
 

 

 

 ژنتيک نوين

 0011 پاييز ،3، شماره شانزدهم دوره

 432 - 408صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 SCoTآغازگر 

 تنوع ژنتیکی 

 (PLS) رگرسیون جزئی

 گموز

 پسته گیاه 

 چکیده

 

 

 

 

 

 

 

های پسته از نظر مقاومت به بیماری  یپتنوع ژنتیکی ارقام و ژنوت

و ارتباط آن با  (Phytophthora drechsleri) پوسیدگی طوقه و ریشه

  SCoT مارکرهای مولکولی
Genetic diversity of pistachio cultivars and genotypes in terms of 

resistance to crown and root rot (Phytophthora drechsleri) and its 

relationship with SCoT molecular markers 
 

 3، علی تاج آبادیپور1زاده، خلیل ملک2الله صابریروح ،1حسین دشتی ،1شیرین خدادادی

آموخته کارشناسی ارشد، استاد، استادیار، گروه ژنتیک و تولید گیاهی، دانشکده  ترتیب دانش به -1

 رفسنجان، ایران ،(عج) عصر کشاورزی ،دانشگاه ولی

 ، ایرانرفسنجان ،(عج) عصر پزشکی ،دانشکده کشاورزی ،دانشگاه ولی گروه گیاه ،شیاردان -2

 ایران رفسنجان، سسه تحقیقات پسته کشور،ؤم ،استادیار -3
 

Khodadadi Sh
1
, Dashti H

2
, Saberi R

3
, Malekzadeh Kh

2
, Tajabadi pour A

4 

 

1- Graduated MSc Student, Professor, Assistant Professor, Department of Genetic 

and Plant Production, Vali-e-Asr University, Rafsanjan, Iran 

2- Associate Professor, Department of Plant Protection, Vali-e-Asr University, 

Rafsanjan, Iran 

 3- Aassistant Professor of Pistachio Research Center, Rafsanjan, Iran 
 

 dashti@vru.ac.ir  :ت الکترونیکینویسنده مسئول مکاتبات، پس *

 (23/30/1033 :تاریخ پذیرش - 11/33/99: تاریخ دریافت) 

ها در  انتخاب ژنوتيپ توان در پلاسم را می دانش تنوع ژنتيکی همراه با مديريت صحيح ژرم

های  های ملکولی همراه با روش روش. ژنتيکی استفاده نمود نژادی و حفاظت منابع های به برنامه

در اين پژوهش، . ری چندمتغيره، پتانسيل قابل توجهی جهت بررسی تنوع ژنتيکی گياهان دارندآما

و صفات  رقم پسته در گلخانه نسبت به قارچ عامل پوسيدگی ريشه و طوقه ارزيابی شدند 41تعداد 

بررسی تنوع  جهت. گيری شد ، درصد مرگ و مير و وزن خشک گياه اندازه(score) نمره بيماری

ارزيابی فنوتيپی، ارقام  .استفاده شد SCoTآغازگر مولکولی  04ی مقاومت به اين بيماری از ژنتيک

در ارزيابی تنوع ژنتيکی با . حساس و حساس تقسيم نمود مقاوم، نيمه گروه مقاوم، نيمه 0به  را پسته

ها  تيپای ژنو تجزيه خوشه. باند، چند شکل بودند 012باند توليد شده  044، از SCoTآغازگرهای 

منظور شناسايی  بندی فنوتيپی نداشت؛ لذا به دست آمده مطابقت خوبی با گروه هبراساس باندهای ب

های  باندهايی که بيشترين ارتباط را با صفات فنوتيپی مربوط به مقاومت به گموز داشتند، از روش

مکان  7م در رگرسيون گام به گا. گام استفاده شد به و رگرسيون گام (PLS)رگرسيون جزئی 

ای  درصد توجيه نمودند و با تجزيه خوشه 88تا  77انتخاب شدند که مقاومت به بيماری گموز را 

رابطه اين ( جدول توافق)که از طريق تجزيه ارتباط  شدمکان، دو گروه حاصل  7براساس اين 

های پسته در مقابل  يپالعمل ژنوت مکان، عکس 7اين  .براساس صفات فنوتيپی اثبات شدبندی  گروه

 SCoT12 ،SCoT16 ،SCoT17آغازگرهای بيماری گموز را به مقدار زيادی توجيه نمودند که از 

توان اين برای مطالعه تنوع ژنتيکی ارقام پسته در مقابل گموز می توليد شدند؛ لذا SCoT20و 

 .نمود پيشنهادآغازگرها را 
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ترین محصولات ایران است و  از مهم( .Pistacia vera L) پسته

با شرایطی مثل آب آبیاری شور و خشکسالی و کمبود آب سازگار 

های پسته،  ترین بیماری یکی از مهم .(Abrishami 1995) است

نام شیره  است که باغداران بیشتر آن را به( انگومک)بیماری گموز 

ناشی از این بیماری . (Ashkan et al. 1997)اسند شن سیاه می

ت شدید سارخ باعث باشد که می قارچ فیتوفتوراشبه های مختلف  گونه

این  .باشد میای  و لذا دارای اهمیت ویژه دشوهای آلوده می در باغ

 ندزمی درصد خسارت  12تا  13بیماری گاهی تا حدود 

(Mirabolfathy et al. 1990.) با عملکرد  قام جدید پستهانتخاب ار

جهت  با شرایط مختلف اقلیمی یکمی و کیفی بیشتر و سازگار

 کاری از اهداف اصلی ها در مناطق مختلف پسته استفاده از آن

تنوع ژنتیکی در (. Omidi et al. 2010)نژادی است  بخش به

. های گیاهی از نظر کاربردی مورد توجه است گیاهان و جمعیت

شانگرهای مولکولی، اصلاح گیاهان با سرعت و کارگیری ن هبا ب

های  د و انتخاب والدین برای تلاقیشوسهولت بیشتری انجام می

در . گیردم میهای اصلاحی با اطمینان بیشتری انجابعدی در برنامه

دسترس بودن تعداد بسیار زیادی از نشانگرها و صفات 

ن این تواند به مطالعه تجزیه رگرسیونی بی مورفولوژیکی می

 .Mirzaie et al) نشانگرها و صفات مورفولوژیکی کمک نماید

از نشانگرهای  ISSRو  RAPD ،AFLP ،SSRنشانگرهای . (2012

ها و  مورد استفاده برای مطالعه تنوع ژنتیکی و روابط بین گونه

محققان، با استفاده (. Rafiezadeh et al. 2015)ارقام پسته هستند 

نتیکی ژنوتیپ نر پسته جدیدی با ، هویت ژRAPDاز نشانگر 

های  اند که ویژگیبرگ را بررسی و گزارش نموده عنوان سیاه

برگ ارتباط خیلی نزدیکی به رقم تجاری اوحدی  ژنتیکی سیاه

توان برای مطالعه تنوع  می RAPDدارد، همچنین از تکنیک 

در (. Javanshah et al. 2007)ژنتیکی ارقام پسته استفاده کرد 

رقم ماده پسته اهلی و یک ژنوتیپ نر با  33تنوع ژنتیکی  پژوهشی

بررسی و  SSRو  ISSR ،RAPDاستفاده از نشانگرهای ملکولی 

 SSRو  ISSR، سپس RAPDنشان داده شد که نشانگرهای 

های مورد مطالعه را دارند  پذیری ژنوتیپ بیشترین قابلیت تفکیک

(Baghizadeh et al. 2010 .)رقم  33تیکی در پژوهشی روابط ژن

 ISSRماده پسته اهلی و یک ژنوتیپ نر با استفاده از نشانگرهای 

پایینی در  بررسی و مشخص شد که تنوع ژنتیکی نسبتاً

 ISSRهای مورد مطالعه وجود دارد، با وجود این، نشانگر  ژنوتیپ

امروزه (. Noroozi et al. 2009)این تنوع را به وضوح نشان داد 

های ژنی دخیل  ه ارتباط برای شناسایی مکاناستفاده از روش تجزی

این روش شامل استفاده . شود در صفات کمی و کیفی استفاده می

پلاسم گیاهان برای شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با  از ژرم

 .Fanizza et al. 2005; Gupta et al) صفات مورد بررسی است

 آغازگرهای (.2005
1
SCoT(کدون آغاز هدف واقع شده )

کنند که دارای منطقه کوتاه  را تولید می DNA نشانگرهایی از

. ها است که مکمل کدون شروع ژن باشند می ATGحفاظت شده 

نوکلئوتید است و مزیت آن این  11-20ها  طول آغازگر در آن

را هدف قرار  (Functional genes) های ساختاری است که ژن

ها غالب بوده و این نشانگر (.Gupta et al. 2019) دهند می

های تکراری مورد تایید قرار  ها با استفاده از نمونه تکرارپذیری آن

های ژنتیکی، تجزیه تفرق  ها در تجزیه گرفته است و کاربرد آن

 Collard and Marckill)تجویز شده است  QTLای و تجزیه  توده

 03رابطه فیلوژنتیک و ساختار جمعیت  تنوع ژنتیکی، (.2009

و  SCoTه گونه پسته ایرانی با استفاده از آغازگرهای نمونه از س

صفات مورفولوژیکی مورد بررسی قرارگرفت و ارتباط صفات 

از طریق رگرسیون  SCoTهای مولکولی حاصل از  فنوتیپی و داده

نوار  SCoT ،10دراین پژوهش آغازگرهای . چندگانه بررسی شد

کردند که  تولید% 91را در کل جمعیت با پلی مورفیسم بالای 

های  نهونشان دهنده توان این آغازگرها در تمایز ژنتیکی بین گ

داری بین صفات مورفولوژیکی و  همبستگی معنی .پسته است

مشاهده شد و سه نوار اختصاصی در  SCoTمارکرهای 

P.atlantica  وP.vera توانند برای  تشخیص داده شد که می

 انتخابود و در ها استفاده ش از آن SCARطراحی آغازگرهای 

 Zarei and) مورد استفاده قرار گیرند (MAS) کمک نشانگر به

Erfani-moghadam 2021).  بررسی تنوع ژنتیکی داخل سه گونه

نشان داد که بیشترین تنوع مربوط  SCoTپسته توسط آغازگرهای 

باشد  می P.veraو  P.atlanticaو سپس  P.khinjukبه داخل گونه 

ترین گونه های خویشاوند بودند و  نزدیک P.veraو   P.khinjukو

Atlantica   وvera بیشترین اختلاف ژنیکی را داشتند (Zarei and 
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erfani-Moghadam 2021 .)30  آغازگر هدفمندSCoT  برای

نی از غگیاه دانه رو ،Jatrapha curcasنمونه از گونه  01مطالعه 

قرار گرفت که خانواده فرفیون از کشورهای مختلف مورد استفاده 

از بین این آغازگرها . از آغازگرها پلی مورفیسم نشان دادند% 10

های خوراکی و سمی را از هم  نمونه 21و  20 ،0سه آغازگر 

دست آمده از این سه  هنشانگرهای چند شکل ب .کردند تفکیک می

 SCoT-6تبدیل شد که اسکار مربوط به  SCARآغازگر به نشانگر 

. دامیننت بودند 21و  SCoT-26مربوط به  کودامیننت و اسکارهای

های  در تشخیص هیبریدهای بین نمونه SCoT-6اسکار مربوط به 

 (.Mulpuri et al. 2013) سمی و غیر سمی مورد تایید قرار گرفت

نمونه از ژرم پلاسم انبه و سه گونه  01تنوع ژنتیکی و روابط بین 

مورد تجزیه  SCoTآغازگر  33از خویشاوندان آن با استفاده از 

ها پلی  آن% 10نوار تولید کردند که  213تحلیل قرارگرفت که 

 03را نشان دادند و  92/3تا  03/3مورف بودند و تشابه ژنتیکی از 

نمونه را به شش کلاستر تبدیل کرد که اطلاعات مفیدی را جهت 

های اصلاحی انبه فراهم  مدیریت ژرم پلاسم و اتخاذ استراتژی

با انجام تجزیه تنوع ژنتیکی با  (.Cong et al. 2019) کند می

قادر به  SCoTفقط نشانگر  ISSRو  SCoT ،RAPDنشانگرهای 

(. Gorji et al. 2011)زمینی بود  پلاسم سیب تمایز بین ژرم

همچنین جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی در انگور، نشانگر اسکات 

 Collard and)توانایی تمایز بالایی برای بررسی چندشکلی دارد 

Marckill 2009.)  لاین اصلاحی گندم  90ارزیابی تنوع ژنتیکی

نتایج نشان داد  .انجام شد SCoTآغازگر  12دوروم با استفاده از 

و شاخص ( PIC) محتوای چندشکلی نوار تولید شده، 10که 

بالایی را در جمعیت نشان دادند لذا این نشانگرها ( MI) نشانگری

ع ژنتیکی ژرمپلاسم دوروم داشته و بروز تنو کارایی زیادی در

ای  های با منشاء متفاوت را در تجزیه خوشه توانسته است ژنوتیپ

در ارزیابی تنوع ( Shayegan et al. 2019) از هم تفکیک نماید

دونوع  Aegilopsتوده از سه گونه متعلق به جنس  03ژنتیکی 

 مورد مقایسه قرارگرفتند که آغازگرهای TRAPو  SCoTآغازگر 

SCoT  متوشط شاخص محتوای چندشکلی و همچنین سهم

داشتند اما  TRAPبیشتری در بروز تنوع ژنتیکی درون گونه از 

TRAP ای را نشان داد بیشترین تنوع بین گونه (Ahmadi et al. 

 SCoT ،RAPDبا انجام تجزیه تنوع ژنتیکی با نشانگرهای  (.2021

پلاسم  ژرم قادر به تمایز بین SCoTفقط نشانگر  ISSRو 

همچنین جهت ارزیابی تنوع (. Gorji et al. 2011)زمینی بود  سیب

ژنتیکی در انگور، نشانگر اسکات توانایی تمایز بالایی برای 

علاوه بر  (.Collard and  Marckill 2009)بررسی چندشکلی دارد 

توده ایرانی رازیانه با استفاده از  10این در پژوهشی تنوع ژنتیکی 

اسکات مورد ارزیابی قرارگرفت که میزان شباهت بین  آغازگر 10

 Nikkerdar) گزارش شد00/3ها براساس اطلاعات نشانگرها  گونه

et al. 2018.) منظور شناسایی  که تاکنون پژوهشی به از آنجایی

نشانگرهای مولکولی و بررسی تنوع ژنتیکی ارقام پسته در واکنش 

منظور  این پژوهش بهبه بیماری گموز پسته انجام نشده است؛ 

بررسی تنوع ژنتیکی و تجزیه ارتباط صفات مرتبط با مقاومت به 

بیماری پوسیدگی طوقه و ریشه پسته با نشانگرهای مولکولی 

SCoT انجام شده است. 

 

، (گلدان)تصادفی در سه تکرار  رقم پسته در قالب طرح کاملاً 23

فهرست . زیابی قرار گرفتندو هر گلدان حاوی هفت بذر مورد ار

، آورده 1ها در جدول  آوری آن ارقام مورد استفاده و محل جمع

 .شده است

  Phytophthora drechsleriای از گونه جدایهاز  در این آزمایش،

به ( سسه تحقیقات پسته کشورؤم   پزشکی  بخش تحقیقات گیاه)

رفسنجان   آباد یشده از منطقه موس یجداساز   IPRPh-1-1 شماره 

های پسته، روی طوقه  منظور ایجاد بیماری در نهال به. دشاستفاده 

زنی در نظر گرفته شد و با پنبه  نهال، محل مناسبی جهت مایه

سپس با . دشدرصد ضدعفونی سطحی  13آغشته به الکل 

 13×3-0ای از پوست به ابعاد حدود  اسکارپل استریل قطعه

پوست برداشته شده از یک طوری که  به. متر برداشته شد میلی

ای به اندازه مشابه از آنگاه قطعه. طرف به ساقه اتصال داشته باشد

 CMAیافته روی محیط غذایی  حاشیه فعال پرگنه فیتوفتورا رشد

. پوست روی آن قرار داده شد در محل زخم گذاشته و مجدداً

های  جا شدن پلاک هجهت جلوگیری از خشک شدن و جاب

زنی شده، روی آن با یک لایه پارافیلم  مایه فیتوفتورا، در محل

 .پوشانده شد
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 های پسته مورد مطالعه ارقام و ژنوتیپ -1جدول 
 محل تهیه و جمع آوری علامت اختصاری ژنوتیپ ردیف

 باغات پسته رفسنجان Ak اکبری 1

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Oh-R رفسنجان-اوحدی 2

قات پسته رفسنجانموسسه تحقی Oh-N نوق-اوحدی 3  

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Ah احمدآقایی 0

 باغات پسته رفسنجان Fa فندوقی 0

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Ba-Z زرند-بادامی ریز 0

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Ba-F بادامی فیض آباد 1

 باغات پسته رفسنجان K کله قوچی 1

نباغات پسته رفسنجا P پاکزاد 9  

 باغات پسته رفسنجان Mom ممتاز 13

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Ch چروک 11

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Ita ایتالیایی 12

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Sa سرخس 13

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Qa قزوینی 10

 موسسه تحقیقات پسته رفسنجان Sef-N سفیدپسته نوق 10

ریسه-رفسنجان  N (بینام)ناختهناش 10  

11 - A*  (Ohadi × m1), حاصل از تلاقی 

11 - F* (Ohadi × m2), حاصل از تلاقی 

19 - E* (Ohadi × m3), حاصل از تلاقی 

23 UCB1 UCB1  کرمان-شرکت تولید نهال طوبا  ( P.atlantica × P.integerrima) 

M1 ،m2  وm3 ت پسته رفسنجان،سسه تحقیقاؤهای نر در م ژنوتیپ E *, *F ,A* A.* اند دست آمده ههایی هستند که از تلاقی مصنوعی ب ژنوتیپ. 

 

 

درجه سلسیوس  21-33های تیمار شده در گلخانه با دمای  گلدان

ساعت نور نگهداری شدند  10درصد و  03-13و رطوبت نسبی 

(Erwin and Ribeiro 1996 .)  

شده در هر ها، تعداد نهال خشک زنی در نهالیک ماه بعد از مایه

ها را خالی کرده و برای  سپس گلدان. برداری شد گلدان یادداشت

دهی  روش نمره .در نظر گرفته شد( Score)هر نهال نمره بیماری 

بر اساس مقیاس صفر تا پنج به شرح زیر برای هر گیاه داخل 

 =1 ها بدون لکه نکروزه؛ ها و طوقه ریشه= 3 گلدان انجام گرفت

ریشه = 2 ریشه دارای یک یا چند لکه نکروزه و طوقه فاقد علایم؛

و کمتر % 20نکروزه شدن بیشتر از )های ممتد نکروزه  دارای لکه

نکروزه شدن بیشتر از = 3 و طوقه بدون علایم؛( ها ریشه% 03از 

رنگ با  ها تقریبا سیاه ریشه= 0 شدگی طوقه؛ ها و سیاه ریشه% 03

ریشه و طوقه سیاه شدن = 0 طوقه؛شدگی  سیاه% 10توسعه 

میانگین نمره  (.Ownley et al. 2003) گیاهو مرگ سبزخشکیدگی 

با استفاده از . دست آمد به( 1)در بوته در هر گلدان طبق رابطه 

 .میر هر گلدان محاسبه شدودرصد مرگ (2)رابطه 

                 (                           1)رابطه 

  ×  133     (                             2)رابطه 

DNA شده با استفاده از های جوان برداشت ژنومی از برگ

CTABروش
 Doyle and Doyle)استخراج شد  با اندکی تغییر 1

با دستگاه نانودراپ و ژل آگارز  DNAکمیت و کیفیت (. 1987

PCRنمونه از واکنش  هر .یک درصد انجام گرفت
 23با حجم  2

شرکت  x2میکرولیتر از مستر  13میکرولیتر تهیه شد که شامل 

 2میکرومولار،  13دنازیست، یک میکرولیتر آغازگر با غلظت 

 1و  DNAنانوگرم  13الگو با غلظت  DNAمیکرولیتر از 

آغازگر  12در این پژوهش از . میکرولیتر آب دوبار تقطیر بود

SCoT برنامه  .استفاده شد 1رح جدول به شPCR  در ترموسایکلر

 Bio Rad, C1000مدل
tm  سیکل انجام شد که شامل  03درC˚90 

ثانیه و  33بسته به آغازگر به مدت  C˚00-00ثانیه،  33به مدت 

                                                           
1 Cetyltrimethyl ammonium  bromide 
2 Polymerase Chain Reaction 
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درجه در  C˚12 دقیقه در 0ثانیه و به مدت  93به مدت  C˚12 در

درصد جهت  0/1از ژل . عنوان بسط تکمیلی بود هسیکل آخر ب

 Redاز. استفاده شد PCRمحصولات  یالکتروفورز و جداساز

Safe آمیزی  منظور رنگ بهDNA  و از نورUV منظور  به

 .دشآشکارسازی قطعات تکثیر شده استفاده 

باند خاص  کیبه حضور  ها پیژنوت نیب یشکل ندچ یبررس یبرا

و  کی سیماتر و عدم حضور آن عدد صفر داده شد و کیعدد 

و رسم  1مقابله سادهبه روش  تشابه سیماتر. شد لیصفر تشک

 به روش NTSYS2.02eافزار  دندروگرام با استفاده از نرم

Complete Linkage شیآزما نیهر آغازگر در ا یبرا .انجام شد 

 ییکارا زانیم انگریب بیضر نیا ،محاسبه شد( RP)2 کیقدرت تفک

 استمورد مطالعه  یها نمونه کیو تفک یجداساز یهر نشانگر برا

(Prevost and Wilkinson 1999 .)رابطه شاخص بر اساس  نیا

رابطه  صورت به( Di)باند  کیشاخص تنوع . ودش یمحاسبه م( 3)

 باشد یم( باند)آلل  نیامi یفراوان piکه در آن  شود یم فیتعر (0)

 یهاDi هر آغازگر عبارتست از جمع  یو شاخص تنوع برا

متوسط شاخص (.Milbourne et al. 2010)گر آن آغاز یها باند

تعداد  nکه آید،  دست می به( 0)از رابطه  هر آغازگر یتنوع برا

منظور انجام تجزیه واریانس و  به .هر آغازگر است ریمکان تکث

و برای  SASافزار آماری   ای از نرم مقایسه میانگین صفات گلخانه

و  (PLS)ل مربعات جزئی بندی و انجام تجزیه حداق گروه

ای و نتایج  منظور بررسی رابطه بین صفات گلخانه همچنین به

 .استفاده شد MINITAB 14افزار  ملکولی از نرم

                                                           
1 Simple Matching 
2
 Resolving power  

 

          (                                  3)رابطه 

         (                                   0)رابطه 

                                               (0)رابطه 

 

 گیری شده در گلخانه  نتایج بررسی صفات فنوتیپی اندازه

، در (2جدول )گیری شده  نتایج تجزیه واریانس صفات اندازه

بیماری و وزن   گلخانه نشان داد که بین ارقام مختلف از نظر نمره

ومیر در سطح  و از نظر صفت مرگ 30/3 خشک بوته در سطح

مقایسات میانگین صفات . داری وجود دارد اختلاف معنی 31/3

با توجه به جدول  (.3جدول )براساس آزمون دانکن انجام گرفت 

 Eنوق،  پسته  ترتیب مربوط به رقم سفید ومیر به ، بیشترین مرگ0

 UCB1ومیر مربوط به رقم  کمترین میزان مرگ .و سرخس بود

و سفیدپسته نوق بیشترین نمره  Eاز نظر نمره بیماری، رقم . است

، پاکزاد و UCB1را گرفته و کمترین نمره بیماری را   بیماری

، UCB1بیشترین وزن خشک مربوط به . باشند قزوینی دارا می

احمدآقایی، پاکزاد، بادامی ریز زرند و قزوینی است و کمترین 

با توجه به نتایج، . نوق استوزن خشک مربوط به رقم سفیدپسته 

ومیر و نمره بیماری  رقم سفیدپسته نوق با بیشترین میزان مرگ

باشد و رقم  وزن خشک پایین، رقمی حساس به بیماری گموز می

UCB1 ومیر و نمره بیماری و وزن خشک  با کمترین میزان مرگ

 . باشد رقمی مقاوم به این بیماری می

 

 

 

 ت نمره بیماری، مرگ و میر و وزن خشک بوته در گلخانهتجزیه واریانس صفا -2 جدول

 منابع تغییر
درجه 

 آزادی
 میانگین مربعات

 1وزن ماده خشک 2مرگ و میر 1اسکور بیماری  

 13011010/3* 11091920/3** 33330901/3* 19 ژنوتیپ

 33010112/3 30130101/3 33110009/3 31 خطای آزمایشی

CV(%)  1/0 2/20 1/23 

 سینوس انجام شده-تبدیل آرک ،2 .اند صفات تبدیل لگاریتمی شده این ،1

 31/3و  30/3دار در سطح  ترتیب معنی به** ، *
 

  نتایج و بحث
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 30/3در سطح  LSDو وزن خشک بوته به روش  میرومقایسه میانگین ارقام پسته برای صفات نمره بیماری، مرگ -3جدول 
 DW *DW (g) Mo *%Mo Sc *Sc رقم یا ژنوتیپ

Ak 113/3abcde±119/3 13/0 000/3def±221/3 1/03 020/3bcd±302/3 22/3 

Oh-R 100/3 abcde±122/3 00/0 103/3cdef±110/3 2/01 031/3cd±300/3 30/3 

Oh-N 129/3 abc±139/3 10/0 110/3cdef±111/3 1/10 021/3bcd±30/3 20/3 

Se-N 303/3 f±139/3 23/1 001/1a±202/3 0/99 099/3 a±331/3 33/0 

N 193/3ab±111/3 10/0 129/3cdef±230/3 0/00 031/3 cd±309/3 99/2 

Ita 030/3 cdef±190/3 00/2 909/3 cd±101/3 0/12 001/3abc±303/3 01/3 

Ba-Z 991/3 a±101/3 90/1 199/3cde±22/3 3/11 021/3bcd±339/3 20/3 

Qa 911/3 a±1/3 30/1 031/3 ef±213/3 2/01 01/3 d±331/3 12/2 

Sa 013/3def±200/3 20/2 30/1 bc±101/3 2/10 01/3ab±330/3 19/3 

Ba-f 109/3ab±213/3 03/0 101/3 cdef±219/3 1/10 00/3 abc±330/3 01/3 

K 111/3 abcd±223/3 01/0 10/3 cdef±200/3 1/10 001/3 abc±301/3 00/3 

P 911/3a±211/3 13/1 011/3cdef±11/3 1/02 010/3 d±30/3 10/2 

M 113/3 ab±1/3 00/0 110/3cdef±10/3 3/13 012/3 bcd±300/3 39/3 

Ch 199/3 abcd±101/3 33/0 110/3cdef±220/3 1/13 090/3 cd±332/3 90/2 

Fa 103/3ab±101/3 29/0 020/3 def±213/3 0/01 090/3 cd±302/3 93/2 

Ah 919/3a±202/3 10/1 101/3cdef±231/3 2/01 030/3 cd±303/3 30/3 

A 190/3 abcd±200/3 20/0 112/3cdef±310/3 0/13 030/3cd±332/3 30/3 

F 001/3 bcdef±100/3 31/3 929/3cd±111/3 1/13 019/3bcd±302/3 10/3 

E 001/3ef±131/3 93/1 30/1ab±221/3 0/91 091/3 a±301/3 99/3 

UCB1 310/1a±101/3 33/9 032/3f±221/3 1/03 01/3 d±331/3 10/2 

LSD5% 3301/3  3002/3  3090/3  

DW : وزن خشکMo : درصد کشندگیSc :ارزش واقعی صفت . *: اسکور بیماری(untransformed) 

 

را  Pistaciaهای  واکنش گونه( Banihashemi 1998)هاشمی بنی

و  P .atlanticaهای فیتوفتورا بررسی نمود و نشان داد که  به گونه

حساسیت  .های فیتوفتورا مقاوم هستند به تمام گونه UCB1دورگ 

 P .pistaciaeهای فیتوفتورا از جمله  رقم سرخس به تمام گونه

های آلوده  باشد، بنابراین استفاده از این پایه در زمین بسیار زیاد می

به عوامل پوسیدگی طوقه و ریشه قابل توصیه نیست و همچنین 

های بادامی ریز زرند و قزوینی مقاومت بالایی نسبت به تمام  پایه

 Mehrnejad and)دارند   P. pistaciaeا از جملههای فیتوفتور گونه

Javanshah 2010 .)ای در شرایط گلخانه واکنش طوقه  در مطالعه

 .Pهای نه ماهه ارقام سرخس، بادامی و قزوینی به و ریشه دانهال

drechsleri  وP. citrophthora  ،مورد بررسی قرار گرفت

ترین و سرخس  دست آمده، رقم قزوینی مقاوم براساس نتایج به

که (. Banihashemi and Moradi 2004)باشد  ترین می حساس

 .های پیشین مشابه است نتایج این آزمایش با پژوهش

نشان داد که همبستگی بین ( 0جدول )نتایج همبستگی صفات 

دار  ومیر دارای ضریب مثبت و معنی نمره بیماری با مرگ

میزان ( حساسیت)با افزایش نمره بیماری . باشد می( 930/3**)

همبستگی بین وزن خشک بوته با میزان . یابد میر افزایش می و مرگ

 -112/3**و  -129/3**ترتیب برابر با  میر و نمره بیماری بهومرگ

میر و نمره  و با افزایش وزن خشک بوته میزان مرگ. باشد می

 .یابد بیماری کاهش می
 

در میر و وزن خشک  و بین صفات نمره بیماری، مرگ همبستگی -0جدول 

 گلخانه
 اسکور بیماری مرگ و میر صفت

  930/3** اسکور بیماری

- 129/3** وزن خشک **112/3 -

 31/3دار در سطح  ، معنی**

 

و   Ward براساس روش  های پسته ای ارقام و ژنوتیپ خوشه هیتجز

 و بر اساس صفات استانداردفاصله  اریعنوان مع به یدسیفاصله اقل

علت اینکه  هب. تانجام گرفه بیماری و درصد کشندگی شده نمر

تواند معیاری از مقاومت وزن خشک برای هر ژنوتیپ نمی

علت عدم وجود شاهد برای هر  هب)ژنوتیپ به بیماری باشد 

تجزیه . این صفت در محاسبات بعدی دخالت داده نشد( ژنوتیپ
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گروه  0های مورد مطالعه را به  ژنوتیپ 01/1ای، در فاصله  خوشه

توجه با  0گروه  بندی میتقس  نیبراساس ا(. 1شکل )تقسیم نمود 

و نمره  رمی و مرگ زانیم نیکمتربا ( 0جدول )به بردار میانگین 

نامیده شد که کمترین تنوع درون گروهی ( R)ی گروه مقاوم ماریب

و نمره  ریم و مرگ زانیم نیشتریبا ب 3و گروه ( 0جدول )را داشت 

گروه ( 0و  0جداول )گروهی ین تنوع درونو بیشتر یماریب

 ساتیحاصل از مقا جینتابا  نامیده شد که تقریباً( S) حساس

 ژنوتیپ در 1تعداد   .داردمطابقت ( 3جدول ) صفات  نیانگیم

قرار گرفتند که براساس بردار  2گروه  ژنوتیپ در 0و  1گروه 

و نیمه حساس ( MR)ترتیب نیمه مقاوم  به( 0جدول )میانگین 

(MS )نامیده شدند .UCB1  و قزوینی در مطالعات دیگران نیز

(. Banihashemi 1995 1998)اند  مقاوم به گموز معرفی شده

ترین رقم  عنوان حساس همچنین رقم سرخس در منابع نیز به

 Moradi and Banihashemi)نسبت به گموز معرفی شده است 

 .، که با نتایج این پژوهش همخوانی دارد(2002

 یج بررسی مولکولی نتا

مکان را  122آغازگرهای مورد استفاده در این پژوهش در کل 

 SCoT16آغازگر . مکان چندشکل بودند 130شناسایی نمودند که 

 0تکثیربا  SCoT7 و آغازگرتعداد مکان بیشترین  ،مکان 10ریبا تکث

دارای  SCoT36آغازگر  .را شناسایی نمودندمکان  نیمکان کمتر

دارای   SCoT16و آغازگر( 02/1)شاخص تنوع کمترین میزان 

 هیبهتر از بق تواند بود، که می( 10/0)بیشترین میزان شاخص تنوع 

 کند مشخص را ها ژنوتیپ یکیاستفاده شده فاصله ژنت یآغازگرها

 عنوان به یبعد مطالعات در تواند یم این آغازگر(. 2شکل )

 استفاده موردپسته  یکیژنت تنوع صیتشخ درمناسب  یآغازگر

مربوط به  کیقدرت تفک زانیم نیشتریب .ردیگ قرار

و کمترین مقدار آن مربوط به آغازگر  SCoT16   (2/13)آغازگر

SCoT36  کیتفک قدرت چه هر(. 1جدول )بود  9/1برابر با 

 و کیتفک در آغازگر ییکارا باشد، شتریب آغازگر به مربوط

 .Dhief et al) است شتریب مطالعه مورد یها پیژنوت یجداساز

2011.) 

ی مولکول یها نگرنشا از استفاده با پسته یها پیژنوت یبند هگرو
SCoT 

 زانیم یا خوشه هیتجز دندروگرام و تشابه سیماتر اساس بر

احمدآقایی و بادامی ) ها پیژنوت نیتر کینزد یبرا% 11 تشابه

( UCB1اکبری و ) ها  پیژنوت نیدورتر یبرا% 01 و( فیض آباد

 تنوع وجود انگریب نیا (.ماتریس تشابه نشان داده نشده) بود ریمتغ

 . است مطالعه مورد ی پستهها پیژنوت نیب توجه قابل

در سه گروه % 01را در تشابه  پسته یها پیژنوت یا خوشه هیتجز

اکبری، سفید پسته نوق، )ژنوتیپ  11شامل  Aگروه . قرار داد

می فیض آباد، ، اوحدی رفسنجان، احمدآقایی، باداEناشناخته، 

باشد و  می( اوحدی نوق، بادامی ریز زرند، کله قوچی و پاکزاد

( F، قزوینی، سرخس و  A ایتالیایی،)ژنوتیپ  0شامل  Bگروه 

ژنوتیپ ممتاز، فندقی، چروک و  0شامل   Cباشد و گروه می

UCB1 (.3شکل )باشد  می 

ای ه نتایج تجزیه ارتباط فنوتیپی و تنوع ژنوتیپی براساس نشانگر

 SCoTملکولی 

، مطابقت و ارتباط (3 شکل)مکان  130دندروگرام حاصل از 

نشان ( 1شکل )بندی حاصل از صفات فنوتیپی  مناسبی را با گروه

 . نداد

 

 
 ای ارقام پسته به روش وارد با استفاده از صفات فنوتیپی و فاصله اقلیدسی دندروگرام  تجزیه خوشه -1شکل 
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 606 0011 پاییز/ 3شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 .هاای، فاصله از مرکز و مجموع مربعات داخل گروه از تجزیه خوشههای حاصل  گروه -0جدول 
 های داخل هر خوشه ارقام و ژنوتیپ له از مرکزصحداکثر فا له از مرکزصمتوسط فا مجموع مربعات داخل خوشه دادعت خوشه

 ’A‘چروک و  ممتاز، ،(بینام) اوحدی رفسنجان، احمدآقایی، ناشناخته فندوقی، اکبری، 0002/3 3300/3 3391/1 1 1

  F، بادامی فیض اباد و کله قوچی ایتالیایی، بادامی ریز زرند، اوحدی نوق، 0331/3 3131/3 9330/3 0 2

 Eسرخس و  ،سفید پسته نوق 1131/3 0111/3 1003/1 3 3

 UBC1قزوینی، پاکزاد،  0902/3 3331/3 3130/3 3 0

 

 
 ر کلاسترهای مختلفومیر و نمره بیماری د بردار میانگین صفات مرگ -0جدول 

 0خوشه 3خوشه 2خوشه 1خوشه صفت

- 2312/3 3919/3 1313/7 -9074/7 مرگ و میر

- 9471/7 اسکوربیماری 1833/7 3122/3 2879/3 -

 مقاوم حساس نیمه حساس نیمه مقاوم وضعیت خوشه

 

 

 
 .دهند وز را نشان میبه گممقاومت ها نشانگرهای مرتبط با  فلش SCoT16تصویر ژل مربوط به آغازگر  -2شکل 

 
مورد استفاده، تعداد کل باندهای تولید شده، تعداد مکان چندشکل، شاخص تنوع برای هر آغازگر، متوسط شاخص تنوع و قدرت تفکیک در  آغازگرهای -1جدول 

 های مورد مطالعه در نمونه SCoTجایگاه 

 تعدادکل باند توالی آغازگر
متوسط باند 

 در هر مکان

 های چند مکان

 شکل

نسبت چند 

 شکلی
 قدرت تفکیک

(Rb) 
 شاخص تنوع

(Di) 

متوسط 

شاخص 

 (DI)تنوع

SCoT2 CAACAATGGCTACCACCC 121 00/13 12 1 0/0 9/0 03/3 

SCoT3 CAACAATGGCTACCACCG 93 10/12 1 1 0/3 11/2 01/3 

SCoT7 CAACAATGGCTACCACGG 01 0/9 0 1 3/3 31/2 01/3 

SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG 101 10/11 12 1 3/0 11/3 32/3 

SCoT16 ACCATGGCTACCACCGAC 119 0/1 10 1 2/13 10/0 30/3 

SCoT17 ACCATGGCTACCACCGAG 13 10/11 1 1 3/0 11/2 31/3 

SCoT19 ACCATGGCTACCACCGCG 90 00/13 9 1 1/0 02/3 31/3 

SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 03 01/1 1 1 0/2 10/2 03/3 

SCoT21 ACGACATGGCGACCCACA 111 39/13 11 1 3/1 01/0 02/3 

SCoT24 CACCATGGCTACCACCAT 133 00/11 9 1 3/0 11/3 03/3 

SCoT34 ACCATGGCTACCACCGCA 09 13/9 0 1 9/3 13/2 00/3 

SCoT36 GCAACAATGGCTACCACC 39 0/0 0 1 9/1 02/1 20/3 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

3.
4.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
7-

10
 ]

 

                             8 / 14

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.3.4.6
http://mg.genetics.ir/article-1-1652-en.html


 حسین دشتی و همکاران  ...های پسته از نظر مقاومت به تنوع ژنتيکی ارقام و ژنوتيپ

 

 0011پاییز/ 3شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین 603

 

 

هایی که بتوانند تنوع فنوتیپی مرتبط با  منظور پیدا نمودن لوکوس به

العمل ارقام به گموز را توجیه نمایند، اقدام به انتخاب  عکس

میر و نمره  و هایی شد که بیشترین ارتباط را با صفات مرگ لوکوس

تعداد ) Xدلیل اینکه تعداد متغیرهای  به .بیماری داشته باشند

ها خیلی بیشتر بود و اعمال  ت به تعداد نمونهنسب( جایگاه تکثیر

پذیر نبود؛  گام برای بررسی ارتباط امکان به رگرسیون معمولی گام

های  لفهؤکه تجزیه به م PLS، از Xبرای کاهش تعداد متغیرهای 

کند و تعداد متغیرها را به تعداد  اصلی را با رگرسیون ترکیب می

هایی را  لفهؤمدر عین حال عنوان مولفه تبدیل نموده و  کمتری به

داشته  Yنماید که بیشترین همبستگی را با متغیر تابع  انتخاب می

، (Mevik and Coderkvist 2004; Abdi 2003)باشد، استفاده شد 

هایی انتخاب شدند، که  مرحله لوکوس 0بدین ترتیب که در طی 

 Yهمچنین پیشگویی  های انتخابی و لفهؤثیر را در مأبیشترین ت

 ،b≤|30/3|با ضریب رگرسیون  هایی حذف لوکوس)شته باشند دا

در نهایت (. نشده ها نشان داده نتایج مربوط به حذف لوکوس

(. 0 شکل)کاهش یافت  Xلوکوس یا متغیر  11ها به تعداد لوکوس

 گام فراهم شد به رگرسیون گام در این مرحله، شرایط برای اعمال

(23>11( )Agrama 1996 .)1گام  به رسیون گامبا اعمال رگ 

در این  (.1  جدول)میر شدند  و وارد مدل مرگ( لوکوس) نشانگر

عنوان متغیر  هب( میر و مرگ) Mo صفت مرحله تابع نهایی براساس

معادله )عنوان متغیرهای مستقل ساخته شد  هلوکوس ب 1وابسته و 

عنوان متغیرهای مستقل برای صفت  مکان به 1سپس همین (. 1

یک  Interنیز در نظر گرفته شد و با دستور ( Score) نمره بیماری

 .(2معادله )مدل برای صفت نمره بیماری هم ساخته شد 

 

 
 .مقابله ساده تشابه بیو ضرلینکاژ کامل به روش  رقم 23 یا خوشه هیتجز دندروگرام -3شکل 
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 .(Score)و نمره بیماری  (mo) میر و لوکوس با بیشترین اثر بر روی صفات مرگ 11انتخاب نهایی -0شکل 
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  (Mo) میروبرای صفت مرگ Stepwiseگام به گام حاصل از روش   نتایج رگرسیون -1جدول 
 1 0 0 0 3 2 1 مراحل

- 30/3 39/3 عدد ثابت 10/3 - 0/1 - 20/2 - 30/2 - 02/2 -
SCoT20-6 *91/3 -  *91/3 - *91/3 -  ns02/3 -  ns09/3 - ns00/3 -  ns01/3 -
SCoT16-11   *91/3 *91/3 **91/3  *13/3 **29/1 **11/1 
SCoT17-4   *13/3 *31/1 *91/3 **11/1 **90/3 
SCoT17-1    ns00/3 *11/3 **31/1 **10/1 
SCoT12-1     ns90/3 *3/1 **00/1 
SCoT16-12      ns91/3 - *1/1 -
SCoT20-4       *12/3 

S 19/3 11/3 1/3 00/3 01/3 00/3 00/3 
R-Sq 29/20 32/00 92/01 00/00 01/12 1/19 30/10 

R-Sq(adj) 39/23 31/03 33/03 02/01 03/02 00/09 31/11 

no ،* ، ** 31/3و  30/3دار در سطح  ، معنی30/3دار در سطح  ترتیب عدم معنی به 

 

 :1معادله 
M0 = -2.25 - 0.48SCoT20 - 6 + 1.18SCoT16 - 11 + 0.96SCoT17 

- 4 + 1.16SCoT17 - 1 + 1.45SCoT12 – 1 - 1.1SCoT16 -12 + 

0.72SCoT20 - 4                          

 :2معادله 
Score = -3.09 + 1.7 SCoT12 – 1 + 0.9092 SCoT16 – 11 - 0.734 

SCoT16 – 12 + 1.35 SCoT17 – 1 + 1.07 SCoT17 -4 + 0.3625 

SCoT20 - 4-0.1218 SCoT20 – 6 
 

ها با مقاومت و یا حساسیت به  وسمنظور اثبات ارتباط لوک به

میر و نمره بیماری را برای هریک از ارقام یا  و گموز، مقادیر مرگ

ای برآورد نموده و تجزیه خوشه 2و  1ها توسط معادلات  ژنوتیپ

، که تشابه (0شکل )فنوتیپی بر اساس مقادیر برآوردشده انجام شد 

ی پسته را به ها ، ژنوتیپای تجزیه خوشه. دارد 1زیادی با شکل 

  aیا 0بندی، خوشه  تقسیم بر اساس این. نمود  چهار گروه تقسیم

عنوان گروه مقاوم و  میر و نمره بیماری به و با کمترین میزان مرگ

میر و نمره  و با بیشترین میزان مرگ  bیا 3همچنین ارقام خوشه 

و  1های عنوان گروه حساس در نظر گرفته شد و خوشه بیماری به

( c)حساس  و نیمه( d)مقاوم  های نیمه عنوان گروه رتیب بهت به 2

 (.13و  9های جدول)معرفی شدند 

را ( جدول دوطرفه)بندی دوطرفه  رابطه گروه 1 تجزیه ارتباط ساده

این روش یک جدول توافق را مثل حالت . دهد به ما نشان می

های چندمتغیره پیوسته  در داده( PCA)های اصلی  لفهؤتجزیه به م

هایی که  ها و ستون شوند به ردیف هایی که مربوط می لفهؤبه م

هاست،  دهنده درجه اهمیت آن نشان PCAاندازه این ضرایب مانند 

                                                           
1 Simple Corresponding analysis 

Xدر این تجزیه مقدار . (Greenacre 1993) کند تجزیه می
2 

ها براساس درجه  لفهؤبین م متوسط کل جدول توافق یعنی 

 . دشو لفه تعیین میؤو سهم هر م شود ها توزیع می اهمیت آن

 

 
ای براساس مقادیر برآورد شده صفات  نمره بیماری و  تجزیه خوشه -0شکل 

 میر و مرگ

Component 1
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بندی براساس صفات فنوتیپی  ده از گروهدست آم ههای ب توزیع گروه -0شکل 

های حاصل از برآورد صفات فنوتیپی  و گروه( Sو R+MR ،MS)در گلخانه 

لفه ؤدر فضای دوبعدی مبتنی بر دو م( Bو A ،C)براساس معادلات رگرسیون 

 مستخرج از تجزیه ارتباط ساده
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گروه  به دو مکان نشانگری اسکات 1بندی ارقام پسته براساس  گروه -1شکل 

A  وB 
 

Xمقدار 
است که  091/11برابر با ( 11جدول )این جدول  2

Xمتوسط 
 باشد می 091/11÷23=1100/3( لفهؤسهم هر م)آن  2

Xدرصد از  03/10لفه ؤاولین م (.12جدول )
کل را توجیه  2

برای بررسی سهم (. 12جدول )درصد  01/10لفه دوم ؤکند و م می

ها  ، ضرایب ردیف لفهؤها بر روی هر م ها و ستون هر یک از ردیف

 بر. محاسبه شده استها  لفهؤها بر روی هر یک از م و یا ستون

ها  و ستون( 13جدول )ها  یفدست آمده برای رد اساس ضرایب به

 111/1دارای ضریب )لفه حساسیت ؤلفه اول، مؤم( 10جدول )

باشد و دارای ها میکه گروه حساس Bو یا گروه  3روی ردیف 

لفه ؤو م( باشد ها می که گروه حساس 2روی ستون  911/1ضریب 

یا گروه  1روی ردیف  319/3دارای ضریب )لفه مقاومت ؤدوم، م

A 1روی ستون 200/3باشد و دارای ضریب ها میومکه گروه مقا 

دست  های به نامیده شد و توزیع گروه( باشدها میکه گروه مقاوم

، R+MR)بندی براساس صفات فنوتیپی در گلخانه آمده از گروه

MS  وS )های حاصل از برآورد صفات فنوتیپی براساس  و گروه

بتنی بر دو بعدی م در فضای دو( Bو  A ،C)معادلات رگرسیون 

دهد که تطابق و ارتباط بسیار خوبی بین  لفه مذکور نشان میؤم

لوکوس  1لذا این (. 0شکل )بندی وجود دارد  این دو گروه

درصد از تنوع فنوتیپی مقاومت و  0/11توانند به میزان  می

در ادامه تجزیه ارتباط، تجزیه  .حساسیت به گموز را توجیه نمایند

لوکوسی که وارد مدل  1ه با استفاده از ژنوتیپ پست 23ای  خوشه

با ( 1شکل )رابطه این دندروگرام . رگرسیون شدند، انجام شد

از طریق تجزیه ارتباط مورد بررسی ( 1شکل )دندروگرام فنوتیپی 

 . قرار گرفت

 

 ای های حاصل از تجزیه خوشه گروه -9جدول 

 رقم و ژنوتیپ تعداد خوشه

d 8 پاکزاد و (بینام) اکبری، بادامی ریز زرند، فندقی، ناشناخته ،A 

c 3  ی، بادامی فیض آباد، ممتاز، کله قوچی، چروک، اوحدی رفسنجان، اوحدی نوق، احمدآقایA, F,  
b 9  ،سفید پسته نوق، سرخس، ایتالیاییE 
a 2       ,      UCB1 قزوینی 

 

 های مختلفمیر و نمره بیماری در خوشه و بردار میانگین صفات مرگ -13جدول 
 0خوشه 3خوشه 2خوشه 1خوشه صفت

- 1132/7 مرگ و میر 3133/7 914/3 3344/3 -

- 131/7 اسکور بیماری 3321/7 9438/3 4732/3 -

 (a)  مقاوم (b)  حساس (c) نیمه حساس (d) نیمه مقاوم وضعیت خوشه

 

 های برآورد شده توسط رگرسیون های گلخانه و داده بندی ارقام پسته براساس دادهجدول توافقی حاصل از خوشه -11جدول 

 Total گلخانهبراساس داده های فنوتیپی در   بندی گروه

  R+MR MS S  

 A=a+d (R) 0 3 7 3 های برآورد شده از طریق رگرسیون براساس داده
C=c (MS) 9 9 7 3 
B=b (S) 7 3 1 9 

 27 1 8 33  کل

 ***843/30  =X2     

 بندی همبستگی دو گروه
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 لفهؤهای اصلی جدول توافق و سهم هر م لفهؤم نتایج تجزیه به -12جدول 

 X2 تجمعی درصد از کل The X2 justified مولفه

1 1011/3 03/10 1003/3 

2 1001/3 01/10 1 

   1100/3 کل

 
 های اصلی لفهؤلفه حاصل از تجزیه به مؤها در هر م ضرایب ردیف -13جدول 

 2ضرایب ردیف روی مولفه  1ی مولفه ضرایب ردیف رو X2 درصد سهم هر ردیف از کل نام ردیف

1 A %1/23 00/3 - 319/3 

2 C %13 311/3 - 032/3 -

3 B %9/00 111/1 310/3 

 

 های اصلی لفهؤلفه حاصل از تجزیه به مؤها در هر م ضرایب ستون -10جدول 
 2ضرایب ستون روی مولفه 1ضرایب ستون روی مولفه X2 درصد سهم هرستون از کل نام ستون

1 R+MR %3/21 032/3 - 200/3 

2 MS %1/13 311/3 - 000/3 -

3 S %1/01 911/1 23/3 -

 

 مکان انتخابی 1های حاصل از  های گلخانه و داده بندی ارقام پسته براساس دادهجدول توافقی حاصل از خوشه -10جدول 
 کل براساس صفات فنوتیپی گلخانه  بندی گروه

  R  مقاوم  MR نیمه قاوم  MS حساسنیمه S  حساس  

 SCoT  A 3 0 1 3 1مکان مارکری 1براساس دندروگرام حاصل از 
B 3 0 0 3 12 

 23 3 0 9 3  کل

   X2=19/1 *                         P-value=302/3 

 

دست آمد که  مکان نشانگر، دو گروه به 1از دندروگرام حاصل از 

Xفنوتیپی، مورد تجزیه  دست آمده از دندروگرام با چهار گروه به
2 

دار  ، که در سطح احتمال پنج درصد معنی(10جدول )قرار گرفت 

مکان نشانگر،  1توان نتیجه گرفت که این  بنابراین می. بود

ژنتیکی  توانند به میزان زیادی تنوع هایی هستند که می مکان

. رقم پسته را نسبت به بیماری گموز توجیه نمایند 23العمل  عکس

 و (جدول ماتریس تشابه نشان داده نشده) تشابه سیماتر اساس بر

 یبرا %133 نیب تشابه زانیم یا خوشه هیتجز دندروگرام

اکبری با بادامی ریز زرند، اوحدی نوق با ) ها پیژنوت نیتر کینزد

بادامی فیض آباد  و Aفندقی با ، Eنوق با  احمدآقایی، سفید پسته

( UCB1سرخس با ) ها  پیژنوت نیدورتر یبراصفر  و( با ممتاز

را در  پسته یها پیژنوت یا خوشه هیتجز. (1شکل ) بود ریمتغ

   ژنوتیپ 9شامل  Aگروه . گروه قرار داددو در ( 3)صفرتشابه 

ز، پاکزاد و آباد، ممتا ، بادامی فیضA ،UCB1 ،Fقزوینی، فندقی، )

اکبری، بادامی ریز )ژنوتیپ  11شامل  Bباشد و گروه  می( چروک

زرند، اوحدی رفسنجان، ایتالیایی، کله قوچی، اوحدی نوق، 

باشد  می( ، سرخس و ناشناختهEاحمدآقایی، سفید پسته نوق، 

گونه شباهتی  و این بدین معناست که این دو گروه هیچ( 1شکل )

با عکس العمل به بیماری گموز ندارند، مکان مرتبط  1از نظر این 

لذا در نهایت باید گفت ارقام پسته در این مطالعه با توجه به 

( A)گروه مقاوم  طورکلی به دو هگروه ب های موجود در هرژنوتیپ

 2و  1براساس معادلات (. 1شکل )تبدیل شدند  (B)و حساس 

 ،SCoT12-1 ،SCoT16-11) ازبودند نشانگر عبارتند  1این 

SCoT16-12 ،SCoT17-1 ،SCoT17-4 ،SCoT20-4  وSCoT20-

6). 

 گیری کلی نتیجه

العمل به  نتایج حاصل از بررسی فنوتیپی ارقام پسته در عکس

داری را بین  های معنی بیماری پوسیدگی طوقه و ریشه تفاوت

وزن خشک )ترین ارقام  ارقام نشان داد و مشخص شد که مقاوم

ارقام قزوینی، پاکزاد و ( میر پایین و مرگ بالا، نمره بیماری و درصد
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وزن خشک پایین، )ترین ارقام  باشند و حساس می UCB1هیبرید 

 Eسرخس، سفیدپسته نوق و ( میر بالا و نمره بیماری و درصد مرگ

گروه  0ای نیز ارقام پسته را به  باشند، که نتایج تجزیه خوشه می

نمود؛ اما باید   محساس و حساس تقسی ، نیمه مقاوم مقاوم، نیمه

 بندی نسبی است و هیچکدام از ارقام کاملاًگفت که این تقسیم

ها از مقاومت  بعضی از آن. نبودند( فاقد آلودگی به بیماری)مقاوم 

نسبی برخوردار بودند و تعدادی هم حساس معرفی شدند در 

مقاوم و ارقام  UCB1مطالعات دیگران هم رقم قزوینی و پایه 

ترین  اوم و سرخس حساسقآقایی ارقام نیمه ماکبری و احمد 

های اصلی در تجزیه لفهؤطوری که تجزیه به م همان. معرفی شدند

درصد از تنوع  10لفه که حدود ؤارتباط نشان داد اولین م

لفه حساسیت بود ؤالعمل این ارقام به گموز را بیان نمود، م عکس

اومت توجیه لفه مقؤاز تنوع توسط مولفه دوم یعنی م% 10و تنها 

در هر صورت در این ارقام مورد مطالعه ارقام قزوینی و . شد

اینجا  بیشترین مقاومت را نشان دادند و در UCB1پاکزاد و پایه 

نشانگرهایی معرفی و پیشنهاد شد که با این تنوع مرتبط بوده و 

هایی جهت مطالعه تنوع عنوان نشانه هتوان این نشانگرها را بمی

 .ین حساسیت پسته پیشنهاد و استفاده کردمقاومت و همچن
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