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 Introduction: Rapeseed (Brassica napus) is cultivated as a valuable oilseed plant around 

the world. Knowledge of the distribution of genotypes plays an important role in 

determining their conservation method. Rapid Amplification Polymorphism DNA (RAPD) 

as an inexpensive and fast method and no need for basic genome information, is one of the 

most widely used molecular markers in determining phylogenetic relationships and 

differentiation of different animal and plant species.  

Materials & Methods: Twenty-five important rapeseed genotypes were collected from 

different parts of the country and after soil preparation; they were planted in greenhouse 

conditions in a completely randomized design with three replications. In order to investigate 

the genetic diversity, after extracting DNA from leaves, polymerase chain reaction was 

performed using RAPD primers. The distinct and reproducible bands of each marker were 

scored as either (present) or (absent). The number and percentage of polymorphic loci, Nei's 

genetic similarity coefficient among various material, Nei's genetic diversity index, 

effective number of allele and Shannon information index was then analyzed by POPGEN 

V1.31 software. The corresponding cluster analysis was performed using the unweight pair 

Group method with Arithmetic Average (UPGMA) by NTSYS V2.02 software. 

Results: Eighty-three polymorphic bands were amplified, the highest and lowest number of 

polymorphic bands were observed in primer number 6 and primers number 5 and 8, 

respectively. The polymorphic information content (PIC) was varied from 0.21 to 0.51 and 

the Nei,s genetic diversity was varied from 0.2 to 0.36. Cluster analysis using UPGMA 

method and Jacquard coefficient with cofenetic correlation of 0.67 divided the genotypes 

into three separate groups. Genotypes placed in groups 1 and 3 are spring and winter 

cultivars, respectively. The majority of the genotypes belongs to group2 (84%) originate 

from France, Germany, Australia, Iran and Serbia. The lowest genetic distance was 

observed between Alenso and Nataly genotypes. The principle coordinate analysis showed 

that the first and second components explained the 81.02% of the obtained diversity, which 

indicates the appropriate distribution of the studied primers on the genome. Cluster analysis 

using UPGMA method divided these genotypes into four separate groups. The correlation 

between the two traits, number of days to flowering and number of days until the 

emergence of the stem, was equal to 1, positive and significant at the 1% probability level.  
Conclusion: Since the Zorica cultivar has high seed and oil yield, this genotype can be used 

in crossbreeding programs with Iranian cultivars.  
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   پژوهشی  - علمی مقاله
 

 

 و صفات رشدي  بندي ارقام کلزا با نشانگرهاي مولكوليارزيابي تنوع ژنتيكي و گروه
 

 

 * نسب مریم عبدلی
 

 

 ، ایرانه کرمان بیوتکنولوژی، پژوهشکده علوم محیطی، پژوهشگاه علوم و تکنولوژی پیشرفته و علوم محیطی، دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوری پیشرفتگروه   

 چکیده   کلمات کلیدی 
 تنوع زیستی 

 ای خوشه  تجزیه
 کلزا 

 نشانگر
 همبستگی 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

پراكندگی    شودیم  كشت  جهان  سراسر  در  ارزش  با   یروغن  دانه  اهیگ  يک  عنوان  به  (Brassica napus)  كلزامقدمه:    از  آگاهی 

عنوان يک روش ارزان و سريع و بدون نیاز به    به   RAPDكند. نشانگرها نقش مهمی ايفا می  در تعیین روش حفاظت آن هاژنوتیپ

های مختلف جانوری اطلاعات اولیه ژنوم، يکی از پركاربردترين نشانگرهای مولکولی در تعیین روابط فیلوژنتیکی و تمايز گونه

  .باشدو گیاهی می

سازی خاک، در شرايط گلخانه در ژنوتیپ مهم كلزا مورد كشت در مناطق مختلف كشور پس از آماده ۲۵تعداد   ها:مواد و روش

به  قالب طرح كاملاً با سه تکرار كشت شدند.  استخراج    تصادفی  از  و پس  ژنتیکی  تنوع  بررسی  برگ واكنش    DNAمنظور  از 

، شاخص  Neiتشابه ژنتیکی  چندشکلی، ضريب  هایتعداد و درصد جايگاه گرديد.  انجام  RAPDای پلیمراز با آغازگرهای  زنجیره

ای توسط  و تجزيه و تحلیل خوشه POPGEN V1.31 افزارتنوع ژنتیکی، تعداد آلل موثر و شاخص اطلاعات شانون توسط نرم 

گیری شده و مقايسه میانگین  شاخص رشدی اندازه 16تجزيه واريانس تعداد  گرفت. قرار  مورد ارزيابی NTSYS V2.02 افزار نرم

  NTYSISو  V.9.4 SAS،SPSS V. 22افزارهای  كوفنتیک با نرم ضريب محاسبه ای وخوشه  صفات، تجزيه ها، همبستگی بینداده

 صورت گرفت. 

و آغازگرهای    6در آغازگر شماره   ترتیب  باند چند شکل به  تعداد  ترين  و كمترين    ، بیشتکثیر شدباند چندشکل    83عداد  ت  :نتايج 

  0/ 36تا  0/ ۲تیکی نی از  میزان تنوع ژن  و   ۵/0تا  0/ ۲1( از  PIC)  . محتوای اطلاعات چندشکلمشاهده گرديدند  8و    ۵شماره  

گروه مجزا   سهرا در    هاژنوتیپ  67/0ضريب جاكارد با همبستگی كوفنتیک    و  UPGMAروش    ای بهبود. تجزيه خوشهمتغیر  

ارقام قرار گرفته در گروه    باشند. اكثريت می  هو زمستان  ه ارقام بهار  بیترت  به   سه و     يک گروه  ژنوتیپ های قرار گرفته در    .قرارداد

اااسترالی  آلمان،  با منشا فرانسه،(  درصد  84)  دوم های آلنسو و ترين فاصله ژنتیکی بین ژنوتیپ  باشند. كممیو صربستان    راني، 

به مختصات اصلی نشان  مشاهده گرديد.   ناتالی به   0۲/81و دوم  لفه اول  ؤكه م  دادتجزيه  تنوع  از  مده را توجیه  آدست    درصد 

، اين UPGMAروش    ای بهباشد. تجزيه خوشهدهنده توزيع مناسب آغازگرهای مورد بررسی بر روی ژنوم می، كه نشانكنندمی

،  1دهی برابر  دهی و تعداد روز تا ساقهها را به چهار گروه مجزا تقسیم نمود. همبستگی بین دو صفت تعداد روز تا گلژنوتیپ

 دار بود. درصد معنی 1مثبت و در سطح احتمال 

های تلاقی با ارقام  توان از اين ژنوتیپ در برنامهجاكه رقم زوريکا عملکرد دانه و روغن بالا دارد می  از آنگیری:  بحث و نتیجه 

 ايرانی استفاده كرد. 

   نویسنده مسئول: پست الکترونیکی * 
 m.abdolinasab@gmail.com  

 

 
 

 1403 مهر 11 تاریخ دریافت: 

 1403 آبان 13 تاریخ داوری:

 1403 دی  17  تاریخ اصلاح:

 1403 بهمن 21 تاریخ پذیرش:
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 قدمه م
  ، خانواده شب بو  از تیره چلیپائیان و  .Brassica napus L)کلزا )        

و  Brassica oleracea از دورگیري  حاصلدیپلوئید طبیعی یک آمفی

Brassica rapa  دومین گیاه روغنی مهم اقتصادي  کلزا  (.1باشد )می  

  درصد  26  تا  25  و  روغن  درصد  ۴5  تا  ۴0  يدارا( و  2بوده )جهان  

تقریبا    .باشدمی  نیپروتئ حاوي  کلزا  اسید   90-5/92روغن    درصد 

باشد  درصد اسیدچرب اشباع شده می  5/7-10چرب اشباع نشده و  

به3) تغذیه  (.  ارزش  و  کلسترول  میزان  بودن  پایین  بالاي  دلیل  اي 

خصوص دما    ههاي محیطی بگیاه نسبت به تنش  روغن و تحمل بالاي

  3  دلیل نقطه ذوب پایین اسیدهاي چرب غیراشباع از جمله امگا  به

بر اساس آمار    .نژادي این گیاه مورد توجه بوده است( کشت و به۴)

  ( Food and Agriculture Organization)  سازمان خواربار کشاورزي

  5/70میلیون هکتار و با متوسط عملکرد    03/3۴  با سطح زیر کشت

  این   یدکنندهتول  بزرگ  هايکشور  اولین  ترتیب  به  تولید   تن  میلیون

ند. متوسط تولید  باشمیچین، هند، فرانسه، اوکراین و آلمان   محصول

هزار تن و سطح زیر کشت    290میزان    2019کلزا در ایران در سال  

نژادي  ترین مراحل به(. از مهم5هزار هکتار گزارش شده است )   1۴0

پلاسم   ژرم  در  موجود  ژنتیکی  تنوع  دقیق  تحلیل  و  تجزیه  گیاهی، 

طبقهمی ضمن  که  نمونهباشد  توصیف  و  و  بندي  زیرمجموعه  ها، 

از آننمونه استفاده موثر  امکان  برنامه  هایی که  نژادي  ها در  هاي به 

می معرفی  را  دارد  )وجود  به )6کند  و طبقه  رمنظو  .  بندي  شناسایی 

هاي جدید  پیشرفت  ضروري است.  ها، آگاهی از ساختار ژنتیکیگونه

ها، بررسی  بندي گونهردهلازم جهت    ژنتیک مولکولی، زمینه  علم  در

از جمله ابزارهاي   (.7ت )کرده اس  ها فراهمگونه  تکاملی  و فیلوژنی  روابط

مولکولی جهت ارزیابی میزان و توزیع اختلافات ژنتیکی درون و بین  

مبتنی بر چندشکلی طبیعی در ژنوم   DNAها، نشانگرهاي  جمعیت

)می تصادفی  8باشد  تکثیر  از  ناشی  چندشکلی   .)DNA  (RAPD: 

Rapid Amplification Polymorphism DNA  ،) روش ارزان و سریع  

نشانگرهاي    ، از پرکاربردترینژنوم  مورد  اولیه در  نیاز به اطلاعات  و بدون

جانوري   هاي مختلفگونه  و تمایز روابط فیلوژنتیکی  تعیین در  مولکولی

به و  گیاهی  می  خصوصو  )کلزا  این9باشد  عمده  مزایاي  روش    (. 

هاي  قسمت تکثیر تصادفی براي توالی کوتاه داراي از نشانگرهاي استفاده

موجود یک  ژنوم  مقدار  مجزاي   ،DNA    ،آسان  انجام  اندک و  سریع 

.  )11  ،10کرد ) اشارهپیشینه ژنتیکی   اطلاعات نیاز به عدمها و  آزمایش

Safari   وMehrabiبا نشانگر  کلزا برخی ارقام ژنتیکی تنوع  بررسی  ، در  

RAPD  ،درصد پلی نمودندبه هفت دسته اصلی تقسیم    هاژنوتیپ . 

تجزیه  در  شد.  گزارش  صددرصد  نشانگرها  همه  ها برايمورفیسم ژنوتیپ

با استفاده از  و تحلیل تنوع ژنتیکی ارقام کلزا مورد کشت در چین  

  2۴  ها به چهار گروه تقسیم و چندشکلی، ژنوتیپSRAP  ينشانگرها 

هاي زمستانه  (. در ارزیابی تنوع ژنتیکی گونه12درصد گزارش شد )

 ISSR ،AFLP  (Amplified fragmentکلزا با استفاده از نشانگرهاي  

length polymorphism)  و  SSR   (Simple Sequence Repeats) ،  

 6/90  و  9/53  ،100  یبترت  بهچندشکل    يها گروه  یانگینمتوسط م

هاي  ژنوتیپ  ینبالا در ب ژنتیکی  تنوع  بیانگر وجود  که درصد برآورد شد

در ارزیابی   و همکاران، Mirzaei Delbari(. 13باشد )  می مطالعه  مورد

ارقامنتیکی  ژتنوع   آغازگر  استفادهبا    از کل  برخی  متوسط  ISSR  از   ،

ترین محتواي   و بیش  77/8تعداد باند چندشکل به ازاي هر آغازگر را  

را  (  Polymorphic information content :PIC)  یچندشکلاطلاعات  

لکولی  وم  مختلف با وجود گستردگی نشانگرهاينمودند.   گزارش  78/0

 خود  کارایی  RAPD  جدید، هنوز نشانگر  يهاروشو    هاو ابداع تکنیک

  (. در مطالعه حاضر 1۴)  است نموده حفظ تنوع ژنتیکی ارزیابیرا جهت  

کلزاي مورد کشت در کشور بررسی   بهاره و زمستانه ژنتیکی ارقام تنوع

توان با  ها میشده است. با اطلاع از وضعیت پراکندگی ژنتیکی گونه

 ها گام برداشت. جهت اصلاح گونه تلاقی هايآتی در برنامه  ریزيبرنامه

 

 ها مواد و روش 
تصادفی   ( در قالب طرح کاملا1ًژنوتیپ کلزا )جدول    25تعداد  

دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی   در سه تکرار در گلخانه تحقیقاتی 

  در مرحله  ینمونه برگ  یشرفته واقع در کرمان کشت شد.و فناوري پ 

با استفاده از     DNAاستخراج  از گیاهان برداشت و  یشش برگ  رشد

با اندکی    CTAB (trimethylammonium bromideCetyl ) (15) روش

  استخراج  ژنومی  DNAي  ها نمونه  کیفیت  و  کمیت  گرفت.  انجام  تغییرات

  گردید. تعیین ي و الکتروفورز ژل آگاروزوفتومتر ر ا روش اسپکتب شده

)جدول    RAPDآغازگزهاي  اي پلی مراز با استفاده از  واکنش زنجیره

حجم  2 در  شامل    25(   50،  ژنومی  DNAنانوگرم    50میکرولیتر 

و   2MgCl  ،10مولار  میلی آغازگر  آنزیم   میکرومولار  واحد    Taqیک 

سازي  دقیقه واسرشته  ۴ل  چرخه حرارتی شام  پلیمراز انجام گردید.

سازي در  ثانیه واسرشته  ۴5شامل  سیکل    ۴0سپس  C9۴° اولیه در  

°C9۴،  1  آغازگر در  دقیقه مناسب  اتصال  مرحله    دقیقه  2  و  دماي 

 5 صورت  آخرین چرخه هم به وصورت گرفت    C72° بسط در دماي 

الکتروفورز محصول   انجام گرفت. C72° انتهایی در دماي   دقیقه بسط

PCR  روي آگارز    بر  عکس  درصد 5/1ژل  و  با   برداريانجام    باندها 

( اساس  (  Bio-Radدستگاه ژل داک  بر  باندي  الگوي  صورت گرفت. 

فاصله ژنتیکی بین    وجود )یک( و یا فقدان )صفر( باند صورت گرفت.

اي و معیارهاي  هاي مختلف تجزیه خوشه با روش مختلف    هايژنوتیپ

متوسط  بندي ارقام به روش مختلف شباهت ارزیابی و در نهایت گروه 
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گروه بین    Unweight Pair Group Method :(UPGMA  هافاصله 

with Arithmetic Mean)  اي و معیار فاصله جاکارد به  تجزیه خوشه

شانون،    موثر، شاخص  آلل  گرفت. تعداد  صورت NTYSISافزار  نرم  کمک

و    V1.31  POPGENEافزار با استفاده از نرم  (16)  تعیین تنوع ژنی نی 

MAPMAKER V3.25  (17،  18  به تجزیه  جهت  گردید.  تعیین   )

از نرمPCOAمختصات اصلی ) انجام    v2.02   NTSYSافزار   (  براي  و 

نرم از  تشخیص  تابع  استفاده     MAPMAKER V 3.25افزار  تجزیه 

تعداد روز   رشدي گردید. در تعداد ده ژنوتیپ بهاره موردمطالعه صفات

جوانه تعداد  تا  و  اندازه  برگ،  عرض  و  هیپوکوتیل، طول  اندازه  زنی، 

دهی، طول خورجین، تعداد  دهی و خورجینمیانگره، تعدادروز تا گل

خورجین، اندازه بذر،   روز تا برداشت، تعداد دانه در  شاخه فرعی، تعداد

بوته، درصد  دانه در  تعداد  بوته،  تعداد خورجین در  دانه،  وزن هزار 

اندازه بذر  پروتئین  مقدار  و  بذر  تحلیل روغن  و  تجزیه  شد.  گیري 

 انجام گرفت.   SAS V9.3افزار    ها با استفاده از نرمداده
 

 های کلزای مورد مطالعهمشخصات ژنوتیپ :1جدول 

Table 1: Characteristics of the studied rapeseed genotypes 
Genotype 

code 

Genotype  

origin 

Growth 

type 

Genotype 

type 
Genotype 

name 
Number 

G1 Germany Spring Hybrid Julius 1 

G2 Australia Spring Hybrid Hyola 50 2 

G3 France Winter Hybrid Alonso 3 

G4 Iran Spring Free pollinator Delgan 4 

G5 Australia Spring Hybrid DK 7170 5 

G6 France Winter Hybrid Rytmo 6 

G7 Germany Spring Hybrid Agamax 7 

G8 France Winter Hybrid Danube 8 

G9 France Winter Hybrid Hydromel 9 

G10 Germany Spring Hybrid Jerry 10 

G11 Germany Winter Hybrid Garou 11 

G12 Australia Spring Hybrid Hyola 4815 12 

G13 Serbia Winter Free pollinator Zlatna 13 

G14 France Winter Hybrid Elvis 14 

G15 Germany Winter Hybrid Rohan 15 

G16 Germany Spring Hybrid Trapper 16 

G17 Iran Winter Free pollinator Zarfam 17 

G18 France Winter Hybrid Artist 18 

G19 France Winter Hybrid Nataly 19 

G20 Iran Winter Free pollinator Ahmadi 20 

G21 Australia Spring Hybrid Hyola 61 21 

G22 France Winter Hybrid Neptune 22 

G23 France Winter Free pollinator Okapi 23 

G24 Serbia Winter Free pollinator Zorika 24 

G25 Australia Spring Hybrid DK 7130 25         

 نتایج 
اند  توانسته  مذکور هاينشانگر شود،می مشاهده 1 شکل در گونههمان        

یفیتی  ک  بامشاهده، الگوي باندي واضح و   ی قابلچندشکلضمن ایجاد  

باند در    127در مجموع    RAPDتولید کنند. با استفاده از ده آغازگر  

باند براي هر    11جفت باز با میانگین تعداد    3500تا    150محدوده  

باند براي هر   9باند با میانگین  83ها   آغازگر تکثیر شد که از بین آن

(. از بین آغازگرهاي مورد استفاده،  2  )جدول آغازگر چندشکل بودند

شماره   تعداد    6آغازگر  بیش  1۴با  چندشکل  باند    باند  تعداد  ترین 

تعداد    ترین   کم  باند 7  با تعداد  10و    8، 5شماره   و آغازگرهاي  چندشکل

  100ترین درصد پلی مورفیسم )  داشتند. بیش  باند چندشکل را دربر

درصد(    ۴/63) مقدار آن ترین و کم  9و    2شماره    درصد( در آغازگرهاي

چندشکل، به    محتواي اطلاعاتمشاهده گردید.   10در آغازگر شماره  

و نتایج مربوطه   مطالعه محاسبه مورد  یک از آغازگرهاي هر براي تفکیک

 در این  (PIC)  محتواي اطلاعات چندشکل   است.  ارائه شده   2 جدول  در

  ۴۴/0محتواي اطلاعات چندشکل  و میانگین  5/0تا  21/0  تحقیق بین

و سپس در    6در آغازگر شماره    PIC(. بالاترین میزان  2بود )جدول  

دهنده کارایی بالاي  تعیین شد که نشان  7و    ۴،  3آغازگرهاي شماره  

 باشد. تحقیق میدر این   استفاده مورد هايژنوتیپ تمایز در آغازگرها این
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: نشانگر وزنی  bpدرصد؛  ۵/1گارز آژل  بر روی 6شماره  با آغازگر  های مختلف کلزاحاصل از تکثیر ژنوتیپ RAPDالگوی باندی  :1شکل 

1kb (Fermentase)؛G1-G25های مورد مطالعه: ژنوتیپ 

Figure 1: RAPD band pattern resulting from amplification of different canola genotypes with primer number 6 on 1.5% agarose 

gel; bp: 1kb weight marker (Fermentase); G1-G25: studied genotypes 
 

         

 مورد مطالعه کلزاهای در نمونه RAPD های تنوع آغازگرهای ام، توالی و شاخص ن :2جدول  

Table 2: Name, sequence and diversity indices of RAPD primers in the studied rapeseed samples 
Initiator 

name 
Primer  

sequence 

Junction 

temperature 

Initiator 

Number of 

polymorph 

bands 

Total 

number 

of bands  

Polymorphic 

band 

percentage 

The number 

of effective 

alleles 

Nei  
index 

Shanno

n index 

Polymorphic 

information 

content 

1 CAGTCATGTT 40 9 11 81.81 1.65 0.36 0.51 0.49 
2 CGTTTAACTA 42 10 10 100 1.5 0.34 0.48 0.34 

3 ATATATCAGT 44 9 12 75 1.52 0.29 0.43 0.5 

4 GTACTGACTA 38 8 11 72.72 1.58 0.31 0.44 0.5 
5 GTACTGACTT 40 7 9 77.77 1.56 0.32 0.46 0.49 

6 CTAAATTGAT 44 14 17 82.35 1.53 0.31 0.46 0.41 

7 AAACTTTGAT 44 9 11 81.81 1.5 0.29 0.44 0.5 
8 GGACTCAATA 36 7 9 77.77 1.43 0.27 0.41 0.42 

9 ATATATTACG 44 10 10 100 1.27 0.2 0.33 0.21 

10 TGCCGAGCTG 37 7 11 63.4 1.35 0.28 0.23 0.41 
Mean   11 9 83.25 1.51 0.3 0.44 0.44 

          

شده متغیر و در    هاي موثر در بین نشانگرهاي مطالعهتعداد آلل        

در جمعیت مشاهده گردید    51/1با میانگین    68/1تا    27/1محدوده  

ترتیب مربوط به آغازگرهاي    ترین تعداد آلل موثر به  (. بیش2)جدول  

از معیارهاي   که یکی جایی کل ارقام بود. از آن در بین  5و    ۴،  1شماره  

آغازگرهاي مناسب و سودمند، تعداد آلل انتخاب  هاي موثر  مهم در 

( به (، می 18است  بعدي  براي مطالعات  آغازگرها  این  از  منظور  توان 

ها  شاخص  ترین  از مهم  یکی  کرد.  ژنتیکی ارقام کلزا استفاده   تنوع  بررسی

ها، شاخص تنوع ژنی  براي ارزیابی تنوع ژنی در بین ارقام و جمعیت

 20/0شاخص نی نشان داد که میزان تنوع ژنی از    باشد. برآوردنی می

ترین تنوع ژنی  بیش  1( و آغازگر شماره  2متغیر بود )جدول    36/0تا  

ها  در بین ژنوتیپ  شانون بیانگر میزان چندشکلی  دادند. ضریب   را نشان 

  نشان   که  گردید  برآورد ۴۴/0  شانون ضریب  تحقیق میانگین  این است. در

هاي مورد بررسی است. آغازگرهاي  دهنده تنوع متوسط در ژنوتیپ

، این  2بودند جدول    شاخص شانونترین    داراي بیش  2و    1شماره  

تنوع ژنتیکی  توانندمی اشاره که آغازگرهاي مورد مبین این است نتیجه

ترین    کم  داراي 10توجیه کنند و آغازگر شماره   جمعیتی را بهتر  درون

روش متوسط فاصله بین    اي بهتجزیه خوشه باشد.شاخص شانون می

بندي بر اساس ضریب تطابق  ( نشان داد که گروه UPGMAکلاستر )

هاي مورد بررسی است. از  بندي از بین روشساده بهترین روش گروه 

با معیار فاصله جاکارد ضریب همبستگی   UPGMAکه روش   جاییآن

گروه  67/0کوفنتیگ   در  را  نتیجه  مطالعه  بهترین  مورد  ارقام  بندي 

ها  روش گزارش گردید. تعیین تعداد گروه  ارائه داد، لذا تنها نتایج این

در اختلاف    ناگهانی  مبناي تغییر  گسیختگی بر  ترین  روش بیش  براساس

(  Δαکه تفاوت )  صورت  (. بدین17گردید )  متوالی انجام  فاصله ادغام   دو

ادغام گروه )  مقدار  قبلی خود  (  i+1αها در تجزیه کلاستر  مقدار  از 

(iα  )  رابطه( مقدار  1محاسبه  این  که  تجزیه  از  مرحله  هر  در  و   )

عنوان نقطه برش    تري نسبت به سایر مراحل داشت به تفاوت بیش

 :  دندروگرام انتخاب شد

Δα= αi+1- αi         (1)رابطه         

1-n  ,...., 2, 1= i،αi    برابر باi    امین فاصله ادغام در دندروگرام حاصل

 باشد.ها میتعداد ژنوتیپ  nاز تجزیه و  
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کمک تابع تشخیص، با کنارگذاردن   ها بهگروه تشخیص تعداد در        

گروه افراد  سایر  مشاهدات  براساس  تجزیه  بار،  هر  در  عضو  ها  یک 

بر   شده  کنارگذارده  فرد  مشاهدات  میانگین  تفاوت  سپس  و  انجام 

آید و فرد  دست می  ها بهاساس تابع تشخیص حاصل از میانگین گروه

گیرد. اگر فرد  تر است تعلق می  به گروهی که به میانگین آن نزدیک

فراوانی  به  گیرد  تعلق  خود  گروه  واحد  به  یک  انتساب صحیح  هاي 

این غیر  در  و  فراوانی  اضافه  به  یک صورت  غیرصحیح  انتساب  هاي 

می اضافه  فراوانیواحد  تقسیم  از  کل گردد.  به  انتساب صحیح  هاي 

فراوانی تقسیم  از  و  انتساب صحیح  احتمال  غیر  افراد،  انتساب  هاي 

می محاسبه  غیرصحیح  انتساب  احتمال  افراد،  کل  به  گردد  صحیح 

عنوان بهترین تعداد   شده تعداد سه گروه به  هاي انجام(. با بررسی20)

این براي  انتخاب  گروه  اول   روش  گروه  ارقام   شد.    و   جولیوس شامل 

DK7130  گروه دوم شامل ،DK7170  ،ریتمو، دلگان، آلنسو، دانوب ،

، تراپر، گارو، احمدي، روهان،  61  هایولا الویس، زرفام،  جري، آگامکس،

و هیدرومل و    50، هایولا۴81۴ناتالی، زلاتنا، نپتون، زوریکا، هایولا  

 (. 2باشد )شکل  گروه سوم شامل ارقام اوکاپی و آرتیست می

  ژنتیکی بین ارقام ناتالی و آلنسو مشاهده گردید.  ترین فاصله  کم        

تجزیه به مختصات    باشند.  می  زمستانه و با منشا فرانسه  ارقام  دو این  هر

دست    درصد از تنوع به  66/83و دوم  لفه اول  ؤکه م  داداصلی نشان  

که مبین توزیع مناسب نشانگرها در کل ژنوم    کنندمده را توجیه میآ

هایی  مشخص شده است، ژنوتیپ  5گونه که در شکل    باشد. همانمی

هم شباهت زیادي دارند در    که بر اساس تجزیه به مختصات اصلی به

به  فاصله کم نزدیک  و  گرفته  تري  قرار  و  هم  با درصد  اند  کلزا  ارقام 

  ( شامل Iشوند. گروه اول )یم  میبه چهار گروه تقس  تر  شیشباهت ب

و    ی، اوکاپ61  ولاای، هي، احمد یرفام، ناتالز، روهان،  DK7170  ارقام

  تموی، دلگان، ر50  ولاای، هوسی( شامل ارقام جول IIنپتون، گروه دوم )

،  ي ، جردروملی( شامل ارقام آگاماکس، هIIIگروه سوم )  ،ستیو آرت

گارو،   ارقامشامل  (  IVچهارم ) و گروه  DK 7130و    ر، تراپ۴815  ولاایه

 باشند. میو دانوب    نا، زلاتکای، آلونسو، زورسی الو
 

 بحث 
هاي  ترین مولفه هاي گیاهی از مهمارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ        

بر  خصوص تلاقی محسوب میهاي اصلاحی و بهبرنامه افزون  گردد. 

داري    هاي گیاهی در تعیین روش نگهژنوتیپ  آن، آگاهی از پراکندگی

مشخص   حاضر در بررسی (.21) کندمی ایفا مهمی ها نقش و حفاظت آن

(  DK 7130  و  وسی )ارقام جول Iگروه   گرفته در  هاي قرار  گردید ژنوتیپ

  ه و زمستان هارقام بهار  بیترت  فرانسه( به یو اوکاپ آرتیست)ارقام  IIIو 

(  درصد 8۴) دوم  گروه  گرفته در   ارقام قرار چنین اکثریت  باشند. هممی

  نیتر شیبباشند.  می و صربستان  رانی، اااسترالی   آلمان،  فرانسه، با منشا

(،  75/0فرانسه )  یآلونسو و ناتال  یارقام زمستان  نیب  یکیشباهت ژنت

زرفام و    هزمستان  و ارقام  (7۴/0آلمان )   يجر   آگاماکس و  هارقام بهار

نشان داد که  بندي    گروه  جی. نتاگردید ( مشاهده  73/0)  رانیا  ياحمد

متغیر   5۴/0تا  25/0از  ي مورد مطالعهکلزا   ژنوتیپ 25 یکیژنت  فاصله

ه هیدرومل  ارقام زمستان  نی( ب0/ 5۴)  یکیفاصله ژنت  نیتر  شی است. ب

و آرتیست با منشا فرانسه، ارقام نپتون )فرانسه( و گارو )آلمان(، ارقام  

)فرانسه(،    و آرتیست   آلنسو   زمستانه  و ارقام ۴815  ، هایولا 50  هایولا  بهاره 

ترین فاصله   ارقام زمستانه آلنسو )فرانسه( و جولیوس )آلمان( و کم

مشاهده    (فرانسه)  یآلونسو و ناتال  زمستانه  ارقام  نی( ب25/0)ژنتیکی  

ارقام   ياخوشه  لیو تحل  هیتجز  در ،و همکاران Mirzaei Delbari. گردید

 

 
 RAPDهای حاصل از نشانگرهای ژنوتیپ کلزای مورد مطالعه بر مبنای داده 2۵بندی : دندروگرام مربوط به طبقه2شکل 

Figure 2: Dendrogram related to the classification of 25 studied rapeseed genotypes based on data obtained from RAPD markers 
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رقم  گزارش کردند که    ISSR  یمولکول   هاينشانگر  کلزا با استفاده از

  را در بین ارقام مورد مطالعه داراست  یکیژنت  فاصله نیتر  شیب یپا اوک

و  تجزیه    .(2)شکل    هاي این پژوهش مطابقت دارد.با یافتهکه    (1۴)

و همکاران دو رقم    Darvish Niaارقام کلزا توسط    يا خوشه  لیتحل

که با نتایج این پژوهش  (  22)گرفتند   گروه قرار در یکو زرفام    سی الو

 مطابقت دارد. 
  

  
های بهاره کلزای مورد  بندی ژنوتیپدندروگرام مربوط به طبقه :3شکل 

 RAPDهای حاصل از نشانگرهای مطالعه بر مبنای داده
Figure 3: Dendrogram related to the classification of the studied spring 

rapeseed genotypes based on data obtained from RAPD markers 

های زمستانه کلزای مورد مطالعه بر  بندی ژنوتیپ: دندروگرام مربوط به طبقه4شکل 

 RAPDهای حاصل از نشانگرهای مبنای داده
Figure 4: Dendrogram related to the classification of winter rapeseed genotypes 

studied based on data obtained from RAPD markers 
  

توان نتیجه گرفت تلاقی با عنایت به مقادیر تشابه بین ارقام می        

ژنتیکی( بهترین   فاصله ترین )بیش تشابه مقدار ترین  ها با کمژنوتیپ بین

نتیجه را در دستیابی به هیبرید یا دستیابی به حداکثر تفکیک در  

داشت.نسل خواهد  آتی  ا   هاي  احمد زدلگان،  ی  رانیارقام  و    ي رفام 

و فرانسه    ایاسترالبا منشا  را با ارقام کلزا    یکیشباهت ژنت  نیتر  شیب

بهاره مورد مطالعه را در سه   اي، ده ژنوتیپ. تجزیه خوشه نشان دادند

دو ژنوتیپ استرالیایی    بین  ژنتیکی  ترین فاصله  داد. بیش  مجزا قرار  گروه

ترین شباهت ژنتیکی بین دو ژنوتیپ    و بیش  DK 7130و    50هایولا  

چنین در تجزیه   هم  (.3آلمانی جري و آگامکس مشاهده شد )شکل  

تعداد سه گروه    15اي    خوشه مورد مطالعه  ژنوتیپ زمستانه کلزاي 

ژنوتیپ فرانسوي    دو  بین  ژنتیکی  شباهت   ترین  بیش   گردید.   مجزا تشکیل

گروه   یک  در  هیدرومل  ژنوتیپ  گردید.  مشاهده  آرتیست  و  اوکاپی 

ترین فاصله ژنتیکی را با دیگر ارقام نشان داد   مجزا قرار گرفت و بیش

اصلی  جینتا(.  ۴)شکل   مختصات  به  داد  تجزیه  مؤلفه    نشان  دو  که 

نشان    کنند که  توجیه میرا    راتتغیی  کل  درصد از  81  بیش ازاول  

ارقام مورد   کل ژنوم است.  در RAPD  ينشانگرها  مناسب عیتوز  دهنده

ژنتیکی  شباهت ترین کم  )زوریکا و زلاتتا( صربستانبا منشا  کلزا   مطالعه

  و همکاران   Eyni Nargesehدر گزارش  را با ارقام ایرانی نشان دادند.  

ارقام مورد   ریسا  به  دانه و روغن را نسبت  عملکرد نیتر  شیب کایرقم زور

داد  یبررس ژنوتیپ  توان یم  لذا  (.23)  نشان  این  برنامه  از  ي  ها در 

بودن معیارهاي تعداد آلل موثر،    بالا کرد.  استفادهتلاقی با ارقام ایرانی 

آغازگرهاي شماره   براي  PICمیزان    تنوع ژنی نی، شاخص شانون و

هاي   بالاي این آغازگرها در تمایز ژنوتیپ کارآیی دهندهنشان  6و    2،  1

 باشد.  کلزا در این تحقیق می
 

 
ژنوتیپ مختلف کلزای مورد   2۵  : نمودار تنوع ژنتیکی۵شکل 

 ی به مختصات اصل یهتجزبا استفاده از  مطالعه
Figure 5: Genetic diversity diagram of 25 different canola 

genotypes studied using principal coordinate analysis   
 

ها مقایسه میانگین  داده دست آمده از تجزیه واریانس  نتایج به          

هاي مورد مطالعه از نظر کلیه  دهد ژنوتیپ( نشان می۴و   3)جداول  
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جزء صفت تعداد شاخه فرعی در بوته با سطح    صفات مورد بررسی، به

میانگین    مقایسه .دارند   داريمعنی  درصد اختلاف 5درصد و  1  احتمال

ترین    بیش  جولیوس  رقم  زنیجوانه تا  روز  تعداد  که صفت  ها نشان دادداده

ترین مقدار طول    ترین میزان را نشان دادند. بیش  و رقم دلکان کم 

مشاهده    50 ترین در رقم هایولا  دلکان و تراپر و کم در رقم هیپوکوتیل

بیش  هایولا    گردید.  رقم  در  برگ  طول  میزان  کم  61ترین  ترین    و 

مشاهده گردید. از نظر صفت عرض برگ    DK 7170میزان در رقم  

ترین میزان را نشان دادند.    کم  DK7170ترین و    بیش  50رقم هایولا

ترین   جري و کم  در رقم  دهیخورجین  و  دهیروز تا گل  تعداد  ترین  بیش

 تعداد میانگره در بوته  ترین در رقم دلکان مشاهده گردید. بیش میزان

  مشاهده گردید.   61ترین میزان در رقم هایولا    و کم در رقم آگامکس

ترین    و کم   DK 7130در رقم تعداد تعداد خورجین در بوته  ترین  بیش

  روز تا برداشت   تعداد صفت   گردید. از نظر  مشاهده   میزان در رقم دلکان 

 ۴815ترین میزان در رقم هایولا   ترین میزان در رقم جري و کم بیش

دانه در خورجین در رقم آگامکس و  تعداد    ترین مشاهده گردید. بیش

ارتفاع    کم نظر صفت  از  گردید.  مشاهده  جري  رقم  در  میزان  ترین 

ترین میزان را    ترین میزان و رقم دلکان کم  بیش  61بوته رقم هایولا  

  ۴815ترین اندازه و وزن هزاردانه بذر در رقم هایولا    نشان داد. بیش

ترین    گردید. بیش   در رقم آگامکس مشاهده  صفات   میزان این ترین  کم  و

تراپر و کم رقم  بذر در  رقم هایولا    میزان روغن  میزان در    61ترین 

ترین    مقدار پروتئین بذر در رقم جري و کم  ترین  گردید. بیش  مشاهده

 مشاهده گردید.   DK7130میزان این صفت در رقم  
 

 های بهاره مورد مطالعهتجزیه واریانس صفات مورد ارزیابی در ژنوتیپ :3جدول 
Table 3: Analysis of variance of the evaluated traits in the studied spring genotypes 

MS 
X8 

MS 
X7 

MS 
X6 

MS 

X5 
MS 
X4 

MS 
X3 

MS 
X2 

MS 
X1 

degrees of 

freedom 

Sources of 

change 
**374.03 **380.99 **1516.92 **15138 **2.2 **4.38 *0.17 **3.68 9 Genotype 

98.23 76.3 163.43 112.16 0.463 1.168 0.065 0.4 20 Erorr 
15.69 14.21 10.18 15.46 9.59 10.39 6.52 19.48  coefficient of variation 

nsدرصد  1درصد و  5دار در سطح احتمال دار، معنیترتیب غیر معنی ، *، **، به 
ns, *, **, non-significant, significant at the 5% and 1% probability levels, respectively 

 

 های بهاره مورد مطالعهتجزیه واریانس صفات مورد ارزیابی در ژنوتیپ :3ادامه جدول 

Continue of Table 3: Analysis of variance of the evaluated traits in the studied spring genotypes 
MS 
X16 

MS 
X15 

MS 
X14 

MS 

X13 
MS 
X12 

MS 
X11 

MS 
X10 

MS 
X9 

degrees of 

freedom 

Sources of 

change 
**0.572 *0.001 **1.01 **0.001 **475.11 **41.07 **1476.15 1.46 ns 9 Genotype 

0.043 3.13×10-4 0.128 2.34×10-4 123.33 4.767 172.1 1.13 20 Erorr 

8.95 12.01 11.6 10.52 13.43 12.12 18.95 16.66  coefficient of variation 
nsدرصد  1درصد و  5دار در سطح احتمال دار، معنیترتیب غیر معنی ، *، **، به 

ns, *, **, non-significant, significant at the 5% and 1% probability levels, respectively 
 

 

 
 

 کلزای مورد مطالعه های بهارههای حاصل از صفات رشدی ژنوتیپ مقایسه میانگین داده :4جدول 

Table 4: Comparison of average data obtained from growth traits of spring rapeseed genotypes studied 

Genotype Number of days to 

germination 
Hypocotyl length 

(centimeters) 
Leaf length 

(centimeters) 
Leaf width  

(centimeters) 
Number of days to 

flowering 
Hyola 4815 7±0.57 a 3.76±0.25 abc 11.36±1.18 bc 8.8±0.26 bc 43±1.73 f 

Hyola 61 7±0.57 a 3.86±0.15 ab 13.46±1.37 a 9.63±0.7 ab 106±1.08 e 

Hyola 50 5±0.57 b 3.33±0.28 c 12.8±0.6 ab 10.16±0.66 a 134±1.97 c 

DK 7170 5±0.57 b 3.76±0.3 abc 9.1±0.36 c 7.7±0.95 c 183±2 c 

DK 7130 7±0.57 a 3.56±0.32 abc 11.7±1.57 abc 8.46±0.46 bc 180±3.71 c 

Julius 7±1 a 3.4±0.36 bc 10.3±1.57 cd 8.7±1.3 bc 207±2.78 b 

Jerry 5±0.57 b 3.8±0.17 abc 11.83±0.92 abc 8.53±0.11 bc 235±4.59 a 

Agamax 6±0.00 ab 3.43±0.35 bc 11.93±1.1 abc 9.33±0.57 ab 47±2.64 f 

Trapper 5±1 bc 4±0.00 a 11.66±0.57 abc 9.73±0.64 ab 152±1.04 d 

Delgan 4±0.00 c 4±0.00 a 11.33±0.72 bc 7.56±0.2 c 42±2.51 f 

Seed size X13 Number of branches per plant X9 Number of days to flowering X5 Number of days to germination X1 
Thousand-seed weight (g) X14 Number of days until withdrawal X10 Number of days until harvest X6 Hypocotyl length (cm) X2 

Oil content (mg/0.5 g seed) X15 Number of seeds in the pod X11 Number of internodes per plant X7 Leaf length (cm) X3 
Seed protein (mg) X16 Plant height (cm) X12 Number of pods per plant X8 Leaf width (cm) X4 
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 کلزای مورد مطالعه  های بهارههای حاصل از صفات رشدی ژنوتیپ مقایسه میانگین داده :4ادامه جدول 

Continue of Table 4: Comparison of average data obtained from growth traits of spring rapeseed genotypes studied 

Genotype Number of days until 

harvest 
Number of internodes  

per plant 
Number of pods per 

plant 
Number of days 

until withdrawal 
Number of seeds 

in the pod 
Hyola 4815 51±2.5 e 44±2.5 a 38±1.84 bc 87±3.78 f 15±1 cd 

Hyola 61 121±4.4 d 18±3.05 b 34±1.52 c 165±2.5 e 17±2.51 bc 

Hyola 50 148±3.65 c 21±3.6 b 43±1.02 abc 190±4.5 d 17±1.15 bc 

DK 7170 194±2.88 b 21±2.88 b 43±2.08 abc 239±2.7 bc 18±1.15 bc 

DK 7130 190±3.57 b 22±2.51 b 61±3.71 a 225±1.59 c 17±1.52 bc 

Julius 223±5.63 a 19±3.6 b 55±2.37 ab 256±1.56 ab 11±1.16 de 

Jerry 242±3.57 a 19±2.51 b 54±2.08 ab 272±1.77 a 11±1 e 

Agamax 58±4.23 e 46±1 a 43±2.35 abc 97±1 f 23±2.51 a 

Trapper 163±5.3 c 22±1 b 34±3.6 c 198±2.08 d 16±2.08 ab 

Delgan 47±4.5 e 39±1.57 a 25±2.5 c 85±3.05 f 20±2.51 ab 
 

 های بهاره کلزای مورد مطالعه های حاصل از صفات رشدی ژنوتیپ مقایسه میانگین داده :4ادامه جدول 

Continue of Table 4: Comparison of average data obtained from growth traits of spring rapeseed genotypes studied 
Genotype Plant height  

(cm) 
 Seed size 

(cm) 
Thousand Grain 

Weight (g) 
Oil content 

 (mg/0.5 g seed) 
Seed protein  

(mg) 
Hyola 4815 99.33±3.05 ab 0.23±0.02 a 3.73±0.68 a 0.176±0.025 bc 2.06±0.14 cde 
Hyola 61 111.33±1.15 a 0.2±0.01 abc 2.7±0.26 b 0.146±0.005 c 1.91±0.126 cde 
Hyola 50 83.33±3.54 bc 0.21±0.3 ab 2.7±1 b 0.183±0.025 abc 2.3±0.279 c 
DK 7170 99.33±3.05 ab 0.17±0.01 cde 2.23±0.3 bc 0.19±0.026 ab 2.66±0.27 b 
DK 7130 99.33±2.5 ab 0.19±0.01 bcde 2.8±0.17 b 0.178±0.017 bc 1.81±0.129 e 
Julius 74.33±2.5 c 0.16±0.01 de 1.8±0.2 c 0.153±0.005 bc 2.24±0.317 cd 
Jerry 103±1.34 ab 0.19±0.01 bcde 2.8±0.2 b 0.193±0.005 ab 3.039±0.066 a 
Agamax 95.66±3.85 ab 0.16±0.01 e 1.46±0.3 c 0.193±0.035 ab 2.24±0.107 cd 
Trapper 99±3.56 ab 1.66±0.57 abc 3.56±0.56 ab 0.22±0.026 a 2.936±0.192 ab 
Delgan 73±2.52 c 1.33±0.72 bc 2.52±0.6 b 0.163±0.005 bc 1.86±0.26 de 
      

اي بر اساس صفات رشدي پس  خوشه دندروگرام حاصل از تجزیه

و ضریب تشابه   UPGMA  ها با استفاده از روشداده  کردن   از استاندارد

اقلیدسی  739/0با ضریب کوفنتیک    (Euclidean Distance)  فاصله 

در چهار    مطالعه  مورد کلزاي  هاي بهاره(. ژنوتیپ۴)شکل   ترسیم گردید

 Hyola 4815  ،Hyolaهاي  گروه قرار گرفتند. گروه اول شامل ژنوتیپ

61  ،Hyola 50    وAgamax  ایرانیمی ژنوتیپ  دوم  گروه  در    باشد. 

Delgan  هاي  و در گروه سوم ژنوتیپDK 7170  ،DK 7130  ،Jerry   و

Trapper  قرار گرفتند. ژنوتیپJulius چهارم قرار گرفت. اکثر   گروه  در

ترین تعداد روز را از   و دوم کم  هاي قرار گرفته در گروه اولژنوتیپ

گل تا  روز  تعداد  مانند  فنولوژیکی  صفات  تا  نظر  روز  تعداد  و  دهی 

هاي مناطق  ژنوتیپ  ها دارا بودند.نسبت به دیگر ژنوتیپ  دهیخورجین

دو   طوري  گرفتند  قرار  گروه  یک  در  کشوري  منشاء  یا  جغرافیایی 

استرالیایی   ترین   درگروه سوم بیش  DK 7130و    DK 7170ژنوتیپ 

هاي  ژنوتیپ  چنین دادند، هم  ها نشانرا نسبت به دیگر ژنوتیپ  شباهت

در گروه سوم با هم شباهت زیادي را نشان    Trapperو    Jerryآلمانی  

در گروه یک    Hyola 61و    Hyola 4815 هاي استرالیاییدادند. ژنوتیپ

گروه گرفتند.  داده  قرار  از  حاصل  با بندي  حدودي  تا  مولکولی    هاي 

مشاهده    اختلاف  داد.  نشان  خوانیهم  رشدي   هاي داده  از   حاصل بنديگروه

باشد.    می گیاه  رشدي  شرایط  محیطی بر  و شرایط  محیط  دلیل اثر  شده به

گیري شده صفات طول برگ  در بررسی همبستگی بین صفات اندازه

با تعداد روز تا خورجین دهی و  و عرض برگ، تعداد روز تا گلدهی 

دهی با تعداد خورجین  خورجین در بوته، تعداد روز تا خورجین  تعداد

در بوته و تعداد روز تا برداشت، تعداد روز تا گلدهی و تعداد روز تا 

تا خورجین روز  تعداد  تعداد  برداشت،  برداشت،  تا  روز  تعداد  و  دهی 

در بوته، وزن   گره در بوته و تعدا خورجین میان روز تا برداشت با تعداد

تا خورجین روز  تعداد  و  بذر  اندازه  با  با  هزاردانه  بذر  پروتتین  دهی، 

چنین همبستگی   هم  دادند.  دار نشانمعنی  و مثبت  بذر همبستگی  روغن

گره در بوته با تعداد روز تا   دار بین صفات تعداد میانمنفی و معنی

خورجین با صفات   دانه در  دهی، تعداد  گلدهی و تعداد روز تا خورجین

دهی، تعداد روز تا برداشت  روز تا گلدهی، تعداد روز تا خورجین تعداد

و تعداد شاخه فرعی در بوته، صفت وزن هزاد دانه با صفت تعداد روز  

 (.  5تا برداشت مشاهده گردید )جدول  
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های بهاره کلزای  بندی ژنوتیپدندروگرام مربوط به طبقه: 6شکل 

 های رشدیمورد مطالعه بر مبنای داده

Figure 6: Dendrogram related to the classification of the studied 

spring rapeseed genotypes based on growth data 

تاریخ کاشت بر و همکاران، در بررسی    Ehteshamiدر مطالعات  

، بین دو صفت ارتفاع بوته با تعداد شاخه  برخی صفات پنج رقم کلزا

معنی غیر  مثبت و  بوته همبستگی  با  فرعی در  دار وجود داشت که 

ارزیابی  چنین در   (. هم2۴ما در این دو صفت مطابقت دارد )  نتایج

 Mostafaviتوسط    تاریخ کاشت بر صفات کمی و کیفی سه رقم کلزا

rad  و  Hazavaei  دو صفت فنولوژیکی تعداد روز تا شروع گلدهی با ،

معنی مثبت،  تا رسیدگی همبستگی  روز  نشان  تعداد  بالایی  و  داري 

حاضر نشان    قیتحق  ج(. نتای25هاي ما مطابقت دارد ) داد که با یافته

بهیم  RAPDنشانگر    که  دهدیم ابزار   تواند  برا  يعنوان    ي مناسب 

دست    به يبرای اصلاح يها در برنامه و کلزا  ژرم پلاسم یکیژنت  یابیارز

چنین تلاقی ژنوتیپ زوریکا    هم . ردیگ  قرار  مورد استفاده دیبریه  آوردن

دست آوردن هیبرید با عملکرد و روغن بالا  با ارقام ایرانی در جهت به

 گردد. پیشنهاد می

 

 کلزای مورد مطالعه گیری شده در ژنوتیپ بهارههمبستگی پیرسون بین صفات اندازه :۵جدول 

Table 5: Pearson correlation between measured traits in the studied spring rapeseed genotype 
X16 X15 X14 X13 X12 X11 X10 X9 X8 X7 X6 X5 X4 X3 X2 X1  

              1 -0.36 X2 

             1 0.002 0.15 X3 

            1 *0.7 -0.3 0.23 X4 

           1 -0.07 -0.28 -0.16 0.01 X5 

          1 **0.99 -0.04 -0.27 -0.18 0.04 X6 
         1 **0.85- **0.84- -0.16 -0.01 0.03 -0.03 X7 
        1 -0.4 *0.71 * 0.7 0.04 -0.18 -0.61 0.44 X8 

       1 -0.21 0.36 -0.43 -0.43 0.44 0.46 -0.26 0.31- X9 

      1 -0.41 *0.69 **0.87- **0.99 **0.99 -0.04 -0.27 -0.19 0.03 X10 

     1 *0.66- *0.66 -0.47 0.57 *0.69- *0.69- -0.002 0.13 0.003 -0.24 X11 

    1 -0.005 0.11 0.17 0.08 -0.16 0.1 0.1 0.25 0.3 0.28 0.32 X12 
   1 0.16 -0.09 -0.39 0.17 -0.37 0.17 0.39- -0.38 0.18 0.45 0.33 0.000 X13 
  1 **0.79 0.05 0.18 *0.65- 0.22 -0.37 0.57 *0.63 -0.61 -0.22 0.28 0.34 -0.069 X14 

 1 -0.18 -0.08 0.25 0.12 0.12 0.39 0.02 -0.06 0.13 0.15 0.18 -0.14 0.13 -0.44 X15 

1 *0.72 -0.43 -0.24 0.22 -0.38 0.53 -0.004 0.12 -0.34 0.54 0.55 0.1 -0.26 0.17 -0.45 X16 

 

 تشکر و قدردانی 
با    7/ص/1712/98این پژوهش در قالب طرح پژوهشی شماره   

پژوهشگاه علوم و تکنولوژي پیشرفته    -استفاده از اعتبارات پژوهشی

و فناوري پیشرفته،    صنعتی  تکمیلی  تحصیلات  محیطی، دانشگاه  و علوم

 . کرمان، ایران انجام شده است
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