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لـذا ارزيـابي تنـوع    . گيـرد هاي اصلاحي گياهان بر اساس تنوع و انتخاب صفات برتر كمي و كيفي صورت ميبرنامه
تنـوع ژنتيكـي     هاي جديـد مطالعـه  در اين راستا، استفاده از روش. هاي اصلاحي استژنتيكي، اولين مرحله در برنامه

در اين بررسي تعيين تنوع ژنتيكي سيزده ژنوتيپ پياز ايراني در مقايسه با دو ژنوتيپ خارجي . رسدضروري به نظر مي
هاي پياز چند در ژنوتيپ هيازده آغازگر تصادفي استفاده شد. صورت گرفته است) RAPD(با استفاده از نشانگر رپيد 

با استفاده از نـرم  UPGMAبندي به روش محاسبات آماري بر اساس ضريب تشابه جاكارد و گروه .دندشكلي نشان دا
. درصد ژنوتيپ ها در پنج گروه جاي گرفتند 94در نمودار حاصل در حد تشابه . انجام شد NTSYS ver. 2.02افزار 

هاي سفيد قـم و  ژنوتيپ. ت آمدبه دس   = 87/0rبين ماتريس تشابه و نمودار حاصل) Cophenetic( ضريب كوفنتيك
ترين تشابه را درصد كم 30هاي كاشان و پادوك با ضريب تشابه درصد بيشترين تشابه و ژنوتيپ 94يزد با ضريب تشابه 

اسـپانيش و     درصد و يلو سـوئيت  80گرانو و خمين در يك گروه با ضريب تشابه  ارلي هاي تگزاسژنوتيپ. نشان دادند
دو ژنوتيپ   لذا، اين احتمال وجود دارد كه اجداد اوليه. درصد در گروه ديگر قرار گرفتند 83ه ياسوج با ضريب تشاب

  . هاي مورد آزمون ايراني باشند اسپانيش متعلق به ژنوتيپ يلو گرانو و سوئيت ارلي تگزاس
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ترين گياهان زراعي بوده كه از  ، يكي از قديمي)Allium cepa(پياز 
دهنده غذاها از آن استفاده هزاران سال قبل، به عنوان دارو و طعم

پياز گياهي است علفي و دو ). Mitchell et al. 1984(شده است  
آيند و در  هاي رويشي آن به وجود مي ساله كه در سال اول اندام

كنند  شود كه توليد بذر مي هاي زايشي ايجاد مي م اندامسال دو
Rabinowitch and Kamenetsky 2002; Аgafonov  2006)( . اين

 Liliaceae (Lily family) و خانواده Alliumجنس گياه از 
محصول سبزيجات دنيا و دومين محصول اين  ازپياز . باشد مي

زش اقتصادي آن رغم ار باشد و علي فرنگي ميگروه پس از گوجه
 2010( دانش كمي در مورد تنوع ژنتيكي ارقام آن وجود دارد

Maniruzzaman  et al. .( ،متعددي مولكولي نشانگرهايامروزه 

 دسترس در گياهي ايه گونه در ژنتيكي تنوع سطح تعيين براي

در (RFLP)  برشي قطعات طولي شكلي چند از استفاده .اشندب مي
 توجهي قابل ژنتيكي اطلاعات مختلف اهانگي ژنتيكي تنوع ارزيابي

 بر زمان و بالا  هزينه). et al. 1992 Zhang( است ردهوآ فراهم را

 در ژنتيكي تنوع ارزيابي  نندهكمحدود عوامل از روش، اين بودن

در روش . ستا بوده هاجمعيت ژنتيك  مطالعه و وسيع مقياس
SSRتوالي از هاولي اطلاعات به نياز آغازگرها طراحي راي، ب 

). Smulders et al. 1997( اشدب مي مطالعه مورد ژنوم وتيدييكلنو
 آن از استفاده با و نداشته را اه محدوديت اين RAPDروش 

 زمان مدت در را شكل چند نشانگرهاي از زيادي تعداد وانت مي
 توالي از قبلي اطلاع بدون و ژنومي DNA  مكمقادير با و  تر مك

 ،استاندارد غير آزمايش شرايط در .داد قرار دهاستفا مورد ،ژنومي
 .)Prenner 1993( ابدي مي اهشك RAPD نشانگرهاي تكرارپذيري

RAPD و ژنتيكي تنوع بررسي براي هك است غالب نشانگر يك 
ها در چند گونه گياهي از جمله پياز استفاده  بندي ژنوتيپ گروه

 Thompson et al. 1998; Ouborg  et al. 1999; Fu etشده است 

al. 2002)( .هاي بومي پياز به منظور بررسي روابط ژنتيكي توده
جفت آغازگر  15ايران و مقايسه با برخي از ارقام خارجي از 

 .Karimi-Nafchi etal) استفاده شده است SSRريزماهواره 

هاي بومي پياز به منظور ارزيابي تنوع درون و بين توده. (2011
به همراه دو هيبريد، با استفاده از نشانگرهاي توده بومي  20ايران، 

RAPD آغازگر  26. مورد مطالعه قرار گرفتندRAPD  200از 
تعداد كل  .نوار چند شكل توليد كردند 170آغازگر مورد ارزيابي، 

نوار  131تا  66ها و هيبريدها از نوارهاي چند شكل در درون توده
اس ضريب ني بين ها بر اسمتغير بود و فاصله ژنتيكي بين آن

- تجزيه واريانس مولكولي تنوع معني. برآورد شد 31/0تا  037/0

ولي، ميزان . هاي پياز نشان دادداري را در بين و درون توده
هاي كمتر هاي نسبت به درون ژنوتيپواريانس بين ژنوتيپ

توده تره  28بررسي تنوع ژنتيكي  در.  (Mosavizade  2006)بود
آغازگر ده  320ها با كورات و تره فرنگي از ايراني و مقايسه آن

چند شكل خوب جهت دسته بندي  9تايي استفاده شده است و 
   ..Dashti  et al) 2003(گياهان بدست آمده است 

با توجه بـه مـوارد فـوق و نيـز اهميـت پيـاز بـه عنـوان يكـي از          
د كــه تنــوع ژنتيكــي شــمحصــولات ســبزي حــايز اهميــت، لازم 

لـذا در ايـن راسـتا    . مورد بررسي قرار گيـرد اي كشوري ه ژنوتيپ
ميزان تنوع ژنتيكي سيزده ژنوتيپ مختلف پياز ايراني در مقايسه با 

مـورد  ) RAPD( دو ژنوتيپ پياز خارجي با استفاده از نشانگر رپيد
   .است ارزيابي قرار گرفته 

اين آزمايش در بخـش تحقيقـات گيـاه پزشـكي مركـز تحقيقـات       
مواد گيـاهي  . انجام گرفتي استان اصفهان كشاورزي و منابع طبيع

هاي بومي پياز ايراني  ژنوتيپ ژنوتيپ ازاين آزمايش شامل سيزده 
ژنوتيپ موجـود از  سيزده . در مقايسه با دو ژنوتيپ خارجي بودند

 هـاي  ، از ژنوتيپAllium cepaپياز مورد كشف با نام علمي     گونه
به كشورهاي اسپانيا ژنوتيپ رايج خارجي متعلق  و دورايج كشور 
ي مورد آزمايش از موسسه  هاي مربوطه بذر ژنوتيپ. و آمريكا بود

. دش ـنهال و بذر كشور واقع در كرج تهيه   تحقيقات اصلاح و تهيه
هاي كاشان، آذرشـهر،   هاي بومي پياز كشور شامل ژنوتيپ ژنوتيپ
اصفهان، سفيد قم، يزد، ياسوج، هرسـين، نيشـابور، بهبهـان،      درچه
هاي خـارجي   وك، خمين، رامهرمز و صالح آباد نطنز و ژنوتيپپاد

ــوئيت  ــو س ــامل يل ــپانيش   ش و ) Yellow Sweet Spanish( اس
 هـاي  ژنوتيپ  كليه. بودند (Texas Early Grano)گرانو  ارلي تگزاس

براي بررسي قدرت جوانه زني و  1390ماه  خردادمورد مطالعه در 
پـس از  . د بررسي قرار گرفـت كيفيت بذر ابتدا در آزمايشگاه  مور

هـاي  در گلـدان   در محيط گلخانـه تعيين درصد جوانه زني، بذرها 
بـرگ پيـاز بـا     DNAاسـتخراج   .حاوي خاك سترون كاشـته شـد  

  ).  Ganish et al. 2007(انجام گرفت  CTABاستفاده از روش 
از ايـن  . ميكروليتـر انجـام شـد    25با حجـم  ) PCR(واكنش تكثير 
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نـانوگرم در   25استخراج شده با غلظت  DNAيتر ميكرولدو مقدار 
آب : شـامل (  PCRي واكـنش   ميكروليتر و بقيه شامل سـاير اجـزا  

 25براي رساندن حجـم واكـنش بـه    ) ديونيزه( مقطر دو بار تقطير 
 Taq، آنــزيمdNTP، كلريــد منيــزيم،  PCRميكروليتــر، بــافر  

polymeraseآغازگرها بود ، )Ganish et al. 2007.(  
آغازگر تصادفي مربوطه، ساخت شركت سـيناژن اسـتفاده    زدهيااز 
از هر نمونه شش ميكروليتر برداشته و با  PCRپس از انجام د و ش

مخلـوط كـرده و در   ) Loading day( دو ميكروليتر بافر بارگذاري
بـراي  . درصد بارگذاري شد 5/1هاي مجزا روي ژل آگارز  چاهك

بـا بانـدهاي اسـتاندارد     هر الكتروفورز، چاهك اول براي نشـانگر 
-Max cell )Hybrid and Ladder 100از شـركت   جفت باز 100

10000 bp (پس از انجام الكتروفورز ژل بـراي   .در نظر گرفته شد
تعيين الگوهاي باندي در دستگاه ژل داك قرار گرفته و در حضور 

  . برداري شداز نوارهاي باندي حاصل عكس UVاشعه 
بنـدي بـه   س ضريب تشابه جاكارد و گروهمحاسبات آماري بر اسا

انجـام   NTSYS ver. 2.02با استفاده از نرم افزار  UPGMAروش 
به اين منظور، حضور هر باند يك و عدم حضور آن صـفر در  . شد

ضريب تشابه جاكارد براي آغازگرهاي تصادفي در . نظر گرفته شد
هي بندي گروخوشهد و شمحاسبه  هاي مورد آزمايش پياز ژنوتيپ

چنـين   هـم . انجـام شـد   UPGMAهاي پياز به روش  براي ژنوتيپ
بـين مـاتريس تشـابه و نمـودار     ) Cophenetic(ضريب كوفنتيـك  

  . دشحاصل محاسبه 
مــورد  OP-گــروه  نوكلئوتيــدي 10آغــازگر تصــادفي  40از بــين 
دند و ديگـر آغازگرهـا   كريازده آغازگر ايجاد چند شكلي ، ارزيابي

هـا   رده و يـا محصـولات تكثيـر شـده آن    يا هيچ باندي ايجـاد نك ـ 
در بين آغازگرهـاي مـورد اسـتفاده آغـازگر     . وضوح كافي نداشت

OPA-19، OPAB-04  وOPC-06   ـ بانـد، بـيش   10با ايجـاد  رين ت
ترين تعداد بانـد   باند كم دوبا ايجاد  OPD- 01تعداد باند و آغازگر

غـازگر  ميانگين تعداد باند توليد شده توسط هـر آ . را ايجاد كردند
چنـد شـكل     ترين قطعه بيش  OPA-19آغازگر. باند تعيين شد 2/7

ميانگين تعداد قطعه چند شـكل بـراي هـر آغـازگر     . دكررا ايجاد 
درصد چند شكلي آغازگرهـاي تصـادفي، بـين    . محاسبه شد 42/6

 OPA-07  ،OPA-16آغازگرهـاي  . درصد متغير بود 43/71 -100
 ،OPA-19  ،OPC-09  وOPD-01  درصد چنـد شـكلي و    100با

درصد چندشـكلي بـه    43/71با  OPE-01و  OPA-09آغازگرهاي 
. ترين درصد چند شـكلي را ايجـاد كردنـد    ترين و كم ترتيب بيش

درصد  8/89ميانگين درصد چند شكلي براي آغازگرهاي تصادفي 
  .دشتعيين 

هاي آماري، باندهاي هم شكل حذف و فقط  براي تجزيه و تحليل
د شكلي نشان دادند مورد تجزيـه و تحليـل قـرار    باندهايي كه چن

براي . بودند bp1500-500 تكثير شده بين  DNAقطعات . گرفتند
چنين، تخمين درست ميزان تشـابه   ها و هم تفكيك صحيح ژنوتيپ

ها، دقت كافي در امتيازبندي و حذف باندهاي موجود بين ژنوتيپ
د كـه در  اين موارد  شامل بانـدهايي بـو  . مصنوعي صورت گرفت

. شـد  و كدورت ژل به صورت باند مشاهده مي PCRتغيير شرايط 
زيرا عدم دقت در امتيازبندي و وجـود بانـدهاي مصـنوعي سـبب     

  .دشوبرآورد نادرست روابط ژنتيكي بين افراد مي
هـا شـامل    ماتريس صفر و يك حاصل براي بررسي تنوع ژنوتيـپ 

هـا  ا و سـتون ه ـ ها شامل ژنوتيپ ستون بود كه سطر 86سطر و  15
محاسبات آماري اين بررسـي بـر   . شامل باندهاي چند شكل بودند

بـا   UPGMAبندي بـه روش  اساس ضريب تشابه جاكارد و گروه
نتايج حاصـل از   .انجام شد NTSYS ver. 2.02افزار استفاده از نرم

هاي مختلف مورد بررسي پيـاز را در   آغازگرهاي تصادفي ژنوتيپ
گروه يـك شـامل سـفيد قـم و يـزد بـا       . دكربندي پنج گروه طبقه
و ايــن احتمــال وجــود دارد كــه درصــد بــود  94 ضــريب تشــابه

گرفته باشند و يا ايـن كـه در    ها از يك جمعيت اوليه منشا ژنوتيپ
اند كه به دلايل نامعلوم به مرور زمان اسامي  اصل يك ژنوتيپ بوده
كاشـان و   ترين تشابه به ترتيب بـين  كم. اند متفاوتي به خود گرفته

چنين كاشان با دو ژنوتيپ  درصد و هم 30پادوك با ضريب تشابه 
بـين  . دش ـدرصـد بـرآورد    33بهبهان و هرسين با ضـريب تشـابه   

در مجموع بهبهـان  . درصد بود 32آذرشهر و بهبهان ضريب تشابه 
. هـاي مـورد مطالعـه نشـان داد     ترين تشابه را با سـاير ژنوتيـپ   كم

درصـد   30 – 94ها بين  ي بين ژنوتيپي ضريب تشابه ژنتيك دامنه
درصـد بـرآورد    30/81ميانگين ضريب تشابه ژنتيكي. محاسبه شد

بين ماتريس تشابه و نمـودار   )Cophenetic(ضريب كوفنتيك  .شد
  .محاسبه شد  = 87/0rحاصل

) Friesend and Klaas 1998( و (Wilkie et al.  1993)تحقيقـات  
 ايـن روش  شان داد كه ن RAPD نشانگرهاي ارآييدر خصوص ك
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چنـين،   هـم . مـي باشـد   مناسـب  پيـاز  ايه ژنوتيپ نديب گروه براي
)Roxas and Peffley  (1992 نشانگرهاي موفق اربردك RAPD را 

 گـزارش  تصـادفي  آغازگر شش از استفاده با پياز ارقام شناسايي در

   .با نتايج اين تحقيق هم خواني و هماهنگي دارد كه ردندك
هـاي ايرانـي بـا    د، ژنوتيـپ ش ـاز نتايج مشـخص   همان طوري كه

هـاي مربوطـه بـه وضـوح قابـل      الگويكديگر متفاوت بوده كه در 
هـاي مـورد   دهد كـه تفـاوت  اين مشخصه نشان مي. مشاهده است

هـا را بـا   افيايي نيز دخيـل بـوده و قرابـت آن   ثيرات جغرامشاهده ت
 Le Thierryدر اين خصوص. سازدهاي خارجي نمايان ميژنوتيپ

Dennequin et al. (1997)  ژنوتيـپ  21 و پيـاز  ژنوتيپ 19 تعداد 

 ايه ـ ويژگـي  نظـر  از داشتند، جنسي و رويشي تكثير هك را موسير

 ژنتيكـي  روابـط  تعيين براي، RAPD نشانگرهاي و مورفولوژيكي

، RAPD نشـانگرهاي  اسـاس  بـر  يا خوشـه   تجزيـه  .ردندك بررسي
 گـروه  در را يكخـورا  پيـاز  گرمسـيري  و اروپـايي  ژنوتيـپ  هشت

در ايـن بررسـي    .ردك ـ نديب هگرو موسير ژنوتيپ 14 از يا جداگانه
 ايه ـ ويژگـي  و RAPD نشـانگرهاي  از اسـتفاده  روش دو نتـايج 

 پايـه  بـر  رانگ ـ پـژوهش  ايـن  .بـود  يكسـان  تقريبـا  مورفولوژيـك 

 و پيـاز  بين بالايي قرابت گزارش كردند كه حاصل ايه نديب گروه
 بـه  مربـوط  را ها آن وز طريق بذر وجود دارد توليدي ا موسيرهاي

 ايـن  بـا  جغرافيـايي  تنـوع  مقايسـه  .دانسـتند  .cepa A ايه ـ گونـه 

 و آفريقا به آسيا از مسيرمهاجرت دو آنها هك شد باعث اه نديب گروه
جا با نتايج ايـن   اين گزارش در اين .كنند گزارش پياز براي را اروپا

راني و خارجي نيز مورد هاي اي تحقيق در خصوص قرابت ژنوتيپ
هاي مورد آزمـون در   هم چنين، تفكيك ژنوتيپ. دهد يد قرار ميايت

ف پياز دركشور ژاپـن  اين تحقيق با گزارش در بررسي ارقام مختل
 بـا  را پيـاز  رقـم  22آنها  et al.  Tanikawa )2002( .موافقت دارد

 100 از آغـازگر  17. ردندك ارزيابي RAPD نشانگرهاي از استفاده

 توليد واضح تكرارپذير و شكل چند نوارهاي بررسي مورد آغازگر

 چند نشانگر 35 آغازگر، 17 توسط شده توليد نشانگر 88 از .ردندك

 مـورد  رقم 22 توانستند حاصل شكل چند نشانگرهاي .بودند شكل
  .نندك متمايز هم از را مطالعه

اي ه ـ به دليل اندازه بزرگ ژنوم گونـه  RFLPنشانگرهاي مبتني بر 
. كنـد  پياز در مقايسه با ديگـر سـبزيجات مشـكلاتي را ايجـاد مـي     

ژنتيك پياز اسـتفاده   تجزيهبراي  RAPDعنوان يك جايگزين از  به

هاي  بررسي). Ganish et al. 2007 ; Wilkie et al. 1993( شود مي
ژنتيكي پياز به هر دو روش سـيتوژنتيكي و مولكـولي نسـبت بـه     

تـري بـراي    نياز بـه زمـان بـيش   ديگر محصولات محدود است و 
 اي داردژنـومي بـزرگ و ژنتيـك پيچيـده     DNAمطالعه دارد زيرا 

)Peffley and Mangum 1990 .(هـاي اخيـر نشـانگرهاي     در سال
DNA پلاسم و توسعه هاي حفاظت ژرم چند شكل به منظور برنامه  

مخصوصـا نشـانگرهاي مبتنـي بـر     . ژنتيك گياه ساخته شده است
RFLPاساس  ر، اتصال بRFLP هاي پياز بـه دليـل انـدازه     در گونه

. بزرگ ژنوم در مقايسه با ديگر سبزيجات داراي مشـكلاتي اسـت  
 5/33برابر  A. cepaدر سلول، در  DNAسطح همانندسازي نشده 

پيكـوگرم   8/7پيكوگرم و در ذرت  دوپيكوگرم، در گوجه فرنگي 
  ).Bennet et al. 1976( باشدمي

مل تخمين روابط ژنتيكي بين افراد را تحـت  در مجموع چندين عا
تعداد نشانگر مورد استفاده، توزيع : دهد كه عبارتند از ثير قرار ميات

هـاي تكـاملي كـه در واقـع     مس ـنشانگرها در ژنوم و طبيعت مكاني
 از متفـاوتي  انـواع  ايـران  در. باشـند زيربناي تنوع محاسبه شده مي

 نونكتا هك) Saffarian 1994( وندش مي شتكا پياز بومي ايه توده

 نشـانگرهاي  از اسـتفاده  بـا  آنها ههم ژنتيكي قرابت و خصوصيات

در مجمـوع از نتـايج حاصـل در ايـن      .ستا نشده مطالعه مولكولي
رسد كـه ژنوتيـپ هـاي بـومي پيـاز ايرانـي بـا        تحقيق، به نظر مي

ــد  ــين  هــم. يكــديگر متفــاوت و بعضــي قرابــت نزديــك دارن چن
هـاي ايرانـي قرابـت     رد آزمون با ژنوتيـپ هاي خارجي مو ژنوتيپ

هـا   نزديكي داشـته كـه بيـانگر ايـن احتمـال اسـت كـه اجـداد آن        
  .هاي ايراني بوده است ژنوتيپ

  
   منابع

Dashti  F, Kashi A, Vezvaei A (2003) Study on genetic 
diversity in genotypes of Taree Irani Allium 
ampeloprasum ssp. persicum using morphological 
characters. Seed and Plant 19: 87-100 
Karimi-Nafchi Z, Sayed Tabatabaei BE, Mobli M (2011) 
Genetic diversity of onion genotypes using microsatellite 
markers. Iranian Journal of Horticultural Sciences 42: 11-
20. 
Mosavizade SA (2006) Analysis of genetic diversity in 
Iranian onion landraces using morphological and 
molecular markers. PhD. Thesis. Dept. of Agriculture, 
Tabriz University. 
 
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
94

.1
0.

2.
16

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
22

 ]
 

                               4 / 5

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.2.16.4
https://mg.genetics.ir/article-1-1365-fa.html


  مهدي نصراصفهاني و همكاران    ...به كمك هاي بومي پياز ايراني  تنوع ژنتيكي ژنوتيپ   
 

 1394 تابستان/2شماره / دهمدوره / ژنتيك نوين 303

 

 
Аgafonov A (2006) Perenual onions - state and 
perspectives of its use.proceedings on vegetable and melon 
growing (to 75-anniversary of the All-Russian Research 
In- stitute of Vegetable Crops). VNIIO, Moscow. 1: 39-42. 
Bennet MD, Smith JB (1976) Nuclear DNA amounts in 
angiosperms. Philosophical Transactions of the Royal 
Society, London B224: 227-274.   
Friesen N, Klaas M (1998) Origin of some minor 
vegetatively propagated Allium crops studied with RAPD 
and GISH. Genetic Resources and Crop Evolution. 45: 
511-523. 
Fu YB, Peterson G, Diederichsen A, Richards KW (2002) 
RAPD analysis of genetic relationship of seven flax 
species in the genus Linum L. Genetic Resources and Crop 
Evolution 49: 253-259. 
Ganesh CT, Veere Gowda R, Narayanaswamy P, 
Ramanjini Gowda PH (2007) Development of protocols 
for DNA Extraction and Amplification in Onion ( Allium 
cepa L.) for RAPD Analysis. Recent Trends in 
Horticultural Biotechnology. 
Le Thierry D‘ennequin M, Panaud O, Robert T, Ricroch A 
(1997) Assessment of genetic relationships among sexual 
and asexual forms of Allium cepa using morphological 
traits and RAPD markers. Heredity 78: 403-409. 
Maniruzzaman ME, Haque M, Haque M, Sayem MA, AL- 
Amin M (2010) Bangladesh Journal of Agricultural 
Research 35: 313-322. 
Mitchell PD, Jerie PH, Chalmers DJ (1984) Effects of 
regulated water deficits on pear tree growth, flowering, 
fruit growth and yields. Horticultural Science 109: 604-
606. 
Ouborg NJ, Piquot Y, van Groenendael JM (1999) 
Population genetics, molecular markers and the study of 
dispersal in plant. Journal of Ecology 87: 551-568. 
Peffly EB, Mangum PD (1990) Introgression of A. 
fistulosum L. into A. cepa L. via cytoplasmic evidence. 
Theoretical and Applied Genetics 79: 113-118. 

Prenner GA, Bush A, Wise R, Kim W, Dommier L, Kasha 
K, Laroche A, Scoles G, Molnar SL, Fedak G (1993) 
Reproducibility of random amplified polymorphic DNA 
(RAPD) analysis among laboratories. PCR Methods and 
Applications  2: 341-345. 
Rabinowitch HD, Kamenetsky R (2002) Shallot Allium 
cepa, Aggregatum group. In: Allium crop science: Recent 
Advances eds. Rabinowitch, H.D. and currah, L. CAB 
International  p. 409-430.  
Roxas VP, Peffley EB (1992) Short-day onion varietal 
identification using molecular RAPD markers. Allium 
Improvement Newsletter 2: 5-17. 
Saffarian A (1994) Onion production and it constraints in 
Iran. Acta Horticulture 358: 95-100. 
Smulders MJ, Bredemeijer MG, Rus-Kortekass W,  Arens 
P, Vosman B (1997) Use of short microsatellites from 
database sequences to generate polymorphisms among 
Lycopersicon esculentum cultivars and accessions of other 
Lycopersicon Species. Theoretical and Applied Genetics 
97: 264-272.  
Tsuyoshi Tanikawa, Masatoshi Takagi, Masahiko Ichii 
(2002) diversity in onion (Allium cepa L.) as evaluated by 
random amplified polymorphic DNA (RAPD) analysis. 
Journal of the Japanese Society for Horticultural Science 
71:244- 251. 
Thompson JA, Nelson RL, Vodkin LOV (1998) 
Identification of diverse soyabean germplasm using RAPD 
markers. Journal of Crop Science and Biotechnology 38: 
1348- 1355. 
Wilkie SE, Isaac PG, Slater RJ (1993) Random amplified 
polymorphic DNA (RAPD) markers for genetic analysis in 
Allium. Theoretical and Applied Genetics 86: 497-504. 
Zhang Q, Saghai Maroof MA, Lu TY, Shen BZ (1992) 
Genetic diversity and differentiation of indicat and 
japonicarice detected by RFLP analysis. Theoretical and 
Applied Genetics 83: 495-499. 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
94

.1
0.

2.
16

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
22

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               5 / 5

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.2.16.4
https://mg.genetics.ir/article-1-1365-fa.html
http://www.tcpdf.org

