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  چكيده
 اختلاط وي كيژنت همچنين تغييرات و نكردستا رقمي فرنگ توتي كيژنتي روابط ابيارز منظور به
 رقم از نمونه 20: شاملي اهيگ نمونه 33  تجاريارقامديگر ي اين رقم با احتمالي كيژنت

ي تجار رقم 6 وي روس و دورگه رقم 7 با كردستان استان و قديمي مختلف مزارع ازكردستان 
 آلل 8 تا   4 نيب زماهوارهير گاهيجا هر در. د شزيآنال زماهوارهير نشانگر 10 با ايدن معروف

 86/0 تا 59/0  نيب نشانگرها اطلاعاتي شكل چندي محتوا و دش مشاهده) آلل 5/5 نيانگيم(
، ياصل مختصات ليتحل و هيتجز و همچنيني ا   خوشه ليتحل و هيتجز از استفاده با. بود ريمتغ

هاي  و دورگه رقاما  وكردستان رقمهاي   نمونهاصلي   گروه دوشامل (گروه هشت در ارقام
 يقرابت بيشتر كردستانهاي رقم  نمونه. گرفتند قرار) گروه ك يكدام هري تجار ارقام  ويروس
 در مقايسه با ارقام آمريكايي و اروپايي داشتند كه با توجه به پيشينة تاريخي آن يروس ارقام با

ي است كه در روس مرق ك ياحتمالاً كردستان رقمي فرنگ توت كه باشد نيا انگريب تواند  مي
 ارقام با كردستان رقمي كيزيف اختلاط در اين مطالعه مواردي از .است شده رانيا واردگذشته 

  . مشاهده شد رقم نيا در جهش وقوع يك مورد و همچنين مزارع در تجاري ديگر
  

فرنگي رقم كردستان،  ، توتفرنگي  توتاختلاط ژنتيكي، ارقام تجاري :واژه هاي كليدي
  . ماهواره  نتيكي، نشانگر ريزروابط ژ

  
   مقدمه

 گونه 23 رزاسه است كه ةفرنگي گياهي از خانواد  توت
  تحت كشت يك گياه اكتاپلوئيدفرنگي   توت.دارد

 (Fragaria × ananassa, 2n = 8X = 56) است) Davis 

et al., 2007 (هاي اخير مطالعات ژنتيكي و   كه در سال
-Gil(ت گرفته است مولكولي زيادي بر روي آن صور

Ariza et al., 2009 .(ها و    ژنوتيپ ارقام وشناسايي دقيق
 اهميت  هر گياهپلاسم ارزيابي تنوع ژنتيكي در ژرم

براي شناسايي و تشخيص .  داردنژادي آن بهاي در  ويژه
 هاي ويژگيدر گذشته بيشتر از فرنگي،   توت يها ژنوتيپ

شد  ستفاده ميرفولوژيكي مثل شكل برگ، گل و ميوه اوم
ولي با توجه به اينكه اغلب ارقام تجاري قرابت ژنتيكي 

ات مورفولوژيكي تا ي دارند و از طرف ديگر خصوصييبالا
ثر از عوامل محيطي هستند، لذا حدود زيادي متأ

شناسايي دقيق ارقام تجاري با استفاده از صفات 
 ةتوسع). Dale, 1996(مورفولوژيكي بسيار مشكل است 

 اخير منجر به ة مولكولي در چند دهيانگرهاانواع نش
 مطالعات ژنتيكي ةهاي چشمگيري در زمين پيشرفت

ترين اين نشانگرها  يكي از مهم. گياهي شده است
 به تعداد فراوان و كه  هستند(SSRs)ها  ريزماهواره

صورت تصادفي در كل ژنوم پراكنده شده و تنوع آللي  به
 ها ر بالاي ريزماهوارهقابليت بسيا. ي دارنديبسيار بالا

پذيري بالا، حساسيت كمتر  بارز، تكرار جمله توارث هم از
ها را به   آن و قابليت اتوماسيون بالا،DNAبه كيفيت 
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مختلف تبديل گياهان  نشانگر غالب در مطالعات ژنتيكي
هم اين نشانگرها ). Guilford et al., 1998(كرده است 

 ;Sargent et al., 2003, 2009(هاي دوگان  در گونه

Bassil et al., 2006a  (هاي هشتگان  و هم در گونه
)Ashley et al., 2003; lewers et al., 2005 (فرنگي  توت

دهد كه اين  ها نشان مي بررسي. توسعه پيدا كرده است
هاي جنس  نشانگرها به ميزان زيادي در بين گونه

. )Davis et al., 2006(فرنگي قابل انتقال هستند  توت
ها نيز منجر به  يابي ژن هاي اخير در زمينة توالي پيشرفت

ها امكان  هاي زيادي شده است كه اين داده ايجاد توالي
فرنگي را  هاي جديد در توت ماهواره وجو براي ريز جست

هاي كمتر فراهم كرده است  با سهولت بيشتر و هزينه
)Bassil et al., 2006b; Gil-Ariz et al., 2006; 

Sargent et al., 2006 .(دليل  رغم مشكلاتي كه به به
فرنگي اهلي وجود دارد ولي  ماهيت هشتگان توت

گزارشاتي از بررسي تنوع ژنتيكي و شناسايي ارقام 
هاي ريزماهواره وجود  فرنگي با استفاده از نشانگر توت

 & Richard et al., 2000; Shimomura(دارد 

Hirashima, 2006; Zorrilla-Fontanesi et al., 2011 (
ها از تعداد محدودي رقم يا ژنوتيپ و  كه در بيشتر آن

يافته،  هاي توسعه بيشتر به منظور تأييد كارايي نشانگر
در ) 2009( و همكاران  Gil-Ariza .استفاده شده است
نژادي بر تنوع  منظور بررسي اثر به مطالعة جامعي به

اهواره بهره م هاي ريز فرنگي اهلي از نشانگر ژنتيكي توت
فرنگي   رقم و ژنوتيپ توت92در اين بررسي از . بردند

نژادي در نقاط مختلف  هاي به اهلي حاصل از برنامه
نتايج نشان . ماهواره استفاده شد  نشانگر ريز10جهان و 

ها متأثر از هر دو  داد كه الگوي روابط ارقام و ژنوتيپ
ا زمان معرفي رقم و همچنين اصلاح براي سازگاري ب

شرايط اقليمي خاص بود و از اين نظر تمامي ارقام و 
نتايج . ها به سه جمعيت اصلي تفكيك شدند ژنوتيپ

نژادي تا حدودي  هاي به فعاليت همچنين نشان داد كه
فرنگي اهلي شده  سبب كاهش تنوع ژنتيكي در توت

 ژنومي هاي  نقشهةتهيدر  ها از اين نشانگر. است
 Lerceteau-Kohler ( استاستفاده شدهفرنگي نيز  توت

et al., 2003; Sargent et al., 2009.(   
كوتاه اختياري  فرنگي رقم كردستان يك رقم روز توت

درصد  75علت عطر و طعم خاص آن حدود  هاست كه ب

كه عمدتاً در را در ايران فرنگي   توتسطح زير كشت
خود اختصاص داده ه  ب،واقع شده است استان كردستان

 سال پيش وارد ايران شده و 70قم حدود اين ر. است
از طرف . طور دقيق مشخص نيست ه اصلي آن بمنشأ

ي و هاي كم ديگر اعتقاد عمومي بر اين است كه ويژگي
كيفي اين رقم در مناطق مختلف كشت آن در استان 

ثر از ير است كه اين مسئله شايد متأكردستان متغ
لي اين رقم با تغييرات ژنتيكي و يا اختلاط ژنتيكي احتما

 ,Karami( باشد)  ژنتيكيزوال(ديگر ارقام تجاري 

گيري از  هدف از اين مطالعه اين است تا با بهره). 2010
نشانگرهاي ريزماهواره، روابط ژنتيكي رقم كردستان با 

 روسي و همچنين ارقام غربي منشأارقام داراي 
 ژنتيكي منشأ  شايدبررسي شود تا) يتالياييو ايي آمريكا(

از طرف ديگر با . و مبدأ ورود آن به كشور مشخص شود
برداري وسيع رقم كردستان از مزارع مختلف استان  نمونه

 از ارقام تجاري دادن تعدادي قراركردستان و همچنين با 
در كنار رقم  كار بيشتري و معروف كه قدمت كشت

كردستان در استان كردستان دارند، مطالعه طوري 
مكان بررسي تغييرات ژنتيكي و  تا ا استطراحي شده

اختلاط ژنتيكي و فيزيكي احتمالي رقم كردستان با ساير 
  .ارقام تجاري تحت كشت در اين استان نيز بررسي شود

  
  ها مواد و روش

  مواد گياهي 
زوال ( اختلاط ژنتيكي بررسي تغييرات ومنظور  به

 20 ، با ساير ارقام تجاريرقم كردستان احتمالي )ژنتيكي
در  فرنگي رقم كردستان  از توتبا قدمت طولاني مزرعه

ها   انتخاب و از آن استان كردستانهاي مختلف شهرستان
 و به گلخانة تحقيقاتي منتقل شد تا در برداشت شدنشا 

ها نمونه برگ برداشت  زمان انجام آزمايش مولكولي از آن
 روسيه از كشور رقم تجاري و دورگه 7علاوه بر آن . شود

 كه يتاليايي آمريكايي و امنشأ عمدتاً با جاري رقم ت6 و
 بود و در كردستان در ها به كشور بيشتر  ورود آنةسابق

 و انتخاب ،كنار رقم كردستان در حال كشت هستند
هاي   از كلكسيون مركز پژوهش نيز برگي اين ارقامةنمون

 باغباني گريزه سنندج و همچنين كلكسيون بخش علوم
صورت منجمد در نيتروژن  و به تهيهدانشگاه كردستان 

  ).1 جدول (مايع به آزمايشگاه انتقال داده شد
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  .ها  و والدين برخي از آنپژوهشاين  در شده مطالعه هاي نام و منشأ ارقام و ژنوتيپ .1 جدول

  منشأ  والدين  نام ژنوتيپ  شماره  منشأ  نام ژنوتيپ  شماره
  آباد سرو  -  كردستان  18 سنندج  كردستان  1
  مريوان  -  كردستان  19  سنندج  تانكردس  2
  وانيمر  -  كردستان  20  سنندج  كردستان  3
  هيروس  Snejhana  188-16-25 × Holiday  21  سنندج  كردستان  4
  هيروس   Loch Vira × Mamochka   98دورگه   22  سنندج  كردستان  5
  هيروس  Bagema  Hybrid 56 × Loch Vira  23  سنندج  كردستان  6
  روسيه  Loch Vira × Mamochka  85ورگه د  24  سنندج  كردستان  7
  هيروس      Raneplodnaya × Bogota  700دورگه   25  دره ديوان  كردستان  8
 × Rane Plodnaya  Seyants VIR-228813  26  كامياران  كردستان  9

Persicobaya  
  هيروس

  هيروس  Karnaval Pamitnaya × Rane plodnaya  27  مياران كا  كردستان  10
  آمريكا       Holiday New York 844 × Reritan  28  كاميارن  كردستان  11

  آمريكا      )Selva   × Brighton )Tufts × Pajaro  29  كامياران  كردستان  12

  ايتاليا    Paros    Marmolada × Irvine  30  آباد سرو  كردستان  13
  ايتاليا    Queen Elisa    Missionary × USB 35  31  سروآباد  كردستان  14
  آمريكا  -  Merak  32  سروآباد  تانكردس  15
  آمريكا Camarosa  Cal 85.218-605 × Dougla  33  سروآباد  كردستان  16
        آباد سرو  كردستان  17

  
  شده هاي استفاده آغازگر و ژنومي DNAاستخراج 

 ساخت DNA كيت استخراج ، ازDNAبراي استخراج  
 .)Sargent et al., 2004(شد  استفاده شركت كياژن

آمده با استفاده از  دست ه بDNAيت و كيفيت ين كمّتعي
 و درصد8/0 روي ژل آگارز DNA روش الكتروفوروز

 260هاي  همچنين روش اسپكتروفتومتري در طول موج
  نانومتر با استفاده از دستگاه اسپكترفتومتر280و 

Perkin-Elmer  مدلEZ- 201 و غلظت انجام شد 
با بررسي مطالعات  . رقيق شدng/μl20آمده به  دست هب

-Zorrilla  نشانگر ريزماهواره از پژوهش15پيشين تعداد 

Fontanesi  ها گرهاي آن  آغازانتخاب و) 2011(و همكاران 
هاي  پس از بررسي. دشاز كمپاني فرمنتاز آلمان تهيه 

 براي، )2 جدول( مورد از اين نشانگرها 10مقدماتي تعداد 
  . انجام آزمايش استفاده شد

  

راز و الكتروفورز محصول يماي پل  واكنش زنجيرهانجام
PCR  

 5/2 ميكروليتر، شامل 20 در حجم PCRواكنش  
 ng/μl20 ،2 ژنومي با غلظت DNA ميكروليتر از

 5/3گر،  مولار هر آغاز  ميكرو5ميكروليتر از غلظت 
 Vivantis شركت PCRميكروليتر از محلول كيت 

 برابر PCR 10، بافر dNTPsمولار   ميلي25/0شامل (
 75/1و  Taq DNA Polymerase يك واحد، غلظت

 )بار تقطير  ميكروليتر آب دو12و ) MgCl2مولار  ميلي
 Bio)اي پليمراز در دستگاه  واكنش زنجيره. انجام گرفت

Rad iCycler) Thermal Cyclerةچرخ.  انجام شد 
سازي اوليه در دماي  حرارتي شامل يك مرحله واسرشت

 سيكل 40 دقيقه، 3مدت   و بهگراد ة سانتي درج94
صورت   اول سيكل حرارتي بهة چرخ10حرارتي كه 

، به اين صورت كه دماي اتصال ريزي شد برنامه داون تاچ
 درجه بالاتر از دماي اتصال 10 الگو ةآغازگر به رشت

 1بهينه در نظر گرفته شد و در هر چرخه با كاهش 
يكل بعد  س30در . درجه به دماي اتصال نهايي رسيد

بود و ) بسته به دماي آغازگر متفاوت(دماي اتصال ثابت 
 ثانيه بود، در هر چرخه نيز، زمان 30زمان آن نيز ثابت و 
 ة درج94 و ثانيه 30ترتيب سازي به و دماي واسرشت

 رشته نيز ةهمچنين زمان و دماي توسع. بودگراد  سانتي
ز پس ا.  بودگراد ة سانتي درج72 ثانيه و45ترتيب  به

 10، مقدار PCRدست آوردن محصول ه  و بPCRانجام 
 هر نمونه با دو ميكروليتر PCR ميكروليتر از محصول

 برموفنل درصد5/0 فرماميد، درصد95(گذاري  بافر بار
) EDTAمولار  ميلي10 زايلن سيانول و درصد5/0آبي، 

 ة درج94 دقيقه در دماي 4مخلوط حاصل . مخلوط شد
 بلافاصله در ظرف حاوي و سپسقرار گرفت  گراد سانتي

 ميكروليتر از هر نمونه در 4يخ قرار گرفت، و مقدار 
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 مولار 7 واسرشت حاوي درصد6آميد  چاهك ژل آكريل
مدت   وات به90ژل با شدت جريان . گذاري شد اوره بار

قطعات سازي   آشكاربراي ساعت الكتروفوروز شد و 5/1
DNAنيترات وش ر آميزي به شده در ژل، از رنگ  تكثير

  ).Promega, 2010(د شنقره استفاده 
  

  ها تجزيه و تحليل داده
 Quantity V.4.01 (Bioمه  ها با برنا الگوي باندي آلل 

Rad Laboratories Hercules, CA USA) و بررسي 
و يك )  يك آللنبودبراي (صورت صفر  ها به هماتريس داد

 ماتريس تشابه با. دشتشكيل ) براي حضور يك آلل(
 ,Jacard(د شاستفاده از ضريب تشابه جاكارد محاسبه 

 فواصل ژنتيكي، رسم ةمنظور محاسب به). 1912
افزار  دندروگرام و تجزيه و تحليل مختصات اصلي، از نرم

NTSYSpc 2.02 با اي  براي آناليز خوشه. استفاده شد
هاي  تركيب ضرايب تشابه جاكارد و دايس، با روش

ستگي كامل، چهار  و پيوUPGMA١بندي  خوشه
منظور انتخاب بهترين  به. دشدندروگرام مختلف ترسيم 

دندروگرام براي تفسير نتايج، از ضريب كوفنتيك 
اساس ضريب تشابه  شده بر ترسيمدندروگرام . دشاستفاده 

 با توجه به UPGMA بندي  خوشهروشجاكارد و با 
هاي  مقادير شاخص. دشانتخاب ضريب كوفنتيك بالاتر 

 اطلاعات چندشكلي، احتمال همساني و قدرت محتواي
هاي  اساس فرمول افزار اكسل و بر تفكيك با استفاده از نرم

  ).Kumar, 1999(د شزير محاسبه 
  

    ٢محتواي اطلاعات چندشكلي
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 بيانگر jPام، i بيانگر فراواني آلل iPكه در آن 
  .داد آلل است بيانگر تعnام و jفراواني آلل 

  
          قدرت تفكيك

      )3(                                               PID  1  
  

   و بحثنتايج
   نشانگرهاكاراييتعيين 

 نشانگرها كاراييشده براي تعيين  هاي محاسبه آماره 
، محتواي اطلاعات چندشكلي، احتمال  تعداد آللشامل (

اده شده د  نشان2 جدولدر  )رت تفكيكهمساني و قد
  .است
 

  تعداد آلل
 10 آلل چندشكل، در 55مجموع  اين پژوهش در در

تعداد آلل در هر جايگاه . دشجايگاه ريزماهواره مشاهده 
 . بود5/5   جايگاه هر عدد و ميانگين تعداد آلل در8ـ  4

 آلل بيشترين تعداد 8 با ChFaM106جايگاه ريزماهواره 
 و ChFaM174، ChFaM151 هاي ايگاهجآلل و 

ChFaM044  آلل، كمترين تعداد آلل را به خود چهاربا 
  . اختصاص دادند

Zorrilla-Fontanesi  در ، نيز)2011( همكارانو 
ماهواره از  هاي ريز اين جايگاه  اوليه براي معرفيةمطالع

 براي استفاده كردند كهفرنگي   توت رقم تجاري14
و همچنين براي  آلل ChFaM106 ،8جايگاه ريزماهواره 

 نيز چهار آلل گزارش ChFaM151  ريزماهواره جايگاه
شده در  هاي مشاهده ها تعداد آلل در ساير جايگاه. كردند

شده در  هاي گزارش  تعداد آلل يا برابراين پژوهش كمتر
هاي   اينكه تعداد ژنوتيپبا. است مذكور ةمطالع

هاي  از ژنوتيپ بيشتر در اين پژوهش شده استفاده
گروه  (ها همگروه بوده لي بيشتر آن قبلي بوده و پژوهش

 متعلق به يك  و يادارند يا والد مشترك )رقم كردستان
 هستند،  و يا يك برنامة اصلاحي جغرافياييةمنطق

 وگان در گياهان د.ستها بالا تشابه ژنتيكي آنبنابراين 
 ةلمنز وجود يك آلل در هر جايگاه در يك ژنوتيپ به

 هتروزيگوسيتي ةدهند  آلل نشاندوهموزيگوسيتي و 
 در هر ،بودن  هشتگانبا توجه بهفرنگي   توتاما در. است

تواند وجود  مكان از نظر تئوري تا هشت آلل هم مي
 ژنتيكي باريكي كه ةداشته باشد ولي با توجه به دامن
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 )Richard et al., 2000 (دارندفرنگي   توتارقام اهلي
ها  در تمامي ارقام و ژنوتيپاين تعداد آلل امكان وجود 

ها در هر مكان در هر   تعداد آلل بنابراين،.كم است بسيار
 كه در اين تواند متغير باشد مي 8ـ  1 ةژنوتيپ در دامن
ها  داده (ديده شد آلل در هر مكان 7ـ  2پژوهش نيز از 

و  Gil-Ariza در مطالعة ).نشان داده نشده است
 و 8ـ  1تعداد آلل در هر ژنوتيپ از  )2009(همكاران 

 16  ـ  5  ماهواره نيز بين تعداد كل آلل در هر جايگاه ريز
متغير بود و )  آلل در هر مكان5/9با ميانگين (آلل 

ها بالاتر از اين  كلي، اين دو شاخص در مطالعة آن طور به
يك از  البته بايد متذكر شد كه هيچ. پژوهش است

شده بين دو مطالعه يكسان   بررسيماهواره هاي ريز مكان
هاي بيشتر و انتخاب  نيست و از طرف ديگر تعداد ژنوتيپ

بودن اين  تواند دليل اصلي بالاتر ها از سراسر دنيا مي آن
هاي داراي در انگور. ها باشد ها در مطالعة آن شاخص

هاي  گندم و )Bowers et al., 1999( سطح پلوئيدي بالا
  تقريباًنتايجنيز ) Omidbakhsh, 2003( تتراپلوئيد
  .شده استگزارش مشابهي 

  
و مقايسة نتايج با   نشانگرهاكارايي مربوط به هاي  شاخصةشده در اين مطالعه و مقايس ماهواره استفاده هاي ريز  اطلاعات مكان.2 جدول

   Zorrilla-Fontanesi et al. (2001)گزارش
  ,.Zorrilla-Fontanesi et al 2011مطالعة حاضر                                

محتواي 
اطلاعات 
  چندشكلي

احتمال 
  همساني

قدرت 
  تفكيك

تعداد 
  آلل

دماي 
  )°C(اتصال

تعداد     دامنة آلل
  آلل

دماي 
  )°C(اتصال

  نشانگر  توالي آغازگرها  دامنة آلل

77/0 07/0 93/0 5 58  175-160   5  58 180  - 160  F: AATGGCATCAACTTCTGCAC 
R: CAGCCTGCTGCTGTAGTTCT 

ChFvM028 

81/0 05/0 95/0 7 61  235- 190   7  63 240  - 190  F: GGAACCAAACGAACACCAAC 
R: GCGGAGGAGTGAGTGAAGAC 

ChFvM182 

81/0 05/0 95/0 6 58  130-120   6  60 135- 95  F: CAAATCTTCAACGGTCTCTCC 
R: ACGGAGGAGGAGGAAGTCAT 

ChFvM212 

66/0 13/0 87/0 4 59  220-208   4  60  220- 208  F: ACCACCACCGTTTTCTCCTC 
R: ACCACCGACTCGTCCTTCTT 

ChFaM151 

80/0 06/0 94/0 6 61 300- 153   14  63 300- 153  F: CACTCAGCCAGATCCAGAGC 
R: GCGCCAAGGATGGTCTTAAT 

ChFaM164 

59/0 19/0 81/0 4 59  200- 152    5  61 220- 152  F: GAGGGAGATGGCACGGAGAT 
R: CTCCGGCATTGAAATCGAGA 

ChFaM174 

86/0 03/0 97/0 8 59  158- 125   8  59  158- 125  F: ACCAACCGAGGCGAGAGAG 
R: CGTCATCTGCACCTGCTTC 

ChFaM106 

81/0 05/0 95/0 5  59  220- 185   5  61  230- 185  F: GTTAGGGAGTCCGGGAATGA 
R: TTCCAATCCCATCTGACGAC 

ChFaM126 

80/0 05/0 95/0 6 62  260- 190   14  62 270- 190  F: GTGAGAGTCAGCCCACCCTA 
R: GCGACGAGGATGAAGAAGAG 

ChFaM098 

70/0 11/0 89/0 4 56  215- 177   5  58 225 – 177  F: CGCTGAGTCGTTCTAATTTCA 
R: TTTTGTTGACGAGCGAGATG 

ChFaM044 

 
  شكلي محتواي اطلاعات چند

PIC رود و  هاي غير اينبرد به كار مي معمولاً در گونه
يك شده توسط  ايجاد ميزان چندشكلي ةدهند نشان
تواند متغير باشد   است، كه از صفر تا يك ميگر آغاز

)Kumar, 1999(. ميزان محتواي اطلاعات چندشكلي 
  متغير86/0ـ  59/0 شده در اين پژوهش بين مشاهده

 كه بيشترين تعداد آلل را ChFaM106جايگاه . بود
ها داشته و   بيشتري نسبت به ساير جايگاهPIC، داشت

، كه كمترين تعداد آلل در ChFaM044 جايگاه در مقابل 
 با . كمتري نسبت به بقيه داشتPICد، شآن مشاهده 

توان به اين نتيجه رسيد كه بين  ، مي2 توجه به جدول
 مستقيم وجود ةو تعداد آلل، رابط نشانگر PICميزان 

از  .يابد مي  نيز افزايشPICو با افزايش تعداد آلل،  دارد

تازگي   كه اين سري از نشانگرهاي ريزماهواره بهنجاآ
، )Zorrilla-Fontanesi et al., 2011( اند معرفي شده

ها استفاده كرده  شايد اين اولين مطالعه باشد كه از آن
شده  هاي محاسبه ت چنداني از آمارهاست، بنابراين اطلاعا

  .براي اين نشانگرها وجود ندارد
  

  احتمال همساني
  بررسية آمارمنزلة تنهايي به ها به استفاده از تعداد آلل 

شود كه در ارزيابي ارزش نشانگر   ميسبب نشانگر كارايي
 معيارهايي بنابراين صورت گيرد، تخمين نادرست

اساس  فكيك كه برهمچون احتمال همساني و قدرت ت
توانند تنوع موجود بين  فراواني آللي هستند بهتر مي

 ,.Tessier et al(هاي ريزماهواره را نشان دهند  جايگاه

1999.( PIدهد كه دو رقم   احتمالي را توضيح مي
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 در  يك نشانگر از يكديگر تفكيك شوند ومستقل، توسط
 PI، مقدار هايي كه بيشترين تعداد آلل را دارند جايگاه

 باشد، يعني به احتمال 05/0تواند حتي كمتر از  مي
هاي آن جايگاه بين ارقام مجزا مشترك  درصد آلل 5

، بين جايگاه 10شده در اين همشاهد PI ميزان. هستند
 كمترين ChFaM106جايگاه كه   متغير بود03/0- 19/0
. داشتند بيشترين مقدار را ChFaM174جايگاه و 

 PIشود، ميزان   نيز مشاهده مي2  جدولطور كه در  همان
 . دارد معكوسة رابطPICو ميزان  با تعداد آلل

Ramezani  با هدفنيز در پژوهشي  )2009(و همكاران 
 انگورهاي  برخي از ارقام و ژنوتيپتعيين تنوع ژنتيكي 

با تعداد  PI بيان كردند كه بين ايراني، آمريكايي و روسي
  . وجود دارد عكسة رابطPICآلل و ميزان 

  
  

  قدرت تفكيك
قدرت تفكيك بيانگر احتمال شناسايي ارقام توسط يك  

شده در اين  ميزان قدرت تفكيك محاسبه. استنشانگر 
با توجه به .  متغير بود97/0ـ  81/0، بين جايگاه 10

شود كه ميزان قدرت تفكيك با   مشاهده مي2 جدول
 Najafi.  مستقيم داردةرابط PICتعداد آلل و ميزان 

 ارقام و  تنوع ژنتيكياي بر روي  در مطالعه)2000(
 با استفاده از  و شمال غرب ايرانغربهاي انگور  ژنوتيپ

بين قدرت تفكيك و احتمال ، نشانگرهاي ريزماهواره
همساني با محتواي اطلاعات چندشكلي و تعداد آلل 

   .ه استكرد مشابهي با اين پژوهش گزارش روابط
  

  اي هتجزيه و تحليل خوش
د ـدرص 10ي ـة ژنتيكـ فاصل دردهـش مطالعهاي ـه ژنوتيپ

شدند تقسيم به شرح زير  گروه 8به ) 9/0ضريب تشابه (
  .)1 شكل(

ترين گروه حاصـل از تجزيـه و تحليـل            بزرگ :گروه اول 
ــهاســتاي  خوشــه شــده  آوري هــاي جمــع ، شــامل نمون

هاي  فرنگي رقم كردستان از مزارع مختلف شهرستان       توت
در . اسـت دره   ، مريوان، كامياران سروآباد و ديـوان      سنندج

اسـتثناي   بـه (  رقم كردسـتان   هاي  نمونه تمامياين گروه   
  ). 1 جدول( بالايي دارندتشابه ژنتيكي ، )20 ة شمارةنمون

توان نتيجه گرفت كه  آمده مي دست هنتايج باز 
 و است بسيار اندك كردستانتغييرات ژنتيكي در رقم 

نيز  ژنتيكي بين اين رقم با ارقام ديگرگونه اختلاط  هيچ

شده از تمامي  هاي برداشت صورت نگرفته است و نمونه
با توجه به . توان يك همگروه فرض كرد مزارع را مي

سيستم تكثير تجاري اين گياه از طريق رويشي و با 
 و نيستاستفاده از روندك، اين نتايج دور از انتظار 

نها در يك جايگاه ت( 20 ة شمارةتفاوت ناچيز نمون
اساس نتايج  بر. ر اثر پديده جهش باشدب شايد) ماهواره ريز

شده در عملكرد، اندازه و  مشاهدههاي   تفاوتاين پژوهش
عطر و طعم ميوه در رقم كردستان در مناطق مختلف 

ارتباط با  در استان كردستان، ژنتيكي نيست و بايستي
 ايي،جمله شرايط آب و هو عوامل محيطي منطقه از

هاي مديريت مزرعه و  ، روشوضعيت توپوگرافي
 باشدها  ويژه تجمع ويروس هاي گياهي به بيماري

)Richard et al., 2000; Karami, 2010 .(ديگراز اهداف  
اين مطالعه بررسي اختلاط فيزيكي احتمالي بين ارقام 

 شده به منطقه با رقم كردستان بود كه تشابه تجاري وارد
 ةو نمون »Selva« با  رقم كردستان12 ةر نمونه شماكامل
 در تجزيه و تحليل »Paros«با  رقم كردستان 19 ةشمار
 اختلاط فيزيكي رقم ةدهند  نشان،)1 شكل (اي خوشه

كردستان با ساير ارقام تجاري تحت كشت در مزارع 
تواند در مرحلة تهية نشا و  مي اين اختلاط فيزيكي .است

ه قبلاً رقم ديگري در آن يا بازكشت يك رقم در زميني ك
هاي آن خوب تميز نشده  كشت شده و بقاياي روندك

  ). Karami, 2010(باشد، انجام شده باشد 
هاي روسي  بيشتر ارقام و دورگهشامل  :ومگروه د
 با همديگر در يك بالا بسيار كه با تشابه ژنتيكي هستند

هاي موجود در اين  ارقام و ژنوتيپ. اند گروه قرار گرفته
تر تقسيم شده است كه  روه خود به دو گروه كوچكگ

ها مطابقت  روند موجود در اين تقسيمات با شجرة آن
كمترين اختلاف ژنتيكي در دو اي كه  گونه كامل دارد، به

كه در هر دو ) 85دورگه  (24 با) 98دورگه   (22 ةنمون
 Rane( 26والد مشترك هستند و همچنين دو نمونة 

Plodnaya( 27 با) Karnaval (كه اولي مشاهده شد 
اما بيشترين ). 1 جدول( يكي از والدين دومي است

 21 ةاختلاف ژنتيكي در گروه روسي بين نمون
)ُSnejhana (23 ةبا نمون) Bagema(شد ديده . 
»Snejhana«  از تلاقي يك  كهاستيك رقم روسي 

دست آمده ه ب» Holiday«دورگه روسي و رقم آمريكايي 
آمده  دست ولي براساس نتايج به ).Qurecky, 1972 (است
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 ژنتيكي نزديكيهاي روسي   دورگهو  با ارقاماين رقم
 نتايج اين پژوهش در راستاي نتايج .دارد بيشتري

Miroslaw  گيري از   است كه با بهره)2002(و همكاران
هاي  منظور شناسايي ارقام و لاين  بهAFLPنشانگر 

 بالايي را بين تشابه ژنتيكيفرنگي،  پيشرفتة توت
كه والد مشترك فرنگي   توتهاي ها و دورگه همگروه

  . ندا هدارند، گزارش كرد

  
 فرنگي  توتهاي نمونهاعداد دندروگرام معرف . دايس با استفاده از ضريب تشابه UPGMAاي به روش   خوشهةدندروگرام تجزي. 1شكل

 .است 1 اساس جدول بر در پژوهش شده استفاده

  
  ها ساير گروه

ام در يك وگرام نيز هر كدرساير ارقام موجود در دند
) 30 نمونة  (»Paros«ند كه گروه مستقل قرار گرفت
ه كمتري با گروه رقم كردستان نسبت به ساير ارقام فاصل

نمونة  (»Camarosa« ترتيب ارقام به بعد از آن داشت كه
33( ،»Queen Elisa« ) 31نمونة(،» Holiday «) نمونة
28(، »Selva«’)  29نمونة (نهايت   و در»Merak «) نمونة
ترين   جامع.فاصله را از رقم كردستان دارندين ر بيشت)32

فرنگي  مطالعه در زمينة بررسي روابط ژنتيكي ارقام توت
. انجام شده است) 2009(و همكاران  Gil-Arizaتوسط 

 ژنوتيپ و رقم از 92در اين مطالعه با وجود استفاده از 
 جهان، تنها يك رقم از روسيه وجود دارد ولي اقصا نقاط

شده در پژوهش حاضر  دو مورد از ارقام استفاده
)»Selva«)  29نمونة ( و»Camarosa «) با ) 33نمونة

مشترك است ) 2009(و همكاران  Gil-Arizaپژوهش 
كه تشابه ژنتيكي بين اين دو رقم در هر دو مطالعه 

تواند تأييدي  ه ميك) درصد  70حدود(تقريباً يكسان است 

نتايج اين پژوهش  .بر صحت نتايج پژوهش حاضر باشد
با ) Karami )2010در راستاي نتايج حاصل از مطالعه 

است  جمله رقم كردستان فرنگي تجاري از  رقم توت20
 23اساس  فرنگي بر  رقم توت20با انجام تجزية خوشه  كه

هي را صفت مورفولوژيك گياه و ميوه، نتايج تقريباً مشاب
كار  و كشت ةدر مورد تاريخچ .گزارش كرده است

فرنگي در استان كردستان دو نظريه وجود دارد كه  توت
در اطراف فرنگي  كار توت و هندة شروع كشتد يكي نشان

ها در  در زمان اشغال ايران توسط روس شهر سنندج
توسط افسران روسي و با ) 1313(جنگ جهاني اول 

است و ديگري  بودند ارقامي كه با خود آورده
شيخ عثمان هاي آن توسط  دهندة ورود روندك نشان

 ة قريبه )1335 تا 1330هاي در سال (نقشبندي
 ,Karami (استآباد واقع در شهرستان سروآباد  محمود

  كه،داي نشان دا  خوشهةتجزيحاصل از نتايج  ).2010
تيكي بالاتري با گروه فرنگي رقم كردستان قرابت ژن توت
 به ، روسي در مقايسه با ارقام غربي دارد، بنابراينارقام
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 به با توجه . روسي داردمنشأزياد اين رقم  احتمال بسيار
رقم كردستان كه امروزه فرنگي  نتايج پژوهش حاضر توت

با احتمال شود  در سطح وسيع در كردستان كشت مي
ها در جنگ جهاني   مي است كه توسط روسارقزياد از ا

شده است و اگر چنين ) استان كردستان(ن اول وارد ايرا
نباشد به احتمال زياد رقمي كه توسط آقاي نقشبندي 

 از خارج وارد ايران شده است يك رقم با 1330در سال 
  .است روسي منشأ

  

  
  تجزيه و تحليل مختصات اصلي

ش ـدي پراكنـبع ودار دوــ نمةدـدهن  انــ نش2ل ــشك
بعدي  م در نمودار دوهاي اول و دو مؤلفه. ستها ژنوتيپ

. دكنن مي توجيه  رادرصد تغييرات 21/52مجموع  در

بسيار تطابق  مختصات اصلي، پراكنش افراد در نمودار
مزيت اصلي  .دارداي   خوشهة با دندروگرام تجزيبالايي

تجزيه و تحليل مختصات اصلي نسبت به تجزيه و تحليل 
 يا ها تشخيص افراد  اين روش دراي اين است كه خوشه

 تر گيرند ساده هايي كه بين دو گروه قرار مي جمعيت
توان  ، كه اين امر را مي)Mohammadi, 2003( است
 مشاهده 27 و 31 ة شمار و آمريكايي رقم روسيبارةدر
 بر روي تنوع ،)Omidbakhsh )2003 در پژوهش. دكر

 بين نتايج تجزيه و نيزهاي دوروم ايران  ژنتيكي گندم
نتايج تجزيه و تحليل مختصات اصلي اي و  تحليل خوشه
 تحليل  و بيان شده كه است شدهگزارش تطابق بالايي

خوبي از  مختصات اصلي، ارقام ايراني و خارجي را به
  .كرديكديگر تفكيك 

  

  
ارقام و  ةشمار(شده  فرنگي مطالعه  توت و ارقامها اساس ضرايب جاكارد براي ژنوتيپ  نمودار تجزيه به مختصات اصلي بر.2 شكل

بالا و سمت چپ شكل  بالا و سمت راست شكل و گروه ارقام روسي در گروه رقم كردستان در.  است1  شمارة جدولاساس برها  ژنوتيپ
 .)اند قرار گرفته

  

  گيري كلي نتيجه
 نشانگرها كاراييدر اين پژوهش نتايج مربوط به بررسي 

، ChFaM044 ،ChFaM106هاي  جايگاهنشان داد كه 
ChFvM212، ChFaM126، ChFvM182 و ChFaM098 
، نشانگرهاي دارند و قدرت تفكيك بالا PICكه مقادير 

 هاي  بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپبراي تري مناسب
 با اينكه نتايج دال بر .شوند محسوب ميفرنگي  توت

وجود اختلاط ژنتيكي بين رقم كردستان و ارقام تجاري 
شده در مزارع  هديگر نيست ولي اختلاط فيزيكي مشاهد

اي براي اختلاط ژنتيكي ارقام در آينده  تواند مقدمه مي
 دهد، كه اي نشان مي  خوشهةنتايج تجزي .باشد
تيكي بالاتري با گروه فرنگي رقم كردستان قرابت ژن توت

ارقام روسي در مقايسه با ارقام غربي دارد، بنابراين به 
  . روسي داردمنشأزياد اين رقم  احتمال بسيار
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