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  چكيده 

-هايي است كه ايران مركز و كشت و كار آن در دنيا بشمار ميانار يكي از مهمترين ميوه

 15در اين مطالعه تنوع ژنتيكي . د داردترين ذخاير ژنتيكي انار دنيا در ايران وجورود و غني
 مورد بررسي RAPDزنجان با استفاده از نشانگر مولكولي  نمونه انار مربوط به شهرستان طارم

ها استخراج، و از نظر ويژگي هاي كمي و كيفي در واكنش  ژنومي از برگDNA. قرار گرفت
PCRنوكلئوتيدي، در مجموع 10  آغازگر تصادفي39از تعداد . ، مورد ارزيابي قرار گرفتند 
-تعيين فواصل ژنوتيپ.  نوار تك شكل بودند72 نوار چند شكل و 201 نوار تشكيل شد، 273

 انجام شد و در نهايت دندروگرام براساس ضريب تشابه NTSYSافزار ها با استفاده از نرم
SMC و الگوريتم UPGMAبه ترتيب هابيشترين و كمترين تشابه بين ژنوتيپ.   ترسيم گرديد 
ها را به دو گروه  ژنوتيپ59/0 دندروگرام حاصل در حد تشابه .بدست آمد% 59و % 83برابر 

همچنين ضريب .  ارقام به سه گروه تقسيم شدند63/0جدا تقسيم كرد و در حد تشابه 
 بدست آمد كه نشان دهنده =76/0rكوفنتيك بين ماتريس تشابه و دندروگرام حاصل در حد 

در نمونه شيرين پوست نازك كه در يك . ب دندروگرام با ماتريس تشابه استهمبستگي مناس
گروه جداگانه قرار گرفت امكان بهره گرفتن از هتروزيس و زمينه توليد واريته هاي هيبريد 

اصل از تجزيه كلاستر را هاي اصلي نتايج حروه بندي بر اساس تجزيه به مولفهگ. وجود دارد
  .كندتاييد مي

  
   RAPD  ، نشانگر مولكولي تنوع ژنتيكي،  ،انار  : كليديهايواژه

  
  مقدمه 

اي گياهي است درختچه ).Punica granatum L( انار
هاي قديم در ايران كشت و هاي كوتاه كه از زمانبا شاخه
بنابر شواهد موجود، انار بومي ايران و . شده استكار مي
تدريج  طور طبيعي به باشد و بههاي همجوار ميكشور

اي مركزي تا هيماليا، خاورميانه، آسياي يدر مناطق آس
در بين . صغير و حوزه مديترانه گسترش يافته است

كشورهاي توليد كننده انار در دنيا، ايران داراي بيشترين 

باشد و انار ايران به دليل كيفيت سطح زير كشت مي
هاي آن در مرغوب، ظاهر جذاب و رنگ مطلوب دانه

 غير نفتي و در بين محصولات كشاورزي بخش صادرات
ارقام . باشددر بازارهاي جهاني محصول مناسبي مي

براساس مهمترين صفات مورفولوژيكي چون صادراتي انار 
رنگ پوست، رنگ دانه، طعم دانه، ضخامت پوست و وزن 

شهرستان . (Mohseni, 2007)شوند ميوه انتخاب مي
 49 دقيقه تا 30  درجه و48طارم از نظر جغرافيايي در 
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 41 درجه و 36 دقيقه طول جغرافيايي، و 15درجه و 
 دقيقه عرض جغرافيايي قرار 12 درجه و 37دقيقه تا 

 متري از سطح 650اين شهرستان در ارتفاع . گرفته است
دريا و در شمال شرقي استان زنجان واقع شده است و 
داراي اقليمي معتدل و نيمه مرطوب بواسطه ي وجود 

 كه در  ارقامي از انار. نه ي قزل اوزن مي باشدرودخا
: گيرند شاملشهرستان طارم مورد كشت و كار قرار مي

ملس شهسوار،  پوست سياه، ساوه، ميخوش صورتي، 
شهسوارشيرين، دوستي، ترش محلي، ترش جنگلي، 
كبابي، شيرين كوچك، شيرين پوست نازك، شيرين 

لفت پوست كلفت، ملس پوست نازك و ملس پوست ك
باشد كه ارقام ملس، دوستي، شهسوار و ميخوش بازار مي

اي ـغن. (Behzadi, 1998)پسندي بسيار خوبي دارند 
ون ــتوان در كلكسيپلاسم انار ايران را ميژرم

بررسي . هاي يزد، ساوه و ورامين مشاهده كردشهرستان
تنوع ژنتيكي درختان ميوه براساس خصوصيات 

تواند در باشد و ميزش ميمورفولوژيكي اگرچه با ار
ها موثر باشد اما به دليل تاثير عوامل شناسايي ژنوتيپ

هاي مولكولي محيطي روي آنها امروزه استفاده از روش
ها و ارقام اجتناب براي شناسايي و تفكيك دقيق ژنوتيپ

ذخاير ژنتيكي گياهي، . (Struss, 2001)ناپذير است 
توسعه كشاورزي، به ضمن فراهم آوردن مواد اوليه براي 

عنوان منبعي براي سازگاري ژنتيكي در برابر تغييرات 
روند افزايش توليد  .محيطي و استرس ها مطرح هستند

و بهبود كيفيت مواد غذايي بستگي به حفاظت و به 
نيل به اين هدف .كارگيري موثر منابع ژنتيكي دارد

ثبت و تبادل اين  حفاظت، مستلزم شناسايي، ارزيابي،
ع تنو.  (Abdmishani & Bushehri, 1998) د استموا

اي از اثر مجموعه هاي گياهي برژنتيكي درجمعيت
مهاجرت، جريان  نوتركيبي، شامل جهش، هامكانيسم

شدن ژنتيكي و انتخاب طبيعي و يا مصنوعي  راندهژن،
امروزه  ).(Henry, 1997 شود حفظ ميبوجود آمده و

عي از علوم گياهي و نشانگرهاي مولكولي در سطوح وسي
هاي مختلف از جمله مطالعه تنوع جانوري در زمينه

ها، هاي ژنتيكي، همسانه سازي ژنژنتيكي، تهيه نقشه
هاي گياهي و همچنين در مديريت تشخيص بيماري
گيرد پلاسم گياهي مورد استفاده قرار ميبهتر و موثر ژرم

(Naghavi et al., 2005) . يك نشانگر مناسب براي

ررسي تنوع ژنتيكي بايد داراي چهار خصوصيت باشد ب
كه عبارت از وراثت پذيري بالا، داشتن چند شكلي بالا، 

گيري و قابليت تعميم نتايج به سهولت ارزيابي و اندازه
هاي مولكولي زيادي به تكنيك. مطالعات ديگراست

عنوان نشانگر جهت  بررسي تنوع ژنتيكي مورد استفاده 
توان از هاي مولكولي را ميه اين نشانگرگيرند كمي قرار

هر نوع داده مولكولي كه اختلافات قابل گزينشي بين دو 
دهند، بدست آورد موجود زنده را در دسترس قرار مي

(Zane, 2002) . 

 1AFLP ،2SSRمانندDNA انواع مختلف نشانگرهاي 

 ،DAF  3 وRAPD هاي زيادي از نظر تكنيكي و با تفاوت
تفسير نتايج ي كاربرد، امتياز بندي و نحوهروش توليد، 

 از AFLP و SSRنشانگرهاي . اند گرديدهابداع و معرفي
بين اين نشانگرها به طور وسيع براي بررسي تنوع 

نشانگرهاي . گيرندژنتيكي ارقام مورد استفاده قرار مي
RAPDكاربرد دارند گياه براي ترسيم نقشه لينكاژي  .

عدم استفاده از مواد راديواكتيو و علاوه بر مزايايي چون 
عدم نياز به داشتن اطلاعات قبلي در مورد توالي ژنوم 
مورد مطالعه، با توجه به اينكه اين نشانگر در مقايسه با 

 ميزان چند شكلي بيشتري را SSRنشانگرهايي چون 
هايي كه تفاوت قدرت تفكيك ژنوتيپ كنند؛ آشكار مي

چنين نشانگرهايي قادر به همزيادي با يكديگر ندارند و 
 ,.Sheidai et al).تفكيك آنها نيستند را دارا مي باشند

تيكي  در بررسي تنوع ژنRAPD نشانگر  از (2008
 Collins et)  زيتون،از جملهباغي  بسياري از ارقام گياهي

al., 2007)   ،سيب (Oraguzie et al., 2001; Harada et 

al., 1993)  همچنين در ايران  . تاستفاده شده اس
، (Shiran et al., 2007)بررسي تنوع ژنتيكي در بادام 

 ،(Sarkhosh et al.,2006) ، انار (Atefi,1993)گردو
 گيلاس هاي ايراني و  (Mahdavian et al., 2008)انجير

(Khadivi et al., 2010)   با استفاده از صفات
 اولين .مرفولوژيكي و پومولوژيكي انجام شده است

رش در مورد انارهاي ايران با استفاده از گزا
 .Talebi badaf et al (2003)   توسط RAPDنشانگرهاي

 اين محقق براي اولين بار تنوع ژنتيكي  ارائه شده است 

                                                                                  
1. Amplified Fragments Length Polymorphism 
2. Simple Sequence Repeat 
3. DNA Amplified Fingerprinting 
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 ژنوتيپ انار را كه از كلكسيون انار يزد تهيه شده 28
 مورد بررسي RAPDبا استفاده از نشانگرهاي را بودند 

 13غازگر تصادفي سري اوپرن تعداد  آ104از . قرار داد
 ميزانمحققين ديگري . آغازگر چندشكلي نشان دادند

 113 ژنوتيپ انار ايران و 24تنوع و خويشاوندي را در 
ها روي نمونه بر PCRآغازگر تصادفي در انجام واكنش 

الگوي خوبي  DNA آغازگر تكثير 27آزمايش كردند كه 
 قطعه 257 مجموع  آغازگر در27را نشان دادند و اين 

 قطعه 158ها تكثير كردند كه در بين آنها پدر كل ژنوتي
هاي ژنوتيپبنابر نتايج بدست آمده، . چند شكل بودند

 و اين  نشان بودند از تنوع بالايي برخوردار ،مورد نظر
 دهنده غني بودن ذخاير ژنتيكي انار در ايران است

.(Zamani et al., 2007)  نيز هدف از تحقيق حاضر 
ر  كه دقرابت ژنتيكي برخي از ارقام اناربررسي تنوع و 

با استفاده از شوند، منطقه طارم زنجان كشت و كار مي
   .باشد ميRAPDنشانگر مولكولي 

  
  ها مواد و روش

  مواد گياهي
ارقام (  ژنوتيپ 15 در اين تحقيق نمونه ي برگ انار

شيرين پوست نازك، شيرين پوست كلفت، ساوه، ترش 
حلي، ترش جنگلي، ميخوش صورتي، ملس پوست م

كلفت، ملس پوست نازك، دوستي، شهسوار شيرين، 
ملس شهسوار، كبابي، پوست سياه، شيرين كوچك و 
رقمي كه در منطقه ناشناخته بود و در اينجا به عنوان 

از باغات )  معرفي شده استUnknownناشناخته يا 

 جمع 1388شهرستان طارم زنجان در فروردين ماه سال 
 درجه سانتيگراد به -196آوري و در شرايط ازت مايع 

  . درجه سانتيگراد انتقال داده شد-80دماي 
  PCR  و شرايط DNAاستخراج 

هاي  گياه انار به دليل داشتن برگDNAاستخراج 
 در اين آزمايش دو روش اصلي .باشدخشبي  مشكل مي

CTAB - Murry & Thammson)(1980 (2004) و 

Hanania et al.  براي استخراجDNAبه كار گرفته شد  .
هاي مختلف با  نمونهDNAعلاوه بر اين دو روش، 
 نيز Fermentas  شركتDNAاستفاده از كيت استخراج 

  به دست آمده از اين سهDNAنمونه هاي . استخراج شد

قرار % 8/0روي دستگاه الكتروفورز با ژل آگارز  روش بر
ر تاييد كيفيت، غلظت گرفته و به كمك آن علاوه ب

آماده )  نانوگرم در ميكروليتر5(ها  نمونهDNAيكسان 
 Biooner از كمپاني  RAPD آغازگر تصادفي48. شد

اي پليمراز طبق واكنش زنجيره. تهيه گرديد
 براي هر واكنش در حجم  (Williams et al, 1990)روش

 (50mM) ميكروليتر 8/0:  ميكروليتر شامل25نهايي 
,MgCL2 5/0 ميكروليتر dNTPs )mM10( ،5/2 

 Taq  ميكروليتر10x PCR Buffer ،2/0ميكروليتر 

DNA polymerase) (U1 ،1از هر پرايمر  ميكروليتر 
)mM 1/0 (  ميكروليتر18و  dH2Oچرخه.  انجام شد -

 استفاده از  با)1(مطابق جدول شماره هاي حرارتي 
انجام  iCycler مدل Bioradدستگاه ترموسايكلر كمپاني 

  . گرديد

  
  RAPD با استفاده از نشانگرهاي PCR برنامه تكثير -1جدول 

   0C 94  دقيقه4
 DNA واسرشت سازي (

 )اتصال (0C  37 دقيقه1

 )بسط (0C 72 دقيقه2

  
 سيكل اول

   0C 92 دقيقه1
  )DNAواسرشت سازي (

 )اتصال  (0C  37 دقيقه1

 )بسط( 0C  72 دقيقه2

  
 )دور 44( سيكل بعدي 

 بسط نهايي 0C  72 دقيقه2

 PCRنگهداري فراورده   0C به مدت بي نهايت4

  
تفكيك  % 2/1محصولات تكثير توسط ژل آگارز 

شده و پس از رنگ آميزي با اتيديوم برومايد، با استفاده 
ميزان قدرت تمايز . از دستگاه ژل داك عكس برداري شد

مول زير بدست  با استفاده از فرRAPDهر باند و آغازگر 
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اند ــآلل از هر بي يك ـدرصد فراوان piآمد كه در آن 
  .باشدمي

Rp = ∑Ib 
Ib =1-[2× (0.5-Pi)] 

ها با استفاده از روش تجزيه گروه بندي ژنوتيپ
. انجام شد MC 2�و ضريب  1UPGMAاي خوشه

ساختار ژنتيكي مجموعه حاضر با استفاده از روش تجزيه 
از اين . رد ارزيابي قرار گرفت نيز مو٣ي اصليبه مولفه
- كه مولفهني ها به ويژه زماتوان براي آناليز دادهروش مي

-مي درصد واريانس كل را توجيه 25هاي اصلي بيش از 

 ,Mohammadi & Prasanna) نمايند استفاده كرد

هاي اصلي با تجزيه كلاستر و تجزيه به مولفه. �(2003
  . انجام شدNTSYS Ver.2.02استفاده از نرم افزار 

  
  نتايج و بحث

 DNAهاي  نمونه كيفيهايگيرياندازهبا توجه به 
با اين سه PCR آگارز و انجام ژلاستخراج شده روي 

 Hanania et al (2004).روش مشخص گرديد كه روش 

 DNAخراج ـي براي استــروي گياه انار روش مناسب
به دست آمده از اين روش از كميت و  DNA .باشدمي
 . برخوردار استPCRفيت بالايي براي انجام واكنش كي

هاي متلاشي در اين روش محتويات سيتوپلاسمي سلول
درحين . شودذف ميشده در مراحل اوليه استخراج ح

اي هاي ثانويهزا و متابوليتاين عمل تمامي مواد مشكل
باشد از ها در سيتوپلاسم سلول ميكه محل تجمع آن

 وجود كربن د و بدون نياز بهشونمحيط كار خارج مي
هاي پلي ساكاريدي، ادامه فعال براي حذف آلودگي

 CTABمراحل استخراج با استفاده از دستور العمل پايه 
 آغازگر 48از  .(Hanania et al., 2004)شود دنبال مي

 آغازگر چندشكلي مطلوبي نشان 39مورد استفاده، 
 رقم 15عه براي  آغازگر مورد مطال39با استفاده از . دادند

ها بين  نوار توليد گرديد كه اندازه آن273انار، جمعاً 
الگوي باندي .  جفت باز متغير بود4500 تا 300محدوده 

يكي از  با استفاده از DNAحاصل از تكثير 
  . )1شكل  ( نشان داده شده است  (RAPD58)نشانگرها

  
 RAPD58با استفاده از آغازگر تصادفي  ارقام انار DNA الگوي باندهاي حاصل از تكثير -1شكل

 

 براي RPقطعات چند شكل، درصد چند شكلي و 
آغازگرهاي كه چندشكلي مناسبي را آشكار كردند، 

 قطعات تكثير شده تعداد از مجموع. استمحاسبه شده 
همچنين . چندشكل بودند% 53/72 باند يعني 198

، OPH03در آغازگرهاي % 100درصد چندشكلي از 
OPGO5  وTIBMBB14  در % 20تاRAPD52 متفاوت 

در ميان مجموع آغازگرها ميزان قدرت تمايزآغازگر . بود

RAPD7 و RAPD56 با بود و ) 6/5(ها بيشتر از بقيه آن
استفاده ها در تفكيك ارقام انار توجه به قدرت بالاي آن

-طالعات اين گياه قابل توصيه ميها در ساير ماز آن

  .) 2جدول(باشد
  
  

1. Unweighted pair-group method for Arithmetic Average 
2. Simple Matching Coefficient 
3. Principal Coordinate Analysis 
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ها در برخي از آغازگرها باندهاي اختصاصي ژنوتيپ 
توان به باند ها ميبه دست آمدند كه از جمله آن

 جفت بازي ايجاد 3000جفت بازي و نيز باند 1000
 جفت بازي 450 و يا باند RAPD68ده توسط آغازگر ش

 كه اختصاصي شيرين OPH03ايجاد شده توسط آغازگر 
 OPH03در تكثير با . پوست كلفت هستند اشاره كرد

 جفت بازي فقط در دو رقم 750همچنين يك باند 
. شيرين كوچك و شيرين پوست كلفت مشاهده شد

با باندهاي اختصاصي ديگري  OPH05تكثير توسط 
 جفت باز به ترتيب براي 450 و 2500هاي اندازه

اين . هاي شهسوار شيرين و كبابي ايجاد كردندژنوتيپ

ها توان در شناسايي اين ژنوتيپباندهاي اختصاصي را مي
همچنين ممكن . ها به كار بردو نيز تهيه شناسنامه آن

صفات مهمي كه است وجود ارتباط بين اين باندها و 
هاي ها هستند از طريق آناليز تودهژنوتيپاختصاصي اين 
توان از ي  به اثبات برسد، در اين حالت م1در حال تفرق

استفاده  SCAR2ها براي طراحي نشانگرهاي آن
دندروگرام ايجاد ماتريس تشابه و  . (Roy, 2000)كرد

 ميزان تشابه ژنتيكي بين ها نشان داد،شده از اين داده
باشد كه ميزان آن نسبتا زياد مي درصد 59/48ارقام انار 

كم بوده و نشان دهنده تشابه ژنتيكي بالا و تنوع ژنتيكي 
  . باشدارقام مورد مطالعه مي

  
ي طارم زنجان و  رقم انار منطقه15 مورد استفاده براي تعيين تنوع ژنتيكي RAPD نوكلئوتيدي 10 آغازگرهاي تصادفي -2جدول

  هادرصد چندشكلي حاصل از آن
تعداد كل قطعات   5'- 3'توالي   آغازگر  يفرد

 (a)تكثير شده 
  چند شكل تعداد قطعات

(b)  
شكلي  درصد چند

100×(b/a) 
      Rp   

1  RAPD2 TGC CGA GCT G  7  6  86  46/3  
2  RAPD3  AGT CAG CCA C  10  7  70  07/5  
3  RAPD7  GAA ACG GGT G  9  8  89  6/5  
4  RAPD9  GGG TAA CGC C  4  1  25  53/0  
5  RAPD10  GTG ATC GCA G  5  2  60  2/1  
6  RAPD11  CAA TCG CCG T  12  11  92  47/5  
7  RAPD13  CAG CAC CCA C  8  7  5/87  6/1  
8  RAPD24  CCG CCC AAA C  3  2  67  53/0  
9  RAPD27  AGC GAG CAA G  6  3  50  2/1  
10  RAPD29  CCC TAC CGA C  6  4  67  87/1  
11  RAPD31  AAT GCC CCA G  8  5  5/62  27/2  
12  RAPD35  CTC CTG CCA A  9  8  89  4/4  
13  RAPD37  CCC AGC TGT G  7  5  71  13/3  
14  RAPD40  GTG TCG CGA G  5  4  80  33/1  
15  RAPD50  CTG CTG GGA C  10  5  50  87/1  
16  RAPD51  GTA GAC CCG T  10  9  90  33/5  
17  RAPD52  CCT TGA CGC A  5  1  20  13/0  
18  RAPD57  AGG GAA CGA G  4  2  75  73/1  
19  RAPD58  CCA CAG CAG T  9  4  44  27/3  
20  RAPD63  CCT GGG CCT A  3  1  23  93/0  
21  RAPD68 GAG GGG GTG A  8  5  5/62  13/2  
22  RAPD69  GAG CAC CAG G  5  4  80  2  
23  OPH12  ACG CGC ATG T  5  4  80  27/4  
24  OPH13  GAC GCC ACA C  8  6  75  6/3  
25  OPH03  ACG CAT CGC A  6  6  100  2/1  
26  OPH04  GGA AGT CGC C  4  3  75  27/2  
27  OPH05  AGT CGT CCC C  6  5  83  4/2  
28  OPGO3  GAG CCC TCC A  7  4  57  07/1  
29  OPGO4  AGC GTG TCT G  6  4  67  73/1  
30  OPGO5  CTG AGA CGG A  8  8  100  87/3  
31  TIBMBB07  GAA GGC TGG G  10  9  90  2/3  
32  TIBMBB09  AGG CCG GTC A  8  3  5/37  93/0  
33  TIBMBC08  GGT CTT CCC T  5  2  40  33/1  
34  TIBMBB13  CTT CGG TGT G  6  4  67  07/1  
35  TIBMBB14  GTG GGA CCT G  10  10  100  8/2  
36  TIBMBB15  AAG TGC CCT G  13  12  92  47/5  
37  TIBMBA07  GGG TCG CAT C  8  6  75  4  
38  TIBMBA08  CCA CAG CCG A  6  3  50  73/1  
39  TIBMBD17  GTT CGC TCC C  4  3  75  07/1  

 
 
 
 
 
 

 
 
1. Bulk Segregant Analysis 
2. Sequence Characterized Amplified Regions                    
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رقام انار با كمك ا در مطالعه تنوع ژنتيكيمحققان 
 ميزان آن را بين ارقام مورد مطالعه بر ،RAPDنشانگر 

  درصد بدست آوردند98/55اساس ضريب تشابه جاكارد 
(Sheidai et al., 2008) . كه تمامي با توجه به اين امر

هاي مورد مطالعه از يك منطقه جغرافيايي جمع ژنوتيپ
 و نيز اينكه تكثير اين گياه معمولا از اندآوري شده

شود، پائين بودن سطح هاي غيرجنسي انجام ميروش
. تنوع ژنتيكي در مجموعه مورد مطالعه قابل توجيه است

بيشترين ميزان تشابه ژنتيكي بين دو ژنوتيپ ترش 
و كمترين ميزان آن بين دو ) 75/0(محلي و كبابي 

/.) 33(ت نازك ژنوتيپ  ملس پوست نازك و شيرين پوس

 دراين گروه بندي، ارقام ).2 و شكل 3جدول (بدست آمد
 گروه مجزا دوبه ) 2شكل (59/0مورد مطالعه در فاصله 

 در گروه اول رقم شيرين پوست نازك به .تقسيم شدند
صورت يك گروه مجزا در آمده است و چهارده رقم ديگر 

 64/0در گروه دوم در فاصله . گروه دوم را تشكيل دادند
 به طوريكه ،شونددو زير مجموعه از يكديگر جدا مي

هاي ملس شهسوار، كبابي، ترش محلي، شيرين ژنوتيپ
پوست كلفت، دوستي، ملس پوست كلفت، ساوه و 

موعه اول از بقيه ارقام تفكيك شهسوار شيرين در زيرمج
  . شوندمي

  
  NTYSIS و نرم افزار SMCزنجان با استفاده از ضريب تشابه  ارقام انار طارم RAPD ماتريس تشابه حاصل از داده هاي -3جدول

ملس  ژنوتيپ
  شهسوار

ترش   كبابي
  جنگلي

پوست 
  سياه

ترش 
  محلي

شهسوار   ساوه  دوستي
  شيرين

ميخوش 
  صورتي

ملس 
پوست 
  نازك

ملس 
پوست 
  كلفت

شيرين 
پوست 
  نازك

ناشناخ
  ته

شيرين 
پوست 
  كلفت

شيرين 
  كوچك

ملس 
  شهسوار

1                              

                            1  67/0  بيكبا
ترش 
  جنگلي

43/0  55/0  1                          

پوست 
  سياه

43/0  50/0  54/0  1                        

ترش 
  محلي

65/0  75/0  47/0  48/0  1                      

                    1  66/0  50/0  46/0  65/0  54/0  دوستي
                  1  63/0  57/0  42/0  44/0  63/0  53/0  ساوه

شهسوار 
  شيرين

53/0  50/0  36/0  37/0  47/0  55/0  57/0  1                

ميخوش 
  صورتي

44/0  46/0  44/0  50/0  39/0  47/0  47/0  52/0  1              

ملس 
پوست 
  نازك

41/0  46/0  37/0  40/0  45/0  52/0  41/0  45/0  48/0  1            

ملس 
پوست 
  كلفت

51/0  58/0  45/0  40/0  55/0  64/0  51/0  50/0  42/0  53/0  1          

شيرين 
پوست 
  نازك

45/0  47/0  36/0  36/0  49/0  49/0  48/0  42/0  36/0  33/0  51/0  1        

      1  38/0  45/0  48/0  49/0  39/0  47/0  47/0  47/0  44/0  50/0  50/0  42/0  ناشناخته
شيرين 
پوست 
  كلفت

52/0  57/0  40/0  46/0  59/0  53/0  55/0  43/0  40/0  35/0  45/0  45/0  46/0  1    

شيرين 
  كوچك

49/0  56/0  40/0  50/0  52/0  59/0  52/0  50/0  51/0  52/0  53/0  40/0  59/0  48/0  1  
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 SMC و با استفاده از ضريب تشابهUPGMA به روش RAPDهاي حاصل از  گروه بندي ارقام انار طارم زنجان بر اساس  داده- 2شكل 

)M.sh ،ملس شهسوار Ka ،كبابي T.j ،ترش جنگلي T.m ،ترش محلي D ،دوستي S ،ساوه M.s ،ميخوش صورتي Sh.p.nن  شيري
 شيرين كوچك، Sh.k پوست سياه، P.sy   ملس پوست نازك،M.p.n رقم ناشناخته، N شيرين پوست كلفت، Sh.p.kپوست نازك، 

M.p.k ،ملس پوست كلفت Sh.sشهسوار شيرين (  
  

هاي اصلي  از تجزيه به مولفهنمودار به دست آمده
ر ارقام مورد نيز اين گروه بندي و ساختار ژنتيكي د

اصلي اول و دوم مولفه ). 3شكل (كند ميييد مطالعه را تا
وع  درصد كل تن56/58 و 17/52هر كدام به ترتيب 

با توجه به فاصله . كنندها را توجيه ميموجود در داده
ژنتيكي زياد رقم شيرين پوست نازك و قرار گرفتن آن 
به صورت جدا از بقيه ارقام، انجام تلاقي بين اين چنين 

يي بيشتري يكي بيشتري دارند كاراارقامي كه فاصله ژنت
و نيز تشكيل هاي هيبريد در زمينه توليد واريته

 Popi et)هاي در حال تفرق خواهند داشت جمعيت

al.,2000).  دو رقم 83/0در زير گروه دوم در فاصله 
كبابي و ترش محلي از ساير اعضاي گروه تفكيك شده 

  .اند

  

  
هاي حاصل از هاي اصلي دادهي انار طارم زنجان بر اساس دو مولفه اول و دوم در تجزيه به مولفههانمودار گروه بندي ژنوتيپ  - 3شكل 

RAPD)M.sh ،ملس شهسوار Ka ،كبابي T.j ،ترش جنگلي T.m ،ترش محلي D ،دوستي S ،ساوه M.s ،ميخوش صورتي Sh.p.n 
 شيرين Sh.k پوست سياه، P.sy  س پوست نازك، ملM.p.n رقم ناشناخته، N شيرين پوست كلفت، Sh.p.kشيرين پوست نازك، 

  ) شهسوار شيرينSh.s ملس پوست كلفت، M.p.kكوچك، 
  

 اين دو رقم نسبت به سايرين بيشترين تشابه را 
دارند، كه دليل نزديكي اين دو رقم به يكديگر مي تواند 

ارزيابي تنوع در ذخاير . اجداد مشترك در منطقه باشد
س بالايي براي بروز ژن هاي ژنتيكي گياهي كه از شان
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ن پيش نيازهاي ضروري باشند از اوليدار ميمفيد برخور
برداري پايدار از ريزي در جهت حفاظت و بهرهبراي برنامه

صفات مورفولوژيكي تحت تاثير عوامل . باشدآنها مي
 DNAگيرند كه اين عوامل در سطح متعددي قرار مي

شود تا بب ميمجموعه اين عوامل س. تاثير هستندبي
هاي موجود در سطح هايي كه براساس دادهژنوتيپ

DNAنزديك به هم هستند از نظر خصوصيات  
. (Gupta & Liu, 2004)مورفولوژيكي متفاوت باشند 

ام مورفولوژيكي ارقهمچنين در اين مطالعه برخي صفات 
 آن با و با مقايسه) 4جدول (مورد مطالعه قرار گرفت 

 RAPDهاي بندي حاصل از دادهه صفات مولكولي و گرو
  . جالب توجهي حاصل شدنتايج

  
  ها اسامي ژنوتيپ هاي انار طارم زنجان و برخي خصوصيات مورفولوژيكي مهم آن-4جدول

  رديف ژنوتيپ يا رقم علامت اختصاري رنگ پوست رنگ آريل طعم

  1  ملس شهسوار M.sh زرد صورتي كمرنگ شيرين
  2 كبابي Ka قرمز قرمز ملس
  3 ترش جنگلي T.j قرمز پرنگ و براق صورتي پررنگ ترش
  4 ترش محلي T.m سبز صورتي كمرنگ تا پررنگ ترش
  5 دوستي D سفيد مايل به زرد صورتي كمرنگ شيرين

  6 ساوه S زرد متمايل به صورتي قرمزپررنگ ملس متمايل به ترش
  7 يخوش صورتيم M.s زرد متمايل به صورتي صورتي پررنگ تا قرمز ملس شيرين

  8 شيرين پوست نازك Sh.p.n صورتي متمايل به قرمز قرمز شيرين
  9 شيرين پوست كلفت Sh.p.k صورتي منمايل به قرمز صورتي شيرين
  10 رقم ناشناخته N سبز صورتي ملس
  11 ملس پوست نازك M.p.n زرد متمايل به صورتي صورتي تا قرمز ملس
  12 پوست سياه P.sy بنفش تيره تا سياه صورتي شيرين
  13 شيرين كوچك Sh.k زرد مايل به صورتي صورتي شيرين
  14 ملس پوست كلفت M.p.k  صورتي روشن صورتي تا قرمز ملس
  15 شهسوار شيرين Sh.s سفيد تا صورتي روشن صورتي تا صورتي پررنگ شيرين

  
هاي بررسي شده رقم ترش محلي، ترش در ژنوتيپ

هاي وحشي انار زء ژنوتيپجنگلي و رقم ناشناخته ج
اندازه (هاي ظاهري ارم زنجان بودند و از لحاظ ويژگيط

بويژه رقم ترش ( د ترين انارها هستناز كوچك) و رنگ
به ا ـهاي آن به طور متوسط تقريبجنگلي كه ميوه

زيه كلاستري حاضر از در تج. )ي يك گردو استاندازه
پ ترش ها تفكيك نشدند، و حتي ژنوتيساير ژنوتيپ

محلي با ژنوتيپ كبابي كه يك رقم اهلي در منطقه است 
در اين همچنين . ي ژنتيكي قرار گرفتنددر يك فاصله
توان قرارگيري و نزديكي ارقام با يكديگر را مقايسه نمي

ها توجيه با هيچ يك از خصوصيات مورفولوژيكي مهم آن
هاي ر ممكن است از ماهيت ژنتيكي دادهكه اين ام. نمود

RAPD ناشي شده باشد، يعني اين امكان وجود دارد كه 
 كه جهت بررسي تنوع ژنتيكي ارقام RAPDنشانگرهاي 

اند مربوط به نواحي از ژنوم باشند كه استفاده شده
ترجمه نشده و در كنترل صفات مورفولوژيكي نقشي 

 بايد توجه داشت كه قطعات تكثير يافته در. ندارند

RAPDنوكلئوتيدي يكسان نيستند و الزاما از نظر توالي 

متعلق به هايي با اندازه يكسان ممكن است قطعه
 .نوم و داراي توالي متفاوت باشندهاي مختلف ژقسمت

هاي همچنين اطلاعات حاصل از ترجمه توالي
ه قرار ـپس از ترجمنوكلئوتيدي تحت تاثير تغييرات 

اي از صفات، وراثت خارج از گيرند، از طرفي پارهمي
  اي دارند كهتههس

هاي ها در اندامكهاي كنترل كننده آنژن
مجموعه . (Hughes, 1996)گيرند سيتوپلاسمي قرار مي

اس ـ بر اسامي كهــشود كه ارقن عوامل سبب مياي
 مشابه هستند از نظر DNAهاي موجود در سطح داده

. خصوصيات مورفولوژيكي متفاوت يا متشابه باشند
بندي افراد  ممكن است با گروهRAPDهاي بنابراين داده

بر اساس خصوصيات گياهشناسي و مورفولوژيكي 
 اين امر با توجه به تاثير .همسويي كافي نداشته باشد

 .پذيري اين صفات از عوامل محيطي دور از انتظار نيست
نيز   .Dwivedi et al (2001) اي توسطچنين نتيجه

 اگر هاي اصلاحي لذا در برنامه.گزارش شده است
گزينش افراد فقط بر اساس صفات گياهشناسي و 
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 است نتيجه مطلوب را نداشته مورفولوژيكي باشد ممكن
ژوهش و تحقيقات محققين ديگر در  يج اين پنتا .باشد

هاي وحشي و تجاري دهد كه ژنوتيپگذشته نشان مي
 انار در ايران داراي سطح پلي مورفيسم بالايي هستند
(Talebi badaf et al., 2003; Sarkhosh et al., 2006).  

 از توانايي RAPDتوان گفت كه نشانگر يت ميدر نها
هاي  ساختار و تنوع  ژنتيكي ژنوتيپمطلوب براي مطالعه

  اي ـهاز اين دادهود ـشنار برخوردار است و لذا توصيه ميا

هاي در برنامهمولكولي به عنوان مكمل مناسب و كارآمد 
هاي گزينش و خصوص برنامه، باصلاحي اين گياه

 هايهت تهيه ارقام هيبريد و يا جمعيتهيبريداسيون ج
. هاي لينكاژي استفاده شودمورد نياز براي ترسيم نقشه

هاي بالاي نگهداري ارقام در  با توجه به هزينهاز طرفي
شود ارقامي كه تشابه ژنتيكي  پيشنهاد ميهاي ژن،بانك

ا فاصله ژنتيكي بيشتر زيادي دارند حذف شده و ارقام ب
  .وارد بانك ژن شوند
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