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 جهت انتخاب ارقام مقاوم به ISSRبررسي تنوع ژنتيكي توده هاي بادام ديرگل با استفاده از نشانگر 

  سرما
  

 محمدرضا غفاريان و سعيد تركش

  
به منظور بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ هاي ديرگل بادام در استان يزد با استفاده از نشانگر مولكولي و نيز ارزيابي قابليت 

 1387شت نگاري ژنتيكي و شناسايي ارقام بادام، آزمايشي در فاصله زماني فروردين تا شهريورماه اين نشانگر در انگ
 ژنوتيپ و رقم مختلف بادام بود كه از مناطق مختلف 19مواد گياهي مورد استفاده در اين مطالعات شامل . انجام گرفت

مورف را ايجاد كردند كه در اين   باند پلي101  آغازگر در مجموع10نتايج نشان داد كه . آوري گرديد سطح استان جمع
 باند به ترتيب بيشترين و كمترين 3 با `A(GA)7GSC-3-`5 باند و آغازگر 17 با  `G(AG)7ASG-3-`5بين، آغازگر 

توجيه بخش كمتري از تنوع كل توسط چند مؤلفة اول و توزيع واريانس بين اين . تعداد باند چندشكل توليدي را داشتند
 در مطالعات ژنتيكي بادام را نشان ISSRهاي  حاكي از توزيع مناسب نشانگرها در ژنوم است كه اعتبار داده, ها مؤلفه
 بود 39/6 منتل t آمارة  و82/0، برابر با  بر اساس ضريب تشابه جاكاردضريب همبستگي كوفنيتيكي به دست آمده. دهد مي

هاي مورد بررسي،  در بين مجموعه ژنوتيپ. باشد  شباهت اصلي ميدهندة برازش خوب بين دندروگرام و ماتريس كه نشان
هاي مورد  مشابهت و نزديكي ژنتيكي بين بعضي از ژنوتيپ. شد  ديده 88 و 191هاي  بيشترين شباهت ژنتيكي بين ژنوتيپ

عدم . ح آنها باشدتواند ناشي از يكسان بودن منشأ اوليه آنها و يا مشابهت جغرافيايي بين مناطق كشت و اصلا مطالعه مي
ها بين مناطق مورد  داد كه انتقال و جابجايي اين ژنوتيپ تفكيك كامل ارقام موجود در يك منطقه از ساير ارقام، نشان 

آوري  هاي جمع عدم تفكيك كامل بين ژنوتيپ. مطالعه كه از نظر موقعيت به هم نزديك هستند، به وفور اتفاق افتاده است
شده،  پلاسم موجود در اين مناطق نقش اندكي در تنوع كل محاسبه داد كه تنوع بين ژرم لعه نشان شده از مناطق مورد مطا

  .دارد
  

  مواد و روش
هاي ديرگل بادام در استان يزد با استفاده از نشانگر مولكولي و نيز ارزيابي قابليت  به منظور بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

 1387اسايي ارقام بادام، آزمايشي در فاصله زماني فروردين تا شهريورماه نگاري ژنتيكي و شن اين نشانگر در انگشت
 ژنوتيپ و رقم مختلف بادام بود كه از مناطق مختلف 19مواد گياهي مورد استفاده در اين مطالعات شامل . انجام گرفت

) 1998تامسون و موري، (CTABطبق روش تغيير يافتة از بافت برگ  DNAاستخراج . آوري گرديد سطح استان جمع
نتايج به دست آمده نشان داد كه به دليل حذف . و روش ارائه شده توسط گردزيل و همكاران انجام گرفت

 با استفاده از CTAB، روش تغيير يافتة PVPهاي فراوان موجود در برگ گياه بادام توسط  فنول ساكاريدها و پلي پلي
PVPتري جهت استخراج  ، روش مناسبDNAهاي مختلف بادام مورد   آغازگر روي ژنوتيپ14. باشد اه بادام مي گي

هاي حاصل از   آغازگر با چندشكلي بالا و الگوي باندي مشخص جهت تجزية داده10بررسي قرار گرفت و از اين ميان، 
  . انتخاب شدندISSRنشانگر 

  نتايج و بحث
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 باند و 17 با  `G(AG)7ASG-3-`5ر اين بين، آغازگر مورف را ايجاد كردند كه د  باند پلي101 آغازگر در مجموع 10

تجزيه به .  باند به ترتيب بيشترين و كمترين تعداد باند چندشكل توليدي را داشتند3 با `A(GA)7GSC-3-`5آغازگر 
 eافزار  بر اساس ماتريس شباهت به دست آمده از ضريب جاكارد با استفاده از نرم ) PcoA ( هاي متعادل مؤلفه

NTSYS pc 2.02 80 مؤلفه اول مجموعاً حدود 8 درصد و 50 مؤلفة اول حدود 3). 1992رولف،( انجام گرديد 
توجيه بخش كمتري از تنوع كل توسط چند مؤلفة اول و توزيع واريانس بين . كنند درصد از كل تغييرات را توجيه مي

 در مطالعات ژنتيكي بادام را نشان ISSRهاي  ر دادهحاكي از توزيع مناسب نشانگرها در ژنوم است كه اعتبا, هااين مؤلفه
تست منتل ). 2002رولف،( انجام شد e NTSYS pc 2.02اي با استفاده از نرم افزار  تجزيه خوشه.دهد مي

ضريب .  انجام گرديدUPGMAبراي ضرايب تشابه جاكارد، تطابق ساده و دايس بر اساس روش ) 1967منتل،(
دهندة   بود كه نشان39/6 منتل t آمارة  و82/0، برابر با  بر اساس ضريب تشابه جاكاردآمدههمبستگي كوفنيتيكي به دست 

اي بر  بر اين اساس ضريب جاكارد براي تجزيه خوشه. باشد برازش خوب بين دندروگرام و ماتريس شباهت اصلي مي
) باند(، هيچ نشانگر ISSRانگرهاي  در الگوهاي الكتروفورز حاصل از نش.هاي مورد مطالعه انتخاب گرديد روي ژنوتيپ

هاي متعلق به يك منطقه وجود داشته و  باندي كه در تمامي ژنوتيپ( اختصاصي براي ارقام مربوط به يك منطقه -مكان
هاي  در بين مجموعه ژنوتيپ. مشاهده نگرديد) هاي متعلق به مناطق ديگر وجود نداشته باشد در هيچ يك از ژنوتيپ

مشابهت و نزديكي ژنتيكي بين بعضي . شود  ديده مي88 و 191هاي  ن شباهت ژنتيكي بين ژنوتيپمورد بررسي، بيشتري
تواند ناشي از يكسان بودن منشأ اوليه آنها و يا مشابهت جغرافيايي بين مناطق كشت و  هاي مورد مطالعه مي از ژنوتيپ

دهد كه انتقال و جا به جايي اين  ارقام، نشان ميعدم تفكيك كامل ارقام موجود در يك منطقه از ساير . اصلاح آنها باشد
نحوه تفكيك . ها بين مناطق مورد مطالعه كه از نظر موقعيت به هم نزديك هستند، به وفور اتفاق افتاده است ژنوتيپ

ها در سطح   ناشي از حفظ شدن خواص بادام وحشي در اين ژنوتيپ و يا متفاوت بودن آن با ساير ژنوتيپZ-5ژنوتيپ 
نتايج حاكي از وجود . جنسي از بادام باشد اي يا بين گونه احتمال ديگر آن است كه اين ژنوتيپ هيبريد بين. باشد ه ميگون

تعدادي از ارقام كه از نظر . باشد هاي كاشته شده بادام در مناطق مختلف استان يزد مي اي در مجموعه ژنوتيپ تنوع گونه
توان  دليل اين امر را مي. اند يك گروه قرار گرفتهاي در  تجزيه خوشهد در خصوصيات مورفولوژيكي بسيار متفاوت بودن

 كه DNA به كار برده شده در اين مطالعه نسبت داد، به طوري كه مناطقي از ISSRبه ماهيت ژنتيكي نشانگرهاي 
 نشده و در كنترل اند، مربوط به نواحي از ژنوم باشند كه ترجمه  تكثير و نمونه برداري شدهISSRتوسط نشانگرهاي 

كنندة آنها  هاي كنترل اي دارند كه ژن اي از صفات، وراثت خارج هسته از طرفي پاره. صفات مورفولوژيكي نقشي ندارند
بندي از ارقام ديرگل جدا  در اين گروه) Z-5 و Z ،4-Z-21( ارقام زودگل .گيرد هاي سيتوپلاسمي قرار مي در اندامك

 نتوانسته است در تفكيك ارقام ISSRبنابراين نشانگر . شوند در دندروگرام مشاهده مياند و به صورت پراكنده  نشده
هاي وحشي  ها و گونه ي ژنوتيپي، ابزار مناسبي جهت شناساISSR نشانگر .ديرگل از ارقام زودگل موفق عمل نمايد

تنوع ژنتيكي و تعيين روابط هاي اصلاحي جهت بررسي  شود به منظور افزايش كارآيي برنامه بادام بوده و توصيه مي
هاي مولكولي نشان   نتايج حاصل از بررسي.مورد استفاده قرار گيرد نزديك يها ها و گونه خويشاوندي در بادام و جنس

آوري شده از مناطق نزديك به هم در استان يزد به طور كلي داراي يكنواختي  ها و ارقام بادام جمع دهد كه ژنوتيپ مي
 افراد مورد مطالعه و شباهت بين آنها  ايج حاكي از پايين بودن نسبي درصد چندشكلي در ژنومژنتيكي هستند و نت

هايي از بادام كه در مناطق  شود كه ارقام اهلي شده و ژنوتيپ با توجه به طبيعت خودناسازگار بادام مشخص مي. باشد مي
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اند و بخش زيادي از تنوع ژنتيكي  ارجي داشتهپلاسم خ شوند، اختلاط بسيار كمي با ژرم مورد مطالعه كشت و كار مي

هاي  به عبارتي عدم تفكيك كامل بين ژنوتيپ. موجود بين آنها ناشي از تنوع بين خود افراد موجود مجموعه است
پلاسم موجود در اين مناطق نقش اندكي در تنوع  دهد كه تنوع بين ژرم آوري شده از مناطق مورد مطالعه نشان مي جمع

توان تنها از مناطق مجاور  پلاسم بادام، نمي برداري از تنوع ژنتيكي موجود در ژرم شده دارد و براي بهره كل محاسبه
تر در كشور نيز  تري از ساير مناطق وسيع تر و غني هاي متنوع برداري انجام داد، بلكه لازم است مجموعه يكديگر نمونه

اي بادام در كشور، امكان  از تنوع و مراكز اصلي تنوع گونهمورد بررسي قرار گيرند تا با شناسايي منابع جديدي 
  . برداري از آن در اصلاح صفات زراعي بادام فراهم گردد بهره
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Abstract: 
The current study was conducted in order to assess the genetic diversity of late flowering almond 
genotypes in Yazd province using ISSR markers as well as to evaluate the capability of that 
marker in genetic fingerprinting and identification of almond varieties. The plant material 
comprised of 19 different almond genotypes and varieties collected from various regions through 
the Yazd province. DNA extraction from leaf tissue was carried out using both modified CTAB 
and Gradzil et al. procedures. The results showed that the modified CTAB method was more 
convenient for almond plant because of elimination of polysacharides and polyphenoles by 
involvement of PVP. 14 primers were examined on almond genotypes out of which 10 with 
higher polymorphism level and clear electrophoresis patterns were selected for analysis. The 10 
selected primers revealed 101 polymorphic bands among which the 5`-G(AG)7ASG-3` with 17 
and 5`-A(GA)7GSC-3` with 3 bands had the most and the least polymorphic bands respectively. 
The explanation of a minor part of the total diversity by few prior components as well as the 
distribution of total variance among different components, indicate the relevant scattering of the 
ISSR primers through the genome and the validity of ISSR data for the genetic analysis in almond 
germplasm. The cophenetic correlation coefficient obtained for the Jaccard method was 0.82 and 
the t value was 6.39 which indicate the good fitness between the dendrogram and the original 
similarity matrix. Among the studied genotypes, the most genetic similarity was observed 
between the genotypes 88 and 191. The high genetic similarity between some genotypes may be 
caused by the same origin of those genotypes or by the geographical similarity between their 
regions of cultivation and improvement. 
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