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 چكيده

و ارزيابي بيني تلاقي پيش مي هاي مزرعه هاي برتر قبل از انجام تلاقي تواند كارايي توليد اي

را افزايش دهدبذو در چند دهه اخير تعداد قابل توجهي از مطالعات وجود رابطه.ر هيبريد

را نشان  مثبت ميان فاصله ژنتيكي برآورد شده توسط نشانگرهاي مولكولي با هتروزيس

و در نهايت انتخاب در اين مطالعه به منظور بررسي روابط لاين.اند داده ها، فاصله ژنتيكي

فرنگي، از نشانگرهاي مولكولي لاين گوجه16 توليد واريته هيبريد از والدين مناسب جهت

SSRواكنش. استفاده شده استPCR كه10 با استفاده از ي الگو جفت آغازگر انجام شد

آلل35 تعداد مجموعدر. كردند توليد مطالعه موردپيژنوت16ي براي امتيازده قابلو مناسب

 هاي مكان برايآلل7تا2ازكهشد مشاهدهاي اهوارهريزم شونده تكثير مكان10 براي

 همچنين. دهدمي نشانرا شونده تكثير مكانهر برايآلل5/3 ميانگينكه بود متغير مختلف

 نتايج نشان دادند كه نشانگرهاي.شد محاسبه30/0نآ حداقلوPIC 84/0 كثراحد

و فاصله ژنتيكي ميان  SSRمولكولي فرنگي كارآمد هاي گوجه لاين در تشخيص چندشكلي

و مي ها مورد استفاده قرار تواند به عنوان ابزار دقيقي در آناليز روابط ژنتيكي ميان نمونه بوده

 با ميزان SSRبا اين وجود ميان فاصله ژنتيكي برآورد شده توسط نشانگرهاي مولكولي. گيرد

م63هتروزيس در و ماندگاري ميوه هيبريد بررسي شده از نظر عملكرد، اندازه يوه، تعداد ميوه

.داري مشاهده نشد رابطه معني

. تلاقي، هيبريد، فاصله ژنتيكي: كليديهاي واژه

 مقدمه
در حال ) Lycopersicon esculentum(فرنگي گوجه

از حاضر به عنوان يكي از مهم ترين محصولات كشاورزي
و اهميت اقتصادي در داخل كشور  نظر سطح زير كشت

وجود عواملي مانند بازار وسيع مصرف. استمطرح
و امكان صادرات به كشورهاي همسايه، از عوامل  داخلي
و افزايش  و اساسي در توجه بيشتر به اين محصول مهم
سطح زير كشت آن در مناطق مختلف كشور خصوصا در 

هاي اخير به عنوان يك محصول استراتژيك بوده سال

بهه رغم استفاده از روش علي. است و استفاده اي زراعي
هاي كشاورزي، متوسط عملكرد در بين بهينه از نهاده

و75-84هاي سال  در كشور تنها يك تن افزايش داشته
هاي دهنده اين حقيقت است كه روش اين امر نشان

توانند در افزايش عملكرد موثر زراعي به تنهايي نمي
ب و ميه باشند به نظر ون رسد توجه توام به مسائل ژادي

مي به را زراعي تواند تا حد زيادي مشكلات موجود
و عملكرد را بهبود بخشد   & Daskaloff)برطرف كرده

Popora, 1961) . با شناسايي پديده هتروزيس، مطالعات
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گيري، تخمين هاي دورگ بسياري در ارتباط با روش
و قابليت تركيب فرنگي آغاز پذيري در گوجه هتروزيس

 امروزه به اتفاق پذيرفته). Yordanov, 1983(گرديد 
فرنگي شده است كه هتروزيس در هيبريدهاي گوجه

و تكامل بهتر، زودرسي،  منجر به افزايش بنيه، رشد
و  و تعداد ميوه، مقاومت به بيماري افزايش عملكرد

و بطور تحمل بيشتر شرايط نامطلوب محيطي مي گردد
مي ايجF1كلي قابليت سازگاري بيشتري در نسل  كند اد

)Yordanov, 1983 .(و تخمين تلاقي پيش  هاي برتر بيني
و شناسايي تلاقي هاي مزرعه قبل از ارزيابي هاي برتر اي

و حتي قبل از انجام پيش از آزمايشات عملكرد مزرعه اي
مي تلاقي هاي اصلاحي را در توليد تواند كارايي برنامه ها،

و وقت  و در هزينه بطور قابل توجهي هيبريدها بالا برده
فرضيه اصلي در تخمين عملكرد. جويي كند صرفه

و قوي بين  هيبريدها وجود يك همبستگي خطي
و هتروزيس با فاصله ژنتيكي بر اساس  هتروزيگوسيتي
نشانگرهاي مولكولي است؛ بنابراين يك راه تخمين 

و هتروزيس، تخمين مقادير تركيب پذيري خصوصي
و ارزيابي جام تلاقيعملكرد هيبريدها قبل از ان هاي ها

با مزرعه اي از طريق تعيين فاصله ژنتيكي والدين،
هاي نشانگري استفاده از صفات مورفولوژيك يا داده

 ). Lamkey & Lee, 1993(باشد مي
در طول دهه گذشته تعداد قابل توجهي از مطالعات

وجود همبستگي بين فاصله ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي 
يا آيزوزايم را ) RAPDو AFLP ،SSR ،RFLP(مولكولي 

و هتروزيس تائيد كرده مطالعات. اند با كارايي هيبريدها
 در SSRانجام شده نشان داده است كه نشانگرهاي 

و گروه شناسايي چندشكلي ميان ژنوتيپ بندي آنها ها
و احتمالا مي تواند در شناسايي كاملا مفيد بوده

 وجود همبستگي بين هاي برتر از طريق بررسي تلاقي
و مقادير SSRفاصله ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي

به. هتروزيس كمك قابل توجهي نمايد مطالعات وسيعي
 در تشخيص SSRمنظور ارزيابي كارايي نشانگرهاي 

والدين مناسب به منظور توليد بذر هيبريد صورت گرفته
در. است  لاين برنج توسط نشانگرهاي10تنوع ژنتيكي

SSR  وRAPD و نتايج نشان داد كه اين بررسي شد
بيني عملكرد نشانگرها وسيله مناسبي براي پيش

از ). Kwon, 2002(هتروزيس در هيبريدها هستند 

 به منظور بررسي قابليت تخمين  SSRنشانگرهاي
و نتايج 147هتروزيس روي  تلاقي برنج استفاده شد

 از اين پلاسم با استفاده نشان داد كه ارزيابي ژرم
تواند در تخمين هتروزيس بسيار نشانگرهاي مولكولي مي
و مفيد باشد  در ). Zhang & Yang, 1995(كاربردي

و بندي ژرم براي گروهSSRذرت از نشانگرهاي  پلاسم
و  بدست آوردن والدين دور از هم در اصلاح هتروزيس

كه. هيبريد استفاده شده است نتايج نشان داد
توانند به عنوان ابزاري قدرتمنديم SSRنشانگرهاي 
و مكملي قوي براي بندي ژرم براي گروه پلاسم

هاي هتروتيك اي براي تشخيص گروه هاي مزرعه آزمايش
با. به كار رود در اين مورد وزن دانه حاصل از هيبريدها

 SSRفاصله ژنتيكي تخمين زده شده توسط نشانگرهاي 
ر بررسي ديگريد). Reif, 2004(همبستگي نشان داد

از10كه بر روي  SSR نشانگر22 لاين برنج با استفاده
و بنيه انجام شد رابطه معني داري ميان هتروزيس

 زده شده با فاصله ژنتيكي تخمينF1هيبريد در بذرهاي 
در ). Xiao et al., 1996(توسط اين نشانگر مشاهده شد

با مطالعه  SSR نشانگر13اي كه روي تعدادي گندم
انجام شد، نشان داده شد كه ميان فاصله ژنتيكي تخمين

زده شده توسط اين نشانگر با هتروزيس در عملكرد دانه 
در ). Flachenecker, 2002(همبستگي وجود دارد 

 انجام شد Marsan et al. (2004)بررسي كه توسط 
و معني داري ميان فاصله ژنتيكي همبستگي مثبت

و هتروزيس در SSRهاي تخمين زده شده توسط نشانگر
همبستگي ميان فاصله. عملكرد دانه ذرت مشاهده شد

و عملكرد ذرت براي هيبريدهاي سينگل كراس ژنتيكي
 بسيار مشابه بودSSRو RFLP ،AFLPدر نشانگرهاي 

)Garcia et al., 2004 .( در اين مطالعه سعي شد با
و روش مقايسه روش هاي كلاسيك تخمين هتروزيس

 هاينشانگر مولكولي، پتانسيل نشانگرني بر نوين مبت
SSRو شناسايي تلاقي هاي برتر در تخمين هتروزيس

.مورد ارزيابي قرار گيرد

و روش ها مواد
 DNAو استخراج گياهيمواد

 تفاوتهايي در حد چند SSRبه اين دليل كه آللهاي
و تفكيك آنها از يكديگر جفت باز دارند امكان جداسازي
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و ژل آگارز ده از سيستمبا استفا هاي الكتروفورز افقي
و مشكل بوده، بنابراين از سيستم  هاي الكتروفورز عمودي

آلل آكريل بستر ژل پلي  SSRهاي آميد براي جداسازي
.شود استفاده مي

و محل انجام آن گلخانه 1386سال انجام تحقيق
تحقيقاتي دانشكده كشاورزي دانشگاه فردوسي مشهد

ا و در ژنوتيپ گوجه16ز بوده فرنگي با منشاء ذكر شده
شد1جدول   با استفاده از روشDNAاستخراج. استفاده

Saghai-Maroof et al. (1984) با اندكي تغيير انجام 
و. گرفت  ژنومي  DNA كميتبراي تعيين كيفيت

و الكتروفورز استخراج شده از دو روش اسپكتروفوتومتري
.گرديدبر روي ژل آگارز استفاده 

 هاي مورد استفاده لاين-1جدول
source Background genotype Accession No. No. 

TGRC Condine red LA0611 1
TGRC Alisa Graige LA3770 2
TGRC Italian cultivar LA1793 3
TGRC Rutgers LA3012 4
TGRC Rutgers LA3013 5
Canion Unknown Kingstone 6
Falat Italian cultivar KalG 7
IFAS America Fla 8
Russian agriculture academy Russian cultivar Primoga 9
Russian agriculture academy Russian cultivar MC3 10
Russian agriculture academy Russian cultivar C20 11 
Russian agriculture academy Russian cultivar CORT 12 
Russian agriculture academy Russian cultivar H13
Russian agriculture academy Mexico Me 14 
Russian agriculture academy Russian cultivar CT6 15 
Russian agriculture academy Russian cultivar DHC2-8 16 

 اي پليمراز زنجيرهواكنش
 با استفاده از دستگاه اي پليمراز واكنش زنجيره

Biometra)Tترموسايكلر gradiant (به صورت Touch 

Down هر ميكروليتر20 در حجم  انجام گرديد، كه
 نانوگرم50( ژنومي DNA ميكروليتر1: واكنش حاوي

DNA(،2ميكروليتر PCR Buffer 10X ،4/0
 ميكروليتر از هر كدامmM dNTPs 10 ،8/0ميكروليتر

هر10(2و برگشت1از آغازگرهاي رفت  پيكومول از
5/0و Taq DNA Polymerase واحد آنزيم1،)آغازگر

دو. بود mM 50ميكروليتر كلريدمنيزيم در نهايت با آب
 ميكروليتر رسانده20بار تقطير، حجم محلول واكنش به 

. شد
سازي اوليه واسرشت صورتبهبرنامه چرخه حرارتي

در دقيقه، واسرشت3 به مدت C94°در  به C94°سازي
در35 مدت  بالاتر از دماي C10° ثانيه، اتصال آغازگر

در35 به مدتاتصال واقعي آغازگر  چرخه اول10 ثانيه

1. Forward 
2. Reverse 

 چرخه اول سيكل10( كاهش دما در هر چرخهC1°با 
شد برنامهTouch Downحرارتي به صورت ،)ه بودريزي

در35 به مدتاتصال آغازگر در دماي اتصال واقعي  ثانيه
و بسط35 به مدت C72° چرخه، بسط در 25  ثانيه

. دقيقه تعريف گرديد5 به مدت C72°نهايي در
 آغازگرهاي مورد استفاده

 كه در مقاله SSR جفت آغازگر10در اين تحقيق از
.He et al (2003)ر ميزان پلي ا بين ارقام مرفيسم بالايي

مشخصات. فرنگي نشان داده بودند، استفاده گرديد گوجه
.ذكر شده است2 آغازگرها در جدول

و رنگ آميزي ژل  الكتروفورز
 Lifeدستگاه مورد استفاده در اين مطالعه، دستگاه

Technologies مدل S2001 قطر ژل مورد استفاده در ،
ژل ميلي4/0اين سيستم و ابعاد متر انتيس42×33متر

10حدود(PCRنصف حجم هر محصول. باشد مي
و فرماميد از بافر داي) ميكروليتر به محلول اضافه شده
دو4 درجه به مدت95در دماي   دقيقه قرار گرفت، تا

و توانايي حركت آنها بيشتر شود . رشته از هم باز شوند
تا پس از آن به سرعت نمونه ها در يخ قرار گرفت،



 2،1390، شماره42دوره ايران علوم باغباني مجله 188

از2-5مقدار. اره به هم نچسبندها دوب رشته  ميكروليتر
 واسرشته شده همراه با بافر بارگذاري PCRمحصول

. فرماميد، در داخل هر چاهك بارگذاري گرديد
 ولت در دماي 1200براي الكتروفورز ولتاژ ثابت

°C48زمان الكتروفورز نيز. مورد استفاده قرار گرفت
 حسب جفت برPCRبستگي به وزن باندهاي حاصل از 

هاي باز دارد كه در اين پژوهش با توجه به نتايج آزمايش
و بهينه  ساعت زمان2-3سازي شرايط الكتروفورز اوليه

 از يكديگر PCRمناسبي براي تفكيك محصولات
ژل. تشخيص داده شد  پس از پايان زمان الكتروفورز،

ژل توسط روش نيترات نقره رنگ و عكسبرداري از آميزي
.انجام شد

و تحليل داده ها تجزيه
و) عدم وجود باند( صفر به صورتامتيازبندي باندها

,(صورت گرفت) وجود باند(يك 2003.He et al(.براي
و فراواني آللها  هر نشانگر سودمندي ژنتيكي كه به تعداد

محتواي اطلاعات چند شكلي. بستگي دارد مشخص شد
)PIC(1احتمال يكساني ،)PI(2هرو قدرت تف كيك

از معيارهاي مهم سودمندي ژنتيكي)D(نشانگر 
 براي PIC،با استفاده از فراواني آللي. باشند نشانگرها مي

 با استفاده از فرمول زير محاسبه SSRهر جايگاه
,( گردد مي 2003.He et al(:

∑
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آلل Piكه وi فراواني  در آن جايگاه تعداد آللهاKام
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احتمال تفكيك دو رقم مستقل توسط(PIميزان
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آيد به دست مي(PI-1)از رابطه)D( قدرت تفكيك
ها را توسط يك نشانگر نشانو احتمال شناسايي رقم

. دهد مي

1. Polymorphism Information Content (PIC) 
2. Probability Identity (PI) 

باندها، فاصله با توجه به حضور يا عدم حضور 
ني بين لاين) GD(ژنتيكي   ها با استفاده از ضريب

(Nei & Li, 1979)افزارو نرم NTSYS (Ver. 2.02e) 
به. محاسبه شد همچنين با استفاده از فاصله ژنتيكي

و لي، آناليز كلاستر بر  دست آمده بر اساس ضريب ني
ضرايب همبستگي. انجام شدUPGMAاساس روش 
و هتروزيس با استفاده از نرمميان فاصله ژن افزار تيكي

. محاسبه گرديدJMP4آماري 

و بحثنتايج
فرنگي با استفاده از در بررسي تنوع ژنتيكي گوجه

 آلل چند شكل مشاهده35 آغازگر در مجموع 10
از. گرديد و متغير بوده7تا2تعداد آلل براي هر آغازگر

شد5/3ميانگين تعداد آلل براي هر آغازگر . مشاهده
آلل7با8 آغازگرشمارهبيشترين تعداد آلل ها مربوط به

، SSRميانگين تعداد آلل هر آغازگر. چندشكل بود
سودمندي هر مكان ژني را براي تخمين تنوع ژنتيكي

آلل چندشكل8و2آغازگرهاي. دهدنشان مي  با تعداد
بيشتر، بيشترين كارايي را جهت تشخيص تفاوت

با. بودندفرنگي دارا هاي گوجه پلاسم لاين مولكولي ژرم
 براي هرDو PIC ،PIاستفاده از فراواني آللي، آماره

).3جدول(آغازگر، به طور جداگانه محاسبه گرديد
با8و4 آغازگرهاي آلل بيشترين7و4 به ترتيب

آلل2با3آغازگرو84/0و72/0 برابر با  PICمقدار
با برPICكمترين چندشكل  با. را دارا بودند30/0ابر

توان گفت كه آغازگرهاي توجه به نتايج بدست آمده مي
، بيشترين شاخص چندشكلي را PIC با بيشترين8و4

ازدهمينشان ند، به اين معني كه اين دو آغازگر بهتر
اند فاصله ژنتيكي همه آغازگرهاي استفاده شده، توانسته

با3كه آغازگريها را مشخص كنند، در صورت رقم
كمترين مقدار شاخص چندشكلي، به خوبي توانايي

همان آغازگرهايي. ها را نداشته استجداسازي ژنوتيپ
كه بالاترين محتواي اطلاعاتي چند شكل را دارا هستند، 

را با بيشترين احتمال، ژنوتيپ8و4يعني آغازگرهاي  ها
يش تعدادد ميان افزادهمياند كه نشان از هم جدا كرده

و مقدار  . مستقيم وجود دارد محاسبه شده رابطهDآلل
و مقدار آلل  PIهمچنين ارتباطي بين افزايش تعداد

.محاسبه شده وجود نداشت
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 آغازگرهاي مورد استفاده-2جدول

PIC*** Exp 
Size bp** 

Al 
No.* Tm Primer sequence (5′~3′)Core motif SSR name شماره 

48.9 0.50 203 248.4 
f: act gca ttt cag gta cat act ctc 
r: ata aac tcg tag acc ata ccc tc (at) 9 LEat002 

(AI491065) 
1

46.7 0.65 120 544.6 
f: cgg cgt att caa act ctt gg 
r: gcg gac ctt tgt ttt ggt aa (at) 29 imp LEat018 

(TMS39) 
2

44.6 0.58 241 446.7 
f: ttc ggt tta ttc tgc caa cc 
r: gcc tgt agg att ttc gcc ta (ga) 20 LEga003 

(TMS26) 
3

44.6 0.56 193 643.4 
f: cct tgc agt tga ggt gaa tt 
r: tca agc acc tac aat caa tca (ga) 21 (ta) 20 LEga007 

(TMS37) 
4

40.5 0.62 344 341.2 
f: ttg gta att tat gtt cgg ga 
r: ttg agc caa ttg att aat aag tt (gata) 26 LEgata002 

(TMS9) 
5

48.9 0.49 107 249.3 
f: ata tgc atg gac aaa tct tga ggg 
r: ctc gcg cat caa att aat gta tca g (ta) 15 LEta015 

(U63117) 
6

46.0 0.60 175 448.1 
f: aac ggt gga aac tat tga aag g 
r: cac cac caa acc cat cgt c (ta) 11 LEta020 

(Y08306) 
7

44.6 0.61 184 342.6 
f: att gct cat aca taa ccc cc 
r: ggg aca aaa tgg taa tcc at 

(ga) 24 (ta) 31 
imp 

LEta023 
(TMS48) 

8

43.4 0.51 280 445.3 
f: taa ata caa aag cag gag tcg 
r: gag ttg aca gat cct tca atg (tg) 4 (ta) 5 LEta024 

(L35306) 
9

49.7 0.58 196 348.6 
f: acg ctt ggc tgc ctc gga 
r: aac ttt att att gcc acg tag tca tga (tat) 12 LEtat002 

(AI486387) 
10 

*Al No.مك تعداد آلل  He et al. (2003)ان ژني در مطالعه هاي مشاهده شده براي آن
** Exp Size bpميانگين اندازه باند مورد نظر در آن مكان ژن 

***PICمحتواي اطلاعات چندشكلي 

و مقادير-3جدول  SSR محاسبه شده براي هر آغازگر  PIC تعداد آلل
PIC PID تعداد آلل مكان ژني شماره آغازگر

1LEat002 (AI491065) 246/0172/0828/0
2LEat018 (TMS39) 571/0041/0959/0
3LEga003 (TMS26) 230/0437/0563/0
4LEga007 (TMS37) 472/0028/0973/0
5LEgata002 (TMS9) 353/0157/0842/0
6LEta015 (U63117) 346/0227/0773/0
7LEta020 (Y08306) 465/0067/0933/0
8LEta023 (TMS48) 784/0006/0994/0
9LEta024 (L35306) 249/0137/0863/0
10 LEtat002 (AI486387) 340/0317/0683/0

 نتايج آناليز كلاستر بر اساس فاصله ژنتيكي
(Nei & Li, 1979)،و به روشUPGMA نشان داد كه 

توانند روابط واقعي بين ميSSRنشانگرهاي مولكولي
هايو در شناسايي لايننشان دادهراها لاين

ها فرنگي خصوصا زماني كه تنوع ژنتيكي بين لاين گوجه
پايين باشد يا خصوصيات مرفولوژيك در شناسايي

و مرفيسم بين ژنوتيپ پلي ها كافي نباشد، موثر واقع شده
و زمينه ژنتيكي مشابه لاين  تقريباً)1جدول(هاي با منشا

م در گروه انتظار بر اين).1شكل(گيرنديهاي مشابه قرار
 كه از زمينه ژنتيكي مشابهيهاي است كه لاين

و فاصله كمتري را با برخوردارند شباهت بيشتري داشته
 بقيهHو CORTبجز دو لاين. يكديگر نشان دهند

، MC3(اند هاي روسي بوده هايي كه منشا آنها واريته لاين
PRIMOGA ،C20 ،CT6 وDHC2 (كلا ستر در يك
 نيز LA3013و LA3012همچنين دو لاين. قرار گرفتند

با اين وجود دو لاين. بسيار شبيه به هم ارزيابي شدند
ME وFla و ديگري داراي  كه يكي داراي منشا مكزيكي

منشاء امريكايي است عليرغم فاصله جغرافياي كم با
هاي يكديگر در مقايسه با فاصله زيادشان با ساير لاين

. شباهت بسيار كمي را نشان دادند، العهمورد مط
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 كه زمينه ژنتيكي ايتاليايي دارد LA1793لاين همچنين
و حتي با لاين در گروهي كاملا مجزا از بقيه قرار گرفته

KalGشباهت، كه داراي زمينه ژنتيكي مشابه است
اين عدم شباهت برخي. دهد زيادي را نشان نمي

ن لاين زديك را شايد بتوان به هاي با منشاء جغرافيايي

فرايندهاي اصلاحي كه در نهايت منجر به توليد اين 
 براي اصلاح آنجا كه معمولاًاز. ها شده ارتباط داد لاين

گر با توجه به نظر اصلاح، هر لاين خصوصيات خاصي
مي مورد توجه قرار مي تواند به توليد گيرد، فرايند اصلاح

.شودهاي با شباهت بسيار كم منجر لاين

 بر اساس فاصله ژنتيكيUPGMA آناليز كلاستر به روش-1شكل

هاي اين فواصل ژنتيكي محاسبه شده ميان لاين
هايي با فاصله به ظاهر حاكي از وجود لاينمطالعه 

به ژنتيكي مناسب جهت انجام تلاقي هاي منجر
تگي ميان ضرايب همبس.دباشميهتروزيس مطلوب 

 باSSR فاصله ژنتيكي محاسبه شده توسط نشانگرهاي 
، هتروزيس براي هتروزيس براي متوسط عملكرد بوته

، هتروزيس براي صفت متوسط صفت تعداد ميوه در بوته
63درو هتروزيس براي ماندگاري ميوه وزن ميوه

و9هيبريد حاصل از تلاقي  لاين مادري7 لاين پدري
شدمحاس)4جدول( همبستگي محاسبه شده ميان. به

. بود115/0فاصله ژنتيكي با ميانگين عملكرد بوته 
همچنين همبستگي ميان فاصله ژنتيكي با تعداد ميوه،

و ماندگاري ميوه به ترتيب  ،088/0ميانگين وزن ميوه
به طور كلي نتايج نشان. بدست آمد-081/0و095/0

ه داري مبستگي معنيداد كه در هيچ كدام از موارد فوق،
ميان فاصله ژنتيكي بدست آمده بر اساس نشانگرهاي 

SSRكه صورت اينبه.و مقادير هتروزيس وجود نداشت
ها ژنوتيپ نزديكيبا مشاهده شده هتروزيس مقدار در

و دور هاي يعني ژنوتيپ نگرديد، مشاهده خاصي روند
 ميزان بروز نظراز مولكولي هاي داده براي نزديك

 ميزان.كردند عمل مشابه بطور تقريبا زيسهترو
هتروزيس محاسبه شده صفات مورد مطالعه در تمامي

و9 هيبريد حاصل از تلاقي 63  لاين7 لاين پدري
. استخراج گرديدGhalamkarian (2006)مادري از نتايج

 گيري كلي نتيجه
در مجموع نتايج نشان داد كه نشانگرهاي مولكولي

SSRهاي مرفيسم بين ژنوتيپ، در تشخيص پلي
مي گوجه و و كارا است  توانند به عنوان ابزاري فرنگي موثر

Coefficient
0.27 0.43 0.59 0.74 0.90
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و هتروزيس هيبريدهاي حاصل از تلاقي-4جدول و7 فاصله ژنتيكي  لاين پدري9 لاين مادري
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MC3 × LA3012%/'()/'*(/+,+-DHC2-8 × LA3012)/'%(/...//%.
MC3×LA3013%/'.//'*-*/.-+/,%DHC2-8 × LA3013)/'/)/,(*/)-+/,.-
MC3 × LA1793%/','/'.,/-+//0-DHC2-8 × LA1793)/'%)/',*,,+/.(-
MC3 × Me%/',*/'-*%/,/-+/,DHC2-8 × Me(/')%/'-.-0/,0-+/*-
MC3 × LA0611*/'()/'*./++/*-DHC2-8 × LA0611*/'*(/'++/(-+/%
MC3 × Primoga./'%,/'+//,*-/,DHC2-8 × Primoga+/'.)/')%/.)-,%
MC3 × CT6//'%%/,.**/*-+//DHC2-8 × CT6./')0/'-%-./,)-+/(
MC3 × CORT)/'.*/'.,/,,-+DHC2-8 × CORT(/','/'-.-%/)-,/
MC3 × Kal G(/'+,/'-+-//,0-+/,)-DHC2-8 × Kal G)/')*/'-,-//.%-+/(0
LA3770 × LA3012+/',,/'.,'-+/.%-C20 × LA3012+/'+'/'*)/.-(-
LA3770 × LA3013  +/'/%/'-*-0/*%-/(C20 × LA3013%/'/0/''./,+/*/-
LA3770 × LA1793%/'.'/,-.)-./'-.)-C20 × LA1793+/')(/,,*0/.+/**
LA3770 × Me%/'%,/''+/+%-C20 × Me)/'))/'-%-,/-+/%
LA3770 × LA0611./')(/'-,'-+//-.'C20 × LA0611*/'/+/'.-%/++/,0
LA3770 × Primoga*/')+/'-)-(/.0-+/.*C20 × Primoga//'+(/'-/-.+-,%
LA3770 × CT6//'../'-,**/,*-.,-C20 × CT6+/''0/'-,+/,,-+/'-
LA3770 × CORT)/')0/'.,%/,(-+/'C20 × CORT%/''+/'-'//,,-0*
LA3770 × Kal G(/'%)/'-+-*/,%-%)C20× Kal G%/'*)/')*/,.-+/)-
Fla × LA3012+/'/./'-+-,/*.)-H × LA3012)/'0//,,%,,+/,)-
Fla × LA3013(/''*/.).)+/'-H × LA3013)/'(./,,'//.//-
Fla × LA1793)/'()/'.+//+/,*-H × LA1793(/',)/,,.0/+-+/-
Fla × Me(/')//,-,0-+/,.-+/,'-H × Me//'/%/,-,/-(/,*-,,
Fla × LA0611)/'/,/.,/(/.'+//)H ×LA0611)/'%./,,+(/+.,
Fla × Primoga%/',*(/'.,//-,*-H × Primoga)/'(0/')+/,+/)
Fla × CT6%/'%,/..,//,*+/*-H × CT6)/'%'/'(*/)-,'
Fla × CORT%/'+//,((/+/.%H × CORT%/'%)/',')/)-+/.
Fla × Kal G+/'/*/'.,,+/*/-H × Kal G0/'%%/'-.-)/.,-0-

Kingstone × LA3012)/',./'-.-(/,,0-Kingstone × 
Primoga

(/')(/'-.-//*.-,(

Kingstone × LA3013)/'+*/',.*0-+/*-Kingstone × CT6(/'%%/'-,(-./++/)+
Kingstone × LA1793)/'/./'+)/,'-+//'-Kingstone × CORT%/'/./'+0/+-*%
Kingstone × Me+/'))/'-)-%/,)-+/,.Kingstone × Kal G(/'+'/'/(/,-+/.-
Kingstone × LA0611%/'/+/'0./.-+//+

.هتروزيس بر اساس ميانگين والدين محاسبه شده است*

و گروه دقيق در بررسي روابط بين نمونه بر ها بندي
با اين وجود. روندبه كاراساس فاصله ژنتيكي 

نشانگرهاي بكار رفته در اين مطالعه در شناسايي 
و گروه و انتخاب الدين با فاصله ژنتيكي هاي هتروتيك

گيري، هاي دورگ مناسب جهت تلاقي براي پروژه
از آنجايي كه نشانگرهاي. مناسب تشخيص داده نشد

SSRًتمايل به تكثير نواحي غيركدكننده عمدتا 
دو ژنوم دارند اين امكان وجود دارد كه پلي مرفيسم بين

و معيار  نمونه تنها در نواحي غير كدكننده بررسي شود
 مورد ايندر. ها نباشد مرفيسم بين ژنوتيپ قيقي از پليد

Zhao et al. (1999)،Liu et al.  (1999) و همچنين

Cerna et al. (1997)به علتكه اند بيان كرده 
طريقازآن بيني پيش هتروزيس، ژنتيكي هاي پيچيدگي

ولي مشكل فاصله ژنتيكي با اين وجود انتخاب است
در گي با مكانآغازگرهاي داراي پيوست هاي ژني دخيل

عملكرد، استفاده از تعداد آغازگرهاي بيشتر به منظور 
و استفاده از اين  هرچه بيشتر پوشش دادن ژنوم

و AFLPنشانگرها در تعامل با ساير نشانگرها نظير 
RAPDو بررسيو در نهايت افزايش لاين هاي والديني

مي تلاقي ي نشانگرها در تواند در ارزيابي كاراي هاي بيشتر
هاي آتي سودمند انتخاب والدين مناسب جهت تلاقي

.باشد
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