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  Sبررسي روابط سازگاري گرده چند ژنوتيپ حاصل از برنامه اصلاحي بادام با استفاده از آلل هاي 

  
  و) 3(، دادپور محمد رضا )3(، حاجيلو جعفر )2(، محمدي سيد ابوالقاسم )1( ياور شرفي

  )4( اسكندري سعداله 
   عضو هيئت علمي گروه باغباني دانشگاه آزاد اسلامي واحد مراغه و دانشجوي دوره دكتري دانشگاه تبريز، -1

 مركز تحقيقات كشاورزي و -4ان گروه باغباني دانشگاه تبريز،  استاديار-3 دانشيار گروه زراعت و اصلاح نباتات دانشگاه تبريز، -2
  منابع طبيعي آذربايجان شرقي

  

، مشكلات گرده  يكي از مشكلات عمده پرورش بادام در ايران.مهم دنيا و ايران است ي خشكبارميوه هايبادام يكي از 
جهت باردهي منظم و يكنواخت  ناسب،هاي م  زا  گرده و ژنوتيپ هاي آن مي باشد، بنابراين، استفاده از ارقامافشاني

از معضلات توليد مي توان برخي  ، بادام هاي احداث باغدر سازگار با همانتخاب دقيق ارقام در نتيجه  .ضروري است
دراين بررسي، روابط سازگاري گرده با مادگي در هفت ژنوتيپ جديد حاصل از يك برنامه . را كاهش داد حصولاين م

 از برگ هاي جوان استخراج و سپس واكنش DNA.  با استفاده از روش مولكولي مورد مطالعه قرار گرفتاصلاحي بادام
PCR  ،الگوي آلل هاي خودناسازگاري ژنوتيپ هاي مطالعه شده نشان . انجام شدبا استفاده از آغازگرهاي اختصاصي

جفت آلل هاي همه ژنوتيپ ها . اري وجود نداردداد كه كليه ژنوتيپ ها خودناسازگار مي باشند ولي بين آنها دگرناسازگ
شناسايي شدند و اختلاف اندازه نوارها امكان شناسايي آلل هاي خودناسازگاري را فراهم نمود، چون هيچ يك از جفت 

  .نوارها در جفت ژنوتيپ ها يكسان نبودند و اين موضوع بيانگر سازگاري گرده افشاني ژنوتيپ ها است

  
  مقدمه 

 هاي بسيار مهم در باردهي  يكي از جنبهدرختان ميوه  ارقام مختلف بين سازگاري گرده  از روابط يشناخت كاف  
 و  ارقامرايزاي مناسب ب ، در گزينش درختان گردهمحسوب مي شود و از طرف ديگر آگاهي از چنين اطلاعاتي

 و ارقام مختلف بادام موجود درناسازگاري خود). 4( باشد  مي ضروري هاي اصلاحي   برنامهحاصل از هايژنوتيپ
براي . شوداست، كه معمولا توسط مكان ژني چند آللي كنترل مي گامتوفيتيك از نوع Prunus هاي ديگر جنس گونه

 ،بندي درمزرعه ومحاسبه درصد ميوهافشاني كنترل شده گردهها از سه روش  شناسايي سازگاري بين ارقام و ژنوتيپ
و روشهاي اتاقك رشد جهت بررسي نفوذ لوله گرده در خامه توسط ميكروسكوپ فلورسنت   درافشاني كنترل شده گرده

 شناسايي طريق از در بين ارقام مختلف درختان ميوهسازگارهاي  گزينش گروه). 7 و 3(شود  مختلف مولكولي استفاده مي
 كه تحت تاثير بودهع مطرح با استفاده از روشهاي مولكولي به عنوان يك روش جديد، كم هزينه و سري Sهاي  آلل

بطوريكه حتي پس از جوانه زني و خروج اولين برگها  در آزمايشگاه،  . گيرد شرايط محيطي و سن نونهالي قرار نمي
هاي سازگار، با استفاده از آغازگرهاي اختصاصي بر   آنها را استخراج كرده و اقدام به  شناسايي گروهDNAتوان  مي

و اكثر درختان ميوه ديگر كه ناسازگاري ) 5 و 4، 2، 1(بادام، )3(و ، زردآل)6(  در گيلاساين روش .  كردPCRاساس  
هاي  آغازگرهاي ويژه نيز براي شناسايي جايگاه ژني آلل و  شده استكاربرديآميزي    به طور موفقيتدر آنها مطرح است

Sتعيين روابط سازگاري گرده در هفت ژنوتيپ ، هدف از اين مطالعه . اند  ي  و به كار گرفته شده در اين گياهان طراح
  .گاري بودهاي خودناسازبادام حاصل از برنامه اصلاحي با استفاده از آغازگرهاي اختصاصي آلل
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 ها  مواد و روش

  بود كه از يك برنامه اصلاحي در ايستگاه )Q و D ،F ،G ،K ،E ،P( ژنوتيپ ديرگل بادام 7مواد گياهي شامل 
 از برگهاي جوان استخراج وكميت CTAB ژنومي مواد گياهي با روش DNA.  اندي سهند بدست آمدهتحقيقات باغبان
اي واكنش زنجيره.. درصد تعيين شد. 8ها با استفاده از روش اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل آگارزو كيفيت نمونه

 از هر يك Tris-HCl mM 20 ، mM KCl 50 ،mM MgCl2 5/2 ،mM 2/0 شامل µl 20مراز در حجم پلي
براي . مراز انجام شدپليTaq  واحد آنزيم1 وDNA ازng 20 از هر يك از آغازگرها، M µ 25/0,  هاdNTPاز

- AmyC5R- AS1II ،Alsc1 مورد مطالعه، جفت آغازگرهاي اختصاصي هايهاي خودناسازگاري ژنوتيپآللتكثير
AmyC5R و Pruc2 -Pruc4R3جفت آغازگرها شامل يك چرخه همه رارتي براي هاي حچرخه. ند استفاده شد 

 و نهايتا، Cº72 دقيقه در دمايCº52 ،2 دقيقه در دمايCº 94 ،1اي در دماي ثانيه60 چرخه Cº95 ،35 در دماي ايدقيقه
آميزي ژل با رنگ. استفاده شد% 1,5هاي تكثيري از ژل آگارز  به منظور جداسازي فرآورده.  بودCº72 دقيقه در 10
نوارهاي حاصل، با استفاده از يك نشانگر  وزن مولكولي ثابت تعيين ) جفت باز(يديوم برومايد انجام شده و اندازه ات

  .گرديد
  

 نتايج و بحث

.  بود2000-750هاي مورد مطالعه با سه جفت آغازگراختصاصي بينهاي خودناسازگاري، ژنوتيپاندازه نوارهاي آلل
 E،  )900 و 1250 (  K،  )900  و 1200 (G، )750 و 1050 (F،  )950 و D) 1300پ ها در ژنوتيبطوريكه اندازه آلل

ها يكسان از جفت نوار در جفت ژنوتيپ بود و هيچ يك )950 و 1900 (Qو )  1080 و 1200 ( P،  )1300 و 2000( 
ي كنترل شده در مزرعه و افشاندرصورتيكه در گرده. ها استافشاني ژنوتيپاين نشان دهنده  سازگاري گرده. نبودند

زاي مناسب براي توانند بعنوان گردهنيز اثر مثبت گرده آنها روي همديگر ثابت شود، مي)  داخل اتاقك رشد(آزمايشگاه 
 جفت آلل -1: بطور كلي نتايج حاصل از اين تحقيق عبارت بودند از.  همديگر در احداث باغ بادام بكار روند

ها با هم يكسان  چون دوآلل هيچ كدام از ژنوتيپ-2. آميز تكثير شدند بطور موفقيتهاخودناسازگاري همه ژنوتيپ
 هيچكدام از جفت آغازگرها نتوانستند همه -3. ها وجود نداردنبودند بنابراين، دگرناسازگاري بين هيچكدام از ژنوتيپ

 اختلاف اندازه -4. ها تكثير شدند همه آللها تكثير نمايند ولي با استفاده از سه جفت آغازگرها را در همه ژنوتيپآلل
 Pruc2  جفت آغازگر-5. هاي سازگار را امكانپذير ساختهاي خودناسازگاري و در نتيجه گروهنوارها، شناسايي  آلل

-Pruc4Rتوانند ها با همديگر سازگاربوده و مي گرده همه ژنوتيپ-6. ها تكثير كرد  بيشترين تعداد آلل را در ژنوتيپ
بنابراين، با در نظر گرفتن زمان . هاي اصلاحي بكار روندزاي مناسب در احداث باغ بادام و يا در برنامهنوان گردهبع

هاي زاي مناسب براي هر يك از ژنوتيپتوان ارقام گردهزاي مناسب ميگلدهي و ساير ويژگيهاي مربوط به انتخاب گرده
- AmyC5R- AS1II ،Alsc1 جفت آغازگرهاي با استفاده از) 5 (سانچز و همكاران .مورد نظر را انتخاب نمود

AmyC5R توانستند آلل هاي خودناسازگاري را در هشت رقم و نه ژنوتيپ اميدبخش انتخابي بادام تكثير كنند كه 

اختصاصي هاي با استفاده ازجفت آغازگر) 7( تامورا و همكاران . جفت باز بود2000-600اندازه نوارهاي آنها 
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AmyC5R AS1II_ ،Alsc1_ AmyC5R و  AmyC5R   Alsd2_ناسازگاري غالب   توانستند چهار آلل خود

  . را شناسايي نمايندSd و Sa ،Sb ،Scدر ارقام كاليفرنيايي بادام يعني 
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Abstract 
Almond is one of the most important world and Iran nut crops. One of the main problems of 
almond growing in Iran is pollination of cultivars and genotypes. Therefore use of compatible and 
appropriate pollinizer in orchard organization is necessary for production of favorable almond 
crop. Choosing of compatible cultivars in garden establishment could overcome some of these 
problems. In the present study compatibility relationships between pollen and ovule of seven new 
almond genotypes was assessed by molecular method. DNA of genotypes extracted from young 
leaves and PCR was done by specific primers. Results showed that all of the genotypes are self-
incompatible, but inter-incompatibility is not exist between theme; all of the pair of self-
incompatibility alleles in all studied genotypes recognized by differences between band sizes and 
because none of genotypes have not same bands, therefore all genotypes are compatible for 
pollination each other. 
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