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

 
 SSRبررسي تنوع ژنتيكي پايه هاي تجاري و بومي سيب ايران با استفاده از تكنيك   

  
  )2(و ) 1(و مهدي روستايي ) 2(و ) 3(، رضا درويش زاده )2(و ) 1(ي لطفعلي ناصر

 زراعت و اصلاح نباتات گروه -3دانشگاه اروميه،   پژوهشكده علوم زيستي-2 دانشگاه اروميه،  باغباني دانشكده كشاورزيگروه  -1
  دانشكده كشاورزي دانشگاه اروميه

  

  چكيده
المللي و  ناطق سيب خيز ايران از جمله آذربايجان و تعدادي از ارقام بينبرخي از پايه هاي سيب از مدر اين تحقيق 

 از مواد گياهي به روش تغيير DNAاستخراج . مورد ارزيابي قرار گرفتند SSR آغازگر 40با هاي معروف جهاني  پايه
. خوبي نشان دادند جفت پرايمر پلي مورفيسم 15 مورد مطالعه SSR جفت پرايمر 40از . يافته دلاپورتا صورت گرفت

صورت  نتايج تكثير به . جفت باز شد3500 تا 100ي در محدوده اندازه هاي بين يتكثير حاصله باعث ايجاد باندها
 ماتريس تشابه بر اساس .امتياز بندي شدند) 0(و عدم حضور باند ) 1(كه به ترتيب حضور باند  ) 0 و 1(ماتريس 

 با Neighbor-Joining محاسبه و تجزيه خوشه اي به روش Phyltoolsر  با استفاده از نرم افزاNeiضريب تشابه 
 در . گروه عمده را نشان داد3تجزيه خوشه اي و رسم دارنگاره .  انجام گرفتPhylipاستفاده از نرم افزار تخصصي 

 . تأييد شدپايه هاي سيب جهت گروه بندي SSRاين تحقيق با توجه به باندهاي چندشكل كارايي نشانگر 
 

 PCRارقام بومي، سيب، نشانگر ريز ماهوره، تنوع ژنتيكي، : واژه هاي كليدي

 
   :مقدمه

هاي محيطي  ها و تحمل به تنش هاي مقاومت به آفات و بيماري بسياري از خويشاوندان وحشي گياهان زراعي حاوي ژن
. هاي زراعي استفاده كرد اريته جهت اصلاح وكييتتوان از اين منابع ژن باشند كه مي  سرما و شوري مي،مانند خشكي

پلاسم امكان  آگاهي از ساختار ژرم. باشد پلاسم مي هاي ژرم نياز اقدام به اصلاح گياهان، شناخت ساختار مجموعه پيش
   .)Padulosi et al., 1998 (كند پلاسم، براي اهداف حفاظتي و اصلاحي را فراهم مي برداري از ژرم نمونه

 
  : مواد و روش ها

 رقم پايه سيب از باغ كلكسيون سيب مركز تحقيقات كشاورزي اروميه  و كلكسيون 12 مونه هاي برگي مربوط بهابتدا ن
و سپس با استفاده از شدند   نيتروژن مايع نگهداري آوري و در داخلگروه علوم باغباني دانشكده كشاورزي اروميه جمع

 هاي شناخته شده SSR پرايمرهاي مختلف مربوط به سطتو. گرفت  از آنها صورت DNAپروتكل  دلاپورتا، استخراج 
 1 درجه، 56 تا 51 دقيقه  1 درجه، 94دقيقه1 درجه، 94 دقيقه 4:  عبارت بود ازPCRشرايط .  گرديدندPCRسيب 
الكتروفورز % 3 بر روي ژل آگارز PCRسپس محصول .  درجه براي تكثير نهايي72 دقيقه 5 سيكل و 35درجه، 72دقيقه 

 .امتياز بندي شدند) 0(و عدم حضور باند ) 1(كه به ترتيب حضور باند  ) 0 و 1(صورت ماتريس يج تكثير نتا. شد 
 محاسبه و تجزيه خوشه اي به Phyltoolsبا استفاده از نرم افزار ) Nei) 1972ماتريس تشابه بر اساس ضريب تشابه 

ارقام مورد بررسي عبارت بودند . انجام گرفتPhylip   با استفاده از نرم افزار تخصصي Neighbor-Joiningروش 
، MM104 ،MM109 ،MM106 ،M7 ،M4 ،M2 ،M26 ،M9خان آلماسي، آزايش اصفهان، نوردرن اسپاي،  : از

  گمي آلماسي، 
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  :نتايج و بحث
 ,M2, M26گروه اول شامل ارقام گمي آلماسي. اكثر ژنوتيپ هاي مطالعه شده در دو گروه اول و دوم قرار گرفتند

M7,  و نوردرن اسپايMM104  .در گروه دوم ژنوتيپ هاي. بودند MM106و MM109  M4, M9, قرار
ارقام قرار گرفته در هر گروه ارقام داراي تشابه بالايي . آزايش اصفهان  قرار گرفتند  ,در گروه دوم پايه هاي. گرفتند
  . جهت گروه بندي ارقام تأييد شدSSRدر اين تحقيق با توجه به باندهاي چندشكل كارايي نشانگر . بودند
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بيس  پايهرقم 12 دندروگرام -1 شكل  SSRنشانگر از حاصل هاي داده براساس 
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Abstract: 
Genetic diversity was evaluated among some Iranian native and commercial apples rootstocks by 
SSR technique. DNA was extracted by Dellaporta protocol. Among 40 primers tested, 15 primers 
showed high polymorphism. Size of bands was between 100-3500 bps. SSR bands were scored 
from the gel as presence (1) or absence (0). The genetic similarities were calculated from the SSR 
data using the Nei similarity index in Phyltools software. Cluster analysis was performed using 
Neighbor-Joining algorithm using Phylip software. The genetic relatedness analysis produced 3 
meaningful clusters in accordance with morphological and geographic origins of the accessions. 
The greatest genetic difference was between M26 and Azayesh. 
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