار مورد ارزيابي واقع شدند

ه از گياهان     از بذور نگهداري شد      DNAجهت استخراج    
 ٥٠اصلي استفاده شد و پنج گياه از هريك از               دابلد هاپلوئيد 

لاين دابلد هاپلوئيد و والدين در گلخانه با محيط كنترل شده به             
مدت سه هفته رشد داده شدند و مقادير مساوي از بافت برگ               
هر كدام از پنج گياه بالك شده و به ازت مايع منتقل شدند و                 

 . نگهداري شدند-٢٠ه و در گرديد پودر ١ه شدنيزلفويلپس از 
 ٥٠ تا    ٣٠ها از      نمونه PCR :DNA و    DNAاستخراج  

ليتري بر   گرم بافت خشك در يك ميكروتيوپ دو ميلي            ميلي
استخراج گرديد در اين     ) ٦ (CTABاساس متد تغيير يافته       

  CTAB 2X) C º٦٥( ميكروليتر از بافرگرم      ٦٠٠راستا ميزان   
 ،EDTAمول    ميلي ٢٠،  Tris-Hcl pH=8.0ميلي مول   ١٠٠(
بعد از  . به پودر اضافه شد      ) CTAB% ٢،   NaClمول   ٤/١

فاز ) ٢٤:١(ايزوآميل الكل   : استخراج توسط يك حجم كلروفورم     
 حجم محلول    ١/٠آبي به يك تيوپ جديد منتقل شده و               

CTAB) ١٠ %CTAB  ،مول   ٧/٠ NaCl (     به فاز آبي اضافه شد
 جدا شد و با حجمي مساوي از         فاز آبي . و استخراج تكرار گرديد   

-Trisمول    ميلي ٥٠ (CTABدهي   رسوب) C º٦٥(بافر داغ    
Hcl pH=8.0  ،ميلي مول     ١٠ EDTA  ،١ %CTAB ( مخلوط

 حاصله بفوريت رسوب داده شده      CTAB-DNAكمپلكس  . شد
  ميكروليتر از بافر با غلظت نمك بالا         ٦٥٠و رسوب حاصله در      

 ١،  EDTAمول   لي مي ١،  Tris-Hcl pH=8.0مول   ميلي١٠(
  با دو حجم اتانول سرد       DNAحل شده و سپس      ) NaCl .مول

توسط مخلوط نمودن ملايم و قرار دادن روي يخ         % ١٠٠ ) -٢٠(
رسوب . تريفيوژ پس از آن رسوب داده شد      ن دقيقه و سا   ٣٠بمدت  
سرد شسته شده و سپس     % ٧٠انول  تليتر ا   ميلي ١ بار با    ٢حاصله  

) رنگ بي(پليت نهائي   . ك گرديد در يك دسيكيتور در خلاء خش      
غلظت .  محلول گرديد  ٨ معادل   pH ميكروليتر آب با      ١٠٠در  

DNA    توسط دستگاه Gene Quant      تعيين شد كه عملكردي 
.  از هر نمونه حاصل شد       DNA ميلي گرم ٣٠-٢٠تقريبا  معادل 

 =٨pH ddH2O با   µg/µl ٥ها به ميزان      غلظت تمامي نمونه  
 .رقيق شدند

                                                                                    
1. Lypholize 

هاي با    والدين و بالك لاين    DNAفرق شامل   تجزيه توده مت  
 توسط تركيب مقادير    DNAطول غلاف بلند و كوتاه بود و بالك         

 هر كدام از شش لاين با طول غلاف بلند و كوتاه             DNAمساوي  
 .تهيه شد

 عدد از دانشگاه     ٤٠٠( جفت بازي     ١٠ پرايمر    ٤١٢تعداد  
لايد بايو   عدد از شركت اپ     ١٢بريتيش كلمبيا، ونكوور، كانادا و       

 .بر روي اين توده متفرق مورد ارزيابي واقع شدند) سيستم
 DNAميلي گرم   ١٠ اي پليمراز حاوي    هر واكنش زنجيره   

 Taq واحد آنزيم     ٢بعنوان الگو بوده و واكنش تكثير شامل            
 ٢/٠ و   dNTPs) هركدام (µM ٢٠٠،mM MgCl2 ٥/٢پليمراز،  

µM  برنامه تكثير قطعات .  پرايمر بودDNAرموسايكلر  در تMJ 
PTC-100    در حجم µl شامل طبع برگشتگي اوليه در        ٢١ °C

 ثانيه در   ٣٠ چرخه با    ٤٥ دقيقه بوده كه توسط       ١٥ بمدت   ٩٥
°Cثانيه در    ٣٠،  ٩٥ °Cدقيقه در    ١،  ٣٦ °Cدور  ٤٥ و پس از     ٧٢ 
 حاصل در ژل    PCRمحصول  .  دنبال شد  C٧٢° دقيقه در    ١٠با  

كتروفورز با ولتاژ    توسط ال  XTAE١در  ) حجم/وزن% (٢آگارز  
 دقيقه جداسازي شد و جهت      ٤٥ ولت بمدت يك ساعت و       ١٢٠

آميزي اتيديوم برومايد و        سازي ژل از سيستم رنگ         نمايان
برداري از ژل     برداري تحت يك سيستم ديجيتال عكس         عكس

 .استفاده شد) استراتاژن(
 توسط  RAPDپذيري اشكال باندينگ      تكرار: ها تجزيه داده 
اي پليمراز مورد بررسي قرار        بار واكنش زنجيره    ٤تكرار حداقل   

براي ماركرهاي    QTLهاي تفرق ژنتيكي و تجزيه      داده. گرفتند
RAPD              افزار   همبسته با صفت طول غلاف با استفاده از نرم

Map Manager     بندي و نقشه    گروه.  مورد بررسي قرار گرفتند
يك  و   ٠/٣ معادل   LODپيوستگي ژنتيكي با استفاده از حداقل        

فواصل نقشه توسط    . انجام پذيرفت ٥/٠نسبت سهم نوتركيبي     
 .مرگان تبديل شد به سانتي) ١٩٤٤(تابع كوسمباي 

SAS V. 6.12 فزار آماري     اآناليز واريانس توسط نرم     
براي هر يك از ماركرها و        ) ، كاري، ان، سي    SASانستيتوي  (

 .براي تركيب ماركرهاي غير پيوسته انجام شد
 

 نتايج
هاي  ق جهت دستيابي به ماركرهاي مولكولي مكان      اين تحقي 
) B.napus(كننده صفت طول غلاف در كلزا              ژني كنترل  

منبع صفت طول غلاف بلند رقم چاينا اي بوده         . طراحي شده بود  



 ١٣٨٢، سال ٤، شماره ٣٤مجله علوم كشاورزي ايران، جلد  ٨٧٤

كه بطور وسيعي در ايالت آلبرتا مورد كشت قرار گرفته و در                 
 .گيرد ينژادي دانشگاه آلبرتا مورد استفاده قرار م هاي به برنامه

 در جستجوي   BSA پرايمر توسط روش      ٤١٢مجموعي از   
 پرايمر تصادفي   ٣٧كه  .  مورد ارزيابي قرار گرفتند     ١چند شكلي 

 ماركر  ٦چندشكلي را در والدين نشان دادند كه از اين تعداد               
 ٦(ماركرهاي مفروض   . مورفيك بودند  ها پلي  بين والدين و بالك   

ها مورد   ل دهنده بالك  هاي تشكي  طول غلاف برروي لاين   ) ماركر
ارزيابي قرار گرفتند و بهترين ماركرها نهايتا  برروي كل جمعيت           

براي تهيه نقشه      .دابلد هاپلوئيد مورد ارزيابي قرار گرفتند          
 ماركر چند شكل نيز برروي جمعيت آزمون          ٣٧لينكاژي كليه   

 .گرديدند
 در مجموع دو    BSA با استفاده از استراتژي      RAPDتجزيه  
ير شده را مشخص نمود كه با مكانهاي ژني كنترل              قطعه تكث 

 اين ماركرها   PCR پروفيل   ١شكل.بودند همبسته غلاف طول كننده
 .دهد ها نشان مي هاي تشكيل دهنده بالك را برروي ژنوتيپ
و باند  )  جفت بازي  ٤٧٠باند  ) (UBC_83) M2پرايمرهاي  

UBC_43) M18) (  با طول غلاف    )  جفت بازي   ٦٤٠باند
 حالت غالبيت را براي       UBC_83كه پرايمر    . دندهمبسته بو 

 در وضعيت    UBC_43طول غلاف بلند نشان داده و پرايمر            
 را  ١:١و هر دو ماركر نسبت تفرق       . ترانس با طول غلاف بلند بود     

 بترتيب( لاين مورد بررسي توسط آزمون مربع خي          ٥٠در ميان   
χ2  تجزيه رگرسيوني   . نشان دادند  ) ٩٢/٣ و     ٧٢/٠ معادل
اركري بر اساس مدل خطي جهت تشريح مقادير تنوع               م تك

كه ماركر  . ين شده توسط هر ماركر انجام شد           يفنوتيپي تب 
UBC_83 و ماركر UBC_43يني معادل ي بترتيب با ضريب تب 

                                                                                    
1. Polymorphism 

بيشترين تنوع فنوتيپي در طول غلاف را در           % ٧/٩و  % ٦/١٤
 ).١جدول ( جمعيت مورد بررسي توضيح دادند

هاي ژنوتيپي   نگين طول غلاف بين دسته    در هر دو ماركر ميا    
 دسته ماركرهاي ). ١جدول  ( داري متفاوت بودند    بطور معني 

افزار  هاي متفرق با نرم     به وسيله تجزيه داده    RAPDمورفيك   پلي
Map Manager            به هفت گروه لينكاژي پيوسته و يك گروه 

 بر اساس   QTLتجزيه  ). ٢شكل  (ناپيوسته تخصيص داده شدند     
 و  UBC_83وال مپينگ يك پيك را براي ماركرهاي         مدل اينتر 

UBC_43           معلوم نمود كه بترتيب هر كدام از اين ماركرها تنوع 
 را براي طول غلاف معلوم نمودند      % ١٠و  % ١٥فنوتيپي معادل   

 موجب تبيين تغييرات فنوتيپي     QTLاثر متقابل دو    ). ٣شكل  (
 ).١جدول (گرديد % ٢٢طول غلاف به ميزان 

اين  متر بوده و    ميلي ١٣٧ غلاف رقم كوانتوم      ميانگين طول 
متر بود در     ميلي ٨٢طول براي رقم چاينا اي طول برابر معادل           

 و براي    ١/١٣٣حاليكه ميانگين بالك براي طول بلند معادل            
متر و جمعيت دابلد هاپلوئيد       ميلي ٠٤/٨٠طول غلاف كوتاه برابر   

 ٩هاپلوئيد،   لاين دابلد     ٥٠در ميان   .  بود ٥/٩٧ داراي ميانگين 
لاين نشان دادند كه حامل دو مكان ژني رقم كوانتوم براي                 

هاي   بودند كه با تعداد لاين      UBC_43 و   UBC_83ماركرهاي  
) ٥/١٢(مورد انتظار براي اين كلاس ژنوتيپي در چنين جمعيتي          

 ).P =٢٥/٠، χ2=٤٦/٤( داري را دارا نبود  تفاوت معني
ميانگين % ١٥فزايش  انتخاب بر اساس هر دو ماركر موجب ا        

طول غلاف نسبت به ميانگين جمعيت گرديد و همچنين                
 UBC_83ماركر   را نسبت به انتخاب بر اساس تك      % ٥/٦افزايش  

 لاين انتخاب شده بر اساس اين            ٩ لاين از      ٧بعلاوه  . شد
متر طول غلاف را       ميلي ١٠٠هاي ژني ميانگيني بالاتر از         مكان

 .دارا بودند
 

 ريانس براي ماركرهاي منتخب با تجزيه توده متفرق تجزيه وا-١جدول 
 ميانگين± R2 SE احتمال ميانگين مربعات ماركر

 كوتاه بلند 

UBC-83 (M2) ١/٩٢±٠,٣/١٠ ٥/١٠٥±٠١/٢٢ ٦/١٤ ٠٠٦/٠ ٤٤/٢٢٠٢ 
UBC-304.2 (M9) ١/٩٤±٢٧/١٣ ٦/١٠١±٣٣/٢٠ ٧/٤ ١٣٠/٠ ٤٢/٧١٢ 
UBC-354.1 (M14) ٩/٩٣±٥٦/١٣ ٢/١٠٢±٢٢/٢٠ ٦ ٠٩٤/٠ ٦٢/٨٦٣ 
UBC-356.2 (M17) ١٤/٩٥±١٢/١٦ ٧/١٠١±٩٨/١٨ ٤/٣ ١٩٦/٠ ٣٩/٥٢٢ 
UBC-43 (M18) ٩٤/٩٣±٢٤/١٢ ٢/١٠٥±٤٦/١٩ ٧/٩ ٠٢٨/٠ ٢٨/١٤٦٨ 
UBC-265 (M26) ٩٤/٨٩±١٩/٨ ٦/١٠٠±٩٨/١٨ ٨/٧ ٠٦٧/٠ ٣٥/١٠٢٧ 
M2*M18 ٢٣/٨٩±٢٣/٥ ٢/١١٢±٨٦/٢١ ٤/٢٢ ٠٠٨/٠ ٥٩/١١٢٩ 
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 با RAPD ايجاد شده توسط تجزيه PCR پروفيل -١شكل 

  بر روي ژنوتيپ هاي تشكيل دهنده بالك هاM18 و M2ماركرهاي 
 

 
 
 

 
  مكانهاي ژني كنترل كننده طول غلافLOD نمودار -٣شكل 

 بحث
اين مطالعه برروي تشخيص ماركرهاي مولكولي همبسته با          

هدف اين  . هاي ژني طول غلاف در كلزا متمركز شده بود           مكان
 و بدنبال آن       RAPDاي از ماركرهاي        قيق ايجاد دسته    تح

نژداي جهت   هاي به   بود كه بتوانند در برنامه      SCARماركرهاي  
رفته و   انتخاب يكي از اجزاء مهم عملكرد يعني طول غلاف بكار          
 .بطور غير مستقيم عملكرد دانه و روغن را افزايش دهند
از انها  % ٩ ارزيابي پرايمرهاي تصادفي با توجه به اينكه فقط        

از . چند شكلي را در والدين نشان دادند بطور كاملي موثر نبود            
مورفيك را براي صفت      شش پرايمر حالت پلي    BSAطريق روش   

طول غلاف نشان دادند كه فقط دو عدد از اين پرايمرها پس از               
تجزيه واريانس ثابت    آزمون بر روي جمعيت و استفاده از روش        

صفت طول غلاف همبستگي دارند      داري با    شد كه بطور معني    
 ).١جدول (

هاي اين مطالعه تشخيص دو مكان         يكي از مهمترين يافته    
يكي از دلايل دستيابي به     .  بود RAPDژني پيوسته با ماركرهاي     

اين مهم ميزان طول غلاف در رقم كوانتوم بود كه تقريبا  دو                 
وع برابر والد با طول غلاف كوتاه بود كه امر باعث ايجاد يك تن               

. وسيع فنوتيپي براي طول غلاف در جمعيت دابلد هاپلوئيد شد          
اين تنوع وسيع باعث دستيابي و تشخيص دو مكان ژني در اين             

 .مطالعه گرديد
 ٧تهيه نقشه ژنتيكي ماركرها باعث قرار گرفتن ماركرها در            

 پيوسته و يك گروه ناپيوسته گرديد كه در اين گروه نيز               هگرو
 و ماركرهاي    M1 –(UBC-2) M2 (UBC-83)ماركرهاي  

M11(UBC-329) - M12(UBC-341)       و ماركرهاي 
M18(UBC-43) - M24(UBC-376.1)      با يكديگر بطور 

  QTL اين اطلاعات پيك   QTLيك تجزيه   . اند نزديكي پيوسته 
مرگان   سانتي ٥ با حدود اطمينان      UBC-83را در ناحيه ماركر      

 با حدود   UBC-43در محاط آن و پيك ديگر را در ناحيه ماركر           
 حالت  UBC-83ماركر  . مرگان معلوم نمود     سانتي ٤اطمينان  

 حالت مغلوب را براي       UBC-43 غالب و ماركر       DNAقطعه  
اين خصوصيت  ). ١شكل  ( مكانهاي ژني رقم كوانتوم نشان دادند     

به اين دسته ماركرها پتانسيل خوبي را براي انتخاب بر اساس              
 .كند ماركر جهت صفت طول غلاف اعطاء مي

هاي منتخب از اين جمعيت موثر        ميانگين طول غلاف لاين   

٦٤٠
 
 
 
 
 
 

٤٧٠

ا در جمعيت حاصل از تلاقي رقم  نقشه لينكاژي ماركره-٢شكل 
  چاينا ايXكوانتوم 
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بهترين . نمايد بودن ماركرها در اين دو مكان ژني را تائيد مي             
 بود  UBC-83ماركر به تنهائي بر اساس تجزيه واريانس ماركر           

اين ماركر به تنهائي    . نمود ين مي يتنوع فنوتيپي را تب   % ٦/١٤كه  
متر را    ميلي ٥/١٠٥يانگيني حدود   ي را انتخاب نمود كه م     يلاينها

هاي ژني رقم     داشته و وقتي هر دو ماركر براي انتخاب مكان            
متر   ميلي ٢٣/١١٢كوانتوم استفاده شدند ميانگين طول غلاف به        

تنوع فنوتيپي را توضيح    % ٤/٢٢افزايش پيدا كرد و دو مكان ژني        
 ).١جدول (دادند 

ن ژني   نشان داد كه دو مكا        QTLبطور مشابهي تجزيه      
انتخاب ماركرها در هر دو     . تنوع را توضيح دهند   % ١٨توانند   مي

 لاين دابلد هاپلوئيد بايستي بطور متوسط       ٥٠مكان ژني در ميان     
هاي ژني رقم     لاين حامل مكان   ٩در اينجا   .  لاين را جدا نمايد    ١٢

متر   ميلي ١٠٠ عدد از آنها ميانگيني بالاتر از         ٧كوانتوم بود كه    
اين اطلاعات موثر بودن ماركرهاي تهيه      . ارا بودند طول غلاف را د   

هاي با طول غلاف بالا      شده در اين مطالعه را جهت انتخاب لاين       
 مورد  QTLوقتي هر دو    . دهد نژادي نشان مي   در برنامه هاي به   

گيرند ميانگين طول غلاف انحرافي را از والد رقم          انتخاب قرار مي  
 عامل زيرين نسبت    ٤ان به   تو دهد كه آن را مي     كوانتوم نشان مي  

 :داد
تراكم ماركر و سهم      ) هاي رديابي نشده ب     QTL )الف

اندازه جمعيت  ) هاي رديابي شده ج    QTLنوتركيبي در اطراف     
 .نوع ماركر مورد استفاده) لاخره دادابلد هاپلوئيد و ب

مفيد بودن دسته ماركرهاي تشخيص داده شده در اين              
د كه در آن ماركرها       بررسي موضوع مطالعه ديگري خواهد ش       

 با اندازه مشابه در ساير ژرم پلاسمها        DNAجهت تكثير قطعات    
كوانتوم با ديگر    هاي والد  جمعيتهاي حاصل از تلاقي   ) شامل الف 

 و  ١اي جنس براسيكا   هتلاقيهاي كوانتوم با ديگر گونه    ) ها ب  لاين
 .هاي با طول غلاف بلند ديگر بكار رود لاين) ج

                                                                                    
1. Brassica 

 بيشتر برروي اين ماركرها آنها به         بطور كلي جهت بررسي    
 تبديل خواهند شد تا بررسي جهت يافتن           SCARماركرهاي  

هاي ژني رقم كوانتوم با كارائي و اتوماسيون بيشتري                مكان
 .صورت گيرد

از آنجائيكه دو ماركر در اين بررسي تشخيص داده شدند              
هاي مختلف ژنتيكي    شانس انترگرسيون ژنهاي كوانتوم به زمينه      

اي معين از    ايش پيدا كرده و لذا اگر يك ماركر در تكثير قطعه          افز
DNA  توان براي انتخاب استفاده     از ماركر ديگر مي   .  ناتوان باشد
 .نمود

اطلاعات تئوريك تحقيقاتي در زمينه طول غلاف خيلي             
و تاكنون گزارشات مرتبط با توارث طول        ). ٢٩(باشد   محدود مي 

لذا اين مقاله   . فت نشده است  غلاف از طريق روشهاي مولكولي يا     
تواند اطلاعات قبلي ما را در رابطه توارث طول غلاف            حداقل مي 

طول غلاف يك صفت       ) الف: كه عبارتند از     تاتيد نمايد  
آگرونوميكي است كه قابل توارث بوده و داراي توارثي كمي               

 توانند در   منابع ژنوميكي قابل دسترسند و نهايتا  مي        ) ب. است
تكنولوژي ) و ج . صول مورد استفاده واقع شوند       نژادي مح  به

مولكولي جهت سرعت بخشيدن به تحقيقات مفيد بوده و نزديك          
هاي مختلف تحقيقات بيولوژيكي به يكديگر را            نمودن زمينه 

 .كند تسريع مي
با توجه به نتايجي كه در اين بررسي بدست آمد پيشنهاد              

يش سطح پوشش   مي گردد كه با استفاده از روش هائي نظير افزا        
 مورد بحث نسبت به متراكم نمودن         QTLماركري در منطقه     

 QTLاين ناحيه اقدام گردد تا بتوان نسبت به جداسازي اين               
 .اقدام بعمل آورد
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SUMMARY 

 
Pod length is one of the components effective in canola yield the selection 

for which can not only increase seed yield but also the oil yield. For this reason 
molecular markers are sought to assist in early and reliable selection of  desired 
long pod genotypes in breeding programmes. Molecular marker associated with 
long pod loci were identified in a doubled haploid population derived from a 
cross between the canola lines Quantum (long pod)× china A (short pod) using 
RAPD and bulked segregant analysis. A molecular marker linkage map of 37 
loci for this population was used to identify quantitative trait loci (QTL) 
controlling pod length. Two markers in two unlinked loci were selected by using 
Interval Mapping Model which explained 22% of phenotypic variation for pod 
length in this population. Selection for markers at two loci for the increase of 
pod length resulted in a group of  DH lines with 112 mm pods that  lead to an 
increase of 15% in the whole population mean. This shows that use of these 
markers in the breeding programmes will enhance the breeding of long pod 
B.napus cultivars. 
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