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  نشانگرهاي  با استفاده ازبهاره و پاييزه ارقام گندم از  برخيژنتيكي  نوعتارزيابي 

  ماهواره يزر

  4 و محسن مردي3 محمدرضا نقوي، 2 ي صمديدبهمن يز ،*1بهمن فاضلي نسب

 

 

 

 

 

  چكيده

ه ايراني در سـطح   بهاره و پاييز گندمرقم و لاين 21امكان تفكيك  و ژنتيكيرابطه  به منظور بررسي    در اين تحقيق    

هر آغازگر چندشكلي ميزان اطلاعات و چندشكلي ميانگين شاخص  .آغازگر ريزماهواره استفاده شدجفت  37مولكولي از 

 نـي و لـي    وجاكـارد روش دو شباهت ژنتيكي بـا اسـتفاده از   . دست آمده ب براي آنها    63/0 و   68/0بترتيب   ريزماهواره

 ارقام قدس و الونـد داراي بـيش  در هر دو روش  .دست آمده ببراي آنها  328/0 و201/0 ميانگينو به ترتيب محاسبه  

 10تـا   دو توليد شـده از  آلل  تعداد  . ترين ميزان شباهت بودند    داراي كم نيك نژاد    بولاني و ارقام  و   شباهت    ميزان ترين

ضـريب  اسـتفاده از دو     هـا بـا      ژنوتيپ .تكثير شد  آلل 199و در مجموع     37/5 جايگاه در هر    آللميانگين تعداد   و   متغير

 گـروه قـرار     4تيـپ گنـدم در       ژنو 21 گروه بندي شدند و      UPGMAني و لي و روش تجزيه خوشه اي         جاكارد و   تشابه  

 ـنتـايج  . رقام از لحاظ بهاره و پاييزه بودن از همديگر تفكيك شدند    ااكثر  ؛ ضمناً   گرفتند  نـشان داد كـه    دسـت آمـده  هب

  .نمايان سازدرا ، مطمئن و قابل تكراري  بسيار بالاچندشكلي قادر است ريزماهواره هاينشانگر

     تنوع ژنتيكي شباهت ژنتيكي،، ريزماهوارهبهاره و پاييزه، گندم، :  واژه هاكليد

  

  مقدمه    

، يكـساله،    آلوهگزاپلوئيـد قطعـه اي     گندم گياهي 

، تك لپه، خودگشن، از تيره غلات، خانواده گندميان       

ــروه جــنس تريتيكــوم و داراي ســه   42 و28، 14گ

ــومي   ــول ژن ــا فرم ــوزومي ب  و AA ،AABBكروم

AABBDD ژنوم گندم بسيار بزرگ، شـامل      . است

 80 و داراي حـدود      مـي باشـد    جفت بـاز     16 × 109

 مگا جفت باز 810 تكراري با متوسط ادرصد دي ان 

  .)8(  است ميكرومتر10در هر كروموزوم با طول

-مورفـو  ي از قبيـل صـفات   لف ـهاي مخت  شانگرن

 در برنامه اوژيك، نشانگرهاي بيوشيميايي و دي ان ل

هاي اصلاحي و گروه بنـدي ذخـاير ژنتيكـي گنـدم          

مورد استفاده قرار گرفته اند كه هر كدام داراي مزايا          

 انشانگرهاي دي ان    . و معايب خاص خود مي باشند     

نـواحي  هاي بين     كننده، تفاوت  رمزعلاوه بر نواحي    

در بـين   . شكار مي سازند  آ نيز    كننده ژنوم را   رمزغير  

 تكرار  و مطمئن ها،، ريزماهوارهان انشانگرهاي دي   

و به آساني در جنبه هاي مختلف بيولوژي   استپذير

مولكولي، اصلاح نباتات و برنامـه هـاي بـه نـژادي            

  .)18و  2( مورد استفاده قرار مي گيرد

ــاهواره ــوالي  ريزم ــا ت ــراري   ه ــاي تك  2-6ه

 تكرار شونده،   ام دي ان    ناه  نوكلئوتيدي هستند كه ب   

 هاي تكراري كوتاه توالي و توالي هاي تكراري ساده

*
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   دانشكده كشاورزي دانشگاه تهران گروه زراعت و اصلاح نباتات استاد-2

  دانشكده كشاورزي دانشگاه تهرانه زراعت و اصلاح نباتات گرو استاد -3

   عضو هيئت علمي مؤسسه تحقيقات بيوتكنولوژي كشاورزي ايران-4

  19/7/89: تاريخ پذيرش     29/1/87: تاريخ دريافت
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به تعداد فراوان و به  .)21و  7، 1 (معرفي گرديده اند

صورت يكنواخت در سطح ژنوم يوكـاريوت هـا و در           

 پراكنـده   اكننـده دي ان  رمز كننده و غير     رمزنواحي  

 ـ جايگاهاين  .)21و  7، 4 (دان الاي ها از تنوع بسيار ب

 ـ          آلل ه ي برخوردار هستند و بر طبق قوانين منـدل و ب

و ) 18( صورت همبارز بـه نتـاج منتقـل مـي شـوند           

سطوح بسيار بـالاي چندشـكلي را در تعـداد تـوالي            

  .)9و  7 (تكرار شونده از خود نشان مي دهند

هــا در گياهــان جهــت تهيــه نقــشه  ريزمــاهواره

  ژن يـابي مكان  و   گندم، بررسي چند شكلي   نتيكي  ژ

كـار بـرده    ه  صفات مهم زراعي ب   هاي كنترل كننده    

 1پلاشـك و همكـاران   .)21و  20،  4،  2 (شده اسـت  

 23  رقم گندم نان اروپايي را با اسـتفاده از         40،  )17(

،  آغازگر ريزماهواره مورد مقايـسه قـرار دادنـد         جفت

 آلـل در    2/6 و ميانگين    متغير 16 لل از سه تا   آتعداد  

ه  ب 29/0نتيكيژ شباهت   هر جايگاه تكثير و ميانگين    

 ژنوتيـپ   55،  )19( 2پراساد و همكاران  . دست آوردند 

 ريزمـاهواره  آغـازگر جفـت    20گندم را با استفاده از      

 13تـا   يـك   تعـداد آلـل از   .مورد مقايسه قرار دادنـد    

شباهت ژنتيكي  آلل تكثير و 155 و در مجموع متغير

 متغير 88/0 تا 05/0ر تمام ژنوتيپ ها محاسبه و از د

 دو   ژنوتيـپ در   55 و   شدند گزارش   23/0 ميانگين   و

، )11( 3كوبيلجـسكي و همكـاران    . گروه قرار گرفتند  

 ريزمـاهواره آغازگر جفت  36 ژنوتيپ گندم را با    710

 متغير 25تا   سه   ، تعداد آلل از   ندمورد بررسي قرار داد   

پستـسو و   . گـروه قـرار گرفتنـد      دو   و ژنوتيپ هـا در    

 تائوشـي را بـا      مدمعيـت گن ـ  ج113،  )16( 4همكاران

 مورد مقايسه   ريزماهوارهآغازگر  جفت   18استفاده از   

، شـاخص   تكثيـر  آلـل  338قرار دادند و در مجمـوع       

ــكلي را از  ــا 75/0چندش ــد 95/0 ت ــزارش دادن   و گ

ماكافري  .گروه مختلف قرار گرفتند دو درها جمعيت 

                                                 
1- Plaschke et al.  

2  -  Prasad et al. 

3  -  Kobiljski et al. 

4- Pestsov et al.  

ــا 58، )13( 5و همكــاران  جمعيــت گنــدم دوروم را ب

 مورد مقايـسه    ريزماهوارهازگر  آغ جفت   70استفاده از 

 و در متغيــر 12 تــا  دو ، تعــدا آلــل را ازقــرار دادنــد

در تمـام    شباهت ژنتيكـي     تكثير و  آلل   394مجموع  

  . گزارش دادند 1 تا 15/0ارقام محاسبه و از 

و امكـان    شكلي چند هدف از اين تحقيق بررسي    

مـشخص  رقم و لاين بهـاره و پـاييزه و      21تفكيك  

جهـت تـشخيص     ريزمـاهواره اي  ه ـ نمودن قابليـت  

چندشـكلي در   شاخص چندشكلي و ميزان اطلاعات      

  . اين ارقام مي باشد

  ها مواد و روش

  مواد گياهي

  رقم و لايـن گنـدم بـه نـام        21در اين تحقيق از   

هاي تجن، گلستان، سرداري، قدس، قفقـاز، شـاين،         

، بولاني، الوند، طبسي، روشن، بزوستايا، فلات،       2آذر

ين، شعله، نويد، اميد، نيـك نـژاد و    ، مهدوي، زر  518

  .)1جدول  (قرار گرفتاينياء مورد استفاده 

  ااستخراج و تكثير دي ان 

) 5( ژنـومي بـر مبنـاي روش         ااستخراج دي ان    

از بين تعداد زيادي آغازگر ريزماهواره . صورت گرفت

گزارش شده  ) 21( 6 و همكاران  رودرگندم كه توسط    

سب براي اين تحقيق     جفت آغازگر منا   37 تعداد   ،بود

 20حجـــم واكـــنش ). 2جـــدول ( انتخـــاب شـــد

) 21(  و همكـاران   رودراسـاس روش    ماكروليتري بر   

ــه و  ــرازتهي ــره اي پليم   در دســتگاه7واكــنش زنجي

8بايورد
 واسرشـته سـازي   ، دقيقـه 5با برنامه زمـاني   

 چرخه اوليه   10گراد،    درجه سانتي  94اوليه در دماي    

 ـ( 9تاچدانصورت  ه  ب ه دمـاي اتـصال     ك ـ طـوري ه  ب

 درجه بالاتر از دماي اتصال واقعي در نظر 10آغازگر 

ــه   ــر چرخ ــه ازاي ه ــت و ب ــاي 1گرف ــه از دم  درج

                                                 
5- Maccaferri et al.  

6- Roder et al.   

7  Polymerase Chain Reaction 

8 Bio Rad iCycler Thermal Cycler  

9 Touchdown 



73 89د ماه ، اسفن2 شماره 33، جلد )مجله علمي كشاورزي(توليدات گياهي 

  مورد استفاده تيپ رشد ارقام و لاين هاي -1 جدول

  تيپ رشد  رقم  تيپ رشد  رقم

  پاييزه   نويد-12  بهاره   تجن-1

  پاييزه   زرين-13  بهاره  گلستان-2

  پاييزه  له شع-14  بهاره   بولاني-3

  بهاره  518 لاين -15  پاييزه   الوند-4

  بهاره   اينياء-16  پاييزه   سرداري-5

  بهاره   روشن-17  پاييزه   قفقاز-6

  بهاره   بزوستايا-18  پاييزه   لاين شاين-7

  بهاره   فلات-19  پاييزه  2 آذر-8

  پاييزه   قدس-20  بهاره   طبسي-9

  پاييزه   مهدوي-21  پاييزه   اميد-10

      بهاره   نژاد نيك-11

 

انجـام  ) اتصال كاهش يافت تا به دماي واقعي برسد       

 ثانيه واسرشته سازي    30 چرخه بعدي شامل     25. شد

 x ثانيه در دمـاي        30 درجه سانتيگراد،    94در دماي   

 ،  50 بسته به نـوع آغـازگر      x(جهت اتصال آغازگرها  

، ) درجه سانتيگراد مورد استقاده قرار گرفت      60 يا   55

جهـت  ( گـراد   درجـه سـانتي    72ر دمـاي     ثانيه د  30

 درجه  72انجام گرديد و بسط نهايي در دماي        ) بسط

فـرآورده  .  دقيقـه انجـام شـد      5گراد به مدت     سانتي

 هاي پي سي آر به نسبت مساوي با رنگ فورماميـد          

 ميكروليتـر از آن     5-3مخلوط و مقـدار     )  درصد 98(

براي ژل پلي اكريل آميد واسرشته ساز اسـتاندارد در      

ــتگاهد ــسينگس ــافر 1 سكون ــورد TBE(1x) و ب  م

رنگ آميزي ژل پلي اكريل آميد     . استفاده قرار گرفت  

با استفاده از روش نيترات نقره بر اساس دستور كـار           

  .)23( )1شكل(  انجام شد2شركت پرومگا

  

  تجزيه و تحليل داده ها

                                                 
1- Bio Rad, Squi-Gen GT 

2  - Promega USA 

  و عدم حضور  ) يك(بصورت حضور الگوي نواري   

 Quantity oneبـراي هـر نـوار بـا برنامـه       )صفر(

v.4.01) Bio Rad laboratories Hercules, 

CA USA (ــا مــاتريس تــشابه . صــورت گرفــت ب

 ني و لـي   و   )10( جاكاردضريب تشابه   دو  استفاده از   

كـه   )3( 3يشـكل  شاخص چند . محاسبه گرديد ) 20(

 بـا اسـتفاده از   )1(ميزان آن از صـفر تـا يـك بـوده         

)فرمول   )
2

1 ∑−= PjDI) Pj آلـل اوانـي    فر j  ام 

ــپ ــام ژنوتي ــتفاده  در تم ــورد اس ــاي م ــزان و ) ه مي

 بـا   ريزماهواره جايگاهر   ه )15( 4چندشكلياطلاعات  

  :استفاده از فرمول
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 nو در تمـام ارقـام   ام j ام و i   آلل فراواني Pjو 

 تجزيه . محاسبه گرديد)جايگاه هر  آللمجموع تعداد   

   ترسيم دندروگرام بـر اسـاس الگـوريتم       خوشه اي با    

                                                 
3- Diversity Index  

4- Polymorphism Information Content 
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  372Xgwmگر الگوي نواري توليد شده توسط آغاز-1شكل

  ) مي باشدQX174 بيانگر نشانگر Mشماره ها بيانگر ارقام و (

 

UPGMA   و با نـرم افـزار NTSYS-pc v. 2.02 

  .دش انجام جاكاردمبتني بر ضريب تشابه 

  

  نتايج و بحث

   هاريزماهوارهر چند شكلي د

 جفت آغازگر ريزمـاهواره    37شكلي در   وجود چند 

ر تمامي ارقام مورد بررسي قرار گرفت و در مجمـع   د

- B5  آغـازگر   در اين حـال،     شد كه  تكثير آلل 199

371Xgwm كمترين تعداد و آغازگرهـاي      آلل دو   با 

A6-334Xgwm و B1– 264 Xgwm آلـل  10با 

 در كل آللن تعداد ميانگي. داشتندرا   تعدادبيش ترين

بـا نتـايجي كـه      ). 2جدول  ( بود 3/5 ها برابر  جايگاه

، 5/ 2 ميانگين تعداد آلل با ،)22( 1استاكل و همكاران

 و 12تا  دو  را ازآلل تعداد ،)13( ماكافري و همكاران

 ميـانگين  ،)6( 2و يوجايـل و همكـاران      6/5ميانگين  

  .ت داشتهابش بودند مگزارش داده 5/5 تعداد آلل

  شكلي چندميزان اطلاعات  و اخص چندشكليش

 چندشكلي  يزان اطلاعات و م شاخص چندشكلي   

در تمـام ارقـام مـورد        ريزمـاهواره    براي هر جايگـاه   

شـاخص  ميـزان    بـيش تـرين    بررسي قرار گرفـت و    

-A2 مربـوط بـه آغـازگر        85/0شكلي با مقدار    چند

372Xgwm  شاخص چندشكلي با    ميزان   و كمترين

و  B5-371Xgwm آغـازگر     مربوط بـه   27/0 مقدار

يزان م بيش ترين.  مشاهده گرديد68/0ميانگين كل 

                                                 
1- Stachel et al.  

2- Eujayl et al. 

 بـراي آغـازگر     83/0با مقـدار    شكلي    چند اطلاعات

A2-372Xgwm         23/0 و كمترين ميزان با مقـدار 

 63/0 و ميانگين كل     B5-371Xgwmبراي آغازگر 

با نتايجي كـه در مطالعـات       . )2جدول  (  آمد به دست 

 يــزان اطلاعــاتمو قبلــي از شــاخص چنــد شــكلي 

در گندم توسط ريزماهواره ها هاي  جايگاهچندشكلي 

ــدار ) 20(  و همكــارانرودر ــا مق ــا  23/0ب  و 79/0ت

 تا 29/0، از )17( ، پلاشك و همكاران71/0ميانگين 

، پراساد  81/0 تا   21/0،  )12( 3، مي و همكاران   79/0

، آگرامـــا و 71/0، بـــا ميـــانگين )19( و همكـــاران

 62/0 و با ميـانگين    81/0 تا   23/0از  ،  )1( 4همكاران

در ايـن تحقيـق      .ت داشـت  هابش م ،گزارش شده بود  

 بـراي موتيـف      چندشـكلي  يزان اطلاعات ميانگين م 

 و بـراي موتيـف      68/0هاي دي نوكلئوتيدي برابر با      

  . مشاهده گرديد66/0هاي تري نوكلئوتيدي برابر با 

  ضريب تشابه

رد  ژنوتيـپ مـو    21 در بين    ضريب تشابه ژنتيكي  

ضـريب تـشابه    دو  در تمام ارقام بـر اسـاس        استفاده  

 ميزان تـشابه در     بيش ترين  و   )14و10 (دشمحاسبه  

و كمتـرين   ) 606/0( روش جاكارد بين قدس و الوند     

بين بولاني و نيـك نـژاد و در    ) 063/0( ميزان تشابه 

  مربوط به قـدس و الونـد       بيش ترين روش ني و لي     

هـاي    ژنوتيـپ  و كمترين ميزان تشابه بين    ) 755/0(

  . مشاهده گرديد) 188/0( بولاني و نيك نژاد

                                                 
3  -Ma et al. 

4- Agrama et al.  
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  ميزان اطلاعات چندشكليچندشكلي و  شاخص آلل،  موتيف،  تعداد جايگاه،محل  نام، -2جدول

 DI PIC  تعداد آلل  موتيف  جايگاهمحل   نام جايگاه

153Xgwm 1BL (CA)18 6 72/0  68/0  

274Xgwm 7BL (GT)27 3 64/0 56/0  

340Xgwm  3BL (GA)26 5 62/0 57/0  

334Xgwm 6AS (GA)19 10 79/0 76/0  

111Xgwm 7DS (CT)32(GT)17 8 77/0 74/0  

642Xgwm 1DL (GT)14 4 58/0 51/0  

148Xgwm 2BS (CA)22 4 63/0 57/0  

149Xgwm 4BL (GA)23 7 78/0 74/0  

372Xgwm 2AS (GA)>51 8 85/0 83/0  

539Xgwm 2DL (GA)27 4 63/0 56/0  

540Xgwm 5BS (CT)3(CC)(CT)16 5 6/0 55/0  

156Xgwm 5AL (GT)14 4 71/0 66/0  

190Xgwm 5DS (CT)22 5 66/0 6/0  

383Xgwm 3DL (GT)27 4 53/0 49/0  

133Xgwm 6BS (CT)39 6 66/0 62/0  

325Xgwm 6DS (CT)16 5 72/0 68/0  

357Xgwm 1AL (GA)18 6 76/0 73/0  

608Xgwm 4DC (GA)16 5 7/0 65/0  

160Xgwm 4AL (GA)21 5 76/0 73/0  

369Xgwm 3AS (CT)11(T)2(CT)21 8 79/0 76/0  

120Xgwm 2BL (CT)11(CA)18 5  6/0 56/0  

264Xgwm 1BS (CA)9(A)(CA)24 10 81/0 79/0  

495Xgwm 4BL (GA)20 7 81/0 78/0  

44Xgwm 7DC (GA)28 5 73/0 68/0  

469Xgwm 7DS (CT)19(CA)10 5 77/0 73/0  

55Xgwm 6D (TC)3((T)3(CT)17 4 64/0 59/0  

130Xgwm 7AS (GT)22 3 5/0 47/0  

437Xgwm 7DL (CT)28 5 74/0 7/0  

132Xgwm 6BS (GA)24(GAA)26 8 83/0 81/0  

389Xgwm 3BS (CT)14(GA)16 6 68/0 64/0  

613Xgwm 6BS (CT)23 3 53/0 46/0  

271Xgwm  5DL (CT)4(GA)10 5 74/0 7/0  

371Xgwm 5BL (CT)10(GA)32 2 27/0 23/0  

493Xgwm 3BS (CA)43 7 76/0 74/0  

359Xgwm 2AC (CT)20(CTT)13 3 49/0 43/0  

443Xgwm 5BS (CA)20(GA)32 5 69/0 64/0  

508Xgwm 6BS (GT)19 4 61/0 56/0  
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  تجزيه خوشه اي

 بـا  جاكـارد ژنوتيپ ها با استفاده از ضريب تشابه      

ساس روش تجزيه خوشه اي ترسيم دندروگرام و بر ا    

UPGMA بـا نــرم افــزار  NTSYS-pc v. 2.02  

 گروه قرار   4 ژنوتيپ گندم در     21گروهبندي شدند و    

بنـدي بـا تعـداد        ضمنا در اين تحقيق گروه     ؛گرفتند

 مختلف آغازگر مورد بررسـي قـرار گرفـت و نهايتـاً           

 بـراي  جفـت آغـازگر      30مشاهده شد كه فقط تعداد      

 هر چـه    زيرا ؛ارقام كافي است  بندي بين    انجام گروه 

 نتايج ثابت ،جفت آغازگرهاي بيشتري اضافه مي شد  

و ديگر نياز به اسـتفاده از جفـت آغـازگر           مي گرديد   

بيشتر نبود كه نشان دهندة قدرت بالاي ريزمـاهواره      

  ). 2شكل ( ها در گروه بندي ارقام است

  

  
  

  
  

  و پاييزه بودن با توجه به ماتريس تشابه جاكارد و ارقام بر اساس بهاره بندي  گروه -2شكل

  ) مختلف-dپاييزه و -Wبهاره، -UPGMA) S روش
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تجن، گلستان، نيك نـژاد و      شامل ارقام   : 1گروه  

 مي باشد  كه مبداء همه آنها خارج از ايران         بود اينياء

  .و در كل بهاره هستند

ز، سرداري، قدس، الوند، قفقاشامل ارقام : 2گروه 

 همه آنها ايران و پـاييزه       ء بود كه مبدا   2شاين و آذر    

  .هستند

طبـسي، روشـن، بزوسـتايا،      شامل ارقام   : 3گروه  

  بـود  ، مهدوي، زرين، شعله، اميد و نويـد       518فلات،  

 مختلـف   ، از لحاظ مبـداء و بهـاره پـاييزه بـودن           كه

 ولي در كل به دو زير گروه تقسيم بندي مي      ؛هستند

 اكثر ارقام بهاره و در زير       ، اول گردد كه در زير گروه    

  . اكثر ارقام پاييزه قرار دارند،گروه دوم

مـي   قـرار  بولانيدر اين گروه فقط رقم : 4گروه  

   . و بهاره مي باشدگيرد

تجزيه به مولفه هاي اصلي همـواره نمـي توانـد           

 را به تعداد كمتري     آغازينتعداد زيادي از متغيرهاي     

در واقـع اگـر     . هداز متغيرهاي تبديل شده كاهش د     

 تجزيه   اين ،متغيرهاي اوليه همبستگي نداشته باشند    

مطلقا بي ارزش خواهد بود و بهتـرين نتـايج زمـاني            

عايد مي شود كه متغيرهاي اوليه همبـستگي بـسيار        

اگـر ايـن حالـت      . شديد مثبت و منفي داشته باشـند      

مطلوب رخ دهد، مولفه هاي اصلي مهم مـي تواننـد        

 جهت نـشان دادن جنبـه هـاي         ييعنوان معيارها ه  ب

بـا توجـه بـه      . لب توجه باشـند   امتفاوتي از داده ها ج    

كه منجر بـه    ( ، خودگشني شباهت كروموزومي گندم  

و همبارز بودن ريزماهواره ها  ) هموزيگوسي مي شود  

تجزيه به مولفه هاي اصلي بر روي داده ها صـورت           

 جاكـارد    نشان داد كه مقادير ويژه در روش       گرفت و 

 درصـد كـل واريـانس،       25مؤلفه اول تنها    براي سه   

 درصـد كـل واريـانس را        31ولي در روش ني و لي       

كه فنوتيپ اثر و فـرآورده       با علم به اين    .توجيه كرد 

نهايي ژن است كه در محيط خاصي ظاهر مي شود          

 انتظـار مـي     ها، وتروپي ژن ي خاصيت پل  با توجه به  و  

  پيوستگي داشـته   )فنوتيپ( متغيرهاي كمي فقط  رود  

 و اكثر متغيرهـا توسـط مولفـه هـاي كمتـري         باشند

هــاي مختلــف دي ان ا   امــا بخــش؛توجيــه شــوند

ستگي بـين   ارد و پيو  همبستگي معني داري با هم ند     

ها فقط زماني معني خواهد داشت كه در سـطح           ژن

 در نتيجـه    ؛دننمايـان شـو   ) متغيرهاي كمي ( فنوتيپ

تجزيه به مولفه هاي اصلي بر روي داده هاي كيفي          

رگرفته از آناليز دي ان ا نبايستي منجر بـه كـاهش       ب

 از   هـر كـدام    ؛ زيـرا   مولفـه شـود    3 يـا    2متغيرها به   

در ايـن   .  اطلاعات متفاوتي را ارائه مي دهند      متغيرها

 مقدار پايين مولفه هاي اصلي مويـد مطلـب          تحقيق

 مؤلفـه اصـلي   3 يـا  2كاهش اطلاعات به     ،بالا بوده 

 با روش تجزيه خوشـه      ارقام را مطابق  تمام  توانست  ن

  .اي از هم جدا كند

عات اين بررسي نـشان داد كـه         اطلا ،در مجموع 

عنوان يك ابزار موثر ه  ريزماهواره مي تواند ب   فناوري

مطالعه تنوع ژنتيكي، مطالعه فيلـوژني و تكامـل،         در  

تهيه نقشه نشانگري، مطالعـه اكولـوژيكي و تكامـل       

ان هـا، تعيـين ميـز      جمعيت هـا، شناسـايي ژنوتيـپ      

 مورد استفاده  هتروزيگوسيتي و پيش بيني هتروزيس    

  .قرار مي گيرد
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