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ترين درختان ميوه است كه امروزه يكي از  يكي از قديمي Prunus dulcisبادام با نام علمي 

اتژي در حال حاضر استر. بيشترين توليدات ميوه خشكباري جهان را به خود اختصاص داده است

هاي  گياهان مكانيسم. باشد هاي مختلف استفاده از گياهان مقاوم مي كارآمد براي كنترل بيماري

هاي مقاومت گياه  ها با ژن اين مكانيسم. برند ها به كار مي بيمارگرمختلفي را براي دفاع در مقابل 

(R genes )متعلق به خانواده هاي آنالوگ مقاومت  در اين مطالعه ژن .شوندفعال ميNBS-LRR 

مختلف بادام كولتيوار به اين منظور حدود بيست . بادام ايران بررسي شدند كولتيوارهايدر 

 آغازگرهاي. استخراج شد CTABها با روش  آن DNAهاي ايران تهيه و  موجود در كلكسيون

شكل حاصل قطعه چند  10در مجموع . دشطراحي  هاي آنالوگ مقاومت دجنريت براي تكثير ژن

سازي در  پس از همسانهآميد جداسازي و  قطعات چندشكلي از روي ژل آكريل شد كه

هاي مقاومت خانواده هاي ژندر آنالوگ نشان داد كهنتايج . يابي شدند والي، تpGEMوكتور

NBS-LRR يابي توالي نتايج. زيادي وجود دارد مختلف بادام تنوع كولتيوارهاي بين 

 يا شده شناخته مقاومت هاي ژن با ها آن درصد 55 ، نشان داد كهتكثيرشده هاي آنالوگ

هاي جديد بوده كه  ها آنالوگ آن درصد 55شباهت داشتند و  بيماري به مقاومت هاي پروتئين

 كولتيوارهايها در  تر جهت شناسايي منابع مقاومت جديد به بيماري تاييدي بر انجام مطالعات جامع

. هاي مقاومت به نماتد شباهت داشتند با پروتئين هاي شناخته شده عمدتاً توالي. بادام  ايراني است

ي  بادام ايران در هشت شاخهكولتيوارهاي هاي مقاومت در ي توالي آنالوگ ژناز نظر فيلوژن

كمي  هاي منفرد و تعيين مكان مقاومت  هاي ژن يابي مكان در توان ها مي آناز گرفتند كه مجزا قرا 

  .ها در بادام استفاده نمود بيماري  به مقاومت 
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 در که است درختانی ترین قدیمی از یکی (Prunus dulcis) بادام

 بر فرض .شودمی کشت ایران سردسیری نیمه و سردسیری مناطق

 و ایران از وسیعی منطقه بادام اصلی خاستگاه که است این

 یونان به جا آن از و بوده پاکستان غرب تا افغانستان و تاجیکستان

 و انتقال مدیترانه دریای بنادر سایر به هایونانی توسط بعدها و

 نقاط در بادام که است سال دویست قریب .است یافته انتشار

 انتخاب اثر در و شده تکثیر بذر طریق از مدیترانه حوزه مختلف

 دنیا جغرافیایی مختلف نقاط در بادام از مختلفی هایتوده طبیعی

 (. Amirghasemi 2002)اند شده سازگار و آمده وجود به

 شمار به خشکباری محصولات ترینقدیمی از (P. dulcis) بادام

 3/164652تولید  با ایران آمارنامه وزارت کشاورزی، طبق .آید می

درصد تولید جهانی را دارا است و  5حدود  ،55سال  بادام در تن

را در بین کشورهای تولید  بزرگ بادام ی کننده تولید چهارمین

 به توجه با (.Ahmadi et al. 2017) کننده بادام در جهان است

 اهلی و وحشی مهم هایاز گونه انواعی بودن دارا و اقلیمی شرایط

. باشد می برای پرورش و تولید بادام مناسبی کشور ایران، بادام،

 مامائی، ربیع رایران که با اسامید بادام بومیچندین کولتیوار از 

، کف مال، ی اصفهان، منقا(محبعلی) ، سفید(اکبر ربیع علی)

جد مامائی،  کاغذی شیرامین، ،ممقان کاغذیسفیدآبادی،  نجف

شاپوری  ، شمشیری، پسته ای، سنگ دیزج،ردوبه تاجری، انجیری،

شناخته شده 12شاهرود  ،شکوفه، سهندر، آذو، ل مقصود و رمانیک

 .(Amirghasemi 2002)است 

بادام نیز مانند سایر گیاهان مورد حمله بیمارگرهای زیادی قرار 

ها، در حال حاضر استراتژی کارآمد برای کنترل بیماری. گیردمی

انتخاب  (.Kanazin et al. 1996) باشداستفاده از گیاهان مقاوم می

آزمایشات آلوده سازی تواند از طریق  این گیاهان مقاوم می

های مولکولی مانند نشانگرهای ای و یا استفاده از روش گلخانه

 Zhang et al. 2013; Kump and Javornik. )باشدمولکولی می

ها مانند بیماری فایتوپلاسمایی  در مورد بعضی بیماری .(1996

های طبیعی  های ویروسی یافتن مقاومت جاروک بادام و بیماری

های بیوتکنولوژی  تر تمرکز بر استفاده از روش بیشنادر است و 

  .باشد برای تولید گیاهان مقاوم می

های اخیر راهکارهای  هندسی ژنتیک و اصلاح نباتات در دههم

ها در گیاهان مختلف  جدیدی برای معرفی مقاومت به بیمارگر

هایی را در سلول کد  های مقاومت گیرنده ژن. فراهم کرده است

حضور پاتوژن خاصی را در گیاه ردیابی نموده و این کنند که می

 باشد فعل و انفعالات از طریق مسیرهای انتقال سیگنال می

(Kosack and Jones 1996-Hammond.) های  گروه اصلی ژن

را کد  NBS–LRRهایی هستند که پروتئین گروه  مقاومت، ژن

 1تیدها دارای یک ناحیه اتصال به نوکلئو این پروتئین. کنند می

(NBS )2 و یک ناحیه غنی از لوسین(LRR )خانواده . است

NBS–LRR  بر اساس ناحیه انتهاییN  پروتئین کد کننده به دو

تقسیم  non-TIR–NBS–LRRو  TIR–NBS–LRRگروه 

TIR–های مقاومت  گروه ژن (.Zhang et al. 2013) شوند می

NBS–LRR  که ناحیه انتهاییN  پروتئین کدکننده آن با پروتئین

toll سیتوپلاسم دروزوفیلا (Drosophila sp.)  و گیرنده

interleukin-1  های  ژندر پستانداران شبیه است و گروه دوم

هستند که ساختمان به هم پیچیده  non-TIR–NBS–LRRمقاومت 

های مقاومت مختلف  های ژن مطالعه توالی (.Khan 2009) دارند

ها  این توالی چه دهد، اگر می نشانی گیاهی متنوع هااز گونه

 ها حفاظت آن های دامنه از های بخش اما ندارند، زیادی همولوژی

این امکان را فراهم آورده است که آغازگرهای باشد که می شده

ساختمان  NBSدر ناحیه محافظت شده ( چند حالتی)دجنریت 

 .Hulbert et al) طراحی شود PCRآنها برای تکثیر از طریق 

های شبه مقاومت در گیاهانی که هنوز مقاومت در  و ژن (2001

های مقاومت در  این ژن. است را مطالعه کرد ها شناسایی نشده آن

گیاهان علی رغم ساختارهای متنوع، دارای عملکرد یکسان بوده و 

 شوند گیاهان نامیده می های مقاومت در های ژن به نام آنالوگ

(Kozjak et al. 2009 Leister et al. 1996;) است  

های مختلف گیاهی  های مقاومت در گونه های ژن آنالوگشناسایی 

 (Yaish et al. 2004) مانند، سویا، لوبیا، یونجه، قهوه، کاهو، انگور
بر اساس دانش  .(Lalli et al. 2005) است و گوجه سبز انجام شده

در کولتیوارهای بادام ایران که ( EST) ما، تا کنون ای اس تی 

                                                           
1
 nucleotide-binding site 

2
 leucine-rich domain 

3 Expressed sequenc tags 
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های پروتئینی مقاومت به بیماری باشند گزارش  متعلق به ژن

طور کامل تعیین توالی  که ژنوم بادام نیز به از آنجایی. است نشده

یابی به این  ترین راه برای دست ترین و سریع نشده است، آسان

 آغازگرهای دجنریت در ناحیه محافظت شدهها استفاده از ژن

NBS های آنالوگ مقاومت در این مطالعه ژن. باشدمیNBS–

LRR   در کولتیوارهای مختلف بادام ایران به این روش مطالعه

 .شد

 

های منظور ارزیابی ژن کولتیوار بادام به 21های گیاهی نمونه

آنالوگ مقاومت به بیماری، از کلکسیون بادام واقع در پژوهشکده 

بیوتکنولوژی اصفهان و کرج تهیه شد که شامل کولتیوارهای 

، آذر، سهند، 12آبادی، شاهرود محب علی، مامائی، کاغذی نجف

سنگی تبریز، زود گل ده شیراز، سنگی ارومیه، دیرگل تبریز هستند 

لازم از برگ  DNA. است ارایه شده 2که اطلاعات آن در جدول 

 Doyle and Doyle) تیبا تغییرا CTABها به روش این نهال

1990; Doyle 1990) استخراج شدند . 

های  در این مطالعه از آغازگرهای دجنریت که از روی موتیف

طراحی شده بودند استفاده  NBS–LRRکننده پروتئین  های کد ژن

ای پلیمراز با استفاده از این آغازگرها به  شد و واکنش زنجیره

بهترین دما (. 1جدول )د شانجام  .Kozjak et al (2009) روش

ژنوم بادام ایران با استفاده از آغازگرهای تکثیر قطعاتی از برای 

–NBSهای کد کننده پروتئین های ژندجنریت که از روی موتیف

LRR ای پلیمراز  طراحی شده بودند در یک واکنش زنجیره

در ژل های حاصل از این واکنش  د و فرآوردهشگرادیانت تعیین 

حاصل از  DNA سپس . بررسی شد درصد 8ید پلی آکریل آم

های آغازگری  های استخراج شده با استفاده از ترکیب نمونه

ای پلی مراز تکثیر  در یک واکنش زنجیره( 1جدول )مختلف 

بهترین ترکیب آغازگری که بتواند در همه کولتیوارهای . شدند

ترین قطعه را تکثیر کند، برای مراحل بعد  بادام ایرانی طویل

 . انتخاب و در آنالیزهای بعدی استفاده شد

عنوان بهترین  در مرحله قبل به NBSF1/R1ترکیب آغازگری 

 های آنالوگ مقاومت خانوادهترکیب آغازگری برای مطالعه ژن

NBS-LRR منظور  به. در کولتیوارهای بادام ایران انتخاب شد

-NBS خانوادهها در  های آنالوگ مقاومت به بیماریتکثیر ژن

LRR  در کولتیوارهای بادام ایران با جفت آغازگرهای

NBSF1/R1،  میکرو لیتر 1-2لیتری شامل  میکرو 25واکنشDNA ،

میکرولیتر از هر آغازگرپیشرو و  dNTP  ،222میکرومول 222

، یک  MgCl2مولار  میلی 6، ( X12) میکرولیتر بافر 5/2پیرو، 

و آب دو بار تقطیر شده ( سیناژن ،ایران)پلیمراز  Taqواحد آنزیم 

قرار داده شده و  PCRها در دستگاه  تیوب. استریل صورت گرفت

گراد برای  درجه سانتی 56دقیقه در  یکچرخه دمایی شامل  35

درجه  56دقیقه در  5اولین چرخه ) DNAواسرشتگی 

گراد برای اتصال آغازگر،  درجه سانتی 68دقیقه در  1، (گراد سانتی

انجام  DNAگراد برای ساختن درجه سانتی 72دقیقه در  5/1

 . گرفت

 

 
 های آنالوگ مقاومت در کولتیوارهای بادام ایران توالی وترکیب آغازگرهای مورد استفاده در مطالعه ژن -1 جدول

 ترکیب آغازگری نوع آغازگر توالی منبع

Yu et al. (1996) 5´- GGAATGGGNGGNGTNGGNAARAC-3´  پشرو(NBSF1) NBSF1/R1 

Yu et al. (1996) 5´-YCTAGTTGTRAYDATDAYYYTRC-3´  پیرو(R1) 

Kozjak et al. (2009) 5´-CCAIACATCATCMAGSACAA-3´  پشرو(P) P/K2 

Kozjak et al. (2009) 5´-GGIGGIRTIGGIAAIACIAC-3´  پیرو(K2)  

Kozjak et al. (2009) 5´-CCAIACATCATCMAGSACAA-3´  پشرو(P) P/K2R 

Kozjak et al. (2009) 5´-  3´  پیرو(K2R)  

Kozjak et al. (2009) 5´-CCAIACATCATCMAGSACAA-3´  پشرو(P) P/K2RT 

Kozjak et al. (2009) 5´-ATCIACATCATCNAGMACRA-3´  پیرو(K2RT) 
Kanzine et al. (1996) 5´- ARIGCTARIGGIARICC-3´  پشرو(LM637) LM637/ LM638 

Kanzine et al. (1996) 5´- GGIGGIGTIGGIAAIACIAC-3´  پیرو(LM638)  
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 72دقیقه در  5به مدت  DNAمنظور توسعه طول رشته  به پس

 2/1در آگارز  PCR محصول. ماند خواهد درجه باقی 

آمیزی اتیدیوم برماید،  و رنگدقیقه  65، به مدت 82،ولتاژدرصد

از باندهای حاصل عکسبرداری  UVالکتروفورز شده و با اشعه 

 .شد

های بازیافت شده ازروی ژل پلی آکریل آمید  همسانه سازی نمونه

، محصول شرکت  pGEM cloneJet  systemبا استفاده از ناقل

میکرولیتر از  3به این منظور . انجام شد( آمریکا)پرومگا 

 5، با NBSF1/R1با آغازگر  PCRهای حاصل از تکثیر  دهفرآور

دقیقه در دمای اتاق  22به مدت  T4 DNA ligaseواحد آنزیم 

نانوگرم ناقل  52در بافر الحاق و ( گراددرجه سانتی 25دمای)

 Escherichiaها به این الحاق. صورت گرفت ،pGEMپلاسمیدی 

coli   نژادXL1 انتقال داده شدند . 

های رشد کرده جداسازی و خالص کردن پلاسمیدها، باکتریبرای 

آمپی سیلین رشد کردند و از  g/l  52محتوی LBدر محیط کشت 

پس  (.Borges et al. 2003) ها پلاسمید استخراج شد این باکتری

میکرولیتر آب، به هر نمونه  62از حل کردن پلیت پلاسمید در 

اضافه شد و به مدت یک  RNase-Aواحد آنزیم 12پلاسمید، 

 RNAگراد قرار داده شد تا درجه سانتی 37ساعت در دمای 

کیفیت استخراج پلاسمید با الکتروفورز کردن . ها حذف شود نمونه

lµ 5 پلاسمید در ژل آگارز (w/v) طول . دشتعیین  یک درصد

از پلاسمید استخراج  میکرولیتر 12قطعه جایگزین بعد از هضم 

در واکنش هضمی در حجم نهایی  EcoRIواحد آنزیم  5شده با 

تخمین  دو درصد (w/v) میکرولیتر و الکتروفورز در ژل آگارز 22

 .زده شد

. بیست و دو قطعه از قطعات جداسازی شده تعیین توالی شدند

های مقاومت  های ژن های تهیه شده و توالی همولوژی بین کلونی

ژن  موجود در بانک NBS_LRRارگر خانواده به بیم

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov)  باBLASTN  وBLASTX 

algorithms (Altschul et al. 1990)  و باBLASTN  در بانک ژن

-http://www.arabidopsis.org/cgi) آرابیدوپسیس

bin/Blast/TAIRblast.pl)دست  های به سپس توالی. تعیین شد

های موجود در  آمده از بررسی کولتیوارهای بادام ایرانی با توالی

ردیف  هم ClustalXهای اطلاعاتی با استفاده از نرم افزار بانک

 .Thompson et al) دشها ترسیم  شده و درخت فیلوژنی آن

بررسی  1222های درخت نیز با بوت استرپ  صحت گره (.1997

  (.Tamura et al. 2007; Felsenstein 1985) شد

 

با استفاده از ( 1جدول )نتایج حاصل از بررسی اولیه آغازگرها 

DNA  استخراج شده از کولتیوار محب علی روی ژل آکریل آمید

های  نشان داد که این آغازگرها قادر به تکثیر قطعاتی از موتیف

های  ترکیب هستند و NBS–LRRهای کد کننده پروتئین  ژن

های  به تکثیر ژن قادر PK2rTو  PK2r، Fnbs/Rnbsآغازگر 

. باشند آنالوگ مقاومت به بیمارگر در کولتیوارهای مختلف بادام می

. قطعه همشکل کرد 52نتایج بررسی با آغازگرهای مختلف تولید 

های مختلف  قادر به تکثیر آنالوگLM637/LM638 آغازگر 

 .مقاومت به بیمارگر در بادام نبود

مراز با  ای پلی های حاصل از واکنش زنجیره بررسی فرآورده

کولتیوار بادام  21بر روی  NBSF1/R1استفاده از ترکیب آغازگری 

تواند  می NBSF1/R1در این مطالعه نشان داد که ترکیب آغازگری 

های آنالوگ مقاومت کولتیوارهای مختلف بادام را از نظر تنوع ژن

نتایج آنالیز بلاست قطعات (. 1شکل)به بیمارگر تفکیک نماید 

ردیفی قطعات  نتایج هم .آمده است( 2)شده در جدول  جداسازی

های مقاومت به بیمارگر جداشده  حاصل از این مطالعه با سایر ژن

 زیهتج. ها بود داران نشان دهنده تنوع بالای این آنالوگ از هسته

کولتیوارهای مختلف  دهد که نشان میNBS تعدادی از  فیلوژنی

 .(2شکل )گروه اصلی قرار دارند  8در جنس بادام 

 
های آنالوگ مقاومت به بیمارگر در کولتیوارهای  نتایج شناسایی ژن -1شکل 

ترتیب از  ها به چاهک. NBSF1/R1مختلف بادام با استفاده از ترکیب آغازگر 

 DNA Size marker 1KB ، 1- 13(fermantase) چپ به راست

ده شیراز، سهند، آذر، ، زود گل2امایی علی، م مربوط به کولتیوارهای محب

 .آباد آبادی، کاغذی نجف ، دیرگلده تبریز، سنگی ارومیه، نجف12شاهرود 

  نتایج و بحث
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http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/Blast/TAIRblast.pl
http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/Blast/TAIRblast.pl
http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/Blast/TAIRblast.pl
http://as-botanicalstudies.springeropen.com/articles/10.1186/1999-3110-54-52#CR19
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.2.10.9
http://mg.genetics.ir/article-1-63-fa.html
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 های آنالوگ مقاومت به بیمارگر در کولتیوارهای بادام ایران های ژن نتایج بلاست تعدادی از توالی -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

. باشد می 775447/7= دست آمده با میانگین طول شاخه درخت به

های مختلف مقاومت به  طول شاخه با فاصله تکاملی آنالوگ

در کولتیواهای مختلف بادام ایرانی  NBS-LRRبیمارگر خانواده 

فاصله تکاملی به روش ماکزیمم تشابه . متناسب است

(Maximum Composite Likelihood) است که بر  محاسبه شده

این . باشد اساس تعداد بازهای جایگزین شده در هر محل می

های  های حاصل از این مطالعه و آنالوگ آنالیزها با استفاده از توالی

های جنس پرونوس ترسیم شده  به بیمارگر به سایر گونه مقاومت

 .است

های شناسایی شده در این مطالعه مشخخص   آنالوگ تجزیه فیلوژنی

کند که کولتیوارهای کاغذی شاهرود، کاغخذی سخمنان، سخنگی     می

هخای خخانواده    یزد و سنگی شاهرود شباهتی با هیچیک از آنخالوگ 

NBS-LRR س و نجخف آبخادی در   کولتیوار دیخر گخل فخار   . ندارند

های مقاومت به بیمارگر در  فاصله فیلوژنتیکی زیاد از سایر آنالوگ

 .در کولتیوارهای بادام ایران قرار گرفته است NBS-LRRخانواده 

 Annotation (plant, accession number) Evalue %homology محل جمع آوری رقم

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 1محب علی 
Prunus persica hypothetical protein 

(PRUPE_ppa024644mg) 
mRNA,XM_007199281.1 

3e-09 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 1مامایی 
gi|328909926|gb|HQ263321.1| Prunus 
persica clone NBS72 NBS resistance 

protein gene, partial cds 

3e-04 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 2مامایی 
gi|328909926|gb|HQ263321.1| Prunus 

persica clone NBS72 NBS resistance 
protein gene, partial cds 

7e-04 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج شیراز دهدیرگل
gi|310893448|gb|HM593971.1| Prunus 

sogdiana NBS-containing resistance-like 
protein (RPM4) gene, 

6e-1 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج سهند
gi|328909926|gb|HQ263321.1| Prunus 

persica clone NBS72 NBS resistance 

protein gene, partial cds 

3e-09 22 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج آذر
gi|328909926|gb|HQ263321.1| Prunus 

persica clone NBS72 NBS resistance 

protein gene, partial cds 

1e-2 98 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج 12شاهرود 
gi|328909923|gb|HQ263319.1| Prunus 

persica clone NBS68 NBS resistance 

protein gene, partial cds 

9e-1 89 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج دیرگلده تبریز
gi|328909921|gb|HQ263318.1| Prunus 
persica clone NBS67 NBS resistance 

protein gene, partial cds 

1e-2 92 

 کلکسیون بیوتکنولوژی کرج ارومیهسنگی 
gi|328909926|gb|HQ263321.1| Prunus 

persica clone NBS67 NBS resistance 
protein gene, partial cds 

3e-2 29 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 1نجف آبادی 
Prunus persica hypothetical protein 

(PRUPE_ppa024644mg) mRNA, 

XM_007199281.1 

5e-20 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 2نجف آبادی 
Prunus mume disease resistance protein 
RPM1-like (LOC103342710), mRNA, 

XM_008246350. 

4e-01 22 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 1کاغذی نجف آباد 
gi|310893414|gb|HM593973.1| Prunus 

sogdiana NBS-containing resistance-like 
protein (RPM6) gene, 

6e-2 28 

 کلکسیون بیوتکنولوژی اصفهان 2کاغذی نجف آباد 
gi|310893414|gb|HM593973.1| Prunus 

sogdiana NBS-containing resistance-like 

protein (RPM6) gene, 

2e-01 98 
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/595791188?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=VVW71YFB015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/595791188?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=VVW71YFB015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645279150?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=VVW71YFB015
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.2.10.9
http://mg.genetics.ir/article-1-63-fa.html
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 مختلف مقاومت به بیمارگر در خانوادههای  درخت فیلوژنی آنالوگ -2شکل 

NBS-LRR در کولتیوارهای مختلف بادام به روش Neighbor-Joining  با

در کولتیوارهای ایرانی با  NBS-LRRهای خانواده  آنالوگ. Mega6 افزار نرم

درکولتیوارهای استخراج شده از  NBS-LRRهای خانواده  قلم ساده و آنالوگ

 . است بانک ژن با قلم ضخیم مشخص شده

 

های شناسایی شده در این مطالعه مشخص  آنالوگ تجزیه فیلوژنی

کند که کولتیوارهای کاغذی شاهرود، کاغذی سمنان، سنگی می

های خانواده یزد و سنگی شاهرود شباهتی با هیچیک از آنالوگ

NBS-LRR آبادی در  دیر گل فارس و نجف کولتیوار. ندارند

های مقاومت به بیمارگر در  فاصله فیلوژنتیکی زیاد از سایر آنالوگ

. در کولتیوارهای بادام ایران قرار گرفته است NBS-LRRخانواده 

روی ماکسیمم فاصله دوتایی نشان داد که مطالعات مربوط به 

بادام در کولتیوارهای  LRR -NBS های متعلق به خانوادهپروتئین

ها را به  افتاده است که قرابت آن کاغذی ایران تغییرات کمی اتفاق

های جدید متعلق به کند و باعث ایجاد پروتئینهم زیاد می

در کولتیوارهای بادام کاغذی ایران شده  NBS-LRR خانواده

و تجزیه فیلوژنی ( 2جدول)با توجه به نتایج بلاست . است

در کولتیوارهای بادام به شرح  های شناسایی شدهآنالوگ( 2شکل)

 :باشند زیر می

های همولوژی در بررسی( A2گروه )آباد کولتیوار کاغذی نجف

 PRM6و فیلوژنی با پروتئین مقاومتی ( 2جدول ( )بلاست)

. اند در یک گروه قرار گرفته Prunus sogdianaجداسازی شده از 

، در مقاومت به نماتد مولد گره ریشه در PRM6مقاومتی پروتئین 

(Prunus sogdiana)Myrobalan plum  نقش دارد (Fang-quan 

et al. 2010). ای بر روی مقاومت به بیمارگر  تاکنون مطالعه

خصوص کولتیوار کاغذی و یا  کولتیوارهای مختلف بادام به

در  .دار به نماتد مولد گره ریشه در ایران انجام نشده است هسته

اثر متقابل بین پیوندک پررشد است  یک مطالعه نشان داده شده

باعث  2و  1بادام شورابی× های هیبرید محلی هلو  مامایی و پایه

 Samani and Fadaei) تحمل خسارت ناشی از حمله نماتد شد

عنوان یک منبع  تواند به آبادی می لذا بادام کاغذی نجف. (2015

 . رزیابی تکمیلی قرار گیردمقاومت به این نماتد مورد ا

کولتیوارهای محب علی، سنگی یزد و سنگی شاهرود همراه با 

 Prunusاز  NBS-LRRیک پروتئین مقاومتی متعلق به خانواده 

serrulata  در گروهB های همولوژی  در بررسی. قرار گرفتند

کولتیوار محب علی با پروتئین مقاومتی متعلق به ( 2جدول )

 شباهت دارد، ولی Prunus persicaاز  NBS-LRRخانواده 

های کولتیوارهای سنگی یزد و سنگی شاهرود با هیچیک از آنالوگ

هرچند (. 2جدول )شباهتی نداشتند  NBS-LRRخانواده 

های مجزا در کولتیوارهای سنگی یزد و سنگی شاهرود در شاخه

-NBSترین فاصله با پروتئین مقاومتی متعلق به خانواده  نزدیک

LRR  ازPrunus persica  ولی در تجزیه فیلوژنی ، اندقرار گرفته

این سه کولتیوار در یک گروه قرار گرفته و قرابت نزدیکی با هم 

از  NBS-LRRپروتئین مقاومتی متعلق به خانواده . دهندنشان می

Prunus persica  این گروه کاندید مناسبی برای مطالعات آتی

 . های گیاهی می باشد یماریارزیابی مقاومت بادام مقابل ب

در . دهندرا تشکیل می Cکولتیوارهای مامایی، سهند و آذر گروه 

های مقاومت در این آنالوگ( بلاست)های همولوژی  بررسی

جداسازی شده از هلو   NBS72کولتیوارها با پروتئین مقاومتی

persica Prunus  در تجزیه فیلوژنی نیز (. 2جدول )شباهت دارند

A-1 

A-2 

B 

C 

D 

E 

F 

G 

H 
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https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.2.10.9
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ها در یک گروه قرار گرفته و قرابت نزدیکی با هم پروتئیناین 

ای که کولتیوار سهند و مامایی تشکیل دهند به گونهنشان می

ترین فاصله از  اند و کولتیوار آذر در نزدیکهای خواهری دادهگروه

از ، NBS72پروتئین مقاومتی . دو کولتیوار دیگر قرار گرفته است

 Prunus از هلوی وحشی های مقاومتهای ژن آنالوگ

kansuensis است و نشانگری برای مقاومت در برابر  کلون شده

 .(Cao et al. 2011) نماتد مولد گره ریشه است

  NBS67کولتیوار سنگی ارومیه، دیرگل تبریز و پروتئین مقاومتی

را  Dاعضای گروه   persica Prunusجداسازی شده از هلو 

های دهد که آنالوگبلاست نشان میمطالعات . دهندتشکیل می

های مقاومت در کولتیوار سنگی ارومیه، دیرگل تبریز با  ژن

(. 2جدول )های شناخته شده در هلو همولوژی دارد  آنالوگ

تجزیه فیلوژنی نیز این دو کولتیوار را در کنار هم و منشعب از 

پروتئین مقاومتی . دهددر هلو قرار می NBS67پروتئین مقاومتی 

NBS67 های مقاومت در هلوی وحشی های ژناز آنالوگPrunus 

kansuensis  است و نشانگری برای مقاومت در برابر نماتد مولد

 .(Cao et al. 2011) گره ریشه است

است،  Fکولتیوار سنگی شاهرود که تنها کولتیوار بادام عضو گروه 

و در تجزیه فیلوژنی با ( بلاست)های همولوژی  در بررسی

 Prunus sogdianaجداسازی شده از  PRM4وتئین مقاومتی پر

در مقاومت به نماتد مولد  PRM4پروتئین مقاومتی . شباهت دارد

نقش دارد  Myrobalan plum (Prunus sogdiana) گره ریشه در

(Fang-quan et al. 2010). تواند  لذا بادام سنگی شاهرود می

مورد ارزیابی تکمیلی قرار عنوان یک منبع مقاومت به این نماتد  به

 . گیرد

قرار دارد و در شاخه مستقلی  Gکولتیوار کاغذی ارومیه در گروه 

و  NBS-LRRهای مقاومت خانواده های ژناز سایر آنالوگ

در تجزیه فیلوژنی این . کولتیوارهای کاغذی ایران قرار گرفته است

جداسازی شده از هلو   NBS68کولتیوار با پروتئین مقاومتی

persica Prunus اند و با پروتئین مقاومتی در یک گروه قرار گرفته

RPM5  جداسازی شده ازPrunus sogdiana  گروه خواهری

کولتیوارهای کاغذی شاهرود و کاغذی سمنان در . دهندتشکیل می

با ( بلاست)های همولوژی در بررسی. قرار دارند A1گروه 

باهتی نداشتند ولی ش NBS-LRRهای خانواده  هیچیک از آنالوگ

در تجزیه فیلوژنی در یک گروه قرار گرفته و قرابت نزدیکی با هم 

های خواهری  تشکیل گروهA2چنین با گروه  دهند همنشان می

، گروه A1با گروه   A2از نظر فیلوژنی نیز گروه . دهندمی

بندی این اطلاعات با اطلاعات  جمع. دهندخواهری تشکیل می

نشان ( 3جدول )ماکسیمم فاصله دوتایی مربوط به مطالعات 

- LRRهای متعلق به خانواده  دهد تغییرات کمی روی پروتئین می

NBS  در کولتیوارهای بادام کاغذی ایران اتفاق افتاده است که

های  ها را به هم زیاد می کند و باعث ایجاد پروتئین قرابت آن

بادام کاغذی در کولتیوارهای  NBS-LRRجدید متعلق به خانواده 

 .   است ایران شده

 

های مقاومت به  محاسبات ماکسیمم فاصله دوتایی آنالوگ ژن -3جدول 

های  منظور تخمین میانگین تغییرات حادث شده برای تمایز آنالوگ بیمارگر به

 .در کولتیوارهای مختلف بادام ایران NBS-LRRخانواده 

 

های مقاومت ژن هایی ازکولتیوار دیرگل فارس به همراه آنالوگ

. اندقرار گرفته Prunus sogdianaگونه  NBS-LRRخانواده 

های مقاومت در این کولتیوار از سایر اعضای خانواده در آنالوگ

های مقاومت است و در کنار آنالوگ کولتیوارهای ایران مجزا شده

RPM1  وRPM4  در هلو در فاصله فیلوژنتیکی زیاد از سایر

در کولتیوارهای بادام  NBS-LRRخانواده های مقاومت آنالوگ

 .ایران قرار گرفته است

 ماکسیمم محاسباتبرای  Mega6افزار  آنالیزهای پروتئینی با نرم

 میانگین تخمین منظور به مقاومت های ژن آنالوگ دوتایی فاصله

 خانواده به متعلق پروتئین دو است تا افتاده اتفاق که تغییراتی

NBS_LRR متمایز یکدیگر از ایران بادام کولتیوارهای مختلف در 

 مختلف هایآنالوگ بین که اختلافاتی تایید شوند، ضمن
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 در NBS_LRR خانواده به متعلق مقاومت های پروتئین

این  دهد کهوجود دارد، نشان می ایران بادام مختلف کولتیوارهای

 کاری بادام نواحی در کولتیوارهای این کاشت طول تغییرات در

 مقاومت های آنالوگ در تمایز که نتیجه آن است افتاده اتفاق ایران

  .است ایران بادام مختلف کولتیوارهای در NBS_LRR خانواده
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