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 چكيده

ميآلو امروزه از. باشد يكي از درختان ميوه مهم در بسياري از كشورهاي جهان آگاهي
را هاي موجود امكان انتخاب والدين در بهبود برنامهپلاسمتنوع ژنتيكي ژرم هاي اصلاحي

و مشخص نمودن. كندفراهم مي هاي روابط ژنتيكي بين ژنوتيپجهت ارزيابي تنوع ژنتيكي
و مشهد(آلوي ايران  هاي تجاري موجود در مركز تحقيقات گروهو ژنوتيپ) رامسر، كرج

و همچنين   از هشت نشانگر ريزماهواره استفاده نمونه ميروبالانعلوم باغباني دانشگاه تهران
ژن68اين نشانگرها تعداد. شد هاي مورد وتيپ آلل در مجموع هشت جايگاه ريزماهواره در

و12 با UDP98410و UDA-005هاي ريزماهواره مكان. بررسي توليد كردند  آلل بيشترين
را در بين نشانگرها توليد CPSCT026 ريزماهواره مكان  با چهار آلل كمترين تعداد آلل

آلل. كردند -UDA آلل در مكان ريزماهواره6/6 با حداكثرne(1/4(هاي مؤثر ميانگين تعداد
73/0ها ميانگين هتروزيگوتي مورد انتظار در بين مكان. بود ASSR71در7/2و حداقل 005

ميانگين. متفاوت بودUDA-005 در مكان ريزماهواره86/0 تا ASSR71در58/0بود كه از
از49/0هتروزيگوتي مشاهده شده   ASSR72 در مكان71/0 تا UDP98410در34/0 بود كه

مي22/1ها در بين همه مكان) Nm(گين شاخص جريان ژني ميان. متغير بود دهد بود كه نشان
و غيره(مبادله مواد ژنتيكي  . هاي جغرافيايي مورد نظر انجام شده استبين محل) بذر، گرده

 با ميانگين80/0تا52/0هاي مورد بررسي از محتواي اطلاعات چندشكلي در بين ژنوتيپ
را در بين ژنوتيپ ارزيابي شد كه هتروزيگ69/0 ها بندي نمونهگروه. هاي آلو نشان دادوتي بالا

و دندروگرام با استفاده از SMCاي بر اساس ضريب تشابه از روش تجزيه خوشه  انجام شد
بندي گروه. رسم گرديد Unweighted Paired Group Method of Arithmetic Means روش

ندژنوتيپ هاي اشت به طوريكه آلوهاي مناطق متفاوت در گروهها با مناطق جغرافيايي مطابقت
و ديپلوئيد ژنوتيپ ژنتيكي مجاور هم قرار گرفتند ولي تفاوت مشخصي بين هاي هگزاپلوئيد

ها جدا از بقيه ژنوتيپ66/0هاي هگزاپلوئيد در فاصله اي كه ژنوتيپمشاهده شد به گونه
و در يك گروه قرار گرفتند حا. شدند صل از ماتريس تشابه كمترين تشابه بر اساس نتايج

آن)506/0(ژنتيكي  ها)92/0(و بيشترين با77/0و متوسط تشابه بين كل ژنوتيپ  بود كه
)71/0(هاي مشابه با استفاده از ديگر نشانگرها متوسط تشابه گزارشات قبلي در ژنوتيپ

.مطابقت نشان داد
بالانتنوع ژنتيكي، آلوچه، پايه، ميرو:واژه هاي كليدي  

 مقدمه
و گوجه از نظر رده بندي از جـنس زيـر Prunus آلو

.مي باشند Rosaceaeو از خانواده Prunophora جنس
مي(.Prunus saliciana Lindl)آلوي ژاپني  روبالانـ، آلوي

)(Prunus cerasifera Ehrh وآلوهاي آمريكـايي)P.

americana ( ديپلوئيد هستند)16x=2n=2(در مقابـل 
Prunus spinosa L. 32(تتراپلوئيــدx=4n=2(و انــواع

ــايي ــد(P.domestica) اروپ ــزا پلوئي )48x=6n=2(هگ
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از. هستند در بين هسته دارها، آلوهـا بيـشترين تنـوع را
و  و هـوا و به محدوده وسيعي از آب نظر تاگزونومي دارند

بعضي از آنهـا بـراي ميـوه. شرايط خاكي سازگاري دارند 
و آلوهـاي بعنوان(هايشان   مثال آلوهاي ديپلوئيد ژاپنـي
امـا بيـشتر آنهـا. مورد استفاده قرار مـي گيرنـد) اروپايي

بعنوان پايه براي تقريبا تمام گونه هـاي هـسته دار بجـز 
و ارقــام آلــو داراي گونــه.رونــدگــيلاس بــه كــار مــي هــا

تـوان خصوصيات ميوه كاملا متفاوتند كه از آن جمله مي 
و كيفيـت نـام بـرد به اندازه، شكل، رنـگ  .، بافـت، طعـم

و از ــوع اســت ــز متن و نحــوه رشــد آن ني ــدرت رشــد ق
هـاي كوچـك تـا درختـان بـزرگ، گـسترده تـا درختچه

و زود گـل عمودي، برگ  ده تـا ديـر هاي ضخيم تا نـازك
).(Ilgin et al., 2009 ده هستندگل

و روابط گونه هاي مورد كشت آگاهي از تنوع ژنتيكي
شناسايي خزانه ژني، جمع آوري ژرم هسته داران جهت 

و مديريت  و ايجاد راهكارهاي موثر نگهداري پلاسم
هاي سنتي شناسايي روش. باشدداراي اهميت مي

ميژنوتيپ باشد، اما بدليل ها بر پايه مشاهدات فنوتيپي
باشد دوره نونهالي طولاني درختان ميوه، روش كندي مي

ميو همچنين تحت تاثير شرايط محيطي قر . گيردار
طبقه بندي سنتي تاگزونومي راهنماي مناسبي براي

كند، اما ارزيابي ملكولي ها تامين نميتعيين روابط گونه
و  و تفاوت درون بينش بهتري نسبت به ساختار ژنتيكي

ميبين گونه دانان، كند كه براي ژنتيكها ايجاد
و مديران بانك مياصلاحگران گياهي باشد هاي ژن مفيد
 .(Mallikarjuna et al., 2004)هاي استفاده از روش

 ها، فرآيند شناسايي هر ژنوتيپ جديد در شناسايي ميوه

و مستقل از فاكتورهاي محيطي را در هر مرحله رشدي
كه ممكن است فنوتيپ را تحت تاثير قرار دهند، تسريع 

 لذا براي بررسي بهتر تنوع ژنتيكي. بخشندمي
و كاربرد آنها در برنامه هاي ژنوتيپ هاي مخت لف آلو

و  اصلاحي استفاده از روشهاي پيشرفته مولكولي لازم
مطالعات قبلي براي نشان دادن. ضروري به نظر مي رسد
هاي آلو با استفاده از پارامترهاي تنوع ژنتيكي واريته

و نشانگرهاي ملكولي انجام  فيزيولوژي، خصوصيات ميوه
مي. شده است  RAPDان به نشانگرهايتواز جمله

هاي آلو اشاره كرد كه جهت تعيين تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

 ,.Shimada et al., 1999; Qiao et al). بكار رفته است
2006; Liu et al., 2007; Lisek et al., 2007; 

Tamarzizt ey al., 2009)    .نشانگرAFLP يكي ديگر 
ن تنوع باشد كه جهت تعيياز نشانگرهاي ملكولي مي

آلوژنتيكي ژنوتيپ . استبكار گرفته شده هاي
(Aradhya et al., 2004; Ayanoglu et al., 2007; Ilgin 

et al., 2009).
نشانگرهاي ريزماهواره به عنوان نسل دوم نشانگرهاي

DNA به علت تنوع بالا، فراواني، تكرارپذيري، توارث 
و طب هاي رايج عت هم بارزشان به عنوان نشانگريمندلي
هاي ساده تكراري ها، تواليريزماهواره. شونداستفاده مي

هاي كوتاه هايي از موتيفهاي بسيار متغير آرايهيا توالي
از كاربردهاي نشانگرهاي. نوكلئوتيدي هستند6-1

ها، توان به تجزيه ساختار ژنتيكي جمعيتريزماهواره مي
و مكان يابي  و تعيين خويشاوندي هايژنتجزيه شجره

Li(كنترل كننده صفات كمي اشاره كرد  et al., 2000(.
 در SSRهاي موجود در هسته داران، بيشترين توالي

و بعضي از آنها در گيلاس شناسايي شده  اندهلو

)Wünsch &Hormaza 2002.(هاي اغلب ريزماهواره
هاي ديگر نيز بكار شناخته شده در يك گونه در گونه

ميرفته است كه قاب دهد ليت انتقال پذيري آنها را نشان

)Wünsch, 2009(.
و روابط در تحقيقات متعددي بررسي تنوع ژنتيكي

هاي پرونوس با استفاده از نشانگرهاي بين گونه
 ,.Bianchi et al)انجام شده است ) SSR(ريزماهواره 

����; Rohrer et al., ����; Ahmad et al., ����; 
Mneija et al., ����; Hayashi et al., ����; 

Bouhadida et al., ����)  .ژنتيك آلوها بدليل برنامه -
و خود ناسازگاري كه باعث ايجاد هاي محدود اصلاحي

ميمشكل در بدست آوردن جمعيت خودگرده -افشان
شود، نسبت به ديگر محصولات كمتر مورد مطالعه قرار

كي هدف از اين تحقيق بررسي تنوع ژنتي. گرفته است
و  وتعيين قرابت ژنتيكي برخي از ژنوتيپ هاي وحشي

هاي تجاري آلو، با استفاده از نشانگرهاي ملكولي ژنوتيپ
SSRباشدمي.

و روش هامواد
 ژنوتيپ آلو34مواد گياهي در اين تحقيق شامل

موجود در ايستگاه تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاه
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ك شور جمع آوري تهران در كرج كه از مناطق مختلف
و نمونه5شده است به همراه   ميروبالان رقم تجاري

،2، جواهرده1هاي جواهردهژنوتيپ).1جدول(بودند
-4،4M-63 ،4M-25 ،4M-91 ،4M، جواهرده3جواهرده

69 ،4M-44 ،4M-12 ،4M-47 4-86وmm-15 از منطقه 
ش) رامسر(جواهرده عنــجمع آوري و به  وان ـــده بودند
ي هاي همچنين ژنوتيپ.ك در نظر گرفته شدندجمعيت

5، وليان4، وليانb3، وليانa3، وليان2، وليان1وليان 
و6و وليان  از منطقه وليان كرج جمع آوري شده بودند

جمعيت سوم. به عنوان جمعيت دو در نظر گرفته شدند
و آلوچه كلات2هاي آلوچه كلات نادر شامل ژنوتيپ

از4نادر جمع آوري) مشهد(منطقه كلات نادر بود كه
، برجي نيشابور1هاي برجي نيشابور ژنوتيپ. شده بودند

و آلوي وحشي از منطقه نيشابور جمع آوري شده2
و به عنوان جمعيت چهارم در نظر گرفته شدند . بودند

-هاي تجاري بود كه ژنوتيپجمعيت پنجم شامل ژنوتيپ
و سانتاروزا بود ها به ساير ژنوتيپ.ندهاي شايرو، شابرون

و يا بدليل  دليل معلوم نبودن هويت جغرافيايي
 قادر به تجزيه Pop Geneافزار هگزاپلوئيد بودن كه نرم

ها در نظر گرفته نشدند آنها نبود در منطقه بندي ژنوتيپ
 قابل NTSYSو فقط محاسباتي كه توسط نرم افزار 

. روي آنها صورت پذيرفت،انجام بود

و منطقه جمع آوري اسامي ژنوتيپ-1جدول  هاي آلوي مورد بررسي

شمار منطقه ژنوتيپ شماره منطقه ژنوتيپ شماره
ه

 منطقه ژنوتيپ شماره منطقه ژنوتيپ

 نامشخص n-4-3186 نيشابور2برجي نيشابور21 رامسر 114M-47 رامسر1جواهرده1

 نامشخص 3-3218 يشابورن آلوي وحشي22 رامسر 4mm-15-1286 رامسر2جواهرده2

آلوي شيرين هسته جدا23 كرج1وليان13 رامسر3جواهرده3
)چناران(

 نامشخص b3-4-3386 مشهد

 نامشخص درگزي34 مشهد)چناران(اسجيل24 كرج2وليان14 رامسر4جواهرده4

54M-63 وليان15 رامسرa3سانتاروزا35 مشهد2آلوچه كلات نادر25 كرج*

64M-25 وليان16 رامسرb3شابرون36 مشهد4آلوچه كلات نادر26 كرج*

74M-91 مجار37 نامشخص1بي نام27 كرج4وليان17 رامسر*

84M-69 شايرو38 نامشخص86-51-283 كرج5وليان18 رامسر*

94M-44 طلا39 نامشخص2بي نام29 كرج6وليان19 رامسر *قطره

10 4M-12 30 نيشابور1برجي نيشابور20 رامسرn-1 ميروبالان40 نامشخص*

 تهرانهاي موجود در مركز تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاهژنوتيپ*

 آغازگرهاي مورد استفاده
تهيه شده1اين آغازگرها به صورت خشك فريز شده

 كه با آب مقطر دو بار تقطير استريل به غلظتندبود
µM100)µl/pmol100 (و در فريز نگهداري رقيق شده
 برابر رقيق10به هنگام استفاده به مقدار پرايمرها.ندشد

1. Freeze- dried 

 
17و سپس براي هر واكنش) µM10(شده

آن5/1ميكروليتري مقدار شدها ميكروليتر از . استفاده
. آمده است2مشخصات آغازگرها در جدول

 DNAاستخراج
از از نمونه هاي برگ DNAاستخراج و بـا اسـتفاده ي

با اندكي تغييرات ) Murray & Thompson )1980روش
بـه بـافر) گـرم در ليتـرPVP)20بود كه شامل افزودن 

و افزايش زمان قرار دادن نمونه  هـا در آب گـرم استخراج
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تعيين كميـت. دقيقه به يك ساعت بود30 درجه از 65
 بدســت آمــده بــا اســتفاده از روش DNAو كيفيــت 

و8/0 روي ژل آگاروز با غلظت DNAوفورز الكتر  درصـد
و 260نيز روش اسـپكتروفتومتري در طـول مـوج هـاي

ــپكتروفتومتر 280 ــتگاه اس ــتفاده از دس ــا اس ــانومتر ب  ن
Perkin-Elmer مدل ،EZ-201 و غلظـت  صـورت گرفـت

DNA بدست آمده به ng/µl15شد . رقيق
و الكتروفورز پلي اي زنجيره واكنش انجام مراز
 PCRحصولم

 جفت8اي پليمراز از به منظور انجام واكنش زنجيره
 اختصاصي استفاده شد كه مشخصات آنها SSRآغازگر

آغازگرهاي مورد نظر توسط. آمده است2در جدول
 در PCRواكنش. شركت سيناژن ساخته شده بودند

15 ميكروليتر از غلظت3 ميكروليتر، شامل17حجم
از5/1 ژنومي، DNAنانوگرم در ميكروليتر  ميكروليتر

از5/7 ميكرومولار هر آغازگر،5غلظت  ميكروليتر
 ميكروليتر آب دو بار تقطيرPCR ،5/3محلول كيت
 از شركت سيناژن تهيه شد كه PCRكيت. انجام گرفت

 dNTPs ،PCR buffer ،Taq DNA Polymeraseشامل
چرخه حرارتي شامل يك مرحله واسرشت. بودMgCl2و

و به مدت94ي اوليه در دماي ساز 35 دقيقه،5 درجه
به10سيكل حرارتي كه  چرخه اول سيكل حرارتي

 برنامه ريزي شده بود، به اينTouch Downصورت
 درجه10صورت كه دماي اتصال آغازگر به رشته الگو

و در هر بالاتر از دماي اتصال واقعي در نظر گرفته شد
در. اتصال نهايي رسيد درجه به دماي1چرخه با كاهش 

بسته به دماي اتصال( سيكل بعد دماي اتصال ثابت 25
و) آغازگر متفاوت بود  ثانيه بود،45و زمان آن نيز ثابت

و دماي واسرشت سازي به ترتيب در هر چرخه نيز، زمان
در1 و دماي توسعه. درجه بود94 دقيقه همچنين زمان

و1رشته نيز به ترتيب  .ه بود درج72 دقيقه
 دو با نمونه هرPCRمحصول از ميكروليتر 10 مقدار

برموفنل%5/0 فرماميد،%95(بارگذاري بافر ميكروليتر
) EDTAمولار ميلي10و سيانول زايلن%5/0 آبي،

ازو شد مخلوط 94 دقيقه گرم كردن در دماي5پس
و بلافاصله قرار دادن در ظرف حاوي درجه سانتي گراد
 ژل چاهك در نمونه هر از ميكروليتر هشت يخ، مقدار

 گذاري بار اوره مولار7 واسرشت حاوي %6 آميد اكريل

به90 جريان شدتباژل. شد تا45مدت وات 1 دقيقه
 DNAقطعات جهت آشكارسازيو شد الكتروفورز ساعت

 نقره نيترات روش به آميزي رنگ از ژل، تكثير شده در

.گرديد استفاده
هاتجزيه داده

و) عدم وجود باند(رتبه دهي باندها به صورت صفر
يك. صورت گرفت) وجود باند(يك در هر ژنوتيپ وجود

و مشاهده دو باند به منزله  باند به منزله هموزيگوسيتي
 تجزيه. شودهتروزيگوسيتي در آن مكان محسوب مي

 به روشSMC1تشابه ضريب اساس بر ها دادهايخوشه
UPGMA2و  نرم از استفاده با ها داده تجزيه انجام شد

. انجام گرفتNTSYS-pc Ver 2.02افزار
 Pop Gene (1.32)  (Yeh et al., 1997)نرم افزار

آلل)He(براي محاسبه هتروزيگوتي مورد انتظار -، تعداد
ne = 1/∑(pi)2)(، تعداد آلل مؤثر)na(هاي قابل مشاهده

جith فراواني آللpكه در آن و شاخص ريان ژني است
)Nm= 0.25(1-FST)/FST) (Slatkin & Barton, 1989 (

در هر ) Ho(هتروزيگوتي قابل مشاهده.استفاده شد
هايي كه دو باند نشان مكان ژني از نسبت تعداد ژنوتيپ

به دليل اينكه نرم. ها به دست آمددادند به كل ژنوتيپ
آلل در يك مكان نميPop Geneافزار  تواند بيش از دو

و آلوي شيرين هستهر ا تجزيه كند لذا دو ژنوتيپ مجار
در) چناران(جدا آلل بيشتر به دليل دارا بودن تعداد

و معيارهاي محاسبه شده با استفاده  تجزيه حذف شدند
 براي آنها بكار نرفت ولي براي Pop Geneاز نرم افزار 

ها از نرم افزار تعيين تشابه ژنتيكي آنها با ساير ژنوتيپ
NTSYS-pc Ver 2.02همچنين براي. استفاده شد

ها با استفاده از جمعيت محاسبه فاصله ژنتيكي بين
 Pop Geneنرم افزار) Nei, 1972(ضريب ژنتيكي ني 

. بكار رفت(1.32)

Dxy =ژ ي ني نتيكفاصله
Ixy =تشابه جمعيت xوy

Jx=گوتي جمعيتمتوسط هموزي x

1. Simple Matching Coefficient 
2. unweighted paired group method of arithmetic means 
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Jy=متوسط هموزيگوتي جمعيتy

Jxy =متوسط هموزيگوتي بين جمعيتxو جمعيتy

 مشخصات نشانگرهاي ريز ماهواره مورد استفاده در اين مطالعه-2جدول

 با استفاده ازPIC(1(محتواي اطلاعات چند شكل
افــــن  Power Marker V3.25زار ـــــرم

(http://www.powermarker.net) مطابق فرمول زير 
 ).(Botstein et al., 1980محاسبه شد

PIC = 1 - ∑ (pi)2 - ∑∑ 2 (pi)2(pj)2

آلل= فراواني pi

pj=pi-1
ويتجهت تعيين ميزان تمايز جمع ها از يكديگر

هاي همچنين وضعيت هتروزيگوسيتي آنها، شاخص
 شاخصي از وضعيت Fstشامل2آماري رايت

3. Polymorphic Information Content  
4. Wrights F-Statistics 

 Fitو) شاخص تنوع ژني(هتروزيگوسيتي بين جمعيت
به عنوان شاخصي از وضعيت هتروزيگوسيتي كل

 ).Wright, 1978(جمعيت نيز انجام شد 
و بحث  نتايج

هواره كه داراي نشانگر ريزمادر اين تحقيق هشت
و چند شكلي مناسب بودند  قرار استفاده مورد تكثير

و. گرفتند تمام نشانگرهاي بكار رفته تك مكانه بودند
و تا يك يا دو باند در ژنوتيپ در6هاي ديپلوئيد  باند

و قطره طلا توليد كردندژنوتيپ )2و1شكل(هاي مجار
مكه دال بر هگزاپلوئيد بودن اين ژنوتيپ .باشديها

6/6 با حداكثرne (1/4(هاي مؤثر ميانگين تعداد آلل
آلل7/2و حداقل UDA-005آلل در مكان ريزماهواره

تفاوت بين تعداد آلل. بود ASSR71در مكان ريزماهواره
آلل و تعداد مؤثر در هر مكان ژني وجود هاي ميانگين

دهد كه فقط در يك يا چند ژنوتيپ نادر را نشان مي

 طول موتيف توالي(′3→′5) جايگاه ريزماهواره

(bp) 

 دماي بهينه
 اتصال

 سانتي درجه(
)گراد

 منبع

UDA-005 

(BV10240) 

F: CATCACACACAAACACAAATGC 

R: GCATTGTGCTCTTCATGGAC 

(AC)14(TC)21 172 57 Testolin et al., 
2004 

CPSCT044 

(AY426228) 

F: CCAGCACAGAGAAAACGATG 

R: 
GAGCTCCTACTCTGAGTCTGTAAAA 

(GT)8(AT)4… 

(GA)7CA(GA)4 

200 55 Mnejja  et al., 
2004 

CPDCT025 

(AY862462) 

F: GACCTCATCAGCATCACCAA 

R: TTCCCTAACGTCCCTGACAC 

(CT)10 172 60 Mnejja  et al., 
2005 

CPSCT026 

(AY426211) 

F: TCTCACACGCTTTCGTCAAC 

R: AAAAAGCCAAAAGGGGTTGT 

(CT)16 195 58 Mnejja  et al., 
2004 

ASSR71 

(DQ102369) 

F: AACTTTGTCTGCCTCTCATCTTA 

R: AGCAGCCCATTTCTTCTCTTG 

(GA)15 168 63 Xie  et al., 
2006 

ASSR72 

(BU043090) 

F: AGTGGGATTGGTAGGGAGGAAG 

R:CTACGGAGCCAGTTGAGAAAAG 

(TC)19 206 59 Xie  et al., 
2006 

UDP98410 F: AATTTACCTATCAGCCTCAAA 

R: TTTATGGCAGTTTACAGACCG 

(AG)23 146 57 Xu  et al., 2004 

BPPCT 001 F: AATTCCCAAAGGATGTGTATGAG 

R: CAGGTGAATGAGCCAAAGC 

(GA)27 159 57 Dirlewanger  et 
al., 2002 



 2،1391، شماره43ايران دوره باغبانيعلوم مجله 204

بهآلل.)Ali panah et al., 2006( دارندوجود هاي نادر
ميآلل شود كه داراي فراواني بسيار كم بوده هايي اطلاق

از( يا) درصد5كمتر و به عبارت ديگر مختص به يك
 ).Joyce & Tavare, 1995(چند رقم باشد

 SSRهاي هتروزيگوتي مورد انتظار در بين مكان
 تا   ASSR71ريزماهواره در مكان58/0مورد بررسي از

73/0 با ميانگين UDA-005 در مكان ريزماهواره86/0
در34/0هتروزيگوتي مشاهده شده نيز بين. متفاوت بود

 در مكان71/0 تا UDP98410مكان ريزماهواره
مقدار. متغير بود49/0 با ميانگين ASSR72ريزماهواره

و خودناسا زگار بالاي هتروزيگوتي با طبيعت دگرگشن
شود آلو كه سبب افزايش ماهيت هتروزيگوتي آن مي

هتروزيگوتي مورد ) Hayashi et al.)2009. مطابقت دارد
و هتروزيگوتي مشاهده شده را در   ژنوتيپ22انتظار

. بدست آوردند67/0و72/0آلوي ژاپني به ترتيب حدود
ي ـــ مورد بررسي هتروزيگوتSSRهاي در همه مكان
 بيشتر از هتروزيگوتي قابل مشاهده بود قابل انتظار

 در ) allele fixation(كه نشان دهنده تثبيت آلل
 et al.  Amirbakhtiar.هاي مورد مطالعه بودمكان

از)2006( نيز هتروزيگوتي قابل انتظار بيشتري
.هتروزيگوتي مشاهده شده در بادام گزارش كردند

ده نشان دهن(PIC)محتواي اطلاعات چند شكلي
ميميزان چند شكلي يك نشانگر مي تواند از باشد كه

هر چه اين عدد بزرگتر باشد،. صفر تا يك متغير باشد
و ميزان چند شكلي بالا بيانگر وجود تعداد آلل هاي زياد

هاي آن مكان در جمعيتو همچنين توزيع مناسب آلل
از. تحت مطالعه است ميزان اطلاعات چند شكلي يكي

ميمعيارهاي ار باشد زيابي قدرت تمايز نشانگرها
(Pewell et al.,1996) . در نشانگرهاي مورد استفاده در

 در مكان ريزماهواره PICاين مطالعه، بيشترين مقدار 
UDA-005)8/0(هاي ريزماهوارهو كمترين آن در مكان
ASSR71 وCPSCT026 شد52/0 به ميزان  مشاهده

.)3جدول(

،5، وليان n-4-1،86جواهرده: چپ به راستها از نمونه. CPSCT044 آلو با استفاده از آغازگر DNAالگوي باندي حاصل از تكثير-1شكل
، 2،4M-69، وليانa3، وليان1، برجي نيشابور 4،4M-44، كلات نادر 4M-47 ،n-1، مجار، آلوي وحشي، 4mm-15-86،)چناران(اسجيل
،2، شابرون، بي نامb3،3-51-86، وليان2، آلوچه كلات نادر1، شايرو، بي نام 4M-12،)چناران(آلوي شيرين هسته جدا، قطره طلا،3جواهر ده
ده1، وليان b3-4 ،18-3 ،4M-25 ،4M-63-4،86، وليان2، سانتاروزا، برجي نيشابور6، وليان 2،4M-91جواهر ده ، ميروبالان، درگزي4، جواهر

ازنمونه. CPDCT025 آلو با استفاده از آغازگر DNA الگوي باندي حاصل از تكثير-2شكل ،5، وليان n-4-1،86جواهرده: چپ به راست ها
،3، جواهر ده 2،4M-69، وليانa3، وليان1، برجي نيشابور 4،4M-44، كلات نادر 4M-47 ،n-1، مجار، آلوي وحشي، 4mm-15-86،)چناران(اسجيل

ده2، شابرون، بي نامb3،3-51-86، وليان2، آلوچه كلات نادر1، شايرو، بي نام 4M-12،)چناران(، آلوي شيرين هسته جدا قطره طلا ،2، جواهر
4M-91 4،86، وليان2، سانتاروزا، برجي نيشابور6، وليان-b3-4 ،18-3 ،4M-25 ،4M-63 ده1، وليان ، ميروبالان، درگزي4، جواهر

200
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 اي در آلو محاسبه شده به تفكيك هر جايگاه ريزماهواره مقادير–3جدول
تعداد آلل تعداد آلل جايگاه ريزماهواره

)ne(موثر 
انتظار مورد هتروزيگوتي

)He(
 مشاهده هتروزيگوتي
)Ho(شده

محتواي اطلاعات چند
)PIC(شكلي 

UDA-005 12 6/686/063/080/0

CPSCT044 88/375/042/071/0

CPDCT025 92/582/047/078/0

CPSCT026 47/264/042/057/0

ASSR71 53/258/045/052/0

ASSR72 83/478/071/074/0

UDP98410 12 581/034/076/0

BPPCT 001 10 362/045/06/0

81/473/049/069/0 ميانگين

 هاي مورد بررسي ژنوتيپتشابه ژنتيكي
افزار ها با استفاده از نرموتيپماتريس تشابه ژن

NTSYS بر اساس ضريب تشابه SMCبدست آمد .
راساس نتايج حاصل از ماتريس تشابه كمترين تشابه ـــب

و ژنوتيپ M4-27هاي ژنتيكي بين ژنوتيپ قطره طلا
و)506/0(18-3و)506/0(، جواهرده)506/0(

بور هاي نيشابيشترين ميزان تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ
و بي نام  )92/0(M4-91و1، وليان)92/0(برجي

ها. مشاهده شد كل ژنوتيپ 77/0متوسط تشابه بين
هاي تشابه روي ژنوتيپمتوسط) Aran)2009. بود

 بدستRAPD 71/0مشابه را با استفاده از نشانگر 
 توده20مقدار تشابه ) Ayanoglu et al.)2009. آوردند

اي تركيه به كمك نواحي مديترانهآلوي ميروبالان را در
. بدست آوردندAFLP 985/0–829/0نشانگرهاي 

 ژنوتيپ56مقدار تشابه ) Qiao et al.)2006همچنين
و دو ژنوتيپ آلوي اروپايي54(آلو ) ژنوتيپ آلوي ژاپني

و RAPD ،ISSRرا با استفاده از تركيب سه نشانگر
SSR 73/0-67/0بدست آوردند .

ايشهتجزيه خو
اي بـا هاي مختلف تجزيـه خوشـه مقايسه نتايج روش
متـاستفاده از ضرايب تش اســابه ضــفاوت بر  ريبــاس

هـاي مـورد بنـدي نمونـه گـروه كوفنتيك نـشان داد كـه
 بـر اسـاس ضـريب UPGMAمطالعه با استفاده از روش 

. بيـشتر بـا اطلاعـات موجـود مطابقـت دارد SMCتشابه
و تجزيـه ميزان ضريب همبستگي بـين مـاتريس تـشابه

بـر اسـاس. درصد بدست آمـد90كلاستر در اين حالت 
 از مـاتريس تــشابه،)3شــكل(دنـدروگرام بدســت آمـده 

 گـروه هشتبه79/0هاي مورد بررسي در فاصله ژنوتيپ
و در تقسيم شدند كه در يك گـروه ژنوتيـپ  قطـره طـلا

 در ايـن دو ژنوتيـپ. گروه ديگر ژنوتيپ مجار قرار گرفت
و در فاصـله از ساير ژنوتيپ59/0فاصله  از هـم66/0هـا

)4mm-15)12-86گروه سوم شامل ژنوتيـپ. جدا شدند
2هـاي برجـي نيـشابور گروه چهارم شـامل ژنوتيـپ. بود

)32(3-18 گروه پنجم شامل ژنوتيپ،)30(n-1و)21(
و داراي كه داراي تيپ رشد حدو پاجوش اسط، بدون خار

2هاي آلوچه كـلات نـادر ششم شامل ژنوتيپ گروهو بود
(چناران(، اسجيل)25( گـروه. بـود)8(4M-69و)24)

 شـيرينو آلـوي)38(هـاي شـايرو هفتم شامل ژنوتيـپ 
 گروه هـشتم شـاملو بالاخره)23()چناران(جدا هسته

ژنوتيپ هاي زيادي مـي باشـد كـه تـشابه ژنتيكـي آنهـا
دهنـده ايـن كه نـشان مي باشد92/0تا8/0تقريبا بين 

. از تنوع كمتري برخوردار هستندهاژنوتيپاين است كه 
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و روش SMCو محاسبه ضريب تشابه SSR ژنوتيپ آلو با استفاده از داده هاي40 دندروگرام مربوط به گروهبندي-3شكل
). آمده است1ها در جدول اسامي كامل ژنوتيپ( UPGMA گروهبندي

هانهاي نموتجزيه منطقه
5آوري شده از هاي جمعماتريس تشابه ژنوتيپ

 بر اساس ضريب PopGen32افزار ناحيه با استفاده از نرم
بر اساس نتايج حاصل از ماتريس. بدست آمدNieتشابه

هاي بين جمعيت)343/0(تشابه كمترين تشابه ژنتيكي 

و بيشترين تشابه ژنتيكي  و تجاري )836/0(كلات نادر
و وليان كرج بدست آمدبين جمعيت . هاي جواهرده

هاي تجاري با جمعيت وليان كرج بيشترين تشابه ژنوتيپ
.)4جدول(بدست آمد)683/0(

ني) قسمت پايين(و فاصله) قسمت بالا( بررسي ميزان تشابه�4جدول )1972(ژنتيكي با استفاده از فاصله ژنتيكي
 جمعيت54321

589/0767/0586/0836/0-1

683/0717/0547/0-179/02

343/0527/0-603/0535/03

54/0-64/033/0265/04

-6/066/038/0529/05

 بود كه نسبت به ميانگين26/0 مقدار Fitميانگين
Fst)2/0(مي و نشان دهد كه تنوع درون بالاتر بود

بها نسبت به تنوع بين جمعيتجمعيت و ها بالاتر وده
شاخص جريان ژني.ها از هم منفك نيستندجمعيت

)Nm (از1ها در بين همه مكان -UDAدر67/0 بود كه

كه)5جدول( تغيير كردCPSCT026در7/3 تا 005
منشان مي و غيره(يــواد ژنتيكـدهد مبادله )بذر، گرده

.هاي مورد نظر انجام شده استبين جمعيت
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طب همچنين در جمعيت و تنوع ژنتيكي دارداثر معني يعي، خودناسازگاري هاي .داري روي جريان ژني

 اي در آلو مقادير محاسبه شده به تفكيك هر جايگاه ريزماهواره-5جدول
Fst جايگاه ريزماهواره

*Fis
*Fit

*Nm*

UDA-005 23/009/0-16/085/0

CPSCT044 31/007/036/054/0

CPDCT025 31/007/0-26/055/0

CPSCT026 14/034/043/050/1

ASSR71 15/017/03/041/1

ASSR72 1/027/0-15/0-48/2

UDP98410 12/037/045/095/1

BPPCT 001 22/017/035/087/0

2/008/026/01 ميانگين

*Nm: شاخص جريان ژني
كل: نسبت تنوع بين جمعيت ها به تنوع Fst*
كل نسبت تنوع: *Fit درون جمعيت ها به تنوع

*Fis :ها و بين جمعيت ها به تنوع درون جمعيت  نسبت اختلاف تنوع درون

Nie Coefficient
0.45 0.49 0.53 0.57 0.61 0.65 0.68 0.72 0.76 0.80 0.84

 

1

2

4

5

3

 گروهبنديو روش Nieو محاسبه ضريب تشابه SSR جمعيت آلو با استفاده از داده هاي5 دندروگرام مربوط به گروهبندي-4شكل
UPGMA )و ژنوتيپشماره جمعيت و روشهاي آنهاها ).ها آمده است در مواد

ايتجزيه كلاستر  منطقه
5آوري شده از هاي جمعبندي ژنوتيپبراي گروه

و با توجه به همبارز بودن نشانگر ريزماهواره از ناحيه

اي بر اساس ضريب تشابه ني استفاده روش تجزيه خوشه
و دندروگرام حاصل از روش تجزيه خوشه اي گرديده

UPGMAميزان ضريب.)5شكل(يد رسم گرد
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و تجزيه كلاستر در اين همبستگي بين ماتريس تشابه
. درصد بدست آمد86آزمايش 

ها در بندي بدست آمده، جمعيتبر اساس گروه
و جمعيت كلات نادر5/0فاصله تشابه   از هم جدا شدند

شداز بقيه جمعيت هاي تجاري جمعيت ژنوتيپ. ها جدا
شد از ساير جمعت61/0نيز در فاصله تشابه  . ها جدا
و74/0گروه ديگر در فاصله  به دو شاخه تقسيم شد

. جمعيت برجي نيشابور از دو جمعيت ديگر جدا شد
و وليان كرج نيز در فاصله از836/0جمعيت جواهرده

با توجه به نتايج پژوهش حاضر، به نظر.هم جدا شدند
جغبندي ژنوتيپرسد تنوع گروهمي رافيايي ها با مناطق

مطابقت ندارد به طوريكه آلوهاي مناطق متفاوت در 
هاي هاي ژنتيكي مجاور هم قرار گرفتند كه با يافتهگروه

Tamarzizt et al.)2009 ( مبني بر اينكه در بيشتر موارد
گروه بندي ژنوتيپ هاي آلو مستقل از منشاء جغرافيايي 

-يپبندي ژنوتعدم گروه. مطابقت دارد،ژنوتيپ ها بود
هاي مربوط به يك منطقه جغرافيايي خاص اختصاصاً

بندي نيست بلكه دليل بر عدم توانايي نشانگرها در گروه
 پلاسمي نواحي مختلف به دهنده تبادل ژرمتواند نشانمي

 همچنين نزديكي ژنتيكي. هاي مختلف باشدصورت
با اين. تواند ناشي از داشتن اجداد مشترك باشدمي

 از تعداد بيشتري نشانگر با پوشش ژنومي وجود استفاده
ميمناسب تواند منعكس كننده تنوع ژنتيك كامل تر
و آنها را بر اساس تشابهات ژنتيك ژنوتيپ  ها بوده
.بندي نمايدگروه

 با SSRبندي مفروض با نشانگرهاي مقايسه دسته
 روي RAPDبندي بدست آمده از مطالعه گروه

، نشان از همبستگي)Aran, 2009(هاي مشابه ژنوتيپ
مطلوب نتايج حاصل از دو نشانگر است كه اين امر بيانگر

گرفته چندان دور از هاي صورت بنديآن است كه دسته
. واقعيت نيستند

 گيري كلينتيجه
و داشتن حفاظت از منابع ژنتيكي هر گونه
و  مشخصات ارقام محلي نياز به اطلاع از تنوع ژنتيكي

و ژنوتيپ ها داردارتباط بين گو ارزيابي دقيق. نه ها
و الگوي تنوع ژنتيكي همچنين در برنامه هاي  ميزان

اين تحقيق براي تعيين. اصلاحي گياهان موثر است
و بررسي تنوع ژنتيكي تعدادي از ژنوتيپ هاي  ارتباط
و  آلوي جمع آوري شده از مناطق مختلف كشور

اسهمچنين تعدادي از ژنوتيپ تفاده از هاي تجاري با
در. انجام گرفتSSRنشانگرهاي ملكولي  تفاوت ژنتيكي

 نشان داد كه در SSRبين ژنوتيپ ها توسط نشانگرهاي 
هايي كه از يك منطقه جمع آوري بعضي موارد ژنوتيپ

شدند در تجزيه كلاستر در كنار هم قرار گرفتند ولي در 
بيشتر موارد گروه بندي مستقل از منشاء جغرافيايي 

و) Tamarzizt et al.)2009پ ها بود كه با نتايج ژنوتي
Aran )2009 (در. روي ژنوتيپ هاي آلو مطابقت دارد

هاي گروه بندي حاصل، تفاوت مشخصي بين ژنوتيپ
و ديپلوئيد مشاهده شد به گونه اي كه هگزاپلوئيد

ها از بقيه ژنوتيپ66/0هاي هگزاپلوئيد در فاصله ژنوتيپ
گ و در يك بطور كلي فاصله. روه قرار گرفتندجدا شدند

هاي مورد بررسي در ژنتيكي مشاهده شده بين ژنوتيپ
 نسبتا پايين SSRاين مطالعه با استفاده از نشانگرهاي 

در بررسي ژنوتيپ هاي آلو ) Aran)2009بود كه با نتايج
از. مطابقت داردRAPDبا استفاده از نشانگرهاي 

و تحليل دادهبندي نتايج حاصل از تجزيجمع هايه
SSRشود كه از ميان نشانگرهاي چنين استنباط مي

ريزماهواره مورد استفاده در اين تحقيق 
 با UDP98410و UDA-005 ،CPDCT025نشانگرهاي

و توجه به هتروزيگوتي بالا، تعداد آلل هاي رديابي شده
و بررسي  محتواي اطلاعات چند شكل بالا جهت مطالعه

.موجود در كشور مناسب هستندهاي آلو ژنوتيپ
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