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 (24/09/1403تاریخ پذیرش:  - 03/08/1402)تاریخ دریافت:  

های خوراکی است که دارای ارزش غذايی ترين ميوهيکی از قديمی (.Punica granatum L) انار

های از ايران، باشد. مرکز پيدايش انار آسيای ميانه، به ويژه بخشو خواص دارويی بالايی می

نشان دهنده تنوع جا به ديگر نقاط جهان گسترش يافته است که باشد که از آنافغانستان و هند می

منظور ژنتيکی گسترده و دامنه سازگاری بالای آن جهت کشت در شرايط اقليمی مختلف است. به

های ارقام انار از کشورهای ايران، افغانستان، بررسی روابط ژنتيکی موجود بين و درون جمعيت

آسيا و آمريکا از ترکمنستان، سوريه، لبنان، هند، يمن و ايالت متحده آمريکا واقع در دو قاره 

آلل چند شکل توليد  24ای، در اين مطالعه، شش آغازگر ريز ماهواره استفاده شد.  SSRآغازگر

آلل متغير بود. محتوی اطلاعات  4آلل با ميانگين  5تا  3ها از کردند. برای هر مکان ژنی تعداد آلل

رزيابی شد. نتايج شاخص تنوع ا 38/0با ميانگين  46/0تا  28/0های ژنی چند شکلی مربوط به مکان

نی، تجزيه و تحليل هماهنگ اصلی و تجزيه واريانس مولکولی، حاکی از وجود تنوع در داخل 

های مورد مطالعه، ارقام ايرانی دارای تنوع ژنتيکی های هر جمعيت بود. در بين ژنوتيپژنوتيپ

ای مشخص شد که تنوع براساس نتايج تجزيه خوشه .ها بودندبالاتری نسبت به ساير جمعيت

 SSRبراساس پژوهش حاضر آغازگر  .کندها تا حدودی از تنوع ژنتيکی تبعيت میجغرافيايی ژنوتيپ

های انار با منشاء مختلف ارائه دهد توانست اطلاعات سودمندی را در ارتباط با روابط ژنتيکی ژنوتيپ

گزينش و هيبريداسيون جهت تهيه ارقام های های به نژادی انار مانند برنامهتواند در برنامهکه می

يابی باندهای اختصاصی و مديريت های لينکاژی و همچنين توالیهيبريد و يا ترسيم نقشه

 های انار مفيد واقع شود.کلکسيون

 

 های کلیدیواژه
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متعلق به خانواده  .Punica granatum Lانار با نام علمی 

Lythraceae که های خوراکی است ترین میوهو یکی از قدیمی

 Morrisباشد )دارای ارزش غذایی و خواص دارویی بالایی می

(. برخی از محققین با توجه به شواهد تاریخی خاستگاه اولیه 2007

های از ایران، افغانستان و هند ویژه بخشانار را آسیای میانه، به

دانند و معتقدند که انار از این مناطق به دیگر نقاط جهان گسترش می

 Sarkhosh et al. 2006; Karimi and Mirdehghanیافته است )

دلیل سطح زیر کشت انار در دنیا به FAO(. براساس گزارشات 2013

ارزش غذایی و مقاومت آن به شرایط کمبود آب در حال افزایش 

(. نظر به اهمیت فوق العاده این Zarei and Sahraroo 2018است )

های ارقام و ژنوتیپگیاه ارزشمند تهیه شناسنامه مولکولی برای 

موجود جهت تعیین هویت و اصالت ژنتیکی و بررسی روابط 

ای در شناسایی و حفظ ذخایر توارثی خویشاوندی گام ارزنده

(. تعیین هویت دقیق ارقام یا Sarkhosh et al. 2009خواهد داشت )

خصوص گیاهانی که دارای تکثیر رویشی هستند های گیاهی بهگونه

برخوردار است. ابهامات زیادی در مورد نام ارقام  از اهمیت بسیاری

انار در کشورهای تولید کننده وجود دارد. ممکن است نامی یکسان 

که از نظر به ارقام مختلف نسبت داده شده باشد در حالی

خصوصیات با یکدیگر اختلاف زیادی دارند و یا ممکن است که 

فاوت داشته گذاری متارقام در مناطق یا کشورهای مختلف نام

باشند. لذا بررسی دقیق روابط فنوتیپی و فیلوژنی گیاهان نقش مهمی 

منظور تولید ارقام جدید با کیفیت نژادی بههای بهدر تدوین برنامه

 Karimi et ) بهتر و مقاومت بیشتر به شرایط نامساعد محیطی دارد

al. 2023; Zarkti et al. 2007های بررسی تنوع (. یکی از روش

ها استفاده از تیکی و تعیین روابط خویشاوندی بین رقمژن

(. Struss 2001باشد )نشانگرهای مورفولوژیکی و مولکولی می

تشریح خصوصیات انار براساس صفات مورفولوژیکی از جمله 

های انار در سراسر های مناسب جهت بررسی ژرم پلاسمروش

 Mir et al. 2007; Volkan et al. 2015; Sephondباشد )جهان می

et al. 2016; Zarei et al. 2016دلیل (. خصوصیات مورفولوژیکی به

تنهایی روش مناسبی در شناسایی ثیر پذیری از شرایط محیطی بهأت

ارقام نیستند، از این رو استفاده توام از خصوصیات مورفولوژیکی 

های مولکولی جهت تعیین تنوع و روابط ژنتیکی ژرم و آغازگر

 .Sheidai et al. 2008; Jbir et al) های انار توصیه شده استپلاسم

2008; Yuan et al. 2007 .) تاکنون مطالعات گوناگونی در ارتباط با

استفاده از آغازگرهای مولکولی در مطالعات بررسی تنوع ژنتیکی 

 Hasnaoui et al. 2012; Patil et) ارقام انار صورت پذیرفته است

al. 2020; Noormohammadi et al. 2012; Caliskan et al. 2017) 

های در پژوهشی جهت بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت ژرم پلاسم

استفاده شد. نتایج نشان داد که  SSRنشانگر  6انار شیرین ایران از 

ها در هر مکان ژنی در د که نعداد آللشآلل مشاهده  24در مجموع 

میانگین محتوی اطلاعات چند  آلل قرار داشت. 8تا  2ای بین دامنه

دست آمد که ماهیت قوی نشانگرهای به 74/0شکلی این آغازگرها 

ای را در بررسی روابط و تنوع ژنتیکی انار به اثبات ریز ماهواره

 Zarei and)(. Mousavi Derazmahalleh et al. 2013رساند )می

Sahraroo (2018 بین های ژنتیکی درون و منظور بررسی تفاوتبه

آوری شده از نواحی مختلف استان فارس از های انار جمعجمعیت

آلل در هر  48ترکیب آغازگر  16استفاده کردند. از  SSRآغازگر 

متغیر 58/0تا  18/0دست آمد. درصد چند شکلی بین جایگاه ژنی به

پاتیل باشد. بود که نشان دهنده تنوع ژنتیکی بالا در بین ارقام انار می

بیان نمودند که پایین بودن سطح  (Patil et al. 2020)و همکاران 

های پیوستگی چند شکلی در انار، آنالیزهای ژنتیکی از جمله نقشه

 SSR را مختل کرده است. از این رو، استفاده از نشانگرهای QTLو 

چندشکلی که در سراسر ژنوم توزیع شوند، مطالعات ژنتیکی در 

در  SSR همچنین نشانگرهای اید.نمانار را تا حد زیادی تسهیل می

( MAS) نژادی از طریق انتخاب به کمک نشانگرهای بهانجام برنامه

های انار برای حفاظت از حقوق و شناسایی صحیح ژنوتیپ

با   .Giancaspro et al(2017) .کنندگان مفید خواهند بوداصلاح

آوری شده از کشورهای مختلف ژنوتیپ انار جمع 63بررسی 

های مورد مطالعه کردند که ریزماهواره توانستند که ژنوتیپگزارش 

بندی کنند. جغرافیایی و صفات پومولوژی دسته ءرا براساس منشا

های ها قادر به برقراری روابط ژنتیکی بین ژنوتیپهمچنین آن

ها را فراهم آوردند. ها و همناممختلف و امکان شناسایی مترادف

های انار از کشور عراق با ژنوتیپبررسی تنوع ژنتیکی در برخی 

آلل با میانگین  25ای، در مجموع آغازگر ریز ماهواره 12استفاده از 

دست آمد. میانگین هتروزیگوسیتی آلل در هر جایگاه ژنی به 08/2

گزارش شد. همچنین  25/0و محتوی اطلاعات چند شکلی  33/0

  مقدمه
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بود  26/0تا  06/0رقم انار مورد مطالعه بین  11فاصله ژنتیکی بین 

(Sanjari 2015.) (2012)Hasnaoui et al.   با مطالعه تنوع ژنتیکی

گزارش کردند که میانگین تعداد  SSRژنوتیپ انار با آغازگر  33

و میزان هتروزیگوسیتی قابل انتظار و  83/2آلل در هر جایگاه ژنی 

دلیل باریک باشد که بهمی 243/0و  245/0ترتیب مشاهده شده به

های مورد مطالعه خزانه ژنی تنوع ژنتیکی کمی نیز بین ژنوتیپشدن 

تنوع ژنتیکی موجود در  .Soriano et al (2010) مشاهده شده است.

 SSRآغازگر  66ژنوتیپ انار از کشور اسپانیا را با استفاده از  11

 37/0مورد بررسی قرار دادند. میانگین محتوی اطلاعت چند شکلی 

ابزاری  SSRبراورد شد. نتایج این مطالعه نشان داد که آغازگرهای 

های قوی برای مطالعات تنوع ژنتیکی و تشخیص ژرم پلاسم

جفت  58ای آیند. در مطالعههای ارقام انار به حساب میکلکسیون

 60ها بر روی جفت از آن 12ی شد که ای طراحآغازگر ریز ماهواه

آلل با  35ژنوتیپ انار چند شکلی نشان دادند که در مجموع 

آلل برای هر مکان ژنی و محتوی اطلاعات چند  5تا  2ای محدوده

 (.Pirseyedi et al. 2010دست آمد )به 43/0شکلی با میانگین 

(2010)Ebrahimi et al.   غازگر جفت آ 25گزارش کردند که از بین

 11ای مورد استفاده بر روی ارقام انار از کشور ایران، ریز ماهواه

طور خوبی چند شکلی را نشان دهد. بهجفت آغازگر توانست به

دست آلل در هر جایگاه به 38/3آلل چند شکلی با میانگین  44کلی 

بود  43/0جایگاه  13آمد. میانگین محتوی اطلاعات چند شکلی در 

ها در بررسی تنوع ژنتیکی اهمیت بالای ریز ماهوارهکه نشان دهنده 

منظور بررسی کارایی لذا پژوهش حاضر به باشد.ارقام انار می

در بررسی تنوع و ساختار ژنتیکی انار و بررسی روابط  SSRآغازگر 

ارقام انار ایران با دیگر کشورها و همچنین ارزیابی  خویشاوندی

های اصله ژنتیکی در جمعیتهمبستگی بین فاصله جغرافیایی و ف

 مورد مطالعه طراحی شده است.

 

در آزمایشگاه مولکولی بخش  1400-1399این پژوهش در سال 

علوم باغبانی دانشگاه ولی عصر رفسنجان صورت پذیرفت. در 

جمعیت برای انجام تجزیه  2رقم تجاری انار در قالب  50مجموع 

های برگی مورد استفاده قرار گرفتند. نمونه SSRو تحلیل با آغازگر 

های مورد مطالعه از کلکسیون انار واقع در شهرستان ساری ژنوتیپ

ژنوتیپ انار ایران و  23های مورد بررسی شامل تهیه شد. جمعیت

ژنوتیپ از کشورهای افغانستان، ترکمنستان، لبنان، هند، سوریه،  27

لحاظ جغرافیایی در دو قاره  یمن و ایالت متحده آمریکا بود که از

 . (1)جدول  شدند قرار دادهآسیا وآمریکا 

های جوان ارقام مورد ژنومی از بافت تازه برگ DNAاستخراج 

 (Murry and Thompson 1980)موری و تامسون  ارزیابی به روش

استخراج شده با استفاده از  DNAانجام گرفت. کمیت و کیفیت 

نانومتر و همچنین  280و  260روش اسپکتروفتومتری در طول موج 

 تعیین شد.  %1الکتروفورز بر روی ژل آگارز 

جفت آغازگر بر مبنای  6مراز با استفاده از ای پلیواکنش زنجیره

انجام شد  (Soriano et al. 2010سورینا و همکاران ) گزارش

 PCRبا استفاده از کیت پی سی آر )PCR واکنش (. انجام 2)جدول 

Master Mix, 2X)  20تهیه شده از شرکت سیناژن در حجم 

ای پلیمراز با استفاده از میکرولیتر صورت گرفت. واکنش زنجیره

( ساخت کشور Bio-Rad, C1000tmThermal Cyclerترموسایکر )

در آمریکا با شرایط دمایی زیر صورت پذیرفت. واسرشت اولیه 

دقیقه، واسرشت ثانویه در  3مدت گراد بهدرجه سانتی 94دمای 

-60در دمای اتصال ثانیه،  15مدت گراد بهدرجه سانتی 94دمای 

 30مدت گراد )متفاوت برای هر جفت آغازگر( بهدرجه سانتی 55

ثانیه و  25مدت گراد بهدرجه سانتی 72، بسط آغازگر در دمای ثانیه

دقیقه انجام  5مدت گراد بهدرجه سانتی 72بسط نهایی در دمای 

 اکریل پلی با استفاده از ژل PCRشد. در پایان الکتروفورز محصول 

در آزمایشگاه  نقره نیترات توسط آمیزیرنگ و درصد 6 آمید

 عصر رفسنجان صورتمولکولی گروه علوم باغبانی دانشگاه ولی

 (. Sambrook et al. 2001) پذیرفت

 ها تجزیه و تحلیل داده

صورت صفر )عدم وجود باند( بهPCR دهی قطعات حاصل از امتیاز

ها انجام شد. جهت بررسی و یک )وجود باند( برای هر یکی از آلل

های محتوی اطلاعات چند شکلی کارایی هر آغازگر، شاخص

(PIC( )Weising et al. 2005( قدرت تفکیک نشانگر ،)Rp )

(Prevost et al. 1999( شاخص نشانگر ،)MI( )Powell et al. 

 D( )He et(، قدرت تفکیک کنندگی )PIیکسانی ) (، احتمال1996

al. 2003( شاخص تثبیت ژنی ،)F( )Peakall et al. 1995 محاسبه )

  شدند.

  هاواد و روشم
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 انار مورد استفاده در این مطالعه جزئیات جمعیت -1جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 .(Soriano et al. 2011مورد استفاده در این مطالعه ) SSR مشخصات آغازگرهای -2جدول 

 
 

 

 

 

 

 

 رقم منشا جمعیت اختصار رقم منشا جمعیت اختصار

ATAR ترکمنستان آسیا Ariana AIMS ملس ممتاز ساوه ایران آسیا 

ATDE ترکمنستان آسیا Desertnyi AITA تبریزی ایران آسیا 

ATCH ترکمنستان آسیا Cheranaya Roza AIYO یوسف خانی ایران آسیا 

ATSI ترکمنستان آسیا Sirenevyi AITT تفت طبس سوسکی ایران آسیا 

ASAU سوریه آسیا Austin AIBA بجستانی ایران آسیا 
AAK1 افغانستان آسیا Kandahari1 AIPA شیرین قرمززابل ایران آسیا 

AAK2 افغانستان آسیا Kandahari2 AIBK بی هسته خفر جهرم ایران آسیا 
AAK3 افغانستان آسیا Kandahari3 AIVO سراوانوشیک ملس  ایران آسیا 

ALRA لبنان آسیا Red Angel AIBG رگ موردیب ایران آسیا 

AYUH یمن آسیا Unknown AIOU عود پوست سیاه ایران آسیا 

AUBA ایالت متحده آمریکا امریکا Balegal AIAS اشکذر ایران آسیا 

AUCR ایالت متحده آمریکا امریکا Crab AISH شیرین زودرس ایران آسیا 

AUCB ایالت متحده آمریکا امریکا Cranberey AIAL آلک ایران آسیا 

AUGR ایالت متحده آمریکا امریکا Granada AIGH قچاق قم ایران آسیا 

AUFL ایالت متحده آمریکا امریکا Floischmons AISS شیرین شهوار ایران آسیا 

AUPU ایالت متحده آمریکا امریکا Purple Heart AIZH زاغ عقد ایران آسیا 

AUAM ایالت متحده آمریکا امریکا American River AIPO پوست سیاه ایران آسیا 

AUSW ایالت متحده آمریکا امریکا Sweet AIBR بی هسته راور ایران آسیا 
AUHA ایالت متحده آمریکا امریکا Hall AISK شیشه کپ ایران آسیا 

AUEV ایالت متحده آمریکا امریکا Ever sweet AIAS انار شکری ایران آسیا 

AUEL ایالت متحده آمریکا امریکا Elf AIKO کلباد ایران آسیا 

AUVK ایالت متحده آمریکا امریکا VKusnyi AIGO گل به بهشهر ایران آسیا 

AUSA ایالت متحده آمریکا امریکا Sakerdze AISF شیرین سفید زود رس ایران آسیا 

AUWO ایالت متحده آمریکا امریکا Wonderful AIGA هند آسیا Ganesh 

AUEV ایالت متحده آمریکا امریکا Eve ATME ترکمنستان آسیا Medovyi Vahsha 

 توالی جفت آغازگرها جفت آغازگرها ردیف

ʹ3 ʹ→5 

واحد 

 تکراری

 طول قطعه

(bp) 

 محدوده قطعه
(bp) 

 دمای اتصال
(°C) 

1 PGCT001 

FN677521 

F:AGCTCCGATTGAGAGCAGAT 

R:TTGGAGCAATTGGAGAGAGA 
18)TC( 101 80-120 °C59 

2 PGCT002 

FN677522 

F:AAACCCACCATCTCTCACTC 

R:CCTCTCTTCTTCAGTACTCCTCT 
16)CT( 116 96-137 °C55 

3 PGCT005 
FN677525 

F:TCCGTGTGTGAAGAAGACCA 
R:GGTTTGGATTTCTTGGGTTTT 

15)CT( 117 96-137 °C59 

4 PGCT017 

FN677537 

F:CCCCTAGTAAAGTCCCACCT 

R:AGAGGTATTCGCAGGTTTTG 
22)CT( 176 156-196 °C57 

5 PGCT019 

FN677539 

F:ACCCCTTAACCGGCCCC 

R:TCACCTCTAATGGCTTCCTC 
10)CT( 235 214-254 °C57 

6 PGCT020 
FN677540 

F:TTCCTTTCGCTTTCACTCATC 
R:CCCGATCATTAAATCCACAAA 

15)CT( 152 132-172 °C59 
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 ژنوتیپ انار 50مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی  SSR آغازگر 6خلاصه آماری  -3جدول 

 

 

 

 

 

 
Na:  ،تعداد آلل :PIC ،محتوی اطلاعات چند شکلیRp ،قدرت تفکیک نشانگر  :MI ،شاخص نشانگر :Neموثر هایآلل : تعداد 

I ،ایندکس شانون :H ،شاخص تنوع ژنتیکی نای  :Ho ،هتروزیگوستی مشاهده شده :Heانتظار، قابل : هتروزیگوسیتی F ،شاخص تثبیت ژنی :PIیکسانی،  : احتمالD :

 قدرت تفکیک کنندگی
 

 SSRآغازگر  6انار توسط  پارامترهای تنوع ژنتیکی در بین سه جمعیت -4جدول 
 P% Na Ne Ne/Na h I He F هافراوانی آلل تعداد نمونه جمعیت

 -28/0 44/0 63/0 44/0 95/0 82/1 2 100 67/0 35 آسیایی

 -12/0 38/0 62/0 43/0 86/0 69/1 95/1 83/95 62/0 15 آمریکایی

 -40/0 82/0 25/1 87/0 77/1 95/3 87/4 - 29/1 50 جمعیت کل 

 -34/0 41/0 62/0 43/0 88/0 97/1 71/1 91/97 62/0 25 میانگین 

 

های درصد چند شکلی آلی، تنوع آللی، شاخص تنوع ژنی شاخص

( Nei and Li 1979(، ضریب تشابه نی )I(، ایندکس شانون )h) نای

استفاده های انار با جهت بررسی تنوع ژنتیکی بین و درون جمعیت

 انجام شد.  GenAleX6.5افزار از نرم

جهت محاسبه میانگین تنوع ژنی کل  POPGEN 1.32افزار از نرم

(Ht( میانگین تنوع ژنی در داخل جمعیت ،)Hs تنوع ژنی در بین ،)

( همچنین جهت مطالعه Nm( و جریان ژنی )GSTها )جمعیت

(. Yeh et al. 1999) ها مورد استفاده قرار گرفتبندی جمعیتگروه

 AMOVA( )Peakall and Smouseتجزیه واریانس مولکولی )

( و همچنین بررسی ارتباط بین فاصله ژنتیکی و فاصله 2006

افزار وسیله نرمهای مورد مطالعه بهجغرافیایی )تست منتل( جمعیت

GenAleX6.5 ها با استفاده از تجزیه بندی دادهانجام گرفت. خوشه

افزار ( با استفاده از نرمPCoAلی )و تحلیل مختصات اص

GenAleX6.5  وVer.2.02e NTSYS (Rohlf 1998)  .انجام گرفت 

 

جفت  6ژنوتیپ انار با استفاده از  50در بررسی روابط ژنتیکی 

آلل چند شکل شناسایی شد. در بین  24، در مجموع SSRآغازگر 

مکان ژنی( و  5بیشترین ) PGCT002جفت آغازگر، آغازگر  6

مکان ژنی( تعداد مکان را تولید  3کمترین ) PGCT001آغازگر 

کردند. میانگین محتوی اطلاعات چند شکلی در آغازگرهای مورد 

( در آغازگر 46/0بود و بیشترین میزان این شاخص ) 38/0بررسی 

PGCT001 در  11/1دست آمد. دامنه قدرت تفکیک نشانگر از به

در آغازگر  63/1تا  PGCT002 ،PGCT019 آغازگرهای

PGCT005  متغیر بود. مقادیر محاسبه شده شاخص نشانگر در

بود. بیشترین  87/1تا  15/1آغازگرهای مورد مطالعه در محدوده 

و کمترین آن برای  PGCT001میزان شاخص نشانگر برای آغازگر 

های ثر در مکانؤهای ممحاسبه شد. تعداد آلل PGCT005 آغازگر

برای آغازگر  88/1تا  PGCT019برای آغازگر  69/1ژنی از 

PGCT005  در  متفاوت بود. ایندکس شانون 79/1با میانگین

های ژنی در بین مکان 61/0با میانگین  65/0تا  56/0محدوده بین 

متغیر بود. کمترین میزان شاخص تنوع ژنتیکی نای در آغازگرهای 

PGCT020 ،PGCT002 ان در آغازگر و بیشترین میزPGCT019 

در  15/0محاسبه شد. میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده نیز بین 

با میانگین  PGCT019در مکان ژنی  25/0تا  PGCT005مکان ژنی 

 74/0متغیر بود. میزان هتروزیگوسیتی قابل انتظار در محدوده  20/0

بود که بیشترین و کمترین میزان  84/0با میانگین  93/0تا 

و  PGCT019ترتیب در آغازگرهای گوسیتی مورد انتظار بههتروزی

 Na PIC Rp MI Ne I h Ho He F PI D آغازگرها

PGCT001 3 46/0 13/1 85/1 78/1 62/0 43/0 20/0 79/0 82/0 26/0 73/0 

PGCT002 5 43/0 11/1 72/1 75/1 60/0 41/0 22/0 77/0 91/0 26/0 73/0 

PGCT005 4 28/0 63/1 15/1 88/1 65/0 46/0 15/0 96/0 97/0 09/0 90/0 

PGCT017 4 39/0 33/1 56/1 84/1 62/0 45/0 13/0 86/0 85/0 19/0 80/0 

PGCT019 4 38/0 11/1 15/1 69/1 59/0 50/0 25/0 74/0 83/0 27/0 72/0 

PGCT020 4 34/0 56/1 55/1 77/1 60/0 41/0 19/0 93/0 95/0 12/0 87/0 

 79/0 20/0 89/0 84/0 20/0 44/0 61/0 79/1 50/1 31/1 38/0 4 میانگین

  نتایج 
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PGCT020  .مشاهده شد 

های انار در ژنوتیپ 97/0تا  82/0شاخص تثبیت ژنی در محدوده 

های ژنی برابر متغیر بود میانگین احتمال یکسانی برای کل مکان

( در آغازگر 27/0بود. بیشترین مقدار این شاخص ) 20/0

PGCT019 ( در آغازگر 09/0و کمترین )PGCT005  .مشاهده شد

مربوط به  90/0بیشترین میزان قدرت تفکیک کنندگی آغازگر 

مربوط به آغازگر  72/0و کمترین میزان آن  PGCT005آغازگر 

PGCT019  (.3ثبت شد )جدول 

 های مختلف اناربررسی تمایز ژنتیکی بین جمعیت

ترتیب آمریکایی بههای آسیایی و ها در ژنوتیپمیانگین فراوانی آلل

( در Pهای ژنی چند شکل )بود. درصد مکان 62/0و  67/0

طوری که بیشترین آن به جمعیت های انار متفاوت بود، بهجمعیت

آسیایی و کمترین آن به جمعیت آمریکایی اختصاص داشت. 

های آمریکایی با آلل و ژنوتیپ 2های آسیایی با میانگین ژنوتیپ

( Naترین تنوع آللی )ترتیب بالاترین و پایینآلل به 95/1میانگین 

های ثر در ژنوتیپؤرا به ازاء هر مکان ژنی داشتند. تعداد آلل م

بود. بالاترین میزان  69/1های آمریکایی و در ژنوتیپ 82/1آسیایی 

 86/0های مشاهده شده بین ثر به تعداد آللؤهای منسبت تعداد آلل

ر بود. میانگین شاخص تنوع ژنتیکی متغی 88/0و با میانگین  95/0تا 

 62/0و  43/0ترتیب ها بهنای و ایندکس شانون در سطح جمعیت

( در 44/0بود. بالاترین میزان هتروزیگوسیتی قابل انتظار )

دست (. براساس نتایج به4های آسیایی مشاهده شد )جدول ژنوتیپ

 های مورد مطالعه هیچ باند اختصاصی که حداقلآمده در جمعیت

ها وجود داشته باشد مشاهده نشد )نتایج درصد از ژنوتیپ 25در 

و  Gstآورده نشده است(. بررسی سایر پارمترهای آماری از جمله 

Nm  دست آمده از تجزیه و تحلیل شش آغازگر آلل به 24برای

SSR ها قابلیت تشخیص بسیار خوبی دارند و نشان داد که اکثر آن

العه را از یکدیگر تفکیک کنند های مورد مطتواند جمعیتمی

 (. 5)جدول 

 

 های انار مورد مطالعهدر جمعیت SSR آغازگر 6به دست آمده از  هایقدرت تمایز آلل -5جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 Ht Hs Gst Nm تعداد نمونه  آلل

Allele 1 52 46/0 45/0 02/0 97/22 

Allele 2 52 49/0 27/0 44/0 61/0 

Allele 3 52 13/0 13/0 58/0 10/0 

Allele 4 52 38/0 31/0 17/0 30/2 

Allele 5 52 41/0 32/0 21/0 85/1 

Allele 6 52 35/0 29/0 18/0 17/2 

Allele 7 52 37/0 29/0 20/0 92/1 

Allele 8 52 10/0 09/0 11/0 68/1 

Allele 9 52 48/0 46/0 04/0 31/10 

Allele 10 52 40/0 31/0 22/0 72/1 

Allele 11 52 35/0 28/0 18/0 14/2 

Allele 12 52 41/0 32/0 21/0 85/1 

Allele 13 52 37/0 31/0 16/0 53/2 

Allele 14 52 48/0 31/0 34/0 95/0 

Allele 15 52 49/0 24/0 14/0 85/2 

Allele 16 52 25/0 22/0 12/0 63/3 

Allele 17 52 29/0 25/0 13/0 14/3 

Allele 18 52 46/0 32/0 28/0 24/1 

Allele 19 52 35/0 32/0 07/0 34/6 

Allele 20 52 45/0 45/0 007/0 98/64 

Allele 21 52 48/0 31/0 35/0 91/0 

Allele 22 52 27/0 22/0 17/0 41/2 

Allele 23 52 44/0 32/0 26/0 37/1 

Allele 24 52 28/0 24/0 12/0 49/3 

 06/6 20/0 29/0 37/0 52 میانگین
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 های مختلف اناربررسی تمایز ژنتیکی بین جمعیت

ترتیب های آسیایی و آمریکایی بهها در ژنوتیپمیانگین فراوانی آلل

( در Pهای ژنی چند شکل )بود. درصد مکان 62/0و  67/0

بیشترین آن به جمعیت طوری که های انار متفاوت بود، بهجمعیت

آسیایی و کمترین آن به جمعیت آمریکایی اختصاص داشت. 

های آمریکایی با آلل و ژنوتیپ 2های آسیایی با میانگین ژنوتیپ

( Naترین تنوع آللی )ترتیب بالاترین و پایینآلل به 95/1میانگین 

های ثر در ژنوتیپؤرا به ازاء هر مکان ژنی داشتند. تعداد آلل م

بود. بالاترین میزان  69/1های آمریکایی و در ژنوتیپ 82/1ایی آسی

 86/0های مشاهده شده بین ثر به تعداد آللؤهای منسبت تعداد آلل

متغیر بود. میانگین شاخص تنوع ژنتیکی  88/0و با میانگین  95/0تا 

 62/0و  43/0ترتیب ها بهنای و ایندکس شانون در سطح جمعیت

( در 44/0میزان هتروزیگوسیتی قابل انتظار )بود. بالاترین 

دست (. براساس نتایج به4های آسیایی مشاهده شد )جدول ژنوتیپ

های مورد مطالعه هیچ باند اختصاصی که حداقل آمده در جمعیت

ها وجود داشته باشد مشاهده نشد )نتایج درصد از ژنوتیپ 25در 

و  Gstاز جمله  آورده نشده است(. بررسی سایر پارمترهای آماری

Nm  دست آمده از تجزیه و تحلیل شش آغازگر آلل به 24برای

SSR ها قابلیت تشخیص بسیار خوبی دارند و نشان داد که اکثر آن

های مورد مطالعه را از یکدیگر تفکیک کنند تواند جمعیتمی

 (5)جدول 

   (AMOVA) تجزیه واریانس مولکولی

های مولکولی واریانس دادهبراساس نتایج حاصل از تجزیه 

(AMOVAمیزان تنوع ژنتیکی کل جمعیت ) 79/4های مورد مطالعه 

ها و آن مربوط به تنوع ژنتیکی بین جمعیت %4بود که از این میزان 

(. نتایج 6ها بود )جدول مربوط به تنوع ژنتیکی درون جمعیت 96%

 ها نشان داد که تمایزبین جمعیت FSTحاصل از بررسی فواصل 

( بین 94/16( و جریان ژنی بالایی )FST= 015/0ژنتیکی اندک )

های آسیایی و آمریکایی مشاهده شد. های متعلق به جمعیتژنوتیپ

ها و ای و بررسی روابط ژنتیکی بین جمعیتتجزیه خوشه

 های مختلف انارژنوتیپ

های مورد بررسی براساس برآورد فاصله ژنتیکی بین جمعیت

Unbiased ژنتیکی  و فاصلهNei  محاسبه شد. براساس ضریب تشابه

 ژنتیکی نی، دو جمعیت مورد مطالعه دارای شباهت ژنتیکی نسبتاً

های آسیا و ( بودند. فاصله ژنتیکی بین جمعیت95/0بالایی بین )

های مختلف بندی جمعیتدرصد مشاهده شد. خوشه 045/0آمریکا 

 Diceو با استفاده از ضریب تشابه  COMPLETEانار به روش 

های مورد ای توانست ژنوتیپصورت پذیرفت. تجزیه خوشه

بندی نماید. مطالعه را تا حدودی براساس منشاء جغرافیایی تقسیم

های مورد بررسی ای ژنوتیپبراساس نتایج حاصل از تجزیه خوشه

(. گروه اول اکثر 1به چهار گروه اصلی تقسیم شدند )شکل 

شد. های آسیایی و دو ژنوتیپ از کشور آمریکا را شامل تیپژنو

گروه اول به دو زیر گروه تقسیم شد. زیر گروه اول شامل اکثر 

های از کشور هند و یمن بود. همراه ژنوتیپهای ایرانی بهژنوتیپ

ترتیب از به Unknownو  Ganeshدر این زیر گروه دو ژنوتیپ 

ژنتیکی را با یکدیگر داشتند. در  کشور هند و یمن بیشترین تشابه

های ایرانی یوسف خانی با اشکذر، شیرین سفید بین ژنوتیپ

زودرس با شیرین زودرس از نظر ژنتیکی تشابه زیادی با یکدیگر 

های از کشور آمریکا در کنار داشتند. زیر گروه دوم نیز ژنوتیپ

دند. بندی ش( دسته3و  2های از کشور افغانستان )قندهار ژنوتیپ

، Desertnyiهای از کشور ترکمنستان شامل گروه دوم ژنوتیپ

Cheranaya Roza  وSirenevyi های از کشور آمریکا با ژنوتیپ

از کشور ترکمنستان در کنار Sirenevyi بندی شدند. ژنوتیپ دسته

از آمریکا واقع شد که از نظر ژنتیکی تشابه بالایی با  Eveژنوتیپ 

در که هایی آمریکا ژنوتیپدیگر سوم شامل یکدیگر داشتند. گروه 

های آسیایی شامل ایران، ترکمنستان، لبنان و سوریه با کنار ژنوتیپ

بندی شدند. این گروه نیز به دو زیر گروه تقسیم بندی شد. هم دسته

از  VKusnyiو  Cranbereyدر زیر گروه اول دو ژنوتیپ آمریکایی 

نظر ژنتیکی تشابه زیادی با یکدیگر داشتند. در زیر گروه دوم 

( با ژنوتیپی از کشور سوریه Balegalژنوتیپی از کشور آمریکا )

(Austin( و ترکمنستان )Arianaدسته ) بندی شدند. در گروه چهارم

های آسیایی منشاء گرفته از کشور ایران و افغانستان به همراه ژنوتیپ

( در کنار یکدیگر Granada ،Hallکشور آمریکا ) دو ژنوتیپ از

بندی شدند. در این زیر گروه بیشترین تشابه ژنتیکی مربوط به دسته

های قوچاق قم و شیرین شهوار از کشور ایران بود. جهت ژنوتیپ

( از فاصله ژنتیکی استفاده PCoAتعیین تجزیه به بردارهای اصلی )

ریانس تجمعی را توجیه درصد از وا 90/27شد. دو محور اصلی 
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درصد  80/12و  10/15ترتیب کردند. بردارهای اصلی اول و دوم به

ژنوتیپ  50اند از تغییرات کل را به خود اختصاص دادند و توانسته

(. 2بندی کنند )شکل انار مورد بررسی را در دو گروه اصلی تقسیم

شور هند، ها با منشاء ایرانی در کنار ژنوتیپی از کگروه اول ژنوتیپ

لبنان، یمن، ترکمنستان، افغانستان و چند ژنوتیپ از کشور آمریکا 

های آسیایی در کنار یکدیگر واقع شدند. در گروه دوم نیز ژنوتیپ

و  سوریههای از کشور افغانستان، ترکمنستان، شامل ژنوتیپ

 های در کنار یکدیگر قرار گرفتند. ژنوتیپ
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 .Diceو با استفاده از ضریب تشابه  COMLETEهای مختلف انار به روش ای جمعیتدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -2شکل 
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  SSR آغازگر 6ژنوتیپ انار با  50برای  Bayesianتجزیه کلاستر مبتنی بر مدل  -3شکل 
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 های مختلف انارژنوتیپآنالیز ساختاری بین 

در  k=4های ژنتیکی ترین تعداد گروهبراساس نتایج حاصل، متحمل

شناسایی شد. در بار پلات  SSRژرم پلاسم مورد مطالعه در آغازگر 

عنوان ها بهتمامی ژنوتیپ SSRدست آمده از تجزیه نشانگر به

 (.3ژنوتیپ مخلوط شناسایی شدند )شکل

 

های ژنتیکی گیاهی که از احتمال بالایی برای بیان ژنارزیابی ذخایر 

ریزی باشند از پیش نیازهای ضروری برای برنامهمفید برخوردار می

ها است. نتایج برداری و حفاظت و پایدار از آندر جهت بهره

تواند می SSRدست آمده از پژوهش حاضر نشان داد که آغازگر به

ی انار را شناسایی کند که با نتایج هابا موفقیت تنوع بین ژرم پلاسم

 .Basaki et al. 2016 ; Hasnaoui et alهای قبلی )پژوهش

2010;Zarei and Sahraroo 2018 مطابقت دارد. میانگین تعداد )

بود. این نتایج نشان دهنده بالا بودن سطح  4آلل در هر جایگاه ژنی 

باشد. وق میهای مورد مطالعه با آغازگر فمورفیسم در ژنوتیپپلی

 Zarei and(2018) دست آمده قابل مقایسه با گزارشاتنتایج به

Sahraroo  ( 2012)وParvaresh et al.  های انار بر روی ژنوتیپ

( 203l)آلل در هر مکان ژنی( و  17/3و  94/2ترتیب ایران )به

Raina et a.  آلل در هر مکان  07/3های انار تونس )بر روی ژنوتیپ

بیان کردند که غنای آللی  .Hasnaoui et al (2010)باشد. ژنی( می

تواند تحت تاثیر اندازه جمعیت، نوع ارقام مورد بررسی و نوع می

آغازگرها  MIو  PICآغازگر قرار گیرد. در این پژوهش میانگین 

 PICهای پیشین میزان بود. در پژوهش 50/1و  38/0ترتیب به

 Pirseyedi) 43/0ر از ایران انا هایگزارش شده بر روی ژنوتیپ

et al. 2010 23/0(، تونس (Hasnaoui et al. 2012 هند ،)43/0 

(Raina et al. 2013 و ایتالیا )23/0 (Curro et al. 2010 گزارش )

در این پژوهش و سایر  PICشده است. علت پایین بودن میزان 

ر های اولیه برتهای ژنوتیپدلیل انتخابها ممکن است بهپژوهش

باشد. نتایج مشابهی توسط ها انار در دراز مدت و تکثیر رویشی آن

 .Ebrahimi et alسایر پژوهشگران گزارش شده است )

2010;Pirseyedi et al. 2010 ;Noormohammadi et al. 2012  )

های گیاهانی که به که عنوان کردند باریک شدن خزانه ژنی ژنوتیپ

در   PICست علت کاهششوند ممکن اروش رویشی تکثیر می

مکان ژنی  6(. از Soriano et al. 2011های مولکولی باشد )بررسی

ترین بیش PGCT002و  PGCT001ای، دو آغازگر ریز ماهواره

محتوی اطلاعات چند شکلی و قدرت آغازگر را به خود اختصاص 

ها دادند. بنابراین این دو آغازگر از کارایی بالایی در تفکیک ژنوتیپ

توان از این دو آغازگر به سایر آغازگرها داشتند بنابراین می نسبت

نژادی در بررسی تنوع ژنتیکی، نقشه برداری ژنتیکی و مطالعات به

های های مختلف انار استفاده کرد. در این پژوهش تعداد آللژنوتیپ

ها بود که نشان دهنده مشارکت تعداد آلل کمتر ثر کمتر از کل آللؤم

باشد. میانگین های انارهای مورد مطالعه میع ژنوتیپدر ایجاد تنو

های برآورد شد و از نظر شاخص تعداد آلل 61/0ایندکس شانون 

و  PGCT005موثر و ایندکس شانون مشاهده شد که آغازگر 

PGCT019 ترتیب بیشترین و کمترین مقدار را در بین آغازگرها به

ثر و ؤهای معداد آللاند. با توجه به اینکه تمورد مطالعه داشته

توان ایندکس شانون با میزان تنوع ژنتیکی رابطه مستقیم دارند، می

بیشترین تنوع ژنتیکی را نسبت  PGCT005نتیجه گرفت که آغازگر 

توان از این آغازگر در به سایر آغازگرها نشان داده است که می

نژادی های بهها در برنامههای آتی جهت انتخاب ژنوتیپپژوهش

د. میانگین هتروزیگوسیتی قابل انتظار و شوانار استفاده 

بود. این اختلاف در  20/0و  84/0ترتیب به هتروزیگوسیتی مشاهده

تواند ناشی از تغییر در توزیع فراوانی آللی باشد. هتروزیگوسیتی می

های ژنی با تعداد آلل کمتر تمایل رود مکانکه انتظار میطورهمان

های ژنی میزان کمتری دارند. برای تمام مکانبه هتروزیگوسیتی 

هتروزیگوسیتی قابل انتظار بیشتر از میزان هتروزیگوسیتی مشاهده 

های ژنی شده بود که نشان دهنده کمبود هتروزیگوت در میان مکان

های مورد مطالعه تواند ناشی از کوچک بودن جمعیتاست که می

(Patil et al. 2020و همچنین مکانیزم گر ) ده افشانی و تکثیر

( باشد که نتایج فوق با نتایج Hasnaoui et al. 2010رویشی انار )

(203l )Raina et a. ،(2012) Pirseyedi et al.  ( 2015)وSinjare 

 مطابقت دارد.

های تنوع محاسبه شده برای براساس نتایج پژوهش فوق، شاخص

اینکه در دراز های مورد مطالعه انار پایین بود. با توجه به جمعیت

اند های انار با فنوتیپ برتر از طریق قلمه تکثیر شدهمدت ژنوتیپ

توان آن را دلیلی بر پایین بودن شاخص تنوع در این پژوهش می

(. انتخاب درختان با Noormohammadi et al. 2012بیان کرد )

  بحث 
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های مورفولوژیکی برتر اثر مخرب بیشتری از انتخاب ویژگی

ر ژنتیکی دارد. تغییر ساختار ژنتیکی در نتیجه تصادفی بر ساختا

های خاص، تغییر فراوانی آللی یا ساختار ژنتیکی حذف انتخابی ژن

(. بنابراین انتخاب تعداد Namkoong et al. 2000) ها استجمعیت

تواند های بارز مورفولوژیکی میمحدودی درخت براساس ویژگی

ها شود. بنابراین تدر دراز مدت منجر به فرسایش ژنتیکی جمعی

 Finkeldeyرود )ها رو به کاهش میفراوانی ژنی و تنوع ژنتیکی آن

and Ziehe 2004 این مسئله از میزان شاخص تنوع ژنی در میان .)

باشد. خوبی قابل استنباط میهای مورد بررسی نیز بهجمعیت

بیشترین میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده در جمعیت آسیایی 

های از ایران، افغانستان و ویژه بخش. آسیای میانه، بهمشاهده شد

د و دارای ارقام متنوعی از شوهند خاستگاه اولیه انار محسوب می

تری مورد کشت و باشند که در محدوده جغرافیایی وسیعتیانار می

(. در این پژوهش با Sarkhosh et al. 2009اند )کار قرار گرفته

افزایش یافت. میزان جریان ژنی بالا  Nmمقدار  Fstکاهش میزان 

ها، پراکنش و تواند دلیلی بر وجود منشاء مشترک بین ژنوتیپمی

(. جریان ژنی Patil et al. 2018مهاجرت آنها توسط انسان باشد )

تواند های آسیای و آمریکایی مشاهده شد که میبالای بین جمعیت

که در دراز مدت از  دلیلی بر منشاء آسیایی ارقام انار آمریکا باشد

نتایج  آسیا به عنوان مخزن ژنی اولیه به آمریکا وارد شده است.

( و آزمون AMOVAهای مولکولی )حاصل از تجزیه واریانس داده

Fst ها نشان داد که سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون جمعیت

تواند دلیلی بر وجود مخژن ژنی اولیه انار ( وجود دارد که می96%)

های آسیایی و آمریکایی یا باشد. فاصله ژنتیکی بین جمعیتدر آس

های که فاصله ژنتیکی اندک بود. انجام تلاقی بین این چنین جمعیت

کمتری دارند کارایی کمتری در زمینه تولید ارقام هیبرید و نیز 

 .Popi et alهای در حال تفرق خواهند داشت )تشکیل جمعیت

2000.) 

رسد تنوع ژنتیکی ارقام نظر میحاضر به با توجه به نتایج پژوهش

باشدکه دلیل آن طور کامل تابعی از تنوع جغرافیایی نمیانار به

های انار از کشورهایی آسیایی به دلیل معرفی ژنوتیپتواند بهمی

، Sirenevyiسایر نقاط جهان باشد. گزارش شده است که ارقام 

Ariana  وMedovyi Vahsha  توسط دکترGregory  از کشور

ترکمنستان وارد آمریکا شده و احتمالا با نام جدید مورد کشت و 

(. یکی از دلایل دیگر Volk and Preece 2021اند )کار قرار گرفته

آن ممکن است عدم شناخت منشاء دقیق گیاه باشد. بدین ترتیب 

شود که ممکن است انتقال احتمالی این فرضیه تقویت می

کشوری به کشور دیگر بر پایه خصوصیات های انار از ژنوتیپ

گذاری مورفولوژیکی باشد که این امر لزوم دقت در هنگام نام

ها و همچین لزوم استفاده همزمان از اطلاعات مولکولی و ژنوتیپ

سازد. عدم پوشش کافی ژنوم انار با مورفولوژیکی را آشکار می

دیگر عدم  تواند عاملآغازگرهای مورد استفاده در این پژوهش می

های هر گروه بر اساس مشاهده رابطه مشخص بین ژنوتیپ

بندی جغرافیایی باشد که لزوم استفاده از آغازگرهای که سطح تقسیم

بیشتری از ژنوم را پوشش دهند در این زمینه توصیه می شود. عنوان 

شده است که عدم تطابق کامل تنوع مولکولی با تنوع جغرافیایی 

دلیل جابه جایی ژرم پلاسمی است که یکی از های انار بهجمعیت

(. نتایج Narzary et al. 2009باشد )های انار میهای ژنوتیپویژگی

 Patil et al. ،(2018) Yuan et al. ،(2018) (2020)وسیله مشابه به

Luo et al.  (2009)و Narzary et al. های مختلف انار در جمعیت

ن است که چندان الگوی گزارش شده است که نشان دهنده آ

ها با توجه به منطقه جغرافیایی مشاهده مشخصی در تفکیک ژنوتیپ

بود که نشان  r=94/0نشده است. ضریب کوفنتیک در این مطالعه 

 SSRوسیله آغازگر های انار بهداد که بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

بهترین  COMPLETEو الگوریتم  Diceو ترکیب ضریب فاصله 

ها را بندی ژنوتیپنتیجه را در پی دارد و همچنین صحت گروه

های ایرانی های مورد بررسی، ژنوتیپدهد. در بین ژنوتیپنشان می

ها برخوردار بودند. از تنوع ژنتیکی بالاتری نسبت به سایر ژنوتیپ

این تنوع ژنتیکی بالا در بین ژنوتیپ های آسیایی امکان سازگاری 

های با شرایط اقلیمی فراهم ساخته است. در بین ژنوتیپها را آن

ایرانی یوسف خانی با اشکذر، شیرین سفید زودرس با شیرین 

زودرس از نظر ژنتیکی تشابه زیادی با یکدیگر داشتند. تبادل ژرم 

های مختلف ایران ها براساس صفات مورفولوژیکی بین استانپلاسم

ری شود که این امر لزوم گذاممکن است سبب اشتباهاتی در نام

استفاده همزمان از اطلاعات مولکولی و مورفولوژیکی را آشکار 

های آمریکایی و سازد. رابطه ژنتیکی قوی بین ژنوتیپمی

های ترکمنستان مشاهده شد. قرارگیری ارقام مختلف با ژنوتیپ

عواملی همچون فرایند منشاء جغرافیایی متفاوت در یک گروه به 
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ها، ها در محیط و خاستگاه رویشی آنزمان ژنوتیپتکاملی هم 

(، انتخاب براساس Koehmstedt et al. 2011مهاجرت )

( و در Belaj et al. 2010خصوصیات مطلوب مورفولوژیکی )

دار با استفاده از منابع ژنتیکی بومی و خارجی نهایت اصلاح جهت

 (.Sarri et al. 2006نسبت داد )

  کلیگیری نتیجه

تواند به طول چرخه زندگی، تنوع ژنتیکی یک گونه میسطح 

های تکثیر، محدوده جغرافیایی و جریان ژن بستگی داشته روش

های ایرانی از تنوع های مورد بررسی ژنوتیپباشد. در بین ژنوتیپ

ها در طول دوره رسد این ژنوتیپنظر میبالاتری برخوردار بودند. به

ها و دی خود از نظر برخی از ژنتکاملی و سازگاری به مناطق رش

اند و به موازات آن تنوع ها دستخوش تغییرات ژنتیکی شدهحتی آلل

ها افزایش یافته است. تنوع ژنتیکی بالا سبب ایجاد آللی در ژنوتیپ

ها شده مقاومت بیشتر به شرایط نامساعد محیطی در این ژنوتیپ

عنوان یک بهپلاسم و توان در مدیریت و حفاظت ژرماست که می

نژادی در انار واقع شود. جهت جلوگیری از فرسایش روش به

ها ضروری است لذا ایجاد تلاقی بین ژنتیکی حفاظت از جمعیت

ها با منشاء طور ژنتیکی متفاوتند و یا ژنوتیپهای که بهژنوتیپ

توان بیان کرد که آغازگر رسد. در نهایت میمتفاوت لازم به نظر می

SSR ی مطلوب برای مطالعه ساختار و تنوع ژنتیکی از توانا

شود که از این باشد و لذا توصیه میهای انار برخوردار میژنوتیپ

عنوان مکمل جهت استفاده مناسب و کارآمد های مولکولی بهداده

های گزینش و خصوص برنامههای اصلاحی این گیاه بهدر برنامه

های مورد نیاز جمعیت هیبریداسیون جهت تهیه ارقام هیبرید و یا

یابی باندهای های لینکاژی و همچنین توالیبرای ترسیم نقشه

های بالای اختصاصی استفاده شود. از طرفی با توجه به هزینه

شود که ارقامی که تشابه های ژن، پیشنهاد میداری ارقام در بانکنگه

ژنتیکی زیادی دارند حذف شوند و ارقام با فاصله ژنتیکی بیشتر 

 وارد بانک ژن شوند. 
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