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Extended abstract 

Introduction 

Common bean as the main grain legume is the most important legume produced for direct human consumption, 

with a commercial value. It is a source of protein for many people, which it can fill the lack of meat in a healthy 

diet. common bean is a rich source of minerals such as iron and zinc, therefore, consuming of common bean has 

related to a decreased risk for a wide variety of diseases such as cancer, diabetes and cardiovascular diseases. 

Common bean is a diploid plant with the number of 22 chromosomes (2n = 22) and genome size of 580 Mbp, 

which its main origin is Mexico and Central America. This plant due to its environmental compatibility and high 

nutritional value, it has been increasingly spread around the world. It seems determination of genetic diversity and 

the nutritional value of common bean cultivars is an important strategy. 

Materials and methods 

The current research was carried out to evaluate genetic diversity of 18 common bean cultivars and promising 

lines received from Khomein Bean Research National Station, Markazi province, Iran and to determine SSR and 

SCoT informative markers associated with 14 seed characteristics including the number of seeds per pod, 100 seed 

weight, seed length, seed width, the contents of crude protein, total soluble sugar, starch content, crude fat, iron, 

calcium, magnesium, zinc, uronic acid, and mineral ash. Thirty-one polymorphic microsatellite markers (SSR) 

with known chromosome location and 19 SCoT primers with unknown chromosome information were used to 

assess the genetic diversity of common bean genotypes. The presence (1) or absence (0) of amplified products was 

determined visually using their gel patterns. Genetic diversity was assessed using analysis of molecular variance 

(AMOVA), principal coordinates analysis (PCoA) and cluster analysis. Cluster analysis used to describe genetic 

diversity and clustering based on the similar characteristic. Cluster analysis was done by Ward's method with 

Jaccard's similarity coefficient and using SYSTAT13 software. In order to verify the results of cluster analysis, 

principal coordinate analysis was performed using NTSYS software and molecular variance analysis was 

performed with Arlequin v3.5.2.2 software. 
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Results and discussion 

Thirty-one SSR primers and 19 SCoT primers were successfully amplified. The polymorphism information content 

(PIC) values varied from 0.2 to 0.5 with an average of 0.39 for the SSR markers and from 0.19 to 0.42 with an 

average of 0.34 for the SCoT markers. The total average resolving power of SSR and SCoT markers were 1.54 

and 5.34, respectively, indicating higher efficiency of SCoT markers than SSR markers for the diversity analysis. 

Suitable genetic diversity was detected among the common bean genotypes using two different marker systems. 

A number of informative SSR and SCoT markers were identified. The common bean studied genotypes were 

clustered into three distinct groups for both markers based on the Complete Linkage method. Principal coordinate 

analysis supported classification of the varieties/lines by cluster analysis. Principal coordinate analysis (PCoA) for 

the SSR markers revealed that the first two principal components justified 59.05% of whole variation. For the 

SCoT marker, on the other hand, the fraction of variances explained by the first two principal components was 

equal to 25.43 indicating a better distribution of SCoT markers than SSR markers in the common bean genome. 

Analysis of molecular variance based on the grouping obtained from cluster analysis showed that the diversity 

within the group based on SSR and SCoT markers was equal to 89 and 78%, respectively. AMOVA demonstrated 

that major variation existed within common bean cultivars and promising lines in our study. The results of 

regression analysis for the studied markers and the common bean seed characteristics showed the existence of a 

significant relationships between one marker with the several studied traits. This could indicate the association or 

linkage of the marker locations. Twelve out of 14 of the investigated common bean seed characteristics showed a 

significant relationship with at least one molecular marker. 

Conclusions 

Two markers, SSR and SCoT, were to detect variation among the studied common bean genotypes effectively. 

The genetic diversity estimated could help us to find suitable genetic crosses to achieve a common bean genotype 

with a high amount of useful nutritious and appropriate seed characteristics with a high amount of nutritional 

factors. The contribution of all these traits in seed quality would provide valuable information for breeding 

programs. 

Keywords: Marker-trait association, Regression analysis, Seed quality, Phaseolus vulgaris 
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در لوبیا  SCoTوSSRهای  ارزیابی تنوع ژنتیکی و شناسایی ارتباط خصوصیات دانه با نشانگر 

4آرامزهرا عزیزی و 3، سعید عباسی     ،*2، کیانوش چقامیرزا1مریم قربانی

 گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه رازی، کرمانشاه ،دانشجوی دکتری -1

 دانشیار، گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه رازی، کرمانشاه  -2

 کرمانشاه ،یدانشگاه راز ،یعیو منابع طب یکشاورز سی پرد ،گیاهپزشکیگروه دانشیار،  -3

گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه رازی، کرمانشاه ،آموخته دکتریدانش -4

( 1402/ 06/ 30؛ تاریخ انتشار برخط:  1402/ 05/ 10:  تاریخ پذیرش ؛  1402/ 04/ 28:  ویرایش آخرین    تاریخ   ؛ 1401/ 10/ 12)تاریخ دریافت:  

 چکیده 

SCoT  و  SSR  بخشآگاهی  نشانگرهای   شناسایی  بخش لوبیا وامید  لاین  و   رقم  18  ژنتیکی  تنوع  ارزیابیمنظور  بهتحقیق حاضر  

کل،   محلول  قند  خام،  پروتئین  دانه،  عرض  دانه،  طول  دانه،  100  وزن  غلاف،  در  دانه  تعداد  شامل  دانه  خصوصیت   14  با   مرتبط

(  PIC) شکلیچند محتوای  میزان. شد انجام اورونیک اسید و  روی منیزیوم، کلسیم، آهن، غلظت   خاکستر، چربی، میزان نشاسته،

میانگین .  بود  متغیر  0/ 34  میانگین  با  0/ 42  تا  0/ 19  بین  SCoT  نشانگر  برای  و  0/ 39  متوسط  با  0/ 5  تا  0/ 2  از  SSR  نشانگر  برای

SCoT  نشانگر  بودن  ترمناسب   بیانگرتواند  می  که  بود  5/ 34  و  1/ 54  برابرترتیب  به  SCoT  و  SSR  نشانگر  تفکیک  قدرت  کل

نشانگر   به  در  تنوع  بررسی  برای  SSRنسبت  مطالعهژنوتیپ   ژنتیکی  باشد  یهای مورد  تجز  دندروگرامبا  .  لوبیا  از   هیحاصل 

برای  اصلی  مختصات  به  تجزیه   .بندی شدندگروه متفاوت دسته  سه  به   لوبیا  های ژنوتیپ   با استفاده از هر دو نشانگر،  ی اخوشه

تنها  SCoT  نشانگر  برای  و  درصد  59/ 05  با  برابر  اول  مؤلفه  دو  توسط  شده  توجیه  تغییرات  مجموع   که  داد  نشان  SSR  نشانگر

در سطح ژنوم    SSRنسبت به نشانگرهای    SCoTنشانگرهای  پراکنش بهتر    دهندهتواند نشانمی  موضوع  این  که   بود  درصد  25/ 43

اساس  بر  گروه  داخل  ای نشان داد که تنوعبندی حاصل از تجزیه خوشهگروه   بر اساس  مولکولی  واریانس  تجزیهلوبیا باشد.  

باترتیب  به  SCoT  و  SSR  نشانگرهای تجزیه.  بود  درصد  78  و  89  برابر  و  بررسی   مورد   نشانگرهای  بین  رگرسیون  نتایج 

تواند می  موضوع  بررسی بود که این  مورد  صفت   چندین  با  نشانگر  هر  دارمعنی  ارتباط  وجود  یدهندهنشان  لوبیا  دانه  خصوصیات

با حداقل یک نشانگر    ا یدانه لوب  مورد بررسی  ت ی خصوص  14دوازده صفت از  .  باشد  نشانگری  هایمکان  پیوستگی  بیانگر ارتباط یا 

دار نشان دادند. مولکولی ارتباط معنی

Phaseolus vulgaris دانه، تجزیه رگرسیون، کیفیت  صفت،- نشانگر ارتباط :کلیدی  واژگان

cheghamirza@razi.ac.ir، آدرس پست الکترونیکی: نویسنده مسئول *

جلد 01، شماره 1، سال 1402

 [
 D

O
I:

 1
0.

22
03

4/
pg

r.
10

.1
.1

0 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

ls
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

4-
28

 ]
 

                             3 / 18

https://pgr.lu.ac.ir/index.php?slc_lang=fa&sid=1
https://pgr.lu.ac.ir/browse.php?slc_lang=fa&slc_sid=1&cur=1
‎http:/dx.doi.org/10.22034/pgr.10.1.10
pgr.lu.ac.ir
http://orcid.org/0000-0002-0967-5149
https://www.lu.ac.ir
https://pgr.lu.ac.ir/index.php?slc_lang=fa&sid=1
http://dx.doi.org/10.22034/pgr.10.1.10
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-272-en.html


 ...  ارزیابی تنوع ژنتیکی و شناسایی ارتباط خصوصیات دانه همکاران و  قربانی

 

160 

 ه مقدم 
یکی از انواع بقولات    L.  Phaseolus vulgaris  با نام علمی لوبیا  

در تأمین نیازهای غذایی مردم در سراسر    یی بسزا است که سهم  

  با های  از پروتئین   بودن   ی غن علت  به جهان دارد. این محصول  

کربوهیدرات   بالا   یفیت ک  جمله  از  مهم  ترکیبات  دیگر  ها،  و 

معدنی ویتامین  مواد  فیبر )مثل آهن و روی(   ها،  های غذایی،  ، 

ها( و  ، فیتواسترول ها لیگنین عناصر غذایی گیاهی )فلاونوئیدها،  

تغذیه ها  اکسیدان آنتی  وی در  انسان جایگاه  به خود  ژه ی  را  ای 

 Butt and Rizwana, 2010; Joshi and)   اختصاص داده است 

Rao, 2017; Murube et al. 2021 )  . 

و  (  x2   =n2=   22) کروموزوم    22ید با تعداد  ئ دیپلو   لوبیا گیاهی 

ژنوم   آن خاستگاه  که    Mbp  580اندازه  و    اصلی  مکزیک 

به مرکزی  آمریکای   و  زیست بوده  سازگاری  و  دلیل  محیطی 

سرعت در سرتاسر جهان گسترش  ارزش غذایی بالای خود به 

که   یافت  دارد  وجود  عقیده  این  آندین خزانه   و  ژنتیکی    ی 

 (Andean )   شدن، شکل گرفته است تر از فرآیند اهلی خیلی پیش  

 (Bitocchi et al., 2012; Desiderio et al., 2013; Bellucci 

et al., 2014; Bitocchi et al., 2017 ) .   فائو   گزارش   بر اساس  

  میلیون   27  از   بیش   محصول   این   جهانی   تولید   ، 2021  سال   در 

  بوده   جهان   سرتاسر   اراضی   از   هکتار   میلیون   34  از   بیش   در   تن 

های مختلف از  مطالعات زیادی در زمینه (.  FAO, 2021)   است 

به  و  مولکولی  تحقیقات  آن جمله  لوبیا    دنبال  ژنوم  بررسی 

ب   بهتر تواند به درک  که می است    گرفته   صورت  از    یشتر و  ما 

و   کمک ماهیت  راهبردی  گیاه  این  نشانگرهای    . کند   ساختار 

دلیل  به   ( Simple-Sequence Repeats: SSR)   ریزماهواره 

گسترده در  صورت  به کوتاه و تکراری    DNAهای  داشتن توالی 

نقشه  ایجاد  و  تنوع  قرار  تعیین  استفاده  مورد  ژنتیکی  های 

 ;Müller et al., 2015; Mir Drikvand et al., 2015) گیرند  می 

Fisseha et al., 2016; Gioia et al., 2019; Carvalho et al., 

2020; Savić et al., 2021 ) .   مطالعه گیاهان مختلف با ژرم-

لاسم غنی، نیازمند آگاهی دقیق از روابط ژنتیکی مواد گیاهی  پ 

 ,.Liu et al., 2003; Gioia et alباشد ) ها می و تعیین ژنتیکی آن 

  پلاسم ژرم   تنوع ژنتیکی   میزان   از   که در این میان اطلاع (  2019

اهمیت ویژه ژنوتیپ   بین   ژنتیکی   ارتباط   و  از  ای برخوردار  ها 

  مانند   نشانگرهایی   از   امروزه   . ( Matus and Hayes, 2002)   است 

SSR ،  ISSR   (Inter Simple Sequence Repeats ) ،   (Start 

Codon Targeted  )SCoT ،  RAPD   (Random Amplified 

Polymorphic DNA  ) و  SNP   (Single-Nucleotide 

Polymorphism گیاهان   تنوعی   مطالعات   در   ای گسترده طور  ( به  

  در   یابی رد قابل   ژنتیکی   های مکان   ، نشانگرها   این   . شود می   استفاده 

  خاصی   صفت   یا   ژن   یک   توانند با می   که   هستند   جمعیت   یک 

 ;Collard et al., 2005; Nkongolo et al., 2011)   باشند   مرتبط 

Hayward et al., 2015; Al-Samarai and Al-Kazaz, 2017; 

Nadeem et al., 2018  .) یوکاریوت اغلب  های  توالی ها  در 

وجود دارد که اصطلاحاً به  بازی جفت تکراری کوتاه دو تا پنج 

گفته  (  SSRهم ) های تکراری پشت سر یف ریزماهواره یا رد   ها آن 

) می  از    SSRهای  توالی   . ( Litt and Luty, 1989شود  به یکی 

کارآمد   مولکولی  نواحی  نشانگرهای  شناسایی  جهت 

چندشکلی    . اند شده تبدیل  و ارزیابی تنوع ژنتیکی  کروموزومی  

و  پلاسم  ژرم شده توسط این نشانگر برای شناسایی تنوع  تولید 

دلیل  به شود و  های مختلف استفاده می یابی ژنتیکی در گونه نقشه 

  یه تجز کند استفاده از آن در  چندشکلی که تولید می درجه بالای  

  شود و تحلیل تنوع ژنتیکی در بسیاری از مطالعات توصیه می 

 (Geleta et al., 2006; Ali et al., 2008; Shehzad et al., 

2009; Gheitaran et al., 2014; Aziziaram, 2022 .) 

کوتاهی از    شده حفاظت ی  ناحیه   بر اساس نشانگر دیگری که  

  SCoT  شود تعریف می   ATGهای گیاهی اطراف کدون آغاز  ژن 

 ( دارد  آنجایی Collard and Mackill, 2009نام  از  در  (.  که 

ژن  اجماع  توالی  از  نشانگر  این  استفاده  طراحی  گیاهی  های 

های عملکردی و صفات  بنابراین ممکن است با ژن   ، شود می 

 ( باشند  ارتباط  در   ;Collard and Mackill, 2009متناظرشان 

Bhattacharyya et al., 2014 ) .    ،نشانگر قابلیت  دلیل  به این 

تر  تر و سریع تفکیک بهتر و چندشکلی بالاتر، استفاده آسان، ارزان 

همچون   مولکولی  نشانگرهای  سایر  به  نسبت  و    ISSRبودن 

RAPD   یت محبوب   ( دارد  (.  Mulpuri et al., 2013بیشتری 

( با استفاده از  Hromadová et al., 2022رومادووا و همکاران ) ه 

های  ژنوتیپ لوبیا که از کشور   34بر روی    SCoTنشانگر    پنج 

بود مختلف جمع  ژنتیکی را    ، آوری شده  نمودند،  تنوع  تجزیه 

  هر   ی ازا به قطعه    11با میانگین  شکل  چند قطعه    66ها توانستند  آن 

  ( Gyang et al., 2017)   و همکاران   گ ن ا گی .  تکثیر نمایند   آغازگر 
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از نشانگر  ژنوتیپ لوبیا    40  تنوع ژنتیکی با بررسی   با استفاده 

SSR    تنوع ژنتیکی بالایی در داخل جمعیت در مقایسه با تنوع

  احمد   ، ی دیگری ه ع در مطال   جمعیتی مشاهده نمودند. ژنتیکی بین 

 (Ahmad, 2018  )  نشانگرهای از  استفاده    20ریزماهواره  با 

 Makunja)   و همکاران ماکونجا    . بندی نمود گروه   ژنوتیپ لوبیا را 

et al., 2020 )  ،  آغازگرهای از  استفاده  ژنتیکی   SCoTبا    تنوع 

جمع  کنیا  آوری لوبیاهای  مختلف  مناطق  از  ارزیابی  را  شده 

 ,.Yeken et alیکن و همکاران )   ی دیگر ا در مطالعه .  نمودند 

ارقام    ، SCoT  نشانگر   لوبیا با استفاده از   های نمونه بر روی  (  2022

   .د دن مورد مطالعه را در دو گروه آندینی و مزوامریکا قرار دا 

  ، های لوبیا شیمیایی موجود در دانه ترکیبات  با توجه به اهمیت  

  ط ها توس تاکنون مطالعات زیادی بر روی کمیت و کیفیت آن 

اسر دنیا صورت گرفته است. در همین  ت محققان مختلف در سر 

، میزان ترکیبات  ( Anino et al., 2019) راستا، آنینو و همکاران  

های لوبیا را بر روی سه رقم  مغذی و غیرمغذی موجود در دانه 

و میزان بالایی از    مختلف آن شامل قرمز، چیتی و زرد بررسی 

،  Pچون پروتئین، فیبر، کربوهیدرات و مواد معدنی ) هم ترکیباتی  

Fe  ،Zn    وCa کردند مشاهده  را  همکاران    . (  و  آرام  عزیزی 

 (Aziziaram et al., 2021 )   ترکیبات  و پیشرفت ژنتیکی    تنوع

رقم/لاین لوبیا را    22  دانه   شناختی ریخت   های ویژگی و    شیمیایی 

های  خصوصیات دانه داری را بین  تنوع معنی بررسی کردند و  

  تجزیه   از   ر ی های اخ در سال   دست آوردند. به لوبیای مورد مطالعه  

ارتباط    چندگانه   ون ی رگرس  یافتن  عنوان  به   نشانگرها   ن ی ب برای 

در گیاهان    عنوان متغیر وابسته کمی به و صفات    متغیر مستقل 

با صفات مهم  مولکولی    نشانگرهای ارتباط    .است   شده   استفاده 

  ( Mohammadzedeh et al., 2014)   فندق   پ ی ژنوت   35در    وه ی م 

با  (  Ipek et al., 2015رقم زیتون )   18با خصوصیات میوه   و 

. این  چندگانه شناسایی شده است   ون ی رگرس تجزیه  استفاده از  

  ممکن یی  بالا   نان ی ها را با درجه اطم ژن   ی اب ی مکان تنها  نه روش  

   . سازد ی را مقدور م   ی بیشتری نشانگرها   یی بلکه شناسا   سازد، ی م 

رقم و لاین    18ژنتیکی  تنوع  برآورد  هدف از انجام این مطالعه،  

و بررسی    SCoT  و   SSR  های نشانگر   لوبیا با استفاده از   امیدبخش 

توان از  که می بود    لوبیا   دانه خصوصیات  این نشانگرها با  ارتباط  

از جمله تعیین والدین  نژادی  به های  برنامه   در حاصل    اطلاعات 

 . ( استفاده نمود Quantitative Trait Locus)   QTLیابی  برای نقشه 

 ها مواد و روش 

ی  بیا لو   رقم و لاین امیدبخش  18  تنوع ژنتیکی بررسی منظور به 

  ( 1)جدول    ایستگاه ملی تحقیقات لوبیای خمین شده از    دریافت 

آغازگر    31از   شده    SSRجفت    همه   ی رو بر  انتخاب 

  2 استفاده شد )جدول   SCoTآغازگر    19و  ی لوبیا  ها کروموزوم 

برگ دلاپورتا،    به روش   DNA  استخراج (.  3و   های جوان  از 

که    گرم   0/ 1تقریبی    با وزن   ی دو تا چهار برگی در مرحله   ها بوته 

صورت    ، بودند نگهداری شده  گراد  درجه سانتی   – 70در دمای  

  0/ 8با استفاده از ژل آگارز    . ( Dellaporta et al., 1983) گرفت  

آشکار  و  بروماید، درصد  اتیدیوم  توسط  نتایج  کیفیت    سازی 

DNA   آن    شده استخراج کمیت  و  نانودراپ  توسط  نیز  تعیین 

ای  واکنش زنجیره هر دو سیستم نشانگری،   در   . گردید مشخص  

 (   از   استفاده   با (  Polymerase Chain Reaction: PCRپلیمراز 

در حجم  و  (  ، کشور آلمان Palm-Cyclerترموسایکلر )   دستگاه 

  15با غلظت    DNAپیکومول،    10  با آغازگر میکرولیتر    14نهایی  

انجام  )شرکت سازنده سیناکلون(    2Xنانوگرم، مستر میکس آماده  

برای نشانگر    یرشده تکث حصولات  م منظور آشکارسازی  به شد.  

SSR   درصد و    6آمید  از دو نوع الکتروفورز عمودی )ژل اکریل

درصد و ولتاژ    2ساعت( و افقی )ژل آگارز    5  مدت به   50ولتاژ  

برای نشانگر  همچنین  سه ساعت( استفاده گردید.  مدت به  110

SCoT  و  درصد   1/ 2و ژل آگارز    افقی الکتروفورز استفاده از   با  

تکثیر   TAE 1xبافر     شدند.   بارگذاری یافته  محصولات 

 . شد انجام  توسط اتیدیوم بروماید  سازی هر دو نشانگر  آشکار 

به  گیری شده  اندازه   صفات  معدنی  از خاکستر  بودند  عبارت 

 ,A.O.A.C   (Horwitz, 1975  Gholami and Ansariروش  

 Kjeldahl  (VELP Scienifica(، پروتئین خام به روش 2021

Srl. Italy (  )Bradstreet, 1954  محلول قند  درصد   ،)

 (MyBioSource  ، متحده یالات ا   (  MacRae andآمریکا( 

Armstrong, 1968 ( نشاسته  درصد   ،)MacRae, 1971  ،)

طیف  تعیین  با  روی  و  آهن  اتمی  محتویات  جذب  سنجی 

 (Udoh, 2000 کمپ تکنیک  با  منیزیوم  و  کلسیم  کسومتری  ل (، 

و اسید اوریک توسط    ( Isaac and Kerber, 1971تیتراسیون ) 

 ( اورونیک  اسید  سنجش  فرانسه(  Libiosکیت   ،

 (Blumenkrantz and Asboe-Hansen, 1973 .) 
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 های لوبیای مورد استفادهنام، شماره، منشأ و تیپ رقم/ لاین -1جدول 
Table 1. Name, code, origin and type of the used common bean variety/lines 

 شماره

Number 

 رقم/لاین
Line 

 منشأ 
origin 

 تیپ
Type 

 شماره
Number 

 رقم/لاین
Line 

 منشأ 
origin 

 تیپ
Type 

1 
 تلاش 

Talash 
IRAN Pinto 10 COS16 CIAT Pinto 

2 
 درخشان 

Derakhshan 
CIAT Red 11 G14088 CIAT Pinto 

3 
 دهقان

Dehghan 
IRAN White 12 Daneshkade  دانشکده IRAN White 

4 
آروکانو    

Araucano 
CIAT Pinto 13 AND1007 CIAT Red 

5 
 اختر

Akhtar   
CIAT Red 14 G11867 CIAT White 

6 
 گلی

Goli  
IRAN Red 15 Taylor CIAT Pinto 

7 
 ناز

Naz 
IRAN Red 16 Jules CIAT White 

8 G169 - Red 17 G01437 CIAT Pinto 

9 Wa2662 CIAT White 18 D81083 CIAT Red 

Red قرمز؛ :White  سفید؛ و :Pinto چیتی : 

 
 لوبیا  رقم/ لاین 18ی تنوع ژنتیکی در مطالعه (SSRریزماهواره )آغازگرهای  -2جدول 

Table 2. Microsatellite (SSR) primers list used for genetic diversity analysis in 18 common bean 
varieties/lines 

 نام آغازگر 
Primer 
name 

 ( 3́' به    5́' توالی آغازگر ) 
(Primer sequence 5 ' to 3 ') 

  قطعه   اندازه 
باز(  )جفت 

Fragment 
size (bp) 

دمای ذوب  
 گراد( )سانتی 

Tm ( ̊C) 

شماره  
 کروموزوم 

Chromosome 
number 

 رفت 
  Forward 

 برگشت 
  Reverse 

PV-at001 GGGAGGGTAGGGAAGCAGTG GCGAACCACGTTCATGAATGA 239 57 4 
BMd-7 GGATATGGTGGTGATCAAGGA CATACCCAATGCCATGTTCTC 166 59 2 
BMd-12 CATCAACAAGGACAGCCTCA GCAGCTGGCGGTAAAACAG 167 58 6 
BMd-15 TTGCCATCGTTGCTTAATTG TTGGAGGAAGCCATGTATGC 166 56 4 
BMd-19 GCCAACCACATTCTTCCCTAC GGAAGCGAGGCAGTTATCTTT 154 56 2 
BMd-20 GTTGCCACCGGTGATAATCT GTGAGGCAAGAAGCCTTCAA 123 58 5 
BMd-28 TGCATCAACTTTAGGAGCTTG TCTTGTCTTATCAGCAGGTGGA 151 57 5 
BMd-33 TACGCTGTGATGCATGGTTT CCTGAAAGTGCAGAGTGGTG 110 54 11 
BMd-36 CATAACATCGAAGCCTCACAGT ACGTGCGTACGAATACTCAGTC 164 58 3 
BMd-37 GGCACGAGCAACAATCCTT CCATCATAGAGGGCAACCAC 134 56 6 
BMd-41 CAGTAAATATTGGCGTGGATGA TGAAAGTGCAGAGTGGTGGA 250 56 11 
BMd-42 TCATAGAAGATTTGTGGAAGCA TGAGACACGTACGAGGCTGTAT 149 56 10 
BMd-45 GGTTGGGAAGCCTCATACAG ATCTTCGACCCACCTTGCT 129 58 1 
BMd-53 TGCTGACCAAGGAAATTCAG GGAGGAGGCTTAAGCACAAA 105 53 1 
BM114 AGCCTGGTGAAATGCTCATAG CATGCTTGTTGCCTAACTCTCT 234 57 9 
BM137 CCGTATCCGAGCACCGTAAC CGCTTACTCACTGTACGCACG 155 52 6 
BM139 TTAGCAATACCGCCATGAGAG ACTGTAGCTCAAACAGGGCAC 115 56 2 
BM146 GAGATGAGTCCTTTCCCTACCC TGCAGACACAATTTATGAAGGC 281 49 1 
BM154 TCTTGCGACCGAGCTTCTCC CTGAATCTGGGAACGATGACCAG 218 63 9 
BM157 ACTTAACAAGGAATAGCCACACA GTTAATTGTTTCCAATATCAACCTG 113 54 10 
BM160 CGTGCTTGGCGAATAGCTTTG CGCGGTTCTGATCGTGACTTC 211 61 7 
BM170 AGCCAGGTGCAAGACCTTAG AGATAGGGAGCTGGTGGTAGC 179 55 6 
BM172 CTGTAGCTCAAACAGGGCACT GCAATACCGCCATGAGAGAT 107 60 3 
BM175 CAACAGTTAAAGGTCGTCAAATT CCACTCTTAGCATCAACTGGA 170 58 5 
BM181 ATGCTGCGAGTTAATGATCG TGAGGAGCAAACAGATGAGG 192 54 3 
BM184 AGTGCTCTATCAAGATGTGTG ACATAATCAATGGGTCACTG 160 53 11 
BM188 TCGCCTTGAAACTTCTTGTATC CCCTTCCAGTTAAATCAGTCG 177 57 9 
BM201 TGGTGCTACAGACTTGATGG TGTCACCTCTCTCCTCCAAT 102 58 7 
BM205a CTAGACCAGGCAAAGCAAGC TGAGCTGGGATTTCATTTCTG 137 55 7 
BM205b CTAGACCAGGCAAAGCAAGC TGAGCTGGGATTTCATTTCTG 137 55 11 
BM211 ATACCCACATGCACAAGTTTGG CCACCATGTGCTCATGAAGAT 186 57 8 
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 لوبیا  رقم/ لاین 18 ژنتیکی تنوع یمطالعه در استفاده مورد SCoTهای مربوط به آغازگر  توالی -3جدول 
Table 3. Sequences related to SCoT primers used for genetic diversity analysis in 18 common bean 

varieties/lines 

 نام آغازگر
Primer 

name 

 (3́به  5́توالی ) 

Sequence (5' to 3') 

دمای ذوب  

 گراد( )سانتی 
Tm ( ̊C) 

نام 

 آغازگر
Primer 

name 

 (3́به  5́توالی ) 

Sequence (5' to 3') 

دمای ذوب  

 گراد( )سانتی 
Tm ( ̊C) 

SCoT1 CAACAATGGCTACCACCA 55 SCoT22 AACCATGGCTACCACCAC 57 
SCoT2 CAACAATGGCTACCACCC 52 SCoT25 ACCATGGCTACCACCGGG 48 
SCoT6 CAACAATGGCTACCACGC 48 SCoT28 CCATGGCTACCACCGCCA 50 
SCoT11 ACGACGTGGCGACCAACG 50 SCoT29 CCATGGCTACCACCGGCC 55 
SCoT12 ACGACGTGGCGACCAACG 52 SCoT30 CCATGGCTACCACCGGCG 50 
SCoT13 ACGACATGGCGACCATCG 56 SCoT31 CCATGGCTACCACCGCCT 58 
SCoT14 ACGACATGGCGACCACGC 52 SCoT33 CCATGGCTACCACCGCAG 50 
SCoT16 ACCATGGCTACCACCGAC 48 SCoT35 GCAACAATGGCTACCACC 50 
SCoT18 ACCATGGCTACCACCGCC 58 SCoT36 GCAACAATGGCTACCACC 58 
SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 50    

 

  بر  SCoTو  SSR برای نشانگر   مولکولی   های آماری داده   تجزیه 

 شد.   انجام   نوار   ( 0)   حضور   عدم   یا (  1)   اساس حضور 

 Polymorphism Information) میزان محتوای چندشکلی  

Content: PIC  و شاخص ) ( نشانگرMarker Index: MI  )

هایی جهت قدرت تفکیک آغازگرها هستند با استفاده  که معیار 

که    ( Santhosh et al., 2009محاسبه شدند )   4تا    1از معادلات  

مغلوب   1معادله   و  غالب  نشانگرهای  برای    2و    برای 

 باشد. نشانگرهای همبارز می 

   2pi) -+ (1  2[pi -PIC = 1[                                  ( 1)معادله  

∑ =PIC                                                    ( 2)معادله   𝑝𝑖
2𝑛

𝑖=1 

 EMR= NPB × β                                               ( 3)معادله  

   MI=PIC × B                                                      ( 4معادله  ) 

معادله  این    قطعات تعداد    Bو    ام i  قطعه فراوانی    ip  ها در 

 باشد. کل می ش د چن 

شاخص   Effective)   مؤثر   چندگانه   نسبت   همچنین 

EMR: multiplex ratio  ) درصد   از   که (  3)   ی رابطه   از  

در  β)   ی چندشکل   Resolving)   شکل چند   ی نوارها   تعداد ( 

Power: NBP  ) د ی گرد   محاسبه   آمد   دست به   (Moura et al., 

2005 .) 

  ی رابطه   از (  Resolving Power: RP)   ز ی ن   ک ی تفک   قدرت 

RP=∑IB   گرد ا Altıntas et al., 2008)   د ی محاسبه  در    نی (. 

  ی با استفاده از رابطه   IBباند و    ی نسبت افراد دارا   ، Piرابطه  

IB= 1- [2*(0.5-Pi)]   د ی آ ی م   دست به . 

  با تشابه جاکارد و  ب ی با ضر   Wardبه روش   ی ا خوشه   ه ی تجز 

  جی نتا   د یی أ ت   منظور انجام شد. به   SYSTAT13  افزار نرم   از   استفاده 

مختصات    ه ی تجز   ، ی ا خوشه   ه ی تجز   Principal)   ی اصل به 

Component Analysis: PCoA  ) افزار نرم   از   استفاده   با  

NTSYS    افزار نرم   با   ی مولکول   واریانس و تجزیه  Arlequin 

v3.5.2.2   .انجام شد 

معن   یی شناسا   منظور به  و    SSR  ی نشانگرها   ن ی ب   دار ی روابط 

SCoT  عنوان به  ا ی لوب  دانه  ات ی خصوص   و   مستقل   ر ی متغ   عنوان به  

  همکاران  و   آرام ی ز ی عز   توسط شده    ی ر ی گ وابسته )اندازه   ر ی متغ 

 (Aziziaram et al., 2021 ) )  با   گام به گام  ون ی رگرس   ه ی از تجز

 . شد   استفاده   SPSS ver. 16.0افزار  نرم 

 و بحث   ایج نت 

جفت آغازگر    31  از   با استفاده لوبیا  مورد بررسی    ژنوتیپ   18  در 

SSR    آغازگر    19وSCoT  ،  تکثیر قطعات در ژنوم لوبیا انجام

جفت  هشت    مورد استفاده،   SSRآغازگرهای  . از  ( 1)شکل    شد 

  ، BMd-7  ،BMd-12 ،  BMd-15  ،BMd-20  شامل   ازگر آغ 

BMd-33 ،  BM184  ،BM205a    وBM205b   نشان    ی چندشکل

  هر   ازای به   آلل   2/ 65با میانگین آلل    61  تعداد   در مجموع .  ندادند 

SSR    هر آغازگر  ازای  به قطعه    12/ 58  با میانگین قطعه    239و

SCoT   .شد آغازگرهای  کلیه   تکثیر  استفاده    SCoTی  مورد 

آغاز چند  و  دادند  نشان    SCoT6و    SCoT35گرهای  شکلی 

  ( قطعه  7قطعه( و کمترین تعداد قطعه )  18)  یشترین ب ترتیب به 

مربوط    SSRبرای نشانگر  تعداد آلل    ن بیشتری نمودند.  ایجاد  را  
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آغازگرهای   و    BMd-1  ،BMd-42  ،BBd-53  ،BMd-139به 

BMd-154   آغازگرهای    به   تعداد مربوط و کمترین    آلل   با چهار

BMd-19  ،BMd-28  ،BMd-36  ،BMd-37  ،BMd-41  ،

BMd-45  ،BM114  ،BM146  ،BM157  ،BM170  ،BM175  ،

BM188    وBM201   تعداد آلل  در این مطالعه    . بود   آلل   با دو

های دیگر با استفاده از  در مقایسه با گزارش هر آغازگر    ی ازا به 

 1 /9   (Maras(،  Gyang et al., 2017)   4/ 5میزان    SSRنشانگر  

et al., 2015  ،)10   (Asfaw et al., 2009  ؛Blair et al., 2011  )

ترتیب  ( به Singh et al., 2013)   3/ 1با میانگین    ISSRو نشانگر  

از طرفی    ایجاد شد.   SCoTو    SSRمیزانی کمتر و بیشتر را برای  

با استفاده از  (  Okii et al., 2014اکی و همکاران )   در تحقیقات 

آلل    19های ژنی،  میانگین تعداد هر آلل در مکان   SSRنشانگر  

را نشان داد که از هر دو نشانگر مورد استفاده در این تحقیق  

 ,.Matondo et alتحقیقات ماتوندو و همکاران ) بیشتر بود. در  

آلل در    7میانگین    SSR( بر روی لوبیا، برای نشانگرهای  2017

دست آمده  دست آمد که از مقدار میانگین به هر مکان ژنی به 

در این مطالعه بیشتر بود. همچنین این میزان    SSRبرای نشانگر  

حاضر مطالعه  در  شده  استفاده  نشانگر  دو  هر  از برای   ،

  AFLPژنی نسبت به نشانگرهای  میانگین آلل در هر مکان 

 Liu( در مطالعات دیگر بیشتر بود )SSAP  (68 /1( و  1/ 45)

and Hou, 2010; Ouji, 2012  در مطالعات مختلف تعداد .)

نژادگران  ها یا نشانگرها ممکن است توسط بهزیادی از متغیر

اندازه کافی    یاندازهبهها  شوند، اما برخی از آنگیری  گیاه 

پلاسم مناسب نیستند برای ارزیابی، شناسایی و مدیریت ژرم 

(Maji and Shaibu, 2012.) 

  0/ 39  ،میزان محتوای چندشکلیمیانگین    SSRبرای نشانگر  

-BMdآن مربوط به آغازگر  مقدار  که کمترین    برآورد شد

-BMd  هایو بیشترین آن مربوط به آغازگر  0/ 2با مقدار    28

36  ،BMd-45  ،BM157    وBM201    میزان  بود.  0/ 5با 

آن مقدار  بیشترین  بود که    1/ 01  انگین شاخص نشانگریمی

به   برای    BM154  (92/1)آغازگر  مربوط  آن  کمترین  و 

میانگین  بودBMd-28  (4 /0  )آغازگر   تفکیک .  قدرت  کل 

با    BMd53آغازگر  ها  که در بین آنبود    1/ 54این نشانگر  

آغازگر    2/ 02مقدار   و  میزان    BMd-28بیشترین    0/ 44با 

 (. 4)جدول کمترین قدرت تفکیک را داشتند 

  طور به   SCoT  نشانگر   برای   چندشکلی   محتوای   میزان 

  به   مربوط   آن   میزان   کمترین   که   آمد   دست به   0/ 34  متوسط 

  آغازگر   به   مربوط   آن   بیشترین   و SCoT2   (19 /0  )  آغازگر 

SCoT28   (42 /0  ) 2/ 67  نشانگری   شاخص   میانگین   . بود  

SCoT29   (16/5  )آغازگر    به   مربوط آن    بیشترین   که   بود 

آمد ه ب SCoT33   (29 /0  )  آغازگر   با   آن   کمترین   و  .  دست 

  در   که   ود ب   5/ 34  نشانگر   این   تفکیک   قدرت   کل   میانگین 

مقادیر  با  SCoT33 و   SCoT35  های آغازگر   ها آن   بین 

  تفکیک   قدرت   کمترین و    بیشترین ترتیب  به   1/ 22و    9/ 44

   . ( 5  جدول )   نشان دادند   را 

برای   ها یل آن پتانس و    SSRهای ژنی اطلاعات مربوط به مکان 

شان  ها بر اساس روابط ژنتیکی های بین گونه تشخیص تفاوت 

 ( چندشکلی  محتوای  میزان  می (  PICتوسط  شود  تعیین 

 (AbdulHusseinAl-Badeiry et al, 2014  مطالعه این  در   .)

و    SSRمیانگین میزان محتوای چندشکلی برای نشانگرهای  

SCoT   که مقادیر  دست آمد. از آنجایی به   0/ 34و    0/ 39ترتیب  به

ی محتوای اطلاعاتی بالا  دهنده نشان   PICبرای    0/ 5بالاتر از  

( و میانگین  DeWoody et al., 1995باشد ) توسط آغازگرها می 

این مقدار  به  از  دست آمده در هر دو نشانگر در این مطالعه 

توان نتیجه گرفت که آغازگرهای مورد  کمتر بود، بنابراین می 

استفاده این دو نشانگر حاوی اطلاعات مفید به نسبت کمی  

بودند و نتوانستند سطح مورد انتظار محققین را برآورده سازند  

می الب  امر  این  ژنوتیپ ته  ژنتیکی  نزدیکی  از  ناشی  های  تواند 

 (.  Blair et al., 2011مورد بررسی نیز باشد ) 

این  به  توجه  نشانگر با  برای  تفکیک  قدرت  بیشترین  های  که 

SSR    وSCoT   2/ 02مقادیر  ترتیب  به   (BMd53  و  )44 /9  

 (SCoT35 به ) توان نتیجه گرفت که در  دست آمد بنابراین می

نشانگر   حاضر  آغازگر    SCoTتحقیق  (  SCoT35)خصوصاً 

از قدرت تفکیک بالاتری برخوردار بود.    SSRنسبت به نشانگر  

می  تنوع  پس  به  مربوط  مطالعات  برای  نشانگر  این  از  توان 

 ژنتیکی در لوبیا استفاده کرد.  

 [
 D

O
I:

 1
0.

22
03

4/
pg

r.
10

.1
.1

0 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

ls
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

4-
28

 ]
 

                             8 / 18

http://dx.doi.org/10.22034/pgr.10.1.10
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-272-en.html


 1402/  1شماره  / 10 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

165 

  Complete linkageای به روش  تجزیه خوشه   از   نتایج حاصل 

بر  مورد مطالعه لوبیا را    ژنوتیپ   18،  تشابه جاکارد   ب ی با ضر 

هر دو نشانگر به سه گروه مجزا تقسیم نمود. این سه    اساس 

،  12،  4،  1های شماره  ژنوتیپ   شامل   SSRگروه برای نشانگر  

،  10،  5،  3،  2)گروه دوم(؛   9و    8،  7،  6)گروه اول(؛   16و    15

  SCoTبرای نشانگر    )گروه سوم( بود.   18و  17،  14، 13،  11

، گروه  16و    12،  9،  8،  6،  4،  1گروه یک شامل ژنوتیپ شماره  

و گروه  15و    14،  11،  10،  5،  3،  2های شماره  دو شامل ژنوتیپ 

بودند )شکل    18و    17،  13،  7های شماره  سه شامل ژنوتیپ 

بندی بر اساس دو سیستم نشانگری تا حدود  (. نتایج گروه 2

داشت  مطابقت  هم  با  گروه زیادی  از  افرادی  متفاوت  .  های 

  ی ک ی ژنت  ی حداکثر فاصله   ی که دارا ای  حاصل از تجزیه خوشه 

در    ت ی جمع یا ایجاد  و    د ی بر ی ه   د تولی   منظور به   توان را می   هستند 

در این مطالعه با استفاده از    . انتخاب و تلاقی داد حال تفرق  

چنین  دست آمده از نشانگرهای مولکولی و هم الگوی تنوع به 

( و  2خصوصیات مورد ارزیابی دانه، دو رقم درخشان )شماره  

)شماره   کافی  16جولز  ژنتیکی  تفاوت  و  فاصله  داشتن  با   )

منظور ایجاد جمعیت در حال تفرق  عنوان والد انتخاب و به به 

این نوع صفات در تحقیقات    کننده کنترل های  QTLیابی  و مکان 

 آتی با هم تلاقی داده شدند. 

 

 (_aالف
 

 

 (_bب

 
؛ BM139 با آغازگر  SSRالف(   مختلف لوبیا. هایرقم/لاینالگوی باندی نشانگرهای مولکولی مورد استفاده بر روی   -1شکل 

SM :Size marker 50bp ب( ؛SCoT2 ؛SM:Size marker 1Kb 
Figure 1. Band pattern of molecular markers used on different common bean varieties/lines. A) SSR with 

BM139; Size marker 50bp; B) SCoT; Size Marker: 1 kb. 
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 استفاده شده در تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی لوبیا  SSRهای ژنی پارامترهای تنوع برای مکان -4جدول 
Table 4. Diversity parameters for SSR loci used in common bean genetic diversity analysis 

 اسم نشانگر 
Marker 
name 

تعداد کل قطعات  
 رشده ی تکث 

Total number 
of amplified 
fragments 

تعداد قطعات  
 چندشکل 

The number of 
polymorphic 

fragments 

 درصد  
 ی چندشکل 

Polymorphism 
percentage 

نسبت چندشکلی  
 EMRمؤثر  

Effective 
multiplex ratio 

محتوای  میزان  
 PICچندشکلی  

Polymorphic 
information 

content 

شاخص  
 MIنشانگری  

Marker 
index 

قدرت تفکیک  
Rp 

Resolving 
power 

PV-at001 4 4 100 4 0.28 1.12 1.56 
BMd-19 2 2 100 2 0.49 0.98 1.76 
BMd-28 2 2 100 2 0.20 0.40 0.44 
BMd-36 2 2 100 2 0.50 1.00 2.00 
BMd-37 2 2 100 2 0.49 0.98 1.76 
BMd-41 2 2 100 2 0.40 0.80 1.11 
BMd-42 4 4 100 4 0.38 1.52 2.00 
BMd-45 2 2 100 2 0.50 1.00 2.00 
BMd-53 4 4 100 4 0.32 1.28 2.02 
BMd-114 2 2 100 2 0.40 0.80 1.11 
BMd-137 3 3 100 3 0.36 1.08 1.79 
BMd-139 4 4 100 4 0.34 1.36 2.00 
BMd-146 2 2 100 2 0.34 0.68 0.89 
BMd-154 4 4 100 4 0.48 1.92 1.56 
BMd-157 2 2 100 2 0.50 1.00 2.00 
BMd-160 3 3 100 3 0.39 1.17 1.78 
BMd-170 2 2 100 2 0.49 0.98 1.76 
BMd-172 3 3 100 3 0.36 1.08 1.78 
BMd-175 2 2 100 2 0.40 0.80 1.11 
BMd-181 3 3 100 3 0.29 0.87 1.12 
BMd-188 2 2 100 2 0.34 0.68 0.90 
BMd-201 2 2 100 2 0.50 1.00 2.00 
BMd-211 3 3 100 3 0.25 0.75 0.90 

 تعداد کل 
Total 

61 61 100  -  -  -  - 

ن ی انگ ی م   
Average 

 - 2.65 100 2.65 0.39 1.01 1.54 

 

 استفاده شده در تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی لوبیا  SCoTهای ژنی پارامترهای تنوع برای مکان -5جدول
Table 5. Diversity parameters for SCoT loci used in common bean genetic diversity analysis 

 اسم نشانگر 
Marker 
name 

تعداد کل قطعات  
 تکثیر شده 

Total number of 
amplified 
fragments 

تعداد قطعات  
 چندشکل 

The number of 
polymorphic 

fragments 

 درصد  
 چند شکلی 

Polymorphism 
percentage 

نسبت چندشکلی  
 EMRمؤثر  

Effective 
multiplex ratio 

محتوای  میزان  
 PICچندشکلی  

Polymorphic 
information 

content 

شاخص  
 MIنشانگری  

Marker 
index 

قدرت  
 Rpتفکیک  

Resolving 
power 

SCoT  1 11 9 81.82 7.36 0.37 2.72 6.00 
SCoT  2 13 5 36.46 1.92 0.19 0.36 2.78 
SCoT  6 7 6 85.71 5.14 0.30 1.54 2.78 
SCoT  11 9 7 77.78 5.44 0.37 2.01 5.11 
SCoT  12 13 11 84.62 9.31 0.31 2.89 4.44 
SCoT  13 14 13 92.86 12.07 0.33 3.98 5.78 
SCoT  14 9 9 100.00 9.00 0.38 3.42 5.22 
SCoT  16 11 9 81.82 7.36 0.37 2.72 5.33 
SCoT  18 11 9 81.82 7.36 0.38 2.80 5.11 
SCoT  20 8 7 87.50 6.13 0.36 2.21 4.22 
SCoT  22 16 10 62.50 6.25 0.26 1.63 3.67 
SCoT  25 17 11 64.71 7.12 0.29 2.06 7.00 
SCoT  28 15 13 86.67 11.27 0.42 4.73 8.67 
SCoT  29 17 15 88.24 13.24 0.39 5.16 8.67 
SCoT  30 13 12 92.31 11.08 0.35 3.88 6.78 
SCoT  31 16 10 62.50 6.25 0.37 2.31 6.33 
SCoT  33 10 3 30.00 0.90 0.32 0.29 1.22 
SCoT  35 18 15 83.33 12.50 0.39 4.88 9.44 
SCoT  36 11 6 54.54 3.27 0.33 1.08 2.89 

 تعداد کل 
Total 

239  -  -  -  -  -  - 

ن ی انگ ی م   
Average 

- 9.47 75.64 7.52 0.34 2.67 5.34 
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و بر اساس ضریب تشابه جاکارد مربوط به   Complete linkageروش  با استفاده ازلوبیا  رقم/لاین  18دندروگرام  -2شکل 

 SCoT؛ ب( SSR: الف( نشانگرهای های حاصل ازداده
Figure 2. Dendrogram of 18 common bean varieties/lines using the complete linkage method and based on the 

Jaccard similarity coefficient related to the data obtained from the markers: A) SSR; B) SCoT 

 

ژنت  برآوردمنظور  به مطالعه   پ یژنوت  18  ی کیروابط  مورد 

تجز  ا،یلوب اصل  هیاز  مختصات  نیز  PCoA)  یبه  استفاده  ( 

مجموع دو مؤلفه اول   SSRنشانگر  ی(. برا3)شکل  دیگرد

)به  59/ 05 مقاددرصد  شامل    14/ 90و    44/ 15ریترتیب 

بدرصد که  بود  ن  شی(  تغ  یمیاز  توج  راتییاز  .  نمود  هیرا 

د برا  ومجموع  اول  با    SCoT  ینشانگرها  یمؤلفه  برابر 

  درصد(   11/ 74و    13/ 69ترتیب شامل  )بهبود  درصد    25/ 43

های  نسبت به نشانگر  SCoTرسد نشانگرهای  نظر میبهکه  

SSR   تری برخوردار باشند. در این  از پوشش ژنومی مناسب

از ی به مختصات اصل  هیتجز  مطالعه، برای هر دو نشانگر 

های لوبیا استفاده  روابط ژنتیکی بین ژنوتیپ   منظور تأییدبه

به کمک دو مؤلفه اول توانست    SSRگردید که تنها نشانگر  

کند و نتایج مربوط به نشانگرهای    توجیه  را  تغییرات  نیمی از

SCoT    ژنوم در  نشانگرها  این  مناسب  پراکنش  بیانگر  نیز 

 لوبیا بود. 

جاکارد همبستگی  آزمون مانتل با استفاده از ضریب تشابه  

)معنی به0/ 45داری  تنوع  الگوی  دو  بین  با  (  آمده  دست 

را نشان داد.  SCoTو  SSRاستفاده از دو سیستم نشانگری 
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ای هم تا حدود زیادی تطابق الگوهای  نتایج تجزیه خوشه

به تأیید تنوع  را  نشانگری  سیستم  نوع  دو  از  آمده  دست 

الگو   نیب  داریمعن  یهمبستگ  نماید.می ب  یدو  دست  هتنوع 

با استفاده از    SCoTو    SSR  ینشانگر  ستمیس  در دوآمده  

دست  تنوع به  یتطابق الگوها  تواند بیانگرمی  ،آزمون مانتل

باشد. این الگوهای تنوع    ینشانگر  ستمی آمده از دو نوع س

ز حدود  نتایج    ی ادیتا  نشان    ی اخوشه  هیتجزبا  مطابقت 

 . دادند

  ها درون گروه   و   بین   در   ژنتیکی   واریانس   توزیع   منظور تخمین به 

بندی  گروه   بر اساس   ( AMOVAاز تجزیه واریانس مولکولی ) 

شد. این نتایج حاکی از وجود    ای استفاده حاصل از تجزیه خوشه 

ها بود. برای  تنوع ژنتیکی بالا در داخل گروه نسبت به بین گروه 

درصد    11درصد و بین گروه    89تنوع داخل گروه    SSRنشانگر  

نشانگر  6)جدول   برای  و   )SCoT    گروه داخل  در  تنوع  این 

درصد از تنوع کل را    22ها حدود  درصد و بین آن   78حدود  

 . ( 7شامل گردید )جدول  
 

 

 
نشانگرهای   ( و با استفاده ازPCoAرقم/لاین لوبیا بر اساس تجزیه به مختصات اصلی ) 18بعدی برای نمودار دو  -3شکل 

 . SCoTب(   ؛SSRالف(  .مولکولی
Figure 3. Two-dimensional plot for 18 common bean varieties/lines based on principal coordinate analysis 

(PCoA) and using molecular markers. A) SSR; B) SCoT. 
 

 SSRنشانگر  بر اساسی مولکولواریانس  هیتجزنتایج  -6جدول 
Table 6. Results of molecular variance analysis using SSR markers 

 تغییرات منبع
Sources of variation 

 درجه آزادی 
Degrees of freedom 

مربعات مجموع    
Sum of squares 

 میانگین مربعات 
Mean of squares 

 درصد واریانس
Percentage of variance 

 بین گروه
Between the group 

2 36.778 18.389* 11 

 داخل گروه 
Within the group 

15 166.556 11.104* 89 

 کل 
Total 

17 203.333 12.428  

 ( *Significant at the 5% probability levelدرصد ) 5دار در سطح احتمال معنی*
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 SCoTنشانگر  ساسا بر یمولکول یانسوار یهتجز نتایج -7جدول 
Table 7. Results of molecular variance analysis using SCoT markers 

 تغییرات منبع
Sources of variation 

 درجه آزادی  
Degrees of freedom 

 مجموع مربعات 
Sum of squares 

 میانگین مربعات 
Mean of squares 

 درصد واریانس
Percentage of variance 

گروهبین   
Between groups 

2 100.919 5.99970* 21.85 

گروه داخل   
Within groups 

15 321.914 21.46095* 78.15 

 کل 
Total 

17 422.833 27.46066  

 ( *Significant at the 5% probability levelدرصد ) 5دار در سطح احتمال معنی*

 

  شناسایی   جهت   گام   به   گام   رگرسیون   تجزیه   از   حاصل   نتایج 

  14  با   مرتبط   SCoTو    SSR  بخش آگاهی   نشانگرهای 

  دانه،   100شامل تعداد دانه در غلاف، وزن  دانه    ت خصوصی 

عرض دانه، پروتئین خام، قند محلول کل، نشاسته،  ،  طول دانه 

روی و  آهن، کلسیم، منیزیوم،  غلظت  خاکستر،    ی، چرب   زان ی م 

طور  همان   . است   شده   ارائه   9و    8  های جدول   در اسید اورونیک  

هر یک  دار با  معنی دارای ارتباط  شود هر نشانگر  که مشاهده می 

را  آن صفت خاص کل   تنوع درصدی از   ، دانه خصوصیات  از  

می  مثال  به   . نماید توجیه  نشانگر    دار ی معن   ارتباط عنوان 

2BM137a    ید اس   درصد با  لوبیا    6بر روی کروموزوم شماره  

را    دانه   ک ی اورون   د ی کل اس   ییرات درصد از تغ   19/ 9  اورونیک، 

صفت    12صفت مورد مطالعه،    14از    (. 8)جدول    کند ی م   یه توج 

یا چند نشانگر دارای رابطه معنی  و    دار بودند حداقل با یک 

  ی نوع نشانگر   چ ی دانه ه   ی چرب   زان ی دو صفت طول دانه و م   ی برا 

 . نشد   افت ی   دار ی با ارتباط معن 
داد  نشان  نشانگر    نتایج  کروموزوم    2BM137aکه  روی  بر 

و  خصوصیات  برای  لوبیا    6شماره   کلسیم  اورونیک،  اسید 

لوبیا    8بر روی کروموزوم شماره    2BM211aنشاسته، نشانگر  

برای صفات کلسیم، نشاسته، قند محلول، عرض و وزن دانه،  

شماره    1BM201aنشانگر   کروموزوم  روی  برای  لوبیا    7بر 

بر روی کروموزوم    4BM154aصفات نشاسته و روی، نشانگر  

  2BM181aبرای صفات خاکستر و روی، نشانگر  لوبیا    9شماره  

برای صفات پروتئین خام و  لوبیا   3بر روی کروموزوم شماره 

دانه در غلاف، نشانگر   بر روی کروموزوم    31a-BMdتعداد 

خاکستر،  لوبیا    3شماره   و  دانه  وزن  صفات  نشانگر  برای 

11SCoT12a   دانه وزن  آهن، عرض و  مشترک    برای صفات 

می   این   . بودند  نشان اشتراکات  ژن دهنده  تواند  های  پیوستگی 

 Kumar et)   اثرات پلیوتروپیک باشد کننده این صفات یا  کنترل 

al., 2023 ) .   حاضر تحقیق  روی    BM188  نشانگر   در  بر 

معنی   9کروموزوم شماره   ارتباط  با لوبیا  کلس   داری    م ی صفت 

 Aziziaram)   آرام و همکاران داد که این با نتایج عزیزی   نشان 

et al., 2021 )   مطابقت داشت . 

آگاهی نشانگرهای  زراعی  از  مهم  صفات  با  مرتبط  بخش 

نژادی استفاده کرد و بدین طریق  های بهتوان در برنامهمی

از   نمود.  منتقل  تلاقی  طریق  از  را  علاقه  مورد  صفات 

که برخی از نشانگرها با بیش از یک صفت ارتباط و آنجایی

توان علت این امر  داری را نشان دادند میهمبستگی معنی

را وجود پیوستگی بالا با یکدیگر و همچنین وجود اثرات 

مکان ژنپلیوتروپی  یا  کروموزومی  کنترلهای  کننده  های 

( دانست  مطالعهKumar et al., 2023صفات  در  که (.  ای 

همکاران به و  خورشیدی  شفیعی  توسط  منظور  همین 

(Shafii Khorshidi et al., 2012  بر روی )ژنوتیپ لوبیا    46

ها صورت گرفت آن  SSRجفت آغازگر    21با استفاده از  

توانستند با استفاده از رگرسیون گام به گام نشان دهند که  

صفت مورد بررسی با نشانگرهای    14ارتباط حداقل یکی از  

توان  می  دار بوده و چنین اظهار داشتند کهمورد مطالعه معنی

با توجه  اصلاحی لوبیا استفاده نمود.  از این نتایج در برنامه  

خصوصیات کیفی  با    SCoTو    SSRی  نشانگرها  به ارتباط

شده لوبیا  مطالعه  میدانه  ا،  که  گرفت  نتیجه    ن یتوان 

به نشانگرهانشانگرها  توانند میبخش،  آگاهی  ی عنوان 

گز  ییبالا  ظرفیت  غربالگر  نشیدر  و    ع ی سر  ی ژنومی 

  ی لوبیا داشته باشند.هاژنوتیپ 
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 لوبیا   ن ی رقم/لا   18گیری شده دانه  با خصوصیات اندازه   SSRارتباط نشانگرهای    - 8جدول  

Table 8. Significant correlation of SSR markers with the measured seed characteristics of 18 common bean 

varieties/lines 

 صفت 

Trait 
 نشانگر
Marker 

 اندازه قطعه 
Fragment 

size (bp) 

جایگاه  

 کروموزومی 

Chromosomal 

location 

ضریب 

 رگرسیون

Regression 

coefficient 

(B) 

SE 
 tآماره 

t statistic 

سطح  

داری معنی  

Significance 

level 

R2 
R2 

adjusted 

R2 

change 

UA bBM137 155 6 0.188 0.082 2.28 ** 24.6 19.9 24.6 
Mg aBM211 186 8 -26.143 8.920 -2.931 ** 34.9 30.9 34.9 

Ca 

bBM211 190 8 79.442 8.733 9.097 ** 

89.3 86 

64.4 

bBM137 155 6 24.082 6.625 3.365 ** 14.3 
aBM175 170 5 27.116 7.888 3.438 ** 6.7 
bBM188 177 9 16.978 7.811 2.174 * 3.9 

Zn 

aBM188 180 9 0.618 0.070 8.875 ** 

93.8 89.5 

24.00 

aBM201 102 7 -0.355 0.067 -5.331 ** 27.4 
cBM137 168 6 0.680 0.137 4.951 ** 16.1 
b1-BMd 165 3 0.277 0.101 -2.755 * 10.2 
d1-BMd 168 3 0.430 0.137 3.131 * 7.3 
dBM154 225 9 0.385 0.136 2.833 * 5.5 
c53-BMd 110 1 -0.198 0.086 -2.297 * 3.3 

Starch 

bBM211 190 8 2.342 0.468 5.00 ** 

82.6 77.3 

45 

bBM137 155 6 1.777 0.362 4.905 ** 21.8 
aBM201 102 7 0.970 0.355 2.733 * 9.5 
bBM146 284 1 0.918 0.421 2.181 * 6.4 

TSS bBM211 190 8 0.986 0.313 3.147 ** 38.2 34.4 38.2 

CPR bBM181 195 3 -3.137 1.157 -2.712 * 31.5 27.2 31.5 

Ash 

b19-BMd 151 2 0.017 0.004 4.526 ** 

79.9 73.8 

29.3 

dBM154 225 9 0.030 0.008 3.973 ** 30.9 
aBMd53 108 1 -0.025 0.008 -3.380 ** 11.5 
c1-BMd 171 3 0.019 0.008 2.316 * 8.3 

SWTH 

aBM139 115 2 -1.153 0.290 -3.982 ** 

70.7 64.4 

25.8 

bBM211 190 8 -1.373 0.363 -3.781 ** 25.2 
d42-BMd 151 10 -1.840 0.600 -3.070 ** 19.8 

SW 

bBM211 190 8 -26.533 6.220 -4.266 ** 

71.2 65.1 

26.9 

c1-BMd 171 3 -29.810 6.524 -4.570 ** 24.9 
bBM201 100 7 16.384 5.327 3.067 ** 19.4 

SNPP 

bBM181 195 3 0.820 0.196 4.186 ** 

68.5 61.7 

24.9 

cBM211 195 8 1.407 0.358 3.931 ** 26.1 
bBM172 110 3 0.470 0.169 2.786 * 17.5 

: قند  TSS: پروتئین خام )%(؛ CPRمتر(؛ : عرض دانه )میلیSWTH: وزن صد دانه )گرم(؛ SWتعداد دانه در غلاف؛  SNPP:اختصارات: 

: غلظت روی  Zn: : اسید اورونیک )%(؛ UA(؛ mg/100g: غلظت منیزیوم )Mg(؛ mg/100g: غلظت کلسیم )Caمحلول کل )%(؛ 

(mg/100g ؛)Starch  ؛ و)%( نشاسته :Ash )%( خاکستر : 

Abbreviations: SNPP: Number of seeds in a pod; SW: Weight of one hundred seeds (grams); SWTH: grain 

width (mm); CPR: crude protein (%); TSS: Total soluble sugar (%); Ca: Calcium concentration (mg/100g); 

Mg: Magnesium concentration (mg/100g); UA: Uronic Acid (%); Zn: Zinc concentration (mg/100g); Starch: 

starch (%); Ash: Ash (%). 
 درصد  5و  1دار در سطح احتمال ترتیب معنی: به*و  **

** and *: Significant at 1 and 5% probability levels, respectively 
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 لوبیا  نیرقم/لا 18گیری شده دانه با خصوصیات اندازه SCoTدار نشانگرهای ارتباط معنی -9جدول 

Table 9. Significant correlation of SCoT markers with the measured seed characteristics of 18 common bean 

varieties/lines 

 صفت 

Trait 
 نشانگر
Marker 

 اندازه قطعه 
Fragment 

size (bp) 

ضریب 

 رگرسیون

Regression 

coefficient 

(B) 

SE 
 tآماره 

t statistic 

سطح  

داری معنی  

Significance 

level 

R2 
R2 

adjusted 

R2 

change 

Fe 

13SCoT12 1500 2.713 0.051 53.225 ** 

99.9 99.8 

68.9 
236SCoT 300 -1.513 0.051 -29.868 ** 24 
330SCoT 350 -0.445 0.064 -6.901 ** 4.5 
4SCoT16 870 0.388 0.044 8.833 ** 2.2 
7SCoT29 750 -0.208 0.051 -4.087 * 0.4 

SWTH 

1312SCoT 1500 -2.550 0.000 -6.16E+7 ** 

100 100 

70.7 
1018SCoT 1300 -1.250 0.000 -5.48E+7 ** 24.6 
6SCoT14 600 0.450 0.000 1.32E+7 ** 3.5 

15SCoT25 1500 0.300 0.000 1.01E+7 ** 1.1 
430SCoT 700 -0.050 0.000 -2.19E+6 ** 0.1 

17SCoT25 1850 0.050 0.000 1395324 ** 00 

SW 

1312SCoT 1500 -39.546 0.744 -53.175 ** 

99.9 99.9 

67.3 
1835SCoT 1750 -34.996 1.096 -31.939 ** 23.4 
616SCoT 800 -13.658 0.667 -20.471 ** 6.4 
629SCoT 600 -7.824 0.697 -11.227 ** 2.6 

1714SCoT 850 2.132 0.667 3-195 * 0.2 
 ( mg/100g: غلظت آهن )Feمتر(؛ : عرض دانه )میلیSWTH: وزن صد دانه )گرم(؛  SWاختصارات: 

Abbreviations: SW: Weight of one hundred seeds (grams); SWTH: grain width (mm); Fe: Iron concentration (mg/100g) 
 درصد  5و  1دار در سطح احتمال ترتیب معنی: به*و  **

** and *: Significant at 1 and 5% probability levels, respectively 
 

در    ییبسزا  نقش  فناوریزیست  های نوینروش  استفاده از

بامفید  اطلاعات    تهیه رابطه  به  ینژادبه  در    ژه یوو 

  ج ی با توجه به نتا.  ست ا  در گیاهان داشته  خصوصیات کیفی

حاضر وقت   مطالعه  هزینهو  و  برنامهگیر  بودن  های  بر 

انتخاب ژنوتیپ به  جهیتوان نتی، مهای با کیفیت بالانژادی 

  شده وابسته به   ییشناسا  بخش یآگاه  نشانگرهای  گرفت که

لوبیا  اتیخصوص در  خوب  توانندیم  دانه  برای    یراهنمای 

  ن یا  ن،ید. همچننبا ارزش باش  برتر و  هایپ یژنوتیی  شناسا

انتخاب والد  توانندیم  نشانگرها  د یمناسب برای تول  نیدر 

  ای که گونهبه گرفته شوندکار  بههای در حال تفرق ت یجمع

افزاقابل  تأثیر در    پیشرفت  وراندمان  دقت،    شیتوجهی 

استفاده  اشتهد  ینژادبه  یهابرنامه نیاز است که  ها آن  از  و 

 توجه مورد    تیآی  هامستمر و هدفمند در برنامهصورت  به

 قرار گیرد. محققین
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