
 

 

 

 مقاله علمي پژوهشي

 مجله دوفصل نامه

 مهندسي ژنتيک و ایمني زیستي

ISSN 2588-5073  چاپی 

ISSN 2588-5081  الکترونیکی 

 1401 ستانزم پایيز و، 2 ، شماره11 دوره

 201-210صفحه 

 
https://dorl.net/dor/ 

20.1001.1.25885073.1401.11.2.1.0 

 

DOR: 20.1001.1.25885073.1401.11.2.1.0 

 
Genetic Engineering and Biosafety 

Journal 

Volume 11, Number 2 

2023 

 

/http://gebsj.ir 

 

https://ecc.isc.ac/showJournal/23064 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 آغازگر،

 تنوع ژنتیکی،

 کاملینا،

 ،REMAPنشانگر
PCR 

 
 

  

 چکيده

 

 

 

 با کاملينا شده مضاعف هاپلوئيد های لاین در ژنتيکي تنوع ارزیابي

 REMAP رتروترانسپوزوني نشانگرهای از استفاده

 

Evaluation of genetic variation in doubled haploid lines 

of Camelina using REMAP retrotransposon markers 

 

 

 3امین ابراهیمی  ،2، لیلا زارعی1، دانیال کهریزی1*، سجاد رشیدی منفرد1حمزه مینایی چنار

Hamzeh Minaei Chenar*1, Sajad Rashidi Monfared1, Dnial Kahrizi1, Leila 

Zarei2, Amin Ebrahimi3 

 

 دانشگاه تربیت مدرس، تهران، ایران کشاورزی، بیوتکنولوژی، دانشکده گروه -1

گروه زراعت و به نژادی، دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه  -2

 رازی، کرمانشاه، ایران

 یرانگروه زراعت واصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی، دانشگاه صنعتی شاهرود، سمنان، ا -3

1. Department of Biotechnology, Faculty of Agriculture, Tarbiat Modares 

University, Thran, Iran 

 2. Faculty of Science and Agricultural Engineering, Campus of Agriculture and 

Natural Resources, Razi University, Kermanshah, Iran 

3. Faculty of Agriculture, Shahrood University of Technology, Semnan, Iran 
 

 Corresponding Author, Email* : الکترونيکي پست مکاتبات، مسئول نويسنده* 

rashidims@modares.ac.ir 
 (11/7/1401 :پذيرش تاريخ - 9/5/1401: دريافت تاريخ) 

 

 
 

دیم  آنکشاورزی  هایزمين از درصد 70بيش از باشد و خشک و خشک ميایران کشوری نيمه

حال گياهي دانه روغني مناسب با مناطق مختلف کشور معرفي نشده است. کاملينا هستند. تا به

(Camelina sativa L. ،)توقع، با گياهي کم، دارویي از خانواده براسيکاسه -گياهي دانه روغني

عمول و مناسب جهت کشت در های مها و پاتوژنکودی پایين، مقاوم به انواع بيماری-نياز آبي

شده کاملينا با استفاده لاین هاپلوئيد مضاعف 32در این مطالعه تنوع ژنتيکي در  تناوب غلات است.

مورد ارزیابي قرار گرفت. هشت آغازگر نوارهای واضح و قابل  REMAPآغازگر ترکيبي  11از 

چندشکل ( 79/%72) قطعه  59که گردید قطعه توليد  74در مجموع  امتيازدهي توليد کردند و

آغازگر ترین تعداد نوار )چهار نوار( و کم IRAP1+P8و  IRAP1+P6بودند. آغازگرهای 

IRAP979+P4  آغازگرها از  چندشکلي ند. ميزانرا توليد کردتعداد ترین بيش، نوار 15با توليد

س ضریب تشابه بندی بر اساخوشه .بود ييرمتغ 41/0تا  38/0از  PIC يزانم و 100تا %  درصد 23/69

های اصلي، دو مولفه ها را در شش گروه اصلي قرار داد. بر طبق تجزیه به مولفهجاکارد، لاین

تغييرات را توجيه کردند که بيانگر پوشش مناسب نشانگرها در درصد  51/21اصلي اول در مجموع 

 در سطح ، با چندشکلي و توزیع بالاREMAP نشانگر که رسدمي نظرسطح ژنوم بود. بنابراین به

 باشد.مي این گياه در ژنتيکي تنوع بررسي برای مناسب نشانگر یک ژنوم کاملينا،

  

 های کلیدیواژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

14
01

.1
1.

2.
18

.7
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 g
eb

sj
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

                             1 / 10

https://dorl.net/dor
http://dorl.net/dor/20.1001.1.25885073.1401.11.2.1.0
http://gebsj.ir/
https://ecc.isc.ac/showJournal/23064
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1401.11.2.18.7
https://gebsj.ir/article-1-427-fa.html


 و همکاران چنار مینایی  ....شده مضاعف هاپلوئید های لاین در ژنتیکی تنوع ارزیابی

 

 202 1401 پایيز و زمستان  /2شماره  /مهدیازدوره  /ستیو ایمنی زیژنتيک مهندسی 

 

Genetic Engineering and Biosafety Journal 

Volume 11, Number 2,  2023 

Abstract 

Iran is an arid and semi-arid country and more than 70% of its agricultural lands are rainfed. So far, no 

oilseed plant suitable for different regions of the country has been introduced. Camelina (Camelina sativa 

L.) is an oily-medicinal plant of the Brassicaceae family, a low-input plant, with low water-fertilizer 

requirements, resistant to a variety of common diseases and pathogens and suitable for cultivation in grain 

rotation. In this study, genetic variation of 32 doubled haploid lines of Camelina was evaluated by using 

11 REMAP primers. Eight primers produced clear and scorable strips and totally, 74 bands were 

produced which 59 of them were polymorphic )79/72 %). IRAP1+P6 and IRAP1+P8 primers produced 

the lowest number of bands (4 bands) and IRAP979+P4 marker produced the most of bands (15 bands). 

The amount of primer polymorphism varies from 23.69% to 100% and the amount of PIC varies from 

0.38 to 0.41. Clustering based on the Jaccard similarity placed the lines in six main groups. According to 

the principal components analysis, the first two components contributed 21.51% of the variance, which 

indicated the appropriate coverage of the markers at the genome level. Thus, it seems that the REMAP 

marker, with its high polymorphism and high distribution in the Camelina genome, is a suitable marker 

for investigating the genetic diversity in this plant. 

Keywords: Camelina, genetic variation, PCR, primer, REMAP marker 

 

  مقدمه

عنوان منبع های روغنی نقش مهمی در صنعت غذا داشته و بهدانه

های گوناگون شیمیایی تجدیدپذیر برای تولید بیودیزل و فراورده

 ;Zhang et al. 2017; Kumar et al. 2017شوند )نظر گرفته میدر

Bujnovsky et al. 2020 .)دومین ذخایر غذایی  در حال حاضر

 ,2015USDA ;) باشندهای روغنی میدانه جهان پس از غلات،

2015, Food and Agriculture Organization.) های کشت دانه

ایمنی غذایی محسوب  وهای امنیت ترین مولفهروغنی از مهم

( یک .Camelina Sativa Lکاملینا )(. Raziei et al. 2018شود )می

طور ه بهگیاه دانه روغنی متعلق به خانواده براسیکاسه است ک

های خوب زراعی و کاربردهای گوناگون خاطر ویژگیای بهفزاینده

 .Berti et alدر بهداشت و صنعت مورد توجه قرار گرفته است )

 زراعی و اقتصادی این گیاه شامل عملکرد های مفید. ویژگی(2016

-کشبخش تحت شرایط خشکی، نیاز پایین به کود و آفترضایت

نات کشاورزی موجود و دوره رشدی کوتاه ها، سازگاری با امکا

 Putnam et al. 1993; Vollman et al. 2007; Bansal etباشد )می

al. 2016; Brown et al. 2016.)  35بذور کاملینا حاوی تقریبا% 

تفاله  %5رطوبت و  %5کربوهیدرات،  %35% پروتئین،  20روغن، 

 Toncea et al. 2013; Li etباشد )تحت شرایط رشدی مختلف می

al. 2014 .)نشده  اشباع با توجه به مقدار بالای اسیدهای چرب

این  ،عنوان ترکیب اصلیبه 3-امگا، همراه با اسید چرب چندگانه

 استفاده قرار گیرد غذایی مورد یک محصولعنوان تواند بهروغن می

(Faustino et al. 2016هم .) چنین روغن و کنجاله کاملینا منبع

باشند پروتئین جهت تغذیه دام، طیور و آبزیان می مناسبی از

(Lawrence and Anderson, 2018; Betancor et al. 2021.) 

روغن و محدودیت  های روغنی و حجم بالای وارداتکمبود دانه

های روغنی، تاکید بر زیاد منابع آبی در کشور جهت تولید دانه

سالی را ط خشکهای سازگار با شرایها و واریتهشناسایی گونه

رسد نظر میبنابراین به (.Moosavifar et al. 2010سازد )آشکار می

 منظور تامین روغنکاملینا یک گیاه مناسب جهت کشت در ایران به

باشد. یکی از مشکلات مربوط به کاملینا پایین  خوراکی و کنجاله

. ایجاد تنوع در این گیاه به جهت استبودن تنوع ژنتیکی آن 

ری برای اغلب مناطق آب و هوایی و هم به منظور مصارف سازگا

توانستند  همکاران و فلاح که طوریخاص مورد توجه است. به

 ,Fallahشده از این گیاه را تولید کنند )لاین هاپلوئید مضاعف 136

ها، برای اطلاع از سطح تنوع ژنتیکی و روابط بین ژنوتیپ(. 2022

های کارا و اتخاذ روش اصلاحی یانتخاب والدین، جهت انجام تلاق
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مناسب، ضروری است و نشانگرهای مولکولی ابزارهایی توانمند 

برای شناسایی ارقام، بررسی تکامل گونه، بررسی تنوع ژنتیکی 

(. یکی از انواع Russel et al. 1997) ها هستنددرون و بین جمعیت

گروه باشند که به دو ها مینشانگرهای مولکولی رتروترانسپوزون

 Long Terminalهای دارای توالی انتهایی تکراری )رتروترانسپوزون

Repeat ) های فاقد توالی تکراری انتهاییرتروترانسپوزونو(Non- 

long term repeat )(Queen et al. 2004تقسیم می ) شوند. انواع

  SSAPتکثیر توالی خاص نشانگرهای رتروترانسپوزونی شامل،

(Sequence -specific amplification polymorphism چندشکلی در ،)

 IRAP  (Inter -retrotransposonهارتروترانسپوزون تکثیر بین

amplified polymorphism چندشکلی در تکثیر بین ریزماهواره و ،)

 REMAP  (Retrotransposon –microsatlliteرتروترانسپوزون

amplification polymorphismالحاق  (، چندشکلی مبتنی بر

 RBIP (Retrotransposon- based insertionترانسپوزون 

polymorphism چندشکلی بین عناصر ترانسپوزونی با توالی ،)

شامل این IMP (Inter-MITE polymorphism )معکوس کوتاه 

 (.Kalendar et al. 2011باشند )نشانگرها می

ی هاآغازگرها بر اساس توالییکی از  REMAPنشانگرهای در  

ها طراحی شده و آغازگر دیگر بر تکراری انتهایی رتروترانسپوزون

شود. قطعات بین ها تعیین میهای تکراری ریزماهوارهاساس توالی

دو آغازگر تکثیر شده و چندشکلی بر اساس تفاوت در طول این 

از انواع آغازگرهایی استفاده  REMAPدر  .گرددقطعات آشکار می

نظر مشترک هستند. اگرچه به ISSRو  IRAPکند که بین می

و  ISSRباید محصولات  REMAPدر  SSRرسد که آغازگرهای می

را ارائه دهند، اما در عمل  IRAPنیز محصولات  LTRآغازگرهای 

شود. این احتمالاً به دلیل ترکیبی از ندرت چنین وضعیتی دیده میبه

 است PCRهای عوامل از جمله ساختار ژنوم و رقابت در واکنش

(Kalendar and Schulman,  2006 جهت بررسی تنوع ژنتیکی .)

بر روی  REMAPمطالعات گوناگونی با استفاده از نشانگرهای 

در پژوهشی نشانگرهای گیاهان مختلف صورت گرفته است. 

REMAP ،IRAP ،ISSR لاین، رقم  40 برای بررسی تنوع ژنتیکی

ت. طبق نتایج، بومی و اصلاح شده برنج مورد بررسی قرار گرف

پلاسم قابلیت برای نشان دادن تنوع ژنتیکی ژرم ،REMAPنشانگر 

توانند برای مطالعات ژنتیکی و اصلاحی برنج خوبی دارد و می

 45(. در Aalami and Karami, 2015مورد استفاده قرار گیرند )

ترکیب نشانگرهای  20های مختلف توتون از ژنوتیپ از تیپ

استفاده شد که این نشانگرها  REMAP و  IRAPرتروترانسپوزونی

توانستند فاصله ژنتیکی  استفاده شدهبهتر از سایر نشانگرهای 

ها را مشخص کنند که نمایانگر برتری این نشانگرها در نمونه

در  (.Hassani et al. 2005باشند )تنوع ژنتیکی توتون میبررسی 

ی گیاه کاملینا از هاای دیگر، جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی لاینمطالعه

قطعه چندشکل  142استفاده شد که در مجموع  ISSRآغازگر  10

 ,Shiriدرصد بود ) 2/14تشکیل شد و درصد چندشکلی متوسط 

لاین  32هدف از مطالعه حاضر بررسی تنوع ژنتیکی تعداد  (.2018

شده کاملینا از نظر صفات بیوشیمیایی دانه از قبیل هاپلوئید مضاعف

ن، درصد روغن، میزان اروسیک اسید، میزان آلفا درصد پروتئی

( و میزان توکوفرول با استفاده از نشانگر 3-لینولنیک اسید )امگا

 بود. REMAPرتروترانسپوزونی 

 

  هاروش و مواد

-لاین هاپلوئید مضاعف 32بذور : DNAمواد گیاهی و استخراج 

ا تهیه و شده کاملینای مورد مطالعه از شرکت دانش بنیان بیستون شف

خانه پردیس کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه رازی در گل

های جوان و کاملا سالم و سبز در کرمانشاه کشت گردیدند. برگ

 در بلافاصله برگی، برداشت و 4-5مراحل اول رشد یعنی مرحله 

 Dellaporta et) دلاپورتا روش سپس و شدند داده قرار مایع ازت

al. 1983اج منظور استخر( بهDNA  .مورد استفاده قرار گرفت

 ذکر شده است. 1ها در جدول ها، والدین و منشا آنشماره لاین

صفات بارز بیوشیمیایی که مبنای انتخاب  2چنین در جدول هم

  لاین بوده، درج گردیده است.

ژنتیکی  تنوع بررسی: مورد استفاده یرتروترانسپوزون آغازگزهای

 نشانگر طریق از ه کاملیناشدهای هاپلوئید مضاعفلاین

رتروترانسپوزونی در آزمایشگاه بیوتکنولوژی پردیس کشاورزی و 

آغازگر  11منابع طبیعی دانشگاه رازی صورت گرفت. بدین منظور 

REMAP (ISSR+IRAP)  منظور(. به3استفاده گردید )جدول 

یی دما یببا ش  PCR آغازگرها، از ینهبه اتصال یدما تعیین

 ستفاده گردید.ا )گرادیانت(
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 هاهای مورد بررسی، والدین و منشا آنشماره لاین -1جدول 
Table 1. The numbers of the investigated lines, their parents and their origin 

  Parental (♂) Maternal (♀) 

 Line number Origin Cultivar name Origin Cultivar name 

 9 Russia Irkutskij Mestnyj Russia Omskij Mestnyj 

 66, 40 , 24 Poland Bronowska Russia Saratouskij 

 26 Poland Brzybrodzka II Russia Krupnosemjannyj 

 98 Poland Volynskaja Germany Came 

 35 Russia Omskij Germany Came 

 27 Russia Ukrajinskij Sweden Svalöf 

 30, 47, 80, 83, 101, 114 , 135 Greece Blaine Greek Germany Calena 

 21, 45 , 67 Russia Sortandinskij Russia Zavolzskij 

 57 , 74 Poland Borowska Russia VNIIMK 17 

 10, 54, 61, 133 Poland Czestochowska Russia Voronezh 349 

 64, 65, 33, 92, 107 , 122 Russia Ukrajinskaja Germany Lindo 

 97 Poland Volynskaja Denmark Boha 

 2 Kazakhstan Kirgizskij 1 Russia Voronezskij 349 

 
 هاشده کاملینا و صفات بارز آنهای هاپلوئید مضاعفلاین -2جدول 

Table 2. Doubled haploid lines of Camelina and their characteristic traits 
Biochemical traits The studied lines 

High protein 133 - 40  – 10 - 54 - 27 

Low protein 98  – 64  – 57  – 26  – 107 

High oil 45  – 27  – 2  - 65  – 74  

Low oil 67  – 61  – 40  - 54  – 21 

High erucic acid 135  – 47  – 98  – 30  – 24 

Low erucic acid 21  –  9  – 122  - 92  – 67  

High omega-3 and tocopherol 65  – 27  – 66  – 35  – 33 

Low omega-3 and tocopherol 83  – 135  - 80  – 114 - 101  

 
 نایکاملشده هاپلویید مضاعف هاینیتنوع لا یمورد استفاده در بررس REMAPو  IRAP  ،ISSR یمشخصات آغازگرها -3جدول 

Table 3. The characteristics of IRAP, ISSR and REMAP primers used in investigating the diversity of doubled haploid lines of Camelina 

Primer annealing temperature (°C) IRAP sequence (5′ to 3′)  IRAP Primer Row 

60.7 5-CCG GGA GCC CAT TCG AAC-3 IRAP979 1 

52.1 5-GGT GTG TCC GGG CGT TAC -3 IRAP978 2 

60.5 

 

5-TGA TCC ACT CCC  CTG GGC GAT GTG G-3 IRAP1 3 

Primer annealing temperature  

(°C) 

ISSR sequence (5′ to 3′) Primer ISSR  

59 CTG(GT)8 P4 4 

64 (AG)8GCC P6 5 

56 (AG)8ACC P7 6 

59 (GA)8ACC P8 7 

52 (GA)8ATC P9 8 

53 A(CA)7YA mm15 9 

54 (CA)8G P13 10 

Primer annealing temperature  

(°C) 

 REMAP primer  

61  IRAP1-P4 1 

61  IRAP1-P8 2 

61  IRAP1-P7 3 

56.2  IRAP979-P6 4 

60.7  IRAP979-P8 5 

61  IRAP1-P6 6 

56.1  IRAP978-P13 7 

58.5  IRAP979-P4 8 

56.1  IRAP978-P9 9 

50.1  IRAP978-mm15 10 

60.1  IRAP979-P7 11 
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ای هتعیین کیفیت نمونه: DNA هاینمونه کمیت و کیفیت تعیین

DNA  درصد در  8/0استخراج شده توسط الکتروفورز ژل آگارز

مربوط به هر  DNAانجام شد. مقداری از محلول  TAE 1Xبافر 

با  ساعت 1نمونه در دستگاه بارگذاری و الکتروفورز ژل به مدت 

 DNA یهانمونه تیکم نییتع رایبولت انجام شد.  90ولتاژ 

 280 و 260 یهاموج طول در نانودراپ دستگاه از شده استخراج

 ر روی دستگاهب DNA نمونه هر ازی رمقدا. شد استفاده نانومتر

 280 و 260 یهاحاصل در طول موج یهاداده و قرار داده شده

 .دی( قرائت گردOD) نانومتر

ای پلیمراز از واکنش زنجیره DNAمنظور تکثیر به: PCR واکنش

در حجم  ( et alWiliams .1990) طبق روش ویلیامز و همکاران

م(، نانوگر 10الگو ) DNAولیتر میکر 1شامل  میکرولیتر 20محلول 

ب دوبار میکرولیتر آ 5/6میکرومولار(،   10میکرولیتر آغازگر ) 5/2

ا )تهیه شده از شرکت سین X2میکرولیتر مستر میکس  10تقطیر و 

تصال گرادیانت، دمای ا PCRکلون( استفاده گردید. بر اساس نتایج 

 دست آمد.های ترکیبی بهمناسب برای آغازگر

های جداگانه ریخته و واد برای هر نمونه در میکروتیوبمخلوط م

شامل  PCRبرنامه در دستگاه ترموسایکلر قرار داده شدند. 

-درجه سانتی 94دقیقه در دمای  2سازی اولیه به مدت واسرشته

سازی در ثانیه واسرشته 30چرخه به صورت  40گراد، در ادامه 

ی مناسب اتصال برای ثانیه در دما 20گراد، درجه سانتی 94دمای 

ای رشته جدید در دقیقه مرحله توسعه 2(، 2هر آغازگر )جدول 

 10گراد، و در آخر توسعه پایانی به مدت درجه سانتی 72دمای 

 گراد بود.درجه سانتی 72دقیقه در دمای 

جهت تفکیک و مشاهده قطعات : ژل آمیزیرنگ و الکتروفورز

د. درصد استفاده گردی 2/1از ژل آگارز با غلظت  DNAتکثیر شده 

های مجزا بارگذاری و در چاهک DNAمقدار هشت میکرولیتر 

م شد. دقیقه انجا 30به مدت یک ساعت و  130الکتروفورز با ولتاژ 

شعه کمک اآمیزی با اتیدیوم بروماید بهیت نوارها پس از رنگؤر

UV انجام شد. ژل از توسط دستگاه تصویربرداری 

ای پلیمراز، س از انجام واکنش زنجیرهپ: آماری هایتجزیه

)عدد یک و حضور باندها  حضور و عدمامتیازدهی به صورت 

ماتریس تشابه جاکارد برای محاسبه تشابه ژنتیکی صفر( انجام شد. 

محاسبه گردید. جهت   NTSYSpc 2.02eافزارها توسط نرملاین

ه ها، ترسیم دندروگرام بر اساس ماتریس تشاببندی لاینگروه

-ی مطلوب برای گروههاخوشهجاکارد انجام گرفت و تعیین تعداد 

 SYSTATافزار کاذب توسط نرم Fبندی از طریق محاسبه شاخص 

 هاپلوئید منتخب لاین 32در  بیوشیمیایی صفات ارتباطانجام شد. 

 تجزیه از استفاده با ،REMAP نشانگر با کاملینا شدهمضاعف

 صفات با پیوسته نشانگرهای ساییشنا هدف با گامبهگام رگرسیون

 متغییرهای عنوانبه نشانگری هایمکان درنظرگرفتن با مطالعه، مورد

 از استفاده با وابسته متغیرهای عنوانبه مطالعه مورد صفات و مستقل

گرفت.  قرار بررسی مورد ،IBM SPSS statistics 23 افزارنرم

 Excelاز برنامه های نشانگری برای هر آغازگر با استفاده شاخص

 محاسبه شدند.  ذیل هایفرمول بر اساس

درصد چندشکلی برابر با : (Polymorphismچندشکلی ) درصد( 1

تعداد قطعات)نوارهای( چندشکل تقسیم بر تعداد کل قطعات تکثیر 

 ,Mohammadi and Prasanna)باشد شده بر حسب درصد می

2003)         . 

   چند شکلی=درصد    × 100

 Polymorphic Information) شاخص محتوای چندشکلی( 2

Content) : 2 از رابطه شاخصاینq-2p -1PIC=   برای هر یک از

 .(Mousapour et al. 2011)محاسبه گردید  هاآغازگر

= p 

q= 1- p 

: (EMR Effective Multiplex Ratio) نسبت چندشکلی موثر( 3

سبه از طریق رابطه زیر برای هر آغازگر محا مؤثرنسبت چندشکلی 

 (.Kumar et al. 2008شد )

EMR= × تعداد نوار چند شکل   

ضرب تعداد قطعات چندشکل در شاخص این شاخص حاصل (4

 Powell et al. 1996; Anderson et)باشد ی میچندشکلمحتوای 

al. 1993.) 

MI=PIC×EMR 
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قدرت تفکیک هر یک از : (Resolving Powerقدرت تفکیک )( 5

 .(Altintas et al. 2008)محاسبه گردید    RP=∑IBآغازگر از رابطه

)]iP-[2×(0.5-IB=1 

pi=  

 

  و بحث نتایج

مورد استفاده، هشت  REMAPآغازگر ترکیبی  11از مجموع 

 (. 1)شکل  ضح و قابل امتیازدهی ایجاد نمودندآغازگر نوارهای وا

شکل دچن قطعه  59که  قطعه تولید کردند 74ها در مجموع آغازگر

 IRAP1+P8و  IRAP1+P6(. آغازگرهای 4( )جدول 79/%72بود )

 15با تولید  IRAP979+P4آغازگر نوار( و  4ترین تعداد نوار )کم

 23/69ان چندشکلی از %. میزنوار را تولید کردتعداد ترین بیش نوار

آغازگرهای برای  100( تا IRAP979+P6%)آغازگر 

IRAP979+P4 ،IRAP1+P4  وIRAP979+P8 میزان . متغییر بود

به عوامل مختلفی مانند تعداد آلل در هر جایگاه،  PICشاخص 

در نواحی تکرارشده و تعداد  Gو  Tهای محتوی فراوانی آلل

(. بالاترین میزان Roder et al. 1998باشد )ژنوتیپ وابسته می

( مربوط به آغازگر PICمحتوای اطلاعاتی چندشکل )

IRAP978+P13  و آغازگرهای  41/0به میزانIRAP979+P4  و

IRAP1+P7  ی کارایی بالای این بود که نشان دهنده 38/0به میزان

ها در های مورد مطالعه و سودمندی آنآغازگرها در تمایز لاین

 باشد.نوع ژنتیکی کاملینا میمطالعات بررسی ت

 

 

 
 1Kb: سایز مارکر  M شده کاملینای هاپلوئید مضاعفهادر لاین IRAP979+P6الگوی نواربندی آغازگر  -1شکل 

Fig 1. IRAP979+P6 primer banding pattern in doubled haploid lines of Camelina M: Size marker 1Kb 
 

 

 نایشده کاملمضاعف دیهاپلوئ هاینیدر لا REMAPآغازگرهای  یسبه شده برامحا هایشاخص جینتا -4 جدول

Table 4. Results of calculated indices for REMAP primers in doubled haploid lines of Camelina 

Row Marker name Number 

of total 

bands 

Number of 

polymorphic 

bands 

Polymorp

hism 

percent 

Polymorphic 

Information 

Content (PIC) 

Resolving 

Power 

(RP) 

Effective 

Multiplex 

Ratio (EMR) 

Marker 

index 

(MI) 

1 IRAP1+P6 4 0 0 0 0 0 0 

2 IRAP1+P8 4 0 0 0 0 0 0 

3 IRAP1+P7 5 3 60 0.38 1.75 1.8 0.69 

4 IRAP979+P6 13 9 69.23 0.19 2.687 6.24 1.18 

5 IRAP979+P8 10 10 100 0.33 4.69 10 3.3 

6 IRAP1+P4 11 11 100 0.26 4.06 11 2.86 

7 IRAP978+P13 12 11 91.67 0.41 7.31 10.08 4.13 

8 IRAP979+P4 15 15 100 0.38 8.625 15 5.7 

Total - 74 59  - - - - 

Average - 9.25 7/37 65.11 0.24 3.13 6.765 8.98 
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 36، تنوع ژنتیکی در REMAPآغازگر  23در پژوهشی با استفاده از 

نوار قابل  ،آغازگر 18که  ژنوتیپ کلزا مورد بررسی قرار گرفت

نتایج این پژوهش نشان داد که و واضح تولید کردند.  امتیازدهی

تواند برای مطالعه تنوع ژنتیکی طور مؤثری میبه REMAPنشانگر 

های کلزا مورد استفاده قرار گیرد ژنوتیپ های کلزا و تمایزژنوتیپ

(Doosti et al. 2004در مطالعه .)جهت ارزیابی کارایی  ای دیگر

در بررسی تنوع  IRAPو  REMAPنشانگرهای رتروترانسپوزونی 

هاپلوئید مضاعف گیاه کاملینا، سه رقم کلزا و  لاین 45مولکولی 

ترکیبی استفاده آغازگر منفرد و  14یک ژنوتیپ آرابیدوبسیس، از 

قطعه تولید نمودند که  103در مجموع  IRAPشد. هشت آغازگر 

که شش ، در حالی(92/%23) ها چندشکل بودندعدد از آن 95

 قطعه 49 که ،تولید کرده قطعه 54 در کل ،REMAPآغازگر ترکیبی 

 ,Seifi) (%70/90درصد چندشکلی بودند )چندشکل  هااز آن

2021) . 

 یهو تجز جاکارد ضریب از استفاده با یکیتشابه ژنت بررسی

 ایخوشه

شده مورد بررسی با های هاپلوئید مضاعفماتریس تشابه بین لاین

بر اساس ضریب تشابه  REMAP نشانگرهای دادهاستفاده از 

ترین شباهت اساس نتایج حاصل، بیش محاسبه شد. بر جاکارد

ترین کم و 85/0به میزان   10و  21های ژنتیکی مربوط به لاین

 بود.  13/0به میزان  92و  26های شباهت ژنتیکی مربوط به لاین

رغم شباهت ژنتیکی بالا، والدین یکسان علی 10و  21های لاین

ای بر اساس ماتریس تشابه جاکارد انجام شد. نداشتند. تجزیه خوشه

های مختلف، های حاصل از الگوریتمپس از بررسی دندروگرام

 Chaining ایبه دلیل عدم وجود اثر زنجیره Completeروش 

effect شود( و دادهبندی می)که سبب ایجاد اریبی در نتایج گروه-

های حاصل از ضریب تشابه جاکارد جهت ترسیم دندروگرام مورد 

لاین مورد  32کاذب،  Fاستفاده قرار گرفت. بر اساس شاخص 

-شامل لاین (. گروه اول2مطالعه در شش گروه قرار گرفتند )شکل 

، 67، 122، 133های ، گروه دوم شامل لاین35و  83، 33، 40های 

و  122های والدین یکسان، لاین 61و  133های )لاین 64و  61، 66

، 135، 24، 10، 21های والدین یکسان(، گروه سوم شامل لاین 64

والدین یکسان(، گروه چهارم  114و  135های )لاین 107و  114

های )لاین 26و  27، 45، 74، 80، 97، 98، 101 هایشامل لاین

و  92و  30های والدین یکسان(، گروه پنجم شامل لاین 80و  101

 بود. 9و  2، 57، 47، 54، 65های گروه ششم شامل لاین

 
 نایشده کاملمضاعف دیهاپلوئبررسی  مورد هاینیدر لا Compelete روشبه و جاکارد تشابه ماتریس بر اساس REMAPدندروگرام حاصل از نشانگر  -2شکل 

Fig 2. REMAP dendrogram based on Jaccard similarity matrix and by Compelete method in doubled haploid lines of Camelina 
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 REMAPینشانگرها اسبر اسشده کاملینا هاپلوئید مضاعف یمورد بررس هایلایندر  یاصل یهابه مؤلفه هیحاصل از تجز جینتا -5جدول 

Table 5. Results of principal component analysis in doubled haploid lines of Camelina based on REMAP markers 

Component Eigenvalue Percent Cumulative  
1 1.94 11.92 11.92 

2 1.56 9.59 21.52 

3 1.31 8.07 29.60 

4 1.23 7.58 37.18 

5 1.02 6.27 43.46 

6 0.81 4.98 48.45 

7 0.70 4.34 52.79 

8 0.66 4.11 56.91 

9 0.62 3.81 60.73 

10 0.61 3.75 64.48 

11 0.54 3.31 67.80 

12 0.51 3.18 70.98 

13 0.48 2.99 73.97 

14 0.42 2.62 76.60 

15 0.40 2.51 79.11 

16 0.35 2.20 81.32 

17 0.32 2.01 83.34 

18 0.31 1.92 85.26 

19 0.29 1.83 87.10 

20 0.25 1.57 88.68  

 

 والدین انتخاب بوده، تنوع وجودهب متکی اصلاحی هر برنامه اجرای

 حداکثر با هیبریدهایی تولید برای تلاقی هایبرنامه در مناسب

 را هم از دور والدین باید بنابراین د.باشمی ضروری امری هتروزیس

 باد. کر انتخاب هستند، ایخوشه جزیهت مختلف هایگروه از که

-می دستی بهتربیش هتروزیس والدین، بین ژنتیکی فاصله افزایش

 در هاینسل در تلاقی از حاصل نتاج در زیادی تنوع چنینهم آید،

 صفات برای گزینش هایبرنامه در که شودمی ایجاد تفرق حال

 (.Moghadam et al. 1994) گیردمی قرار استفاده مورد مطلوب

-برنامه در تواندمی دارند، را تشابه ترینکم که هاییلاین بین تلاقی

به  .شوند استفاده کاملینا طبیعی تنوع افزایش جهت گیریدورگ های

های های گروه اول فاصله ژنتیکی زیادی با لاینعنوان مثال لاین

تواند منجر به هتروزیس ها میگروه ششم دارند که تلاقی این لاین

در گروه اول دارای میزان پایین روغن و  40قوی گردد. مثلا لاین 

باشد که این در گروه ششم دارای میزان بالای روغن می 65لاین 

دو لاین علاوه بر فاصله ژنتیکی زیاد از نظر محتوای روغن نیز با 

تواند منجر دیگر اختلاف زیادی داشته که تلاقی این دو لاین میهم

 اصلی هایمولفه به تجزیهاز نظر روغن گردد. به هتروزیس قوی 

 استخراج و بهینه استفاده به منجر ای،خوشه تجزیه مکمل عنوانبه

 .Messmer et al) شد خواهد مولکولی هایداده از اطلاعات حداکثر

 های اصلی بری تجزیه به مؤلفهواسطهها بهپراکندگی لاین(. 1992

ررسی قرار گرفت. مقادیر ویژه اساس ماتریس تشابه جاکارد مورد ب

مؤلفه اصلی اولیه، میزان تغییرات توجیه شده و درصد تجمعی  20

نشان  5ها جدول تغییرات توجیه شده توسط هر یک از این مؤلفه

مؤلفه دوم به  و از تغییرات کل 92/11%داده شده است. اولین مؤلفه 

(. 51/21%و مولفه تغییرات را تبیین کرد )در مجموع  59/9%میزان 

-29های مولکولی دو یا سه مؤلفة اول بهتر است که حدود در داده

درصد از تغییرات مربوط به نشانگرها را توجیه کنند که از نظر 19

برداری مطلوب نشانگرها از کل ژنوم دهندة نمونهژنتیکی نشان

دیگر، زمانی که تعداد صفات یا نوارها به تعداد  عبارت به است.

طور صحیح هش یابد، آغازگرهای مورد استفاده بهکمی مؤلفه کا

ها را تحت پوشش اند و تعداد محدودی از کروموزومانتخاب نشده

خوبی جدا دیگر بهتوانند افراد را از همدهند، در نتیجه نمیقرار می

ها زیاد باشد، آغازگرهای مورد استفاده، کنند. اما اگر تعداد مؤلفه

دهند و نشانگر تحت پوشش قرار میتری را های بیشکروموزوم

 (.Siahsar et al. 2010کند )خوبی تنوع ژنتیکی افراد را تعیین میبه

ی توزیع ها نشان دهندهدر پژوهش حاضر تعداد زیاد مولفه بنابراین

باشد. این بهترین حالت در بررسی مناسب نشانگرها در ژنوم می

دلیل اینکه ی است، بههای مولکولتنوع ژنتیکی با استفاده از داده

های مختلف انتخاب شده و نشانگرهای مولکولی از کروموزوم

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

14
01

.1
1.

2.
18

.7
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 g
eb

sj
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

                             8 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1401.11.2.18.7
https://gebsj.ir/article-1-427-fa.html


 و همکاران چنار مینایی  ....شده مضاعف هاپلوئید های لاین در ژنتیکی تنوع ارزیابی

 

 1401 پایيز و زمستان  /2شماره  /دهمیازدوره  /و ایمنی زیستیژنتيک مهندسی  209

 

 .Hajmansoor et alتوزیع مناسب و یکنواخت در ژنوم دارد )

2010 .) 

  کلی گیرینتیجه

بود منابع سالی، کمباتوجه به شرایط اقلیمی، روند افزایشی خشک

ی روغنی، معرفی هاهای زیرزمینی و نیاز مبرم کشور به دانهآب

ترین اقدامات در گیاهان دانه روغنی سازگار با این شرایط از مهم

نظر گیاه کاملینا یک گیاه باشد. بهجهت تامین احتیاجات کشور می

مناسب است. اما پایین بودن سطح تنوع ژنتیکی آن از جمله 

باشد. جهت بررسی تنوع مشکلات مربوط به توسعه کاملینا می

شده کاملینا از آغازگرهای های هاپلوئید مضاعفژنتیکی لاین

آغازگرهای استفاده گردید.  REMAPرتروترانسپوزونی 

IRAP1+P4 ،IRAP978+P13 ،IRAP979+P4  وIRAP979+P8  با

داشتن مقادیر بالای تعداد نوار چندشکل، شاخص نشانگری، نسبت 

عنوان آغازگرهای بهتوانند میچندشکلی مؤثر و قدرت تفکیک 

 مطالعات در کاملینا ژنتیکی تنوع بررسی برای کارآمد و بخشهیآگا

. در تحقیق حاضر تعداد زیادی از گیرند قرار استفاده مورد بعدی

ها توجیه کننده درصد کمی از تغییرات کل بودند، بنابراین مولفه

شده بودند. با توجه به  خوبی در سطح ژنوم پراکندهنشانگرها به

رسد نشانگرهای نظر میمطالعات قبلی به نتایج مطالعه حاضر و

REMAP  جهت بررسی تنوع ژنتیکی کاملینا، نشانگرهایی مناسب

 باشند و قابلیت کاربرد در تحقیقات بعدی را دارند. می
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