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 چکیده

برای    بهنژادی با    بسیاریمولکولی  زینتی  گیاهان  ژنوم،    اندازهازجمله    زیادی  یهاچالشاز  یا    چندگانیبزرگ  منابع    نبودو 

در    DNA  از نشانگرهای  یتعداد زیاد  گسترشموثر برای    ی، روش(NGSیابی نسل بعدی )توالی  .است   روبهرو   نتیکی کافیژ

  هایترین نشانگرمحبوب  یکی از  ( به عنوانSNPی تک نوکلئوتیدی )هایچندشکلحاضر،  حالدریک بازه زمانی کوتاه است.  

DNA  ،به کمک نشانگر    امروزه  هایی که یکی از روش.  گیرندقرار می  استفاده  مورد  هابررسیبسیاری از  شوند و در  شناخته می

SNP  به    ساختار ژنتیکی  نییتع، روش  شده است   نوآوری  نشدهیابیتوالییده و  چیپ  یهاژنومبا    یاهیپلاسم گ ژرمارزیابی    برای

  ان گیاههای  گونهبرخی از    پلاسمژرم  و ارزیابی ژنتیکی  بهنژادی  برای  روش از این  کنون،  تا  .باشدمی  (GBS)  یابییکمک توال

ارکیده و    از جملهزینتی   استفاده شده است رز،  میان  اطلسی  از  پژوهش  هابررسیاین  .    بررسی  با هدفادریسی    روی، یک 

 ( ژنومی  کل  مختلفگونه  یژنتیک  گوناگونیبررسی    برای پژوهش    ده،  (GWASپویش  زینتی  جمله   های  ، Gloxiniaاز 

  برای   بررسی چهار    ،.Cornus florida Lو  Marshall  Franklinia alatamaha  درختان زینتی  و همچنین   Dendrobiumارکیده

های  در گونه  مولکولی   هاینشانگر  گسترش  برای   بررسی   سهرز و اطلسی و    ی از جمله گیاهانساخت و تکمیل نقشه ژنتیکی  

ادریسی بنفش و  یاس  ایرانهاشی سری  اگونهنیبدرون و  ژنتیکی    گوناگونی بررسی    برای  پژوهشو یک    رز،  انجام شده    ی 

این روش می.  است  نقشه  یژنتیک  گوناگونیشناسایی    برای توان  از  ژنتیکبرای ساخت  تراکم بالا و کشف    ی های  با  لینکاژی 

  کنندههای کنترلازجمله ژن  نامزد  هایو همچنین برای شناسایی ژن  QTL،  GWAS  هایبررسیمولکولی لازم در    نشانگرهای

در مقایسه با    نشانگربه ازای هر    با توجه به هزینه کم  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعبهره برد. روش  گلدهی  فرآیند  

دنیا    نژادگانتعیین  های  روشسایر   در  همچنین  موجود  بالا،  و  دقت  و  به  توانمیکارایی  گستردهد    هایبررسیدر    ایشکل 

   .مورد استفاده قرار گیرد گیاهان زینتی بهنژادییابی و  توالی، یژنتیک

 . مولکولیهای نشانگر ،گیاهان زینتی  ،یابییبه کمک توال ساختار ژنتیکی نییتعیابی نسل بعد، : توالیکلیدی هایواژه 
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 مقدمه 

های زینتی،  از جمله تعداد بسیار زیاد گونه  یگیاهان زینتی، به دلایل مختلف  بهنژادی  برایابزارهای مولکولی و ژنتیکی    گسترش

  ، هتروزیگوسیتی بالاو    3داوودی(  -)رز  2چندگانی، فاز نونهالی طولانی،  1  لیلیوم(  -لالهیچیدگی و بزرگ بودن اندازه ژنوم )  پ

گیاهان زینتی در مقایسه با سایر محصولات کشاورزی با سرعت کمتری پیش رفته    بهنژادیبنابراین باشد و می برزمان یفرآیند

 (. Yagi, 2015) است 

سالهای   پیشرفت   گذشتهدر  دلیل  روش  چشمگیرهای  به  مولکولی  در  جمله  های  های  سیستمظهور  ،  NGS4ی  یاب توالیاز 

نشانگرهایتشخیص خودکا ژنتیکی  برای  5SNPر  نرمروش  گسترش  همچنین  و  تعیین ساختار  و  دادهها  تحلیل  ها، افزارهای 

و    گسترشپتانسیل لازم جهت   مولکولی  زینتی  بهنژادیابزارهای  در محصولات  گیاهان  که حتی  و  هستند    دارای چندگانی  ی 

غیرگونه مرجع    کهمدل  های  )  نیزندارند  ژنوم  است  هز  منظوربه  (.Smulders and Arens, 2018فراهم شده  و    هانهیکاهش 

 از  یبخش  یاب ییتوالشامل    بیشترکه    اندابداع شده  یمختلف  یها، روشSNP  ینشانگرها  ت ی فیاز کاهش ک   یریشگیپ  نیهمچن

م ژنوم  سه  باشندیکل  شده  ژنوم  یدگ یچیپ  کاهش  یاصل  روش.  معرفی  امروز  به  تا    یها ندهینما  یها کتابخانه  شامل اند،  که 

  لهی وسبه  ساختار ژنتیکی  نییتعروش  و    RAD(7 (محدودشده  یهامرتبط با محل  DNA  یابی یتوال(،  RRL6ژنوم )  افتهیکاهش

  (. 2011et alDavey ,) باشندمی( GBS8) یابییتوال

 یابی  به کمک توالی ساختار ژنتیکی نییتع

های موجود در در مقایسه با سایر روش  صرفهبهو مقرون   ساده   نسبت به،  دیجد  روشی  ،NGS  یحاصل از فناور  یهاشرفت یپ

  یهایچندشکل  یتفاوت توال  یابیرد  ،. به کمک این روشمعرفی نمود را    یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعبه نام    دنیا

معمولا   ها این آزمایشگیرد.  به صورت مستقیم و با سرعت بیشتری انجام میهای بزرگ    ت ی جمعر  ( دSNP)  یدینوکلئوت  تک

از   ،رویکرد نیا در (.Poland and Rife, 2012) شودمیانجام  یابی یک صفت یا جهشو همچنین نقشه گوناگونی  یبررس برای

  کاهش .  شود، استفاده میدنباشدارا میژنوم را    یاز توال  یاز ژنوم که پوشش کاف   یدادن نقاطهدف قرار  ی برا  یبرش  یهام یآنز

است که در    یمعن  نیاهب  یاب ییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع  روشمحدودکننده در    یهامیژنوم با استفاده از آنز  یدگ یچیپ

دسترس    در   PCRتکثیر  یمنطقه برا   نیا  یژنوم  DNA  ،محدودکننده  یهامیصورت وجود هرگونه جهش در محل برش آنز

درنت و  بود  غ  نیا   SNPنشانگرهایه  جینخواهد  شد  دسترسرقابلیمنطقه  ژنتیکی  ن ییتع  رویکرد.  خواهند  کمک    ساختار  به 

.  ریزی شودبرنامهکل ژنوم    یابی یتوال ا یاز کل ژنوم و  یبخش یابییبر اساس توال تواندیم به هدف پژوهشبا توجه  ،  یابییتوال

عدم وجود همولوگ   ا یوجود  و  چندگانی ،ژنوم یتکرار یمحتوا عوامل مختلفی مانندبه ، خصوص  این درنهایی  گیریتصمیم 

 ونی لاسیمت  زیمتما ی، بر اساس الگو روشاین در  ژنومپیچیدگی کاهش  .(Elshire et al., 2011)بستگی دارد نظر  مورد اهیدر گ 

  یمناطق تکرار  ،DNAبرای هضم    ونیلاسیحساس به متبرشی    یهامیبا استفاده از آنز  است.  ان مختلف شکل گرفتهاهیژنوم گ 

 

1- Tulipa L. - Lilium L.                                   2- Polyploidy                                3- Rosa L. -  Chrysanthemum L.        

4- Next generation sequencing        5- Single Nucleotide Polymorphism       6- Reduced Representation Library         

7- ite‐associated DNASRestriction                                                                           8- ingequencS-by-Genotyping 
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مناطق    دنشو می  حذف  دارند  یادیز  ونیلاسیمت  که  ژنوم برابر    ییکارا  با  ژن  از   یغنو  سه  تا  قرارمورد  دو   گیرندمی   هدف 

(Rabinowicz et al., 2005) . 

مورد    اه ی از ژنوم گ   هیبه اطلاعات اول  ازی ن  کهنیدارد، ازجمله ا   بسیاری  یایمزا   یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی   نییتع  روش 

شده است   نییتع  آن  نژادگان  که  رندیگ یمنشأ م  یتیاز جمع  ،جدید  یشدهشناسایی  یتمام نشانگرها نیندارد و همچن  وجودنظر  

(Deschamps et al., 2012.)   ژنتیکی  نییتعآوری  فن توال  ساختار  کمک   SNPنشانگر  زیادتعداد    شناسایی دلیل  به  یابییبه 

که   درمورد زینتی  برای    گیاهان  کافی  ژنتیکی  و  گسترشاطلاعات  ندارد  آنها وجود  در  مرجع    آنها  بیشتر  نشانگر  ژنوم  فاقد 

توال  ساختار ژنتیکی  نییتعروش  (.  Chen et al., 2017) باشدمیکارآمد    بسیار  ،هستند نیز دارد که  اب ییبه کمک  از  ی معایبی 

  نابرابرپوشش  و همچنین    بخشی از ژنوم  یابییتوال  لیرفته به دلدست از  ی هادادهز  ا  یادیز  وجود حجم  توان بهجمله آنها می

 ;Beissinger et al., 2013)  با اندازه مشخص را اشاره نمود  یانتخاب قطعاتو    کنندهمحدود  هایآنزیم   استفاده از  لیژنوم به دل

Davey et al., 2011). 

  نییو تع تیجمع ساختارسی  ر بر ،یکیژنت گوناگونی یابیارز ،یکیژنت یابی نقشه یبرا یزیآمت ی موفق شکلبه روش نیااز  تاکنون 

افراد مختلف  در  فرد  منحصربهژنی    یها مکان  ییشناسا   به  ،روش این  با    شدهجادیا   یکیژنت  هاینقشه  .است   استفاده شده   نژادگان

کردتفرق  حالدر  ت ی جمع  کی خواهند    یی شناسا  ی برا  ،روشاین  از    کنونتا  همچنین  (.Poland and Rife, 2012)   کمک 

 Hadizadeh)  استفاده نشده است مگا باز    3تر از  ژنوم بزرگ  مدل دارایغیر  یهاگونه  ایو  جنس    کیدرون    SNP  ینشانگرها

et al., 2020).  

ژنتیکی  نییتعآوری  فن توال  ساختار  کمک  پنج    یابییبه  سازشامل    یاصل  مرحلهشامل    ، کتابخانهساخت  نمونه،    یآماده 

  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعروش  مراحل انجام    .باشدمی  هاداده  آنالیزو    SNP  فراخوانی نشانگرهای  ،یابییتوال

)  1در شکل   است  شده  داده  استخراج  .  (He et al., 2014نشان  گیاه    DNAابتدا  بافت  گرفته  موردنظراز  وکیفیت    صورت 

می  DNAکمیت  و بررسی  شده  هضم  استخراج  سپس  از    DNAشود.  استفاده  میهامیآنزبا  انجام  برشی  مراحل    شود.ی  از 

  کندایجاد  DNA، انتخاب آنزیم برشی است که انتهای آویزان با دو یا سه نوکلئوتید در ژنی ساخت کتابخانهدر  حساس و مهم 

این روش به دلیل حذف مرحله انتخاب  در . نشودقطعات برش خورده زیادی تولید  ،ی تکراری ژنومهابخشدر حال عیندرو 

از اهمیت    جفت باز(  400تا    100)  یابیبرای توالی  مطلوببا اندازه    قطعات  تعداد  رساندن  کتابخانه، به حداکثر اندازه قطعات  

ی کاربردی برای رویکرد  هامیآنز  نیترمهماز    ApeKI  ،PstI  ،MspIی  هام یآنز  (.Elshire et al., 2011)است  برخوردار    زیادی

دار بارکدآداپتور  معمولی و  شامل آداپتور  باشند. در مرحله بعدی، دو نوع آداپتور  می  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع

شود و قطعات  . به ازای هر نمونه، یک بارکد اختصاصی طراحی میشوندیمخورده متصل  به صورت تصادفی به قطعات برش

DNA  نماینده  رشدهیتکث بارکدهای مختلف،  کتابخانه  با  کتابخانه در دستگاه    GBSهای  یابی  توالی  تعیین  خواهند بود. سپس 

توالیهاداده. در مرحله آخر،  شودیمانجام    NGSتوالی   از  ،  iseq  ،Miniseqاز جمله    های مختلففرمیابی در پلت ی حاصل 

Misseq  ،Nextseq    وNovaseq  به کمک    ساختار ژنتیکی  نییتع  نتایجو بسته به هدف پژوهش، کاربردهای متفاوتی از    تجزیه

کهلاینپایپ .  شودیمحاصل    یابییتوال داده  یبرا  هایی  شوندمرجع  ژنوم    اساسبر  GBS  هایپردازش  می  شامل    ،استفاده 
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TASSEL-GBS،  Fast-GBS   وStacks  پایپ .  باشندمی جمله   هاییلاینهمچنین  -GBSو  TASSEL-UNEAK،  Stacks  از 

SNP-CROP اهپیدا کرد  گسترشهای فاقد ژنوم مرجع آمده ازگونهدست های بهبرای تحلیل داده( ندQi et al, 2018.)   
 

 
 . (2014و همکاران،  He) برای بهنژادی گیاهی  یابی به کمک توالی  ساختار ژنتیکی روش تعیین   شماتیکمراحل  -1شکل 

Figure 1. Schematic steps of the GBS method for plant breeding (He et al., 2014). 
 

 در گیاهان زینتی  یاب ی یبه کمک توال ساختار ژنتیکی نییتع

  گیاهان   یهاگونهدر    یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نیی تع  روشدر رابطه با استفاده از    یمحدود  هایمطالعه ،  امروز  به  تا

  .(1)جدول  اندژنتیکی متمرکز بوده یهاتولید نقشهو یکیژنت گوناگونی یبررس رویها آن  بیشترزینتی صورت گرفته است که 

 ژنتیکی گوناگونی بررسی 

بهدر  SNPنشانگرهای مولکولی  نشانگرهای  سایر  با  ویژگیمقایسه  داشتن  ازدلیل  همچنین هایی  و  ژنوم  در  فراوانی  جمله 

  ن ییتع  روشاند.  ژنتیکی تبدیل شده  گوناگونیهای  دهی، به نشانگر محبوب پژوهشگران در آزمایشپایداری و سهولت در نمره

های  از جمله قابلیت دارد.    ان زینتی اهیگدر  یکیژنت   گوناگونی  هایمطالعه  ی مزایای بسیاری دراب ییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی 

شود که این  به صورت همزمان و در یک مرحله انجام می  نژادگاناین روش این است که در آن شناسایی نشانگر و تعیین  

 Poland and)   شودژنتیکی می  گوناگونیهای فرآیند ارزیابی  ویژگی منجر به سرعت بخشیدن، افزایش کارایی و کاهش هزینه

Rife, 2012)  .گونه برای  بنابراین  و  ندارد  وجود  گیاهی  ژنوم  از  قبلی  اطلاعات  به  نیاز  روش  این  در  زینتی  همچنین  های 

  یهااز داده  یادیتعداد ز  دیتولاین، امکان  برافزونباشد.  یابی نشده است نیز قابل استفاده میتوالی  پیشترمدل که ژنوم آنها  غیر

SNP  فراهم می ژنوماز بهتر  یبردارنمونهو درنتیجه  ژنوم یگستردهدر سطح( شودFu et al, 2014.)  
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 .موجود  هایبررسی ی در گیاهان زینتی بر اساس اب یی به کمک توال ساختار ژنتیکی  نییتعهای روش کاربرد -1جدول 

Table 1. Applications of GBS method in ornamental plants based on existing studies 

 ردیف

Row 

ساختار  نییتعکاربرد روش 

 یابیی به کمک توال ژنتیکی 

GBS approach 

application 

 گونه گیاهی

Plant species 

 منبع 

Reference 

1 
ژنتیکی گوناگونی بررسی   

Genetic diversity 

analysis 

Diuris Sm. Ahrens et al., 2017 

Dendrobium candidum Wall. ex Lindl. Ryu et al., 2019 

Franklinia alatamaha W.Bartram ex 

Marshall 

Gladfelter et al., 

2020 

Cornus florida L. Pais et al., 2016 

Eremurus 
Hadizadeh et al., 

2020 

Sinningia speciosa Baill. Hasing et al., 2019 

Hydrangea macrophylla Thunb. 
Wu and Alexander, 

2019 

Rhododendron japonoheptamerum 

Kitam 
Tamaki et al., 2017 

Rhododendron indicum L. Yoichi et al., 2018 

Rhododendron canascens Michx Yadav et al., 2019 

2 
 تهیه نقشه های ژنتیکی

Genetic maps 

construcion 

Physocarpus (Cambess.) Raf. Buti et al., 2016 

Rosa L. Yan et al., 2018 

Petunia Juss.  Guo et al., 2017 

Paeonia suffruticosa Andrews. Zhang et al., 2019 

3 
 پویش کل ژنوم 

GWAS 
Hydrangea macrophylla Thunb. 

Wu and Alexander, 

2020 

4 

نشانگرهای   گسترش

 مولکولی

Molecular marker 

development 

Rosa × hybrida Heo et al., 2017 

 Syringa meyeri ×  Syringa pubescens 

 
Chen et al., 2020 

Hydrangea macrophylla Thunb. Tränkner, 2019 

 

توالی کمک  به  ژنتیکی  ساختار  تعیین  روش  بسیار  مزایای  بررسییابی  برخلاف  همچنان    گوناگونیهای  در  گیاهان،  ژنتیکی 

ها، سازگاری اندک ابزارهای آنالیز ژنتیک جمعیت  جمله این محدودیت هایی در استفاده از این روش وجود دارد. ازمحدودیت 

  SNP  8000  تواند تایمتنها    GenAlEx  شوند. به عنوان مثال نرم افزارهایی است که در این روش تولید میبا حجم بالای داده

یابی در بسیاری از موارد  شده در روش تعیین ساختار ژنتیکی با کمک توالیهای تولید  SNPآنکه تعدادتحلیل نماید، حالرا  

ها  هفتهبه    STRUCTUREافزار  در نرم  SNP  10000. همچنین تجزیه وتحلیل تعداد بیشتر از  باشدبسیار بیشتر از این تعداد می

 (.    Peterson et al., 2014زمان نیاز دارد )

های ارکیده استفاده  ژنتیکی تعداد محدودی از گونه  گوناگونیبررسی    برای   یابی یبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع  روشاز  

است.   گونه  گوناگونیشده  درون  و  بین  ارکیده  ژنتیکی  گونه  از    .Diuris Smای چهار  استفاده  با  انقراض،  معرض خطر  در 

نشانگر    118764  گسترشبا    بررسی (. این  Ahrens et al., 2017بررسی شد )  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی   نییتعروش  
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SNP    نمونه ارکیده جمع آوری شده از استرالیا، به شناسایی ساختار جمعیت با وضوح نسبتا بالا کمک شایانی نمود و    332در

 های مختلف ارکیده شناسایی نماید.  نژادگانژنتیکی بالایی را بین  گوناگونیعلاوه بر آن توانست  

و  نژادگان  همچنین تجاری  روش    .Dendrobium Swارکیده    یافتهجهشهای  از  استفاده  ژنتیکی  نییتعبا  کمک    ساختار  به 

قرار    یابییتوال بررسی  و  مورد  نتیجه  گرفتند  گونه    SNPنشانگرهای  در  برای    .D. candidum Wall. ex Lindlاختصاصی 

  این گیاهان   ژنتیکی  گوناگونیدقیقی از    برآورد  ،با کمک نشانگرهای اختصاصی جدید  سپس  (.Ryu et al., 2019)شد  معرفی  

1نشانگر گسترشو همچنین آنالیز فیلوژنتیک و  بدست آمد
KASP  یافتههای جهشنمونهنیز در Dendrobium   .انجام شد 

ساختار جمعیت    پژوهش  در بررسی  با  رابطه  در  انواع وحشی  کشت   نژادگان  115دیگری  و  با    2گلوکسینیا  ینتیز  اهیگشده 

شده در  مشاهده  اد یالعاده زفوق  گوناگونی  برخلافکه    شدمشخص    ی ابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  ن ییتعاستفاده از روش  

برز  اولیه  ت یجمع  کیاز    هانژادگانتمام    اه،ی گ   ن یا  شدهیاهل  یهاتهیوار گرفته  لیدر  اساس  منشأ  بر  مطالعه،   نیا   نتایجاند و 

 (. Hasing et al., 2019)  شد شنهادیپ یسازیاهل یدر ط  یژنوم  گوناگونیمطالعه  یبرا مناسب  مدل اهیعنوان گ به گلوکسینیا

  گوناگونی،  انجام شد  3ادریسی  روی  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع  رویکرد  استفاده از  با  ی کهپژوهش  نیدتریجددر  

جمع  یکیژنت ساختار  همچنشدآشکار    گونه  نیا  از  نژادگان  82  ت یو  از    نی.  استفاده   ،آمدهدست به  SNPنشانگر    5803با 

 (.  Wu and Alexander, 2019) شدمشخص  گونه  نیدر ا پلاسمژرم قیدق یبندطبقه

با  که  دیگری    پژوهش  در بار  اولین  تکنبرای  از  ژنتیکی  ن ییتع  کیاستفاده  توال  ساختار  کمک    ینتیز  درخت   روی  یابییبه 

Franklinia alatamaha W.Bartram ex Marshall  ،نشانگر  9604 تعداد صورت گرفتSNP گوناگونی شناسایی و همچنین  

این  با استفاده از  همچنین  (.  et al Gladfelter.2020 ,)  شد  نییتع  و  ی بررس  گونه   ن یا  از  نمونه  76  ت یجمع  ساختار  و  یکیژنت

  ز یتماشد.    حاصل از بذرهای اشعه دیده با پرتوهای گاما نیز تشخیص داده  یافتهجهشگیاه    19موجود در    چندشکلی،  روش

 .  شود استفاده ینتیز گونه نیا در یباغبان جدید هایویژگی گسترش یبرا تواندیم مطالعه نیا در شدهییشناسا یکیژنت

از    ژنتیکی  نییتع  رویکرداستفاده  توال  ساختار  کمک  ژنتیکی  توانست    ،.Cornus florida L  زینتی   گونهدر   یابی یبه  اساس 

 Pais et)  نماید  آشکاررا    گونهنیامختلف    ستگاهیزسه  در    سازگاری   مسئول  ی کروموزوم  یها گاهیجا   و   سازگاری اکولوژیکی 

al., 2016.) در  برآورد  بالای  ژنتیکی  گوناگونی از  جمعیت    6افراد    بینشده  گونهمختلف  پراکن  ،این  توسط  تاثیر  بذر  دگی 

 دهد.پرندگان را نشان می

 از  4شیسر   ینتیز   اهیگ   روی  یابی یبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع  آوریاستفاده از فنهمچنین برای اولین بار در ایران،  

 کدام   چیه  حاضر حالکه در  گیگا باز گزارش شد. لازم به ذکر است    8با ژنوم بسیار بزرگ با اندازه    Asphodelaceaeخانواده  

،  در این گیاه  ژنوم مرجع  فقدان  برخلاف(.  Hadizadeh et al., 2020اند )نشده  یابییتوال  خانواده  نیا  ی هاگونه  و  ها جنس  از

  مجموعه   ک ی  روی  SNPیمختلف فراخوان  یهاسریش با استفاده از روشجنس    ی اگونهنیو ب  ی اگونهدرون  گوناگونی  یبررس

تعداد    داده و  موفق  SNPنشانگر  3002انجام  شامل  شدند.    ییشناسا  ت یبا  سریش  گونه  هفت  برای  مرجع  ژنوم  همچنین 

 

1-  Competitive Allele-specific PCR  (KASP)                                                            2-  Sinningia speciosa Baill.      

3- Hydrangea macrophylla Thunb.                                                                                                      4- Foxtail lily 
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201099   Tag شدن هکننده حساس به متیلآمیز آنزیم محدودساخته شد. در این مطالعه، کاربرد موفقیت  PstI   در ترکیب با آنزیم

MspI  ژنوم سریش نشان داده شد. روی  

توال  ISSR  هچندگان  نژادگان  نییتع  دیجد  روش اساس    یابییتوسط  ژنتیکی  نییتع  رویکردبر  توال  ساختار  کمک    یابییبه 

(1
seq-MIG)  ینشانگرها  ییشناسا  برای  SNP  کاربرده به  2آزالیاای از  گونه  ژنتیکی و تعیین ساختار جمعیت   گوناگونی، بررسی  

افراد متعلق به    انیدر م  تبارتعداد قطعات گل و درصد    نیب  یارتباطهیچ گونه    ،پژوهش  نیا  نتایج(.  Tamaki et al., 2017)  شد

   .نکرد خصمشرا  Kyomaruenseو  Hondonse رقممتشکل از دو  یهات یجمع

ارزیابی ساختار جمعیت و شناسایی    ،3آزالیای ژاپنیازگونه    نژادگان  158  ویر  seq-MIG  فنبا استفاده از    ی ی دیگربررسدر  

عدد متغیر   47تا    9  بیندرون جمعیت    4های چندشکلی  SNP(. تعداد   2018et alYoichi ,)  صورت گرفت   SNPنشانگرهای  

گونه   از  مستقل  طور  به  دو  هر  که  ژنتیکی  متفاوت  کاملا  گروه  دو  و  کرده  .R. kaempferi Planchبود  پیدا  ،  بودند  تکامل 

  ها مشاهده شد.  ژنتیکی در میان جمعیت  گوناگونیشناسایی و سطح بالایی از 

به کمک    ساختار ژنتیکی  نییتعبا استفاده از روش    2019سال  در    یامطالعه گیاه آزالیا،    رویپیشین    هایپژوهشدر راستای  

  پلاسم مجموعه ژرم  گوناگونیو    یکیساختار ژنت  .( et alYadav.2019 ,انجام شد )  5گونه دیگری از گیاه آزالیا  روی  یابییتوال

-GBSو    STACKSو دو پلت فرم    Structure  افزارنرمها به وسیله  نمونه  نیدر ب  زیمتما  ت یو سه جمع  شد  آشکار در این گونه

SNP-CROP  نشانگر  3185 تعداد ،پژوهشدر این همچنین  شد.  ییشناساSNP  نمونه آزالیا تشخیص داده شد. سطح   96برای

مشاهده  گوناگونیبالای   ژرم   ژنتیکی  مجموعه  این  در  میشده  نشان  غربالپلاسم،  که  ژن  گوناگونیکردن  دهد  در  های آللی 

بهنژادی گیاهان با فرم جدید مطرح    سرعت بخشیدنتواند به عنوان یک روش توانمند در جهت  کننده معماری گیاه میکنترل

 (.Yadav et al., 2019شود )

 تهیه نقشه ژنتیکی و تعیین مکانهای ژنی کمی 

  هایویژگیمرتبط با    6کمی  هایویژگیکننده  کنترلهای ژنی  مکان  های ژنتیکی با وضوح بالا در ناحیه ژنومی حاویتهیه نقشه

می زینتی  گیاهان  در  و  مطلوب  بهنژادی  فرایند  از    های بررسیتواند  یکی  امروزه  نماید.  تسهیل  را  حوزه  این  در  ژنتیکی 

 باشد.  می  یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی نییتع آوریفنهای ژنتیکی، های محبوب برای ترسیم نقشهروش

  ک ی نزد جنسدو  نیب یاطلاعات توال برای اولین بار، یابییبه کمک توال ساختار ژنتیکی نییتعبا استفاده از روش ای در مطالعه 

  سه یمقامورد    باشد(که جنس خواهری آن می   Prunusو    است   ینتیز  جنس  کی  که  Physocarpus)   Rosaceae  تیره  از  هم  به

  222تعداد    (.Buti et al., 2016شد )  SNPینشانگرها  لهی وسبه  Physocarpus  ینکاژیلو موجب گسترش نقشه    قرار گرفت 

دو ژنوم    و معنادار  را شناسایی کردند و به این وسیله مقایسه صحیح  Prunusهای قابل اعتماد در ژنوم  ، اورتولوگSNPنشانگر

  Prunusو هشت کروموزوم    Physocarpusهای ژنی در طول نه کروموزوم  این مکان  های خواهری امکان پذیر شد.از جنس

 Prunusو  Physocarpusژنوم  دو  بین    7های ژنومی کلیسطح بالایی از تشابه  ،نشان داد  بررسیاین    نتایج  .بودندتوزیع شده  

 

1- Multiplexed ISSR GBS                               2- Rhododendron japonoheptamerum Kitam.        3- R. indicum L.     

4- Polymorphic        5- Rhododendron canascens Michx.        6- Quantitative Trait Loci          7- Macro-synteny 
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به شناخت وضعیت  و روشن شدن این مطلب   است  Rosaceaeمدل ساده تکامل ژنتیکی در خانواده   دهندهکه نشان داردوجود 

 کمک شایانی نمود.  Prunusژنتیکی جنس 

 Tunableبه نام    یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعتکنیک    نوع جدیدی ازاستفاده از    باای دیگر  همچنین در مطالعه 

GBS  ،1تیدو جمع  یبرا  لینکاژی با تراکم نشانگری بالا  یهاتوانستند نقشه  دانشمندانRIL  کنند  دیتولی  اطلس  (, .et alGuo 

برای    SNPنشانگر  3297( و  P. axillaris × P. exsertaبرای جمعیت اول )  SNPنشانگر  6291  تعداد  ،پژوهشدر این    .(2017

( نقشهP. integrifolia × P. axillarisجمعیت دوم  با  ( شناسایی شد و  ترتیب  به  ژنتیکی  برای    14و    7های  لینکاژی  گروه 

 ی کیژنت  یمبنا  درک امکان    ، مطالعهآمده از این  بدست های ژنتیکی  و نقشه   هانتیجه. بر اساس  ندجمعیت اول و دوم ساخته شد

  .فراهم شددر اطلسی  نمو  زانیو م یزمان گلده

  استفاده از   با  بالا  نشانگری  تراکم  با  یانقشه  ،یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتع  کیبا استفاده از تکن  جدید  یامطالعه در  

هر    با استفاده از  یکینقشه ژنتهمچنین  (.  Yan et al., 2018)  شد  جادیا  دیپلوئید  هایرزار در  اولین ب  یبرا  SNPنشانگر  3527

  نتایج.  باشدمیگروه لینکاژی    7شامل    و  هدادرا پوشش    مورگانسانتی  892  این نقشه  کهتهیه شد    SNPو  SSR  ینشانگرهادو  

  این رویکرداز آنجایی که    .نمودشناسایی    یفرنگرز و توت  دیپلوئ ید  یهاژنوم  انیرا در م   ییاز همتا   ییسطح بالا  ،پژوهش  نیا

نیز    چارگانرسد بتوان این روش را برای رزهای  است، به نظر می  گرفته شده کاربه  وگانآمیزی برای رزهای دبه شکل موفقیت 

 بینی نشده نیز وجود خواهد داشت.  های پیشاحتمال مواجهه با چالش ، استفاده کرد هر چند در این مسیر

نیز مورد بررسی     2صدتومانیبرای ساخت نقشه ژنتیکی در جنس گل    یابی یبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعکارایی روش  

حاصل از تلاقی دو گونه    1Fدر جمعیت    SNPنشانگر  946664در این مطالعه، تعداد   (. et alZhang.2019 ,قرار گرفته است )

Paeonia ostti × Paeonia suffruticosa    از با استفاده  نقشه یکپارچه  که    GBSنشانگر    3868تشخیص داده شد. به علاوه، 

دهنده   شد.  بودمورگان  سانتی  131755پوشش  ساخته  مکان،  ژنیردیابی  شش    های  نیز  شده  کنترل  مکانانجام  کننده  ژنی 

 شامل تعداد گل، تعداد گلبرگ، طول گلبرگ و مرحله گلدهی را شناسایی نمود.   ریختی هایویژگی

 پویش کل ژنوم  

تعداد زیادی با استفاده از  در گیاهان  پیچیده    هایویژگیتشخیص  ابزار مناسبی برای    3(GWASپویش کل ژنوم )  هایبررسی

یافته از  گسترش  SNPباشد. بنابراین هزاران نشانگرمی  ریختی  گوناگونیمرتبط با  توزیع شده در سراسر ژنوم  نشانگر مولکولی  

ژنتیکی  نییتعطریق روش   توال  ساختار  کمک  با    یابییبه  نشانگرها  ارتباط  ارزیابی    قابل   گرانبهنژادنظر  مد   هایویژگیبرای 

جویی  های عملکردی که منجر به صرفهشناسایی آلل  برای  GWASسالهای گذشته،  در.  (Myles et al., 2009)  باشندمی  استفاده

برنامه در  زمان و هزینه  بهنژادی میدر  گونهشوند،  های  از  بسیاری  رز  زینتیهای  در  داوودی  از جمله  قرار    و  استفاده  مورد 

 .(Rafalski, 2010)  گرفته است 

با    SNPنشانگرهای    مرتبط  و  گل  های ویژگیمهم  نوع  جمله  از  سایر    آذینزینتی  یا  انواع    هایویژگیو  جمله  از  کمی 

فنمقاومت  طریق  از  توالیها،  مختلف  های  جمله  آوری  از    شناسایی قابل  نیز  SLAF-seq  ،RAD-seq  ،dd RAD-seqیابی 

 

1  Recombinant Inbred Line-                       2- Paeonia L.                                  3- Genome wide association study 
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  بهکه  نشانگرهایی    باشد.تر میاقتصادیتر و  ، روشی سادهGBSیا    یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  نییتعروش  ما  هستند ا

استفاده  قابلآسانی به نشانگرهای مولکولی توان بهیآیند را مبه دست می یابییبه کمک توال ساختار ژنتیکی نییتعروش  وسیله

 (.  Alexander, 2020 andWuتبدیل کرد )  CAPSs1و   KASPاز جمله 

به    در فصل رشد  کباریاز    شیب  یگلدهآذین و  مرتبط با نوع گل  SNPای با هدف شناسایی نشانگرهای  مطالعهدر این راستا،  

از(.  Wu and Alexander, 2020)  شد  انجامادریسی  در    ژنوم  کل  شیپو   وسیله منظور  این   SNPنشانگر  5803  تعداد  به 

استفاده  گل ادریسی    کولیتوار  82در    GWAS( برای انجام آنالیز  Wu and Alexander, 2019شده در پژوهش پیشین )شناسایی

آذین شد که توسط یک تک ژن کنترل مرتبط با نوع گل  SNPشناسایی یک جایگاه ژنی اصلی   به  منجر  مطالعه  نیا  نتایج   شد.

 د. و شمی

 نشانگرهای مولکولی  گسترش

های زینتی  نشانگرهای مولکولی برای گونه  گسترش ،  یابییبه کمک توال   ساختار ژنتیکی  نییتعیکی دیگر از کاربردهای روش  

گونه خصوص  که  به  میاطلاعات  هایی  است،  دسترس  در  آنها  از  کمتری  مختلف  پایگاهاینکه    برخلاف باشد.  ژنومی  های 

به    DNAهای  داده نیاز  دارد، همچنان  قرار  پژوهشگران  اختیار  در  گونه  گسترشبه صورت عمومی  برای  نشانگر  های  انواع 

نشانگرهای مولکولی با    گسترش یابی نسل بعد،  های گسترده در توالی . با توجه به پیشرفت وجود داردمدل  زینتی مدل و غیر

کمتری حتی در گونههزینه با ژنوم بزرگ و میزان  های  امکان  چندگانیهتروزیگوسیتی و  های  همچنین  پذیر شده است.  بالا 

دهی  مطلوب گل  هایویژگیهای موثر در  یابی ژنمکان  براییابی  توان برای هدایت مطالعات نقشهنشانگرهای مولکولی را می

 .   (Bagheri and Saki, 2017)  استفاده کرد

از    به عنوان مثال توال  ژنتیکیساختار    نییتعروش  با استفاده  تعداد  یابییبه کمک   Rosa  رقم  79برای    SNPنشانگر  1778، 

hybrida  ،گسترش  ( پیدا کردHeo et al., 2017  .)مانند مشکل در طراحی    ی یهاچالشبا    پژوهشگرانآزمایش    هرچند در این

  اند.بوده روبهرو شده نیزهای گمها و تعداد زیاد دادهبازسازی توالیپایین پرایمر، کیفیت 

گونه   1Fنشانگرهای مولکولی در جمعیت   گسترش برای یاب ییبه کمک توال ساختار ژنتیکی ن ییتعروش از مشابه،  یدر آزمایش

با   (.Chen, 2020شد )  استفاده  ’S. pubescens ‘Pendaو  ’Syringa meyeri ‘Palibinزینتی یاس بنفش حاصل از تلاقی بین  

این گیاه شناسایی شد. این   SNP، دو نشانگرپژوهشاین    نتایجتوجه به   مرتبط با صفت چندبار گلدهی در جمعیت پاکوتاه 

  که فاقد ژنوم مرجع  گونهاین    برای  نشانگر  گسترشدر    یاب ییبه کمک توال  ساختار ژنتیکی  ن ییتعمطالعه، کاربرد موفق روش  

 آینده این گونه موثر خواهد بود.    های بهنژادیبرنامه. بنابراین مطالعه حاضر در مسیر  را نشان داد بود

 1Fدر جمعیت    یابییبه کمک توال  ساختار ژنتیکیآذین از طریق آنالیز  در آزمایشی دیگر، نشانگرهای مرتبط با صفت نوع گل

 با%    99/ 7  به میزان  در این مطالعه   آمدهبدست   SNP(. نشانگرهایTränkner, 2019)  یافت   گسترش  گل ادریسی  مدلغیر  گونه

گل بودندآذین  فنوتیپ  به  اینبرافزون.  مرتبط  این  دست نشانگرهای  از  استفاده    پژوهشآمده  و  برنامهدر  برای  بهنژادی  های 

 . ندپیشنهاد شدادریسی های انتخاب گونه

 

1 - Cleaved Amplified Polymorphic Sequences 
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 چشم انداز آینده  

به سرعت در حال گسترش هستند و بر اساس آنها ابزارهای مولکولی   نژادگانتعیین  و  یابییتوال های آوریفن ،حاضر حال در

توالی کمک  به  ژنتیکی  ساختار  تعیین  روش  نیز  مانند  روشیافته  گسترشیابی  چنین  و  اند.  تسهیل  به  منجر  سرعت  هایی 

گونه  بخشیدن در  حتی  گیاهان  زینتی  بهنژادی  سطحهای  و    با  بالاهتروزیگوسیتی  پایه    چندگانی  ژنتیکی  اطلاعات  اندک و 

آینده بهنژادی گیاهان زینتی نیز مانند گیاهان زراعی با سرعت بالاتری انجام شود و شاهد   رسدبه نظر می  شود ومی که در 

 ویژه و برتر باشیم.  هایویژگیبالاتر و ریختی   گوناگونیگیاهان زینتی با  

مولکولی  به  رو،شیپ  یهاسال  چالش  جدید  ابزارهای  دادهکارگیری  تحلیل  روز  به  افزارهای  نرم  از  استفاده  حجیم    هایو 

توالی از  به  دریابی  حاصل  بخشیدن  سرعت  بود.    بهنژادیجهت  خواهد  زینتی    ی هایتوال  گرفتنقرار  دردسترس  باگیاهان 

یک صفت یا    بانشانگرهای مرتبط  خواهند بود که از  قادر  نیمحقق  ،آنها  به  کینزد  یهاگونه  ا ی  ینتیز  یهااز ژنوم گونه  یرتشیب

  دسترسی پیدا نمایند. نامزدهای نهفته در ژن گوناگونیبه  کمی های ویژگیکننده ژنی کنترل ناحیه

 منابع 

Ahrens, C.W., Supple, M.A., Aitken, N.C., Cantrill, D.J., Borevitz, J.O., James, E.A. (2017). Genomic 

diversity guides conservation strategies among rare terrestrial orchid species when taxonomy remains 

uncertain. Annals of Botany, 119(8), 1267-1277. 

Bagheri, H., Saki, S. (2017). Requirements and guidelines for the preservation of genetic resources of 

ornamental plants in Iran. Journal of Flower and Ornamental Plants, 1(2), 24-33 (In Persian). 

Beissinger, T.M., Hirsch, C.N., Sekhon, R.S., Foerster, J.M., Johnson, J.M., Muttoni, G., de Leon, N. (2013). 

Marker density and read depth for genotyping populations using genotyping-by-sequencing. Genetics, 

193(4), 1073-1081. 

Buti, M., Sargent, D.J., Mhelembe, K.G., Delfino, P., Tobutt, K.R., Velasco, R. (2016). Genotyping-by-

sequencing in an orphan plant species Physocarpus opulifolius helps identify the evolutionary origins 

of the genus Prunus. BMC Research Notes, 9(1), 268-276. 

Chen, H., Lattier, J.D., Vining, K., Contreras, R.N. (2020). Two SNP markers identified using genotyping-by-

sequencing are associated with remontancy in a segregating F1 population of Syringa meyeri ‘Palibin’× 

S. pubescens ‘Penda’Bloomerang®. Journal of the American Society for Horticultural Science, 145(2), 

104-109. 

Chen, W., Hou, L., Zhang, Z., Pang, X., Li, Y. (2017). Genetic diversity, population structure, and linkage 

disequilibrium of a core collection of Ziziphus jujuba assessed with genome-wide SNPs developed by 

genotyping-by-sequencing and SSR markers. Frontiers in Plant Science, 8, 575. 

Davey, J.W, Hohenlohe, P.A, Etter, P.D, Boone, J.Q, Catchen, J.M. (2011). Genome-wide genetic marker 

discovery and genotyping using next-generation sequencing. Nature Reviews Genetics. 12 (7): 499–

510. 
Deschamps, S., Llaca, V., May, G.D. Genotyping-by-sequencing in plants. (2012). Biology. 1(3), 460–483. 

Elshire, R.J. Glaubits, J.C., Sun, Q., Poland, J.A., Kawamoto, K., Buckler, E.S., Mitchell, S.E. (2011). A 

robust, simple genotyping by sequencing approach for high diversity species. PLoSONE, 6(5), e19379. 

Fu, Y.B., Cheng, B., Peterson, G.W. (2014). Genetic diversity analysis of yellow mustard (Sinapis alba L.) 

germplasm based on genotyping by sequencing. Genetic Resources and Crop Evolution, 61(3), 579-

594 

Gladfelter, H.J., Yadav, L.K., Merkle, S.A., Wilde, H.D. (2020). Genetic diversity and population structure 

analysis of Franklinia alatamaha, a tree species existing only in cultivation. Tree Genetics & 

Genomes, 16(4), 1-9. 

Guo, Y., Lin, W.K., Chen, Q., Vallejo, V.A., Warner, R.M. (2017). Genetic determinants of crop timing and 

quality traits in two interspecific Petunia recombinant inbred line populations. Scientific Reports, 7(1), 

1-12 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
fl

ow
er

jo
ur

na
l.6

.2
.9

5 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

67
65

99
3.

14
00

.6
.2

.2
.2

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 f

lo
w

er
jo

ur
na

l.i
r 

on
 2

02
6-

06
-0

4 
] 

                            10 / 13

http://dx.doi.org/10.52547/flowerjournal.6.2.95
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.26765993.1400.6.2.2.2
http://flowerjournal.ir/article-1-195-fa.html


610-59(:  2)6(،  1400گل و گیاهان زینتی )  

                                                                  105 

Hadizadeh, H., Bahri, B.A., Qi, P., Wilde, H.D., Devos, K.M. (2020). Intra-and interspecific diversity analyses 

in the genus Eremurus in Iran using genotyping-by-sequencing reveal geographic population 

structure. Horticulture Research, 7(1), 1-13. 

Hasing, T., Rinaldi, E., Manrique, S., Colombo, L., Haak, D., Zaitlin, D., Bobarely, A. (2019). Extensive 

phenotypic diversity in the cultivated Florist's Gloxinia, Sinningia speciosa (Lodd.) Hiern, is derived 

from the domestication of a single founder population. Plants, People, Planet Journal, 1 (4), 363-374. 

He, J., Zhao, X., Laroche, A., Lu, Zh., Liu, H., Li., Z. (2014). Genotyping-by-sequencing (GBS), an ultimate 

marker-assisted selection (MAS) tool to accelerate plant breeding. Frontiers in Plant Science, 5, 484 

Heo, M.S., Han, K., Kwon, J.K., Kang, B.C. (2017). Development of SNP markers using genotyping-by 

sequencing for cultivar identification in rose (Rosa hybrida). Horticulture, Environment, and 

Biotechnology, 58(3), 292-302.  

Myles, S., Peiffer, J., Brown, P.J., Ersoz, E.S., Zhang, Z., Costich, D.E., Buckler, E.S. (2009). Association 

mapping: critical considerations shift from genotyping to experimental design. The Plant Cell, 21(8), 

2194-2202. 

Novembre, J. (2014). Variations on a common STRUCTURE: new algorithms for a valuable model. Genetics, 

197(3), 809-811. 

Pais, A.L., Whetten, R.W., Xiang, Q.J. (2016). Ecological genomics of local adaptation in Cornus florida L. by 

genotyping by sequencing. Ecology and Evolution, 7(1): 441–465.  

Peterson, G.W., Dong, Y., Horbach, C., Fu, Y.B. (2014). Genotyping-by-sequencing for plant genetic diversity 

analysis: a lab guide for SNP genotyping. Diversity, 6(4), 665-680. 

Poland, J.A., Rife, T.W. (2012). Genotyping-by-sequencing for plant breeding and genetics. Plant Genome. 5: 

92-102. 

Qi, P., Gimode, D., Saha, D., Schröder, S., Chakraborty, D., Wang, X., Devos, K.M. (2018). UGbS-Flex, a 

novel bioinformatics pipeline for imputation-free SNP discovery in polyploids without a reference 

genome: finger millet as a case study. BMC Plant Biology, 18(1), 1-19. 

Rabinowicz, P.D., Citek, R., Budiman, M.A., Nunberg, A., Bedell, J.A., Lakey, N., O'Shaughnessy, A.L., 

Nascimento, L.U., McCombie, W.R., Martienssen, R.A. (2005). Differential methylation of genes and 

repeats in land plants. Genome Research, 15, 1431-1440. 

Rafalski, J.A. (2010). Association genetics in crop improvement. Current Opinion in Plant Biology, 13(2), 174-

180. 

Ryu, J., Kim, W. J., Im, J., Kang, K.W., Kim, S.H., Jo, Y.D., Ha, B.K. (2019). Single nucleotide polymorphism 

(SNP) discovery through genotyping-by-sequencing (GBS) and genetic characterization of 

Dendrobium mutants and cultivars. Scientia Horticulturae, 244, 225-233.  

Smulders, M. J., Arens, P. (2018). New Developments in Molecular Techniques for Breeding in Ornamentals. 

In Ornamental Crops. Johan Van Huylenbroeck. (pp. 213-230). Springer, Cham. 

Tamaki, I., Yoichi, W., Matsuki, Y., Suyama, Y., Mizuno, M. (2017). Inconsistency between morphological 

traits and ancestry of individuals in the hybrid zone between two Rhododendron japonoheptamerum 

varieties revealed by a genotyping-by-sequencing approach. Tree Genetics & Genomes, 13(1), 1-10. 

Tränkner, C., Krüger, J., Wanke, S., Naumann, J., Wenke, T., Engel, F. (2019). Rapid identification of 

inflorescence type markers by genotyping-by-sequencing of diploid and triploid F 1 plants of 

Hydrangea macrophylla. BMC Genetics, 20(1), 1-12.  

Wu, X., Alexander, L. (2019). Genetic diversity and population structure analysis of Bigleaf Hydrangea using 

genotyping by sequencing. Journal of the American Society for Horticultural Science, 144 (4), 257-263 

Wu, X., Alexander, L.W. (2020). Genome-wide association studies for inflorescence type and remontancy in 

Hydrangea macrophylla. Horticulture Research, 7(1), 1-9. 

Yadav, L.K., McAssey, E.V., Wilde, H.D. (2019). Genetic diversity and population structure of Rhododendron 

canescens, a native Azalea for urban landscaping. HortScience, 54(4), 647-651. 

Yagi, M. (2015). Recent progress in genomic analysis of ornamental plants, with a focus on carnation. The 

Horticulture Journal, 84(1), 3-13. 

Yan, M. Byrne, David, H. Klein, P., Yang, J., Dong, Q. (2018). Genotyping-by-sequencing application on 

diploid rose and a resulting high-density SNP-based consensus map. Horticulture Research, 5(17), 1-

14. 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
fl

ow
er

jo
ur

na
l.6

.2
.9

5 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

67
65

99
3.

14
00

.6
.2

.2
.2

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 f

lo
w

er
jo

ur
na

l.i
r 

on
 2

02
6-

06
-0

4 
] 

                            11 / 13

http://dx.doi.org/10.52547/flowerjournal.6.2.95
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.26765993.1400.6.2.2.2
http://flowerjournal.ir/article-1-195-fa.html


610-59(:  2)6(،  1400گل و گیاهان زینتی )  

                                                                  106 

Yoichi, W., Kawamata, I., Matsuki, Y., Suyama, Y., Uehara, K., Ito, M. (2018). Phylogeographic analysis 

suggests two origins for the riparian azalea Rhododendron indicum (L.) Sweet. Heredity, 121(6), 594-

604.  

Zhang, L., Guo, D., Guo, L., Guo, Q., Wang, H., Hou, X. (2019). Construction of a high-density genetic map 

and QTLs mapping with GBS from the interspecific F1 population of P. ostii ‘Fengdan Bai’and P. 

suffruticosa ‘Xin Riyuejin’. Scientia Horticulturae, 246, 190-200. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
fl

ow
er

jo
ur

na
l.6

.2
.9

5 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

67
65

99
3.

14
00

.6
.2

.2
.2

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 f

lo
w

er
jo

ur
na

l.i
r 

on
 2

02
6-

06
-0

4 
] 

                            12 / 13

http://dx.doi.org/10.52547/flowerjournal.6.2.95
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.26765993.1400.6.2.2.2
http://flowerjournal.ir/article-1-195-fa.html


610-59(:  2)6(،  1400گل و گیاهان زینتی )  

                                                                  107 

Flower and Ornamental Plants (2021), 6(2): 95-106 

Review article 

DOI:  10.52547/flowerjournal.6.2.95 

 

Application of GBS profiling in ornamental plants 
 

*Samiei aHanieh Hadizadeh, Leil 

Department of Ornamental Plants, Research Center for Plant Sciences, Ferdowsi University of Mashhad, 

Mashhad 
 samiei@um.ac.ir 

Received: 2021/04/26, Revised: 2021/09/11, Accepted: 2021/09/13 

Abstract 

The lack of sufficient genomic information of ornamental plants besides their polyploidy and large 

genome size are the main challenges ahead of their molecular breeding. Next-generation sequencing 

(NGS) is a viable method capable of developing a large number of DNA markers in a short course of 

time. Currently, single-nucleotide polymorphisms (SNPs) are recognized as one of the most studied 

and popular DNA markers using for various purposes in plant breeding. GBS (genotyping-by-

sequencing) approach is one of the leading techniques that has emerged to evaluate the molecular 

characteristics of plants possessing complex or non-sequenced genomes using SNP markers. This 

method has so far been used for breeding and germplasm evaluation of some ornamental plant species 

including Rosa, Petunia, Hydrangea, and Gloxinia. Among these studies, one study is done to 

perform GWAS on Hydrangea macrophylla L., ten studies to investigate the genetic diversity of 

various ornamental species including Gloxinia, Dendrobium orchid, as well as ornamental trees 

Franklinia alatamaha Marshall and Cornus florida L., four studies to construct and elaborate the 

genetic map of plants species including Rosa and Petunia, three studies to develop molecular markers 

in rose, lilac and Hydrangea species and one study to investigate the genetic diversity within and 

between Iranian Eremurus spp. This is a potential method for examination of genetic diversity of 

plants, assembling high density genetic linkage maps, discovering the required molecular markers in 

QTL and GWAS studies, and verifying candidate genes including genes controlling the flowering 

process. Owing to the high efficiency and accuracy as well as the low cost per marker of this method 

compared to other genotyping techniques, GBS can be widely used in genetic studies, sequencing and 

breeding of ornamental plants.  

Keywords: Next generation sequencing, Genotyping-by-sequencing, Ornamental plants, Molecular 

markers. 
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