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با استفاده از نشانگرهاي  (.Prunus mahaleb L)هاي پاكوتاه محلب  تنوع ژنتيكي برخي از ژنوتيپ
  مورفولوژيكي و مولكولي

، ويدا )2( ، محمود رضا كريمي شهري)2( محمد حاجيان شهري  ،)1( ، ابراهيم گنجي مقدم)1( محمد جواد حبيب زاده
  )2( دهواري

بخش گياهپزشكي مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعي  -2 بيعي خراسان رضوي، بخش اصلاح نهال و بذرمركز تحقيقات كشاورزي و منابع ط -1
  .خراسان رضوي، بخش گياهپزشكي

ژنوتيپ پا كوتاه گزينش شده محلـب انتخـاب و بـا اسـتفاده از نشـانگرهاي مورفولوژيـك و        30در اين تحقيق، تنوع ژنتيكي 
RAPD جهت تكثيـر  . صفت مورد استفاده قرار گرفت 14هاي مورفولوژيكي  بررسيجهت . مورد بررسي قرار گرفتDNA 

آغازگر توليد باندهاي چند شكلي نمـوده   17آغازگر ده نوكلئوتيدي انتخاب شد كه در نهايت  21از  PCRها در واكنش  نمونه
گـروه  . آمـد  دست به bp 1000تا  250 باند در محدوده 94در مجموع . و براي تجزيه و تحليل نهايي مورد استفاده قرار گرفتند

انجام گرفت و بر اين اساس سه گـروه اصـلي    UPGMAها به روش تجزيه خوشه اي و با استفاده از الگوريتم  بندي ژنوتيپ
بـا توجـه بـه جـدول     . آمده همبستگي مناسبي را با رده بندي تاكسونومي محلب داشـتند  دست بههاي  را نشان داد كه اين گروه

هـاي صـفات    در تجزيه و تحليـل داده  .مشاهده گرديد  DM96‘‘و ’DM90‘هاي  ارد بيشترين تشابه بين ژنوتيپتشابه جاك
هـاي حاصـل    هاي محلب نيز در سه گروه دسته بندي شدند كه اين سه گروه با گروه فولوژيكي و رسم دندروگرام، ژنوتيپرمو

انطباق را ميتوان ناشي از عوامل متعددي دانست و از آنهـا در  اين عدم . هايي بودند داراي تفاوت RAPDاز نشانگر مولكولي 
 . هاي اصلاح نژاد بهره برد برنامه

 RAPDمحلب،تنوع ژنتيكي، نشانگرهاي موفولوژيكي و مولكولي، : كلمات كليدي

  : مقدمه
و عمده تحقيقات  هاي پاكوتاه محلب در ايران تحقيقات زيادي صورت نگرفته است در ارتباط با شناسايي و انتخاب پايه

ها بر اساس خصوصيات و  لذا با توجه به اين كه شناسايي پايه .بر اساس صفات مورفولوژيكي اين گياه بوده است
بايستي از لحاظ خصوصيات ژنتيكي نيز مورد  هاي مورفولوژيك صورت گرفته است، به منظور اطمينان مي شاخص

هاي گياهي بر پايه صفات مورفولوژيكي در هر مرحله ي تشخيص واريتهنشانگرهاي مولكولي مكملي برا. بررسي قرار گيرند
ها و  در حقيقت شناسايي مولكولي ابزاري است كه به تشخيص گونه). 1999و همكاران،  1مانوبنس(از رشد گياه مي باشند 

يكديگر در انگشت  كند و مشاهدات فنوتيپي و ژنتيكي بايد به طور متقابل و به صورت مكمل هاي درختان كمك مي پايه
، RAPDبراي مطالعه تنوع ژنتيكي محلب با استفاده از نشانگر ). 2002، 2وانش و هرمزا(ها به كار برده شوند  نگاري گونه

منطقه ايران را به همراه يك ژنوتيپ گيلاس و يك ژنوتيپ  4ژنوتيپ محلب از  28تنوع ژنتيكي ) 1387(قاروني و همكاران 
جمعيت محلب را با استفاده از نشانگر  7تنوع ژنتيكي ) 2000(در مطالعه ديگري، جوردانو و گودوي . آلبالو تعيين نمودند

RAPD در اين مطالعه نيز جهت . بررسي كردند كه نتايج آنها نيز تنوع ژنتيكي بالايي را در بين جمعيت هاي محلب نشان داد
  .استفاده گرديد RAPDمورفولوژيكي و نشانگر مولكولي بررسي تنوع ژنتيكي پايه هاي گزينش شده محلب از نشانگر هاي 

  :مواد و روش ها
گزينش شده محلب موجود در كلكسيون محلب، واقع در مركز تحقيقات كشاورزي و  ژنوتيپ پاكوتاه  30در اين تحقيق از 

اج، ارتفاع اولين ارتفاع پايه، عرض تاج، حجم ت: صفت مورفولوژيكي شامل 14. منابع طبيعي خراسان رضوي استفاده شد
شاخه، طول ميانگره، قطر تنه، تعداد ميوه در خوشه، ورن ميوه، وزن هسته، تاريخ شروع گلدهي، تاريخ ظهور برگ، طول دوره 

از  DNAاستخراج . گلدهي، تاريخ شروع خزان و طول دوره خزان جهت بررسي تنوع پايه هاي پاكوتاه محلب استفاده شد
و  DNAانجام شد و به منظور مشاهده حضور يا عدم حضور ) 1983(فته دلاپورتا و همكاران ها به روش تغيير يا ژنوتيپ

                                                 
1 - Manubens 
2 - Wünsch &, Hormaza 
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از تعداد ) PCR(اي پليمراز  جهت انجام واكنش زنجيره. تعيين كيفيت و يكپارچگي آن از الكتروفورز ژل آگارز استفاده گرديد
 هاي م شد و تصاوير گرفته شده از ژلميكرو ليتري انجا 25در حجم  PCRواكنش . استفاده شد RAPDآغازگر  21

، كه در آن قطعات تكثير يافته توسط هر آغازگر به صورت باندهايي از هم تفكيك شده بودند، مورد تجزيه DNAالكتروفورز 
  .و تحليل قرار گرفتند

  :نتايج و بحث
آغازگر براي بررسي نهايي بكار  17آغازگر هيچ نوع باندي مشاهده نشد و تنها  4در  PCRآغازگر مورد استفاده براي  21از 

. باند قابل مشاهده شد 92ژنوتيپ محلب منجر به تكثير  30آغازگر تصادفي بر روي  17با اين  RAPDواكنش . برده شدند
تجزيه خوشه اي ژنوتيپ ها بر اساس . بود bp 1000تا  250و دامنه اندازه قطعات تكثير شده  54تعداد باندهاي چند شكلي 

تا  004/0انجام شد و ضريب تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ ها در محدوده  UPGMAه جاكارد و با استفاده از روش ضريب تشاب
براي ). 1شكل (دندروگرام بدست آمده بر اساس ضريب تشابه، سه گروه اصلي را نشان داد . بدست آمد 48/0با متوسط  89/0

جهت رسم  SPSS 16.0تمامي صفات، از نرم افزار  تجزيه و تحليل صفات مورفولوژيك پس از يكسان سازي ارزش
در دندرو گرام حاصل، ژنوتيپ هاي پاكوتاه محلب در سه گرو قرار گرفتند ولي با توجه . دندروگرام هر صفت استفاده گرديد

نتايج اين عدم انطباق بين . به نتايج، مشاهده گرديد كه نتايج بدست آمده اين دو نشانگر داراي تفاوت هايي مي باشند
بندي دندروگرام هاي نشانگرهاي مولكولي و مورفولوژيكي نيز در ديگر مطالعات انجام شده مشاهده شده و اين عدم    گروه

تشابه را به دلايلي همانند اثرات شرايط آب و هوايي مختلف روي صفات مورفولوژيكي، جهش هايي كه به سادگي بيان شده 
گاه اتصال آغازگر ندارند و يا تغييرات پس از رونويسي و توارث غير هسته اي كه در و ظاهر مي شوند، ولي اثري روي جاي

  .بعضي صفات عامل عدم ارتباط نشانگر هاي مولكولي و مورفولوژيكي مي باشد، مربوط دانسته اند

  
 RAPDژنوتيپ پاكوتاه محلب در تكنيك  30دندروگرام رسم شده براي  - 1شكل

  :منابع
، پايان RAPDهاي آلبالو تلخه با استفاده از نشانگرهاي مولكولي  بررسي تنوع ژنتيكي برخي از ژنوتيپ، 1387، .قاروني، ت

  .نامه كارشناسي ارشد، دانشگاه تهران، دانشكده گروه باغباني و گياه پزشكي
Jordano, P., and Godoy, J., 2000, RAPD variation and population genetic structure in Prunus mahaleb 
(Rosaceae), and animal-dispersal tree. Molecular Ecology, 9: 1293- 1305. 
Manubens, A., Lobos, S., Jadue, Y., Toro, M., Messina, R. Lladser, M., Seelenfrund,  D., 1999. DNA isolation 
and AFLP fingerprinting of nectarine and peach varieties    (Prunus persica). Plant Molecular Biology Reporter, 
17: 255-267. 
Wunsch, A., Hormaza, J. I., 2002, Molecular characterization of sweet cherry (Prunus avium L.) genotypes 
using peach (Prunus persica (L.) Batsch) SSR sequences. Heredity, 89; 59-63. 
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  به كمك نشانگرهاي ريز ماهواره هاي انگور رقم بيدانه سفيد بررسي تنوع ژنتيكي بين كلون
  

  )2(ي علي عباد ،)1( رحيم نيكخواه

 عضو هيات علمي گروه علوم باغباني دانشگاه تهران، كرج -2عضو هيات علمي گروه علوم باغباني دانشگاه خليج فارس، بوشهر  -1
. بوته انگور رقـم بيدانـه سفيداسـتفاده شـد     34ولي  ريزماهواره هسته اي براي تعيين تنوع بين در اين پژوهش از نشانگر مولك

ها با دستگاه الكتروفورز كاپيلاري و با برنامـه   اندازه آلل. نشانگر ريزماهواره انجام شد 14ها با استفاده از  تنوع ژنتيكي بين بوته
Genotyper   وGenScan  ها از  روش  اي نمونه شهانجام شد و براي تجزيه خوUPGMA هاي  در بين بوته. استفاده شد

/. 9در ضـريب تشـابه   . بوتـه بـاقي مانـده تفـاوت داشـتند      26رقم بيدانه سفيد مجموعا هشت بوته حداقل در يك جايگاه بـا  
م بيدانـه سـفيد    بنابراين در اين بررسـي شـش كلـون از انگـور رق ـ    . ها به شش گروه دسته بندي شدند دندروگرام ژنتيكي، بوته

 هاي يـك رقـم اسـتفاده    ها بين كلون نتايج نشان داد كه مي توان از نشانگرهاي ريزماهواره براي شناسايي تفاوت. شناسايي شد
 . كرد 

  انگور بيدانه سفيد، تنوع ژنتيكي، ماركر مولكولي ريزماهواره: كلمات كليدي
  مقدمه
رقم آن از نظر توليد محصول داراي  400- 300قم مي باشد كه حدود ر 10000داراي حدود )  .Vitis vinifera L( انگور 

با توجه به اينكه مدت زمان طولاني از كشت ). Galletta et al., 1990(اهميت مي باشد و مورد كشت و كار قرار مي گيرند
به . رقام وجود داردو تكثير غير جنسي بعضي ارقام انگور مي گذرد بنابراين احتمال ايجاد جهش هاي ژنتيكي در بعضي ا

طوري كه اين جهش ها در ارقامي كه ژنتيكي مستعد اين تغييرات هستند بيشتر مي باشد و به طور كلي ميزان جهش در ارتباط 
گاهي كلون هاي ايجاد شده در اثر جهش ژنتيكي داراي . با ژنوتيپ، مدت زمان كشت و گستره كشت رقم  متفاوت مي باشد

توانند بطور مستقيم جهت توليد محصول مورد استفاده قرار گيرند و يا در برنامه هاي به نژادي  صفات مفيدي هستند كه مي
با توجه به اينكه امروزه تعداد زيادي از نشانگرهاي ريز ماهواره انگور ). Hocquigny et al., 2004 (بكار گرفته شوند 

بررسي قرار داد لذا مي توان از اين نشانگرها براي   شناسايي شده و جايگاه هاي زيادي را مي توان به كمك آنها مورد
 ,.Moncada et al., 2006; Bocharova et al(استفاده كرد) شناسايي كلون ها(شناسايي تنوع ژنتيكي درون رقم 

2009; Carimi et al., 2010( . انگور بيدانه سفيد يكي از رقم هاي معروف در ايران است كه هزاران سال از كشت آن مي
گذرد و در اين مدت زمان طولاني تكثير آن به صورت غير جنسي بوده است و تفاوت هاي بين بوته ها ممكن است در اثر 

در اين پژوهش تنوع ژنتيكي بين بوته هاي رقم بيدانه سفيد كه داراي تفاوت  به همين دليل .ايجاد جهش هاي ژنتيكي باشد
  .هاي ظاهري بودند انجام شد

  مواد و روش ها
) 1جدول (بوته از رقم بيدانه سفيد كه از نظر مورفولوژيكي تفاوت هايي با ديگر بوته هاي يك باغ داشتند 34اين پژوهش  در

. استخراج شد) 1993(و همكاران  مطابق روش توماس DNAجمع آوري و سپس برگ هاي جوان از بوته ها جمع آوري و 
، VVS ،VVMD5  ،VVMD7چند شكلي بالا كه شامل آغازگر با 14جهت بالا بردن قدرت شناسايي ماركرها 

VVMD1،VVMD21 ،VVMD25 ،VVMD27  ،VVMD36 ،vrZAG47 ،vrZAG62 ،vrZAG79 ،
VMC6D12، VMC6c7 و  VMC6g8 آغازگر انتخاب شد 100مي باشد از بين .  

  ):PCR(واكنش زنجيره اي پلي مراز
دقيقه واسرشته سازي  5شامل   DNAي حرارتي تكثير مايكروليتر انجام شد و چرخه ها 5/12در حجم  PCRهر واكنش 

ثانيه دماي  30درجه سانتي گراد،  94ثانيه دماي  30چرخه حرارتي به ترتيب شامل  39درجه سانتي گراد و  94اوليه در دماي 
قه در دماي دقي 10درجه سانتي گراد و بسط نهايي به مدت  72، يك دقيقه دماي )بسته به آغازگر(درجه سانتي گراد  48- 56
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  MegaBACETM-500 اندازه گيري طول آلل ها بوسيله دستگاه الكتروفورز كاپيلاري مدل . درجه سانتي گراد بود 72
  . انجام شد

  :تجزيه هاي آماري
تشابه ژنتيكي بين بوته هاي هر رقم بر اساس مكان هاي ريزماهواره كه داراي  چند شكلي بودند با استفاده از نرم افزار 

NTsys  محاسبه شد)Rohlf, 1998 .(ضرايب تشابه بدست آمده جهت كلاستربندي بوته ها) با روش ) 1شكلUPGMA 
  ).Nei & Li, 1979(استفاده  شدند 
  :نتايج و بحث

نمونه ديگر  26بودند نسبت به  33، 103،  96، 80، 70، 64، 56، 51نمونه كه شامل نمونه هاي  8نمونه مورد بررسي،  34از 
مشابه يكديگر و يك كلون را شامل شدند و نمونه  56و  96، 33از اين هشت نمونه، نمونه هاي . يكي نشان دادندتفاوت ژنت

 26هر كدام به تنهايي يك كلون بودند و  64و  103، 80نيز مشابه و در كلون ديگري قرار گرفتند و نمونه هاي  70و  51هاي 
براين نمونه هاي رقم بيدانه سفيد كه مورد بررسي قرار گرفتند شامل شش بنا. نمونه باقي مانده نيز همگي يك كلون بودند

با توجه به تغييرات  ژنتيكي مشاهده . به طوري كه پنج كلون با تغييرات ژنتيكي و يك كلون اصلي بدون تغيير بود. كلون بودند
رقم برد و به دليل تفاوت اندك بين نمونه شده در بين نمونه هاي رقم بيدانه سفيد مي توان پي به وجود تنوع ژنتيكي در اين 

و اين نمونه هاي متفاوت را مي توان كلون هاي .ها،  نتيجه مي گيريم كه تغييرات موجود حاصل جهش هاي ژنتيكي مي باشد
اگرچه شناسايي تغييرات كلوني به دليل تفاوت كم مشكل مي باشد ولي با انتخاب جايگاه هاي . رقم بيدانه سفيد ناميد

 . ماهواره اي با چند شكلي بالا شانس شناسايي كلون ها افزايش مي يابد ريز

  :منابع
Bocharova , B.R., Kovaliova. I.A. & Mazurenko, S., 2009.  Identification of grapevine clone 
genotypes 
by use of microsatellite markers. Cytology and genetics 43, 371-378. 
Carimi, F., Mercati, F., Abbate, L. & Sunseri, F., 2010. Microsatellite analyses for evaluation 
of genetic diversity among Sicilian grapevine cultivars. Genet Resour Crop Evol. 57, 703-
719.    
Nei, M. and W. H.  Li. 1979. Mathematical model for studying genetic variation in terms of 
restriction      endonucleases. Proc. Natl. Acad. Sci. USA 76: 5269–5273. 
 Rohlf, F.J. 1998.  NTsys-PC. Numerical taxonomy and multivariate analysis system, version 
2.00. Exeter Software, Setauket, NY.  

 مكان هاي جمع آوري نمونه ها - 1جدول شماره 

  شماره نمونه  استان و شهر محل جمع آوري   رقم
  56، 51 )تاكستان(قزوين 
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ABSTRACT 
The present study was designed to identify intra-cultivar diversity SSR markers within a 
group of 34 accessions of “Bidane sefid” grapevine. Recognition of genetic diversity between 
accessions was carried out using 14 SSR markers. Capillary electrophoresis with genotyper 
and genscan software were used for DNA fragment analyzing. Data were analyzed by NTsys 
software for genetic analyses. Cluster analyses were performed based on UPGMA method. 
Eight accessions of “Bidane sefid” were different from 26 remaining accessions. The 
accessions of “Bidane sefid” were divided into six sub-clusters in genetic dendrogram at 0.9 
coefficient of similarity. In this study six clones of “Bidane sefid” were recognized. 
According to the obtained results, SSR markers can characterize different clones in a cultivar.  
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 AFLPبررسي تنوع ژنتيكي برخي از ارقام انارهاي محلي ايران با استفاده از ماركر 
  

  )2( ، حسين نعمتي)3( امين ميرشمسي كاخكي ،)3( ، محمد فارسي)2( ، علي تهراني فر)1( زهرا نعمتي
عضو هيئت علمي  -3عضو هيئت علمي گروه باغباني، دانشگاه فردوسي مشهد  -2غباني، دانشگاه فردوسي مشهد دانشجوي كارشناسي ارشد با -1

 گروه بيوتكنولوژي، دانشگاه فردوسي مشهد
به علـت تاريخچـه   . شودبياباني ايران محسوب ميباغباني در مناطق بياباني و نيمه-انار يكي از مهمترين گياهان بومي و تجاري

. هاي متفاوت قابل مشاهده اسـت ها از مناطق مختلف با تشابهات واضح در ظاهر اما با نامشت انار در ايران، ژنوتيپطولاني ك
هـاي اصـلاحي آينـده تشـخيص دقيـق      بنابراين براي پرورش و تجارت ارقام انار و جهت مديريت كارآمد كلكسيون و برنامـه 

رقم مختلف انـار متعلـق بـه هفـت اسـتان ايـران، توسـط نشـانگر          31ي ژنوم DNAدر اين پروژه . ها مورد نياز استژنوتيپ
نتـايج حاصـل از تجزيـه    . مورد بررسي قرار گرفـت ) EcoRI/MseI(، با استفاده از هفت تركيب آغازگري AFLPمولكولي 

بسياري از مواقع  بندي به دست آمده درهمچنين، گروه. اي حاكي از وجود شباهت بسيار بالا بين ارقام مورد مطالعه بودخوشه
نتايج به دست آمده نشان داد كه ارقام عموماً مستقل از خاستگاه جغرافيـايي و  . با صفات مورفولوژيك موجود مطابقت نداشت

توانـد مربـوط بـه تكثيـر     تنوع گسترده انار در ايران و سطح پايين چندشكلي بين اين ارقام، مي. بندي شدندنامگذاريشان گروه
 .ه افشاني اين گياه باشدرويشي و نوع گرد

 .AFLPانار، تنوع ژنتيكي، : هاكليد واژه

  مقدمه
هاي ملي هر كشور از اهميت خاصي شناسايي، حفاظت و استفاده از منابع ژنتيكي به عنوان يكي از ارزشمندترين ثروت

ي اصلاحي آينده تشخيص هابراي پرورش و تجارت ارقام انار و جهت مديريت كارآمد كلكسيون و برنامه. برخوردار است
هاي هاي بررسي تنوع ژنتيكي بين ارقام و جمعيتيكي از راه ).2009سرخوش و همكاران، (ها مورد نياز است دقيق ژنوتيپ

هاي ژنتيكي درون و بين به منظور بررسي تفاوت) 2007(يوآن و همكاران . باشدانار ايراني استفاده از نشانگرهاي مولكولي مي
 AFLPدر اين مطالعه به دليل توانمندي و كارايي نشانگر مولكولي . استفاده كردند AFLPنار از نشانگرهاي هاي اجمعيت

هاي انار ايراني با استفاده از هاي درختان ميوه، تنوع و ساختار ژنتيكي برخي از جمعيتدر شناسايي تنوع ژنتيكي ارقام و گونه
  .اين نشانگر مورد مطالعه قرار گرفته است

  اد و روشمو
و  اساس روش پيرتيلابر DNAاستخراج . كلكسيون اصلي انار ايران تهيه شده بودند از مواد گياهي استفاده شده در اين تحقيق

با كمي تغييرات انجام ) 1995(بر پايه روش وس و همكارن  AFLPمراحل . هاي انار بهينه شد، از برگ)2001(همكاران 
  . صورت گرفت '3نوكلئوتيد اضافي در انتهاي  3فاده از آغازگرهايي با با است AFLPنگاري انگشت .گرديد

. حضور و عدم حضور هر يك از قطعات تكثير شده به ترتيب با اعداد يك و صفر نمايش داده شد: AFLPهاي تجزيه داده
افزار  به نرم UPGMAو روش  Neiبه كمك ضريب تشابه  1ايها به منظور محاسبه ماتريس شباهت و تجزيه خوشهداده

NTsys منتقل شدند .  
  نتايج و بحث

دهي ايجاد كرد كه اندازه آنها در  باند قابل امتياز 237رقم انار، با استفاده از هفت جفت آغازگر، در مجموع  AFLP  31تجزيه
ر شده به ازاي هر هاي تكثي ميانگين تعداد باند. شكلي نشان دادند باند چند 112در اين بين، . بود bp 1000تا  50محدوده 

  %).26/47(بود  16هاي چند شكل به ازاي هر جفت آغازگر  و ميانگين تعداد باند 8/33جفت آغازگر 

                                                 
1 Cluster Analysis 
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به منظور محاسبه ميزان تنوع ژنتيكي بين ارقام، ماتريس شباهت بر مبناي : رقم مورد آزمون 31آناليزهاي مولكولي در بين 
 997/0تا  793/0بر اين اساس، تشابه ژنتيكي جفت ارقام بين ). ه اشتجدول آورده نشد(محاسبه شد ) 1972(ضريب ني 

اي بر اساس شباهت نتايج تجزيه خوشه. محاسبه گرديد 944/0متغير بود و ميانگين شباهت ژنتيكي بين تمام جفت ارقام 
نتايج نشان داد . باشدحاكي از وجود شباهت بسيار بالا بين ارقام مورد مطالعه مي UPGMAو به روش ) 1972ني، (ژنتيكي 

كه با وجود فاصله زياد جغرافيايي مناطق رويش آنها و خصوصيات مورفولوژيكي متفاوت، شباهت بسيار زيادي در سطح 
DNA )1شكل (با هم دارند و در يك گروه قرار گرفته اند ) مولكولي.(  

  
هاي  رقم انار با استفاده از نشانگر 31براي ) 1972(و ضريب ني  UPGMAدندروگرام به دست آمده از روش  - 1شكل

AFLP.  
- به عبارت ديگر هيچ گروه. اندبندي شدهترسيم دندروگرام نشان داد كه ارقام مستقل از خاستگاه جغرافيايي و نام محلي، گروه

درتونس  هاي اناربه صورتي مشابه در مطالعه ديگري كه بر روي ژنوتيپ. بندي مشخصي براساس نام محلي ارقام مشاهده نشد
شان است و ها مستقل از خاستگاه جغرافيائيبندي ژنوتيپ، نويسندگان گزارش دادند كه گروهAFLPبا استفاده از نشانگر 

بر روي ) 2008(نتايج مشابه ديگري بوسيله يوآن و همكاران ). 2008جبير و همكاران، (اند پراكنش يكنواختي در منطقه داشته
هاي انار وحشي هند بر جمعيت) 2009(و نارزري و همكاران  AFLPبا استفاده از نشانگر  هاي وحشي انار در چينجمعيت

گزارش شده است كه نشان دهنده اين است چندان الگوي مشخصي در  1DAMDو  RAPDبا استفاده از نشانگرهاي 
ه شواهد تاريخي كشت و كار با توجه ب. مشاهده نشده است) مكان رويش(خصوص تفكيك ارقام با توجه به منطقه جغرافيايي 

انواع درخت مثمر يا زينتي انار را بيشتر به ). 1377بهزادي شهربابكي، (هاي باستان در ايران رواج داشته است انار از زمان
ه با توج. باشدافشان نيز ميافشاني، دگرگردهدرخت انار ازجمله گياهاني است كه علاوه بر خودگرده. كنندوسيله قلمه تكثير مي

بنابراين . باشدافشاني بين ارقام مناطق مختلف نميبه فاصله جغرافيايي زياد بين مناطق مختلف كشت و كار انار امكان دگرگرده
  .باشدترين روش تكثير انار است، ميزان شباهت بالا در ميان اين ارقام قابل توجيه ميبا توجه به اينكه تكثير رويشي عمده
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1.Directed amplification of minisatellite DNA 



١۴ 
  دانشگاه صنعتي اصفهان،1390شهريور ماه  17تا  14 ،هفتمين كنگره علوم باغباني ايران

  

Nei, M. 1972. Genetic distance between populations. Nature. 106: 283–292. 
Sarkhosh, A., Zamani, Z., Fatahi, R. and Ranjbar, H. 2009. Evaluation of genetic diversity 
among Iranian soft-seed pomegranate accessions by fruit characteristics and RAPD markers. 
Scientia Horticulturae. 121: 313–319. 
Pirttila A., Hirsikorpi., M.M., Kamarainen., T., Jaakola., L. and Hohtola, A. 2001. DNA 
isolation methods for medicinal and aromatic plants. Plant Molecular Biology Reporter. 19: 
273.  
Vos, P. Hogers, R., Bleeker, M., Reijans, M., van de Lee, T., Hornes, M., Frijters, A., Pot, J., 
Peleman, J., Kuiper, M. and Zabeau, M. 1995. AFLP: a new technique for DNA 
fingerprinting. Nucleic Acids Research. 23: 4407-–4414. 
Yuan, Z., Yin, Y., Qu, J., Zhu, L., and Li, Y. 2007. Population Genetic Diversity in Chinese 
Pomegranate (Punica granatum L.) Cultivars Revealed by Fluorescent-AFLP Markers. 
Journal of Genetics and Genomics. 34(12): 1061-1071. 
 


