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Background and Objectives: Cotton (Gossypium spp.), as the most 

important source of natural fibres and one of the world’s strategic 

crops, plays a vital role in global economic security and sustainable 

agricultural systems. Nevertheless, genetic improvement of cotton 

remains challenging due to the complex inheritance of key 

quantitative traits such as yield, fibre quality, and resistance to biotic 

and abiotic stresses. These traits are typically governed by multiple 

loci, influenced by gene–gene and gene–environment interactions, 

and further complicated by the polyploid nature of the cotton genome. 

Consequently, conventional breeding approaches, although effective, 

are often slow and limited in their capacity to deliver rapid and precise 

genetic gains. This review aims to synthesise recent advances in 

molecular marker technologies and their applications in cotton 

breeding, with particular emphasis on QTL mapping, genome-wide 

association studies (GWAS), and the integration of multi-omics 

approaches. 

 

Results: The development and application of molecular markers, 

including simple sequence repeats (SSR), amplified fragment length 

polymorphisms (AFLP), single nucleotide polymorphisms (SNP), 

and next-generation sequencing (NGS)-based platforms, have 

substantially transformed cotton breeding and genomics research. 

These marker systems have enabled high-density genotyping, 

accurate assessment of genetic diversity, and the construction of 

saturated linkage maps, thereby facilitating precise quantitative trait 

locus (QTL) mapping. GWAS approaches, exploiting diverse 

germplasm collections and dense SNP datasets, have further 

expanded the identification of QTLs and candidate genes associated 

with economically important traits such as fibre length, strength, 

uniformity, yield components, and tolerance to drought, salinity, and 

other environmental stresses. Beyond single-layer genomic analyses, 

the integration of multi-omics data including transcriptomics, 

metabolomics, and proteomics has provided a systems-level 

understanding of gene regulatory networks and molecular pathways 

underlying complex traits in cotton. Such integrative strategies have 
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significantly enhanced QTL resolution, improved the identification of 

functional candidate genes, and facilitated the dissection of polygenic 

trait architecture. These advances have opened new opportunities for 

the simultaneous improvement of yield, fibre quality, and stress 

tolerance through molecular breeding. Despite these achievements, 

the routine implementation of marker-assisted selection (MAS) and 

genomic selection (GS) in cotton breeding programmes remains 

constrained by several challenges. These include the limited 

availability of allele-specific markers, the presence of homoeologous 

gene copies in the polyploid genome, environmental instability of 

QTL effects, and the relatively high costs associated with large-scale 

genotyping and phenotyping. Addressing these constraints is 

essential for translating genomic discoveries into practical breeding 

outcomes. 

 

Conclusion: This review provides a comprehensive and systematic 

overview of the progress, applications, and limitations of molecular 

markers in cotton breeding. It highlights the transformative potential 

of combining molecular marker technologies with QTL mapping, 

GWAS, and multi-omics approaches to accelerate the development 

of high-yielding, fibre-quality–enhanced, and stress-resilient cotton 

cultivars. The integration of these advanced genomic tools is expected 

to bridge the gap between gene discovery and practical breeding, 

offering a robust framework for precise and targeted cotton 

improvement. Ultimately, such strategies will contribute to 

sustainable cotton production and long-term global fibre security. 
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 های کلیدی: واژه
 یمولکول ینشانگرها

 پنبه اصلاح

 QTL یبردارنقشه

سراسر ژنوم   یابیارتباط  مطالعات

(GWAS) 

  بر نشانگر  یانتخاب مبتن 

(MAS) 

 

ترین منبع الیها  طبیعی و یکی از گیهاههان زراعی عنوان مهمپنبهه بهه  :ساااب اه و هاد 

راهبردی جهان، نقش کلیدی در امنیت اقتصهادی و کشهاورزی پایدار دارد. با این لال،  

پیچیهدگی ژنتیکی صهههکهات کمی لیهاتی مهاننهد عملکرد، کیکیهت الیها  و مقهاومهت بهه 

پلوئیدی ژنوم و تعامل پیچیده چندین ژن، های زیسهتی و غیرزیسهتی، ناشهی از پلیتنش

 .روند اصلاح این گیاه را دشوار کرده است

 

و   SSR  ،AFLP  ،SNPکارگیری نشهههانگرهای مولکولی، از جمله توسهههعه و بهها: یافته

، امکان ژنوتایپینگ با تراکم بالا،  (NGS) جدیدیابی نسهههلهای مبتنی بر توالیسهههامانه

در  GWAS را فراهم کرده اسهت. مطالعات QTL برداریشهناسهایی تنوع ژنتیکی و نقشهه

 های ژنوتایپی با تراکم بالا، تعداد زیادیهای متنوع و دادهگیری از جمعیتپنبه، با بهره

QTL اند. همچنین، های کاندیدای مرتبط با صهکات کمی مهم را شهناسهایی کردهو ژن

ههای چنهداومیها شهههامهل ترنسهههکریپتومیها، متهابولومیها و پروت ومیها بها  ادغهام داده

های ژنی و مسهیرهای مولکولی مرتبط با صهکات کلیدی  ژنوتایپینگ، امکان تحلیل شهبکه

های و شههناسههایی ژن   QTL ها قدرت تککیاپنبه را فراهم کرده اسههت. این پیشههرفت

انهد و امکهان بهبود طور چشهههمگیری افزایش دادهههدفمنهد برای اصهههلاح مولکولی را بهه

انهد. بها وجود این هها را همزمهان فراهم کردهعملکرد، کیکیهت الیها  و مقهاومهت بهه تنش

ههایی مهاننهد  هنوز بها چهالش (GS) و انتخهاب ژنومی MAS دسهههتهاوردهها، کهاربرد عملی

ههای بهالای هها و هزینههاختصهههاصهههی، پیچیهدگی همولو محهدودیهت نشهههانگرههای آلهل

 .ژنوتایپینگ مواجه است

 

ههای  هها، کهاربردهها و محهدودیهتمنهد پیشهههرفهتاین مقهالهه بها مرور ن هام  گیری:نتیجاه

گیری از ابزارهای ژنومی پیشهرفته  انداز بهرهنشهانگرهای مولکولی در اصهلاح پنبه، چشهم

های  دهد و افقها را ارائه میبرای تسههریع توسههعه ارقام پربازده، پایدار و مقاوم به تنش

 کند.نوینی را برای اصلاح هدفمند و دقیق پنبه باز می
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 م دمه 

 ( الهیهها    مهنهبهعتهریهن  مهههم (Gossypium sppپهنهبههه 

نقشههی راهبردی در اقتصههاد  اسههت و    طبیعی در جهان

د دارزنجیره تأمین الیا  و صههنایع وابسههته   کشههاورزی،

و همکهارا بهه .  (2۰2۴ن،  )کهابیش  گیهاه  در  این  ویژه 

صهنعت نسهاجی جایگاهی برجسهته دارد، زیرا الیا  آن با  

اسههتحکام کشههشههی مناسههت، قابلیت  هایی چون  ویژگی

مههاههیههت  عهریهقته و  مهطهلهوب  رطهوبههت  جههذب  پههذیهری، 

کهاربرد وسهههیعی در تولیهد پوشههها  و    ، هیپوآلرژنیها

دانه نیز منسههوجات صههنعتی دارد. علاوه بر الیا ، پنبه

)لمید    می شهودعنوان یا دانه روغنی مهم شهناخته به

دانه در رتبه در لال لاضهههر، پنبه .(2۰1۸، و همکاران

ههای روغنی قرار دارد و بها دارا پنجم تولیهد جههانی دانهه

توجهی از درصهههد روغن و سههههم قابل 3۰تا   2۵بودن 

پروت ین، در صنایع غذایی، خورا  دام، فرآوری کنجاله  

.  کندهای خوراکی نقشههی کلیدی ایکا میو تولید روغن

عنوان یها  انهد کهه پنبهه بهههها موجهت شهههدهاین ویژگی

، نهه تنهها از لحها   محصهههول چنهدمن وره و راهبردی

پذیری  امنیت صههنعتی و رقابتاقتصههادی، بلکه از ن ر 

الیها  از کشهههورههای    زنجیره ارزش  برای بسهههیهاری 

)گاگاری و    ای داشهههته باشهههدتولیهدکننده اهمیت ویژه

بر  .(2۰2۵همکهاران،   پنبهه در    ،یجههان  تیهاهم  علاوه 

در لال   یدر کشهورها  ژهیوبه  ،یمل یکشهاورز  یهان ام

  یو صهههنعت  یاجتمهاع   ،یاقتصهههاد  گهاهیجهااز  توسهههعهه،  

 برخوردار است.

و   یمحصهههول صهههنعت  ایهعنوان  پنبهه بهه ران،یدر ا 

  عیصهنا ،یدر اقتصهاد کشهاورز  یسههم مهم  ا،یاسهتراتژ

)لمید و همکاران،   دارد  ییو اشههتلال روسههتا  ینسههاج

خراسهان  ،یگلسهتان، خراسهان رضهو  یها. اسهتان(2۰22

  دیتول  یفارس و سههمنان از جمله مناطق اصههل ،یجنوب

(.  1۴۰2 ،یپنبه در کشور هستند )وزارت جهاد کشاورز

 ع یصهنا هیمواد اول  نیدر تأم  رانیا  یخیبا وجود نقش تار

  ت یکاشت، محدود  یالگو  رییهمچون تل یعوامل ،یداخل

بالاتر    یمنابع آب، رقابت با محصهولات با ارزش اقتصهاد

 رکشهت یمنجر به کاهش سهط  ز  ،یو نوسهانات بازار جهان

)لمیدی و همکاران،   شهده اسهت  ریاخ  یهاپنبه در دهه

کشهههت،   یایهال  یههابرنهامهه  یلهال، اجرا  نی. بها ا(2۰2۵

بهبود   ،یو شهههور  یارقهام متحمهل بهه خشهههک  عههتوسههه

در   ،یقرارداد یو گسهههترش کشهههاورز یزراع   تیهریمهد

پنبه   دیدر تول یشههینسههبتاا افزا یروند  ریاخ  یهاسههال

با وجود   .(2۰2۵ )فلانی و همکاران، کرده اسهههت  جادیا

  شیو افزا  یداریهپها  ،یو زراع   یتیریمهد  یههاتلاش  نیا

  یههاتیهپنبهه در بلنهدمهدت، بهدون اتکها بهه  رف  دیهتول

 . نخواهد بود  ریپذامکان  اهیگ نیا یکیژنت

شهده گونه شهناخته ۵2امل  شه  Gossypiumجنس 

گونه دیپلوئید   ۴۵و   (AD) گونه تتراپلوئید  ۷اسههت که 

در بر   K و G تا A لرا در قالت هشهههت ژنوم مسهههتق

شده مانند  های جدید شناسایی(. گونه1گیرد )شکل  می

Gossypium ekmanianum  ،G. anapoides  و 

G. stephensii  های  ارای تنوع ژنتیکی چشهمگیر و آللد

ههای  تواننهد فرصهههتفرد هسهههتنهد کهه میمنحصهههربهه

ها و نوالی ژنومی مرتبط ارزشهمندی برای شهناسهایی ژن

 ویژه کیکیت الیا  و تحمل با صهههکات کمی پیچیده، به

فراهم کننهدتنش  بهه (.  2۰1۵مکهاران،  )گراور و ه  هها 

ههای  اسهههتکهاده ههدفمنهد از این منهابع ژنتیکی در برنهامهه

پلاسهم، کاهش  سهازی ژرماصهلالی، نقش مهمی در غنی

فرسهههایش ژنتیکی و افزایش پهایهداری تولیهد پنبهه ایکها  

در  سههههاختهار ژنومی و تهاریخچهه تکهاملی    .کنهدمی

برداری مؤثر از این تنوع نیهاز بهرهههای زراعی، پیشگونهه

 .های اصلالی استژنتیکی در برنامه

های زراعی پنبه عمدتاا شامل دو گونه دیپلوئید گونه 

G. arboreum   و G. herbaceum  ا ژنومب A  و دو گونه

 ا ژنومب  G. barbadense و  G. hirsutumتتراپلوئید  آلو

AD   هسههتند. تتراپلوئیدهای زراعی امروزی پنبه لدود

نتیجهه دور   2تها    1 در  پیش  گیری  میلیون سههههال 

شهکل   D و A هایهای اجدادی با ژنومطبیعی بین گونه

پلوئیدی منجر به  (. این رویداد آلوپلی1اند )شهکل گرفته

ادغهام دو ژنوم متمهایز و ایجهاد پیچیهدگی ژنتیکی بهالا در  

 سطوح ساختاری، عملکردی و تن یمی شد. پنبه آپلند

(G. hirsutum)  از تولیهد جههانی پنبهه را بهه    ٪۹۵دود  له

دلیل گسههتره وسههیع تنوع دهد و بهخود اختصههام می

عنوان یا سهیسهتم  فنوتیپی و سهازگاری اکولوژیا، به

ههای مرتبط بها عملکرد،  QTL مهدل برای شهههنهاسهههایی

بهه تنش و مقهاومهت  الیها   زیسهههتی و  کیکیهت  ههای 
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شهود. با این لال، فشهار انتخابی  غیرزیسهتی شهناخته می

سهازی و اصهلاح کلاسهیا موجت کاهش  ناشهی از اهلی

های زراعی شهده  پلاسهمقابل توجه تنوع ژنتیکی در ژرم

ههای ولشهههی و  گیری از گونههرو، بهرهاسهههت؛ از این

ههای مطلوب، ضهههرورتی  عنوان مخزن آلهلدیپلوئیهد بهه

  شودناپذیر در اصلاح مولکولی پنبه محسوب میاجتناب

این کاهش تنوع ژنتیکی،  (. 2۰12)شهاهین و همکاران، 

چالش اصههلی در بهبود صههکات کمی بوده و مسههتقیماا 

کهارگیری ابزارههای مولکولی پیشهههرفتهه را ضهههرورت بهه

 .سازدبرجسته می

ن یر   یصهههکهاتکمی  ژنیها و با توجه به ماهیهت پلی 

ههای محیطی،  عملکرد، کیکیهت الیها  و مقهاومهت بهه تنش

های اصهلالی  اسهتکاده از نشهانگرهای مولکولی در برنامه

)شههههبهازی و    ای برخوردار اسهههتپنبهه از اهمیهت ویژه

ههای ژنوتهایپینهگ بها تراکم بهالا  . فنهاوری(2۰2۵همکهاران،  

امکان شهههناسهههایی هزاران   GBS و SNP-array مانند

نشهانگر در سهراسهر ژنوم را فراهم کرده و بسهتر مناسهبی  

تر میهان ژنوتیهو و فنوتیهو برای برقراری ارتبهاط دقیق

. مطهالعهات  (2۰22،  )جیکوب و همکهاران  کننهدایجهاد می

 و مطالعات ارتباط ژنومی گسههترده  QTL بردارینقشههه

(GWAS  )  با تکیه بر این نشههانگرها، امکان شههناسههایی

ههای کهانهدیهد  ههای مطلوب و ژننوالی ژنومی پهایهدار، آلهل

)الطف و    سهههازنهدمؤثر بر صهههکهات پیچیهده را فراهم می

. افزون بر این، رویکردههای نوین ن یر (2۰2۴، همکهاران

گیری از بها بهره (Genomic Selectionی )انتخهاب ژنوم

بینی مبتنی بر کهل ژنوم، امکهان افزایش  ههای پیشمهدل

سهههرعت پیشهههرفت ژنتیکی، کاهش چرخه اصهههلاح و  

  .کنندگیری اصهلالی را فراهم میسهازی تصهمیمبهینه

شهود  تر میاهمیت این رویکردهای نوین زمانی برجسهته

ههای آینهده تولیهد پنبهه در مقیهاس جههانی  کهه چهالش

 .مدن ر قرار گیرد

افزایش تقاضهههای جهانی برای محصهههولات پنبه تا   

بینی شهههده اسهههت؛  پیش  ٪1۰2لهدود   2۰3۰سهههال  

موضههوعی که در کنار محدودیت اراضههی قابل کشههت،  

کهاهش منهابع آب و تشهههدیهد اثرات تلییرات اقلیمی،  

های جدی برای تولید پایدار این محصههول ایجاد  چالش

. نرخ پیشهههرفهت  (2۰23مکهاران،  )ژانهگ و ه  کنهدمی

های متداول کاشهت، بین  ژنتیکی عملکرد پنبه در تراکم

کیلوگرم در هکتار در سهههال برآورد شهههده    ۸٫۷تا   ۷٫1

اصهلاح کلاسهیا و  روش های  اسهت که عمدتاا لاصهل 

و    قربهانزاده)  ههای زیسهههتی اسهههتکهارگیری فنهاوریبهه

با این لال، برای لکظ و تسهریع این   (.2۰2۵همکاران، 

روند پیشههرفت ژنتیکی و مقابله با کاهش تنوع ژنتیکی،  

ههای  گیری از رویکردههای نوین ژنومی، ادغهام دادهبهره

های اصههلاح ژنومی پیشههرفته چنداُمیکس و اسههتراتژی

،  2۰2۴ن، رلمانو  و همکارا)  رسهدضهروری به ن ر می

. ههد  این مطهالعهه، ارائهه (2۰26لمیهد و همکهاران،  

تحلیلی جامع از وضههعیت ژنتیکی و اصههلالی پنبه در  

ی  ایران و جهان اسههت. در این راسههتا، نقش نشههانگرها

DNAمهطههالهعهها رویهکهردهههای   و   QTL،  GWASت  ، 

های بهبود ها و محدودیتژنومیا در شهناسهایی فرصهت

ههای محیطی  عملکرد، کیکیهت الیها  و مقهاومهت بهه تنش

های  اندازی برای توسههعه برنامهبررسههی شههده و چشههم

 .دشواصلالی کارآمد و پایدار ارائه می

  :ها در اصاح  پنههنشاانررهای ملکولکی و ن   ن 

های  های شهگر  در فناوریدر دو دهه اخیر، پیشهرفت

های جدیدی در شههناسههایی  یابی و ژنومیکس، افقتوالی

ها و نشهانگرهای مولکولی مرتبط با صهکات اقتصهادی  ژن

پناهی و   ،2۰2۵ن، )لمید و همکارا پنبه گشهوده اسهت

. نشهانگرهای ژنتیکی، قطعات خاصهی  (2۰2۵همکاران، 

ههای مشهههخصهههی در  هسهههتنهد کهه بهه مکهان DNA از

ههای  شهههونهد و تکهاوتهها متصهههل میهها یها ژنکروموزوم

های گیاهی را با دقت بالا  ها یا گونهژنتیکی بین ژنوتیو

این   (.2۰2۰مکهاران، )تولسهههانی و ه  کننهدآشهههکهار می

نژادگران فراهم  نشهههانگرهها ابزارههای قهدرتمنهدی برای بهه

فرآیند انتخاب را از سهط  فنوتیو به سهط   آورند تامی

داده ارتهقهها  بههدیهن  ژنهوتهیههو  از و  بسهههیههاری  تهرتهیههت 

های اصهلاح کلاسهیا، از جمله تأثیرپذیری از محدودیت

 .محیط و طولانی بودن چرخه اصلاح، را برطر  کنند
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 و   K و A–G هایژنلم های دیپللئیدتفویک گلنه و  Gossypiumروابط تواملی جنس . 1شول 

 .G. barbadenseو  G. hirsutumهای زراعی پللئیدی گلنه، و منشأ نکلپلی(AD)د تتراپللئی

 

طور کلی به سهه دسهته اصهلی نشهانگرهای ژنتیکی به 

الف( نشههانگرهای مورفولوژیکی: این   :شههوندتقسههیم می

ای هسهتند  های فنوتیپی قابل مشهاهدهنشهانگرها ویژگی

شهوند.  های مولکولی ارزیابی میکه بدون نیاز به تکنیا

شههدت  به  با این لال، نشههانگرهای مورفولوژیکی معمولاا

کنش ژنوتیهو    تحهت تهأثیر شهههرایط محیطی و برهم

قرار دارنهد و بهه دلیهل دقهت پهایین در تککیها   محیط

های اصهلالی ها در برنامههای ژنتیکی، کاربرد آنتکاوت

ب( نشهانگرهای بیوشیمیایی:  .مدرن بسهیار محدود اسهت

ها اسههت که از ها و ایزوزیماین دسههته شههامل پروت ین

ههای ژنتیکی  ههایی مهاننهد الکتروفورز، تکهاوتطریق روش

  های آنزیمیها واریانتکنند. ایزوزیمرا شههناسههایی می

تواننهد اطلاعهاتی دربهاره تنوع ژنتیکی  هسهههتنهد کهه می

 ها، پوشهش ژنومیتعداد محدود جایگاهفراهم کنند، اما  
های  از محدودیت  کم و وابسهتگی نسهبی به مرلله رشهد

 یج( نشهانگرهای مولکول  .رودشهمار میها بهاسهاسهی آن

DNA   این نشهانگرها تنوع ژنتیکی را مسهتقیماا در سهط

عنوان سهتون فقرات اصهلاح  بهو کنند  ژنوم شهناسهایی می

شههوند. نشههانگرهایی  شههناخته می مولکولی مدرن پنبه

دقهت بهالا،  ، بهه دلیهل  SNPویژهو بهه   SSR،AFLPد  مهاننه

فراوانی زیاد در ژنوم، اسهههتقلال از شهههرایط محیطی و  

های  ای در برنامه، کاربرد گسهههتردهقابلیت اتوماسهههیون

 (.2۰21ن، ا)دزی و همکار (2)شکل   اصلالی دارند

، زمینه را برای اسههتکاده DNAی  برتری نشههانگرها 

ها در شهناسهایی پایه ژنتیکی صهکات کمی  گسهترده آن

کاربرد نشهانگرهای مولکولی    .پیچیده فراهم کرده اسهت

های مرتبط با  QTL در اصهلاح پنبه عمدتاا به شهناسهایی

صههکات کلیدی مانند کیکیت الیا ، عملکرد و مقاومت  

ای  های محیطی معطو  اسهت. صهکات پیچیدهبه تنش

ن یر طول، اسهههتحکام و یکنواختی الیا  یا مقاومت به  

اثرات بیمهاری هها معمولاا تحهت کنترل چنهدین ژن بها 

  ههای پیچیهده بها محیط قرار دارنهدکنشکوچها و برهم

و   ایهن(2۰2۵ههمهکههاران،  )بهوپههاثهی  از  روش.  هههای  رو، 

بر،  زماناصهههلالی سهههنتی مبتنی بر ارزیابی فنوتیپی،  

هسهههتنهد. در مقهابهل،    پرهزینهه و دارای دقهت محهدود

نژادگران ها به بهQTL نشههانگرهای مولکولی پیوسههته با
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ههای مطلوب را در  ژنوتیهودهنهد کهه  این امکهان را می

  مرالل اولیه رشد و لتی پیش از بروز کامل فنوتیو
 (.2۰11 ، کنند )عبدارلمانوشناسایی و انتخاب 

 
   راهیملرد استفاده در اصح  پنهه و جا یو ملکولک یوی ژنت ینشانررها یبند طه ه. 2شول 

 .یابییو تلاک DNAبر  یمهتن ینشانررها

 

ههای فنهاورانهه در ژنوتهایپینهگ، قهدرت پیشهههرفهت

طور چشهههمگیری  تککیها و مقیهاس این مطهالعهات را بهه

اسههههت پیشهههرفتهه   هور فنهاوری  .افزایش داده  ههای 

مههانهنههدتهوالهی جههدیههد،  نسههههل  و   SNP-array یههابهی 

Genotyping-by-Sequencing (GBS)  آنهالیز امکهان   ،

ها نشهانگر را در سهراسهر ژنوم زمان هزاران تا میلیونهم

و   QTL-mapping فراهم کرده و انجهام مطهالعهات دقیق

را ممکن   (GWASه )مطهالعهات ارتبهاط ژنومی گسهههترد

ها  این فناوری (.2۰2۵گائو و همکاران،  ت )سههاخته اسهه

به شهناسهایی نوالی ژنومی پایدار مرتبط با صهکات کمی  

انتخهاب    ههای بها وضهههوح بهالا برایکمها کرده و داده

نشههههانگبهه )کمها  ژنومی  و (MASر  فراهم    انتخهاب 

کننهد. برخلا  رویکردههای کلاسهههیها ژنتیها کمی  می

ها  ها را بدون شهناسهایی دقیق آنکه اثر تجمعی جایگاه

ردیابی مستقیم ها امکان کنند، این روشسهازی میمدل

  سازند را فراهم می های مطلوبهای ژنومی و آللجایگاه

 .(2۰2۴ )تارون و همکاران،

عنوان  انتخهاب ژنومی بهه  و   MASدر این چهارچوب،

مطرح  پنبههه  مولکولی  اصهههلاح  در  مکمههل  راهبرد  دو 

و انتخاب  (MAS)  انتخاب مبتنی بر نشههانگر  .شههوندمی

برای  (Genomic Selectionی )ژنوم مزایهای متعهددی 

کنند. نخسهت، این رویکردها  نژادگران پنبه فراهم میبه

امکان انتخاب صکات مطلوب بدون نیاز به ارزیابی کامل  

زمهان،    کهاهشآورنهد کهه منجر بهه  فنوتیپی را فراهم می

کهارایی چرخهه اصهههلاح افزایش  و  شهههود.  می  هزینهه 

زمهان صهههکهات چنهدگهانهه و  مکهان بهبود هما   MASدوم،

ای مهاننهد عملکرد، کیکیهت الیها  و مقهاومهت بهه  پیچیهده

های  سههازد. سههوم، اسههتکاده از دادهها را فراهم میتنش

ههای مطلوب آلهلکنهد کهه  ژنومی این امکهان را فراهم می

طور هدفمند  های دیپلوئید و ولشههی بهموجود در گونه

ترتیت تنوع و بدین  پلاسههم زراعی منتقل شههوندبه ژرم

ان،  )وسهههانتهارو و همکهارد  یهت گردژنتیکی لکظ و تقو

کاربرد عملی این رویکردها در مطهالعهات ژنومی    (.2۰23

برای مثهال،    .اسهههت  داشهههتههقهابهل توجهی    نتهایجپنبهه،  

 GWAS در مطالعات SNP اسهههتکاده از نشهههانگرهای
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ها و نوالی ژنومی  شهناسهایی ژن به  G. hirsutumروی

مرتبط با طول، اسهتحکام و یکنواختی الیا  منجر شهده  

)اسهههه لهالی کهه  (،  2۰2۵و همکهاران،    یهانهگت  در 

جمهعهیههت QTL بردارینقشههههه و  در  دیپهلهوئیههد  هههای 

تتراپلوئیهد، منهاطقی از ژنوم مرتبط بها تحمهل خشهههکی،  

)ردی  های دمایی را آشهکار سهاخته اسهتشهوری و تنش

اطلاعهات  (2۰2۰و همکهاران،   این  توسهههعهه   زمینهه. 

  را فراهم MAS ههایههای انتخهاب ژنومی و برنهامههمهدل

تر پیشهرفت ژنتیکی سهریعکنند و امکان دسهتیابی به می

 .سازندرا مهیا می کلاسیاتر نسبت به اصلاح و دقیق

فراتر از اصهلاح صهکات زراعی، نشهانگرهای مولکولی 

نقش مهمی در شهههنهاسهههایی و ثبهت ارقام پنبهه نیز ایکا  

در فرآیند ثبت ارقام جدید و اسههتقرار لقو    .کنندمی

 و SNP ویژهمالکیت معنوی، نشهههانگرهای مولکولی به

SSR  های ژنتیکی میان  امکان شههناسههایی دقیق تکاوت

طور  هویهت ژنتیکی هر رقم را بههارقهام را فراهم کرده و  

 DUS این ویژگی در آنالیزهای  .کنندشهکا  تثبیت می

ای دارد، زیرا )تکهاوت، یکنواختی و ثبهات( اهمیهت ویژه

نشههانگرهای مولکولی قادرند این سههه مؤلکه را با دقتی  

از روشبهه ارزیهابی کننهدمراتهت بهالاتر    ههای فنوتیپی 

. چنین رویکردی تضهههمین (2۰2۵  )اکبری و همکاران،

فرد خود را های منحصهربهکند که رقم جدید، ویژگیمی

ههای متوالی لکظ کرده و از ن ر ژنتیکی بها  در نسهههل

در مجموع، نشهههانگرههای    .ارقهام موجود متمهایز بهاشهههد

های ژنوتایپینگ با تراکم بالا، شهالوده  مولکولی و فناوری

این    (.  3)شهکل   دهنداصهلاح ژنومی پنبه را تشهکیل می

و انتخهاب ژنومی،   MAS ابزارهها همراه بها رویکردههای

هدفمند، سههریع و  های اصههلالی  امکان طرالی برنامه

را فراهم کرده و نقش کلیدی   های ژنومیمبتنی بر داده

در توسعه ارقام پرمحصول، با کیکیت الیا  برتر و مقاوم  

تنش بههبهه  تلییرات ههای محیطی،  در شهههرایط  ویژه 

.کنند، ایکا میاقلیمی

 

 
 های اصح  پنهه، شامل تحقی، در برنامه (MAS) کمک نشانررشماتیک انتخاب به -3شول 

 .های برتر بر اساس نشانررهای ملکولکی مرتهط با صفات هد های متلاکی و گزین  ژنلتیپکراسبک
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در   DNA سههازینمایه  :در پنهه DNA نشااانررهای

بهه بههگیهاههان،  ابزارههای ویژه در پنبهه،  از  عنوان یکی 

تحلیهل  ای ژنتیها مولکولی، نقشهههی محوری در  پهایهه

پلاسهمی و شهناسهایی  سهاختار ژنتیکی، مدیریت تنوع ژرم

کند.  ایکا می  نشهانگرهای پیوسهته با صهکات کمی پیچیده

این نشانگرها در مقایسه با نشانگرهای مورفولوژیا، که  

شهدت تحت تأثیر شهرایط محیطی و مرلله رشهد قرار به

اطلاعاتی دقیق، پایدار و مستقل از محیط در  گیرند،  می

کنند. همین ویژگی سهبت شهده  ارائه می سهط  مولکولی

های اصههلالی در برنامه DNA اسههت که نشههانگرهای

های بازگرداننده باروری،  شهناسهایی ژنویژه در پنبه، به

،  های اصهههلالیینهای مطلوب و تککیها لاردیابی آلل

)کوشانو    مراتت بالاتری داشته باشندکارایی و دقت به

 (2۰21مکاران، و ه

 برداری مؤثر از نشهههانگرهایدر این چارچوب، بهره 

DNA   مسههتلزم شههناخت دقیق الگوی تنوع ژنتیکی در

برای اسهههتکاده بهینه از تنوع  .پلاسهههم پنبه اسهههتژرم

ژنتیکی موجود، داشههتن تصههویری روشههن و جامع از 

هها ضهههروری اسهههت.  گسهههتره این تنوع میهان ژنوتیهو

نشههانگرهای مولکولی امکان شههناسههایی، مقایسههه و  

کننهد و  هها را بها دقهت بهالا فراهم میبنهدی ژنوتیهوگروه

عنوان ابزارهای کلیهدی برای مههار پیچیدگی صهههکات  به

شهههنهاختهه    ژنی و افزایش نرخ پیشهههرفهت ژنتیکیپلی

های داده ژنومی در  شههوند. گسههترش سههریع پایگاهمی

ویژه پس از انتشهههار ، بههGossypiumههای مختلف  گونهه

ای دیپلوئید و تتراپلوئید، مسههیر ههای مرجع گونهژنوم

را هموار کرده اسهت.   DNA توسهعه و کاربرد نشهانگرهای

نههاین داده انتخهاب مبتنی بر نشهههانگهها  ر  تنهها دقهت 

(MAS) مهی افهزایهش  بهلهکههه  را  ردیههابهی  دههنههد،  امهکههان 

سههازی معماری ژنتیکی صههکات  الگوهای وراثتی، شههبیه

را برای   پهایههههای اصهههلاح ژنومکمی و طرالی برنهامهه

،  2۰2۵زو و همکاران، )  دسههازنپژوهشههگران فراهم می

 Zhang et al., 2015; Hu   ؛  2۰1۸ید و همکارن، لم

et al., 2019 .) 

ههای مولکولی، بها توجهه بهه تنوع گسهههترده فنهاوری 

های  تا لد زیادی به ویژگی DNA کارایی نشههانگرهای

و   مدهاماتی بر اسهاس گزارش .ها وابسهته اسهتذاتی آن

آل باید دارای ایده DNA (، یا نشانگر2۰1۴)همکاران  

مورفیسهههم بهالا، توان تککیها پلیههایی از جملهه  ویژگی

ها، قابلیت شهناسهایی  ها و هتروزیگوتدقیق هموزیگوت

ههای مختلف، خنثی بودن ههای متعهدد در لوکوسآلهل

نسهبت به بیان فنوتیپی، هزینه و زمان اجرای مناسهت،  

باشد.   و تکرارپذیری بالا در شرایط آزمایشگاهی متکاوت

ویهژگهی ایهن  از  مهیبهرخهورداری  مهوجههت  کههه ههها  شهههود 

کننده  ابزارهایی قابل اعتماد و تعیین DNA نشهانگرهای

ویژه در  محسههوب شههوند، به در اصههلاح مولکولی پنبه

شههرایطی که صههکات هد  تحت کنترل چندین ژن با  

هها  در عمهل، تحقق این ویژگی  .اثرات کوچها قرار دارنهد

به انتخاب آگاهانه فناوری مناسهت برای تولید و تحلیل 

انتخاب فناوری مناسهت برای  .اسهتنشهانگرها وابسهته  

کارگیری نشههانگرهای مولکولی به عواملی  توسههعه و به

مهاننهد هزینهه، توان تککیها، دقهت ژنوتهایپینهگ، سهههط   

مورفیسهههم و مقیاس مطالعه بسهههتگی دارد. بر این  پلی

معمولاا بر پایه روش شناسایی   DNA اساس، نشانگرهای

نشهانگرهای  الف(   :شهوندبه سهه گروه اصهلی تقسهیم می

نشهههانگرههای مبتنی بر   ب( مبتنی بر هیبریهداسهههیون،

نشهههانگرههای  ج(    و  (PCR) ز  مراای پلیواکنش زنجیره

چارچوبی بندی این طبقه.  DNA مبتنی بر تعیین توالی

مند برای انتخاب فناوری مناست در مطالعات تنوع ن ام

نقشههههه مطهالعهاتQTL  برداریژنتیکی،   ، GWAS   و

)کومار و  آورد  فراهم می ی پنبههای اصهههلاح ژنومبرنامه

 (2۰2۴مکاران، ه

 مهتنی بر هیهریداسیل  DNA نشانررهای

 ی چندشاولی طل  قعهه حاصال از ه ان ننزیم

(RFLP) DNA:  قطعهات   ینشهههانگر چنهدشهههکلی طول  

از نخسههتین  DNA (RFLP) لاصههل از هضههم آنزیمی

بررسهههی تنوع   ابزارههای مولکولی مورد اسهههتکهاده در  

برای شهناسهایی   1۹۷۵آید و از سهال شهمار میگیاهان به

کار  برداری ژنی بهو نقشهه DNA هایمورفیسهم توالیپلی

 DNAرفته اسههت. این نشههانگر در گروه نشههانگرهای

مبتنی بر هیبریهداسهههیون قرار دارد و بها اسهههتکهاده از 

ههای موجود در  تکهاوتشهههده،  کلون DNA ههایتوالی

نوالی مشهخصهی از ژنوم را بر اسهاس اختلا  در طول 
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لهاصهههل از هضهههم بها انهدونوکل هازههای   DNA قطعهات

 .(2۰2۵ان، )ست و همکار  کندآشکار می  محدودکننده

تواند منجر به ایجاد،  می DNA هایتکاوت در توالی 

های برش آنزیمی شهههود؛ در  جایی جایگاهلذ  یا جابه

های محدودکننده،  ژنومی با آنزیم DNA نتیجه، هضههم

ژنوتیهو انهدازه متکهاوت در  تعهداد و  بها  ههای  قطعهاتی 

ها مبنای شههناسههایی  کند. این تکاوتتولید می مختلف

را تشههکیل  RFLP های ژنتیکی در روشمورفیسههمپلی

 دهند. مرالل اصههلی این روش شههامل اسههتخراجمی

DNAبرش یها  ههای محهدودکننهده کم، هضهههم بها آنزیم

پربرش، جهداسهههازی قطعهات محهدودشهههده از طریق 

الکتروفورز ژل آگاروز، انتقال قطعات به غشهای نایلونی،  

و در   cDNA یها gDNA ههایهیبریهداسهههیون بها پروب

پهلهینههههایههت   طهریهق  مهورفهیسهههمامهتهیههازدههی  از  ههها 

،  2۰۰۵تا   2۰۰۰های  بین سههال .اسههت  رادیوگرافیاتو

نقش مهمی در مطهالعهات ژنتیها پنبهه  RFLP نشهههانگر

تحلیهل تنوع ژنتیکی،  طور گسهههترده در  ایکها کرد و بهه

 های ژنتیکی، تجزیه ها، توسهعه نقشههشهناسهایی واریته

QTL    و انتخهاب مبتنی بر نشهههانگر برای مقهاومهت بهه

  مورد اسهههتکهاده قرار گرفهت  بیمهاری بلایهت بهاکتریهایی

یکی   RFLPر این دوره،  (. د2۰1۴و همکهاران،    )مهالیها

از ابزارهای اصههلی برای مطالعه سههاختار ژنتیکی پنبه و  

شهناسهایی نوالی ژنومی مرتبط با صهکات هد  محسهوب 

بهه دلیهل   RFLP بها وجود این کهاربردهها، روش  .شهههدمی

زمههان بهههمههاههیههت  خهود،  پهرههزیهنههه  و  بهها  بهر  تههدریهج 

این روش نیهازمنهد   .ههای عملی مواجهه شهههدمحهدودیهت

با کیکیت بالا اسههت و اجرای مرالل  DNA مقادیر زیاد

، الکتروفورز، بلاتینهگ،  DNA متوالی شهههامهل هضهههم

وشههو و  نشههاندارسههازی پروب، هیبریداسههیون، شههسههت

بهه   .چنهدین هکتهه زمهان ببردتوانهد  اتورادیوگرافی می

کاهش   RFLP های اخیر کاربردهمین دلیل، در سهههال

تدریج جای خود را به نشهانگرهای  یافته و این نشهانگر به

 داده است PCR تر و مبتنی برصرفهبهتر، مقرونسریع

ای  مهتنی بر واکن  زنجیره DNA نشااانررهاای

  (PCR) پلیمراز

 نشاانررهای چندشاولی قعهات تداادفی تو یر

نشهههانگرههای چنهدشهههکلی قطعهات    (:RAPD) شااده

عنوان یکی از نخستین به (RAPD)  شده  تصادفی تکثیر

سههههاده زنجیره و  واکنش  بر  مبتنی  ابزارههای  ای  ترین 

آغهازگرههای تصهههادفی  بها اسهههتکهاده از    (PCR)  زپلیمرا

بهدون نیهاز بهه ، نوالی مختلکی از ژنوم را  نوکل وتیهدیده

کننهد. این  تکثیر می DNA اطلاعهات پیشهههین از توالی

در مطهالعهات   RAPD ویژگی موجهت شهههده اسهههت کهه

ای داشهته باشهد؛  مختلف مربوط به پنبه کاربرد گسهترده

در   جملههه  تنوع تحلیههلاز  ارزیههابی  فیلوژنتیهها،  هههای 

)قادهاری و همکاران،    ژنتیکی، شهناسهایی و تمایز ارقام

در  ای و گونهای و بینگونهبررسهههی تنوع درون(، 2۰1۰

 .ههاQTL برخی موارد، تحلیهل نوالی ژنومی مرتبط بها

 یها نشهههانگر (1۹۹۹)  مکهارانو ه لنافزون بر این،  

RAPD  بها کهد R-6592  را گزارش کردنهد کهه بها ژن

 .دهدنرعقیمی در پنبه ارتباط نشان می

های مبتنی بر هیبریداسهههیون  در مقایسهههه با روش 

ارای مزایایی از جملهه د   RAPDنشهههانگر  ،RFLP  ماننهد

یها اطلاعهات توالی، عهدم   بهه طرالی پروب  نیهاز  عهدم 

 DNA اسهتکاده از مواد رادیواکتیو، نیاز به مقادیر اند 

ژنومی، سههههولهت اجرا و وابسهههتگی کمتر بهه تجهیزات  

  اسهههت. همین مزایها بهاعهه شهههد کهه  پیچیهده و پرهزینهه

RAPD  های اولیه توسهعه اصهلاح مولکولی پنبه،  در سهال

طور  ههایی بها امکهانهات محهدود، بههویژه در آزمهایشهههگهاهبهه

ترین  مهمبا این لال،   .گسهترده مورد اسهتکاده قرار گیرد

ها  ، تکرارپذیری پایین آنRAPDمحدودیت نشهانگرهای

قهالهت،   DNA عواملی ن یر غل هت و کیکیهت .اسهههت

پلیمراز  DNA ، نوع و غل ت آنزیمPCRشهرایط واکنش

دمهه در  جهزئهی  تهلهیهیهرات  لهتهی  مهیو  واکهنهش  تهوانهنههد ای 

طور قهابهل توجهی تحهت تهأثیر قرار الگوههای تکثیر را بهه

شهدت به RAPD دهند. به همین دلیل، نتایج لاصهل از

وابسهته به یکنواختی شهرایط آزمایشهگاهی بوده و تنها  

استانداردسازی دقیق مرالل آزمایش و تکرار در صورت  

توان بهه تکرارپهذیری قهابهل قبول دسهههت  می  ههاآزمهایش

یکی   RAPD ماهیت غالت بیشههتر نشههانگرهای  .یافت

های اسههاسههی این روش محسههوب  دیگر از محدودیت

ههای  ، زیرا این ویژگی امکهان تککیها ژنوتیهوشهههودمی

کند. نشانگرهای  هموزیگوت و هتروزیگوت را محدود می

انهد و معمولاا  نهدرت گزارش شهههدهبهه RAPD بهارز درهم
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های کوچا در یا جایگاه ژنی  لذ  یا اضهافهناشهی از 

را در   RAPD هسهههتنهد. این محهدودیهت، کهاربرد  خهام

  ویژه در مطالعات دقیقهای اصهلالی پیشهرفته، بهبرنامه

QTL کما نشانگر، با چالش مواجه ساخته و انتخاب به 

 (2۰2۰همکاران،  )بابو و  است

نالیه   (:SCAR)  ناحیه تو یرشاده با تلصایت تلاکی

تهواله تهوصهههیهف  بهها  )تهکهثهیهرشههههده   مهخهکهف   (،SCARی 

(Sequence Characterized Amplified Region  )  یکی

 RAPD شهده از قطعاتاز نشهانگرهای مولکولی مشهتق

 RAPD مور است که پس از تعیین توالی قطعات پلی

تر و  ای اختصههاصههیعنوان نسههخهو به  یابدتوسههعه می

شود. در این روش، با  پایدارتر از این نشانگر شناخته می

 طرالی آغازگرهای اختصههاصههی بر اسههاس توالی قطعه

RAPD   تنهها یها جهایگهاه ژنی مشهههخ  در  ههد  ،

لسهاسهیت ترتیت  شهود و بدینتکثیر می PCR واکنش

واکنش نسهبت به تلییرات جزئی شهرایط آزمایشهگاهی  

کاران،  )کای و هم  یابدطور محسهههوسهههی کاهش میبه

افزایش پهایهداری و    تنهها موجهتاین ویژگی نهه  .(2۰22

نتهایج امکهانمی  تکرارپهذیری  بلکهه  تبهدیهل    شهههود، 

را نیز  بارزبه نشههانگرهای هم RAPD نشههانگرهای غالت

برداری ژنومی  کند. چنین قابلیتی برای نقشهههفراهم می

های خویشههاوند  و مطالعات پیوسههتگی ژنتیکی در گونه

ویهژه اههمهیههت  زیهرا  نهزدیهها  دارد،  دقهیهقای  تهر تهکهکهیهها 

  های بزر  اصهلالیها و غربالگری مؤثر جمعیتژنوتیو

 .سازدرا ممکن می

از  بهه SCAR1920 نشهههانگردر پنبهه،    عنوان یکی 

اسهههتحکهام الیها    QTL نشهههانگرههای معتبر مرتبط بها

تهایج  ن.  (2۰۰3ران،)گهائو و همکها  معرفی شهههده اسهههت

نژادی های بهلاصهههل از کاربرد این نشهههانگر در برنامه

رفتهار  توانهد  می SCAR الیها  نشهههان داده اسهههت کهه

و    ژنیا صهکات کمی را با دقت مناسهبی بازتاب دهدپلی

عنوان ابزاری مکمهل در کنهار سهههایر نشهههانگرههای  بهه

  مولکولی مورد اسههتکاده قرار گیرد. این موضههوع جایگاه 

SCAR  عنوان پلی میان نشهانگرهای سهادهرا به PCR-

ترین  از مهم  .کنهدتقویهت می QTL حور و مطهالعهاتم

سهرعت و سهادگی  توان به می SCAR مزایای نشهانگرهای

اجرا، اختصهههاصهههیهت بهالا نسهههبهت بهه لوکوس ههد ،  

اشاره کرد. با   تکرارپذیری مناست و قابلیت اعتماد نتایج

تعیین توالی  مسهتلزم  SCAR این لال، توسهعه نشهانگر

 PCR و طرالی دقیق آغهازگرههای RAPD قطعهه اولیهه

از سهههوی دیگر،   از اسههههت و  محهدودی  تنهها بخش 

را  SCAR شههدن بهقابلیت تبدیل RAPD نشههانگرهای

 شهههود کهه کهاربردهها موجهت میاین محهدودیهت .دارنهد

SCAR   عمدتاا به مواردی معطو  شههود که شههناسههایی

بها اهمیهت   QTL یها جهایگهاه ژنی مشهههخ  یها یها

 SCAR کاربردهای نشهانگر  .اصهلالی بالا مدن ر باشهد

های مقاومت به  شهههناسهههایی ژنای از طیف گسهههترده

ههای الیهاکننهده بهاروری،  هها و آفهات، تعیین ژنبیمهاری

سههازی مبتنی  های ژنومی برای کلونغربالگری کتابخانه

 های اصهلالیها در جمعیتبر نقشهه، تا تککیا ژنوتیو
گیرد. این فنهاوری، بها وجود هزینهه نسهههبتهاا  را در بر می

را  اختصهاصهی و چندشهکلنگرهای  پایین، توان تولید نشها

رو،   این  از  تنوع دارد و  برای مطهالعهه  ابزاری کهارآمهد 

های اصهلاح  های برتر در برنامهژنتیکی و انتخاب ژنوتیو

همکاران،  )کایران و  شههودمحسههوب می  مولکولی پنبه

2۰1۰) 

نشااانررهاای تلاکی چنادشااولی تو یرشااده و 

نشههانگرهای توالی چندشههکلی  :  (CAPS)  یافتهبرش

 Cleaved  ؛ مخکفCAPSه  یهافتهتکثیرشههههده و برش

Amplified Polymorphic Sequences عههنههوان  بههه

 یافته از نشههانگرهایمحور و توسههعه-PCR اینسههخه

RFLP  تر و  و امکان شههناسههایی سههریع  اندمطرح شههده

کنند. در  های ژنتیکی را فراهم میتر چندشهههکلیدقیق

ژنومی   DNA یا قطعه اختصههاصههی ازاین روش، ابتدا  

با   PCR و سهپس محصهول  شهودتکثیر می PCR وسهیلهبه

گردد.  ههای محهدودکننهده منهاسهههت هضهههم میآنزیم

ای یها لهذ  و  ههای نقطههجهشتلییرات ژنتیکی مهاننهد  

تواننهد بهاعهه ایجهاد یها لهذ   می  ههای کوچهااضهههافهه

الگوههای  ههای برش آنزیمی شهههونهد و در نتیجهه  جهایگهاه

ها تولید  در میان ژنوتیو  شهدهمتکاوتی از قطعات هضهم

سهرعت،  را با   RFLP صهولا  CAPSترتیت،  گردد. بدین

ترکیت کرده و روشهی قابل   PCR لسهاسهیت و سههولت

ارائه  DNA هایاعتماد برای آشههکارسههازی چندشههکلی

 (.2۰2۴)کالکارانی و همکاران،    دهدمی
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و به  بارز دارندماهیت هم CAPS بیشهتر نشهانگرهای 

ژنوتیهو میهان  ههای هموزیگوت و  همین دلیهل تمهایز 

 .پذیر اسههتهتروزیگوت با دقت و شههکافیت بالا امکان

و قابلیت    اختصهههاصهههیت بالا نسهههبت به لوکوس هد 

ها سهبت شهده اسهت اسهتانداردسهازی مناسهت پروتکل

تکرارپذیری مطلوبی  های لاصههل از این نشههانگرها  داده

های مختلف قابل  رالتی میان آزمایشهههگاهداشهههته و به

عنوان به CAPS در پنبه، نشههانگرهای .مقایسههه باشههند

پلاسههم، تحلیل تنوع شههناسههایی ژرمابزارهای مؤثر در 

 برداری ژنی و تأیید نشهانگرهای مرتبط باژنتیکی، نقشهه

QTL (2۰11اران، )کرارکا همک اندگزارش شده 

 با وجود این مزایا، توسهههعه و کاربرد نشهههانگرهای 

CAPS  نیز همراه اسهههتبها محهدودیهت یهافتن    .ههایی 

ههای برش ههایی کهه منجر بهه تلییر جهایگهاهچنهدشهههکلی

قطعهات  آنزیمی شهههونهد همواره آسهههان نیسهههت، زیرا  

و این موضههوع  تکثیرشههده معمولاا طول محدودی دارند

کند. افزون دامنه تلییرات قابل شهناسهایی را محدود می

دسهترسهی بر این، طرالی آغازگرهای مناسهت مسهتلزم  

اسهت. با این   یابی دقیق و قابل اعتمادهای توالیبه داده

دقت بالا، سهههولت اجرا، هزینه نسههبتاا مناسههت و  لال،  

 CAPS موجت شهههده اسهههت که تکرارپذیری مطلوب

های  مچنان جایگاه مهمی در ژنتیا مولکولی و برنامهه

های نبه داشهته باشهد و در کنار سهایر سهیسهتمنژادی پ به

نقش قابل توجهی در تحلیل سهاختار ژنومی  نشهانگری،  

)کشهههو و    ایکا کند و پیشهههبرد اصهههلاح صهههکات کمی

 (2۰21 همکاران،

  :(AFLP) ه چنادشااولی طل  قعهات تو یرشااد

 Amplified Fragment Length مخکف AFLP فناوری

Polymorphism   روشیهکهی قههدرتهمهنههدتهریهن  هههای  از 

شود که دقت  نشانگری در ژنتیا مولکولی محسوب می

 PCR را بها سهههرعهت و کهارایی RFLP و تکرارپهذیری

روش،  .  کنههدترکیههت می این  ابتههدا  ژ   DNAدر  نومی 

شهود و سهپس  های محدودکننده هضهم میتوسهط آنزیم

قهطهعههات   انهتههههای  بههه  الهیهگهونهوکهله هوتهیههدی  آداپهتهورهههای 

تکثیر .  گردنهدشههههده متصههههل میهضهههم ادامهه،  در 

انتخابی و پس از آن تکثیر انتخابی با اسهههتکاده از پیش

شهههود و  آغهازگرههای دارای بهازههای انتخهابی انجهام می

از طریق الکتروفورز تککیا و مورد قطعات تکثیرشههده 

مرللهه، امکهان  بههاین توالی مرللهه .گیرنهدتحلیهل قرار می

 DNA ای گسههترده از قطعاتمجموعهآشههکارسههازی 

یکی از   .کنهدرا فراهم می  پراکنهده در سهههراسهههر ژنوم

سهازی ، توانایی آن در نمایهAFLP های برجسهتهویژگی

ای از ژنوم بدون نیاز به اطلاعات پیشهین از بخش عمده

  لضهور عدم-دلیل ماهیت لضهوربه  .اسهت DNA توالی

  یا سههیسههتم نشههانگری غالت   عمدتاا روش این  ،باندها

شهههود، هرچند در شهههرایط خام امکان  محسهههوب می

 AFLP ت.بارز نیز گزارش شده اسمشاهده الگوهای هم

پذیری بالایی برخوردار اسهههت و  از قابلیت اتوماسهههیون

تعداد زیادی لوکوس چندشههکل را تنها با یا  تواند  می

 تولید کند. این ویژگی، در مقایسههه با ترکیت آغازگری

RFLP،SSR    و RAPD،AFLP   روشههی بسههیار ا به  ر

  کهارآمهد برای ارزیهابی تنوع ژنتیکی در مقیهاس ژنومی

 (2۰2۰ان،  )شیجا و همکار تبدیل کرده است

،  AFLP توزیع تصهادفی و فراوانی بالای نشهانگرهای 

طور قابل توجهی گسهترش دامنه کاربرد این روش را به

اسههههت بهه  .داده  طور گسهههترده در  این نشههههانگرهها 

فیلوژنتیکی،  انگشههههت روابط  تحلیهل  ژنتیکی،  نگهاری 

گذاری صهکات زراعی و مطالعه صهکات مرتبط با  برچسهت

پنبهه در  الیها   اسهههتکهاده قرار   کیکیهت دانهه و  مورد 

ای شهههدهجایگاه تثبیت AFLPاند. افزون بر این،  گرفته

دارد  QTL های پیوستگی ژنی و تحلیلدر ساخت نقشه

کار  های نشههانگری بهو اغلت در کنار سههایر سههیسههتم

  های ژنتیکی افزایش یابد دقت و پوشهش نقشههرود تا  می

 .(2۰1۵ان، )اسماعیل و همکار

بها برخی  AFLP بها وجود مزایهای متعهدد، فنهاوری 

از جملهه این    .ههای ذاتی نیز همراه اسهههتمحهدودیهت

های  دشهههواری تککیا ژنوتیوتوان به ها میمحدودیت

های غالت، پیچیدگی توسهعه هتروزیگوت از هموزیگوت

،  AFLP دنشانگرهای اختصاصی لوکوس از قطعات منکر

های تخصههصههی متناسههت با  و نیاز به تجهیزات و کیت

ژنوم پیچیهدگی  این لهال،    انهدازه و  بها  اشههههاره کرد. 

های بسهیار تکرارپذیر، لسهاسهیت بالا و توانایی  پروفایل

موجت شهده    شهناسهایی تعداد زیادی جایگاه چندشهکل

ترین  کارآمدترین و جامعهمچنان یکی از  AFLP اسهت
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باشد،    نژادی پنبهابزارها برای تحلیل ساختار ژنومی و به

شهناسهایی گسهترده  ها هایی که هد  آنویژه در پروژهبه

 نشههانگرها یا بررسههی تنوع ژنتیکی در مقیاس وسههیع 

 .است

 :SRAP) یشاولی تو یرشاده مرتهط با تلاک  چند

Sequence-Related Amplified Polymorphism:) 

 (SRAP) فناوری چندشهکلی تکثیرشهده مرتبط با توالی

 2۰۰1در سههال  Quiros و Li بار توسههطکه نخسههتین

اسهت که   PCR های مبتنی برمعرفی شهد، یکی از روش

طور ها، بهبا هد  افزایش کارایی شهناسهایی چندشهکلی

نوالی   و   (ORFs) ههای بهاز خوانشترجیحی چهارچوب

این روش بر پهایهه  .  دههدهها را ههد  قرار میکهدکننهده ژن

اسههتکاده از دو آغازگر با سههاختار و ترکیت نوکل وتیدی 

متکاوت طرالی شهده اسهت که هر یا نقش مکملی در  

مهی ایهکهها  ژنهومهی  مهتهمههایهز  نهوالهی  و    کهنهنههدتهکهثهیهر  )لهی 

 (forward primer) آغازگر پیشهههرو(.  2۰۰1اران، همک

انتههای  ن  1۷ در  اسههههت کهه    1۴  دارای  ۵′وکل وتیهد 

سهههه   3′بوده و در انتههای   C و G نوکل وتیهد غنی از

.  قرار دارد (selective nucleotides) نوکل وتیهد انتخهابی

این معمهاری نوکل وتیهدی امکهان اتصهههال ترجیحی بهه 

هها را فراهم  ههای کهدکننهده ژننوالی اگزونی و بخش

 (reverse primer) در مقابل، آغازگر پسههرو .سههازدمی

نوکل وتیهد ابتهدایی   16  نوکل وتیهد اسهههت که  1۹دارای  

بوده و سههه نوکل وتید   T و A از  غنی ۵′آن در انتهای 

این آغهازگر عمهدتهاا   .قرار دارنهد  3′انتخهابی در انتههای  

ژنی را هد   نوالی اینترونی، پروموتری و فواصهههل بین

ترکیت هدفمند این دو نوع آغازگر سهبت  .دهدقرار می

الگوههای تکثیر لهاصههههل، بههمی زمهان  طور همشهههود 

یهها   تن یمی  نوالی  و  کههدکننههده  نوالی  از  اطلاعههاتی 

های لاصهل چندشهکلی  .غیرکدکننده ژنوم فراهم کنند

هها،  عمهدتهاا نهاشهههی از تکهاوت در طول اینترون SRAP از

ها در  ای میان ژنسهههاختار پروموترها و نوالی فاصهههله

ترین  از مهم .ههای مختلف هسهههتنهدهها یها گونههژنوتیهو

بهه سهههادگی اجرا، قهابلیهت   توانههای این روش میمزیهت

اطمینهان بهالا، تولیهد الگوههای تکثیر تکرارپهذیر و امکهان  

 .اسههتخراج و تعیین توالی باندهای منتخت اشههاره کرد

به دلیل   SRAPبرخلا  بسهیاری از نشهانگرهای غالت،  

گیری نوالی عملکردی ژنوم، قهادر بهه تولیهد تعهداد  ههد 

بارز اسهت که این ویژگی در  توجهی نشهانگرهای همقابل

نهقشهههههتهحهلهیههل دقهیهق،  ژنهتهیهکهی  و   QTL بهرداریهههای 

.  ای برخوردار اسهههتمطهالعهات ارتبهاطی از اهمیهت ویژه

افزون بر این، این روش بهه دانش اولیهه از توالی ژنومی  

گسهترده عنوان یا رویکرد ژنومنیاز ندارد و از این رو به

شهود که لتی  زمینه اطلاعاتی شهناخته میو بدون پیش

های فاقد ژنوم مرجع نیز کارایی  پلاسهمها یا ژرمهدر گون

 .بالایی دارد

 نشهههانگرههای(،  .Gossypium spp)  در گیهاه پنبهه 

SRAP های نشهانگری مولکولی  در کنار سهایر سهیسهتم

های ژنومی، ارزیابی تنوع طور گسترده در اشباع نقشهبه

های  پلاسهم، شهناسهایی نوالی ژنومی و ژنژنتیکی ژرم

اجزای   عملکرد،  ن یر  مهم  کمی  صهههکههات  بهها  مرتبط 

های پیوسهتگی  عملکرد و کیکیت الیا ، و توسهعه نقشهه

(.  2۰۰۵مکاران، )لین و ه اندمورد اسههتکاده قرار گرفته

سهههولت اجرا، توان تککیا مناسههت، تکرارپذیری بالا و  

از جملهه قهابلیهت ههد  ژنوم  عملکردی  نوالی  گیری 

را به ابزاری کارآمد و     SRAPهایی هسهههتنهد کهویژگی

های اصههلالی قابل اعتماد در مطالعات ژنتیکی و برنامه

بها این لهال، در   .انهدمبتنی بر ژنوم در پنبهه تبهدیهل کرده

عنوان عمدتاا به SRAP عصهر ژنومیا پیشهرفته، کاربرد

یا ابزار مکمل در کنار نشهههانگرهای مبتنی بر توالی و  

 .شودتعریف می NGS هایداده

  :STS (Sequence Tagged Site) ی  نشاااانارارهاا

، معمولاا کمتر از DNAبه توالی کوتاهی از STS نشهانگر

فرد طور منحصهربهشهود که بهباز، اطلا  میجکت ۵۰۰

در ژنوم یا فرد شههناسههایی و قابل ردیابی اسههت. این  

نوالی ممکن اسههت در ژنوم تکرار شههوند، اما به دلیل  

امکهان ویژگی انتههای خود،  توالی در دو  یکتهای  ههای 

طرالی آغهازگرههای اختصهههاصهههی و تکثیر انتخهابی از 

تکهاوتفراهم می PCR طریق یها  شهههود.  ههای ژنتیکی 

را به ابزاری   STSهای موجود در این نوالی، چندشهکلی

ها  ها و لوکوسقابل اعتماد برای شهناسهایی و ردیابی ژن

برداری ژنومی تبدیل کرده  در مطالعات ژنتیکی و نقشهه

شههود و  انجام می PCR ها از طریقSTS تکثیر  .اسههت

. اعتبار واکنش از طریق الکتروفورز ژل قابل تأیید اسهت
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از مزایهایی مهاننهد سهههادگی کهاربرد،   این نشهههانگرهها 

ههای  بهارز، قهابلیهت تولیهد دادهچنهدشهههکلی بهالا، رفتهار هم

یابی با توان های توالیتکرارپذیر و سهازگاری با سهیسهتم

نیز به   PCR بالا برخوردارند. طول مناسههت آغازگرهای

  کنهد افزایش دقهت و قهابلیهت تکرارپهذیری نتهایج کمها می

 (2۰2۰کاران، )رامش و هم

هها برای توسهههعهه والهدین بهازگرداننهده  STSدر پنبهه،   

بههبهاروری در برنهامهه کهار گرفتهه  ههای تلاقی هیبریهد 

نیازمند اطلاعات   STS با وجود مزایا، توسههعه .اندشههده

اولیه از توالی هد  و طرالی آغازگر اختصههاصههی برای 

بر و پرهزینهه هر جهایگهاه اسههههت کهه فرآینهدی زمهان

ها  STS گذاریبه دلیل قابلیت نقشهه .شهودمحسهوب می

ههای مشهههخ  ژنوم، تعیین موقعیهت دقیق  در موقعیهت

از مجموعههآن اسهههتکهاده  ای از قطعهات  هها معمولاا بها 

برای   PCRشههود. در عمل،  انجام می DNA همپوشههان

کار گرفته شههده و با تحلیل تولید این قطعات ژنومی به

ای بین دو  ها، فاصهههله نقشههههارتباط و همپوشهههانی آن

فراوانی بازآرایی یا شههکسههت  أسههاسبر  STS جایگاه

های پیوسهته با صهکات  STSاسهتکاده از   .شهودتعیین می

کنهد و  ههای ههد  را فراهم میمطلوب، امکهان ردیهابی ژن

در مقایسههه با آغازگرهای دلخواه، به دلیل اسههتکاده از 

اطلاعات توالی موجود، دقت و اختصاصیت بالاتری ارائه 

  STSدههد. لتی در مواردی کهه بخشهههی از توالی  می

شههامل عناصههر تکراری باشههد، تا زمانی که دو انتهای  

توالی یکتا باشههند، امکان طرالی آغازگر اختصههاصههی و  

می لکظ  انتخههابی  همکههاران،  )فنههگ    .شهههودتکثیر  و 

2۰۰۵). 

( یا Simple Sequence Repeats)   SSR نررهاینشا

های کوتاه  ، توالیSSRی  نگرهانشههها  :تیوروسااتحیم 

  6تها    1هسهههتنهد کهه از والهدههای   DNA تکرارشهههونهده

صهورت پشهت سهر هم در  بازی تشهکیل شهده و بهجکت

ویژه گیرنهد. افزایش تعهداد این تکرارهها، بههژنوم قرار می

از  بهالایی  سهههط   رود،  فراتر  والهد  از ده  کهه  زمهانی 

کنهد.  ای ایجهاد میگونههای و بینگونههچنهدشهههکلی درون

اند  طور گسهترده در سهراسهر ژنوم پراکندهها بهاین توالی

و هم در نوالی کهدکننهده و هم غیرکهدکننهده لضهههور 

هها بهه یکی از SSR دارنهد، کهه این ویژگی بهاعهه شهههده

ترین و کهارآمهدترین نشههههانگرههای مولکولی در  دقیق

مطهالعهات ژنتیکی و ژنومیها گیهاههان زراعی از جملهه 

 بارز بودنهای چندآللی و همویژگی .پنبه تبدیل شهوند

SSRبهه همراه میزان بهالای چنهدشهههکلی، قهدرت   هها، 

ها را قادر  کند و آنتککیا بسهیار مناسهبی را فراهم می

ههای ژنتیکی کوچها میهان  سهههازد تها لتی تکهاوتمی

 ها را شهههناسهههایی کنند. همچنین، آغازگرهایژنوتیو

PCR  شهده برای این نشانگرها دارای طول بهینه طرالی

و ثبات تکثیر بالایی هسهههتند که قابلیت تکرارپذیری و  

های نزدیا را تضههمین ها میان گونهپذیری دادهانتقال

 (.2۰2۵ان، )ارسلان و همکارد  کنمی

شههود؛ آغازگرها  انجام می PCR ها از طریقSSR  تکثیر

شههوند و  به نوالی جانبی والدهای تکراری متصههل می

 DNAتکهاوت در تعهداد تکرارهها عمهدتهاا نهاشهههی از للزش

پلیمراز، بازترکیبی نامتعادل یا تلییرات تکثیری اسههت. 

ههای متعهدد در  گیری آلهلهها منجر بهه شهههکهلاین تکهاوت

ها در تحلیل SSR یا لوکوس شهده و امکان اسهتکاده از

نگهاری ژنتیکی، تعیین خلوم تنوع ژنتیکی، انگشهههت

برداری ژنتیکی  ژنتیکی، تحلیل سهاختار جمعیتی، نقشهه

های مرتبط با صهکات کمی و کیکی را QTL و شهناسهایی

ها از SSR کارگیریدر پنبه، توسهعه و به  .آوردفراهم می

ههای  نههطریق رویکردههای متنوعی مهاننهد تهیهه کتهابخها

 هایاز توالی SSR ، اسهتخراجSSR شهده ازژنومی غنی

EST  و اسهتکاده از  BAC  .های ژنومی انجام شهده اسهت

دادهپهایگهاه مهاننهدههای   Cotton و CottonGEN ای 

Microsatellite Database  گسههههتهردهمه ازنههابهع   ای 

SSRشهههده را در اختیهار گهذاریههای معتبر و نقشهههه

می قرار  تحهلهیههلپژوهشهههگهران  امکههان  و  هههای  دهنههد 

ههای  پلاسهههمههای مختلف و ژرمای میهان گونههمقهایسهههه

.  (2۰2۵همکهاران،  )دیونهدی و    کننهدمتنوع را فراهم می

SSRها توانایی  ای دارند؛ آنها در پنبه کاربرد گسههترده

ها، تحلیل فیلوژنتیا، بررسهههی سهههاختار  تمایز ژنوتیو

های مرتبط با صهکات اقتصهادی  جمعیت و شهناسهایی ژن

از جملهه کیکیهت و اسهههتحکهام الیها  را دارنهد. علاوه بر  

های مقاومت به  این، این نشههانگرها در شههناسههایی ژن

هها و آفهات ن یر ویروس پیچیهدگی بر ، بلایهت  بیمهاری

گره و پژمردگی ورتیسههیلیومی باکتریایی، نماتد ریشههه
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ههای  هها را در برنهامههنقش مؤثری دارنهد کهه اهمیهت آن

بهه دلیهل   .کنهداصهههلالی مبتنی بر ژنوم دوچنهدان می

دقت بالا، تکرارپذیری مناسهت، چندشهکلی گسهترده و  

هم بهههSSRبههارز،  رفتههار  همهچهنههان  از ههها  یکی  عنوان 

اسهههتهانهداردترین و مؤثرترین نشهههانگرههای مولکولی در  

اصهههلالی پنبهه مورد مطهالعهات ژنومی و برنهامهه ههای 

 گیرند.استکاده قرار می

 EST-SSR (Expressed Sequence ی نررهانشااا

Tag–Simple Sequence Repeats):  هههای  تههوالههی

 (Expressed Sequence Tags; ESTs) یافتهرونوشههت

کوتههاه بههازه  DNA منههابع  در  معمولاا   ۸۰۰تهها    2۰۰، 

اسهتخراج   cDNA هایباز، هسهتند که از کتابخانهجکت

ها یا مرالل های فعال در بافتشههوند و نمایانگر ژنمی

ها را ESTاین ویژگی،   .باشهندرشهدی مشهخ  گیاه می

تبدیل   SSRبه منبعی ارزشهمند برای توسهعه نشهانگرهای

تنها دارای هن   EST-SSR کرده اسهت؛ زیرا نشهانگرهای

دلیل منشههأ  موقعیت ژنومی مشههخ  هسههتند، بلکه به

آن ارتبههاط  التمههال  خود،  تلییرات عملکردی  بهها  ههها 

های ژنومی  SSR مراتت بیشهتر ازفنوتیپی و مولکولی به

ای  اسهههت که عمدتاا از نوالی غیرکدکننده و غیرترجمه 

فرآیند  (. 2۰2۴اران،  )الطف و همک  .شههوندمشههتق می

شههامل شههناسههایی   EST-SSR توسههعه نشههانگرهای

 (microsatellites) ههای دارای تکرارههای تهانهد میتوالی

پههایهگههاه عهمهومهیدر  داده  طهرالهی  EST هههای  پهنهبههه، 

و   SSR برای نوالی جانبی PCR آغازگرهای اختصهاصهی

اعتبارسههنجی محصههولات تکثیرشههده از طریق تعیین 

طور میانگین،  به .توالی یا الکتروفورز با وضهوح بالا اسهت

واجهد   EST ههایدرصهههد از توالی  ۵تها    1تنهها لهدود  

هسهتند، با   SSR تکرارهای مناسهت برای توسهعه نشهانگر

این لهال امکهان اسهههتخراج سهههریع این نشهههانگرهها از 

ههای داده موجود و قهابلیهت غربهالگری کهارآمهد در  پهایگهاه

هها را بهه ابزاری توانمنهد  EST-SSRههای بزر ،  جمعیهت

 .در ژنومیکس عملکردی تبدیل کرده است

 ، نشهههانگرههای(.Gossypium spp)  در گیهاه پنبهه 

EST-SSR طور گسهههترده در ارزیهابی تنوع ژنتیکی  بهه

های پیوسهتگی با تراکم متوسهط  پلاسهم، توسهعه نقشههژرم

مرتبط با صهکات کمی   QTL تا بالا و شهناسهایی نوالی

اران و همکژانگ   مطالعات .اندکار گرفته شهههدهمهم به

کهاربرد موفق این  (،  2۰۰۹) ارانو همکه لین ( و2۰11)

های پیوسهتگی و تحلیل نشهانگرها را در توسهعه نقشهه

ههای زراعی و ولشهههی  سهههاختهار تنوع ژنتیکی در پنبهه

 (2۰12) رانو همکها   لیوانهد، در لهالی کهه گزارش کرده

در برنهامههEST-SSRاز   اصهههلالی مبتنی بر  هها  ههای 

منشأ ژنی   .اندبهره برده (MAS) کما نشانگرانتخاب به

این نشههانگرها امکان همبسههتگی مسههتقیم با صههکات 

ههای مرتبط بها کیکیهت،  ویژه ویژگیفنوتیپی کلیهدی، بهه

 .کندطول و استحکام الیا  پنبه را فراهم می

هها معمولاا EST-SSRبها وجود مزایهای یهادشهههده،   

های ژنومی  SSR سههط  چندشههکلی کمتری نسههبت به

کاری تکاملی  دهند؛ امری که ناشهی از محاف هنشهان می

و   ونگ نوالی کدکننده ژنوم اسهت. با این لال، مطالعه

ها  EST-SSR ( نشههان داده اسههت که2۰1۵همکاران )

های ژنتیکی پنبه آلوتتراپلوئید، ویژه در اشههباع نقشهههبه

ای میان  تحلیل تکامل ژنومی و مطالعات ژنتیا مقایسه

، کهارایی بهالایی  Gossypiumههای مختلف جنس  گونهه

ههای عملکردی و لکظ دارنهد و امکهان شهههنهاسهههایی ژن

مهی فهراههم  را  ژنهومهی  مهجهمهوع، .آورنههدسهههیهنهتهنهی   در 

EST-SSRدلیل منشههأ عملکردی، قابلیت توسههعه ها به

– سهریع، تکرارپذیری بالا و ارزش تحلیلی در ارتباط ژن

  مولکولی  نشهانگرهای مجموعه  کلیدی  اجزای  از  صهکت،

 پیشهههرفته  اصهههلالی  هایبرنامه و ژنتیکی  مطالعات در

و نقش مهمی در پیونهد    شهههونهدمی  محسهههوب  پنبهه

نژادی مبتنی بر نشهههانگر ایکها  ژنومیکس عملکردی بها بهه

 .کنندمی

 ISSR   (Inter Simple Sequence نشااانررهاای

Repeat):  ISSR ریزمهاهواره ژنومی بین دو  نوالی  هها 

دهنهد و بها پرایمرههای مکمهل دو  متوالی را ههد  قرار می

از طریقریزمهاهواره، نهالیهه میهان آن تکثیر  PCR هها 

طول قطعهات  (.  2۰12همکهاران،  د )شهههارمها و  شهههومی

تکثیرشههده معمولاا محدود اسههت، اما قدرت تککیا و  

هها  ISSRدر پنبهه،    .توان تککیها ژنتیکی بهالایی دارنهد

درون تهنهوع  بهررسهههی  بهیهنگهونهههبهرای  و  ای،  گهونهههای 

های اصلالی  پلاسم و ارزیابی جمعیتنگاری ژرمانگشت

و   سهههتیعنوان نمونه، اند. بهکاربرد گسهههترده داشهههته
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،  ISSR نشههانگر 1۰۰( با اسههتکاده از  2۰1۵همکاران )

را تحلیل کردند.   Gossypium arboreum ژنوتیو از ۹۵

مورفیا  باند پلی 36۸باند تولید شههد که   3۹۷مجموعاا  

دهنده توان تککیا بالای این نشهانگرها و  بودند، نشهان

نژادی پنبه تتراپلوئید  های بهپلاسم در برنامهاهمیت ژرم

نوکل وتیهد طول   2۵–16معمولاا   ISSR پرایمرههای  .بود

یها    -، تترا، تریههای تکراری دیدارنهد و مکمهل توالی

 بسهههیاری از مزایای ISSR .پنتانوکل وتیدی هسهههتند

AFLP و SSR را با سهههادگی و گسهههتردگی RAPD 

مورفیها  کنهد و قهادر اسهههت الگوههای پلیترکیهت می

مطهالعهه    .ههای بزر  ایجهاد کنهدتکرار در جمعیهتقهابهل

 F₂ ( بر روی جمعیهت2۰13رمحمهدی و همکهاران )نو

پنج رقم   × Opal قمر  G. hirsutum لاصههل از تلاقی

و   SSR ، چهارISSR بیسهت دیگر، نشهان داد که ترکیت 

۴۰ RAPD  و ژنتیکی  تنوع  دربهاره  دقیقی  اطلاعهات   ،

-ISSR دهد. نشانگرهمبسهتگی با صکات زراعی ارائه می

UBC807-1500bp   با طول الیا  همبسههتگی مثبت و

طول الیا    Bulgar 539 × Opal معنادار داشت و تلاقی

با وجود مزایا،   .بیشههتری نسههبت به والدین نشههان داد

ISSR نیز دارد. نوالی تکراری ژنوم،  محهدودیهت ههایی 

یابی نسهل جدید، دشهوار اسهت ویژه در تحلیل با توالیبه

از طریق عمهدتهاا  تحلیهل طول بهانهدهها  ژل  PCR و  و 

 شهود. لسهاسهیت روش به کیکیتالکتروفورز انجام می

DNA   و شهههرایط واکنش نیز بهایهد در طرالی مطهالعهه

بها قهابلیهت تولیهد    ISSRدر مجموع،    .مهدن ر قرار گیرد

تکرار و سههادگی اجرا، ابزاری  مورفیا قابلالگوهای پلی

های  پلاسهم و پشهتیبانی از برنامهمؤثر برای ارزیابی ژرم

 شود.نژادی پنبه محسوب میبه

 Single Nucleotide)  نلکلئلتیدیچندشاولی تک

Polymorphism; SNP:) نوکل وتیدی چندشهکلی تا

(SNP)  د  ه تلییر یها نوکل وتیهد منکربهA  ،T  ،G   یها C 

شههود. این  در یا موقعیت مشههخ  از ژنوم اطلا  می

تواننهد در نوالی کهدکننهده، غیرکهدکننهده یها  تلییرات می

هایی از نوع  ژنی رخ دهند و عمدتاا لاصهههل جهشمیان

لذ   (،  transversion)  ، ترانسهورژن(transition) انتقال

بسهته به موقعیت ژنومی و   .یا اضهافه نوکل وتیدی هسهتند

توانند اثرات فنوتیپی مستقیم ها میSNPماهیت تلییر،  

یهها   پهروته هیهن(  عهمهلهکهرد  و  تهوالهی  در  تهلهیهیهر  )نه هیهر 

، پایداری  RNA از طریق تأثیر بر پیرایش غیرمسههتقیم

دلیل  ها بهSNP .ایجاد کنند رونوشهت یا تن یم بیان ژن

فراوانی بسههیار بالا در ژنوم، دوآللی بودن، توزیع نسههبتاا  

ههای هموزیگوت یکنواخهت و قهابلیهت تمهایز دقیق ژنوتیهو

آل برای تحلیل عنوان نشهانگرهای ایدهو هتروزیگوت، به

های پیوسهتگی با وضهوح بالا،  تنوع ژنتیکی، سهاخت نقشهه

سههازی مبتنی بر نقشههه و  ها، کلونQTL شههناسههایی

شهناخته   (MAS) نشهانگر های اصهلالی مبتنی بربرنامه

  SNP هایشوند. افزون بر این، ماهیت دیجیتال دادهمی

ههای داده ژنومی بزر ،  هها در پهایگهاهو امکهان ادغهام آن

برداری دقیق و  ههای وسهههیع و ژنوتیهومهدیریهت جمعیهت

 ای که در مطالعاتکند؛ ویژگیتکرارپذیر را تسهیل می

GWAS   و اصهههلاح ژنومی از اهمیهت بنیهادی برخوردار

 .(2۰2۴ران،  )پناهی و همکا است

برداری  های کلیدی در توسهعه و بهرهیکی از فناوری 

ژنهوتهیههوSNP از تهوالهیههها،  بهر  مهبهتهنهی   یههابهیبهرداری 

(Genotyping-by-Sequencing; GBS)   سههههت کهه  ا

( معرفی  2۰11کاران )و هم الشهایر بار توسهطنخسهتین

سههازی  سههازی مرالل آمادهاین رویکرد با سههاده .شههد

ههای  کتهابخهانهه و کهاهش پیچیهدگی ژنوم از طریق آنزیم

برداری  محهدودکننهده، امکهان شهههنهاسهههایی و ژنوتیهو

ههای را در جمعیهت SNP ههازمهان هزاران تها میلیونهم

بهه .سههههازدبزر  فراهم می پنبهه،  دلیهل مهاهیهت  در 

فراوانی   و  D و A هایآلوتتراپلوئید ژنوم، وجود زیرژنوم

و سهههایر   GBS ههای تکراری، اسهههتکهاده ازبهالای توالی

اهمیهت ویژهههای مبتنی بر توالیروش ای یهافتهه  یهابی 

 (.2۰1۴ان،  )لی و همکار است

 SNP جنسها درGossypium  ترده در سههطور گهب

سهازی مطالعات فیلوژنتیکی، تحلیل تنوع ژنتیکی، نقشهه

های مرتبط با صهکات کمی  QTL پیوسهتگی و شهناسهایی

عنوان نمونهه، انهد. بههپیچیهده مورد اسهههتکهاده قرار گرفتهه

نهالیهه  3۰بها بررسهههی  ،  2۰1۰کهاران،  شهههیرین و هم

،  G. arboreumهای دو ژنوتیو EST شههده درلکا ت

باز شهناسهایی کردند.  جکت ۷۸۰۴را در  SNP 2۷تعداد  

 کهارگیری فنهاوری پهایروسهههیکوئنسهههینهگهمچنین، بهه

Roche 454 ههای بزر امکهان تولیهد مجموعهه SNP   در
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همکهاران،  )بیر و    پنبهه آلوتتراپلوئیهد را فراهم سهههاخهت

 ارانو همکه ونهگتر،  ای جهامعر مطهالعههد.    (2۰12

،  gSSR   نشهانگر شهامل 1۸٬۵۹۷با اسهتکاده از  (،2۰13)

EST-SSR  ،SRAP و SSCP-SNP  نقشههه پیوسههتگی ،

های  QTL ا ترسیم کرده ور   G. raimondiiایگونهدرون

 .مرتبط با عملکرد و کیکیت الیا  را شناسایی نمودند

منجر به  SNP-chip های اخیر در فناوریپیشههرفت 

های پرچگالی با توان تککیا بسههیار بالا  توسههعه پلتکرم

یا   (،2۰1۵) کارانو همهالوس برای مثال،   .شده است

ای پنبهه را بها  گونههای و درونگونههنقشهههه ژنتیکی بین

ایجاد کردند. متعاقباا،   CottonSNP63K استکاده از آرایه

فهنههاوریمه   ۷۰K SNPچهیههو   بهر   Illumina بهتهنهی 

Infinium  ههای اصهههلالی،  طرالی شهههد کهه در برنهامهه

ههای مرتبط بها تحمهل SNP مونتهاژ ژنوم و شهههنهاسهههایی

 هشهههتاددر ادامه، چیو   د.شهههوری در پنبه کاربرد دار

SNP    در آن  بههالای  کههارایهی  کههه  یههافههت  تهوسهههعههه 

مطههالعههاتژنوتیههو و  ژنومی  تحلیههل  دقیق،     برداری 

GWAS  درG. hirsutum کای و   گزارش شههده اسههت(

 های مبتنی بروسهعه شهتابان فناوری(.  2۰1۷همکاران، 

SNP  های پرچگالی، مسهیرهای نوینی برای و تولید داده

،  QTL سهازی دقیقهای عملکردی، نقشههشهناسهایی ژن

سهههازی  تحلیهل معمهاری ژنتیکی صهههکهات کمی و پیهاده

ها را به یکی  SNP اصههلاح مبتنی بر ژنوم فراهم کرده و

 .نژادی نوین پنبه تبدیل نموده استاز ارکان اصلی به

ژنلتیاپن شااه مهتنی بر همهسااتری  – برداری 

 Genotype–Phenotype Association)  فانالتایاپ

Mapping:)  ههمهبسهههتهگهی  نهقشههههه بهر  مهبهتهنهی  بهرداری 

رویکردی پیشهههرفتهه و مبتنی بر ژنوم  فنوتیهو–ژنوتیهو

در ژنتیا کمی و ژنومیکس گیاهی اسههت که هد  آن 

های مؤثر بر صهکات کمی  QTL ها وها، آللشهناسهایی ژن

باشد. این روش بر پایه تنوع ژنتیکی طبیعی  و کیکی می

پلاسههم و الگوی عدم  های متنوع ژرمموجود در جمعیت

بنا   (Linkage Disequilibrium; LD) تعادل پیوسهتگی

برداری کلاسهههیها مبتنی بر  شهههده و برخلا  نقشهههه

  QTL های تککیکی دووالدی، قادر به شهناسهاییجمعیت

مراتت های با اثر کوچا و ارائه قدرت تککیا ژنومی به

اسهههاس این    (.2۰2۵کهاران،  )خهان و هم  بهالاتر اسهههت

های مؤثر بر  رویکرد بر این فرض اسههتوار اسههت که آلل

بها  یها صهههکهت، در جمعیهت ههای طبیعی همچنهان 

بهاقی   LD نشهههانگرههای ژنتیکی مجهاور خود در لهالهت

رو، تحلیهل آمهاری همبسهههتگی میهان  انهد؛ از اینمهانهده

ژنوتیو و فنوتیو در مقیاس ژنوم، امکان شهههناسهههایی  

نوکل وتیهدی هها یها لتی تلییرات تهانوالی ژنومی، ژن

مهی فهراههم  را  ههمهکههاران،  کهعهلهی  و  )ون    (.2۰23نههد 

های بزر ، متنوع و غیرخویشاوند  گیری از جمعیتبهره

در این رویکرد، امکان تحلیل همزمان چندین صههکت و  

فهراههم   را  افهزایشهههی  و  جهزئهی  ژنهتهیهکهی  اثهرات  بهرآورد 

ههای آلوتتراپلوئیهد در گونهه .کهاربرد در پنبهه  .سهههازدمی

نقشههههه(.Gossypium spp)  پنبههه بر  ،  مبتنی  برداری 

طور گسهههترده برای بهه  فنوتیهو–همبسهههتگی ژنوتیهو

های مرتبط با کیکیت الیا   QTL   ها وشههناسههایی ژن

)طول، اسههتحکام، یکنواختی و ریزش الیا (، عملکرد و  

و   بههذر  وزن  غوزه،  وزن  غوزه،  )تعههداد  عملکرد  اجزای 

بهه  مقهاومهت  و همچنین  سهههط (  والهد  در  عملکرد 

ههای زیسهههتی ن یر ویروس پیچیهدگی بر  پنبهه،  تنش

مورد  بههاکتریههایی  بلایههت  و  ورتیسهههیلیومی  پژمردگی 

و  و همکاران،  اسههت )عبدالرلماناسههتکاده قرار گرفته 

 پرچگهالی بالا ن یر SNP هایتوسهههعهه پلتکرم(. 2۰۰۹

CottonSNP63K  ،۷۰K     ۸۰وK   اجههرای  ا مههکههان 

بها قهدرت   (GWAS) مطهالعهات ارتبهاط ژنومی گسهههترده

تککیا بالا و پوشههش ژنومی مناسههت را در پنبه فراهم  

اسهتکاده  های پایدار و قابلQTL سهاخته و ردیابی دقیق

)کای و   های اصههلالی را تسهههیل کرده اسههتدر برنامه

 (.2۰1۷همکاران، 

برداری  مزیهت کلیهدی این رویکرد، توانهایی نقشهههه 

صهههکهات کمی پیچیهده بها قهدرت تککیها در لهد ژن یها  

نالیه ژنی، تحلیل همزمان چندین صههکت و اسههتکاده  

پلاسهم اسهت. افزون مسهتقیم از تنوع ژنتیکی ذخایر ژرم

و سههایر نشههانگرهای   SNP هایبر این، اسههتکاده از داده

در   LD مولکولی با تراکم بالا، امکان برآورد دقیق الگوی

سهراسهر ژنوم و آشهکارسهازی روابط واقعی میان ژنوتیو و  

های  کند؛ امری که در شناسایی ژنفنوتیو را فراهم می

های اصههلاح ژنومی اهمیت کاندید و طرالی اسههتراتژی

هها و  بها این لهال، این رویکرد بها چهالش  .بنیهادین دارد
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از جملهه، موفقیهت  .ههایی نیز همراه اسهههتمحهدودیهت

برداری مبتنی بر همبسهتگی به پوشهش گسهترده  نقشهه

ههای فنوتیپی، انهدازه نمونهه نشهههانگرهها، کیکیهت داده

مناسههت و دسههترسههی به اطلاعات ژنومی مرجع دقیق  

هایی با اطلاعات  ها یا جمعیتدر گونه. وابسهههته اسهههت

هها کهاهش  QTL ژنومی محهدود، قهدرت آشهههکهارسهههازی

علاوه بر این، سهاختار جمعیتی، خویشهاوندی و   .یابدمی

توانند منجر به نتایج کاذب  های تصهادفی میهمبسهتگی

های آماری پیشههرفته کارگیری مدلرو، بهشههوند؛ از این

مختلط خطن یر مهدل ههای  ، مهدل(MLM) ی  ههای 

،  Qی  ههای تصهههحی  سهههاختهار جمعیتچنهدلایهه و روش

PCA     و K-matrix   و  ربه مهحهیهطهی  اثهرات  کهنهتهرل  ای 

اسههههت نهاخواسهههتهه ضهههروری  در مجموع،  .ژنتیکی 

  فنوتیو–برداری مبتنی بر همبسهههتگی ژنوتیونقشهههه

  امکهان  پنبهه،  ژنومیکس  اصهههلی  ارکهان  از  یکی  عنوانبهه

های  QTL شهناسهایی ژنتیکی، تنوع از مؤثر  برداریبهره

ا انتخهاب  به   GWAS بها اثر کوچها و پیونهد مسهههتقیم

و در   MAS ژنومی  را  خود  جههایگههاه  و  کرده  فراهم  را 

ای تثبیت نموده  طور فزایندهاصههلاح پیشههرفته پنبه به

 .است

-Genome)  یاابی سااراساار ژنلممعااکهاات ارتهاا 

Wide Association Studies; GWAS:)   با گسهترش

یهابی  ههای توالیو توسهههعهه فنهاوری SNP نشهههانگرههای

امکهان بررسهههی جهامع ژنوم و  پرچگهالی و کم هزینهه، 

های مؤثر بر صههکات کمی و کیکی در  QTL شههناسههایی

 طور چشهمگیری فراهم شهده اسهت های گیاهی بهگونه

ارتبهاط (.2۰1۴)مهالیها و همکهاران،   یهابی  مطهالعهات 

گسهترده، مبتنی  رویکردی ژنوم (GWAS) سهراسهر ژنوم

های ژنتیکی اسههت فرضبر جمعیت و مسههتقل از پیش

ها واریانت ژنتیکی در سهط   که در آن هزاران تا میلیون

گیرد تها ارتبهاط آمهاری هر  کهل ژنوم مورد ارزیهابی قرار می

این رویکرد بر  . واریانت با صهکات هد  شهناسهایی شهود

های  تنوع فنوتیپی و ژنتیکی طبیعی موجود در جمعیت

های سهنتی  دارد و برخلا  روشپلاسهم تکیه متنوع ژرم

ههای کهانهدیهدا،  ههای تککیکی یها ژنمبتنی بر جمعیهت

های ناشهههناخته، غیرمنت ره و با  امکان کشهههف واریانت

 .آورداثرات کوچا را فراهم می

های مورد مطالعه با دقت  ، ابتدا جمعیتGWASر  د 

شههوند و  برداری میبالا و اغلت در چند محیط، فنوتیو

 هایشههده با اسههتکاده از آرایهاسههتخراج DNAسههپس 

SNP برداری مبتنی بر  ههای ژنوتیهوپرچگهالی یها روش

نه هیهرتهوالهی و   RAD-seq و GBS یههابهی  تهجهزیههه  مهورد 

یها واریهانهت ژنتیکی کهه   SNP هر.  گیردتحلیهل قرار می

دار با تلییرات فنوتیپی صهههکت  طور معنیفراوانی آن به

عنوان واریهانهت  مورد ن ر همبسهههتگی نشهههان دههد، بهه

ها  این واریانت .شههودمرتبط با صههکت شههناسههایی می

دلیل  کنند که بهای از ژنوم را مشهخ  میمعمولاا نالیه

، در مجهاورت یها  (LD) وجود عهدم تعهادل پیوسهههتگی

ژنمکهههم بهها  کلیههدی  انی  تن یمی  عنههاصهههر  یهها  ههها 

در پنبهه آلوتتراپلوئیهد،   .کننهده صهههکهت قرار دارنهدکنترل

، G. barbadenseو    G. hirsutumهای ویژه در گونهبه

GWAS   های  طور گسهههترده برای شهههناسهههایی آللهب

مرتبط با صهههکهات زراعی کلیدی از جمله کیکیت الیا   

الیا (، عملکرد    رافت)طول، اسهههتحکام، یکنواختی و 

های زیسهتی و غیرزیسهتی محصهول و مقاومت به تنش

برای  (.2۰16اران، )سهو و همک کار گرفته شهده اسهتبه

 SNP ههاانهد کهه دهنمونهه، برخی مطهالعهات گزارش کرده

دار با صهکات کیکیت الیا  مرتبط هسهتند  طور معنیبه

ا در تبیین معمهاری ژنتیکی  ر   GWAS کهه توان بهالای

 .دهدخوبی نشان میصکات کمی پیچیده در پنبه به

اصهههلی  بهه روش GWAS مزیهت  ههای  نسهههبهت 

برداری سهههنتی، توانهایی تحلیهل کهل ژنوم بهدون  نقشهههه

های با اثر QTL های کاندیدا، شههناسههاییمحدودیت ژن

کوچا، قدرت تککیا بالا و امکان اسهتکاده مسهتقیم از 

های بزر  و متنوع ژنتیکی اسههت. با این لال،  جمعیت

GWAS  هایی نیز همراه اسهههت؛ از جمله نیاز  ا چالشب

ها، کیکیت بالای  SNP به پوشهش گسهترده و یکنواخت

های فنوتیپی، اندازه نمونه مناسههت و کنترل دقیق  داده

من ور کاهش نتایج  سهاختار جمعیتی و خویشهاوندی به

ههای آمهاری کهارگیری مهدلرو، بههاز این .کهاذب مثبهت

مهدل ن یر  مختلط خطیپیشهههرفتهه  ،  (MLM) ههای 

 PCA های تصحی  مبتنی برهای چندلایه و روشمدل

ضههروری اسههت. افزون بر   (K) و ماتریس خویشههاوندی

ز شهده اهای کاندید شهناسهاییاین، تأیید عملکردی ژن
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ههای ترانسهههکریپتومیکس، پروت ومیکس یها  طریق داده

بهه   GWAS مطهالعهات عملکردی ژن برای انتقهال نتهایج

در   .ههای اصهههلالی کهاربردی اهمیهت بهالایی داردبرنهامهه

ابزارههای محوری هبه   GWASمجموع،   از  عنوان یکی 

ژنهومهی،   انهتهخههاب  در  کهلهیههدی  نهقهش  پهنهبههه،  ژنهومهیهکهس 

و شهناسهایی   SNP های اصهلالی مبتنی برطرالی برنامه

کنهد و جهایگهاه آن در  ههای پهایهدار ایکها میQTL هها وژن

 ای تثبیت شهده اسهت طور فزایندهنژادی مدرن پنبه بهبه

 (.2۰2۵)گائو و همکاران، 
 

 گیری نتیجه

  ی از اتکها  ریاخ  یههاپنبهه در دههه  یاصهههلاح مولکول 

 ی ههایبردارمنکرد و نقشهههه  یصهههر  بر نشهههانگرهها

گسهههترده و  ژنوم  یههاچهارچوب  یسهههوبهه  ا،یهکلاسههه

مرور نشهههان   نیا  جیمحور لرکت کرده اسهههت  نتاداده

و   QTL یبردارنقشهه ،یمولکول  یکه نشهانگرها  دهدیم

  ای ره (GWAS) سههراسههر ژنوم  یابیمطالعات ارتباط

  یکیژنت یمعمار  ییدر رمزگشها  یاما مکمل زینقش متما

  یمبتن انتخاب  .کنندیم کایپنبه ا  دهیچیپ   یصههکات کم

انتقهال    یمؤثر برا یهمچنهان ابزار (MAS) بر نشهههانگر

  یکیدر صههکات ک  ژهیوبا اثر عمده، به  یهاQTL ها وژن

لال،   نیبا ا  شهود؛یمحسهوب م ،یژنتا  یهاو مقاومت

 ت یهکیعملکرد، ک  رین   یکهاربرد آن در صهههکهات چنهدژن

و اثرات  ایژنیپل تیماه لیدلها بهو تحمل تنش ا یال

مانده اسههت. در مقابل،    یمحدود باق ط،یبه مح هوابسههت

GWAS یاز نشههانگرها یریگبا بهره SNP و    یپرچگال

  یهاQTL ییپلاسههم، امکان شههناسههاژرم یعیتنوع طب

گسترده را فراهم   یژنوم  عیمتعدد با اثرات کوچا و توز

  نیا  یکیژنت  یاز معمهار  یترقیکرده اسهههت و در  دق

پنبه،  یاصلاح مولکول  یاصهل چالش  .دهدیصهکات ارائه م

کشههف   انینشههانگر، بلکه شههکا  م  ای QTL نه کمبود

 محدود  یپوشههاناسههت. هم یو کاربرد اصههلال یژنوم

QTLنهاپها و    یههاطیاثرات در مح  یداریههها،  مختلف 

 MAS پنبهه، لزوم گهذار از دیهژنوم آلوتتراپلوئ  یدگیهچیپ 

مهاننهد انتخهاب   ترکپهارچههی  یکردههایبهه رو  ایهکلاسههه

داده  یمژنو ادغهام  را برجسهههتهه   کسیچنهداُم  یههاو 

تههرکههسههههازدیمهه ،  SNP  ،GWAS یهههاداده  تیهه. 

 ر یمسههه  ق،یدق  یبردارویهو فنوت  کسیپتومیترانسهههکر

و   هاویژنوت  یارزش اصههلال  ینیبشیپ   یبرا  یتریعمل

. در مجموع، کندیفراهم م یکیژنت  شهههرفتیپ  عیتسهههر

،  QTL یبرداراصهههلاح پنبه در گرو ادغام نقشهههه  ندهیآ

GWAS   ی کسیچارچوب چنداُم  ایدر    یو انتخاب ژنوم 

چنههدصهههکهته چنه  یو    توانههد یمه  یکردیهرو  نیهاسههههت. 

را پشهت سهر  MAS و ایاصهلاح کلاسه  یهاتیمحدود

عملکرد،    داریهبهه بهبود پها  یابیهدسهههت  نههیگهذاشهههتهه و زم

  ی ههاهها را در برنهامههو مقهاومهت بهه تنش  ا یهال  تیهکیک

 .پنبه فراهم سازد ینژادبه
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