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  SSRلكولي وده از ماركر مبررسي تنوع ژنتيكي نمونه هاي آلوي وحشي و تجاري با استفا

  )3( ، ذبيح اله زماني)2( ، محمدرضا فتاحي مقدم)1( مرضيه اتحادپور
  دانشيار گروه علوم باغباني، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران -3و  2دانشجوي كارشناسي ارشد  -1

-و ژنوتيـپ ) رامسر، كرج و مشـهد (ي ايران هاي آلوجهت ارزيابي تنوع ژنتيكي و مشخص نمودن روابط ژنتيكي بين ژنوتيپ
نشـانگر ريزمـاهواره    8هاي تجاري موجود در مركز تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاه تهران و همچنين نمونه ميروبالان از 

و  UDA-005هـاي ريزمـاهواره   مكـان . هاي مورد بررسي توليـد كردنـد  آلل در ژنوتيپ 68اين نشانگرها تعداد . استفاده شد
UDP98410  ريزماهواره  آلل بيشترين و مكان 12باCPSCT026  ميـانگين  . آلل كمترين تعداد آلـل را توليـد كردنـد    4با

 UDA-005در مكـان ريزمـاهواره    86/0تـا    ASSR71در  58/0بود كه از  73/0ها هتروزيگوتي مورد انتظار در بين مكان
متغير  ASSR72در مكان  71/0تا  UDP98410در  34/0بود كه از  49/0ميانگين هتروزيگوتي مشاهده شده . متفاوت بود

اسـتفاده گرديـده و دنـدروگرام روش     SMCاي بر اساس ضريب تشـابه  ها از روش تجزيه خوشهبندي نمونهبراي گروه. بود
هاي مناطق ها با مناطق جغرافيايي مطابقت نداشت به طوريكه آلوبندي ژنوتيپگروه. رسم گرديدUPGMA اي تجزيه خوشه

و متوسـط تشـابه   ) 92/0(و بيشترين آن ) 506/0(كمترين تشابه ژنتيكي . هاي ژنتيكي مجاور هم قرار گرفتندمتفاوت در گروه
) RAPD )71/0هاي مشابه با استفاده از نشـانگر  بود كه با متوسط تشابه گزارشات قبلي در ژنوتيپ 77/0بين كل ژنوتيپ ها 
 .مطابقت نشان داد

   تنوع ژنتيكي، آلوچه، پايه، ميروبالان: ديكلمات كلي
آلوي  .مي باشند Rosaceaeو از خانواده  Prunophoraزير جنس  Prunusآلو و گوجه از نظر رده بندي از جنس : مقدمه
 .P (وآلوهاي آمريكايي  Prunus cerasifera Ehrh)(، آلوي ميروبالان (.Prunus saliciana Lindl)ژاپني

americana( يد هستند ديپلوئ)16x=2n=2 ( در مقابلPrunus spinosa L.  تتراپلوئيد)32x=4n=2 ( و گونه هاي
هدف از اين تحقيق بررسي تنوع ژنتيكي وتعيين قرابت . هستند) 48x=6n=2(هگزا پلوئيد  (P.domestica)اروپايي 

  . باشدمي SSRاي ملكولي هاي تجاري آلو، با استفاده از نشانگرهژنتيكي برخي از ژنوتيپ هاي وحشي و ژنوتيپ
ژنوتيپ آلو موجود در ايستگاه تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاه  34مواد گياهي در اين تحقيق شامل : هاو روشمواد 

  ). 1جدول (ميروبالان بودند  رقم تجاري و نمونه 5تهران در كرج كه از مناطق مختلف كشور جمع آوري شده است به همراه 
  

  هاي آلوي مورد بررسي و منطقه جمع آوريي ژنوتيپاسام -1جدول 
منط  ژنوتيپشمامنطق ژنوتيپشمامنطق ژنوتيپشمامنط ژنوتيپشما

 - -n-86 31نيشا  2برجي نيشابور 21رام 114M-47رامجواهر 1
 -   3-18 32نيشا  آلوي وحشي 22رام-1286رامجواهر 2
-86 33مشهآلوي شيرين هسته جدا  23 كرج 1وليان 13رامجواهر 3

b3 4
 - 

  -   درگزي  34مشه  )چناران(اسجيل 24 كرج2وليان 14رامجواهر 4
54M-وليان 15رامa3 سانتار*  35مشه  2آلوچه كلات نادر 25 كرج  
64M-وليان 16رامb3شابرو*  36مشه  4آلوچه كلات نادر 26 رجك  
74M-مجار*  37  -  1بي نام 27 كرج4وليان 17رام    
84M-38  -  86-51-3 28 كرج5وليان 18رام   *  
94M-قطره *  39  -  2بي نام 29 كرج6وليان 19رام  

104M-30نيشابرجي 20رامn-1  -  40  *ميرو  
  هاي موجود در مركز تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاه تهرانژنوتيپ* 

به منظور انجام . با اندكي تغييرات بود) 1980(  موري و تامسوناز نمونه هاي برگي و با استفاده از روش  DNAاستخراج 
 تكثير شده در DNAقطعات  جهت آشكارسازي. اختصاصي استفاده شد SSRجفت آغازگر  8اي پليمراز از واكنش زنجيره

 .گرديد استفاده نقره نيترات روش به آميزي رنگ از ژل،
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فراوانی آلل =  pi 
pj  = pi -١  

 ها داده ايخوشه تجزيه. صورت گرفت) وجود باند(و يك ) عدم وجود باند(رتبه دهي باندها به صورت صفر : هاتجزيه داده

 NTSYS-pc Verافزار  نرم از استفاده با ها داده تجزيه انجام شد و UPGMAبه روش   SMCتشابه ضريب اساس بر

هاي قابل ، تعداد آلل)He(براي محاسبه هتروزيگوتي مورد انتظار   Pop Gene (1.32)نرم افزار. انجام گرفت 2.02
هتروزيگوتي قابل . است استفاده شد ithفراواني آلل  pكه در آن )  (، تعداد آلل مؤثر)na(مشاهده 
محتواي . ها به دست آمدهايي كه دو باند نشان دادند به كل ژنوتيپدر هر مكان ژني از نسبت تعداد ژنوتيپ) Ho(مشاهده 

 Botstein etمطابق فرمول زير محاسبه شد  Power Marker V3.25با استفاده از نرم افزار ) PIC(اطلاعات چند شكل 

al., 1980)                                        .(                                                                                                    
 

  
تمام نشانگرهاي . اده شدندنشانگر ريزماهواره كه داراي تكثير و چند شكلي مناسب بودند استف 8در اين تحقيق : نتايج و بحث

هاي مجار و آلوي شيرين هسته باند در ژنوتيپ 6هاي ديپلوئيد و تا بكار رفته تك مكانه بودند و يك يا دو باند در ژنوتيپ
اي مقادير محاسبه شده به تفكيك هر جايگاه ريزماهواره. باشدها ميجدا توليد كردند كه دال بر هگزاپلوئيد بودن اين ژنوتيپ

  .بدست آمده است 2آلو در جدول  در
  اي در آلومقادير محاسبه شده به تفكيك هر جايگاه ريزماهواره –2جدول 
محتواي اطلاعات چند  مشاهده هتروزيگوتيموردهتروزيگوتيتعداد آللتعدادجايگاه

UDA-005  12  6/6 86/0 63/0 80/0  
CPSCT044  8  8/3 75/0 42/0 71/0  
CPDCT025  9  2/5 82/0 47/0 78/0  
CPSCT026  4  7/2 64/0 42/0 57/0  

ASSR71  5  3/2 58/0 45/0 52/0  
ASSR72  8  3/4 78/0 71/0 74/0  

UDP98410  12  5 81/0 34/0 76/0  
BPPCT 001  10  3 62/0 45/0 6/0  

  69/0 49/0 73/0 1/4  8  ميانگين
بر اساس نتايج حاصل . بدست آمد SMCبر اساس ضريب تشابه  NTSYSافزار ده از نرمها با استفاماتريس تشابه ژنوتيپ

 2، جواهرده )M4 )506/0 -47هاي از ماتريس تشابه كمترين تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ آلوي شيرين هسته جدا و ژنوتيپ
 -91و  1، وليان )92/0(رجي و بي نام و بيشترين ميزان تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ هاي نيشابور ب) 506/0( 18-3و ) 506/0(

M4 )92/0 (آران . بود 79/0متوسط تشابه بين كل ژنوتيپ ها . مشاهده شد)هاي مشابه را متوسط تشابه روي ژنوتيپ) 1388
  . بدست آوردند RAPD 71/0با استفاده از نشانگر 

گروه  10به  8/0اي مورد بررسي در فاصله هبر اساس دندروگرام بدست آمده از ماتريس تشابه، ژنوتيپ: ايتجزيه خوشه
اين دو . و در گروه ديگر ژنوتيپ مجار قرار گرفت) چناران(آلوي شيرين هسته جدا  تقسيم شدند كه در يك گروه ژنوتيپ

  .از هم جدا شدند 66/0ها و در فاصله از ساير ژنوتيپ 59/0ژنوتيپ در فاصله 
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و  SMCو محاسبه ضريب تشابه  SSRنوتيپ آلو با استفاده از داده هاي ژ 40دندروگرام مربوط به گروهبندي -1شكل 

  ).آمده است 1ها در جدول اسامي كامل ژنوتيپ( UPGMAروش گروهبندي 
ها با مناطق جغرافيايي مطابقت ندارد به طوريكه بندي ژنوتيپرسد تنوع گروهبا توجه به نتايج پژوهش حاضر، به نظر مي

مبني بر ) 2009(و همكاران  Tamarziztهاي  هاي ژنتيكي مجاور هم قرار گرفتند كه با يافتهر گروهآلوهاي مناطق متفاوت د
بندي عدم گروه. اينكه در بيشتر موارد گروه بندي ژنوتيپ هاي آلو مستقل از منشاء جغرافيايي ژنوتيپ ها بود مطابقت دارد

- تواند نشانبندي نيست بلكه ميم توانايي نشانگرها در گروههاي مربوط به يك منطقه جغرافيايي خاص دليل بر عدژنوتيپ

تواند ناشي از داشتن اجداد همچنين نزديكي ژنتيكي مي. هاي مختلف باشدپلاسمي نواحي مختلف به صورتدهنده تبادل ژرم
  .مشترك باشد
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Abstract 
Genetic diversity of wild and commercial genotypes of plum using SSR molecular marker For 
assessing genetic diversity and relationship among genotypes of Iran (Ramsar, Velyan Karaj and 
Mashhad) and four commercial cultivars as well as Mirobolan cultivar, eight microsatellite loci were 
used. These markers produced a total of 68 bands in studied genotypes. UDA-005 and UDP98410 loci 
produced the highest number of alleles (12) and CPSCT026 locus produced the lowest number of 
alleles (4). The average of expected heterozigosity in all loci was 0.73 varied from 0.58 at ASSR71 to 
0.86 at UDA-005 microsatellite locus. The average of observed heterozigosity was 0.49 different from 
0.34 at UDP98410 to 0.71 at ASSR72 locus. Cluster analysis based on SMC similarity coefficients 
and UPGMA method was performed. According to clusters, groups were not in accordance with the 
geographical distribution so that genotypes with different distribution located in same groups. Based 
on the results of similarity matrix, the lowest and the highest genetic similarity was (0.506) and (0.92) 
respectively. Average similarity among genotypes was 0.77 that corresponds to the previous report 
with average similarity in the same stedied genotypes using RAPD markers (0.71).   
Key words: Genetic diversity, plum, Rootstock, Mirobalan 


