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چکیده
جمعیت سیب جمع آوري شده در نقاط مختلف استان 6در دانشگاه آزاد شیراز بر روي 1393-1392هاياین تحقیق طی سال

هاي متصل به ژنSSRو SCARآغارگر 13انجام گرفت وDNAبرداري، استخراج انجام شد. پس از نمونهویراحمدکهگیلویه و ب
دهی باندها، نتایج تجزیه واریانس هاي مورد بررسی تکثیر انجام گرفت. بعد از نمرهمقاوم به بیماري لکه سیاه سیب بر روي جمعیت

ها بود. همچنین نتایج فاصله ژنتیکی نشان داد که ده شده متعلق به درون جمعیتدرصد تنوع مشاه100نشان داد که مولکولی 
ین نتایج تجزیه کلاستر نشان باشد. همچنمیsiو kaو کمترین فاصله بین دو جمعیتka-hو ka-mnبیشترین فاصله بین دو جمعیت 

کند.  از این نتایج بدست آمده امید است قسیم میگروه ت2جمعیت را به 6،ه خط برش با کمک تجزیه واریانس مولکولیداد ک
مت وها موجود در هر جمعیت بتوان نتاجی با قدرت هتروزیس و مقاها دور از هم، همچنین تلاقی بین نمونهکه با تلاقی جمعیت

بالاتر به بیماري لکه سیب بدست آورد.
SSRو SCARی، فاصله ژنتیکی، لکه سیاه سیب، تجزیه کلاستر، تجزیه واریانس مولکولکلیدي: کلمات

مقدمه 
توت سیاه به خانواده تمشک وهاي معتدله نظیر گلابی، آلو، هلو، زردآلو، هلو، گیلاس، توت فرنگی، یوهسیب به همراه اکثر م

در زیر خانواده هاي غیر مشهوربرخی جنسزبان گنجشک کوهی وتعلق دارد. سیب، گلابی، به، Rosaceae)سرخیان(گل
)pomoideaeجنس(هاي محققین، بر اساس یافتهطبقه بندي می شوند.هاي دانه دار) تحت عنوان میوهMalus(30کنون بیش از تا

گونه مختلف سیب شناسایی شده است که اغلب آنها قابلیت تلاقی با یکدیگر را دارند. سیب کشت شده احتمالا در نتیجه بومی 
برخی از طریق تامیزیدن ها عموما خود ناسازگار بوده وسیباي حاصل شده است..گونههاي بین در پی آن تلاقیشدن اولیه و

هکتار و148665آید .که زیر کشت فعلی کشور تقریبا حدود وان محصولات مهم باغی به شمار میسیب بعنشوند.تولید می
جهان 29از نظر صادرات در رده مقام هفتم وباشد. کشور ما از نظر سطح زیر کشت درتن می668192صادارات کشور ما تقریبا 

ها واند. براي از بین بردن پاتوژنها مواجه شدهموتاسیون پاتوژنهاي محیطی ودرختان سیب در طولانی مدت با محرك.قرار دارد
مقاومت کنند. اصلاحزه میبا عوامل حفاظتی گیاه مبارهادي انجام گرفته است. اکثر پاتوژنهاي زیاتلاشتولید سیب با کیفیت بالا

لکه سیاه سیب  مضرترین پاتوژن در سیب مانندترین وغالب.شودهاي گیاه توسط خود گیاه میباعث از بین رفتن پاتوژن
)Venttoria  inaequalisآتشک ،()Erwinia amylovoro() لکه برگی آلتر ناریایی ،Alternaria galligeria و غیره به اثبات (

ست.رسیده ا
که از لحاظ اقتصادي مهمترین بیماري سیب ) وجود دارد، Apple  scabدر تمام کشورهایی که سیب کشت می شود بیماري (

در صد 70گاهی تا مرطوب داررند شدیدا خسارت بار است وتابستان خنک واین بیماري در مناطقی که بهار وبه شمار می رود.
در و، استرالیا مشاهده گردیده استاروپا، بیشترین بیماري دنیا در شمال شرقی آمریکا.)1379نام، بی(محصول را از بین می برد
شد. بااطراف تهران میاصفهان وظر کثرت به ترتیب در شمال ایران، آذربایجان، خراسان، فارس، همدان، ایران در اکثر نقاط و از ن

(نیز حمله می کند جوانه گاهی به شاخه وفلس ودم میوه ووه، بیماري لکه سیاه سیب به برگ، دمبرگ، شکوفه، کاسبرگ، می
Fusicladium-و به فرم غیر جنسی  inaeqalis-(Venturia)(بیماري لکه سیاه به فرم جنسی). عامل1376اگریوس،جرج.ان . 

dendriticum .می باشد (
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,.Soriano  et  alباشد (قرمز لبنانی میوزردهاي کنترل این بیماري کشت ارقام نسبتا مقاوم مثل واریته یکی از راه ). تا 2009
داران انجام گرفته نها به صورت تصادفی توسط باغارقام بذري بودند که گزینش آفقط م قرن بیستم اکثر ارقام سیب دنیا، نیمه دو

رقم, تجاري در 40ها حدود اما فقط تعدادکمی از انرقم به صورت رسمی ثبت شده است10000در حالی که هم اکنون از بود. 
,.Vay  et  alسراسر دنیا کشت می شود. ( 1990(

مریکاي شمالی بود که در قرن هاي تصادفی یافت شده که منشا ان آبهترین ارقام شناخته شده سیب در دنیا در نهال1983از سال 
کوکوس اورنج پی پنمیلیون تن) و3(رد دلیشزمیلیون تن)، 3/6توان گلدن دلیشز(از جمله این ارقام می.معرفی شده بود19و18

.Thomas  Aبه نژادي کنترل شده سیب توسط (اشاره کرد. میلیون تن)1/7( Kinghtار ارقامی تولید کرد که ) شروع شد. او اولین ب
ن اساس که این روش هم اکنوطوري پس از آن تکنیک دورگه گیري کنترل شد، ادامه یافت بهلدین مشخص بودند.داراي وا

توجه به کارهاي اصلاحی انجام شده در گذشته موید ان است که عدم موفقیت در این هاي اصلاح سیب را تشکیل می دهد وبرنامه
هاي هاي اصلی مقاوم که از سیبامر بیشتر به دلیل ضعف در انتخاب والدین بوده است. در طول شصت سال اخیر با معرفی ژن

) MAS(هاي مقاوم ترکیبی در گیاه توسط مجموعه نشانگرهاي پیوستهوجود ژنشود.یجاد میاMalus Floribunda 821وحشی
هدف از این ).Fletcher, H.R. 1969(استفاده شودQTLبهتر است از نقشه Scabشود. یکی از منابع مقاومت به تشخیص داده می

ها با کمک روش تجزیه کلاستر و فاصله ژنتیکی نی ن جمعیتهاي مورد بررسی و تعیین بهترین تلاقی بیتحقیق گروه بندي جمعیت
باشد.ها با کمک تجزیه واریانس مولکولی میو نعیین میزان تنوع ژنتیکی بین و درون جمعیت

هامواد و روش
ا از باغات ه. این برگگیري شدنمونهکهگیلویه و بویراحمداستان نقطه6موجود دربیجوان و تازه درختان سياز برگهاابتدا 
که با توجه به سطح زیر کشت هر منطقه و ارقام ) 1(جدول شديجمع آورکهگیلویه و بویراحمدمناطق مختلف استان درموجود 

ها از درخت . بعد از جدا شدن برگبودتعداد نمونه ها متفاوت نیمنطقه، تعداد باغات مورد بازدید و همچنآنموجود در باغات 
يبا دمايو آنها را به فریزرداده شددر یخ قراروی پیچیده شدومینیدر فویل آلومها، برگآنهاDNAیب از تخريریجلوگيبرا

داده شد.گراد انتقال یدرجه سانت-80حدود
DNAیافته رییبا روش تغCTABتیکمسپس .،  استخراج شدDNA نانو متر 260توسط اشعه ماوراء بنفش در طول موج

مورد نظر از ژل آگارز و دستگاه الکترو فورز استفاده DNAتیفیمشخص نمودن کيو برایارزیابترو فتومتر توسط دستگاه اسپک
و بر اساس حضور یا شدژل برده يبر رويریتکثيهانمونهانجام گردید.ریتکثPCRلهیبه وسSSRو SCARنشانگر13با وشد.

گردید.انجام نمرهعدم حضور باند مربوطه 
انجام GenAlexافزار ، فاصله ژنتیکی و تجزیه واریانس مولکولی با استفاده از نرمMega4افزار کلاستر با استفاده از نرمتجزیه 

گردید.
هاي مورد بررسی در این تحقیقجمعیت-1جدول 

کاکان
حمزه خانی-کاکان
منصورخانی-کاکان

منصورآباد–کاکان 

تنگ سرخ
سی سخت
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نتایج 
ه واریانس مولکولیتجزی

آلکس ها توسط آزمون تجزیه واریانس مولکولی و برنامه جینجهت تسهیم گوناگونی ژنتیکی درون و میان گروهی جمعیت
ها سطح نسبتا بالایی از تمایز ژنتیکی را در درون جمعیتداد که صورت گرفت. نتیجه تجزیه واریانس مولکولی نشان 6,3نسخه 

وجود دارد آماري دارها اختلاف معنی. همچنین جدول تجزیه واریانس مولکولی نشان داد که بین جمعیتشاهد هستیم%) 100(
).1و شکل 2(جدول 

هاي سیب مورد بررسیتجزیه واریانس مولکولی بین جمعیت- 2جدول 
واریانسدرصد تخمینیواریانس مربعاتمیانگین آزاديدرجه منابع
0% 0.000 1.748n.s 5 معیتجبین
100% 1.824 1.824 48 جمعیتدرون
100% 1.824 53 کل

n.sدار آماريعدم اختلاف معنی

واریانس بین  
جمعیت

0%

واریانس درون  
جمعیتی

100%

درصد واریانس مولکولی

هاي سیب مورد مطالعهمیزان واریانس بین و درون جمعیت- 1شکل 

هاي سیبفاصله ژنتیکی بین جمعیت
آلکس نشان داد که دو افزار جیناز نرمهاي سیب مورد بررسی بر اساس فاصله نی و با استفاده نتایج فاصله ژنتیکی بین جمعیت

).3(جدول ) بودند027/0داراي کمترین فاصله ژنتیکی (Siو Ka) و دو جمعیت 172/0بیشترین فاصله (Ka-hو Ka-mnجمعیت 

که سیاه سیبهاي سیب مورد بررسی بر اساس آغازگرهاي تکثیري متصل به ژن بیماري لماتریس فاصله ژنتیکی نی ما بین جمعیت-3جدول 
Ka Ka-h Ka-m Ka-mn Si Tn جمعیت

0.000 Ka
0.162 0.000 Ka-h
0.078 0.082 0.000 Ka-m
0.066 0.172 0.083 0.000 Ka-mn
0.027 0.137 0.048 0.030 0.000 Si
0.029 0.098 0.052 0.112 0.053 0.000 Tn
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ررسیهاي مورد باصل از جمعیتحاي تجزیه خوشه
صورت گرفت. پس از انجام خط برش UPGMAبندي له نی و روش خوشهها بر اساس ضریب فاصاي جمعیتوشهتجزیه خ

گروه تفسیم کرد. که نتایج آن در 2ها را به بندي جمعیتبر اساس نتایج تجزیه واریانس مولکولی نتایج نشان داد که این گروه
نمایش داده شده است.2شکل

 pop1

 pop6

 pop3

 pop4

 pop5

 pop2

1

هاي مورد بررسی بر اساس آغازگرهاي مورد بررسیاي جمعیتیه خوشهتجز- 2شکل 
بحث

این نتیجه نشان داد ها است.نوع درون جمعیتدرصد تنوع موجود متعلق به ت100که دنتایح تجزیه واریانس مولکولی نشان دا
ها نشان دادفاصله ژنتیکی بین جمعیتوارد شویم. نتایجهاي مقاوم به بیماري به درون جمعیتجهت انتخاب و گزینش و تجمع ژن

بود. همچنین نتایج فاصله ژنتیکی بین siو kaجمعیت دو و کمترین فاصله بین ka-hو ka-mnکه بیشترین فاصله بین دو جمعیت 
ها رون نمونههاي سیب نشان داد که بیش از یک مورد بیشترین و کمترین فاصله ژنتیکی وجود دارد. که حاکی از تنوع بالاي دنمونه

هاي باشد. هر چه دو جمعیت از هم دورتر باشند احتمال کراسینگ اور و تولید نتاج برتر از والدین بیشتر است در نتیجه در برنامهمی
ها بدست آمده شاهد هتروزیس و قدرت و دورترین نمونهka-hو ka-mnشود با تلاقی دو جمعیت اصلاحی آتی توصیه می

قدرت مقاومت به بیماري بیشتر بیشتر و همچنین صفات مناسبتر و مفیدتر خواهیم بود. همچنین تنوع هتروزیس ومقاومت به بیماري
گردد. که یک جمعیت وسیع و مناسب ها بیشتر مشاهده میها به دلیل موارد بیشتر از دورترین فاصله بین نمونهدر بین تلاقی نمونه

ها را ها نشان داد که خط برش جمعیتها و نمونهنتایج تجزیه کلاستر بین جمعیترد.آوهاي آتی اصلاحی بوجود میجهت برنامه
. گروه تقسیم کرد2به 
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Abstract

The study during the years 2013-2014 at the University of Shiraz on 6 apples population was
performed collected in different parts of the province. After sampling, DNA extraction was performed
and 13 primer SCAR and SSR linked to genes for resistance to scab apple disease of apple
proliferation was performed on the population studied. After scoring bands, Analysis of molecular
variance indicated that 100% of the variation observed within population. The results indicated that
the maximum genetic distance between two populations ka-h and ka-mn and minimum distance
between si and ka population. The results of cluster analysis showed that the cutting of point with the
analysis of molecular variance of 6 population divided into 4 groups. From these results, it is hoped
that the cross of the population are far apart, the cross between the samples in each population can be
obtained Heterosis with higher resistance to scab apple disease

Key words: Scab apple, Cluster Analysis, Analysis of molecular variance, Distance Genetic, SSR and
SCAR


