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  چكيده

 Prunus)زردآلو  اميدبخش پيرقم و ژنوت 26هاي خودناسازگاري در ق شناسايي آللين تحقيدر ا

armeniaca L.)  يكيعوامل ژنت ترينمهماز  يخودناسازگارانجام گرفت.  ياصلاح يهاحاصل از برنامه 
اكثر ارقام تجارتي زردآلو خود ناسازگار و برخي نيز دگر ناسازگار باشد. يوه زردآلو ميل مكيدر تش مؤثر

خود ناسازگاري در زردآلو از نوع گامتوفيتيك بوده و توسط يك مكان ژني با چند شكل آللي هستند. 
هاي خودناسازگاري در زردآلو براي احداث باغات جديد و يا انتخاب والدين شود. شناسايي آللكنترل مي
در تعدادي از  هاي خودناسازگارينژادي زردآلو حائز اهميت است. در اين مطالعه آللهاي بهدر برنامه

و با استفاده از آغازگرهاي ويژه بر  (PCR)اي پليمراز هاي زردآلو به روش واكنش زنجيرهارقام و ژنوتيپ
اساس توالي نواحي حفاظت شده مكان ژني خودناسازگاري در جنس پرونوس تكثير شدند. پس از 

ها با نظر، ميزان تشابه توالي يابي قطعات موردالكتروفورز محصول پي سي آر، انجام كلونينگ و توالي
-Sهاي مربوط به ژن بررسي گرديد و آلل NCBIو مراجعه به پايگاه اطلاعاتي  FASTAاستفاده از برنامه 

RNase هاي شناسايي شده، هاي مورد مطالعه تعيين شدند. به كمك توالي اسيد نوكلئيكي آللدر ژنوتيپ
پذير بوده و يك روش مكمل براي مينان بيشتري امكاندر ارقام مورد مطالعه با اط Sتعيين ژنوتيپ 
  كند.هاي خودناسازگاري با استفاده از دي ان اي ژنومي ارقام زردآلو فراهم ميشناسايي آلل

  S-RNase يابي،توالي سازگاري، زردآلو،)نا(خود كليدي: كلمات
  

    مقدمه
و جـنس  1بـه تيـره گلسـرخيان كهبومي چين و آسياي مركزي است  )L Prunus armeniaca(.درخت زردآلو 

مختلفـي  يطـيو مح يكـير عوامـل ژنتيزردآلو تحت تأث يدهوهيم .) ,.1996Janick and Moore(تعلق دارد  2پرونوس
اي اسـت كـه مـانع خودناسازگاري پديده .زردآلو اشاره كرد يتوان به خودناسازگارمهم مي يكيكه از عوامل ژنت است

اي اسـت گردد و نتيجة آن منع انتخابي رشد لولة گردهمادگي مي -خودباروري از طريق مكانيزم شناسايي دانة گرده
 يارآمـد بـوده ولـكنر و مـاده  ين حالت هر دو اندام جنسيدر اشناخته شده است.  3عنوان خوديكه توسط مادگي به

. ايـن ويژگـي در  (Nikzad Gharehaghaji, 2014)را ندارد يافشانخودگردهل بذر پس از كيو تش يبارور يياه توانايگ
خودناسازگاري گامتوفيتيك، همومورفيـك و تـك عـاملي چنـد آللـي  صورتبهو از جمله زردآلو خانواده گلسرخيان 
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گرده در حال رشد درون  لوله S-haplotype. در اين نوع ناسازگاري چنانچه (Vilanova et al., 2005)شود كنترل مي
دليـل ايـن توقـف، فعاليـت آنـزيم . شـودخامه با يكي از دو آلل مادگي همانند باشـد، رشـد لولـة گـرده متوقـف مي

شـود. نمـي نيتـأمرا از بين برده و در نتيجه پروتئين مورد نياز بـراي رشـد لولـه گـرده  RNAريبونوكلئاز است كه 
(Wang et al., 2010) .ًيمانند تلاق يكلاسك يهاوه از روشيدر درختان م يخودناسازگار يابيارز يان بريمحقق قبلا

ز ين روش تمـايـردنـد. در اكياستفاده م يافشانخودگردهپس از  يبندوهيزان مينترل شده در باغ و محاسبه مك يها
انجـام  ين، بـرايـا ز است. افـزون بـريخطا برانگ يل و گاهكمه سازگار مشيامل سازگار و نك طوربهب كين تريق بيدق

ج به دسـت آمـده بـه مقـدار يز نتايشده باشند و ن يه درختان وارد مرحله گلدهكنترل شده، لازم است ك يهايتلاق
  . )Halasz et al., 2008رند. (يگيدرخت قرار م يكيولوژيزيو ف يطيعوامل مح ريتأثتحت  ياديز

يك روش سـريع،  عنوانبه )PCR( 4اي پليمراززنجيرهواكنش مطالعه سيستم خودناسازگاري با استفاده از تكنيك 
آورد. واكنش ناسازگار را فراهم ميخودسازگار و خود، امكان تفكيك ارقام Sهاي ساده و دقيق ضمن شناسايي نوع آلل

عوامل ر يها است و تحت تأثر روشياز سا ترآسانتر و عيسر ، روشييت ناسازگارين وضعييتع ياي پليمراز برازنجيره
ه به كمراز در آن است يپل يارهينش زنجكبر وا يمبتن يولكمول يهات روشيرد. مزيگيقرار نم يافشانمرتبط با گرده

 يهـاتـوان آلـليمـ ياهياز بافت گ كياز نبوده و با استفاده از مقدار اندين ين ناسازگارييتع يدرختان بالغ و گل برا
از  يتعـداد يناسـازگار يهـاو گـروه S يهاآلل. (Gu et al., 2009) ردكن ييعپ مورد مطالعه تيرا در ژنوت يناسازگار

،  (Okada et al., 2013)ب يس ،(Halasz et al., 2008)، بادام (Sonneveld et al., 2003)لاس يوه مانند گيدرختان م
با  Burgos et al., 1998; Feng et al., 2009) و زردآلو ((Yamane et al., 1998)  آلو ،(Nikzad et al., 2014)گلابي 

 يهـاپيـاز ژنوت يتعـداد ينون خود(نا)سازگاركتاه كنيبا توجه به اگزارش شده است.  يولكمول يهااستفاده از روش
 ين خود(نا)سـازگاريين پژوهش تعين نشده است، لذا هدف از انجام اييزردآلو تع ينژاددبخش حاصل از برنامه بهيام
زردآلـو  ينـژادبه يهاشبرد برنامهياحداث باغ و پ يلازم برا يهاهيو توص اي پليمرازواكنش زنجيرهبا استفاده از  هاآن
  باشد. يم
  

  هامواد و روش
ژنوتيـپ  رقـم و 21و   (Vilanova et al., 2005)رقـم تجـاري خـارجي پـنجرقم و ژنوتيپ زردآلـو شـامل  26
 و آمـوزش در مركز تحقيقـات يه بذريپا يرو (Dejampour et al., 2011)زردآلو  ينژادحاصل از برنامه به اميدبخش

ها در جدول پين ارقام و ژنوتيمهم ا يژگي، شجره و ومنشأكشاورزي و منابع طبيعي آذربايجان شرقي انتخاب شدند. 
 Feng et)( استخراج شد CTABهاي جوان درختان زردآلو بر اساس روش از برگ يژنوم DNAيك آورده شده است. 

al., 2009. كميت و كيفيت DNA د. نمونـهيـبا استفاده از روش اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل آگارز تعيـين گرد
 Vilanova) اي پليمراز مورد استفاده قرار گرفتنداز در واكنش زنجيرهيسازي به نسبت مورد نپس از رقيق DNA هاي

et al., 2005). تـر يرو ليكـم 10تـر شـامل يرو ليكـم 20در حجـم اي پليمراز  واكنش زنجيرهMaster Mix 2X  بـا شـماره)
تـر يرو ليكم 6و  يژنوم DNA نانوگرم 80رو مولار از هر آغازگر، يكم 5/0)، كدانمار Ampliqonت كشر   A190301اتالوگ ك

 يآغازگرهـا يمـورد اسـتفاده بـرا ييلر اپندورف (آلمان) انجام شد. چرخه دمايكزه با استفاده از دستگاه ترموسايونيآب مقطر د
SRcF  وSRcR  يدرجـه سـانت 95 يه در دمـايثان 30چرخه با  35گراد، يدرجه سانت 95 يقه در دمايدق 3) شامل 2(جدول
درجه  72 يقه در دمايدق 10ان يگراد و در پايدرجه سانت 72 يه در دمايثان 75گراد، يدرجه سانت 54 يه در دمايثان 45گراد، 
  .(Vilanova et al., 2005)گراد بود يسانت

  
  
 

 
 

                                                 
4 Polymerase Chain Reaction  
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 هاي زردآلوي مورد مطالعهو ويژگي مهم ارقام و ژنوتيپ منشأاسامي، شجره،  -1جدول 

No Cultivar/Genotype pedigree Origin Property 

1 AD 1042 AC404 × Maragheii90 Iran Dried 
2 AD 503 Aybatan × Nasiri90 Iran Dried 
3 HS 731 GER × Nasiri90 Iran Fresh 
4 AD 626 GER × Ordoubad 90 Iran Dried 
5 KOSH 269 Unknown Iran Fresh 
6 GT 390 Unknown Iran Dried 
7 ASG Unknown Iran Dried 
8 Aybatan Unknown Iran Fresh 
9 Ordoubad 90 Unknown Iran Dried 

10 NM 177 Unknown Iran Fresh 
11 GER Unknown Iran Fresh 
12 HB 190 Unknown Iran Dried 
13 Canino Unknown Italy Dried 
14 SS Unknown Iran Fresh 
15 San Castrese Unknown Italy Fresh 
16 AD 731 Canino  × Aybatan Iran Fresh 
17 HS 203 Maragheii90 × Nasiri90 Iran Dried 
18 Palumella Unknown Italy Fresh 
19 Cafona Unknown Italy Dried 
20 Harcot (Geneva Narmata) Modern 604 × NJA1 Canada Dried 
21 AD 509 Maragheii90 × Nasiri90 Iran Dried 
22 DM 101 Unknown Iran Fresh 
23 AD 640 Aybatan × Canino Iran Fresh 
24 AC 103 Unknown Iran Dried 
25 HS 222 GER × Ordoubad 90 Iran Fresh 

26 AD 740 Maragheii90 × Canino Iran Fresh 
  

و  بر اساس روش سونولد PaConsIRو  PaConsIF يآغازگرها يمورد استفاده برا ييدما ن چرخهيهمچن
 (Tris/Acetic acid/EDTA)شامل  TAE (1X)در بافر  PCRتروفورز محصول كال انجام گرفت. (2003)همكاران 

به دست آمده با  يارهادرصد استفاده شد. اندازه نو 5/1ر شده از ژل آگارز يثكت يهافرآورده يجداساز يو براانجام 
  .)Kodad et al., 2013ن شد. (ييتع (Gene Roller 100bp)ر استاندارد كز مارياستفاده از سا

 (S-RNase) يناسازگارننده خود كنترل كاز ژن  ير قطعاتيثكت يمورد استفاده برا ي: آغازگرها2جدول 

  آغازگرها  ('3-'5) يتوال  منبع
Vilanova, 2005CTCGCTTTCCTTGTTCTTGCSRcF 
Vilanova, 2005GGCCATTGTTGCACAAATTGSRcR 

Sonneveld, 2003(C/A)CTTGTTCTTG(C/G)TTT(T/C)GCTTTCTTCPaConsIF
Sonneveld, 2003CATG(A/G)ATGGTGAA(A/G)T(T/A)TTGTAATGG PaConsIR

 
مطابق با  ژل از DNA يسازت خالصكيبا استفاده از  PCR، محصول يسازانجام همسانه منظوربه

 ين شد. براييتع TAEدرصد در بافر  5/1ژل آگارز  يت آن رويفكيو  يسازخالص دستورالعمل شركت سازنده
 Escherichia coliمستعد  يهايتركبه با سپسو استفاده شد  pTG19-Tاز ناقل  هدف DAN يسازهمسانه

TOP10 (competent) حامل  يهايتركد. بايمنتقل گردDNA ط يمح يهدف روLB يآمپ يكوتيبيدر حضور آنت
استخراج  تكيبا استفاده از  يديپلاسم DNAتر) انتخاب شدند و استخراج يليليدر م كروگرميم 50ن (يليس

تروفورز كت توسط اليفكيت و يمك يت، پس از بررسكياستخراج شده توسط  يديپلاسم DNAانجام شد.  ديپلاسم
 يزان تشابه تواليت ميد. در نهايارسال گرد يشور مالزك 1st Baseت كبه شر يابييدرصد، جهت توال يكژل آگارز 
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موسسه  يگاه اطلاعاتيموجود در جنس پرونوس در پا يهار آللينه سايد آمياس ينه هر آلل با تواليد آمياس
 (Clustal Omega) لاستال امگاكتوسط برنامه  BLASTبه روش  (www.ncbi.nlm.nih.gov)ا يكآمر يكوانفورماتيب

    . (Vilanova et al., 2005; Feng et al., 2009) ن شدندييمورد مطالعه تع يهاسه شد و آلليمقا
  
  و بحث جينتا

ژنوتيـپ  26از  ژنوتيـپ 21ه كنترون اول نشان داد يژه مربوط به ايو يبا استفاده از آغازگرها S يهار آلليثكت
آلـل را  يكها تنها ن آغازگريا ديگر ژنوتيپ پنجدر  ولي را به همراه داشتند S يهادو نوار مربوط به آلل يمورد بررس

   .)1(شكل  ردندكر يثكت

 
Fig. 1: PCR amplification of apricot genomic DNA with consensus primers (SRcF/SRcR) for the S-RNase first 

intron. Samples are: (1) 'Canino', (2) 'HB 190', (3) 'GER', (4) 'NM 177', (5) 'Ordoubad 90', (6) 'Aybatan', (7) 'ASG', 
(8) 'GT', (9) 'KOSH', (10) 'AD 626', (11) 'HS 731', (12) 'AD 503', (13) 'AD 1042', (14) 'AD 740', (15) 'HS 222', 

(16) 'AC 103', (17) 'AD 640', (18) 'DM 101', (19) 'AD 509', (20) 'Harcot', (21) 'Cafona', (22) 'Palummella', (23) 'HS 
203', (24) 'AD 731', (25) 'San Castrese', (26) 'SS', (M) 100 bp DNA ladder. 

  
گزارش شـده در  S-RNase يهابا آلل ي مورد مطالعههاپيژنوت درر شده يثكت يهادر آلل يانهيد آمياس يتوال

 كتـ يهاها تفاوتن آلليا يديلئوتكنو يتوال يول داشتدرصد)  86ش از ي(ب ياديگر پرونوس مشابهت زيد يهاگونه
امـل دو آلـل در كا تشابه ياد و ي. به هر حال وجود مشابهت زنشده است)ها نشان داده (داده نشان دادند يديلئوتكنو
 (2004)اران كـلـوپز و هم .(Ortega et al., 2006)رد مشابه دو آلل باشـد كاركانگر يتواند بينه نميآم يدهاياس يتوال

هـا ن آللين ايبه تفاوت ب منجر S يهانترون آلليا ياز توال يو حذف قسمت يانقطه يهاونيه موتاسكردند كگزارش 
تواننـد در يهـا مـونين موتاسـيمنجر شده و ا هاآنن يب يلكجاد چند شيها به اآلل ين تفاوت در تواليبنابرا شود.يم

. (Kodad et al., 2013)شـوند.  هـاآنن يها و تفـاوت بـآلل يبوده و باعث نقش اختصاص مؤثرنه يآم يدهاياس يتوال
ر يجـنس پرونـوس توسـط سـا يهار گونهيزردآلو با سا يناسازگار يهانه در آلليآم يدهاياس ين تواليوجود تشابه ب

 يخودناسـازگار يهاآلل (2011)اران كات و هميخ بيقره ش .)Vilanova et al., 2005(ز گزارش شده است ين نيمحقق
ن يـيه تعكـردنـد و نشـان دادنـد ك ييشناسـا يولكو مول يكلاسك يهاق روشياز طر يياروپا يرقم زردآلو 24را در 
نـان و دقـت ياطم يهـا دارار روشيسه بـا سـايدر مقا يكلئكنو يدهاياس يابييتوال كمكبه  يپ خودناسازگاريژنوت
 ,.Ortega et al)شده در بادام  ييشناسا يهاد آلليا تائيد و يجد يهان آلليياست. استفاده از اين روش در تع ييبالا

گزارش  (Gharesheikh Bayat et al., 2011 ; Xu et al., 2010)و زردآلو  (Sonneveld et al., 2003)لاس ي، گ(2006
زردآلو وجود داشته و  بومي يهاپيژنوت د در ارقام ويجد يهاآلله كق نشان داد ين تحقيا همچنين نتايجشده است. 

د يـقفقـاز با-رانيمنطقه ا در واقعزردآلو است.  يهاتيدر جمع يخود ناسازگار مسئول اد در ژنيز يلكانگر چند شيب
از  يكـي، يخودناسازگار يهاموجود در ساختمان آلل يدهايلئوتكنو يابييتنوع زردآلو باشد. توال يصلز اكاز مرا يكي
بسـيار زيـاد  Sهـاي رسد تنوع آللبه نظر مياست.  يخودناسازگار يهاآلل ييارآمد جهت شناساكق و يدق يهاروش

هـا و ارقـام از باشـد. مطالعـه ژنوتيـپها براي تعيين يك آلل خاص كافي نمـيبوده و گاهي چندشكلي در اندازه آلل
هـاي تكـراري هايي لازم است تا نسبت به حـذف آلـلهاي جديدي را معرفي خواهد كرد و تلاشمناطق مختلف آلل

(Synonyms) هاي اطلاعاتي اقدام شود.از بانك  
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Abstract  

The S-genotypes of 26 apricot (Prunus armeniaca L.) cultivars and promising genotypes 
derived from breeding program were determined in this study. Self-incompatibility is one of the 
most important genetically factors of fruit set of apricot. Most of apricot cultivars are self-
incompatible but cross-incompatibility is shown in some cultivars. Apricot shows gametophytic 
self-incompatibility controlled by a single locus with several allelic variants. Identification of self-
incompatibility alleles in apricot is critical for construction of new orchards or performing 
apricot breeding programs. This study was carried out to amplify self-incompatibility alleles of 
some apricot cultivars and genotypes using polymerase chain reaction (PCR) by specific primers 
based on conserved regions of Prunus S-RNases. After electrophoresis of PCR products, cloning 
and sequencing of intended components were done and identifying of obtained sequences were 
investigated using FASTA program based on NCBI gene bank, so different alleles of S-RNase in 
these cultivars were identified. By nucleic acid sequencing of identified S-RNase alleles, S-
genotyping of studied genotypes is achieved by more confidence and it provides a complementary 
method to identification of self-incompatibility alleles using genomic DNA of apricot cultivars.  
Key words: apricot, self-(in)compatibility, sequencing, S-RNase   
 


