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شمالي زمين از   يمكرهنمهم اقتصادي متعددي است كه در  يهاگونهشامل  Rosaceae  به خانواده متعلق Prunus جنس

 يابي دست يبرا يا گونه ينب هايدورگ از استفاده صنعتي، و نوين يكار  يوهمامروزه در . جمله ايران توزيع شده است
 نشيگز و صيتشخامكان  ي مختلف،مولكول ينشانگرهابا توسعه  اخيراً .باشد يمورد توجه م ،سودمند يونديپ يهايهبه پا

 بخشاميد هايپايه ژنتيكيروابط  و ساختار تنوع، ارزيابي مطالعه اين از هدف. است شده ميسر ي درختان ميوههاهيپا
 دورگ هاي شامل Prunus جنس از ژنوتيپ 89 اساس اين بر. باشد يم AFLP آغازگرهاي از استفاده با Prunus جنس
 و بادام، زردآلو، هلو، آلو هايژنوتيپ از برخي زردآلو، × آلو زردآلو،×  گوجه بادام،×  هلو بادام،×  گوجه بادام،×  آلو

 8 ش،يآزما مورد يآغازگر انتخاب بيترك 20 نيب از .گرفتند قرار بررسي مورد نامشخص، منشاء با هاييژنوتيپ نيز و گوجه
 gCLUTO ينرم افزارها از استفاده با. نشان دهد واضح نواري الگوي باچند شكل  نوار 728 توانستآغازگري  بيترك

v. 1.0، SplitsTree 4، Structure 2.3  وR 2.14.1 والد  كي يدارا يهااز دورگ )بادام×  هلو( يها دورگ اغلب
 قيتحق نيدر ا نيهمچن. شدند يبندمجزا گروه يها در خوشهنيز  ينيوالد يهاپيژنوت و دندش كيگوجه تفك ايآلو 

 قديمي روشبا  سهيمقا در Licor ها با كمك دستگاهنوارو آشكارسازي  AFLPنشاندار  يرهاآغازگ بياز ترك استفاده
AFLP اساس بر دبخشيام يهادورگ ييدر شناسا تواند يمبنابراين مطالعه حاضر . نتايج كارآمدتري را نشان داد 

 .رديگ قرار استفاده دمور هاآنو حفظ مالكيت معنوي  ثبت منظور به يمولكول شناسنامه هيته زين و نيوالد
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   مقدمه
و  مورفولوژيكي ژنتيكي، تنوع اقتصادي، اهميت با توجه به
متعدد  مطالعات ،)Rosaceaeخانواده ( Prunus جنس اكولوژيكي
 يهاگونه. است در اين جنس انجام گرفته كلاسيك و مولكولي

 ،(P. armeniaca)زردآلو  ،P. dulcis)( بادام شاملجنس  ينا
 آلو و (P. persica)، هلو )P. cerasus( لوآلبا، )P. avium( گيلاس

)P. salicina، P. cerasifera وP. domestica (عنوان بوده كه به 
 و خشكباري زينتي، چوبي، روغني، گياهان ميوه، درختان منابع

 داراي ايران ).Aradhya et al. 2004( باشند يممورد توجه  يهپا
 اين از برخي براي توجهي قابل توليد و كشت زير سطح

 ها به شمار آن تعدادي ازژنتيكي  خاستگاه و بوده محصولات
 جنس ايگونه بين يها يتلاق ).FAOSTAT 2010( رود يم

Prunus يا به صورت طبيعي و يا در شرايط كنترل شده مزرعه 
 پايه از برخيچند دهه اخير شناسايي و معرفي  در. شود يايجاد م

 شرايط و خاك انواع باو بوده  بيماري از عاريكه  مفيد يها
 اين و توليد در عملكرد افزايشمنجر به  هستند، سازگار اقليمي
ها، هيبه نژادي پا يها برنامه اهداف از يكي. است شده جنس

دسترس و افزايش آن در  درشناسايي و استفاده از تنوع ژنتيكي 
 ارقام، از منظور اين به. باشدميجهت حل معضلات موجود 

 داراي كه جنس اين خويشاوند هايگونه از برخي و ها ژنوتيپ
 بين گيريرگدو يها برنامه در هستند،زراعي  مطلوب اتيخصوص

 شود يم استفاده سودمند هايدورگ گزينش نهايت در و ايگونه
); Bouhadida et al. 2009 Giorgi et al. 2005.(  بنابراين 

 اهميت از ،مختلف ابزارهاي كمك بهها هيپاشناسايي تنوع ژنتيكي 
 ،يمولكول كيبا توسعه ژنت مروزها .بود خواهد برخوردار زيادي
 شيافزا يبه طور قابل توجه يمولكول يبه نشانگرها يابي دست

حل ااز مر يكدر هر  هاهيپا نشيگز و صيتشخامكان  و افتهي
 همچنين. سازدمي ميسر ي راطيو مستقل از عوامل مح اهيتوسعه گ

 يهاز پا يپژنوت 51 يكيتنوع ژنت يبررس يراب RAPDنشانگر  از
مورد استفاده  ياستفاده شد و نشانگرها Prunusجنس  يها

گروه  د كهنكن يكتفك يمختلف را به خوب يهايهپا ندتوانست
 منطبق بود يمورفولوژ يهايژگيواز  يبرخ با هاي حاصل يبند

)Casas et al. 1999.(  

 .Pشامل Prunus نس ج يرانيا يوحشچهار گونه  يكيژنت تنوع

eleagnifolia،P. hauskenchtii ، P. scoparia و P. lycioides نيز 
مورد استفاده قرار  ها هيپااصلاحي  يها برنامهدر  توانند يمكه 

 از يبرخ و ينيپروتئ ،DNA ياستفاده از نشانگرها با ،گيرند
  ).Zeinalabedini et al. 2008( شد يبررس يمورفولوژ صفات

 ژنتيكي در گياهان، ساختار و تنوع سطوح بررسي منظور به
در ژنوم  يعوس يعبالا، توز يريتكرارپذ يلبه دل AFLP نشانگرهاي

 يك كوتاه، زمانآزمون و  يكدر  متعدد يژن يهاسنجش مكانو 
بر اساس  نتيجه در رود، يمبه شمار  اعتماد قابل و مفيد تكنيك

 يحيصح يبندهخوش تواناين نشانگر، ميحاصل از  يهاداده
 AFLPنشانگر  از .به دست آورد گياهي متفاوت هايجمعيت يبرا

 يها، برقرارژرم پلاسم يكيژنت صيو تشخ يدر انگشت نگار
 يهاگونه يكيژنت يهانقشه جاديها و اگونه نيب يكيروابط ژنت

  ;Hurtado et al. 2002).استفاده شده استنيز  Prunusجنس 

Martinez-Gomez et al. 2003) گونهرقم و  7 يكيژنت روابط 
 AFLPجفت آغازگر  5استفاده از  با Prunus جنس  يوحش
گروه  4 ،ها داده    نيانجام شده به كمك ا يزهايشد و آنال يبررس

و  Amygdalus، Armeniaca، Cerasus يها بخش يندهرا كه نما
Prunophora كرد يبندگروه يبه خوب ند،بود )Aradhya et al. 

2004(.  
 و Prunus هايپايه جمعيت ژنتيكي پيوستگي نقشه اولين

 از استفاده با هاپايه در مقاومت با پيوسته نشانگرهاي شناسايي
AFLP اين بكارگيري اهميت بر دليل تواند يم كه شد ايجاد 
 ).Lu et al. 1998( باشد جنس اين هايپايه مطالعات در نشانگر
 يو تجار انتخابي يهايهپا مولكولي بررسي يق،تحق اين از هدف
تنوع  بررسي ،Prunus جنس ياصلاح يها از برنامه حاصل

 روابط يابيارز همچنين ومختلف  يگونه اينب يهادورگ يكيژنت
  .است هارگدو والدين ينب فيلوژنتيكي

  
   هامواد و روش

جنس  ژنوتيپ 89 قيتحق نيا در استفاده مورد ياهيگ مواد 
Prunus ارقام ،يا گونه نيب گيري دورگ حاصل از يهاهيپا شامل 

 جمع نامشخص منشا با هايژنوتيپ نيز و ينيوالد يهاپيژنوت و
  باشد يكمال شهر كرج م و   زيتبر  يهاونيكلكس  از  شده  يآور
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 Prunusجنس  ينيوالد ارقام وها  دورگه نام -1لجدو

 نام اختصار منشاء نامرديفنام اختصارمنشاء نامرديف

1HS703بادام×ميروبالان'AM1'47بادام سهند 'A4' 
2HS721بادام×ميروبالان'AM2'48D99بادام 'A5' 
3HS704بادام×ميروبالان'AM3'4910_11بادام 'A6' 
4HS522زردآلو×گوجه'APPU1'5014_24بادام 'A7' 
5HS304زردآلو×گوجه'APPU2'51A230بادام 'A8' 
6HS303زردآلو×گوجه'APPU3'5213_40بادام 'A9' 
7HS117زردآلو×گوجه'APPU4'53D124بادام 'A10' 
8HS302زردآلو×گوجه'APPU5'54D101بادام 'A11' 
9HS811بادام×هلو'APH1'55بادام شكوفه 'A12' 

10HS-401بادام×هلو'APH2'56 بادام 7شماره 'A13' 
11HS-403بادام×هلو'APH3'57بادام فرتز 'A14' 
12HS737بادام×هلو'APH4'586-8 بادامپايين 'A15' 
13GF677بادام×هلو'APH5'59Flipبادام 'A16' 
14HS314بادام×هلو'APH6'60A200بادام 'A17' 
15HS411بادام×هلو'APH7'615_6بادام 'A18' 
16HS126بادام×هلو'APH8'62Tonuoبادام 'A19' 
17HS-202بادام×هلو'APH9'63بادام پادري 'A20' 
18HS503بادام×هلو'APH10'6416-25بادام 'A21' 
19HS-402بادام×هلو'APH11'6514-12بادام 'A22' 
20HS507GF677 × بادام 'AGF'6610_12بادام 'A23' 
21HS412زردآلو×آلو'APPL1'67زردآلو ارداباد 'AP1' 
22HS407زردآلو×آلو'APPL2'68زردآلو كانيز 'AP2' 
23HS409زردآلو×آلو'APPL3'70زردآلو قربان مراغه 'AP3' 
24k-3 آلو'SC1'70HS216زردآلو 'AP4' 
25stant آلو'SC2'71AC415زردآلو 'AP5' 
26pre آلو'SC3'72HS206زردآلو 'AP6' 
27A=St آلو'SC4'73HS517زردآلو 'AP7' 
28BL-Rآلو'SC5'74HS416زردآلو 'AP8' 
26OB آلو'SC6'75GMزردآلو 'AP9' 
30K1 آلو'SC7'76زردآلو 100تبريز 'AP10' 
31Z-12 آلو'SC8'77HS702 بادام× گوجه 'APU1' 
32AL-Tآلو'SC9'78HS706 بادام× گوجه 'APU2' 
 'APU3' بادام× گوجه SC10'79HS405'آلو بي نام33
34A-N هلو'PH1'80HS403 بادام× گوجه 'APU4' 
 'APU5' بادام× گوجه PH2'81HS-702'هلو شليل انجيري35
36A-S هلو'PH3'82HS802 بادام× آلو 'APL1' 
37RH هلو'PH4'83HS602 بادام× آلو 'APL2' 
38B1 هلو'PH5'84HS524گوجه 'PU' 
39B2 هلو'PH6'85HS-201 زردآلو× زردآلو 'APAP1' 
40FR هلو'PH7'86HS-203 زردآلو× زردآلو 'APAP2' 
41K9 هلو'PH8'87PLW_ 'PLW' 
42H-L هلو'PH9'88HS-603_ 'UN1' 
 'PH89HS724_ 'UN2هلو هلوي سهند43
44Falsa بادام'A1'  
  'A2'بادامبالا 456-8
  'A3'بادام بوتي46
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 يطرح پژوهش جينتا ،يبررس تحت دورگ يهاهيپا). 1جدول(
كه با توجه  ،هستند 1377سهند از سال  يباغبان قاتيتحق ستگاهيا

 درختان الملليبيننامه  فيتوص با منطبق ايمزرعه مشاهداتبه 
 يعيو طب يمصنوع ياگونه نيب دورگ 106 نيب از ،دارهسته ميوه

 و هابيماري به مقاومت ،يشيزا و يشيرو يفاكتورها اساس برو 
). Dejampour et al. 2007( شدند هياول نشيگز، محيطي هايتنش

با  ها نمونهبه منظور سهولت تفسير نتايج حاصل از آناليزها، 
 AP )10گروه : ي شدندرگذا نامعلامت اختصاري به شرح زير 

 AM ؛)بادام×آلوهاينمونه از دورگ دو( APL؛ )ژنوتيپ زردآلو
نمونه از  5( APU؛ )بادام×هاي ميروبالاننمونه از دورگ 3(

-×آلو هاينمونه از دورگ 3( APPL؛ )بادام×گوجههاي دورگ

 APH؛ )زردآلو×گوجههاي نمونه از دورگ 5( APPU؛ )زردآلو
- نمونه از دورگ دو( APAP؛ )بادام×هلوهاي نمونه از دورگ 11(

- يك ( AGF؛ )نوتيپ ناشناختهژ دو( UN؛  )زردآلو×زردآلو هاي

 ژنوتيپ 10( PH؛ )بادامژنوتيپ  23( A؛ )بادام×GF677دورگ
-و) ژنوتيپ گوجه يك( PU؛ )آلو و گوجه ژنوتيپ 10( SC؛ )هلو

PLW  )منظور استخراج  به ).1جدول) (يدورگ طبيع يكDNA 
 )DNA )CoreBioاستخراج  تيجوان، از ك يهااز برگ يژنوم

 يهاها با استفاده از روش و كيفيت و كميت آن شد استفاده
 يك( آگارز ژل و )NANODROP 1000( ياسپكتروفوتومتر

 يبعد از غربالگر ق،يتحق نيا در .گرفت قرار يابيارز مورد) درصد
مورد استفاده  MseIو  EcoRI   بيترك 8ركيب آغازگر، ت 20 هياول

  IRDye800و  IRDye700با  EcoRIقرار گرفتند و آغازگرهاي 
اي پليمراز با استفاده از واكنش زنجيره). 2لجدو(د شدننشاندار 

محصولات  انجام شد و Applied Biosystemسايكر دستگاه ترمال
 5/6آميد آكريليدر الكتروفورز عمودي ژل پل PCRحاصل از 
تفكيك  Licor (DNA Analyser 4300(دستگاه  كمكدرصد و با 

و  نواروجود  يبرا يك نوارها، امتيازدهي در. و ارزيابي گرديد
 .Majidian et al(در نظر گرفته شد  نوارصفر براي عدم حضور 

 و يدرصد چند شكلاطلاعات مربوط به نشانگر از قبيل  ).2011
مقادير محتواي  و POPGeneكمك نرم افزار  با )I( شاخص شانون

با استفاده از  )MI(و شاخص نشانگر  )PIC(اطلاعات چندشكلي 
PIC=1-∑Piي ها فرمول

2 )Pi : نوارفراواني i تعداد كل  و) م
 تنوع بررسينهايت به منظور  در. دندش حاسبهم ×MI =PICاهنوار

 89 يكيتروابط ژن يرتفس و يكيژنت ساختار ي،بندگروه يكي،ژنت
و  UPGMA ،RBآماري  يها از روش Prunusجنس  ژنوتيپ

Bayesian  ي افزارها نرمبا كمكgCLUTO v.1.0  و
Structure2.3  پارامترهاي تنظيمي هر يك از اين نرم . دشاستفاده

  .آورده شده است 3ل در جدو افزارها
و  K=12 تا K=2 يهفرضبررسي نتايج حاصل از اجراي  به منظور
هاي تعداد گروه K(مناسب  تعيين روش و تعداد گروه به منظور
بر اساس استفاده شد و  RBو  UPGMAهاي از روش ،)مناسب

 يهانمونه يشباهت جفت يانگينم( Isim يرمقاد ،پايداري يزانم
 يك يهانمونه يشباهت جفت يانگينم( Esim و )خوشه يكدرون 

زها انتخاب براي انجام آنالي ١ RB، روش )يگرخوشه با خوشه د
  (Rasmussen and Karypis 2004; Sharifi et al. 2009) .دش

مبتني بر مدل نيز با استفاده از نرم افزار  يا خوشهروش تجزيه 
Structure 2.3  انجام گرفت و بهترينK  با توجه به معيارهاي

lnP(D)  وK∆  دشانتخاب )Evanno et al. 2005 .( 

تغيير ( Neighbor-net روشا اي بر مبناي فاصله بخوشه تجزيه
نرم به كمك  Diceو با ضريب) Neighborjoiningيافته روش 

  Huson and Bryant)صورت پذيرفت  SplitsTree4 افزار 

نيز  )AMOVA( يمولكول انسيوار هيتجز در نهايت،. (2006
-Rافزار شد و با كمك نرم انجام Arlequin3.5افزار توسط نرم

  .دشافراد آشكار  يتيجمع ينو ب يتيدرون جمع يها تفاوت 2.14.1
  

مورد  AFLP ينشانگر انتخاب يبترك 8 يناز ب يق،تحق ينا در
 ترتيببه  M-GAG/E-TCو  M-GAG/E-TG يبدو ترك ي،بررس

) PIC( چندشكلي اطلاعات محتواي مقادير كمترين و بيشترين
 نشانگر ركيبت همچنين. بودند دارا را 315/0و  4018/0معادل 

M-GAG/E-TG شانون شاخصمقدار  ينبالاتر )I( ،5848/0  و
M-GT/E-TC نشان دادرا  172/0مقدار اين شاخص  ترين يينپا .
چند شكل مشاهده نوار  728، نوار حاصل 875 يندر مجموع از ب

 يجهنت توان يم ،بدست آمده يجبا توجه به نتا). 4جدول ( شد
،  PICريمقاد ينبالاتر ابM-GAG/E-TG نشانگر  يبگرفت كه ترك

 MI  نشانگرهاي   بين  در  نشانگر كارآمدترين   ،شاخص شانونو 

                                                            
1 Partial repeated bisection 

    نتايج و بحث
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AFLP آغازگرهاي و سازهار سازگا توالي  -2جدول   

  سازر سازگا  تكثير پيش مرحله آغازگر  انتخابي مرحله آغازگر  آنزيم

Mse I 
  

5′-GATGAGTCCTGAGTAA-GAG-3′ 
5′-GATGAGTCCTGAGTAA-CCC-3′ 
5′-GATGAGTCCTGAGTAA-GC-3′ 
5′-GATGAGTCCTGAGTAA-GT-3′ 
5′-GATGAGTCCTGAGTAA-TT-3′ 

5′-GATGAGTCCTGAGTAA-CAG-3′ 

5′-GATGAGTCCTGAGTA-3′ 5′-GACGATGAGTCCTGAG-3′ 
3′-TACTCAGGACTCAT-5′ 

EcoR I 5′-GACTGCGTACCAATTC-TG-3′ 
5′-GACTGCGTACCAATTC-TC-3′ 
5′-GACTGCGTACCAATTC-TA-3′  
5′-GACTGCGTACCAATTC-GA-3′ 
5′-GACTGCGTACCAATTC-GT-3′ 

5′-GACTGCGTACCATT-3′ 5′-CTCGTAGACTGCGTACC-3′ 
3′-CATCTGACGCATGGTTAA-5′  

 
 ي استفاده شده براي تجزيه كلاسترها مؤلفهو  افزارها، نرمها روش -3جدول

 روش افزارنرم  ها مؤلفه منبع

Rasmussen and Karypis (2004) Simfun = cosine; CRfun = UPGMA; 
of bootstrap replications = 1,000 

GCluto v. 1.0 UPGMA  

Rasmussen and Karypis (2004) Simfun = cosine; Cstype = large; 
CRfun = H2; Number of trials = 1,000; 
of iterations = 1,000; Number of bootstrap 
replications = 1,000 

GCluto v. 1.0  RB  

Pritchard et al. (2000), Falush et al. (2007) Ancestry model = admixture; allele 
frequencies model = correlated; 
of runs per K = 5; 
burnin = 30,000; Number of iterations = 70,000 

STRUCTURE 2.3 Bayesian 

Parameter options: Simfun similarity function, CRfun criterion function, Cstype partitional clustering algorithm, K number of 
clusters, H2 maximizes the ratio I2/ E1, where I2 is the cosine similarity between each object and its own cluster centroid, and 
E1 is the cosine between the centroid vector of each cluster and the centroid vector of the entire collection. 

 
 PIC، MI، I  يها شاخص ي،چند شكل، درصد چند شكل يهانوارها، تعداد كل نوار، تعداد كل  AFLP يآغازگرها يباتترك -4جدول

I*** MI** PIC* آغازگر بيترك نوارها كلد تعدا شكل چند ينوارها كل تعداد (%)يشكل چند درصد 

5848/0  8862/63 4018/0  3/99  158  159  M-GAG/E-TG 
4776/0 9122/49 3159/0 3/87 138 158 M-GAG/E-TC 
5299/0 3048/37 3587/0 5/87 91 104 M-CCC/E-TA 
4904/0 7275/52 3275/0 6/82 133 161 M-GC/E-GA 
5003/0  8416/13 3376/0 5/80 33 41 M-GAG/E-GT 
172/0 239/19  354/0 3/54 50 92 M-GT/E-TC 
307/0 489/29 389/0 8/75 47 62 M-TT/E-TG 
276/0 026/26 327/0 6/79 78 98 M-CAG/E-GT 
   نيانگيم 375/109 91 87/80 35143/0 553/36 4172/0

PIC * (؛ چند شكلي اطلاعات محتوايMI **  (؛شاخص نشانگر PIC*  (؛پلي مورفيسم درصد I*** (شانون اطلاعات شاخص  
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 AFLP يآغازگرها از حاصل يدآم يلاكر ژلاز  يا نمونه -1لشك

)MGAG/ETG.( 

 
 يهايبترك ساير از بهتر نشانگر، تركيب و اين بكار رفته است
 مشخص را هاارقام و دورگ يكيفاصله ژنت تواند ياستفاده شده م

 و رقم 42 ژنتيكي تنوع كه نيز ديگري تحقيق در). 1شكل( كند
مورد بررسي قرار  AFLPآغازگر  5 از استفاده با زردآلو ژنوتيپ

نشانگرها مواد  يربهتر از سا M-GAG/E-TGگرفت، نشانگر 
  ).Majidian et al. 2011( بندي كردگياهي را گروه

افزار نرم با كمكاي تجزيه خوشه ازنتايج حاصل  اساسر ب
gCLUTO v. 1.0 هاي مورد استفاده در اين ارقام و دورگ

 ها گروهاين . )2شكل( گروه مجزا قرار گرفتند 6در  ،پژوهش
 دو، گروه PLW نمونهتنها شامل  يكگروه : عبارت بودند از

گروه  ،)بادام×  هلو( يهادورگ بيشترين تعداد باعضو  15 داراي
 4، گروه گوجه و آلو هاي والدينيژنوتيپ عضو شامل 11 داراي 3
 ،)بادام×  گوجه( ،)بادام×  آلو(هاي عضو شامل دورگ 18 با
عضو شامل  34 با 5گروه  ،)زردآلو×  آلو( ،)زردآلو×  گوجه(

و گروه  )مبادا×  (GF677هلو و دورگ  هاي والديني بادام،ژنوتيپ
  .هاي والديني زردآلوژنوتيپل عضو شام 10 با 6

  

 
با استفاده از نرم افزار  Prunusجنس  يپژنوت 89 يبندگروه -2لشك

gCLUTO v. 1.0  يا خوشهبه روش. 

 
با در نظر گرفتن فواصل قرار  بعدي،بندي سهدر تصوير گروه

 5 و 3، 1 يها گروه و 4 و 2ها از يكديگر، دو گروه گرفتن قله
گروه ). 3شكل( دادند نشان يكديگر به بتنس را فاصله كمترين

شباهت درون بالاترين )يك برابر( Isim بيشترين مقداربا يك 
شباهت  ينكمتر 992/0 معادل Isimبا داشتن  5و گروه  يگروه
 هاي، دورگ4در گروه ). 5جدول(را نشان دادند  يگروهدرون

) زردآلو ×گوجه ( و) زردآلو× آلو (، )بادام× گوجه (، )بادام× آلو (
 تمامي گرفتن نظر در با. قرار گرفتند 998/0 معادل Isim با مقدار 

با كمترين  يكگروه  ،Esimو بر مبناي مقدار  هادورگ و ارقام
 همچنين. دارد هاگروه مقدار، بيشترين تفاوت ژنتيكي را با ساير 

 هايگروه از را فاصله ، بيشترين6 گروه زردآلو قرار گرفته در ارقام
 ).3شكل( نشان دادند 5 و 3 ينيدوال

بندي شاخه دسته 8ها در ژنوتيپ ،SplitsTree 4كمك نرم افزار  با
به  6و  7، 5، 2، 1هاي گروه دندروگرام حاصل، با مشاهده. شدند
در دو گروه (گوجه و آلو، هلو  والديني هايژنوتيپ املش يبترت

 4 بندي، گروهدر اين گروه. بودند زردآلو و بادام، )هم نزديك به
× هلو ( هايدورگ تعداد بيشترين 3 گروه مختلف، هايدورگ
آلو (، )زردآلو× گوجه ( هايدورگ تعداد بيشترين 8 گروه و) بادام

 بنابراين. را شامل شدند) بادام× آلو ( و) بادام× گوجه (، )زردآلو× 
 قرار گرفتند مجزا گروه 3 در هاو دورگ گروه 5 در والديني ارقام

 ).4لشك(
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 Prunus جنس  يپژنوت 89در  gCLUTO v. 1.0 حاصل از نرم افزار  يا خوشه يهتجز -5جدول

 ISim* ISdev*** ESim** ESdev*** Stability هر خوشه يتعداد اعضا ها تعداد خوشه

1  1  1  0 979/0  0 83/0  

2 15 998/0  001/0 991/0  001/0  46/0  

3  11  996/0  0 987/0  007/0 685/0 

4 18  998/0  0  989/0  002/0 896/0 

5  34  992/0  002/0  984/0  01/0  727/0 

6 10 1 0  988/0 0  65/0 

 ISim * (؛داخلي هاشباهت متوسطESim **   (؛خارجيشباهت هاي متوسط ISdev ESdev ***  (هاشباهت اين از داخلي و خارجي انحراف استاندارد متوسط. 

  ها تيبه منظور مقايسه تنوع ژنتيكي بين و درون جمع (AMOVA) مولكولي واريانس تجزيه از حاصل نتايج -6جدول
 تنوع درصد واريانس اجزاي مربعاتمجموع تنوع منبع

 78719/33  10597/32 953/3327 جمعيت بين

  جمعيت درون
 كل

217/4557 

170/7885 

91814/62  
02411/95  

21281/66  
 --- 

 

استفاده از نرم افزار  با Prunusجنس  يپژنوت 89 يبندگروه -3لشك
gCLUTO v. 1.0 .ارتفاع قله : مورد استفاده يپارامترها =ISim، قله حجم 

 داخلي استاندارد انحراف هنده نشان=  قله رنگ گروه، هر درها  نمونه تعداد= 
بالا را  انحراف يرنگ آب و پايين انحرافرنگ قرمز . گروه هر يها نمونه بين

 .هاست گروه بين نسبي شباهت نمايانگراز هم  ها قله فاصله. دهد يم نشان

 مبتني بر مدل روشبر اساس  Structure2.3 افزار نرم از استفاده با
Bayesian، 2 رضف=K 12 تا =K دش اجرا )K دهنده تعداد نشان

 ترين يحصح ∆K و lnP(D) معيارهاي يو سپس بر مبنا) هاگروه
 رمقدا ترين ينياين اساس پا بر). 5شكل (مشخص شد  بنديگروه
 بهتريننشان دهنده  ∆K يمقدار عدد يشترينب و  lnP(D)يعدد
. روند يم بشمارمورد مطالعه  هاي يتجمع يدسته بند يبرا يارمع

 گروه تعداد ينبهتر K= 8، بر اساس معيارهاي فوق در اين مطالعه
 فرد هر .مشخص شده است مجزا يها رنگ باها  گروه اين كه بوده
معرف ( عمودي رنگي ستون يك يلهبه وس آن به مربوط كد و

 ،كه وجود بيش از يك رنگ شود يم  نشان داده) ضريب عضويت
 آندر اين حالت . باشد يفرد مآن معرف ساختار مختلط ژنتيكي 

 كلاسترآن  رنگي پهناي بيشترين كه گيرد يم تعلق گروهيفرد به 
  ). 6شكل(باشد  دارا را

و  ينارنج اي، يروزهف ي،صورتزرد،  ي،قرمز، سبز، آب يها رنگ
مشابه و  8و  7، 6، 5، 4، 3، 2، 1 يها گروه براي يببه ترت بنفش
در نظر گرفته  SplitsTree 4افزار شده با نرم يدسته بند يها گروه
   فرد،  يك  به  مربوط  ستون  در  رنگ  چند  وجود). 4شكل( شد
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 SplitsTree4  با استفاده از نرم افزار Prunusجنس  يپژنوت 89 يل شده برااعما يبندگروه -4لشك

 

 
 . چپ سمت Delta Kر نموداسمت راست و  LnP(D)و  ∆K يعدد مقادير): K( كلاستر تعداد بهترين تعيين -5شكل

 

 
 Structureبا استفاده از روش مبتني بر مدل و نرم افزار  Prunusجنس  يپژنوت 89 يگروه بند -6لشك
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 و يگرد يهاجمعيتنمونه با  اين ينب يكيدهنده شباهت ژنتنشان

 اختلاط ها،دورگ بين در بطوريكه. فرد استاختلاط ژنتيكي آن 
 يبه خوب والديني هايگروه ژنتيكي اختلاط از حاصل هايرنگ
 يهاشامل رنگ) بادام× هلو ( 18 ژنوتيپ يبه عبارت. است نمايان

از ژنوم خود را از ارقام هلو  ييها ز، بخشزرد و سب ي،بنفش، آب
 يبندو ارقام بادام دسته) رنگ سبز( 2شده در گروه  يبنددسته

به  يكيبه ارث برده و از نظر ژنت) رنگ بنفش( 7شده در گروه 
و ) بادام× هلو ( يهاتعداد دورگ يشترينب با) يرنگ آب( 3گروه 
هت دارد كه ها مشاباز دورگ يشامل برخ) رنگ زرد( يكگروه 

از انتظار  ، چندان دورنمونهاين امر با توجه به دورگ بودن  ينا
  . باشد ينم

افزار با استفاده از نرم )AMOVA( يمولكول انسيوار هيتجز
Arlequin3.5 2/66ها را افراد در گروه نيب يكيژنت اختلافات 

 ينهمچن .)6جدول (نشان داد درصد  7/33ها را گروهنيو بدرصد 
از  شماتيك يريتصو R 2.14.1افزار ها در نرمداده يندازش ابا پر

 اساس اين بر .شد آشكار يتيجمعينب و يتيجمعدرون يها تفاوت
 و آلو و گوجه جمعيت به متعلق يتيجمعدرون تفاوت بيشترين
داراي ( PLW جمعيت 3 به متعلق يتيجمعدرون تفاوت كمترين

داراي ( AGFو  )داراي ژنوتيپ گوجهPLW( ،PU )ژنوتيپ 
 محاسبه Nei شاخص اساسر ب .باشد يم )بادام×  GF677دورگه 
 زردآلو( هاي يته جمعب يتيجمع ينب ژنتيكي فاصله بيشترين شده،

 يتيجمع ينب فاصله كمترين و باشد يم) بادام -  زردآلو( و) هلو - 
 -  بادام×آلو( ،)زردآلو×آلو-بادام×گوجه( هاي يتجمع به

 مشاهده دندروگرام حاصل با ).7شكل ( تتعلق داش )بادام×گوجه
 يا گونهينب يهاو دورگ ينيوالد هايژنوتيپ ها،افزارنرم اين از

 يهاژنوتيپحاصل از  بنديگروه. گرفتند قرارمجزا  ييهادر دسته
بادام، زردآلو، هلو، آلو و گوجه بكار رفته  يهاشامل گونه ينيوالد

ارائه شده براي جنس  يكيتاكسونومبندي طبقه بادر اين تحقيق، 
Prunus  داشت مطابقت )Hummer and Janick  2009(. بعلاوه 
والد آلو  يكشامل  يهااز دورگ) بادام× هلو ( هايدورگ اغلب

 گروه گروهي،بين هاي يسهدر مقا همچنين .دندش متمايزگوجه  يا
 بيشتري ژنتيكي والديني ديگر فاصله گروه 3 به نسبت زردآلو
 جنس گونه 7 ژنتيكي روابط بررسي مشابه، تحقيقي در .داد نشان

Prunus نشانگر از استفاده با AFLP زردآلو ارقام كه داد نشان 
 ).Aradhya et al. 2004( هستند متمايزترها  ر گونهساي به نسبت

 
 درون مقايسهبه منظور  ني ژنتيكي فواصل و جفتي يها تفاوت ميانگين –7لشك
 AFLPر نشانگ اساس بر ها گروه بين و
 

افراد درون  نيب يكيژنت اختلافاتدر تجزيه واريانس مولكولي، 
 تواند يه مك بود هاتيجمع نياز ب شتريب ي تعيين شدههاتيجمع

 .باشد ي هر گروهها پيژنوت نيب يكيژنت ينشان دهنده تنوع بالا
 يهابرنامه يبرا ازيمورد ن يتنوع آلل تواند يامر م نيا بعلاوه
تنوع  يبررس با ،مشابه يقيتحق در. دكن نيتضمرا  ندهيآ ياصلاح

 يهاگونه و Prunus microcarpa يكيلوژنتيو روابط ف يكيژنت
 شتريب هاتيجمع درون افراد نيب يكيژنت اختلافات  Prunusجنس

  .)NuriNasa et al. 2010( شد وردآبر هاتيجمع نيب از
ان به طور همزم AFLPكه روش  دشمطالعه مشخص  ينا در

 ابزاري عنوان به تواند يو م كرده ييرا شناسا ياديز يژن يها مكان
و تعيين ساختار ژنتيكي مورد  ژنتيكي تنوع بررسي جهت قدرتمند

 .دمفيد باش ياصلاح يها نياز براي پيشبرد اهداف مختلف برنامه
 آغازگرهاي كمك به AFLP تكنولوژي از استفاده همچنين
 وجود به توجه با )Licor( دستگاه كمك به و فلورسنت با نشاندار
 زياد حساسيت بالا، سرعت آميزي،رنگ به نياز عدم نظير مزايايي

 به نسبت ،ها آن بالاي وضوح و تعداد و نوارها سازي نمايان در
  .دارد بيشتري كارايي AFLP قديمي روش

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
92

.8
.3

.3
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

                             9 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1392.8.3.3.9
http://mg.genetics.ir/article-1-1166-fa.html


  و همكاران العابدينيمهرشاد زين      ...ي كيژنت ساختارمطالعه در  AFLPهاي نشانگركاربرد 
 

 250  1392پاييز/3شماره/تمشهدوره/ ژنتيك نوين

 

  
   منابع

Aradhya MK, Weeks C, Simon CJ (2004) Molecular 
characterization of variability and relationships among seven 
cultivated and selected wild species of Prunus L. using 
amplified fragment length polymorphism. Scientia 
Horticulturae 103:131-144. 
Bouhadida M, Casas AM, Gonzalo MJ, Arus P, Moreno 
MA, Gogorcena Y (2009) Molecular characterization and 
genetic diversity of Prunus rootstocks. Scientia Horticulturae 
120:237-245. 
Casas AM, Igarta E, Balaguer G, Moreno MA (1999) 
Genetic diversity of Prunus rootstocks analyzed by RAPD 
markers. Euphytica 110:139-149. 
Dejampour J, Grigorian V, Majidian E, Asgharzadeh N 
(2007) Evaluation of some morphological characteristics 
and vegetative propagation of some interspesific hybrids in 
Prunus. Iranian Journal of Horticultural Science and 
Technology 8: 43-54. (In Farsi). 
Evanno G, Regnaut S, Goudet J (2005) Detecting the 
number of clusters of individuals using the software 
structure: a simulation study. Molecular Ecology 14:2611-
2620. 
FAO (2010) FAOSTAT. Food and agricultural commodities 
production. Available at http://faostat.fao.org. FAO, Rome, 
Italy 
Falush D, Stephens M, Pritchard JK (2007) Inference of 
population structure using multilocus genotype data: 
dominant markers and null alleles. Molecular Ecology Notes 
7:574-578 
Giorgi M, Capocasa F, Scalzo J, Murri G, Battino M, 
Mezzetti B (2005) The rootstock effects on plant 
adaptability, production, fruit quality, and nutrition in the 
peach (cv. 'Suncrest'). Scientia Horticulturae 107:36-42. 
Hummer KE, Janick J (2009) Rosaceae: Taxonomy, 
Economic Importance, Genomics. In: Folta KM, Gardiner 
SE (eds) Genetics and Genomics of Rosaceae. Plant 
Genetics and Genomics: Crops and models 8:1-17. 
Hurtado MA, Romero C, Vilanova S, Abbott AG, Llácer G, 
Badenes ML (2002) Genetic diversity in apricot cultivars 
based on AFLP markers. Euphytica 127: 297-301. 

 
 
Huson DH and Bryant D (2006) Application of Phylogenetic 
Networks in Evolutionary Studies. Molecular Biology and 
Evolution 23:254-267. 
Lu ZX, Sosinski B, Reighard GL, Baird WV, Abbott AG 
(1998) Construction of a genetic linkage map and 
identification of AFLP markers for resistance to root-knot 
nematodes in peach rootstocks. Genome 41: 199-207. 
Majidian P, Zeinalabedini M, Dejampour J, Krska B, 
Nakhoda B, Mardi M (2011) Evaluation of Genetic 
Relationships of Some Apricot Cultivars and Genotypes 
Using Fluorescent-AFLP Markers. XIII Eucarpia 
Symposium on Fruit Breeding and Genetics. Poland, 
Warsaw. 11-15. 
Martinez-Gomez P, Sozzi GO, Sanchez-Perez R, Rubio M, 
Gradziel TM (2003) New approaches to Prunus tree crop 
breeding. Journal of Food, Agriculture and Environment 
1:52-63. 
NuriNasa M, Bolekb Y, Bardak A (2010) Genetic 
diversity and phylogenetic relationships of Prunus 
microcarpa C.A. Mey.subsp. tortusa analyzed by simple 
sequence repeats(SSRs). Scientia Horticulturae 127:220-
227. 
Pritchard JK, Stephens M, Donnelly P (2000) Inference of 
population structure using multilocus genotype data. 
Genetics 155:945-959 
Rasmussen M, Karypis G (2004) gCLUTO an interactive 
clustering, visualization, and analysis system. In Technical 
Final Report 04-021. University of Minnasota. 
Sharifi Tehrani M, Mardi M, Sahebi J, Catalan P, Diaz-
Perez A (2009) Genetic diversity and structure among 
Iranian tall fescue populations based on genomic-SSR and 
EST-SSR marker analysis. Plant Systematics and 
Evolution 282:57-70. 
Zeinalabedini M, Majourhat K, Khayam-Nekoui M, 
Grigorian V, Torchi M, Dicenta F, Martínwz-Gómez P 
(2008) Comparison of the use of morphological, protein, 
and DNA markers in the genetic characterization of 
Iranian wild Prunus species. Scientia Horticulture 116:80-
88. 

  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
92

.8
.3

.3
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1392.8.3.3.9
http://mg.genetics.ir/article-1-1166-fa.html
http://www.tcpdf.org

