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  SSRشناسايي ارقام گيلاس با استفاده از نشانگر 

  
  )5( احمد خليقي ،)4(، عليرضا طلايي )3(صر بوذري ، نا)2(، محمدرضا فتاحي مقدم )1(وحيد عبدوسي 

 استاديار گروه علوم باغباني پرديس كشاورزي و منابع -2 استاديار و عضو هيات علمي دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم و تحقيقات، -1
اد گروه علوم باغباني پرديس  است-4 استاديار پژوهش موسسه تحقيقات اصلاح و تهيه نهال و بذر كرج، -3طبيعي دانشگاه تهران، 

   استاد گروه علوم باغباني دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم و تحقيقات-5كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران، 
  

 بكار رفته توانستند SSRنشانگرهاي .  ارزيابي گرديدندSSR رقم گيلاس توسط يازده مكان 39در تحقيق حاضر تعداد 
 آلل براي 91/10 آلل و به طور متوسط 18 تا 4مايند كه تعداد آلل بدست آمده از هر نشانگر بين  آلل توليد ن120در كل 

شاخص تنوع محاسبه شده براي .  جفت باز قرار داشتند291 الي 105اندازه آلل هاي بدست آمده در دامنه . هر نشانگر بود
 رقم گيلاس را 39ام  نشانگرهاي مولكولي بكار رفته، دندروگر.  بود86/0 و به طور ميانگين 92/0 الي 71/0مكان ها بين 

دندروگرام و گروه هاي بدست آمده نشان دادند كه نشانگرهاي بكار رفته در اين تحقيق توانسته .  گروه تقسيم نمود7به 
 در ميان ارقام نتايج بدست آمده نشان دهنده تنوع ژنتيكي بالا. اند ارقام گيلاس مورد ارزيابي را از يكديگر تفكيك نمايند

  .مورد مطالعه بود به نحوي كه مي توان ايران را يكي از مراكز تنوع اين محصول عنوان نمود
  

  . ، شناساييSSRگيلاس، نشانگر : واژه هاي كليدي

  مقدمه
 بوده و از نظر اقتصادي يكي از مهم ترين ميوه هاي مناطق Rosaceae ، از خانواده (.Cerasus avium L)گيلاس 
امروزه ). 1(ايران يكي از كشورهاي توليدكننده اين محصول در سطح دنيا در سالهاي اخير بوده است. ه مي باشدمعتدل

نشانگرهاي مولكولي در سطح بسيار وسيع در علوم مختلف نظير علوم گياهي و در زمينه هاي مختلف آن از جمله تنوع 
 بيماريهاي گياهي و همچنين در مديريت بهتر و موثر ژرم ژنتيكي، تهيه نقشه هاي ژنتيكي، همسانه سازي ژنها، تشخيص

 داراي مزاياي بسيار زياد در مقايسه با ساير نشانگرهاي مولكولي SSRنشانگر ). 2(پلاسم مورد استفاده قرار مي گيرد
 دنيا استفاده از اين نشانگر به همراه ساير نشانگرهاي مولكولي در ارزيابي تنوع ژنتيكي ارقام گيلاس در سراسر. ميباشد

 طراحي شده براي SSR  از نشانگرهاي Prunusبا توجه به قرابت نزديك گونه هاي مختلف جنس ). 4(گرديده است
زيرا قرابت ژنتيكي بسيار .  استفاده مي گرددPrunusگونه هاي مختلف اين جنس، براي شناسايي ساير گونه هاي جنس 

در نتيجه در اكثر تحقيقات انجام .  اين گونه ها ناشي مي گرددDNAنزديك گونه هاي اين جنس از شباهت توالي هاي 
  .شده بر روي گونه هاي مختلف اين جنس از نشانگرهاي متعددي استفاده گرديده است

  

  مواد و روش ها
). 6( با اندكي تغييرات در مجتمع آزمايشگاهي واحد علوم و تحقيقات انجام شدCTAB با روش DNAاستخراج 

.  درصد انجام گرديد8/0 استخراج شده توسط دو روش اسپكتوفوتومتري و استفاده از ژل آگارز DNA كيفيت و كميت
با بررسي منابع و تحقيقات انجام شده، يازده آغازگر مورد نظر بر اساس مشخصاتي چون تعداد آلل، محدوده آلل، 

 lµ 1مقدار ) ml 2/0 PCRلوله (وتيوب  پس از تهيه محلول پايه، به هر ميكر.شاخص تنوع و طول مكان انتخاب شدند
 نانوگرم در ميكروليتر افزوده شده وسپس نمونه ها سريعاً به دستگاه ترموسايكلر 50 هر يك از ارقام با غلظت DNAاز 

 ١٧
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براي انجام الكتروفورز از دستگاه الكتروفورز عمودي استفاده .  انجام گرديد PCRانتقال يافته و با برنامه مورد نظر 
 bp 100 چاهك و از سايز ماركر با قطعات 49از شانه با . ژل مورد استفاده ، پلي آكريل آميد واسرشت ساز بود. گرديد

 دقيقه براي گرم شدن ژل و حدود يك ساعت براي ران شدن نمونه هاي 45زمان الكتروفورز حدود . استفاده گرديد
DNAپس از رنگ آميزي، بهترين ژل . يترات نقره انجام شدپس از پايان الكتروفورز ، رنگ آميزي ژل با روش ن.  بود

 نمونه 39در هر ژل (  مكان  از ميان بهترين مكان هاي تكرار شده11بدست آمده براي هر پرايمر انتخاب شده و در كل 
DNAداده هاي مرتبط به . نمره دهي شدند) وجود باند(و يك) عدم وجود باند(به صورت صفر)  ارقام بررسي شدند
محتوي اطلاعاتي  ( PICپس از اين مرحله، .  وارد شدExcel ماتريس ژنوتيپ در باند پلي مورفيسم به نرم افزار صورت

 ضريب تشابه جاكارد محاسبه شد و دندروگرام آن NTSYSمحاسبه گرديد و سپس با بكار گيري نرم افزار ) چند شكلي
  . رسم گرديدUPGMAبر اساس 

  

   و بحثنتايج
PICنتيكي بوده و قدرت تفكيك يك نشانگر را به واسطه تعداد آلل هاي لوكوس نشانگر و فراواني نسبي  معادل تنوع ژ

بنابراين نشانگري كه تعداد آلل بيشتري در لوكوس داشته باشد . اين آلل ها در جمعيت تحت مطالعه را نشان مي دهد
 يك ژل بدست آمده توسط هر يك از گروهبندي ارقام بر اساس نمره دهي صفر و.  بالاتري مي باشدPICداراي 

 كه ميانگين تشابه 31/0و نتايج دسته بندي ارقام بر اساس اينكه خط برش در حد تشابه) 1شكل(نشانگرها انجام گرفت 
گروه اول شامل ارقام ويكتوريا و حاج :  كلاستر قرار داد كه عبارتند از 7 رقم را در 39ارقام مورد بررسي بود، قرار گيرد، 

گروه چهارم شامل ارقام  .گروه سوم شامل ارقام سيلژبلاماركا و مشكين شهر .گروه دوم شامل رقم لامبرت .يوسفي
گروه ششم . گروه پنجم شامل ارقام گيوم ، بيگ گليوم ، فراسيدا و همدان .صورتي لواسان ، سياه زودرس و مجتهدي

 ، روشون ، قرمز باغ نو ، شاملو ، 49ويا ، گيلاس شماره شامل ارقام قزوين ، سيلژ بلادي باريون ، ديررس ايتاليا ، فرو
گروه هفتم شامل ارقام بينگ ، پروتيوا ، گيلاس  . ، ماره موت ، ابرده ، سفيد رضائيه و قرمز رضائيه46گيلاس شماره 

 قرمز باغ نو ،  ، تك دانه ، اراك ، زرد دانشكده ، رأفت ، محلي كرج ، شبستر ، سياه مشهد ، ناپلئون ، سفيد و28شماره 
% 96 به ميزان 46بر اساس ضرايب تشابه بدست آمده، ارقام ماره موت و گيلاس شماره  .سياه دانشكده و شعاع السلطنه

. بودند% 6بيشترين شباهت را به خود اختصاص داده اند و ارقام قرمز باغ نو و گيوم داراي كمترين ميزان تشابه در حد 
نتايج اين تحقيق با .  بكار رفته در اين آزمايش را نشان مي دهدSSR از نشانگرهاي  دندروگرام بدست آمده1نمودار 

نتايج بدست آمده با كاربرد نشانگرهاي مختلف در ارقام خارجي تطابق نزديكي را نشان داد، به طوريكه گروهبندي انجام 
ولي قبلي انجام شده همخواني شده و زير گروه هاي تشكيل شده در تجزيه خوشه اي بدست آمده با تحقيقات مولك

نتايج بدست آمده نشان داد كه ارقام محلي از نظر ژنتيكي داراي فاصله ژنتيكي زيادي ). 10، 5، 4(نزديكي را داشته است
از طرف ديگر با توجه به اينكه گيلاس داراي مسئله خودناسازگاري مي باشد، ارقامي كه از نظر ژنتيكي داراي . مي باشند

 خود نيز داراي Sسبت به يكديگر هستند و يا به عبارت ديگر ژنوم مشابهي دارند، احتمال اينكه در آلل هاي فاصله كمي ن
در نتيجه يكي از دلايل كاهش عملكرد اين محصول در مقايسه با ساير . شباهت زيادي باشند را افزايش خواهند داد

در نتيجه توصيه مي گردد از كشت ارقام . ك مكان مي باشدكشورهاي دنيا احتمالاً كشت ارقام مشابه از نظر ژنتيكي در ي
 به ميزان 46به عنوان مثال رقم ماره موت و گيلاس شماره . مشابه از نظر ژنتيكي در يك مكان به اين دليل جلوگيري گردد

آنها در احداث داراي تشابه نسبت به هم مي باشند، توصيه مي گردد بدليل تشابه ژنتيكي بالاي اين دو رقم از كشت % 96
  . يك باغ، در مكاني مشخص جلوگيري نمود

 ١٨



    شفاهي-               بيوتكنولوژي و كشت بافت ، دانشگاه گيلان1388 تيرماه 25 تا 22 -ششمين كنگره علوم باغباني ايران  

 

  

  منابع
. دفتر آمار و فناوري اطلاعات وزارت جهاد كشاورزي. محصولات زراعي و باغي).1385( آمار نامه كشاورزي، -1

.230-78صفحات   
  .صفحه320. تهرانانتشارات دانشگاه.نشانگرهاي مولكولي).1384(حسيني سالكده، . قره ياضي، ق. ، ب.ر. نقوي ،م-2

3- Boskovic, R., K.R. Tobutt. and F.J. Nicoll.(1997). Inheritance of isozymes  and linkage 
relationship in the interspecific cherry progenies. Euphytica, 93:129-143. 

4- Cantini, C., A.F. Iezzoni., W.F. Lamboy., M. Boritzki and D. Struss. (2001). DNA 
fingerprinting of Tetraploid Cherry germplasm using simple sequence repeats. 
J.Amer.Soc.Hort.Sci., 126(2), 205-209. 

5-Dirlewanger ,E. and C. Bodo.(1994). Molecular genetic mapping of peach. Euphytica77:101-
103. 

6- Doyle, J.J. and J.L. Doyle. (1990). Isolation of plant DNA from fresh tissue. Focus, 12, 13-15. 

7- Gerlach, H. K. and R. Stosser.(1998) .Sweet cherry cultivar identification using RAPD - derived 
DNA fingerprints.Acta.Hort.468:63-69. 

8- Struss, D., R. Ahmad., S.M. Southwick. and M. Boritzki. (2003). Analysis of Sweet Cherry 
(Prunus avium L.) cultivars using SSR and AFLP markers. J.Amer.Soc.Hort.Sci, 128(6), 904-909. 

9- Tabutt, K.R. and R. Boskovic.(1996). A cherry gene database. Acta Hort. 410:147-153. 

10- Warburton ,M.L. and F.A. Bliss.(1996).Genetic diversity in peach (prunus persica L.Batch) 
revealed by randomly amplified polymorphic DNA(RAPD) markers and compared to inbreeding 
co-efficient. J.Amer. Soc.Hort.Sci. 121:1012-1019. 

  

Characterization of some Sweet Cherry (Cerasus avium L.) Cultivars Using SSR 
Markers. 

 

Abstract: 

In this research work, Simple Sequence Repeats (SSRs) were used to evaluate sweet cherry 
(Cerasus avium L.) cultivars in Iran. The results of SSR markers  analysis indicated that total of 
120 allele were detected by 11 SSR primer pairs, with an average of 10.91 putative alleles per 
primer combination which ranged from 4 to 18 for maximum and minimum allele that were 
detected with primers. The size of alleles ranged from 105 to 291 bp. Heterozygosity values 
ranged from 0.71 to 0.92 with an average of 0.86 per primer combination. SSRs polymorphic 
fragments were used to calculate a similarity matrix and to perform UPGMA cluster analysis. The 
results of cluster analysis indicated 39 cultivars which were divided into 7 clusters. Most of the 
cultivars were grouped according to their pedigree. The results indicated that sweet cherry has high 
level of genetic variation in Iran therefore we could conclude that Iran might be regarded as one of 
the major location in the world where wide varieties of such crop is distributed. 
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