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 (05/03/1398 تاریخ پذیرش: – 08/12/1397)تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

از  یمولکولها و فنون را به کار گرفته است. نشانگرهای ای از روشطیف گسترده ،با هدف بهبود کمی و کیفی گیاهانی نژادبه

اند. این مقاله مزایا و کاربردهای متنوع کردهفراهم های اصلاح گیاهان برای پیشرفتانداز جدیدی را چشمابزارهایی هستند که 

های روش هایبا توانمندی در تلفیق جوامع داخل در موجودطبیعی  مورفیسمپلی از توان بالای گیریو بهره مولکولی نشانگرهای

از نظر تعداد و  هاآن بالای تأثیرپذیری ندارند و فراوانیمحیطی  عواملاز  نشانگرهابرخی . کندمیمرسوم را مرور  نباتاتاصلاح

روابط  بررسی و هاگونه ژنتیکی تنوع هویت، تعیین در تشخیصی نشانگرها بخشی از مزایا عنوانبهها آن ساختاری بالای تنوع

 گیاهی، ژنتیکی ذخایر هایکلکسیون حفظرود. نشانگرها در کشف اطلاعات بیشتر در مورد می شماربهگیاهان  خویشاوندی

 و فیزیکی هاینقشه تهیه ژنوم، یابیتوالی کنند.کمک می صفات کنندهکنترل هایژن تعداد تعیین و یابیمکان ها،واریته تشخیص

. باشدمی نباتاتاصلاح در این ابزار کاربردهایدیگر برخی از  عنوانبه گیاهان ینژادبه ژنومی و هاینگاریانگشت ژنتیکی،

ی نژادبههای به کمک نشانگر در برنامهانتخاب والد تلاقی و  عنوانبهها در انتخاب ژنوتیپ نشانگر کمک به بالای انتخاب کارایی

های خوبی را برای یافتن الگوهای تنوع ژنتیکی برای پیشبرد های جدید فرصتفناوری. شده استو انتخاب ژنومی تأکید 

 باهای روشو  یابی ژنومیتوالی ،جدیدهای نسل یابیامروزه با توسعه سریع فناوری توالی. اندایجاد کردهی نژادبههای برنامه

 Singleو Simple Sequence Repeats (SSR)از EST-SSRمانند نشانگرهای جدید  ایجاد ،برای نشانگرهاالا بی یکارا

Nucleotide Polymorphisms (SNPs)  تحقیقات و بخشی به شتابدر با موفقیت توانند می. این نشانگرها کرده استآسان را

 کار گرفته شوند.بههای اصلاح گیاهان زراعی برنامه

 یمولکول نشانگر، یکیتنوع ژنت ،ینژادبهانتخاب،  :واژگان کلیدی
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 گلکارو  میرمحمدی میبدی  بهنژادی گیاهاندر  DNAکاربرد نشانگرهای مولکولی 

 مهمقد

گران گیاه نژادبهوسیله انتخاب صحیح مواد ژنتیکی به

 Rao and)است  تنوعکارگیری درست مستلزم به

2002Hodgkin,  .) و برتر تنها از  مطلوب یهایپژنوتتولید

 یاهیگونه گ طریق انتخاب صحیح مواد ژنتیکی در یک

در های تولیدی بسیار متنوع و ارزیابی مداوم برتری ژنوتیپ

 Garrido-Cardenas) است پذیرهای مختلف امکانمحیط

et al., 2018) .بودن یرقابت دلیلبه ویژهاین مسئله به 

گران گیاه و ضرورت پاسخگویی درست نژادبههای فعالیت

ای ویژهبه نیازهای دائماً در حال تغییر بازار از اهمیت 

فراوانی  دلیلبهاستفاده از این ابزار امروزه  برخوردار است.

 یرو ییهامکان عنوانبهالعاده نشانگرهای مولکولی فوق

و مطالعه  هیتجزبا قابلیت کمک به محققین در ها کروموزوم

مانند  زیادمطلوب  یایمزا دارا بودنو ژنوم موجودات 

 ،بالا سمیمورفیپل زانیمبرخورداری از  ،یوراثت مندلشتن دا

و  گوتیافراد هتروزبین  زیتما قدرتداشتن  ،بارز بودنهم

 ط،یمستقل از مح انیب ،بالا یریتکرارپذ گوت،یهموز

 نهیهزکم ،(Avise, 2012) بودن از کل ژنوم فرد یاندهینما

موجب ، هاآن و راحت عیسرقابلیت استفاده و بودن 

ی گیاهان شده است نژادبههای بسیاری از برنامه موفقیت

(Collard and Mackill, 2008; Amom and Nongdam, 

2017.) 

 ،یکیتوژنتیس یشامل نشانگرها یکیژنت ینشانگرها

 ینشانگرهاکه از این میان  باشندیم یو مولکول یوشیمیاییب

را در  سمیمورفیکه پل یینشانگرهای و بالاخص مولکول

مانند  DNA ینشانگرها) دهندینشان م DNAسطح 

RAPD ،SSR ،AFLP  وISSR  زیادی دارای کاربرد  (…و

های ژنتیکی مسئول صفات مکان یکاردستدر شناسایی و 

. امروزه با توجه ( ,2010Xu) هستند 2ژنیچندو  1ژنیتک

 و ترکیب آن با فناورییستزعلم  روزافزون گسترشبه 

نشانگرها نقش و سایر علوم زیستی از جمله بیوانفورماتیک 

                                                           
1- Monogene 

2- Polygene 

3- Time saving 

4- Consistency 

5- Stability and reliability 

همولوگ  DNAهای اختلافات ارثی در توالیدر انعکاس 

در استفاده از نشانگرهای مولکولی روند صعودی  ،بین افراد

تر ارقام، مانند اصلاح سریعموضوعات تحقیقاتی گیاهی 

وسیله بخش خصوصی هایی که عمدتاً بهبخصوص در گونه

 (.1شود )شکل میدیده  یخوببه اند،نادیده گرفته شده

ی نژادبهدر  یمولکول ینشانگرها مطلوب یایمزا ترینعمده

 :(Jena and Mackill, 2008) است یرشامل موارد زگیاهان 

 در توانمی را ژنومی DNA: 3در زمان جوییالف( صرفه

 بافت از قسمتی هر از و گیاه نموی مراحل از مرحله هر

 پیوسته DNA نشانگرهای از استفاده با و کرد جدا گیاهی

 والدین انتخاب برای را لازم اطلاعات خاص، صفت یک به

 دستبه افشانیگرده از قبل حتی هاتلاقی ترآگاهانه انجام و

 سال یک طی توانندمی گراننژادبه اطلاعات این با. آورد

 جوییصرفه وقت در و دهند انجام انتخاب زیادی تعداد

استفاده از ابزارهای مولکولی (. Mohan et al., 1997) کنند

 بالا بردنی، نژادبههای به برنامه یدنسرعت بخش دلیلبه

جویی در نیروی ها از طریق صرفهو کاهش هزینه هاآندقت 

کار، انقلابی بزرگ در انتخاب صفات، تجزیه و تحلیل 

ژنتیکی گیاهان زراعی و تولید ارقام جدید پدید آورده است 

(Mohan et al., 1997.) 

نشانگرهای : 5یناناطم یتو قابل، پایداری 4ب( ثبات

در سطح  برخورداری از ویژگی چندشکلی دلیلبهمولکولی 

DNA  و مراحل  هادر همه بافتبرای بیان  هاآنو قابلیت

 Poczai et)، از پایداری بالایی برخوردارند مختلف رشد

al., 2013.)  یبرا یطیمح یطشراکه توجه به اینبا 

مطلوب  تواندیم یوشیمیاییب یاو  یکیمورفولوژ ینشانگرها

اغلب نسبت  DNA ینشانگرها ید،حساب آنامطلوب به یا

مواد  تواندیم گرنژادبهو  هستند یخنث محیطی ییراتبه تغ

کند  یابیارز یطیمح یطخود را مستقل از شراژنتیکی 

(Falque and Santoni, 2007). 
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 2016تا  1985نشانگرهای مولکولی در گیاهان از سال در مورد انتشار مقالات روند  -1شکل 

Figure 1. Publication trends from 1985 to 2016 on molecular markers in plants 

(Garrido-Cardenas et al., 2018) 

 یهادر نسل یاصلاح هایینلابا ارزیابی : 1ج( کارایی

گیاه و با حذف  مراحل نخست رشد و نمو یه و یااول

 یکیژنت یفیتکتر توان راحتزودهنگام برخی از نتاج می

 (.Brar and Kush, 1997)ی را بهبود بخشید مواد اصلاح

سهولت امتیازدهی به نشانگرها و دقت و قابلیت مطلوب 

و امکان  هاآنکارگیری حاصل از به تجزیه و تفسیر نتایج

افزارها برای تجزیه و تحلیل سریع استفاده از برخی نرم

باعث شده تا از این ابزار در  هاآنهای حاصل از داده

 .(Jonah et al., 2011)ی استفاده شود نژادبههای برنامه

 مراحل تمام یباًتقر: 2یچیدهصفات پ تریقدق د( انتخاب

 نتاج، عملکرد بینیپیش والدین، انتخابشامل  گیاه اصلاح

گر نژادبهمستلزم دسترسی  هاگونه شناسایی و نتاج انتخاب

باشد می زاییجهش و مولکولی شناسیزیست ابزارهایبه 

 توجه با. تحت تأثیر این ابزارهاست شدتبهو مطالعات وی 

 معمول هایروش با چندژنی صفات انتخاب یسخت به

بالای نشانگرها در آشکارسازی قابلیت  و اصلاحی

 دو یا تعداد بیشتری ژنتیکی موجود در اطلاعات هایتفاوت

انتخاب امروزه از نشانگرهای مولکولی برای ، ژنوتیپ

مانند عملکرد دانه که  هانبسیاری از گیا صفات مهم زراعی

                                                           
1- Efficiency 

2- More accurate selection of complex traits 

دارای توارث کمی هستند، کیفیت )خواص نشاسته، کیفیت 

روغن، کیفیت پروتئین(، مقاومت به بیماری و حشرات و 

استفاده عقیمی( یس )از طریق مهندسی نرایجاد هتروز

 (.Bernardo and Charcosset, 2006) شودمی

 های عملی نشانگرکاربرد

طور شده است تا این فناوری بهتوسعه نشانگرها موجب 

مؤثری در اصلاح ارقام برتر و جدید در گیاهان مختلف 

با توجه . (Garrido-Cardenas et al., 2018استفاده شود )

از  هاآنهای تفاوتنشانگرها و به تعداد بسیار زیاد و تنوع 

 ،هاآن از استفاده و تولید و مبانی یچندشکلنظر میزان 

به متغیرهای متعددی از قبیل انتخاب یک نشانگر 

های انتخاب و نوع ارقام مورد گیاه، ویژگی شناسیزیست

، هدف از کاربرد نشانگر، میزان دسترسی محقق به مطالعه

نشانگر  تکرارپذیری و نتایج تفسیر و کاربرد آن و سهولت

از نشانگرها  کیچیه. (Poczai et al., 2013)بستگی دارد 

وجود این های یاد شده را ندارند. با همه ویژگی ییتنهابه

و با در نظر گرفتن ها بر اساس این ویژگیتواند محقق می

انتخاب را مورد نظر خود  نشانگرمطالعه امکانات و هدف 
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 گلکارو  میرمحمدی میبدی  بهنژادی گیاهاندر  DNAکاربرد نشانگرهای مولکولی 

در زیر به برخی از کاربردهای اختصاصی نشانگرها در کند. 

 :گیاهان اشاره شده استی نژادبه

 DNA2نگاری و انگشت 1ژنوم یابیتوالی -1

 )مانند هایوکاریوتبزرگ  ژنوم یابیتوالیر گذشته د

 آن یابیتوالیلازمه به سختی قابل انجام بود و  (گیاهان

 آن به تقسیم، مطالعه مورد ژنوم نمونهسازی اولیه آماده

 یهاسری روشیکسپس اجرای  و کوچک خیلی قطعات

 منظوربه سازیو مرئی برداریتصویر یابی،توالیعملیات 

در نهایت و جداگانه  طوربه قطعات از هریک یابیتوالی

 بود هادادهجزیه تو  یابی شدهکردن قطعات توالیسرهم

(Metzker, 2010 .) معیاری نقاطبرای این منظور شناسایی 

یابی ضروری برای انجام توالی DNA روی نشانگر عنوانبه

 یابیتوالی از حاصل نتایج هاآن اساس براست تا بتوان 

 بر مبتنی هایتکنیکامروزه  .قرار داد هم کنار را قطعات

PCR یچندشکل آشکارسازی برای DNA  در کنار روش

 4یابی نسل جدیدتوالیمختلف های روش و توسعه 3سانگر

(NGS )با توان عملکردی جدید های یابیتوالی )فناوری

هزاران و یا  یراحتبهگران نژادبهموجب شده است تا بالا( 

کنند و یا به  یابیزمان توالیهم صورتبهرا ها توالی میلیون

های مورد مطالعه اقدام نمایند و یابی کامل ژنتوالی

 را تهیه کنند عالی گیاهان استاندارد ژنتیکی هاینقشه

(Schuster, 2007 Bisht and Panda, 2014; .) تحلیل

از  ایگسترده طیف املشهای حاصل از این فناوری داده

 انواع صیتشخمانند  بیوانفورماتیکی ایهارزیابی

 ،SNP خیصتش ژنوم، سطح در یانقطه یهاونیموتاس

جدید و یا عناصر تنظیمی، ارزیابی سطح  یهاتشخیص ژن

 جنسی و سوماتیک ایهلسلو در جهش ناساییبیان ژن، ش

 5(GBS) یابییتوال از استفاده با یابیپیژنوتد. باشیم

 یابییتوال بر یمبتن یهاروش از استفاده در دیجد یروش

                                                           
1- Genome sequencing 

2- Diagnostics and DNA fingerprinting 

3- Sanger 

4- Next generation sequencing 

5- Genotyping by sequencing 

6- Fingerprinting 

7- Gene-pool  

8- Assess purity 

9- Inbreeds 

10- Intellectual property 

11- Establish identity 

 اهانیگ یهاژنوماصلاح و  دیجد یهاپیژنوت نییتع یبرا

 باشد.یم

 6نگاریانگشت مطالعه کامل ژنوم یا

نقشه  کی تهیهمستلزم  اهانیکامل ژنوم گ ییپروژه رمزگشا

 DNAهزار قطعه هامحل تجمع منظم ده نییتع ق،یدق یکیژنت

سازنده  یدهاینوکلئوت قیترادف دق نییژنوم و تع رندهیدربرگ

شامل تغییر ساختار ژنوم نظیر  ژنوم اطلاعات. باشدمیآن 

تعداد کپی و درج، حذف، وارونگی و انتقال بخش بزرگی 

توان از طریق مطالعه کامل ژنوم گیاهان را می DNAاز توالی 

 برای راهنمایی عنوانبه لاعاتطا این از و دست آوردبه

 خصوصیات تعیین اصلاحی، برنامه در صحیح مواد کاربرد

 برای مناسب هاینمونه انتخاب و تشخیص ها،ژنوتیپ

 اساس این بر و کرد استفاده دیگر هاینمونه با تلاقی انجام

 برای لازم هایتلاقی و انتخاب را مناسب والدینی هایلاین

(. Ma et al., 2003) کرد ریزیبرنامه را هیبرید گیاهان تولید

برای برآورد توان می چنینهماز اطلاعات ژنوم گیاهی 

ها ها یا لاینروابط ژنتیکی بین منابع اصلاحی یا جمعیت

ها در یک جمعیت( ین فراوانی آلل)برآورد هتروزیس، تعی

توان به کمک نشانگرها می(. Paterson, 1996کرد )ستفاده ا

یکنواختی و یا عدم یکنواختی ژنتیکی ها را از نظر نمونه

ی نژادبه هایاز آن در برنامه در مورد استفادهغربال کرد و 

نقش مهمی در  DNAنگاری انگشت گیری کرد.تصمیم

های ، ایجاد مجموعه7مدیریت، حفاظت و توسعه خزانه ژنی

، ارزیابی تنوع ژنتیکی و هاآنها و غربالگری اصلی نمونه

 8خلوص بذریین پلاسم دارد. تعژرمبرداری از بهره

(Hashemi-Petroudi et al., 2011aو ارزیابی لاین ) ها

(Yashitola et al., 2002 شناسایی ،) هیبریدها(Hashemi-

b2011., et alPetroudi ) ،10معنوی، حفظ مالکیت9اینبردها ،

پلاسم خام کشورهای و تعیین سهم ژرم 11ایجاد هویت
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یافته، در برنامه اصلاحی کشورهای توسعه توسعهدرحال

پلاسم پس از آزادسازی از اهداف شناسایی و ردیابی ژرم

 ,Collard and Mackill) نگاری ژنتیکی استدیگر انگشت

توان از کاربردهای دیگر نشانگرهای مولکولی می (.2008

اشاره کرد. در  1هاآنها و والدین منتسب به تلاقی یدتائبه 

که با یک تلاقی بین دو والد ی نژادبههای بسیاری از برنامه

تواند اثر نگاری ژنتیکی میشود، انگشتآغاز می 2ناهمسان

داشته باشد.  هاآنعملی عمیقی روی نتایج حاصل از تلاقی 

هنگامی که نشانگرهای ظاهری در دسترس نیستند اغلب از 

روشی ساده و راحت برای  عنوانبه DNAنشانگرهای 

 Fکه نتاج حاصل در نسل مشخصی )اطمینان از این

مفروض( حاصل تلاقی دو والد خاص است و نه حاصل 

استفاده  ،خودگشنی و یا آمیزش غیرعمدی )ناخواسته(

 شود.می

 صفات کنندهکنترل هایتعداد ژن -2

 برای راهنمایی ،صفات کنندهکنترل هایژن تعداد از اطلاع

 یک اداره برای( جامعه حجم) نیاز مورد افراد تعداد تعیین

 خاص ترکیب یک بتواند گرنژادبه تا باشدمی جمعیت

 ،مشخص احتمال صورتبه) زراعی گیاه یک از ژنوتیپی

 Collard et) آورد دستبه را( خویش نظر مورد فرد یافتن

al., 2005 .)10از  بیش با زراعی صفت یک اگر مثال، برای 

 نسل در باید گرنژادبه صورت این در شود، کنترل ژن عدد

2F تا کند اداره را (ژنوتیپ) فرد 104 حداقل با ایجامعه 

 آورد دستبه را ژن عدد 10 این از خاص ترکیب یک بتواند

(Holland, 2007) .نشانگر یک حامل افراد شمارش با 

 جامعه یک یا 2F جامعه یک در نظر مورد صفت با پیوسته

. زد تخمین را ژن تعداد توانمی برگشتی تلاقی از حاصل

 به عدس حساس و مقاوم ارقام مطالعه در ،مثال برای

 RAPD نشانگر از استفاده با آوندی فوزاریوم بیماری

 نشانگر این آغازگرهای زیادی تعداد برای 1 به 3 تفکیک

 با آغازگرها این اکثر اینکه به توجه با. است شده گزارش

 با صفت این لذا دادند، نشان بالایی پیوستگی فوق صفت

                                                           
1- Parentage 

2- Dissimilar parents 

3- Single mendelian 

4- Gene mapping 

 شودمی کنترل آللی دو ژن یک یلهوسبه زیاد احتمال

(Sharma et al., 2004). 

 مورد نظر ژن حاوی کروموزوم تعیین -3

 در که نظر مورد هایمحیط به سازگار هایژنوتیپ شناسایی

لازمه  کنندمی عمل خوبیبه هم با هاژن از تعدادی هاآن

خاص  ژنتیکی زمینه یک به ژنوتیپ یک خصوصیات انتقال

 نشانگرهابیشتر به کمک . باشداصلاحی می برنامه یک در

 مورد نظر روی با ژن نشانگر پیوسته حلتوان ممی

خاص را تعیین و ژن فوق را به کروموزوم  کروموزوم

ای با استفاده از جداگانه در مطالعهبر این انتساب داد. علاوه

توان می (هاکروموزوم کلیه رای)ب هامونوزومیسری 

 خاص کروموزومآن  هبتنها  نشانگر فوق د کهمشخص کر

قادرند به کمک نشانگرها برای  چنینهممحققان  .تعلق دارد

 3مندلی جداگانهرا به عوامل  هاآندرک صفات پیچیده، 

را با استفاده از  هاآن های کروموزومیتقسیم کنند و مکان

یا ذخایر سیتوژنتیک تعیین کنند  های پیوستگی ونقشه

(Rajib et al., 2013.) 

 روی ژنیک  مکان تعیین) 4های ژنتیکیتهیه نقشه -4

 (کروموزوم

 و هاژن فاصلهمیزان  ،ژن یک استقرار محل شناسایی

 پیوستگی تعیین و هاآن، ترتیب یکدیگر از نشانگرها

 روی زراعی مهم صفات با مرتبط هایژن با نشانگرها

 ،خاص صفت یک کنندهتنظیم عوامل و هاکروموزوم

تواند هستند که می مناسب و مفید اطلاعاتای از مجموعه

ستفاده شود. ا نباتاتاصلاح کاربردی و اصلی هایجنبهدر 

 در صفت وجود تائید برایتوان از این اطلاعات می

یک  روی ژن مکان وکرد  استفاده انتخاب تحت هاینسل

 .درک تعیین راخاص  کروموزوم

ناشی از  میوز تقسیم طول در نشانگرها و هاژن تفکیک

( کروموزومی اورکراس) کروموزومی نوترکیبی وقوع

 نقشه تهیه نظری و این پدیده مبنای گیردمی صورت
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 گلکارو  میرمحمدی میبدی  بهنژادی گیاهاندر  DNAکاربرد نشانگرهای مولکولی 

 و مولکولی نشانگرهای برای (لینکاژپیوستگی )

 های پیوستگی بر اساسباشد که نقشهمی یکیمورفولوژ

 دو بین در و میوز خلال درشده انجام نوترکیبی فراوانی

 یوستهپهمبه که نشانگرهایی. شوندتهیه می خاص نشانگر

 موارد، از برخی در حال این با یابند؛می تفرق هم با هستند،

 نشانگرها بین پیوستگی است ممکن نوترکیبی، وقوع دلیلبه

 در نشانگرها از استفاده .شود تررنگکم یا و رودب دست از

 از ارزشی با تواند اطلاعاتنقشه می بر مبتنی سازیهمسانه

گران قرار نژادبه اختیار را در قبلی دسترس غیرقابل هایژن

 هایپروژه در هاژن قبیل این از استفاده زمینه را برایدهد و 

با مطالعه و شناسایی نشانگرهای . کند فراهم ژنتیک مهندسی

نزدیک به ژن مورد نظر )چندین نشانگر در طول یک 

 یهتجزیابند و کروموزوم( که از والد به نتاج انتقال می

های و تهیه نقشهدر نتاج های حاصل از این تفکیک داده

به  یکنزد یارکه بس یینشانگرها یاها ژنتوان می ،پیوستگی

 کرد را شناسایی هستند یوستهپ شدتبه یاو هستند  یکدیگر

(Xu, 2010) دو نشانگر  ینب یبینوترک و با محاسبه فراوانی

 ،واحد نقشه یا( cM) یکیواحد فاصله ژنت عنوانبه یوستهپ

 روی کروموزوم را مشخص کرد. بر هاآنمحل استقرار 

ها، اساس فاصله نشانگرهای ژنتیکی روی کروموزوم

های پیوستگی ژنتیکی گیاهان را تهیه کرد و توان نقشهمی

کننده صفات مورد نظر را روی های تعیینجایگاه ژن

 یا دقت (.Collard et al., 2005کروموزوم شناسایی کرد )

 و تجزیه که دارد افرادی تعداد به بستگی هانقشه وضوح

 توانمی برگشتیتلاقی جوامع از اگرچه. شوندمی تحلیل

 در اساساً هااین ولی کرد، استفاده نقشه تهیه اهداف برای

 جوامع نوترکیب، اینبرد هایلاین. هستند محدود طبیعت

 دائمی جوامع( DHL) 1هاپلوئیددابل هایلاین یا و 2F پایای

 و نشانگرهاتوان می که طوریبه هستند، هانقشه تهیه در

 اگرچه. کرد آنالیز هاآن با مداوم طوربه را جدید صفات

 با ،دارند نقشه تهیه برایبیشتری  کاربرد غالب هایانگرنش

 رازیادی  اطلاعاتنیز قادرند  بارزهم نشانگرهای حال، این

                                                           
1- Double haploid lines 

2- Fluorescence In Situ hybridization 

3- Chromogenic In Situ hybridization 

4- Bright-field 

 قرار گرنژادبه اختیار در نوترکیب هاینوتیپمورد ژ در

 .دهند

 هاو تجزیه و تحلیل آن QTLبرداری نقشه -5

 یبردارو نقشه یکیزیف یبردارنقشهشامل و روش متفاوت د

. دارد وجودها کروموزوم یژن یهانقشهترسیم  یبرا یکیژنت

با  یکیژنت یوستگیپ لیو تحل هیبا تجز یبردارنقشه

در  .تفاوت دارد یکیزیف یهاوهیبه کمک ش یبردارنقشه

 یلهوسبهها محل ژن ، تعیینیکیزیف یبردارنقشه

مستقر  یهاژن نیب یکیزیفاصله فتوجه به با و  ییهاسنجش

 .دشویمانجام خاص در طول کروموزوم  یاههگایجا یرو

 هایروشبه برخی گر نژادبهلازم است  کار ینابرای انجام 

 (FISH) 2محل در هیبریداسیون تکنیک مانند یشگاهیآزما

)برای مشاهده با  سیگنال نهائی تولید فلورسانسو با 

کمک فیلترهای مخصوص و ه میکروسکوپ فلورسانس و ب

 یدسازیبریهامکان انجام  ای( یبردارعکسدوربین 

 (CISH) 3های نمونهدر داخل سلولسوماتیکی  یهاسلول

 میکروسکوپ)برای مشاهده با سیگنال نهائی تولید رنگ با 

ی، کیزیف یبرداردر نقشه. باشددسترسی داشته  (4عادی

با قدرت  یبردارنقشه یهاروشکارگیری توان با بهمی

 کیاندازه هایی با در جایگاهرا ها محل ژن ،بالا کیتفک

به طول حدود  یقطعه کروموزوم کیکروموزوم کامل تا 

 یدرصد طول خط 1/0 - 7/0 باًیتقر)باز هزار جفت 350

تا حد را  DNA یواحن و کرد نییتع( کروموزوم کی

 یهاکمتر از محدوده روش یکیقدرت تفک)با  یدینوکلئوت

مسئول  یهاژن محلیابی و ی( مکانوستگیپ یسلول کیژنت

و  ییشناسارا  هاآنکرد و  نییعیک صفت خاص را دقیقاً ت

 ی کرد.سازجدا

 صرفاً  یهااز ژنباید  یکیژنت یبردارنقشهبرای ترسیم 

و با استفاده از روش  یپیصفات فنوت صورتبه ییشناساقابل

 نیفواصل ب نییتع یبراها ژن یوستگیپ لیو تحل هیتجز

و  PCR بر یمبتن یهاروشتوسعه . درکها استفاده ژن

را های پیوستگی انجام تجزیه و تحلیل DNA ینشانگرها
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 یهانقشهتهیه و کاربرد تر کرده است و امکان راحت

را یاهان در انواع مختلف گ QTL یبردارو نقشه یوستگیپ

 یکیاطلاعات ژنتموجب شده است. کسب حجم زیادی از 

کنندة صفات، نوع اثرات های کنترلمورد نیاز نظیر تعداد ژن

 یتموقعدر ژنوم بر اساس  هاآنها و توزیع پراکنش این ژن

ها بر اساس کاربرد این روش کروموزوم یرو هاآن ینسب

 .(White and Lalouel, 1988)میسر شده است 

 بین نسبیفاصله کردنمشخص و ترتیب تعیین یندآفر به

 وراثتی عناصر یا خاص هایتوالی) ژنتیکی نشانگرهای

 اساس بر کروموزوم یک روی مستقر( فنوتیپ ایجادکننده

 .شودمی گفته ژنتیکی بردارینقشه هاآن وراثتی الگوی

 نشانگرهای و هاآن بین پیوستگی اساس بر هاژن یابیمکان

یک گروه پیوستگی، آرایش خطی  شود.انجام می مولکولی

ها یا همراه تعیین ترتیب و فاصله ژنها یا نشانگرها بهژن

باشد که با توجه به محاسبات فراوانی نشانگرها از هم می

شود. در مراحل میوزی تعیین می هاآننوترکیبی بین 

و  یوستگیپ یهانقشه یهته وندر به QTL یبردارنقشه

با صفات مطلوب  یوستهپ یکیمناطق ژنت ییشناسا

با . (Xu and Crouch, 2008)شود طلاق میشده اشناخته

 و را تعیینجایگاه ژنی توان می QTLیابی استفاده از نقشه

را  )تعیین محل یک ژن روی کروموزوم( های ژنتیکینقشه

 .(Golabadi et al., 2012) ترسیم کرد

دو  یهاکروموزوم نقشه از یکعنوان به های ژنتیکینقشه

 یدارا یمناطق کروموزوم ییشناسابوده که در والد مختلف 

 ییشناسا، ژن( یک یلهوسشده بهصفات تک ژن )کنترل

 یهاو ژن( QTL) میصفات ک یحاو یکروموزوم ینواح

 QTL تجزیه. ندشواستفاده مینظر  مرتبط با صفات مورد

 فنوتیپی بروز در QTL سهم و اثر تعیین و یابیمکان شامل

ها QTLتجزیه  تواند به یکی از دو روشاست که می صفت

انجام  1یابی ارتباطیو مکان QTLیابی معمولی شامل مکان

                                                           
1- Assosiation mapping 

2- Marker assisted selection 

3- Biparental populations 

4- Advanced back-cross QTL analysis 

5- Functional genomics 

6- Genetical genomics 

7- TILLING 

8- EcoTILLING 

رابطه بین تنوع پیوسته توان به می QTLتجزیهاز شود. 

توارثی حاصل از تنوع ژنتیکی  هاییسممکانفنوتیپی و 

را  QTLتوان میپی برد و به کمک آن های ژنی منفرد مکان

 اجرا کردرا  (MAS) 2به کمک نشانگرو انتخاب شناسایی 

(Emebiri et al., 2009). یه تجزQTL  معمولی بر اساس

دست آمده از یکی از های فنوتیپی و ژنوتیپی بهداده

، 2Fهای در حال تفرق و مصنوعی مانند جمعیت

های تقریباً لاینهای خالص نوترکیب، هاپلوئید، لایندابل

انجام  برگشتیتلاقیهای حاصل از جمعیتیا ایزوژنیک و 

کننده صفات کمی بر های کنترلیابی ژننقشه شود.می

مستلزم دسترسی به  QTL تجزیهاساس تجزیه پیوستگی و 

 و نشانگری هایمکان برای تفرق حال در ژنتیکی جمعیت

باشد و نیازمند ابزارهای خاص نظر می مورد کمی صفت

 نقشه اساس بر جمعیت افراد ژنوتیپی برای ارزیابی

 کمی صفت فنوتیپی ارزیابی مولکولی، نشانگرهای پیوستگی

 و آماری هایشامل روش جمعیت افراد تک تک برای

 و ژنوتیپی هایداده تجزیه منظوربه ویژه افزارهاینرم

 Wu and)باشد می QTL و نشانگر بین پیوستگی و فنوتیپی

Li, 1996) . 

 کمی صفات کنندهکنترل ژنومی نواحی شناسایی طریق از

(QTL )تنوع ایجاد در نواحی این از یک هر سهم تعیین و 

 هایبرنامه کارایی توانمی جمعیت، در صفت شده مشاهده

 بیشتری اطمینان با و داد افزایش زیادی میزان به را ینژادبه

  .کرد اصلاح را جمعیت

 3با استفاده از جمعیت دو والدی QTL برداریبر نقشهعلاوه

یابی های جدیدی مانند نقشهبرداری مرسوم(، روش)نقشه

 QTL ، آنالیز پیشرفته(Ersoz et al., 2007) ارتباطی

، ژنومیک (Tanksley and Nelson ,1996) 4برگشتیتلاقی

 Jansen) 6، ژنومیک ژنتیکی( ,1998Schena) 5عملکردی

2001and Nap, ) ،8اکوتیلینگ و 7تیلینگ (., et alTill 
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تشخیص تنوع ژنتیکی موجود در مجموعه  منظوربه (2007

 های اصلاحی استفاده شده استپلاسم و یا لاینژرم

(Varshney and Dubey, 2009.) 

 توان به هدفتا حد زیادی می QTLیابی معمولی مکان از

دست  است با فنوتیپ یافتن رابطه ژنوتیپکه  ژنتیک اساسی

 ،تجزیه پیوستگی برمبتنیمطالعات یافت، با این وجود 

 والدین عنوانبه ژنوتیپ کمی از تعداداستفاده الف(  دلیلبه

و غربال  شناسایی برای تفرق حال جمعیت در

تعداد ب(  ،مطالعه مورد با صفات مرتبط هاییچندشکل

 نشانگرهای نبودن یدمفج(  و کم یهانوترکیبی

 به کمک گزینش برایانتخابی  والدین در شدهشناسایی

با  ،دیگر ارقام و والدین ژنتیکی هایزمینه در نشانگر

اخیر  هایسال دربنابراین  .هایی مواجه استمحدودیت

رفع برخی از معایب این و ها محدودیت بر برای غلبه

 معرفی 1ارتباطی تجزیه ارتباطی یا یابیمکانروش روش، 

باشد میمبتنی بر عدم تعادل پیوستگی  . این روشاست شده

به جای استفاده از یک جمعیت خاص و در حال در آن و 

و عمومی های طبیعی از جمعیت ،QTLتفرق برای شناسایی 

. شودبرای بررسی ارتباط بین نشانگر و صفت استفاده می

یابی مکان طور دقیقبه را هاژنتوان می تنهانهدر این روش 

امکان  کهرا  دیگری کروموزومی نواحیتوان میبلکه کرد، 

وجود ندارد  پیوستگی بر مطالعات مبتنی در هاآنشناسایی 

توان می رتباطییابی ابه کمک مکان. را شناسایی کرد

 با مرتبط( هاآلل ژنی، هایمکان) خاص متغیرهای کاربردی

به و  را شناسایی صفت یک در اختلافات فنوتیپی

و پی برد صفت مورد نظر  DNAتوالی  هاییچندشکل

صفت مورد نظر را انتخاب به کمک این اطلاعات  یراحتبه

ی مورد استفاده تجزیه هادر جمعیتو گیاه را اصلاح کرد. 

، اندازه (Q)ساختار جمعیت مورد استفاده  دلیلبهارتباطی 

یابی )تعداد بررسی تعداد آلل بیشتر، دقت بالای نقشهنمونه، 

بیشتر وقوع میوز و نوترکیبی در طول شجره اجداد و تثبیت 

های خاص که در بروز ارتباط فراوانی آللو نوترکیبی( 

                                                           
1- Association analysis 

2- Comparative mapping 

3- Integrated linkage map 

4- Map based cloning 

نقشه دروغین مثبت بین نشانگر و صفت مؤثر هستند، 

با توجه به . ژنتیکی از وضوح بیشتری برخوردار است

بودن آن،  ترآمده و دقیقدستبهفاصله  بودن انیناطمقابل

های یابی معمولی ژناین روش نسبت به روش نقشه

توان از برتری دارد و می( QTLکننده صفات کمی )کنترل

 یتجزیه ارتباطآن در انتخاب به کمک نشانگر استفاده کرد. 

 Kraakman) ، جو(Thornsberry et al., 2001) در ذرت

et al., 2006) گندم هگزاپلوئید ،(Davar et al., 2012 و )

 .شده استبسیاری از گیاهان زراعی دیگر استفاده 

از  انگیاهی نژادبه بلندمدتهای کوتاه و امروزه در برنامه

 بالاخص ی ژنتیکی پیوستگیهامزایای خوب نقشه

که  QTLهای نقشهمانند  ،ایمقایسهیا ) 2تطبیقیای هنقشه

و ( آیددست میبهها ژنپیوستگی بین میزان با تعیین 

 یکروموزومهای نقشه( و  et alJain ,.2010) 3تلفیقی

شود. در زیر میاستفاده کننده صفات مطلوب های تعیینژن

فهرست  تطبیقی و تلفیقیای هنقشهی برخی از کاربردها

  :شده است

افزایش موجب ها روی کروموزوم، QTLالف( تعیین محل 

در گر را نژادبهشود و می از انتخابکارایی ناشی 

صفات زراعی کمک خواهد  4مبتنی بر نقشه سازیهمسانه

سازی ها برای تسهیل همسانهاز این نقشهبرای مثال کرد. 

و  بزرگ هایژنوم از مهم زراعی هایژن نقشه بر مبتنی

 .(Kilian et al., 1995غلات استفاده شده است ) پیچیده

( MASانتخاب به کمک نشانگرها )در  چنینهمها این نقشه

 Sehgal etانتخاب غیرمستقیم کاربرد دارند )تسهیل در و 

al., 2016.) 

های مختلف ب( ایجاد یک مفهوم مشترک بین شاخه

 برای درک اساس بیولوژیکی صفات پیچیده. شناسییستز

یابی تعداد زیادی ژن مرتبط با یک صفت ( ردیابی و مکانج

های خاص در خزانه ژنی ژندقیق پیچیده و شناسایی 

، های قبلسالطی  .گسترده صورتبهگیاهان زراعی 

 هیته یاهیگونه گ نیچند یبرا یکیژنت ی پیوستگیهانقشه
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فقط برای تعداد با وضوح بالا  یکیژنت یهااند، اما نقشهشده

 یهانقشه تهیه شده است. یاهیگمهم  یهاگونه ی ازمحدود

 زمینییبس یبرا نشانگر 10000ی بیش از حاوبالا تراکم با 

بیش از طور همین .(Van Os et al., 2006)تهیه شده است 

به کمک نشانگر مولکولی مکان ژنی گندم هگزاپلوئید  1000

ترین نقشه ژنتیکی این گیاه شناسایی و بدین طریق بزرگ

چنین در شبدر ایرانی (. هم et alQi ,.2004تهیه شده است )

برای تهیه نقشه  RAPDاز نشانگرهای مولکولی 

 ,.Samiei et alگونه استفاده شده است ) کروموزومی دو

 نقشه RFLP نشانگر از استفاده با نیز برنج (. در2008

( McCouch et al., 1988) تعیین گیاه این ژنتیکی پیوستگی

 از خاصی هایمحل در ژن 163 که شد مشخص و

 روی نامنظم طوربه دیگر ژن 142 و مستقرند هاکروموزوم

 طوربه ژن 200 از بیش و هستند پراکنده هاکروموزوم

 این. هستند مستقر هاکروموزوم روی مشترک و گروهی

 بلوغ، و رشد تاریخ گیاه، ارتفاع و شکل صفات کنترل هاژن

 خواب آندوسپرم، و جنین خواص گل، رنگ و پذیریشکل

 پارتنوژنز و هادانهرنگ توزیع فتوپریود، به حساسیت بذر،

شود گفته می (.Wijerathna, 2015) دارند عهدهبه را

 تحلیل و تجزیه اساس بر کامل طوربه که هایینقشه

 یبرا لازم وضوح از اند،شده تهیه RFLP نشانگر یچندشکل

 et alKilian ,.)هستند  برخورد ژنومی 1تشابهات ارزیابی

1995). 

های مهم و استفاده از اطلاعات آن در د( تعیین محل ژن

و های مکمل های گیاهان تراریخت از طریق روشپروژه

 های مدل و تبادل این اطلاعات تکمیل اطلاعات گونه

امکان دور )عدم  هایابی به اطلاعات ژنتیکی گونهی( دسته

برای  این اطلاعاتاستفاده از  منظوربه (تلاقی طبیعی با هم

 هاینقشه کمک به. های هدفتر ژنجداسازی سریع

 بر مؤثر ژنی هایمکان بین همولوژیتوان می ایمقایسه

 اخیراً مختلف را آزمون کرد.  گونه دو در مورفولوژیکی تنوع

 که است شده شناخته ذرت در جهشی ژن 500 از بیش

ترسیم  هاآن ژنتیکی نقشهیابی شده و مکان هاآن از ارییبس

                                                           
1- Synteny 

ی فرصت ایمقایسه هایقشه. ن(Coe et al., 1987)شده است 

 از بسیاری همولوگ کمی صفات جایگاه شناساییرا برای 

 عملکرد و آفت و بیماری به مقاومت مانند مهم صفات

انجام تلاقی (. Fatokun et al., 1992) رده استک فراهم

های یک گونه و یا در بهترین حالت جنسی در داخل واریته

تلاقی با یک گونه وحشی بسیار نزدیک به گونه زراعی 

روش در تلاقی جنسی موفق انجام باشد. پذیر میامکان

با مشکل همراه است و ای گونههیبریداسیون جنسی بین

 ،بر اینعلاوهها پایین بوده است. تلاقیاین کارایی همواره 

های زراعی موجب انتقال های وحشی با گونهتلاقی گونه

نامطلوب مورفولوژیکی، فیزیولوژیکی و برخی صفات 

در  هاعدم موفقیت تلاقی شود.ژنتیکی به گونه زراعی می

موجب بروز ای گونهروش هیبریداسیون جنسی بین

بنابراین ؛ شودی مینژادبههای مشکلات فراوانی در برنامه

بر موانع  غلبهبرای گیاهان زراعی ی نژادبههای برنامهدر 

گیاهانی که از نظر باید های جنسی ای در تلاقیگونهبین

فاصله ژنتیکی دور از یکدیگر قرار دارند و امکان تلاقی 

های مختلفی راه .را شناسایی کرد وجود ندارد هاآنجنسی 

 شده استپیشنهاد برای غلبه بر این موانع 

(Mirmohammady Maibody, 2008) .های بر روشعلاوه

گیری از با بهرهتوان مرسوم می نباتاتاصلاحپیشنهادی در 

بر این موانع غلبه  های پیشرفته و مناسب اصلاحیروش

های های وحشی به گونهگونهدر مسیر انتقال ژن از کرد و 

رد وجود داقبل و بعد از لقاح که موانع زیادی بر زراعی 

 .(Barclay, 2004; Van Os et al., 2006) غلبه کرد

ها و منابع ژنتیکی خویشاوندان گونه ازهای بیگانه انتقال ژن

وحشی گیاهان زراعی شامل اجداد محصولات زراعی و 

های زراعی هایی که خویشاوندی کمتری با گونهسایر گونه

برای صفاتی و  هاعنوان منابع مقاومت به بیماریهب دارند،

نظیر کیفیت، مقاومت به شوری، سرما، خشکی، ورس، 

مستلزم  های زراعیگونهبه  زودرسی و حتی عملکرد

ها، ارزیابی ژناین های حامل ها و ژنوتیپگونه ییشناسا

های زراعی با گونه هاآنها، تلاقی نمونه جانبههمهدقیق و 
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ی گزینشی مناسب و انتخاب نتاج برتر با استفاده از معیارها

انتخاب روش . (Tanksley and McCouch, 1997) باشدمی

انتقال های وحشی و گونهاستفاده از تنوع ژنتیکی موجود در 

های زراعی به گونهها و منابع ژنتیکی به گونهاین ژن از 

 هاآنعوامل مختلفی بستگی دارد که شامل سهولت تلاقی 

، هاآنهای زراعی، میزان قرابت ژنتیکی و ژنومی گونهبا 

، های دو گونهنوترکیبی بین کروموزوم ،درجه شباهت

امکان تبادل مواد ژنتیکی  وها های این گونهنزدیکی ژنوم

های مورد نظر )پیچیده و توارث ژن یهو نحو هاآنبین 

 . کردساده( و زنده ماندن نتاج اشاره 

 منظوربهی نژادبهدر زیادی های مولکولی روشامروزه 

های وحشی با قرابت ژنتیکی انتقال ژن و استفاده از گونه

ده است. شمعرفی  بر اساس اطلاعات موجودبسیار دورتر 

 هاینقشه تحلیل و تجزیه ظرفیتدر این رابطه باید به 

برداری برای بهره خویشاوند گیاهی هایگروه در ایمقایسه

 توجه نموداز تنوع ژنتیکی خویشاوندان وحشی 

(Tanksley and McCouch, 1997) .های تطبیقی و نقشه

فرضیه تشابهات ژنومی تلفیقی ابزاری مناسب برای آزمون 

بررسی امکان امتزاج ژنومی دو گونه مختلف در مطالعات 

ی نژادبههای گیاهان هیبرید بارور در برنامه دست آوردنو به

توان ها میهای مختلف گونهباشد. با مقایسه ژنومگیاهان می

را تشخیص داد. بدین  هاآنوجود یا عدم وجود تشابه بین 

احساس  ازپیشیشبها منظور ضرورت تهیه این نقشه

 شود.می

 به تواندمی های وحشیگونه ژنی خزانه بررسی بیشتر

 فرآیندهایبرخی از  جدید و تشریح هایشناسایی ژن

 منجر شود اندنشده شناخته تاکنون که بیولوژیکی

(Aghaee-Sarbarzeh et al., 2001) .این به رسیدن برای 

 هاییسممکان مورد در ایگسترده مطالعات باید هدف،

بررسی ژنوم غلات نشان  .انجام شود مرتبط بیولوژیکی

تمایز سه گونه گندم، برنج و جو از رغم علی دهدمی

ژنوم این گیاهان ، در میلیون سال پیش 50حدود در یکدیگر 

وجود . شوددیده میشده و مشابه زیادی های حفاظتتوالی

نواحی بزرگ در  شدهآرایش نشانگری محافظت

وسیله ی گیاهان زراعی بههاگونهبرخی از کروموزومی 

 ,Gale and Devos)ت تأیید شده اسای ژنومیکس مقایسه

1998; Freeling, 2001). 

 از زیادی تعداد مورد دراست که باید  زیادی مطالبهنوز 

 شود آموخته (شدهگزارش) موجودشده شناخته هایتوالی

 تطبیقی بردارینقشه از حاصل اطلاعاتبتوان از  راحتیبه تا

 ,.Pereira et al) را تفسیر کرد هاآناستفاده و  تلفیقی و

های تطبیقی و استفاده از اطلاعات مربوط به نقشه(. 1994

 مشاهده. همراه است هامحدودیت برخیمعمولاً با  تلفیقی

در یک  کم کپی کرارت با DNA هایکلون از درصد 10-20

رسد می نظربه کهشد ابمیها این محدودیت از یکیگونه 

در  یاو برای یک گونه مشخص این یک ویژگی خاص 

. باشد( مرجع) مقایسه مورد هایگونه با زیاد خیلیمشابهت 

 هاژن از یتوجهقابل تعدادتوان در خصوصیت را می این

 کمک به(. Fatokun et al., 1992) مشاهده کردنیز 

 نوکلئوتیدی تک یچندشکل هایمکان از حاصل نشانگرهای

(SNP) مورد در که پیوستگی و نوترکیبی مشکل بر توانمی 

اهمیت  .آمد فائق دارد، وجود QTL از حاصل نشانگرهای

های اصلاحی برای های ژنتیکی در بهبود روند برنامهنقشه

 خلاصه در زیر بحث شده است.  صورتبه صفات خاص

در  :نتاج آزمون ای و آزمون یتلاق بدون انتخاب الف(

آزمون و ها نیازمند تلاقی گیاهان بسیاری از برنامهی نژادبه

بوته و آزمون نتاج است. نیاز به ارزیابی فنوتیپی تک

صورت جداگانه برای چند نسل، هب هاآنسازی ذخیره

نیز انتخاب  برگشتیتلاقیهزینه است. در روش ربر و پزمان

صفت مغلوب نیاز به یک نسل خودگشنی دارد. با استفاده 

های تلاقی آزمون و آزمون نتاج کاربرد روش ،MASاز 

محدود شده و صفت هدف در گیاه کاندید بر اساس نشانگر 

 شود.انتخاب می DNAمبتنی بر 

برای بروز کامل بسیاری از  :طیمح از مستقل انتخاب ب(

های در محیطلازم است گیاهان را  ،صفات مهم گیاهی

صفت  کشت کرد تا امکان انتخابخاص یا کنترل شده 

ارزیابی مقاومت به آفات  ،مثالرای . بمورد نظر فراهم گردد

طور مصنوعی یا گیاهان بهسازی آلودهمستلزم ها و بیماری
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. کردانتخاب گیاهان مقاوم را توان تا بشد باطبیعی می

های غیرزنده تنش های رایج اصلاحیبرنامهطور در همین

شود. این در حالی است که اعمال باید شرایط خاص تنش 

MAS  امکان انتخاب غیرمستقیم صفات را بر اساس

 کند.لی پیوسته به صفات فراهم مینشانگرهای مولکو

 ای مشکل یامزرعه یهاتیفعال بدون انتخاب ج(

صورت بسیاری از صفات مهم به :نهیپرهز یشگاهیآزما

یا امتیازدهی نیستند و باید با امکانات  یترؤقابلفنوتیپی 

پیچیده آزمایشگاهی ارزیابی شوند و از طرف دیگر ممکن 

های ارزیابی نیز بسیار زیاد ها و تعداد نسلاست تعداد نمونه

تنها بخش کوچکی از برگ گیاه در  MASباشد. با کمک 

هر مرحله رشدی گیاه کافی خواهد بود تا با استفاده از 

انجام  یسادگبه هاآنرتبط با صفات، انتخاب نشانگرهای م

 شود.

 جایگاه دانستن با :یاصلاح هیاول مراحل در انتخاب د(

 آن مجاور نشانگرهای از توانمی کروموزوم، روی ژن یک

 استفاده انتخاب تحت هاینسل در صفت وجود یدیأت برای

 هایژنوتیپ دقیق و سریع انتخاب امکان موضوع، این. کرد

 دوره طول و کرده فراهم رشد اولیه مراحل در را مطلوب

صفاتی (. Babiker et al., 2009) کندمی کوتاه را ینژادبه

گیری که تنها در مرحله رشد زایشی یا پس از آن قابل اندازه

هستند مانند کیفیت دانه یا پتانسیل عملکرد، کاندیداهای 

تواند در هر می MASباشند. تکنیک می MASمناسبی برای 

گر نژادبهگیاه و در هر نسلی اجرا شود و  مرحله رشدی

های نیازمند نگهداری تعداد زیاد گیاهان کاندید برای نسل

 متوالی نخواهد بود.

موارد از برخی در  :صفت چند ای ژن چند یبرا انتخاب ه(

چندین نژاد پاتوژن برای شناسایی چندین مقاومت در  دبای

کار گرفته شود تا بتوان انتخاب صفت مورد نظر بهگیاهان 

باشد، آمیز مخاطره در عملتواند را انجام داد. این عمل می

های مشابهی های مختلف ممکن است فنوتیپژنچرا که 

؛ پذیر استاز هم به سختی امکانتولید کنند و تفکیک 

توان چندین ژن مقاومت می MASبنابراین به کمک روش 

منتقل به یک لاین را  هاآنو انتخاب کرد زمان طور همهبرا 

 . کرد

 و مطلوب صفات ردیابی امروزه :کامل ژنوم انتخاب و(

 طریق از( MAS) مولکولی نشانگرهای کمک به انتخاب

( کیفی و کمی) زراعی مهم صفات با هاآن( لینکاژ) پیوستگی

امکان . (Bindler et al., 2007) است شده پذیرامکان

وجود دارد. در سطح کل ژنوم نیز  MASتکنیک کارگیری به

ژنوم دهنده در  محدود کردنتواند در انتخاب کل ژنوم می

 برگشتیتلاقیاستفاده شود. در برنامه  برگشتیتلاقیروش 

ای نیاز ژنتیکی والد دوره ینهزمپسنسل برای بازیابی  7تا  5

تعداد دو تا چهار نسل  MASاست، اما با استفاده از 

برای انتقال یک آلل هدف کافی است.  برگشتیتلاقی

امکان  ،و انتخاب کل ژنوم MASبا استفاده از  چنینهم

وجود  برگشتیتلاقیزمان چند صفت در روش انتخاب هم

 دارد. 

 )نحوه بر صفت ر آلله فنوتیپی اثرات ییشناسا -6

 (ژن عمل

 آلل با یک پیوسته ژنتیکی نشانگرهای با مطالعه گراننژادبه

یا  صفر، یکچه تعداد آلل )حامل فرد  کنند کهمی مشخص

باید گر نژادبهبعد  در مرحله .نظر است مورد از ژن (دو آلل

 را مشخص یا دو آلل صفر، یک افراد حامل متوسط فنوتیپ

 به تغییر فنوتیپ چگونگی آماری هایروش با کند و سپس

برای این منظور تنها  .کند مشخصرا  از آلل هر کپی ازای

 مثالبرای  ؛توان استفاده کرداز برخی نشانگرها می

در  کاربرد فراوانی ،بودن بارزهم دلیلبه RFLP نشانگرهای

 افراد حاملتوان می هاآنه کمک دارند زیرا ب مطالعات این

 Ripamonti) داد تشخیص کاملاً را  از آلل کپیدو  ای یک

et al., 2009).  

 ()پلیوتروپی چندگانه اثرات ییشناسا -7

ها یا نواحی ژنومی مرتبط توان ژنبا استفاده از نشانگرها می

با بروز و ظهور یک آرایش خاص از صفات کمی و کیفی 

را شناسایی کرد و صفات مورد نظر را از نظر ژنتیکی تجزیه 

 مکان تعیین منظوربه اکالیپتوسمثال در رای بو تحلیل کرد. 

 درخت این برگ و سطح ارتفاع مربوط به هاینشانگر
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 گلکارو  میرمحمدی میبدی  بهنژادی گیاهاندر  DNAکاربرد نشانگرهای مولکولی 

 در همان برگ مؤثر بر سطح هاینشانگر کهشد  مشخص

 این .رندقرار دا ارتفاع مربوط به استقرار نشانگرهای ناحیه

 آن در پلیوتروپیک ژن دلیل وجود یکاحتمالاً به حالت

مؤثر  برگ و سطح ت ارتفاعصف دوبر  که است ناحیه

 .(Byrne et al., 1997باشد )می

 اپیستازی وجود اثرات تعیین -8

 RFLPبارز از نشانگرهای مولکولی مانند نشانگرهای هم

اپیستازی و تجزیه و تحلیل آن در  شناساییتوان برای می

 گیاهی استفاده کرد.  یهاژنوم

 1های هتروتیکتعیین گروه -9

 هر در غالبیت میزان بهتا حد زیادی  هتروزیس مقدار

گر برای نژادبه. دارد بستگی والدین ژنتیکی فاصله و لوکوس

یابی به حداکثر هتروزیس باید از روابط ژنتیک دست

های خالص آگاهی داشته باشد تا بتواند با تعیین لاین

های جدید به این های هتروتیک و انتساب لاینگروه

های مناسب را برای تولید هیبریدها و تلاقیها، گروه

 طوربه. (Wang et al., 2016) های جدید طراحی کندلاین

 و بالاتر عمومی پذیریترکیب دارای قدرت والدین کلی

 عملکرد تظاهر با هیبرید یک توانندمی دورتر ژنتیکی فاصله

تواند به تعیین خصوصیات این آگاهی می. کنند تولید بهتر

های ها برای ثبت و حفاظت از ارقام و ژنوتیپژنوتیپ

کمک کند. یک گروه هتروتیک ی نژادبهجدید در برنامه 

های ها هستند که در تلاقی با ژنوتیپگروهی از ژنوتیپ

پذیری و واکنش مشابهی را ترکیب ،متمایز از نظر ژنتیکی

(. معمولاً Melchinger and Gumber, 1998نشان دهند )

گران برای تولید ارقام هیبرید از دو خزانه ژنی استفاده نژادبه

 عنوانبهشده از این دو خزانه های استخراجکنند و لاینمی

 Comings and) کنندها استفاده میوالدین در تلاقی

MacMurray, 2000 .) به این ترتیب، هر خزانه یک گروه

الگوی  عنوانبهوعه این دو خزانه هتروتیک و مجم

های ها به گروهشوند. انتساب لاینهتروتیک تلقی می

هتروتیک موجب جلوگیری از تولید و ارزیابی تعداد زیادی 

                                                           
1- Heterotic 

ها حذف شود که نهایتاً بسیاری از این تلاقیها میاز تلاقی

 شود. برداری بهتر از ذخایر توارثی میشده و موجب بهره

های مختلفی از جمله رسوم گیاهان روشمی نژادبهدر 

آلل برای تعیین های دایای و یا تلاقیاطلاعات شجره

. با استفاده از شوندهای هتروتیک استفاده میگروه

های ها را از نظر ژنوتیپتوان نمونه، میDNAنشانگرهای 

طور ای بزرگ بههای مزرعهناشناخته بدون انجام آزمایش

های را در گروه هاآندقیق شناسایی و ارزیابی کرد و 

( و Nadeem et al., 2018هتروتیک خاص قرار داد )

ترکیبی از والدین که با یکدیگر از نظر ژنتیکی  چنینهم

 Xing) دهند را شناسایی کردهتروزیس بیشتری نشان می

et al., 2018) .نشانگر RFLP ابزار مکمل  عنوانبه

های هتروتیک و مطالعه های مرسوم برای تعیین گروهروش

شده استفاده های انجامهتروزیس در نتاج حاصل از تلاقی

(.  et al; Wang 2018., et alNadeem ,.2018) شده است

برای تعیین روابط سایر نشانگرها در مقایسه با این نشانگر 

ی برخوردار الاترکارایی بهای خالص از ژنتیکی در بین لاین

و ثبت ارقام  هایتهوار یزتمادر از نشانگرها  است. استفاده

ای نمونه مدرن یزراع هاییتهتنوع در وار یابیارز یاهی وگ

  (. et alNadeem ,.2018از کاربرد این فناوری است )

ها و ارزیابی تنوع ژنتیکی بین و درون گونه -10

 روند تکاملیبررسی روابط خویشاوندی و 

 واریانس ارزیابی) آللدای روش مانند مختلفی هایروش

 میانگین تجزیه روش و( نسل یک بررسی مبنای بر ژنتیکی

 از حاصل مختلف هاینسل میانگین از استفاده) هانسل

( ژنتیکی اثرات محاسبه برای مطالعه مورد ارقام بین تلاقی

 ژنتیکی اساس تعیین و هاجمعیت ارزیابی برایوفور به

 ارزیابی های مرسومروش در. نداهشد ستفادها صفات کنترل

 و فنولوژیک خصوصیات ازمعمولاً  ژنتیکی تنوع

 قرار محیطی تغییرات تأثیر تحت شدتبهکه  مورفولوژیک

 ژنوتیپ و محیط متقابل وجود اثراتشود رند استفاده میدا

موجب ها این روش بودن برو زمان گیاهان فنوتیپ بر

 نباتاتاصلاحهای ارزیابی فنوتیپی در روش کاراییکاهش 
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گیری و اندازه هایروش انواع بین از. مرسوم شده است

 گیاهی، هایگونه بین در ژنتیکی تنوع میزان تخمین

 برای ارزیابی قدرتمند ابزاری DNA مولکولی نشانگرهای

 اصلاح و ژنتیکی و روابط گیاهی هایژنوتیپ ژنتیکی تنوع

 زیادی کاربردهای هاآن. شناخته و معرفی شده است گیاهان

 تسهیل نگاری،انگشت ژنتیکی، تنوع بررسی در

 ها،گونه بین خویشاوندی روابط یافتن اینتروگرسیون،

 انتخاب فیلوژنیک و هایتحلیل و تجزیه ارقام، شناسایی

 دارند قوی هایدورگ تولید برای مناسب والدین دقیق

(Ren and Timko, 2001). 

 1محیط طبیعی درچه تنوع ژنتیکی گیاهی مطالعه  منظوربه

فرضیه  چهار مؤلفهباید  2خارج از محیط طبیعیچه در و 

نشانگر  نوع نشانگر مناسب، روش ایجاد و ارزیابی) تحقیق

مشخص خوبی بهرا  (آمدهدستهای بهو روش آنالیز داده

تواند میگر از مطالعه تنوع ژنتیکی نژادبهد. هدف رک

شباهت ژنتیکی دو یا و تعیین ها نمونه 3شناسایی هویت

دو یا چند نمونه از نظر )مشابهت یا تفاوت چند نمونه 

جمعیت  های جداشده از یکزیرمجموعه، تعیین ژنتیکی

های نمونه عنوانبه 5یا همنام 4مترادف ارقاموجود  ،واحد

 تبادلات ژنتیکی بینتعیین وقوع موجود در بانک ژن، 

باشد. با اطلاع از  (زمان درگذرها ها یا جمعیتنمونه

توان ضمن حفظ خلوص ژنتیکی پتانسیل ژنتیکی ارقام، می

(Nandakumar et al., 2004ریخته ،) صورتبههای ارثی را 

 Raggiدقیق شناسایی و روابط ژنتیکی آنان را برآورد کرد )

et al., 2015.) 

دنبال تعیین بهتنوع ژنتیکی گاهی گر در مطالعات نژادبه

خاص  یک آلل یا توالی نوکلئوتیدی 6های تشخیصشیوه

طبیعی،  ژن، جمعیتی در محیط ، نمونه بانک7در یک آرایه

 سازیهمسانه DNA ای ازکروموزوم یا قطعهیک فرد، یک 

موقعیت ها بتواند باشد تا به کمک این شیوهمی شده

                                                           
1- In situ  

2- Ex situ 

3- Identity 

4- Synonymous 

5- Homonymous 

6- Location and diagnostics 

7- Taxon 

8- Relationship and structure 

9- Core collections 

 یابیمکانرا  یفیزیکی یا ژنتیک هاینشانگرها روی نقشه

را  صفات مطلوب های دارایافراد یا جمعیتکند و 

را  از یک جمعیت صفات حذف شدهکند و یا  شناسایی

یک جمعیت به صفت انتقال احتمالی آن شناسایی و نحوه 

. (Zeinalabedini et al., 2011) را بررسی کند گیاهی دیگر

گر به دنبال یافتن نژادبهبخشی از مطالعات تنوع ژنتیکی در 

شبهات روابط به  پاسخیافتن رای ب 8ساختارها روابط و

تنوع  ها، میزان، میزان تشابه بین ژنوتیپگیاهان خویشاوندی

 ها وژنتیکی موجود و نحوه توزیع تنوع بین افراد، جمعیت

توان می چنینهمبه کمک نشانگرها  .باشدمیها آرایه

پلاسم را شناسایی، تنوع ژنتیکی آن را یک ژرم خصوصیات

ها را تعیین و روابط ژنتیکی بین ارزیابی، میزان قرابت گونه

ارقام را مشخص کرد و پس از چندین نسل ارزیابی ارقام، 

 (.Govindaraj et al., 2015عمل انتخاب را انجام داد )

های ژن خص برای کارشناسان شاغل در بانکهدف بالا این

 های بانکموجود در کلکسیون بررسی اختلافاتدنبال که به

ها پلاسمژرمدرست از برداری نمونهبرای ریزی برنامهژن، 

 ، مطالعه جریان9های پایهتشکیل کلکسیون ،هاآن ییزابازو 

اندازه مناسب نمونه برای محافظت و نگهداری  ژنی و تعیین

تعیین باشد. هم میمهستند ژن  های بانکنمونه ها وجمعیت

بندی آن به و گروه یفتوص یابی،ارزپلاسم، های ژرمویژگی

گیری از دهد تا در زمان نمونهگران امکان مینژادبه

ی شود. با آگاهی از وضعیت یجوها صرفهجمعیت

های ینتروگرسیون و برنامهادر  هاآنتوان از پلاسم میژرم

گام مؤثری در افزایش اصلاحی استفاده کرد و از این طریق 

 ,Herzog and Frischبرداشت )های ژنتیکی پیشرفت

توان شکل جدیدی نشانگرها میبه کمک  چنینهم(. 2011

یا ( Golkar et al., 2011) از ساختار تنوع داخل یک گونه

 Golkar and) درکایی شناسرا  در معرض انقراضهای گونه

Mokhtari, 2018; Golkar and Nourbakhsh, 2019 و از )
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بندی توارثی ذخایر بندی گیاهان زراعی، طبقهرده در هاآن

(، مدیریت درست Honig et al., 2012توارثی )

گیری ، بهرههاآنهای ژنتیکی و حفظ و نگهداری مجموعه

ها و در تلاقی هاآنبهتر از منابع ژنتیکی و استفاده از 

های مفید و مطالعات فیلوژنتیکی، شناسایی جداسازی ژن

شده و تعیین مبدأ تنوع استفاده کرد های منقرضگونه

(Kumar et al., 2009 .) در همه این موارد دسترسی به

و انتخاب درست مناسب استفاده از فناوری نشانگرها و 

 Ebrahimi and)نشانگر در این مطالعات اهمیت دارد 

Zienalabedini, 2013). 

های بررسی نشانگرهای مولکولیبه کمک اکثر گیاهان در 

-جنبه بنیادیکه ذخایر توارثی  بندیتنوع ژنتیکی و طبقه

 ینژادبههای به طراحی برنامهتواند میکاربردی دارد و 

با . ( et alBarzan ,.2015) انجام شده است ،کمک کند

توان می هاآناستفاده از نشانگرهای مولکولی و چندشکلی 

های ژنتیکی افراد مختلف در همه مراحل رشد گیاه تفاوت

های در حال تفرق بزرگ را تعیین و افراد در جمعیت

از هم متمایز را مختلف )ارقام، هیبریدها، منابع والدی و...( 

مطالعات  ساخت و از این طریق با استفاده از اطلاعات این

های تکراری موجود در اقدام به شناسایی و حذف نمونه

های اضافی برای از هزینهو  (Xu, 2010کرد )بانک ژن 

نشانگر رنگ  .دکرجلوگیری  هاآنتکثیر و نگهداری 

پلوئیدها با موفقیت ابرای شناسایی ه (nj-1R) 1آنتوسیانین

 چنینهم. ( et alMelchinger ,.2015) شده استاستفاده 

 برای شناسایی SNP و SSR نشانگرهایاز طور مشابه، به

و ایزوژنیک های لاینو ( DHهیبریدهای مضاعف )

 et ; Shahid 2006., et alTang) ندااستفاده شده هیبریدها

2013., al). 

ی گیاهان، افزایش نژادبهدر  چنینهمنشانگرهای مولکولی 

 3گیاهان زراعی، تکامل 2کردن یاهلگران از نژادبهدرک 

گیاهان و سازوکارهای ژنتیکی درگیر در کنترل صفات 

 بر واکنش مبتنی نشانگرهای بین در زراعی نقش دارند.

 )نواحی ISSR تصادفینیمه نشانگرهای ،مرازپلیایزنجیره
                                                           
1- Navajo 

2- Domestication 

3- Evolution 

4- Genome-wide association study 

 ،مؤثر و سریع ساده( بسیار ساده، تکراری هایتوالی بین

 نشانگرهای تغییریافته انواع و جزءبوده  کارآمدو  تکرارپذیر

 یلهوسبه گیاهان از وسیعی دامنه باشند که درمی ریزماهواره

 جایگاه زیادی تعداد زمانهم تحلیل و تجزیه برای محققان

-Hashemi) نداشده استفاده ژنتیکی تنوع ژنی و مطالعه

Petroudi et al., 2010)غالبیت، علت. این نشانگر به 

 بیشتری قدرت بالا، تفکیک قدرت و عمل سرعت سادگی،

 (.Reddy et al., 2002ژنتیکی دارد ) تنوع سازیدر آشکار

 شدهاصلاح ارقامشامل  ژنتیکی چنان منابعهم اگرچه

 پایه عنوانبه هاآن وحشی خویشاوندان و بومی هایواریته

 از د، استفادهنشوشناخته می ینژادبه پروژة هر اساس و

فناوری  عنوانبه( NGS) جدیدیابی نسل توالی هایفناوری

 خودکار یابیفنوتیپ ابزارهای و بیوانفورماتیک سودآور،

یافتن الگوی  و صفات درکهای زیادی را برای فرصت

با توجه به نیازهای آن  از برداریبهرهو  تنوع ژنتیکی

روابط بین تنوع ژنتیکی و دقیق  بررسیکشاورزی مدرن و 

که پیش از این هرگز حاصل نشده )بالا کارایی فنوتیپی با 

تجزیه و تحلیل انجام با طور همین .، فراهم آورده است(بود

توان بدون ییابی مجدد ژنوم متنوع ژنتیکی بر اساس توالی

 تجزیهنشانگر،  دسترس بودنمحدودیتی از نظر  گونهیچه

را برای منابع ژنتیکی با دامنه  نشانگر - صفات ارتباطی

این منابع زمینه را اسکن اجرا کرد و با  یراحتبهژنتیکی 

خوانی )ارتباطی( سراسر )کل( مطالعات همبرای انجام 

( یک گونه خاص که روشی جذاب برای GWAS) 4ژنوم

فراهم  ،( در گیاهان استQTLsهای صفات کمی )یابینقشه

ها این فناوری رودمی انتظار .(Brachi et al., 2011) کرد

 به دستیابی برای اصلاحی هایاستراتژی در انقلابی موجب

 .دنشو ژنتیکی کارآمدتر هایپیشرفت

( و اصلاح MASانتخاب به کمک نشانگر ) -11

 صفات
 خود که فنوتیپ اساس بر انتخاب مرسوم، نباتاتاصلاح در

 محیط و ژنوتیپ متقابل اثر و محیط ژنتیک، اثر از ناشی

 ظاهردارای  افرادبا انتخاب  گرنژادبه و شودمی انجام ،است

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
6.

1.
1 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
13

98
.6

.1
.3

.3
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jo
ur

na
ls

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
5-

17
 ]

 

                            14 / 30

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.6.1.1
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1398.6.1.3.3
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-141-en.html


 1398/  1شماره  / 6 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

15 

. باید توجه داشت دباشمی برتر هایدنبال ژنوتیپبه مطلوب

 موجب کهاست  تنوع از یقسمت ،تنوع ژنتیکی بخشکه 

بنابراین  ؛شودمی مناسب گزینش به پاسخ و گزینش کارایی

 یقیناً که کرد ادعا تواننمی برتر هایفنوتیپ انتخاب با

 کنندمیتلاش  رانگنژادبه .اندهشد انتخاب برتر هایژنوتیپ

 انتخاب به راصفات  از بسیاری فنوتیپ سطح در انتخابتا 

ها موجب این تلاش. دهند ارتقاء هاآن ژنوتیپ سطح در

 که ه استشد کمی ژنتیک هایروشطراحی برخی از 

 و زیاد هزینه. با توجه به دهستن نتاج آزمون بر مبتنی عمدتاً

نشانگرهای مولکولی  ها، کاربرداین روش بودنبر زمان

تا  توسعه یافتیابی ژنی های مکانمختلف و روش

های ژنی هایی با بلوکبتوانند ژنوتیپ یراحتبهگران نژادبه

 مراتببه یزمانمدتمورد نظر را با توان بازدهی بالا در 

 Nadeem etهای مرسوم شناسایی کنند )تر از روشکوتاه

al., 2018.)  به کمک نشانگرهایDNA توان روش می

اصلاح گیاهان را برای  (MAS)انتخاب به کمک نشانگر 

یین )صفات پا یریپذصفات با وراثتبرای ویژه هب زراعی

 Roychowdhury) کار گرفتبه (کمی پیچیده مثل عملکرد

and Tah, 2013; Nadeem et al., 2018)، با این حال، 

 پیوستگی هاینقشهمستلزم تهیه اجرای این روش 

 ژنتیکی مختلف هایجمعیت برای مولکولی نشانگرهای

 سازیو همسانه بیان و تنظیم عمل، درک چنینهم. است

 گیاهان ژنوم یابیتوالی و نقشه مستلزم تهیه نیز هاژن

  .(Devos and Gale, 1997) باشدمی

با توان می (MAS)نشانگر  کمک به انتخاببه کمک روش 

گیاهان حذف اثرات محیطی، پلیوتروپی یا اپیستاتیک، 

غیرمستقیم  صورتبهرا  هاآنمطلوب را انتخاب و یا صفات 

روش در اصلاح گیاهان زراعی این کارگیری اصلاح کرد. به

کردن ژن هدف به معنی معرفی یک نشانگر  مستلزم نشانمند

پیوسته به ژن هدف، طراحی آزمایشی مناسب، انجام 

یزهای نسبتاً پیچیده آماری، دسترسی معمول به اطلاعات آنال

برداری و نیروی انسانی های نقشه، روشDNAنشانگر 

گران نژادبه(.  et alPlatten. ,2019باشد )متخصص می

ای بنانتخاب صفات کمی بر م یهاروش بیبا ترک توانندیم

                                                           
1- Linkage drag 

2- Marker-assisted breeding 

انتخاب بر پایه  یهامرسوم( با روش یهافنوتیپ )روش

از  یبیرا بر اساس ترک اهانیمولکولی، گ یآورفن

 قیطر نیانتخاب کنند و بد یپیو ژنوت یپیفنوت اتیخصوص

روش (. Johnson, 2004کارایی انتخاب را افزایش دهند )

 اهانیدر گ (MAS)نشانگر  کمک به اصلاحی انتخاب

 Torresانجام شده است ) تیها با موفقلگوممانند مختلف 

et al., 2010.)  در ادامه مزایای انتخاب به کمک نشانگر

 تشریح می گردد:

: های در حال تفرقگیری صفات در جمعیتاندازه -الف

برای توان می MASاز نشانگرهای مولکولی و روش 

گیری صفاتی که وابستگی زیادی به شرایط اندازه

های در حال توانند در جمعیتو نمی رندآزمایشگاهی دا

شان )مثل صفات علت ساختار تخریبیتفرق اصلاحی به

گیری شوند، استفاده کرد مرتبط با ساختار ریشه( اندازه

(Knapp, 1998.) والدینی  هایتوان ترکیباز این روش می

 مطلوب را برای نیل به هتروزیس حداکثری انتخاب کرد.

با : های خالص از ناخالصامکان تشخیص ژنوتیپ -ب

یگوت واجد آلل مغلوب را هتروزتوان افراد این روش می

یگوت ایجادشده در و هتروز یگوتهموزانتخاب و افراد 

 یز دادتماز هم  نتاج آزمون انجام بدون نیاز بهرا یک نسل 

(Castro et al., 2003 .)بروز عدم دلیلبه فنوتیپی انتخاب در 

 به. یستن ممکن کار این ،غالب آلل حضور درمغلوب  آلل

 Ribaut and) وسیع ژنومی پوشش با منفرد نشانگر کمک

Betran, 1999 )شده اصلاح هایلاین ژنتیکی تنوع توانمی 

 نشانگرهای جدید نسل توسعه با امروزه .داد افزایش را

 به قادرند گراننژادبه توالی، اطلاعات اساس بر مولکولی

 اصلاح هایبرنامه نشانگرها، از استفاده و فناوری این کمک

 ;Hosseini et al., 2018) برندب یشپبه بهتر هرچه را گیاهان

Meyer et al., 2017). 

روش از : 1ژنی نامطلوبهای شکستن پیوستگی -ج

به کمک نشانگرهای مولکولی یا  برگشتیتلاقی

( که شکلی MASBCیا  MAB) 2نشانگریار برگشتیتلاقی

توان میباشد، می (MAS)روش انتخاب به کمک نشانگر از 

های نامطلوب از والد جلوگیری از انتقال ژن منظوربه
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 نشانگرها از زمانهم. در این روش استفاده کردبخشنده، 

 MASBC روش به برگرداننده والد ژنوتیپ بازیابی برای

 توانمینشانگریار  برگشتیتلاقیروش  با. شوداستفاده می

 راحتیبه را گیرنده والد ژنوم از بیشتری درصد واجد نتاج

 برای نیاز مورد هاینسل تعداد طریق بدین و کرد شناسایی

این  در چنینهم. داد کاهشرا  گیرنده والد ژنوم بازیابی

های انتخاب ژنوم والد گیرنده در نسل منظوربه روش

بر استفاده از نشانگر معمول پیوسته به هعلاو ،برگشتیتلاقی

از نشانگرهای چندشکلی بین والدهای بخشنده  ،QTLژن 

ها در سایر کروموزوم یکنواختو گیرنده با توزیع 

همین علت تعداد د و بهشواستفاده می( QTL)غیرپیوسته با 

 یابد.می کاهشمورد نیاز  برگشتیتلاقیهای نسل

: های اصلاحیافزایش سرعت روند انتخاب در برنامه -د

( 1زمینهیشژن هدف )انتخاب پتوان مینشانگرها به کمک 

از  یرغ یدر مناطق یرندهژنوم والد گبازگرداندن و کنترل را 

بخشید  عتسررا ( 2ینهزمژن هدف )انتخاب پس

(Bouchez et al., 2002). توان توجه به این ویژگی می با

 نتاج هر نسل یکیژنت یهجزتدر  یمولکول ینشانگرهااز 

برای  .داد یشروند انتخاب را افزا سرعت استفاده کرد و

ای حداکثر نیاز ژنوم والد دورهنحوی باید بهاین منظور ابتدا 

به ترمیم مانند حفظ عوامل کیفیت و صفات مطلوب در 

. سپس از ح تعیین شودمحصول نهایی گیاه تحت اصلا

یابی در جایگاه ژنی مورد زمینه )ژنوتیپطریق انتخاب پیش

های ز نشانگر و بدون نیاز به آزمایشنظر( با استفاده ا

تشخیصی، افراد هتروزیگوت بخشنده/گیرنده در  یپیفنوت

 قرار گرفتنژن هدف را شناسایی و انتخاب کرد. در صورت 

نشانگر در درون ژن هدف، کنترل کامل خواهد بود ولی 

این نوع از نشانگرها و ضرورت استفاده  نادر بودن دلیلبه

از نشانگرهای مستقیم با نتیجه غیرکامل، لازم است 

مورگان پیوستگی نشانگر به ژن مورد نظر کمتر از یک سانتی

صورت باید از دو نشانگر با فاصله حدود باشد، در غیراین

حتی  (.Jain et al., 2010مورگانی استفاده کرد )سانتی 20

ها نیز شناسایی QTLرین نشانگرهای اطراف تاگر نزدیک

                                                           
1- Foreground selection 

2- Background selection 

علت وقوع نوترکیبی بین نشانگرهای اطراف شده باشند، به

QTLیابد که این ها، سودمندی و اعتبار نشانگر کاهش می

تر و تعداد های بزرگمشکل با در اختیار داشتن جمعیت

ای با حداقل شود. بنابراین نقشهبیشتر نشانگر مرتفع می

آل کمتر از یک هاید طوربهمورگان و سانتی 5ز فاصله کمتر ا

 کار رود.به MASتواند برای مورگان میسانتی

توان می MASبه کمک : هاتسهیل انتقال ژنی بین گونه -ه

انتقال اطلاعات های برتر را تولید و ارقام را اصلاح و لاین

 Xu) کرد یریتمدرا  (ینتروگرسیونها )اگونه ینب یکیژنت

and Crouch, 2008 به کمک  برگشتیتلاقی(. از روش

توان با استفاده از یک نشانگریار( می برگشتیتلاقینشانگر )

گیاه را بر اساس صفت  یسادگبه، خویشاوند وحشی

)مانند مقاومت به بیماری یا خصوصیت تحمل  یژنتک

 روش به در روش اصلاحشوری( اصلاح کرد. 

 با هدف کنترل از نشانگرها نشانگر، کمک به برگشتیتلاقی

 ژنتیکی زمینهپس ، کنترل(زمینهیشپ انتخاب) هدف ژن

 واسطهبه انتقال فرآیند کنترل چنینهمزمینه( و پس انتخاب)

شود. این روش در می استفاده (نوترکیب انتخاب) پیوستگی

شود و یا انجام تمام می گران فنوتیپی غربالگری که زمانی

 پذیریوراثت کهاست و یا هنگامی غیرممکن یا آن مشکل

صفت  که است و یا زمانی صفت مورد نظر برای انتخاب کم

بروز پیدا  گیاهانمورد انتخاب خیلی دیر در طول نمو 

 صفات بلوغ در یا و گل و میوه هایویژگی مانند)کند می

نژادگر را خوبی بهتواند بهمی (دارای دوره نونهالی هایگونه

 انتقال نژادگران از این روش برایطور بههمینکمک کند. 

 خاص نیاز علتبه که آفات یا هابه بیماری مقاومت هایژن

غربالگری نیستند و یا  قابل راحتیبه ژن بیان برای هاآن

کنند. در مغلوب است استفاده می هدف ژن بیان کههنگامی

تجمیع منظور نژادی از این روش بههای بهبرخی از برنامه

هایی از چندین ژنوتیپ QTLهای مقاومت به بیماری یا ژن

زمان چند ژن هم یبترکدر یک زمینه ژنتیکی خاص و یا 

های سازی ژن)هرمیک رقم  در صفات چند یا یک برای

 (.2اند )شکل کردهمشخص در یک رقم( استفاده 
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(Source: http://www.knowledgebank.irri.org/ricebreedingcourse/Marker_assisted_breeding.htm) 

مشخص مقاوم به بیماری در  سازی دو ژننمایش شماتیک استفاده از روش انتخاب به کمک نشانگر با هدف هرم -2شکل 

 یک رقم. 
Figure 2. Schematic diagram of marker assisted selection in order to develop durable disease resistance 

(pyramiding of two disease resistance) genes. 
 جمعیت در حال تفرق وجود دارد. 2Fدر این روش امکان انتخاب افراد هموزیگوت از نسل 

In this method homozygotes can be selected from the F2 population. 
 

ایجاد چندین رقم گیاه زراعی مختلف به کمک این روش 

گران برای نژادبه(. Wu and Wang, 2011انجام شده است )

 یاهملاسپمژربه که در صورتیایجاد گیاه تراریخت 

 یختتراردسترسی نداشته باشند و یا تولید گیاهان  یاصلاح

را طی  MASباید مسیر از طریق کشت سلولی میسر نباشد 

برای غربال نشانگرها از  ندتوانمی هاآنکنند. در این فرآیند 

های نزدیک به ایجادشده از ژنهای نوترکیب نادر ژنوتیپ

 برگشتیتلاقید. در اصلاح به روش ننکهم استفاده 

مناطق ناخواسته ژنوم دهنده  یهعلمعمولاً انتخاب  ،نشانگریار

 در روشبالقوه مواجه است.  1و با محدودیتسخت 

های آللعلاوه بر والدین دهنده اغلب ( BC) برگشتیتلاقی

به والد های دیگری نیز ، آللمربوط به صفت مورد نظر

نشانگرها استفاده از در این موارد د. نکنمیای منتقل دوره

های های نامطلوب پیوسته به ژنمیزان الحاق ژنتواند می

 (MASانتخاب به کمک نشانگر ). دهدکاهش را مطلوب 

نسبت به )تواند باعث کاهش تولید ارقام نامطلوب مینیز 

بدون استفاده از  برگشتیتلاقیاز طریق تولیدشده ارقام 

شود. این مسئله  (MAS)نشانگر کمک انتخاب به 

                                                           
1- Downside 

2- Elite 

 یهااز گونه ینتروگرسیونیا یهاژن کهیوقتخصوص هب

پلاسم ناسازگار به معنی ورود صفات جدید از ژرم یوحش

 ، بسیار مهم استشندمطرح با 2های اصلاحیبه داخل لاین

(Brar and Kush, 1997).  انتخاب به در زمان استفاده از

ها از )ورود ژن ینتروگرسیونابرای  (MAS)نشانگر کمک 

ژنوتیپ دهنده به ژنوتیپ دیگری  عنوانبهیک ژنوتیپ 

ژنوتیپ گیرنده( از طریق روش اصلاحی  عنوانبه

های استفاده از مزیت وضوحبه توانمی برگشتیتلاقی

را نشانگرهای مولکولی برای انتخاب غیرمستقیم صفات 

های صورت انتخاب با روشایندر غیر مشاهده کرد،

توان استاندارد )مرسوم( سخت خواهد بود. از این طریق می

های متحمل ژن اینتروگرسیونهای برگشتی در تعداد تلاقی

 به خشکی را کاهش داد. باید توجه داشت که کارایی

به عواملی مانند  (MASBC) نشانگریار برگشتیتلاقی

دسترسی به نشانگرهای با پیوستگی بسیار بالا که در 

، برگشتیتلاقینزدیکی ژن مورد نظر قرار دارند، جمعیت 

و اندازه  هاآنزمینه و موقعیت تعداد نشانگرهای پس
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 گلکارو  میرمحمدی میبدی  بهنژادی گیاهاندر  DNAکاربرد نشانگرهای مولکولی 

 ,.Neeraja et alبستگی دارد ) BCجمعیت در هر نسل 

2007 .) 

 مورد نظر ژنیان از نظر ب تراریخته گیاه بررسی -12

عملاً جزء  که شده در محلی جایگزین شودژن منتقل اگر

انجام  رونویسیباشد، از آن مکان ژنی  کروموزوم غیرفعال

 سلولی کنندهکنترل هایسیستمنیز در برخی موارد  .دشونمی

 سلولو در نتیجه  شوندخاصی می ژن شدن خاموشموجب 

تحریک شده تا بتواند  قبل حالت به بازگشت مبارزه برای به

 ممکن طور. همینکند جلوگیریدر موجود  بروز تغییراتاز 

ژن که  5' یدر انتها اییهناح)پیشبر  در ناحیه است

یا ( را در بر دارد یسیمسئول شروع مناسب رونو هاییتوال

ایجاد  شکلاتیمدر ژنوم موجود پیشبر  به ژن اتصال محل

 رونویسی انجاماز  این مشکلات موجب ممانعت شود که

 نشود. در انجام یدرستبهعمل رونویسی یا و  شودآن محل 

و  PCR از روش با استفاده توان ابتدااین موارد می همه

 و نیز تعیین از نظر وجود ژن گیاه بررسی به بلاتسادرن

سپس  .پرداخت گیاه در ژنوم موجود از ژن هایتعداد نسخه

یا نشانگرهای  1های گزارشگراز ژن (از موارد در برخی)

یا عدم تأیید برای تأیید  2مولکولی همراه با ژن هدف

 جایگزینییا و  ژنوم به ژنیک انتقال  بودن آمیزموفقیت

 مجموعهکه آیا و این از ژنوممورد نظر  در بخش آندرست 

 استفاده کرد.  ،یا خیر یان شدهب یافتهانتقال ژن

 و درک سازوکارهای 3مولکولی هایتهیه شناسه -13

 های محیطیمؤثر در تحمل به تنش

 عنوانبه نشانگر یکصفت مورد نظر با  ینب یوستگیپ یافتن

 شودتعریف می 4کردن ژن نشانمندشناسه مولکولی یا 

(1994 ,Young.) 5زمانهمتفرق پیوستگی از بررسی  ینا 

آید. با استفاده از نشانگرهای دست میبهصفت و نشانگر 

مند کرد. برای این منظور توان صفات را نشانمیمولکولی 

های کامل پیوستگی ژنتیکی در دسترس باشند تا نقشهباید 

انتخاب با کمک های مربوط به فعالیت هاآنبتوان به کمک 

 بالاتر با کیفیت ژنتیکی و مواد ( را جلو بردMAS) نشانگر

                                                           
1- Reporter or scoreable genes 

2- Selectable marker gene 

3- Molecular tags 

4- Gene tagging 

5- Cosegregation 

 اهدافی برای هاآنرا شناسایی کرد و از  بیشتر یکنواختی و

کار به جدید رقم یک ندکر آزاد برای سریع انتخاب نظیر

. شناسه مولکولی تعداد زیادی از صفات گیاهان گرفت

 مولکولی نشانگرهای مختلف انواع یلهوسبهزراعی مختلف 

 شناسایی پیوستگی توان بهمیبرای مثال، . است شده تهیه

 از با برخی DNAمولکولی  و بیوشیمیایی نشانگرهای

(، گلرنگ Golabadi et al., 2012a)مهم در گندم  صفات

(Mirzahashemi et al., 2015 ،)،سویا، جو، ذرت 

( اشاره کرد که  ,2015Wijerathna) برنج و نخودفرنگی

( MAS) نشانگرها کمک به طور وسیع در روش انتخاببه

 . استفاده شده است

ی گیاهان نژادبهکاربرد نشانگرهای مولکولی در  -14

 محیطیهای برای تحمل به تنش
ی نژادبههای گیری از نشانگرهای مولکولی در برنامهبهره

کننده های کنترلیابی ژنگر را در مکاننژادبهتواند می

ها بدون نیاز به تعیین فنوتیپ صفات مؤثر در تحمل به تنش

ای را به حداقل برساند های مزرعهکمک کند و ارزیابی

(Golabadi et al., 2012a,b) از کاربردهای دیگر .

و کشف تنوع ژنتیکی  کردن یداپنشانگرهای مولکولی 

(Jehan et al., 2014 )امکان انتخاب غیرمستقیم بر اساس  و

 Collard et)باشد تحت شرایط تنش می (MAS)نشانگر 

al., 2005). 

 در وفوربه یمولکول ینشانگرها: های زیستیتنش -الف

 شناسایی، یستیز یهاتنش به تحمل بهبود و اصلاح

های حساس و مقاوم به بیماری در مراحل اولیه ژنوتیپ

بیماری و جلوگیری از گری سریع رشد گیاهچه )غربال

های ایزوژنتیک متحمل به ، تولید لاینکاهش تلفات(

تشخیص بیماری مبتنی  هایهای گیاهی و تولید کیتبیماری

 (.Torres, 2010) استفاده شده است DNAبر نشانگرهای 

توان میبه ژن هدف،  وستهیپ DNA یکمک نشانگرها به

عدم وجود صفات  ایوجود  دییتأ یبرا یصیتشخ یهاآزمون

 ایپاتوژن در مزرعه  حیبدون انجام تلق یماریمقاومت به ب
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استفاده از (. Dubey et al., 2007) انجام دادخانه گل

در تشخیص اولیه  ییبسیار بالا ییکارانشانگرهای مولکولی 

های مختلف گیاهی و در نتیجه تولید و زودهنگام بیماری

 ,Torresهای گیاهی دارد )های برتر متحمل به بیماریلاین

 توانیم یمولکول یبه کمک نشانگرها ن،یبر اعلاوه (.2010

خاص  یهاپیوتیبحمله  ای یماریبقبل از وقوع  یراحتبه

به خاص را  یبه نژادها قاومتم یهاژن، حشرات

 منتقل کرد. مورد نظر یهاتهیوار

گر به کمک نشانگرهای نژادبه: زیستیهای غیرتنش -ب

نواحی ژنومی مرتبط با  شناساییتواند از طریق مولکولی می

این های متحمل به های غیرزیستی، واریتهتحمل به تنش

امکان بررسی پتانسیل ژنتیکی  ها را ایجاد کند.تنش

های خاص پیش از ارزیابی فنوتیپی و آللهای ژنوتیپ

، تسهیل 1پلاسمژرم هایصفت مطلوب در مجموعه

های های مرتبط با تحمل تنشQTL ژن یا یابی دقیقمکان

های مختلف از جمله شوری، خشکی و سرما در ژنوتیپ

هر ژنوم،  (لینکاژیپیوستگی )ای هو تکمیل نقشه متحمل

کمی، از کاربردهای صفات  مسئولهای کاندید ژن یدتائ

های نشانگرهای مولکولی در بهبود تحمل به تنش دیگر

 ,.Gebhardt et al., 2004; Bhau et al) غیرزیستی هستند

تواند موجب افزایش ها میاطلاعات این نقشه(. 2016

 Wangها شود )اصلاح و قدرت انتخاب به این تنش ییکارا

et al., 2011.) 

و واضح صفت  قیگیری دقتعریف یا اندازه یتوجه به سخت

 های غیرزیستیتنش گریبا د سهیدر مقابه خشکی، تحمل 

. باشدیمشکل م اریبسصفت این یابی مولکولی نقشهتهیه 

های ارزیابی فنوتیپی بنابراین، برای طرح و مدیریت برنامه

صورت گیرد تا  عفیتحمل به خشکی باید تلاش مضا

کننده صفات کمی های ژنی کنترلاحتمال شناسایی مکان

برای اصلاح آتی تحمل گیاه در محیط مورد نظر، حداکثر 

 .شود

ی گیاهان نژادبهکاربرد نشانگرهای مولکولی در -15

 از روش انتخاب ژنومی

                                                           
1- Germplasm collection  

 یهامانند عملکرد و تحمل به تنش اهانیاکثر صفات مهم گ

این کننده کنترل یهااز ژن کیبوده و اثر هر ژنیپل ،یطیمح

بودن اثر ژن و  . عامل کوچکباشدیکوچک م اریبسصفات 

در مقابل انتخاب  یمانع طیو مح پیوجود اثر متقابل ژنوت

 باشدمی یاصلاح یهاصفات در برنامه نیدرست ا

(Golabadi et al., 2011) .نتخاباساس اکه با توجه به این 

 یهاپیفنوت یابیمرسوم ارز نباتاتاصلاح یهادر برنامه

با استفاده  گراننژادبه، مختلف است طیدر چند مح اهانیگ

زمان اطلاعات هم زیخاص و آنال یآمار یهاروش یاز برخ

 یهاارزش ،اهانیگ یپیفنوت یهاداده ای یاشده شجرهثبت

 یبرآوردها برا نیرا برآورد و سپس از ا اهانیگ یکیژنت

استفاده  نباتاتاصلاح یهادر برنامه وبانتخاب افراد مطل

 هایمربوط به ارزیابیاز اطلاعات  چنینهم هاآن .کنندیم

 ندیفرآ .کنندمیاستفاده  یوستگیدر مطالعات پ فنوتیپی

برای انجام  یپیفنوت درست به اطلاعات یابیدست

، پرهزینه و با مشکل برزمانبسیار فنوتیپی  هایارزیابی

 دلیلبهها نیز و در اکثر موارد درستی این ارزیابی همراه است

 ،طیو مح پیو اثر متقابل ژنوت اهانیگ پیبر فنوت طیمح ریتأث

که از تنوع  یوحش یهاتیدر جمع مورد تشکیک است.

 دهیچیپ اریس صفات یابیارز ،برخوردار هستند ییبالا اریبس

صفات تنها  شیو پا یپیفنوت یهایابیارزبا این وجود  .است

مربوط به اطلاعات  یهاحاصل از داده جیبر اساس نتا

 در بسیاری از گیاهانآمیز صورت موفقیتبه افراد یاشجره

از حد  شتریتفرق و فاصله ب و هایبیمشاهده نوترک دلیلبه

انجام شده است که مؤید تحت مطالعه  اهانیدر گ هیاول

است. با  مرسوم نباتاتاصلاحشده در کسب یهاتیموفق

 یپیفنوت یهایابیارزهای ناشی از موفقیترغم علی این حال

نتوانسته است  ، این توفیقاتمرسوم نباتاتاصلاحدر 

 نباتاتاصلاحبه اهداف  یابیدست یبرا یانداز روشنچشم

 هایروشامروزه بسیاری از  همین دلیلبهآورد، فراهم 

 دیجد یهاروش یلهوسبه مرسوم نباتاتاصلاحدر  یابیارز

 شده است. نیگزیجا
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 ی،زراع یاهاننشانگرها در گکاربرد از حاصل  هاییشرفتپ

و استفاده  یاهانگدر  DNAتنوع آمده از دستبهاطلاعات 

انتخاب به کمک نشانگرها  یاصلاحگسترده از روش 

(MAS) غلبه بر مشکلات انتخاب  روش مرسوم عنوانبه

کمتر از حد انتظار بسیار  ،یرمستقیم در گیاهانو غ یممستق

 ی جدید نیزهاروشکه اذعان کرد  یدبابنابراین  .بوده است

در کل  شدهیعمتراکم توز یعدم استفاده از نشانگرها دلیلبه

 اندنتوانسته یعکامل و وس یپیفنوت یابیژنوم و عدم ارز

و  یاصلاح یهاارزش یقدق بینییشگران را در پنژادبه

 کمک کنند. (رودیکه انتظار م گونهآن)ها ارزش ینبرآورد ا

با استفاده از انتخاب به  یکیژنت یشرفتپ محدود بودن یلدل

که و اینها ژنتک  آثار کوچکاحتمالاً به  کمک نشانگرها

 یانساز وار یتنها قادرند بخش کوچک DNAینشانگرها

در لازم است بنابراین ؛ گرددبرمی ،کنند یابیرد ار یکیژنت

برآورد اثرات برای  یشتریب یهااز داده یبرنامه اصلاح

)میزان تنوع ها یپاثرات هاپلوت عنوانبه QTL یهاداده

 عنوانبه ژنوم کمک به شود و اصلاحاستفاده  نوکلئوتید(

 مختلف هایاستراتژی از که نگریکپارچه و جامع روش یک

کار گرفته شود به ،کنداستفاده می خاص ابزارهای و ژنومی

(Varshney et al., 2005)با ژنوتیپ از فنوتیپ بینی. پیش 

 اساس مختلف ژنومی، هایاستراتژی و ابزارها از استفاده

 کارایی و دقت بهبود باشد. بامی ژنوم کمک به اصلاح

 با شدهاصلاح ارقام ایجاد ،ژنوتیپ از فنوتیپ بینیپیش

 و بیشتر غیرزنده تنش یا و زنده تنش به تحمل یا مقاومت

تر انجام شود خیلی سریع تواندمی بالاتر زراعی عملکرد

(Varshney et al., 2006).  از ایمجموعهبا توجه به اینکه 

 ژنوم توالی ،یکدیگر کنار در شدهجفت دو به دو هایتوالی

 در ژنتیکی اطلاعات هاآنهد که در دمی تشکیل را فرد یک

 شوندمی نگهداریی فرد هاکروموزوم جفت از ایمجموعه

؛ شودمی منتقل بعد نسل به نماینده یک جفت هر ازو 

 یابیتوالی گیاه، ژنوم کل یابیتوالی کمک به بنابراین

 تنها روشی که در آن) 1اگزوم یابیتوالییا  و ترانسکریپتوم

توان شده و به کمک آن می یابیتوالی ژنوم کدکننده نواحی

                                                           
1- Exome 

 کوچک هایشدگیمضاعف و حذف و اینقطه هایجهش

 ،هایابیاین توالی هایداده به و دسترسی( را شناسایی کرد

 هایداد و ژن توسعه و را ایجاد ژنتیکی نشانگرهای توانمی

 و زیستی هایتنش به تحمل و عملکرد با مرتبط مهم

 .کرد کشف را غیرزیستی

روشی است که به کمک آن  یانتخاب ژنومدر این رابطه 

 ،مناسب هاییبا انتخاب استراتژ تواندیمگر نژادبه

از و  کند یریتمدکمتر  ینههزگیاهان را با  یابییپژنوت

استفاده  قابل کاربرد در سطح مزرعه یابییپژنوت یهاروش

 به ترکیبی ژنتیک در. (De Los Campos et al., 2013) کند

 یک مختلف هایجایگاه روی که هاژن گوناگون هایآلل از

 ارث به هم با و قرار گرفته یکدیگر نزدیکی در کروموزوم

 عبارتی توالیشود. بهگفته می هاپلوتیپ، رسند، یکمی

 را کروموزوم جفت روی (SNP) نوکلوئیدیتک چندریختی

نامند می هاپلوتیپ را منفرد کروموزوم یک روی و ژنوتیپ

(Zarea et al., 2013). نسل  یابییتوال یهاکمک روش به

 گیاهی ژنوم رفتار و ژنتیکی ساختار توانیم (NGS) یدجد

اگر  .کرد ییرا شناسا یگوتهتروز یهارا مطالعه و جایگاه

 از متمایز و پیوسته نواحی صورتبهیک گیاه را  ژنوم

نواحی  این از یک هر یکدیگر در نظر گرفته شود، درون

توان می (شوندشناخته می هاپلوتیپی هایبلوک عنوانبهکه )

متوالی  هاینسل طی در ها را مشاهده کرد کههاپلوتیپ تنوع

-Mohammadi) شودمی ماند و حفظمی باقی تغییر بدون

Nejad et al., 2008.) 

 هایژن که شد مشخص ها QTLیابیمکان اساس بر وقتی

 از ناحیه مشخصیدر  صفتی کنترل در تأثیرگذار

 ریزماهواره نشانگرهای کمک قرار دارند، به هاکروموزوم

(SSR) جمعیت در دهنده والد هاپلوتیپ فنوتیپی بررسی و 

 با ناحیه آن در ریزماهواره هایتوالی دادن مطابقت)

 دارای هاپلوتیپ توانمی ،(جمعیت در دهنده والد هاپلوتیپ

 طریق این از کرد و را مشخص دلخواه صفت از بهتر بیان

 که) نظر مورد QTL ناحیه آللی ترکیب مؤثرترین و بهترین

 کرد تعیین را (است لازم نشانگر کمک به انتخاب برای
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(Huang et al., 2013) .عدم از روی مشاهده چنینهم 

 دهنده والد با مطلوب فنوتیپ دارای هایهاپلوتیپ تطابق

QTL، صفت برای جدید ژنی هایمکان وجود به توانمی 

گران نژادبهمعمولاً . برد پی ژنتیکی ذخایر این در نظر مورد

 جمعیت یک از فوق و با استفاده نشانگرهای کمک به

هاپلوتیپی ناحیه مورد نظر را  مختلف تنوع افراد از تصادفی

 از کمتر ایمحدوده در نظر مورد ناحیه دقیق یابیبا مکان

 پنج از تربزرگ محدوده )در مورگانسانتی پنج

 احتمال و یافته ایشافز اورکراسینگ فراوانی مورگانسانتی

 نشانگر و مربوط (QTL) هایژن بین پیوستگی شکستن

 برای ریزماهواره نشانگرهای تمامی تهیه شود( ومی بیشتر

 آزمون جامعه در را هاآن ،(اطلاعاتی هایبانک از) آن ناحیه

 با مرتبط نشانگرهای برتر آللی ترکیب طریق بدین تا نموده

شود  تعیین صفت کنندهکنترل QTL جایگاه

(Mohammadi-Nejad et al., 2008). 

نوعی انتخاب به کمک نشانگر است  درواقعژنومی  انتخاب

انحراف از  یا یوستگیکه اساس آن استفاده از عدم تعادل پ

به کمک  QTLدو مکان ژن با  ینب یوستگیپ دلیلبهتعادل 

. عدم تعادل پیوستگی در نتیجه پیوستگی باشدینشانگر م

شود که به معنی ارتباط دو ژن )آلل( ایجاد میزیاد بین 

ژنی و یا ها در دو یا چند مکانها یا ژنغیرتصادفی آلل

های مختلف در یک ها در جایگاههمبستگی بین آلل

ژنی،  شامل انتخاب، رانش عوامل مختلفیباشد. جمعیت می

 عدم نوترکییی نرخ و جمعیت، مهاجرت، جهش ساختار

بر اساس دهند. می قرار تأثیر تحت را پیوستگی تعادل

بین شده  یجادا (1LD) یوستگیعدم تعادل پ یزانمبرآورد 

( که بین جاورم یمکان ژن مورد نظر و نشانگرهادو مکان )

 یصفت کم یمکان ژن توانیمصفر تا یک متغیر است 

(QTLرا در ژنوم شناسا )ابزار جدید از  ینا کرد. یی

با تراکم بالا و  یتمام ژنوم )نشانگرها یمولکول ینشانگرها

                                                           
1- Linkage disequilibrium  

2- Recombinant inbred lines 

که  کندیاستفاده م یاگونهبه (بالا یبا بازده یابییپژنوت

نشانگر  یک( با حداقل QTL) یصفات کم هاییگاههمه جا

میزان  دهد.را پوشش  یوستگیپ ادلدر حالت عدم تع

ژنومی  پویش مطالعات در نشانگرها این از استفاده موفقیت

تعادل  عدم میزانبه مختلف صفات معماری ساییشنا و

 هایبلوک ساختارهای توصیف و (LD)پیوستگی 

در  است ممکن که دارد بستگی ژنوم سطح در هاپلوتیپی

عدم تعادل پیوستگی  .باشد مختلف متفاوت هایجمعیت

 شود.یابی ارتباطی استفاده میدر مطالعات مکان وفوربه

نشانگرهای تک  یچندشکل یگاهبه صدها جا دسترسی

مختلف و تعیین  یاهاندر طول ژنوم گ SNPنوکلئوتیدی 

انداز نشانگرهای متراکم در ژنوم چشم یگرو د هاآنژنوتیپ 

فراهم کرده است و  نباتاتاصلاحهای را در برنامه یدیجد

 بینییشژنوم در پ یامکان استفاده از اطلاعات نشانگر

را فراهم  یژنوم انجام انتخاب یکل برا یاصلاح هایارزش

 موفق هاینمونه ،درواقع .(Crossa et al., 2017) کرده است

 Varshney et) مهم غله چند برای ژنوم کمک به اصلاح از

al., 2006; Varshney et al., 2007) است شده گزارش. 

 انداز کلیچشم

تلاش زیادی در اصلاح  DNAبا استفاده از نشانگرهای 

های اصلی در بالاخص در ترسیم نقشه ژنزراعی  انگیاه

ایزوژنیک و ایجاد  نسبتاًهای گیاهان، تولید لاین

 ،(2RIL) نوترکیب اینبرد هایلاینهای جمعیت

برداری با وضوح بسیار های اصلی، نقشهسازی ژنهمسانه

( و جستجو برای ژن هدف در Faris et al., 2000بالا )

ها، تجزیه و تحلیل تنوع سازی آللهای ژنومی، مرتبکلون

ا این ب انجام شده است.گیری جریان ژنی اندازه مولکولی و

بخشی از تواند ها میبرخی از تلاش بودن موفقنا ،وجود

پیچیدگی ژنتیکی بیش از حد صفات مهم  دلیلبهآن 

محدودیت استفاده  ینتربزرگاقتصادی باشد. با این حال، 
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در اصلاح گیاهان زراعی، هزینه و  DNAاز نشانگرهای 

به گران نژادبهکاربرد پیچیده استفاده از این نشانگرها است. 

قادرند طی یک فصل رشد هزاران گیاه را کمک نشانگرها 

هفته برای  را طی چند هاآنگری کنند و بهترین غربال

 کنند. توسعه سریعهای بعدی اصلاح انتخاب برنامه

، امکان استفاده از نشانگرهای DNAهای استخراج روش

های ساتلایت، امکان انجام تجزیهمیکرو مورفیکبسیار پلی

در کمتر تواند مکان ژنی نشانگر را پیچیده چندگانه )که می

افزاری های نرمیک هفته ارزیابی کند( و استفاده از برنامهاز 

را فراهم کرده  های ورودیکامپیوتر برای تجزیه سریع داده

توان استفاده از نشانگرهای شده است موجب و است 

DNA  افزایش یابددر اصلاح گیاهان (Cheema et al., 

2010.) 
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Abstract 
Plant breeding has utilized a wide range of techniques and methods to improve the quality and quantity 

of plants. The molecular markers are the tools that have provided a new perspective for plant breeding 

advancements. This article has reviewed the various advantages and uses of molecular markers and the 

utilization of the high potential of natural polymorphisms within communities, combined with the 

abilities of conventional plant breeding methods. The marker attributes are not subjected to 

environmental influences, and their high frequency number and high structural diversity are as part of 

their benefits in identifying identities, determining the genetic diversity of species and studying 

relationship between populations. They may aid in discovering more information about protecting and 

maintaining genetic stock collections, identifying varieties, determining genes with chromosomal 

location and the number of genes controlling traits. Genome sequencing, the preparation of physical and 

genetic maps and genomic fingerprinting of plants are some of the other applications of this tool in plant 

breeding. The high efficiency of selection with the help of markers in selection of genotypes has been 

emphasized as the parent of crosses and selection with the help of a marker in breeding programs and 

genomic selection. New technologies offer new opportunities to shape genetic variation in the 

improvement of specific plant breeding programs. Nowadays, development of next-generation 

sequencing technology, genome sequencing and high throughput approaches for markers have 

facilitated EST-derived simple sequence repeat (EST-SSR) marker development as well as single 

nucleotide polymorphism (SNP) marker. These markers can be successfully employed in accelerating 

research and plant breeding programs.  

Keywords: Selection, Breeding, Genetic variation, Molecular marker 
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