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Abstract 

Introduction 

Safflower (Carthamus tinctorius L.), a valuable oilseed crop, has considerable genetic potential for 

improving seed yield and oil quality through targeted breeding programs. However, its production 

may be constrained by low yield potential, a relatively long growing season, and limited seed oil 

content in some genotypes. Therefore, identifying and characterizing genetically diverse 

germplasm based on agromorphological traits, yield components, and fatty acid composition is 

essential for selecting promising genotypes and developing improved cultivars with higher 

productivity and desirable oil quality. 

 

Materials and Methods 

In this study, 120 safflower (Carthamus tinctorius L.) genotypes collected from diverse genetic 

resources worldwide were comprehensively evaluated at the Karaj Seed and Plant Improvement 

Research Institute using an augmented design with five check cultivars (Goldasht, Golmehr, 

Parnian, Soffe and Faraman). Agromorphological traits and fatty acid compositions of these 

genotypes were measured, followed by separate cluster analyses for each trait group, correlation 

analysis, and boxplot visualization performed using R software. 

 

Results and Discussion 

Analysis of variance revealed significant differences among most of the evaluated traits, indicating 

considerable genetic diversity among the safflower genotypes. Genetic parameter estimates 

showed that the highest phenotypic and genotypic coefficients of variation were observed for the 

number of branches per plant (38.4% and 36.9%, respectively) and seed yield (39% and 34.3%, 

respectively). Except for head diameter (26.3%), all traits exhibited high broad-sense heritability 
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(67.6–98.2%), indicating substantial genetic variation and their potential for utilization in future 

breeding programs. Independent cluster analyses grouped the genotypes into five distinct clusters 

based on agromorphological traits and six clusters based on fatty acid composition. Among the 

agromorphological clusters, cluster II comprised genotypes characterized by high yield and early 

flowering, with E31, E186, E178, E167, and E37 identified as promising candidates for improving 

yield and escaping end-of-season stress. Cluster V, distinguished by the highest oil content, 

included E195, E172, E200, E77, and E180, which combined favorable seed yield with high oil 

content, representing valuable genetic resources for the simultaneous improvement of these traits. 

In the fatty acid composition-based clustering, clusters I and II exhibited high oleic acid content, 

contributing to greater oxidative stability of the oil, whereas clusters III–V were characterized by 

higher linoleic acid levels, highlighting their nutritional value. Compared with the collected 

germplasm, commercially released cultivars exhibited lower values for both agromorphological 

traits and oleic acid content, emphasizing the importance and potential of the newly evaluated 

genotypes. Boxplot analysis combined with significance testing demonstrated that geographic 

origin, thorniness, and flower color influenced variation in seed yield, days to flowering initiation, 

oil content, and fatty acid composition. Further analysis revealed that Pakistani genotypes 

predominantly exhibited early flowering, Iranian genotypes showed late flowering, and American 

genotypes had the highest oil content. African and Pakistani genotypes exhibited superior seed 

yield, whereas thorny genotypes tended to flower earlier, and genotypes with yellow flowers and 

thorns showed higher oil content. Notably, linoleic acid was found in higher concentrations in the 

white-flowered lines than in the yellow, orange and red-flowered lines, but the differences were 

not significant. Conversely, the oleic acid content was lowest in the white-flowered genotypes but 

the difference was not significant from the other flower colors. Similarly, the stearic acid, palmitic 

acid, and seed protein content were lowest in the white-flowered genotypes.  

 

Conclusion 

The findings of this study highlight the superior potential of the evaluated genotypes relative to the 

commercially released cultivars, which typically showed lower performance. This underscores the 

value of this germplasm as a promising resource for breeding programs aimed at the simultaneous 

improvement of yield and quality traits in safflower. Additionally, characteristics such as 

geographic origin, flower color, and thorniness can serve as effective phenotypic markers in the 

preliminary screening of genotypes. Among these, genotypes with yellow flowers and thorns 

exhibited significantly higher oil content, while genotypes originating from Pakistan showed 

considerable breeding potential due to their favorable combination of early flowering and high seed 

yield. 
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 برای بهبود صفات مرتبط با عملکرد و کیفیت روغن

 
1، جلال صبا1پریسا شیخ الاسلامی

1، افشین توکلی زانیانی 2محمدرضا نظری ، 
1یو کامران افصح  

  

 
 دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجان، ایرانگروه تولید و ژنتیک گیاهی،  -1

 مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، کرج، ایران -2

 
 چکیده

و درصد  رشد طولانی ۀدور، پایینی مانند عملکرد یهامحدودیتوجود ، با روغنیدانه عنوان یکی از گیاهان با ارزشبه ،گلرنگ

شناسایی منابع ژنتیکی برتر براساس از پتانسیل ژنتیکی بالایی برای بهبود عملکرد و کیفیت روغن برخوردار است و پایین روغن، 

در این  .روغن مؤثر باشد کیفیتعملکرد و زمان  همدر بهبود تواند میمورفولوژیک و ترکیب اسیدهای چرب، اگرو صفات

، پرنیان ،مهررقم شاهد )گلدشت، گل پنجشده از منابع ژنتیکی سراسر جهان، به همراه گردآوریژنوتیپ گلرنگ  120مطالعه، 

در مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج مورد ارزیابی قرار  1399در بهار  ،گمنتآ(، در قالب طرح صفه و فرامان

 ژرم در یتوجهتنوع ژنتیکی قابل ها نشان داد کهژنوتیپ و ترکیب اسیدهای چرب اگرومورفولوژیکصفات بررسی  گرفتند.

درصد( و  9/36و  4/38تعداد شاخه در بوته )ضرایب تنوع فنوتیپی و ژنوتیپی در صفات بیشترین  . وجود داردگلرنگ  پلاسم

پذیری ، تمامی صفات دارای وراثتدرصد( 3/26) جز قطر غوزهبه همچنین درصد( مشاهده شد. 3/34و  39عملکرد دانه )

 ایتجزیه خوشه .نژادی استهای بهها در برنامهبرداری آنقابلیت بهرهبیانگر که  درصد( بودند، 2/98تا  6/67عمومی بالای )

مجزا قرار گروه مورفولوژیک در پنج و بر اساس ترکیب اسیدهای چرب در شش بر اساس صفات اگروها ژنوتیپنشان داد که 

های عنوان ژنوتیپبه( E178و  E31 ،E186 ،E167 ، E37)دهی زودهنگام  گلبا عملکرد بالا و دوم  خوشۀهای ژنوتیپ. گرفتند

، E195 ،E180) بیشترین محتوای روغنبا  پنجم خوشۀ های انتهای فصل شناسایی شدند.تنش برای اصلاح عملکرد و فرار ازبرتر 

E172 ،E200  وE77)،  شوند. محسوب میعملکرد دانه و محتوای روغن زمان همترکیب مطلوب و برای ارزشمندی منابع ژنتیکی

دلیل مقادیر بالای اسید اولئیک، از نظر پایداری اکسیداتیو به نیز های اول و دومبندی ترکیب اسیدهای چرب، خوشهدر خوشه

در نیز ارقام شاهد  .اهمیت داشتندای های سوم تا پنجم با درصد بالاتر اسید لینولئیک، از نظر ارزش تغذیهخوشه وروغن 

ای تحلیل نمودارهای جعبه. هدد نشان میهای جدید را گرفتند، که اهمیت و پتانسیل ژنوتیپهای با عملکرد پایین قرار خوشه

دهی و عملکرد، زمان گلمانند ی تنوع فنوتیپی صفاتایجاد منشأ جغرافیایی، وضعیت خارداری و رنگ گل در  نشان داد که

دارای های ایرانی و پرمحصول، ژنوتیپدهی زودهنگام  دارای گلهای پاکستانی عمدتاً . ژنوتیپمؤثر هستندمحتوای روغن 

های آفریقایی و پاکستانی های آمریکایی دارای بیشترین درصد روغن بودند. همچنین ژنوتیپو ژنوتیپدهی دیرهنگام  گل
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از محتوای  زودهنگام علاوه بر گلدهی گل زرد، دارایهای ویژه ژنوتیپبه های خاردارعملکرد دانه بالاتری داشتند. تیپ

 ویژه در رقم شاهد صفهبه های دارای گل سفیددرصد اسید لینولئیک در ژنوتیپاز سوی دیگر،  .روغن بالاتری برخوردار بودند

همچنین، دار نبود. های زرد، نارنجی و قرمز از نظر آماری معنیهای دارای گلبالاتر بود، هرچند این تفاوت در مقایسه با ژنوتیپ

های گل نشان نداد. داری با سایر رنگفاوت معنیهای گل سفید کمترین مقدار را داشت و تمحتوای اسید اولئیک در ژنوتیپ

حاکی های این پژوهش یافته .اسید اولئیک نشان دادند ی بانیز الگوی مشابهدانه اسید استئاریک، اسید پالمیتیک و درصد پروتئین 

در گلرنگ است. علاوه بر این،  ت روغنزمان عملکرد و کیفیپلاسم مورد بررسی برای بهبود همظرفیت بالای ژرماز 

گری اولیه عنوان نشانگرهای فنوتیپی در غربالتوانند بههایی مانند منشأ جغرافیایی، رنگ گل و وضعیت خارداری میویژگی

  .شوندها استفاده ژنوتیپ

 

 زودگلدهی، صفات کیفی، محتوای روغنچرب،  هایترکیب اسید: ها کلید واژه

 مقدمه
تغییرات اقلیمی با افزایش دما، نوسانات بارندگی و وقوع 

و سیلاب، پیامدهای منفی خشکی های شدید جوی نظیر پدیده

ایجاد ای بر عملکرد و پایداری محصولات کشاورزی گسترده

های . این عوامل موجب برهم خوردن چرخهکرده است

خیزی خاک، تشدید شوری، فنولوژیک گیاهان، کاهش حاصل

های زیستی اختلال در فعالیت نیز ها وآفات و بیماری گسترش

وری تولید را به دنبال شوند که در نهایت کاهش بهرهخاک می

سریع جمعیت با افزایش تقاضا برای رشد از سوی دیگر، دارد. 

 گستردهفشار بر منابع طبیعی، ابعاد بحران را  تشدید مواد غذایی و

ساخته رو روبهکرده و امنیت غذایی جهانی را با تهدید جدی تر 

. در میان راهبردهای (Bibi and Rahman, 2023) است

سازگاری با تغییرات اقلیمی، راهکارهای زراعی از اهمیت 

اثر  بر عملکرد گیاهطور مستقیم به ای برخوردارند، زیرا ویژه

توان به تغییر الگوی ترین این راهکارها میگذارند. از مهممی

، تنظیم تاریخ ترمتحملهای منظور استفاده از گونهکشت به

ارقام  ۀ، انتخاب و توسعهر منطقهبا شرایط اقلیمی کاشت متناسب 

بخشی به محصولات های زیستی و غیرزیستی، تنوعمقاوم به تنش

تناوب زراعی استفاده از آوری سیستم، زراعی برای افزایش تاب

کاربرد کودهای  ،جهت بهبود سلامت خاک و مدیریت آفات

های گیاهی برای حفظ استفاده از مالچ یا پوشش و نیز زیستی

 ;Raihan, 2023) رطوبت و کاهش دمای خاک اشاره کرد

Salehi et al., 2024; Alahdadi et al., 2024) با توجه به .

                                                           
1- Phytoremediation 

راهکارهای  کارگیریبهخشک ایران، وضعیت خشک و نیمه

زراعی به منظور کاهش پیامدهای منفی تغییرات اقلیمی ضروری 

گیاهان داخلی است. از سوی دیگر، محدودیت در تولید 

درصد روغن مصرفی  90روغنی باعث شده است بیش از دانه

 ۀ، شناسایی و توسعبنابراینکشور از طریق واردات تأمین شود. 

های تنشسایر بالا به خشکی و تحمل گیاهانی که علاوه بر 

هایی با روغن باکیفیت و عملکرد اقتصادی محیطی، دارای دانه

که این امر  ای برخوردار است، چرامطلوب باشند، از اهمیت ویژه

کاهش وابستگی به واردات روغن و افزایش در تواند می

نقش مؤثری   کشور های کشاورزی آوری و پایداری نظامتاب

عنوان به (،.Carthamus tinctorius L) لرنگگ ایفا کند.

 ۀهایی نظیر ریشروغنی چندمنظوره، با ویژگییکی از گیاهان دانه

توجهی با شرایط خشک عمیق و نیاز آبی پایین، از سازگاری قابل

این گیاه، گستردۀ ای خشک برخوردار است. سیستم ریشهو نیمه

فیزیکی های ویژگیبهبود با  بر افزایش تحمل به خشکی، علاوه

به بهبود  ،آن ۀخاک از طریق افزایش نفوذپذیری و تهوی

ها، گلرنگ را به . این ویژگیکندحاصلخیزی خاک کمک می

ویژه در تناوب زراعی، بهبرای کشت های مناسب یکی از گزینه

های غیرزیستی تبدیل بازده و مناطق تحت تنشدر اراضی کم

  (.Nurbekov et al., 2024) است کرده

ریشه، توسط افزون بر این، قابلیت جذب عناصر سنگین 

نیز  1های آلودهاصلاح زیستی خاکفرایند کاربرد گلرنگ را در 

همچنین  . (Ciaramella et al., 2022) پذیر ساخته استامکان
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یع دارای ارزش کاربردی قابل توجهی در صنا این گیاه

 Mani et)، دارویی (Abd El-Baset et al., 2024)غذایی

al., 2020) خوراک دام ،(Saddick et al., 2024)  و

طوری که بهاست،  (Amrutha et al., 2025)تولیدات صنعتی 

ها مورد های مختلف گیاه مانند دانه و گلچه در این حوزهبخش

کشور جهان برای  20گیرند. گلرنگ در بیش از استفاده قرار می

شود. در این میان، کشورهایی نظیر اهداف متنوعی کشت می

قزاقستان، روسیه، هند، مکزیک، ایالات متحده آمریکا، ترکیه و 

روند. به شمار می آن ان ترین تولیدکنندگچین از جمله بزرگ

براساس گزارش سازمان خواربار و کشاورزی ملل متحد در سال 

هکتار، عملکرد  3643در ایران سطح زیرکشت گلرنگ ، 2023

تن برآورد شده  4813کیلوگرم در هکتار و تولید کل  1321دانه 

تاکنون  2022با این حال، کشت جهانی گلرنگ از سال . است

و  رشد طولانی ۀدوریی نظیر عملکرد پایین، هادلیل محدودیتبه

 (FAO, 2023) است داشتهمحتوای کم روغن، روندی کاهشی 

،  و کیفیصفات زراعی نظر از این رو، بهبود ژنتیکی گلرنگ از 

 ایفا مینقش محوری در ارتقای عملکرد و پایداری این گونه 

به این هدف نیازمند ارزیابی جامع تنوع ژنتیکی دستیابی . کند

بهینه، انتخاب والدین با پتانسیل نژادی  بهبرای تعیین راهکارهای 

های ، شناسایی ژنوتیپنژادی به  ۀهای پایبالا، طراحی جمعیت

بینی میزان پیشرفت ژنتیکی است. تاکنون پیشامیدبخش و 

پلاسم گلرنگ مطالعات متعددی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی ژرم

 ;Dwivedi et al., 2005) های فنوتیپیبا استفاده از شاخص

Elfadl et al., 2009; Kumar et al., 2016; Mousavi 

Ojaq et al., 2020; Sabaghnia et al., 2024)بیوشیمیایی ، 

(La Bella et al., 2019; TonguÇ et al., 2023; Abd 

El-Baset et al., 2024)  و مولکولی(Golkar and 

Mokhtari, 2018; Kumar et al., 2023; Oliveira et 

al., 2023) همگی بر  . نتایج این مطالعات انجام شده است

 ۀنژادی و توسععنوان منبعی ارزشمند برای بهبه گلرنگ اهمیت 

ارقام بهینه تأکید دارند. با توجه به محدودیت تنوع ژنتیکی در 

 از گستردهای مجموعه در مطالعه حاضرارقام بومی ایران، 

 هایی از نواحی خاستگاهویژه نمونهالمللی، بههای بینپلاسمژرم

مدیترانه شرقی تا خلیج فارس، اروپای شرقی، آسیای مرکزی و )

 Emongor and) جمع آوری و ارزیابی شداتیوپی( 

Emongor, 2023) ،هدف با این پژوهش . بر این اساس

برای های برتر، پلاسمو شناسایی ژرم هابندی ژنوتیپخوشه

 .گلرنگ طراحی شدنژادی  بههای در برنامه استفاده

 

 ها مواد و روش

ژنوتیپ گلرنگ مورد ارزیابی  125 تعداد در این مطالعه،

ها، براساس تعداد قرار گرفت. پراکنش جغرافیایی ژنوتیپ

و همچنین  شده از کشورهای مختلفآوریهای جمعنمونه

 1و جدول  1، در شکل ها و ارقام به ترتیبمشخصات ژنوتیپ

تحقیقات  ۀتحقیقاتی مؤسس ۀشده است. آزمایش در مزرع ارائه

شهرستان کرج، با مختصات اصلاح و تهیه نهال و بذر واقع در 

 48درجه و  51دقیقه عرض شمالی و  30درجه و  35جغرافیایی 

شد. اجرا تر از سطح دریا م 1320دقیقه طول شرقی و ارتفاع 

متر گزارش میلی 250حدود  این منطقهمیانگین بارندگی سالانه 

ژنوتیپ داخلی و خارجی  120شده است. در این مطالعه، تعداد 

 مهر، گل)پاییزه( رقم شاهد گلدشت پنجبه همراه گلرنگ 

در قالب  )بهاره(، صفه )بهاره( و فرامان )بهاره(، پرنیان )پاییزه(،

سازی پس از آماده. قرار گرفتند ارزیابیطرح آگمنت مورد 

شامل ، کشت مکانیزه در واحدهای آزمایشی 1399زمین در بهار 

 30ها فاصله بین ردیفبا متر، دو چهار ردیفه به طول های کرت

متر انجام شد. سانتی 10 ردیف یرو هامتر و فاصله بوتهسانتی

های استاندارد و متداول عملیات داشت براساس دستورالعمل

صورت یکنواخت و از طریق کشت گلرنگ انجام شد. آبیاری به

صورت دستی عملیات برداشت نیز به. انجام شدسامانه لینیر از بالا 

دو ردیف میانی هر واحد در بوته واقع  10برداری از و با نمونه

بوته برای انجام  10های این دهمیانگین دا وآزمایشی انجام شد 

 . قرار گرفتاستفاده  مورد های آماریتحلیل

صفات مورد بررسی شامل روز تا شروع گلدهی، ارتفاع 

های فرعی، قطر غوزه، وزن هزار دانه، عملکرد بوته، تعداد شاخه

دانه، وضعیت خارداری، رنگ گل، درصد روغن، میزان پروتئین 

روغن دانه بودند. انتخاب این دانه و ترکیب اسیدهای چرب 

استاندارد گلرنگ انجام  هایدستورالعملصفات عمدتاً بر اساس 

منظور تکمیل ارزیابی های عملکردی نیز بهشد و برخی ویژگی

. (IBPGR,1983; UPOV,2017) تنوع ژنتیکی اضافه شدند
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سنجی برادفورد  با استفاده از روش رنگ بذر مقدار پروتئین

. در این روش، ابتدا عصاره بذر با محلول رنگی شدگیری اندازه

درجه  4دقیقه در دمای  30برادفورد مخلوط گردید و به مدت 

برای رسم گراد جهت تکمیل واکنش نگهداری شد. سانتی

در  (BSA) های آلبومین سرم گاویمنحنی استاندارد، محلول

گرم میلی 1/0لیتر با فواصل گرم بر میلیمیلی 1تا  1/0های غلظت

 .ها با محلول برادفورد مخلوط شدندلیتر تهیه و مشابه نمونهبر میلی

 595موج ها در طولو نمونه هاهای استانداردجذب نوری محلول

گیری شد. در این نانومتر با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر اندازه

عنوان شاهد مورد استفاده ، محلول برادفورد خالص بهآزمایش

خط استاندارد، غلظت  ۀمعادل بر اساسدر نهایت، قرار گرفت و 

لیتر محاسبه گردید. گرم بر میلیها برحسب میلیپروتئین نمونه

دلیل حساسیت بالا، دقت مناسب و سهولت اجرا، این روش به

 شودگرفته می کارطور گسترده در آنالیزهای زیستی بهبه

(Bradford, 1976) محتوای روغن بذور گلرنگ با استفاده از .

 10حدود بدین منظور، روش استخراج سوکسله تعیین گردید. 

درون پاکت فیلتری مخصوص  وگرم بذر آسیاب شده آماده 

فرآیند استخراج  تحتسپس در دستگاه سوکسله و  داده شد قرار 

گرفت. پس از اتمام فرایند استخراج، قرار روغن با حلال مناسب 

گیری شد. درصد وزن پاکت پس از خشک شدن مجدد اندازه

از استخراج پس روغن بذور با محاسبه تفاوت وزن پاکت قبل و 

 نسبت به وزن اولیه نمونه، به صورت درصد محاسبه گردید.

، از دانه چرب موجود در روغن منظور تعیین ترکیب اسیدبه 

استفاده شد. در این فرآیند،  (GC)روش کروماتوگرافی گازی 

ابتدا روغن استخراج شده با محلول سدیم متوکسید واکنش داده 

شد تا اسیدهای چرب آزاد به شکل نمک درآیند. سپس برای 

ها، مقدار استر آنکردن اسیدهای چرب و تهیه مشتقات متیلمتیله

عنوان حلال آلی، مناسبی هگزان به مخلوط افزوده شد. هگزان به

انحلال مؤثر استرهای متیلی اسیدهای چرب در فاز آلی  موجب

نمک به منظور تسهیل . پس از انجام ورتکس، محلول آبشد

استرها شد و فاز آلی حاوی متیلاضافه جداسازی فازها 

به  استرهای اسید چربشد. محلول نهایی حاوی متیل سازیجدا

دستگاه کروماتوگرافی گازی مجهز به آشکارساز یونش 

 Sil -CPتزریق گردید. آنالیز با استفاده از ستون  (FID) ایشعله

درجه  120انجام شد. برنامه دمایی ستون شامل آغاز از دمای  88

گراد و درجه سانتی 220گراد، افزایش تدریجی تا سانتی

دقیقه بود. دمای بخش  15نگهداری در این دما به مدت 

گراد رجه سانتید 250کننده و آشکارساز هر دو بر روی تزریق

تنظیم گردید و گاز حامل مورد استفاده، نیتروژن با خلوص بالا 

ها و با های حاصل بر اساس زمان بازداری آنشناسایی پیک. بود

مقایسه با استانداردهای معتبر انجام شد و درصد نسبی هر اسید 

چرب با محاسبه سطح زیر منحنی مربوط به هر پیک تعیین 

های بین برای ارزیابی تفاوت(. Bakhshi et al., 2025) گردید

با استفاده از ها داده ها، تجزیه واریانسژنوتیپ

انجام  4.4.2 ۀنسخ R افزار در نرم  augmentedRCBDۀبست

  ۀگیری از بستشده با بهرهگیریآمار توصیفی صفات اندازه شد.

agricolae از طریق  هابندی ژنوتیپگروهگردید.  محاسبه

 ۀفاصل ۀو بر پای Ward به روش  مراتبی ای سلسلهتحلیل خوشه

انجام  stats  ۀتاز بس  hclustو   distاقلیدسی، با استفاده از توابع 

 NbClust ۀها با استفاده از بستخوشه ۀ. تعیین تعداد بهینشد

صورت پذیرفت. همچنین، برای بررسی روابط بین صفات، 

انجام شد. در   Hmisc  ۀگیری از بستتجزیه همبستگی با بهره

  ۀنهایت، مصورسازی نتایج و ترسیم نمودارها با استفاده از بست

ggplot2   گردیدانجام. 
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 های گلرنگ مورد بررسی در این مطالعهتوزیع جغرافیایی کشورهای منشأ ژنوتیپ -1شکل 

Figure 1. Geographical map of the countries of origin of the genotypes evaluated in the present study 
 

های استفاده شده در این آزمایشکد بانک ژن، کد آزمایش و منشأ ژنوتیپ -1جدول  

Table 1. Gene bank accession code, experiment code and origin of genotypes used in this test
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E10 Afghanistan PI 220647 E165 Mexico PI 413718 E233 America PI 560185 

E103 Pakistan PI 304409 E167 Pakistan PI 426521 E235 Mexico PI 560204 
E105 Iran PI 304437 E17 Palestine PI 237550 E237 America PI 561194 

E106 Iran PI 304449 E172 China PI 525457 E239 China PI 568805 

E107 Iran PI 304451 E173 America PI 525458 E24 India PI 248378 
E108 Iran PI 304454 E176 America PI 537677 E242 America PI 572434 

E11 Ethiopia PI 226546 E178 America PI 537698 E244 America PI 572438 

E110 Iran PI 304466 E179 America PI 537695 E247 America PI 572441 

E112 Iran PI 304475 E180 America PI 537694 E248 America PI 572443 

E113 Turkey PI 304500 E181 America PI 537596 E249 America PI 572444 

E114 Turkey PI 304506 E182 America PI 537601 E25 India PI 248387 
E116 India PI 305155 E186 America PI 537644 E253 America PI 577808 

E117 India PI 305169 E189 America PI 537656 E257 America PI 603208 

E121 Pelestine PI 306686 E19 Astrulia PI 242418 E258 Spain PI 634712 
E123 India PI 306920 E190 America PI 537657 E259 China PI 653175 

E125 India PI 307060 E195 America PI 537676 E26 Pakistan PI 248629 

E126 India PI 307063 E198 America PI 537690 E261 China PI 653209 
E127 India PI 307076 E199 America PI 537691 E31 India PI 248844 

E13 Turkey PI 237539 E2 India PI 199909 E34 India PI 248368 

E131 Hungary PI 312275 E200 America PI 537692 E36 Egypt PI 250081 
E132 Kyrgyzstan PI 314650 E208 America PI 537709 E37 Pakistan PI 250204 

E133 America PI 331145 E21 Jordan PI 243070 E38 Egypt PI 250528 

E135 Iran PI 343774 E213 China PI 543975 E4 India PI 199915 
E136 Iran PI 343776 E218 China PI 544052 E41 Egypt PI 250611 

E138 Canada PI 348915 E220 China PI 544043 E44 Iran PI 250718 

E141 Tajikistan PI 369845 E222 America PI 548813 E47 Iran PI 250834 
E144 Iran PI 380800 E225 America PI 560165 E48 Iran PI 250835 

E152 Turkey PI 407606 E226 America PI 560166 E5 Russia PI 209284 

E154 Turkey PI 407613 E227 America PI 560168 E55 Spain PI 253391 
E155 Turkey PI 407614 E229 America PI 560174 E58 Austria PI 253518 

E156 Turkey PI 407624 E230 America PI 560175 E61 Farnce PI 253527 

E157 Bangladesh PI 401473 E231 America PI 560176 E64 Netherlands PI 253534 
E67 Poland PI 253544 E73 Irag PI 253761 E91 Pakistan PI 280229 

E68 Denmark PI 253548 E74 Afghanistan PI 253763 E95 India PI 283774 

E69 Morocco PI 253560 E75 Afghanistan PI 253916 E99 Argentina PI 291600 
E70 Switzerland PI 253561 E76 Iran PI 255579 EL1 Turkey Lanas 

E71 Portugal PI 253570 E77 Pakistan PI 259994 EO1 America PM_1 
E72 Irag PI 253758 E8 Kenya PI 209300 Goldasht Iran Cultivar 

E73 Irag PI 253761 E82 India PI 260638 Golmehr Iran Cultivar 

E74 Afghanistan PI 253763 E88 Sudan PI 271069 Parnian Iran Cultivar 
E75 Afghanistan PI 253916 E90 India PI 279054 Soffe Iran Cultivar 

      Faraman Iran Cultivar 

 (Gene bank accession code)و کد بانک ژن ( Origin)آوری منشأ جمع(، Experimental code)کد آزمایش 
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 نتایج و بحث
 تمامها در میان ژنوتیپبراساس نتایج تجزیه واریانس 

داری عنیماختلاف جز قطر غوزه بهصفات مورد بررسی 

ویژه . این میزان از تنوع ژنتیکی به(2)جدول  مشاهده شد

شروع ، روز تا دانه عملکردبرای سه صفت کلیدی 

غلبه ها در آناهمیت با توجه به  دهی و محتوای روغنگل

 را رزشمندیافرصت های زراعی گلرنگ، محدودیتبر 

های نامهبرهدایت های برتر و برای شناسایی ژنوتیپ

 .آوردمینژادی فراهم به

( 3نتایج حاصل از برآورد پارامترهای ژنتیکی )جدول 

منه ضرایب تنوع فنوتیپی و ژنوتیپی بین نشان داد که دا

درصد( و بالا  20–10درصد(، متوسط ) 10تر از پایین )کم

 ,.Deshmukh et al) درصد( متغیر بود 20تر از )بیش

در اغلب صفات، ضرایب تنوع فنوتیپی اندکی  .(1986

بیش از ضرایب تنوع ژنوتیپی بودند، که بیانگر تأثیر 

محدود عوامل محیطی و سهم غالب اثرات ژنتیکی در 

ضریب تنوع  تنوع این صفات است. بالاترین مقادیر

و  4/38به صفات تعداد شاخه در بوته ) ژنوتیپی و فنوتیپی

درصد(  3/34و  39درصد( و عملکرد دانه ) 9/36

وجود تنوع ژنتیکی  ۀدهنداختصاص یافت که نشان

متوسط فنوتیپی و ژنوتیپی  تنوعباشد. ضرایب گسترده می

برای صفات ارتفاع، وزن هزار دانه و محتوای روغن 

 ضریب تنوع فنوتیپی که قطر غوزه بامشاهده شد، در حالی

 9/5پایین )ضریب تنوع ژنوتیپی  درصد( و 5/11متوسط )

درصد( بیش از سایر صفات تحت تأثیر عوامل محیطی 

 .قرار داشت

ز میزان انتقال صفات عنوان شاخصی اپذیری، بهوراثت

)بیش از  از والدین به نسل بعدی، معمولاً در سه سطح بالا

پایین )کمتر از ( و درصد 60تا  40متوسط )درصد(،  60

 ,.Robinson et al) شودبندی میطبقهدرصد(  40

در پژوهش حاضر، تمامی صفات مورد بررسی  (.1949

 2/98تا  6/67پذیری بالا )وراثت جز قطر غوزه دارایبه

در  نژادگربهپذیری به برآوردهای وراثت .درصد( بودند

های ژنتیکی متنوع کمک ها از جمعیتانتخاب ژنوتیپ

بنابراین،  .بخشدو فرآیند به نژادی را بهبود می کندمی

پذیری بالا موجب افزایش کارایی انتخاب برای وراثت

ه صفاتی مانند عملکرد ویژبه .شودیک صفت خاص می

دانه، تعداد شاخه در بوته و محتوای روغن که همزمان 

و نیز  ضریب تنوع فنوتیپی و ژنوتیپی دارای مقادیر بالای

های عنوان شاخصتوانند بهپذیری هستند، میوراثت

های های برتر و هدایت برنامهکلیدی در غربالگری ژنوتیپ

 Terfa and)ند نژادی گلرنگ مورد توجه قرار گیربه

Gurmu, 2020) . 
 

 تجزیه واریانس صفات اگرومورفولوژیک در شرایط کشت بهاره -2جدول 

Table 2. Analysis of variance (ANOVA) for agro-morphological traits under spring sowing conditions 
Mean Squares 

df S.O.V 
OC SY TSW NB HD H DFI 

**32.5 **6473 **26.7 **16.5 7.8 *142 **92.8 124 
Treatment (ignoring 

Blocks) 
9.0** 29317** 7.3* 6.8** 12.1 177* 66.8** 4 Treatment: Check 

**30.3 **5663 **27.6 **13.3 7.6 *142 **94.4 119 Treatment: Test 
**389 *11544 1.2 **437 10.0 1.2 *10.2 1 Treatment: Test vs. Check 
*1.2 5880 3.3 2.9 6.4 79.5 *7 3 

Block (eliminating 

Treatments) 
0.5 1267 2.1 1.0 5.6 46.0 1.6 12 Residuals 
2.3 18.7 4.5 11.2 9.9 7.7 1.0 C.V (%) 

(، تعداد HDقطر غوزه)(، H(، ارتفاع)DFIبرای:  روز شروع تا گلدهی) پنج و یک درصددار در سطح احتمال * و ** به ترتیب اختلاف معنی

 (OC(، محتوای روغن) SY(، عملکرد دانه)TSW(، وزن هزار دانه)NBشاخه)

* and ** significant differences at the probability levels of 0.05 and 0.01 respectively for: Days to flowering initiation 

(DFI), Height (H), Head diameter (HD), Number of branches per plant (NB), Thousand seed weight (TSW), Seed 

yield (SY), Oil content (OC) 
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 پارامترهای ژنتیکی صفات اگرومورفولوژیک -3جدول 
Table 3. Genetic parameters of agro-morphological traits 

hBS.category hBS GCV.category GCV PCV.category PCV Traits 
High 98.2 Low 8.2 Low 8.3 DFI (d) 
High 67.6 Medium 11.2 Medium 13.6 H (cm) 
Low 26.3 Low 5.9 Medium 11.5 HD (mm) 
High 92.3 High 36.9 High 38.4 NB 
High 92.3 Medium 15.8 Medium 16.5 TSW (g) 
High 77.6 High 34.3 High 39.0 SY (g·m⁻²) 
High 98.2 Medium 17.0 Medium 17.2 OC (%) 

بندی ضریب (،گروهGCV(، ضریب تغییرات ژنوتیپی )PCV.categoryبندی ضریب تغییرات فنوتیپی )(، گروهPCVضریب تغییرات فنوتیپی )

(، DFI) برای صفات: روز تا گلدهی (hBS.category) پذیریبندی وراثت( و گروهhBSپذیری )(، وراثتGCV.categoryتغییرات ژنوتیپی )

 .(OC) (، محتوای روغن SY) (، عملکردTSW) (، وزن هزار دانهNB) (، تعداد شاخهHD) (، قطر غوزهH) ارتفاع

Phenotypic coefficient of variation (PCV), Classification of phenotypic coefficient of variation (PCV.category), 

Genotypic coefficient of variation (GCV), Classification of genotypic coefficient of variation (GCV.category), 

Broad-sense heritability (hBS), Classification of broad-sense heritability (hBS.category) for: Days to flowering 

initiation (DFI), Height (H), Head diameter (HD), Number of Branches per plant (NB), Thousand seed weight 

(TSW), Seed yield (SY), Oil content (OC) 

 

منظور شناسایی تنوع ژنتیکی و ساختار بهدر این پژوهش 

های آماری عنوان یکی از روشای بهاز تجزیه خوشه جمعیت،

 ها براساس مشابهت ژنتیکیبندی ژنوتیپگروهمناسب در 

ها بر اساس متغیرهای استاندارد بندی ژنوتیپاستفاده شد. خوشه

گروه  پنجمنجر به تشکیل ، شده صفات اگرومورفولوژیک

های قابل توجهی فنوتیپی متمایز شد که، هر یک دارای ویژگی

نژادی  بههای ارزشمندی را برای اهداف بودند و ظرفیت

 نیز وجود لف نمایان ساختند. نتایج حاصل از نقشه حرارتیمخت

 . (- 2Aرا تأیید کرد )شکل ها تنوع قابل توجه بین خوشه

های با ویژگی بود و ژنوتیپ 18شامل اول  خوشۀ

ای نظیر گلدهی زودهنگام، بیشترین قطر غوزه و برجسته

بالاترین وزن هزار دانه متمایز شد. این ترکیب فنوتیپی مؤثر، 

عملکرد بالای دانه را در این خوشه به همراه داشت که این الگو 

دار عملکرد دانه با وزن هزار با وجود همبستگی مثبت و معنی

کاملاً همسو  (r=21/0*همچنین قطر غوزه )( و r=42/0**دانه )

 دارد. (Aminian et al., 2019)، که با نتایج همخوانی است

مندی  را به منبع ژنتیکی ارزشهای این خوشه بنابراین، ژنوتیپ

 ۀنژادی با هدف افزایش عملکرد و تسریع دورهای بهبرای برنامه

روز  کمترینژنوتیپ با  27دوم شامل  ۀرشد تبدیل کرد. خوش

و بیشترین تعداد شاخه در بوته  روز(117تا  98) تا شروع گلدهی

این خوشه از نظر ها مشخص گردید. نسبت به سایر خوشه

که طوریهای برتر شناسایی شد، بهفنوتیپی یکی از گروه

ها گلدهی زودهنگام همراه با عملکرد دانه بالا در این ژنوتیپ

زمان مشاهده گردید. ترکیب این دو ویژگی  صورت همبه

ای مناسب برای انتخاب در ، این گروه را به گزینهمهم

نژادی با هدف بهبود عملکرد و تسریع دورۀ رشد های بهبرنامه

عنوان بهاز طرف دیگر، تعداد شاخه در بوته  کند.تبدیل می

بیشتر  ۀشاخص کلیدی از ظرفیت زایشی و پتانسیل تولید غوز

به طور تواند ها میشود، چرا که افزایش تعداد شاخهتلقی می

. به ارتقای عملکرد و پایداری محصول منجر شودمستقیم 

ژنوتیپ، عمدتاً با گلدهی دیرهنگام  28سوم، متشکل از  ۀخوش

های مطلوب و عملکرد دانه پایین مشخص شد و فاقد ژنوتیپ

از نظر این صفات بود. این الگوی فنوتیپی با همبستگی منفی و 

(  r= -37/0**عملکرد دانه )دار بین زمان گلدهی و معنی

تأثیر منفی تأخیر در گلدهی بر  ۀدهندمطابقت دارد، که نشان

ژنوتیپ بود که در  30چهارم شامل  خوشۀعملکرد است. 

ها از نظر اکثر صفات مورد ارزیابی، مقایسه با سایر خوشه

قابل توجه آن است که  ۀتری نشان داد. نکتعملکرد ضعیف

قرار گرفتند، که این موضوع  هتمامی ارقام شاهد در این خوش

های جدید در مقایسه با تواند بیانگر برتری نسبی ژنوتیپمی
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مشخص  ژنوتیپ 22پنجم متشکل از  خوشۀارقام رایج باشد. 

و از  بوددرصد بالای روغن دانه دارای طور مشخص بهشد و 

برای بهبود محتوای روغن حائز اهمیت  نژادیبهاین جهت در 

تری قرار عملکرد دانه در این گروه در سطح پاییناگرچه است. 

دار بین عملکرد و با همبستگی منفی و معنیاما این الگو داشت 

یک  ۀدهندو نشانداشت ( مطابقت r= -37/0**درصد روغن )

 بنابراین، معکوس بین عملکرد و محتوای روغن است. ۀرابط

های برای استفاده در برنامهتوانند می هخوشهای این ژنوتیپ

نژادی با تأکید بر افزایش محتوای روغن نقش کلیدی ایفا به

(، با B‑2نمودار انحراف از میانگین کل صفات )شکل کنند. 

نسبت به میانگین  هخوشگیری تغییرات هر نمایش میزان و جهت

عنوان ابزار تحلیلی قدرتمند در تبیین ساختار فنوتیپی جمعیت، به

یک با انحراف مثبت و  خوشۀ کند. ها عمل میو تمایز خوشه

با انحراف منفی قابل توجه از میانگین کل به ترتیب  پنج خوشۀ 

را قطر غوزه، وزن هزار دانه و عملکرد دانه بیشترین و کمترین 

دارای  دو خوشۀهای . از نظر زمان گلدهی، ژنوتیپندنشان داد

سه دارای گلدهی دیرهنگام بودند.  خوشۀگلدهی زودهنگام و 

و  پنج خوشۀهمچنین، بیشترین مقدار محتوای روغن در 

منظور مشاهده شد. در همین راستا، به سه خوشۀکمترین آن در 

استفاده مؤثر از تنوع فنوتیپی، پنج ژنوتیپ برتر از هر خوشه بر 

اساس برتری نسبی در مجموع صفات مورد ارزیابی، انتخاب و 

عنوان نمایندگان برتر ها بهمعرفی شدند. این ژنوتیپ

های تلاقی مورد استفاده توانند در برنامهای، میخوشهدرون

 ،E71 ،E38 ،E113 هایاول، ژنوتیپ خوشۀقرار گیرند. 

E82 و E132 و وزن هزار   زودهنگام با عملکرد بالا، گلدهی

دانه بالا، منابعی ارزشمند برای اصلاح صفات عملکرد و 

، E178 ،E31 هایدوم، ژنوتیپ خوشۀزودرسی هستند. در 

E37 ، E186  و E167  با ترکیب ویژگی گلدهی زودهنگام

با هدف به نژادی های و عملکرد بالا، قابلیت استفاده در برنامه

د. افزایش عملکرد و کاهش طول دورۀ رشد رویشی را دارن

در   E155 و E107  ،E112 ،E117 ،E72هایژنوتیپ

توانند سوم، با توجه به بروز گلدهی دیرهنگام، می خوشۀ

های دارای گلدهی سب در تلاقی با ژنوتیپعنوان والدینی منابه

زودهنگام، برای بررسی پارامترهای ژنتیکی مرتبط با زمان 

 هاچهارم، ژنوتیپ خوشۀدر د. گلدهی مورد استفاده قرار گیرن

E17  ،E55 ،E5، E4 و E126   با فنوتیپ نزدیک به میانگین

هایی مناسب برای پایداری عملکرد و سازگاری کل، گزینه

، پنجم خوشۀدر در نهایت  شوند.محسوب می محیطی

عنوان به  E77و E195  ،E180 ،E172 ، E200هایژنوتیپ

منابع ژنتیکی غنی از نظر محتوای روغن، پتانسیل بالایی برای 

نژادی دارند. این های بهبهبود محتوای روغن دانه در برنامه

های برتر، امکان بندی و شناسایی هدفمند ژنوتیپدسته

برداری دقیق از تنوع فنوتیپی موجود را فراهم ساخته و بهره

های مؤثر در تواند فرآیند انتخاب والدین و طراحی تلاقیمی

 .صورت کارآمد هدایت نمایدگلرنگ را به

ترکیب اسیدهای چرب در  ۀکنندبا توجه به نقش تعیین

کیفیت روغن و کاربردهای متنوع آن در صنایع غذایی، 

دارویی و صنعتی، شناخت دقیق از تنوع ژنتیکی موجود در 

این ای برخوردار است. در پلاسم گلرنگ از اهمیت ویژهژرم

ژنوتیپ گلرنگ از نظر محتوای اسیدهای چرب  125مطالعه، 

و بر اساس الگوی ترکیب اصلی مورد ارزیابی قرار گرفتند 

علاوه بر ارائه بندی شدند. این تحلیل چرب، طبقه هایاسید

تواند می ،درک بهتر از تنوع موجود در صفات کیفی روغن

نژادی های بههای برتر را در برنامهمسیر انتخاب هدفمند ژنوتیپ

تسهیل کند. سهم نسبی اسیدهای را ویژه بهبود کیفیت روغن به

داده شده است ژنوتیپ گلرنگ نشان  125میان چرب اصلی در 

توجهی را در نسبت دو اسید روشنی تنوع قابلو به( 3شکل )

چرب غالب یعنی اسید اولئیک و اسید لینولئیک نمایان 

  74/81تا  18/10تغییرات برای اسید اولئیک از  ۀسازد. دامنمی

درصد متغیر  35/77تا  09/0درصد و برای اسید لینولئیک از 

درصد،  08/11تا  78/2بود. همچنین، مقادیر اسید پالمیتیک بین 

درصد و اسید لینولنیک از  77/6تا  73/1اسید استئاریک از 

با مطالعات  درصد مشاهده شد. مقایسه این نتایج 49/5تا  10/0

شده در تنوع با مقادیر گزارش ۀپیشین حاکی از تطابق دامن

پلاسم گلرنگ تحت شرایط مختلف ژنتیکی و محیطی ژرم

 ;Dwivedi et al., 2005; Fan et al., 2023)است 

Licata et al., 2023; Zemour et al., 2021; 

Rahnama et al., 2024;  Kurt et al., 2025; Li et al., 

ها در . اگرچه ترکیب اسیدهای چرب اکثر ژنوتیپ(2025
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ژنوتیپ  22مرسوم گلرنگ قرار داشت، اما شناسایی  ۀمحدود

پتانسیل بالای این  ۀدهنددرصد اسید اولئیک نشان 50با بیش از 

ا کیفیت روغن مطلوب و های بلاین ۀمجموعه برای توسع

 است. پایداری اکسیداتیو بالا

 

 

A 

 

B 

متمایز را نشان  خوشۀ پنجژنوتیپ گلرنگ، که  125ای متغیرهای استاندارد شده در خوشه ۀنقشه حرارتی تجزی -2شکل

( B)سبز روشن(. ) 5 خوشۀ و )بنفش( 4 خوشۀ)آبی تیره(،  3 خوشۀ)نارنجی(،  2 خوشۀ)سبز تیره(،  1 خوشۀ(: Aدهد )می

(، قطر غوزه H(، ارتفاع )DFIگلدهی ) تا شروعروز انحراف از میانگین کل برای هر صفت در هر خوشه. صفات شامل 

(HD( تعداد شاخه ،)NB( محتوای روغن ،)OC( وزن هزار دانه ،)TSWو عملکرد ) دانه (SY) 
Figure 2. Heatmap of cluster analysis based on standardized variables in 125 safflower genotypes, illustrating 

five distinct clusters (A): Cluster 1 (dark green), Cluster 2 (orange), Cluster 3 (dark blue), Cluster 4 (purple) 

and Cluster 5 (light green). (B) Deviation from the overall mean for each trait within each cluster. Traits 

include Days to flowering initiation (DFI), Height (H), Head diameter (HD), Number of branches (NB), Oil 

content (OC), Thousand-seed weight (TSW), and Seed yield (SY) 
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 لینولنیک )زرد(، اولئیک اسیداسید لینولئیک )قرمز(، اسید . ژنوتیپ گلرنگ 125سهم نسبی اسیدهای چرب اصلی در  -3شکل 

 استئاریک )بنفش(اسید پالمیتیک )آبی( و اسید )سبز(، 

Figure 3. Relative proportions of major fatty acids in 125 safflower genotypes. Linoleic acid (red), Linolenic acid 

(yellow), Oleic acid (green), Palmitic acid (blue), and Stearic acid (purple) 
 

 

و اسیدهای چرب  ببندی ترکیبررسی الگوی خوشه

تنوع  ۀدهندنشانهای گلرنگ، در ژنوتیپمحتوای پروتئین 

قابل توجه در نسبت اسیدهای چرب اشباع و غیراشباع بین 

نژادی (، موضوعی که از منظر به  A-4ها بود )شکل خوشه

اول، با  ۀخوش برای بهبود کیفیت روغن حائز اهمیت است.

مقادیر پایین شاخص اولئیک و پالمیتیک و مقادیر بالای 

دوم  ۀ. خوششدمشخص  لینولئیک، لینولنیک و استئاریک

پالمیتیک و اسید  اولئیک،اسید مقادیر برای بیشترین با 

مشاهده  لینولئیکاسید استئاریک و کمترین مقدار اسید 

اولئیک اسید دار بین شد. ضریب همبستگی منفی و معنی

اول و دوم را  خوشۀ( نتایج r= -99/0**) لینولئیکاسید و 

 ,.Khan et al) سایر محققان کند که با نتایجمیتأیید 

2008; TonguÇ et al., 2023)  همخوانی دارد. در

ها ترکیب اسیدهای چرب ژنوتیپ و چهارم  سوم ۀخوش

اسید های مرسوم گلرنگ بوده و مقادیر مشابه با ژنوتیپ

در  .در تضاد هم ظاهر شدند اولئیکاسید لینولئیک و 

مهر، پرنیان لچهارم، ارقام شاهد شامل گلدشت، گ خوشۀ

ها و فرامان قرار داشتند که ترکیب اسیدهای چرب آن

طوری که درصد معمول گلرنگ بود؛ به ۀمطابق با محدود

لاوه عاسید لینولئیک بالا و درصد اسید اولئیک پایین بود. 

های خوشۀ سوم با محتوای بالای پروتئین، بر این، ژنوتیپ

پروتئینی در خوراک دام توانند به عنوان منابع مرغوب می

و طیور مورد استفاده قرار گیرند، که این ویژگی ارزش 

 دهداقتصادی و کاربردی آنها را افزایش می

(Korkmaz, 2024)  .استئاریک و اسید پنجم،  ۀخوش

درصد  10پالمیتک که در صورت مرسوم کمتر از اسید 

شوند نسبت به ترکیب اسید چرب گلرنگ را شامل می

ترکیبات دیگر به ترتیب مقادیر  بیشتر و کمتر را به خود 

 اسید خوشۀ ششم با بیشترین میزاناختصاص دادند. 

لینولئیک، ترکیبی غنی از اسید لینولنیک و مقادیر بالای 

ع چندگانه را نشان داد. در این اسیدهای چرب غیراشبا

لینولنیک  اسید خوشه، رقم شاهد صفه با بالاترین مقدار

و  قرار داشت و از این لحاظ، نسبت به سایر ارقام شاهد

در ترکیب کاملاً متمایز بود. ژرپلاسم مورد مطالعه 

اسیدهای چرب روغن گلرنگ، اسیدهای اولئیک، 

ان اجزای اصلی عنولینولئیک، پالمیتیک و استئاریک به
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با این حال، اسیدهای اولئیک و لینولئیک . شناسایی شدند

 La Bella et)درصدی  90دلیل سهم بالای بیش از به

al., 2019) سیدهای چرب و نیز نقش از ترکیب کل ا

سلامت انسان، بیشترین تأثیر را بر ارتقای   رها دمستقیم آن

ای و کاربردی روغن دارند. بنابراین، با توجه کیفیت تغذیه

های مورد به تنوع بالای این دو اسید چرب اصلی، ژنوتیپ

طور مؤثری به دو گروه غالب بررسی در این پژوهش به

های غنی اسید اولئیک و ژنوتیپهای غنی از یعنی ژنوتیپ

 بندی شدند. از اسید لینولئیک گروه

ها و برتری هر گروه از نظر منظورتعیین ویژگیبه

نمودار انحراف از میانگین کل  ،صفات مورد مطالعه

. این تمایز ژنتیکی، (B -4)شکل  نمایش داده شده است

های برتر هر گروه را اهمیت شناسایی و معرفی ژنوتیپ

، E136های سازد. در این راستا، ژنوتیپدوچندان می

E227 ،E133 ،E131  وE226 های اول و که در خوشه

دوم قرار گرفتند، با دارا بودن مقادیر بالای اسید اولئیک، 

ناسایی شدند. های برتر گروه اولئیک شعنوان ژنوتیپبه

ها به دلیل سطح بالای اسید اولئیک، پایداری این ژنوتیپ

ها را برای دهند که آناکسیداتیو مطلوبی از خود نشان می

عنوان جایگزینی مناسب برای روغن مصارف غذایی و به

سازد. همچنین ساختار مولکولی اسید زیتون، برجسته می

یمیایی، آرایشی، ای در صنایع شاولئیک، کاربردهای بالقوه

کند که اهمیت اقتصادی پایه فراهم میو تولید مواد زیست

، Eparهای کند. ژنوتیپتر میها را برجستهاین ژنوتیپ

E231 ،E261 ،E126  وE48 های سوم، که در خوشه

محتوای بالای  ۀواسطششم قرار گرفتند، به ، پنجم وچهارم

ز این اسید های غنی ااسید لینولئیک، در گروه ژنوتیپ

عنوان یک اسید بندی شدند. اسید لینولئیک بهچرب طبقه

چرب غیراشباع چندگانه نقش مهمی در کاهش سطح 

وعروق دارد. با این کلسترول خون و بهبود سلامت قلب

ها توجه، این ژنوتیپای قابلرغم مزایای تغذیهحال، به

دلیل پایداری اکسیداتیو پایین، برای مصارفی نظیر به

دهی کردن که مستلزم دمای بالا و مدت زمان حرارتسرخ

رو، روغن حاصل باشند. از اینطولانی است، مناسب نمی

ها بیشتر برای مصارف غذایی سرد توصیه از این ژنوتیپ

های غذایی کیفیت رژیمارتقای تواند در شود و میمی

چرب و غنی از اسیدهای چرب ضروری مؤثر واقع کم

های بیوشیمیایی شود. بنابراین، هر خوشه بر اساس ویژگی

متفاوتی نژادی  بهتواند در راستای هدف غالب خود، می

ها، مورد استفاده قرار گیرد. انتخاب آگاهانه از میان خوشه

نژادی را برای دستیابی های بهدهی دقیق برنامهامکان جهت

ای برتر، یا هایی با پایداری بالا، ارزش تغذیهبه روغن

 E178ژنوتیپ  سازد.کاربردهای خاص صنعتی فراهم می

 و  E167 ،E113 ،E26های از خوشۀ اول و ژنوتیپ

E13   از خوشۀ سوم، بیشترین مقدار پروتئین را در میان

تایج بیانگر آن های مورد بررسی نشان دادند. این نژنوتیپ

توانند ویژه از خوشۀ سوم، میها، بهاست که برخی ژنوتیپ

منابع بالقوه پروتئینی برای استفاده در صنعت خوراک دام 

 د.باشن

به منظور بررسی تنوع صفات کیفی از جمله رنگ گل 

 ها، نتایج نشان دادو وضعیت خارداری در بین ژنوتیپ

درصد(  8/44)( که گل های نارنجی رنگ A -5)شکل 

درصد(، زرد رنگ  44رتبه اول و گل های قرمز رنگ )

درصد( در رتبه های  8/0درصد( و سفید رنگ ) 4/10)

ها از لحاظ بعدی قرار گرفتند. تنوع موجود بین ژنوتیپ

های ( نشان داد که ژنوتیپ B-5صفت خارداری )شکل 

 40های خار بلند )( در رتبۀ اول و ژنوتیپ4/42بدون خار )

های بعدی  ( در رتبه6/17رصد( و انواع با خار کوتاه )د

 قرار گرفتند. 
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A 

 

B 

دهد متمایز را نشان می خوشۀ ششژنوتیپ گلرنگ، که  125ای متغیرهای استاندارد شده در خوشه ۀنقشه حرارتی تجزی -4شکل 

(A :)زرد( 6 خوشۀو  )سبز روشن( 5 خوشۀ ،)بنفش( 4 خوشۀ)آبی تیره(،  3 خوشۀ)نارنجی(،  2 خوشۀ)سبز تیره(،  1 خوشۀ( .(B )

، (PA(، پالمیتیک )OA(، اولئیک )LLN(، لینولنیک )LLلینولئیک ). صفات شامل هر خوشه هر صفت در برایکل انحراف از میانگین 

 (.SAاستئاریک ) ( وPrپروتئین )

Figure 4. Heatmap of cluster analysis based on standardized variables in 125 safflower genotypes, illustrating six 

distinct clusters (A): Cluster 1 (dark green), Cluster 2 (orange), Cluster 3 (dark blue), Cluster 4 (purple), Cluster 5 

(light green), and Cluster 6 (yellow). (B) Deviation from the overall mean for each trait within each cluster. 

Traits include linoleic acid (LL), linolenic acid (LLN), oleic acid (OA), palmitic acid (PA), protein (Pr) stearic acid (SA). 
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صفات کیفی مانند خارداری، رنگ گل و منشأ جغرافیایی 

هزینه، ابزار مؤثری برای عنوان نشانگرهای فنوتیپی سریع و کمبه

های بزرگ اولیه و ارزیابی تنوع ژنتیکی در جمعیت بندیگروه

پلاسم در ژنوتیپی هستند. این صفات امکان تفکیک کلی ژرم

های انتخاب را در برنامهفراهم کرده و فرآیند را مراحل ابتدایی 

 بر اساس بندی صفات کنند. از این رو، گروهنژادی تسهیل میبه

تغییرات  ۀجغرافیایی و صفات کیفی به همراه میانگین، دامن أمنش

های های آماری هر یک از صفات در میان گروهو تفاوت

ای، طول نمودار جعبه .نمایش داده شده است 6مختلف در شکل 

 عشرودهد. صفات روز تا هر صفت را نشان می میزان تنوع

به عنوان صفات کلیدی  دانه گلدهی، محتوای روغن و عملکرد

( و خارداری A -6منشأ جغرافیایی )شکل  بر اساسدر گلرنگ 

با توجه به توزیع و حجم بندی شدند. ( گروهC -6)شکل 

های اروپایی به دلیل تعداد اندک نمونه از هر ها، ژنوتیپنمونه

های و نمونه  Europeکشور، در یک گروه یکپارچه با عنوان 

صورت یک گروه شده از کشورهای آفریقایی نیز بهآوریجمع

بندی شدند. در مقابل، به دلیل تنوع دسته  Africaمستقل با عنوان 

های کشورهای ها در قاره آسیا، ژنوتیپداد بالاتر نمونهو تع

های صورت مجزا گزارش گردیدند. همچنین ژنوتیپآسیایی به

در   Americaعنوان یک گروه مجزا تحت عنوان آمریکایی به

های متعلق به سایر نظر گرفته شدند. افزون بر این، ژنوتیپ

  Otherعنوان کشورها با تعداد محدود نمونه، در گروهی تحت 

بندی، علاوه بر حفظ قابلیت ین رویکرد در گروهد. اجای گرفتن

بین منشأهای اصلی را نیز دار  معنیها، امکان مقایسه آماری تحلیل

 کند. فراهم می

بر اساس منشأ  گلدهیشروع بررسی صفت روز تا 

های مختلف اختلاف جغرافیایی نشان داد که بین گروه

. بر این اساس، ایران با بیشترین تعداد روز داشتداری وجود معنی

 98) روز( و پاکستان با کمترین مقدار 136گلدهی )شروع تا 

از سوی دیگر، ایران با  دار بودند.روز(، دارای اختلاف معنی

داری نداشت و با کشورهای اروپایی و ترکیه اختلاف معنی

ی هاشود. همچنین نمونهتأخیر در گلدهی، موجب دیررسی می

 
ژنوتیپ  125( بین B( و وضعیت خارداری )Aتوزیع فراوانی رنگ گل ) -5شکل 

 (NT( و بدون خار)ST(، خارهای کوتاه)LTخارهای بلند) گلرنگ

Figure 5. Frequency distribution of flower color (A) and thorniness (B) 

among 125 safflower genotypes. Long thorns (LT), Short thorns (ST), and 

No thorns (NT) 
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هند، چین و آمریکا پس از پاکستان، با تسریع در گلدهی موجب 

داری با پاکستان زودرسی شدند و از نظر آماری تفاوت معنی

متعلق به درصد(  79/37) بیشترین محتوای روغن .نداشتند

دار نسبت به سایر منشأهای ی آمریکای با اختلاف معنیهانمونه

 96/27)حتوای روغن جغرافیایی ظاهر شد. کمترین مقدار م

منشأهای  سایر ، که بابود های ایرانمتعلق به نمونهدرصد(

داری نداشت. با توجه به نمودار، تنوع جغرافیایی اختلاف معنی

بین منشأهای مختلف وجود در  دانه عملکرد قابل توجهی برای

های نمونهبه به ترتیب متعلق  دانه داشت. بیشترین میانگین عملکرد

داری ها اختلاف معنیبودند و با سایرگروه آفریقاپاکستان و 

های کمترین میانگین عملکرد به ترتیب متعلق به نمونه داشتند.

های های گلرنگ در گروهچین و آمریکا بود. پراکنش ژنوتیپ

مختلف رنگ گل از نظر ترکیبات اسید چرب، محتوای روغن 

شان داده شده پلات نو درصد پروتئین با استفاده از نمودار باکس

لینولئیک در اسید . نتایج نشان داد که درصد (B -6)شکل  است

های زرد، نارنجی با گل ، هرچندبود های سفید رنگ بیشتر گل

اولئیک اسید . همچنین درصد نداشتداری و قرمز اختلاف معنی

و با داشت های سفید رنگ در کمترین مقدار وجود در گل

سایر  که با نتایجنداشت اری دهای دیگر اختلاف معنیرنگ

همخوانی  (Li et al., 2025; Li et al., 2023) محققان

محتوای پالمیتیک و نیز درصد سید ااستئاریک، اسید . داشت

اولئیک اسید های مختلف گل رفتاری مشابه پروتئین بین رنگ

نشان دادند. بین رنگ گل از لحاظ محتوای روغن به عنوان 

اساس برداری مشاهده شد. صفت مهم در گلرنگ اختلاف معنی

و  تربالا دارای مقدارهای زرد های با گلژنوتیپمحتوای روغن، 

، در بودندهای سفیدرنگ دار نسبت به ژنوتیپمعنیاختلاف 

های قرمز و های دارای گلکه، این اختلاف با ژنوتیپحالی

ها بندی ژنوتیپدار نبود. گروهنارنجی از نظر آماری معنی

های ( نشان داد، ژنوتیپC -6براساس وضعیت خارداری )شکل 

و با د بودنتری گلدهی طولانیشروع روز تا دارای بدون خار 

های دارای خار بلند با کمترین روز تا گلدهی اختلاف ژنوتیپ

های . همچنین محتوای روغن در ژنوتیپداشتندداری معنی

خاردار )خارهای کوتاه و بلند( بالا بوده و با انواع بدون خار 

. در مقابل، عملکرد دانه کمتر تحت داشتندداری اختلاف معنی

فت. با این حال، مقدار عملکرد تأثیر وضعیت خارداری قرار گر

ها اختلاف در انواع بدون خار بیشتر بوده ولی بین گروه

 ,.Sajid et al) سایر مطالعات داری مشاهده نشد که با نتایجمعنی

رنگ گل دهد که نشان میهمخوانی داشت. این نتایج  (2024

تواند به عنوان نشانگرهای فنوتیپی غیرمستقیم در و خارداری می

نظر کمیت و کیفیت روغن مورد های برتر از انتخاب ژنوتیپ

 Erbaş and Mutlucan, 2023; Li et)استفاده قرار گیرد 

al., 2025; Li et al., 2023; Sajid et al., 2024). 
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A 

B 

C 

 

و  (OC)، محتوای روغن (DFI)ژنوتیپ گلرنگ برای صفات روز تا شروع گلدهی  125دهنده نمود نسبی نشان  -6شکل 

و ( Pr)، پروتئین (OC) و همچنین محتوای روغن (C)و نیز وضعیت خارداری  (A)بر اساس منشأ اصلی آن ها  (SY)عملکرد دانه 

 (B)براساس رنگ گل  (SA)و استئاریک  (PA)، پالمیتیک (OA)، اولئیک (LL)ترکیبات اسید چرب شامل لینولئیک 
Figure 6. Illustrates the relative performance of 125 safflower genotypes for traits such as days to flowering 

initiation (DFI), oil content (OC), and seed yield (SY) based on their origin source (A), along with thorniness 

(C), and additionally oil content (OC), protein (Pr), and fatty acid compositions including linoleic (LL), oleic 

(OA), palmitic (PA), and stearic (SA) based on flower color (B) 
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 گیرینتیجه

های آماری مختلف، وجود نتایج حاصل از تحلیل

های مورد توجهی را در میان ژنوتیپتنوع ژنتیکی قابل

بررسی تأیید کرد. این تنوع ژنتیکی، ظرفیت بالایی را برای 

نژادی فراهم انتخاب در جهت دستیابی به اهداف به

عملکرد بالا  به دلیل دومهای های خوشهآورد. ژنوتیپمی

به دلیل  پنجم خوشۀهای ژنوتیپو ودهنگام دهی زو گل

عنوان والدین مناسب در به ندتوانمیمحتوای بالای روغن، 

در مورد استفاده قرار گیرند. های تلاقی هدفمند برنامه

های سوم و چهارم در های خوشهمقابل، اگرچه ژنوتیپ

برخی صفات زراعی این پژوهش عملکرد مطلوبی نشان 

ها قرار گرفتند، شاهد نیز در این خوشه ندادند و حتی ارقام

رسد. منطقی به نظر نمینژادی  فرایند بهها از اما حذف آن

رغم عملکرد ها، علیدلیل این امر آن است که این ژنوتیپ

های توانند حامل آللپایین از نظر صفات زراعی، می

های زیستی ارزشمندی باشند که در بهبود مقاومت به تنش

های تلاقی هدفمند مورد مؤثر بوده و در برنامهو غیرزیستی 

در مطالعات آتی، بر این اساس،  .استفاده قرار گیرند

صفات فیزیولوژیک و نظر ها از ارزیابی جامع ژنوتیپ

. افزون بر این، جهت بهبود کیفیت ضروری است مولکولی

 ۀویژه افزایش محتوای اسید اولئیک در روغن دانروغن به

عنوان منابع های اول و دوم بههای خوشهگلرنگ، ژنوتیپ

 .شوندژنتیکی مناسب توصیه می

 گزاریسپاس

وسیله مراتب قدردانی و سپاس صمیمانه خود را بدین

از مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر، بخش 

پاس فراهم آوردن شرایط های روغنی، کرج، بهدانه

اجرای بخش های ارزنده در پژوهشی مناسب و همکاری

ها و تردید حمایتیداریم. بنخست رساله دکتری ابراز می

های آن مجموعه نقش بسزایی در پیشبرد اهداف مساعدت

 ت.تحقیقاتی داشته اس
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