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  چكيده
 ژنوم ةدليل دقت بالاي آنها در مطالع هها ب ويژه ريزماهواره ه باستفاده از نشانگرهاي مولكولي

 68 ارزيابي روابط ژنتيكي براي پژوهشدر اين . برخوردار استاز اهميت زيادي   درختان ميوه
 ژنومي از DNA. شد ريزماهواره استفاده مكان 22رقم و ژنوتيپ بادام داخلي و خارجي از 

از (شده   انتخابمكان 22 با استفاده از PCRهاي  كنشهاي برگي جوان استخراج و وا بافت
 آلل 167مجموع   درشده بررسيهاي  از مكان.  شدانجامروي آن  ريزماهواره) مكان عدد100بين
از . دش، مشاهده  بودند آلل60/7 و با متوسط SSRs آلل در هر مكان 11 تا 4بين كه شكل  چند
ن تعداد آلل زياد، آلل شت با داUDP97401 و pchgms6هاي  شده، مكان استفادههاي  مكانبين 

شكلي، هتروزايگوسيتي مورد انتظار و  كنندگي، ميزان اطلاعات چند ثر بالا، قدرت تفكيكؤم
يي بهتر و مزيت ا كارشده بررسيهاي  شاخص اطلاعاتي شانون بالا، نسبت به ساير مكان

ـ  1’ و ‘17ـ  5’هاي   بين ژنوتيپ) 74/0(اساس ماتريس تشابه، بيشترين تشابه  بر. داشتندبيشتري 
  با‘8ـ  4’و همچنين ژنوتيپ‘ پرليس’ و ‘3 مشهد’ با ‘7ـ  2’بين ژنوتيپ و كمترين تشابه ‘21

اي از روش  براي رسم نمودار خوشه. دشمشاهده ) 14/0( ‘ آذر’ و‘رس ساوجبلاغ دير’
UPGMAارقام اساس اين روش  بر . استفاده شدها ارقام و ژنوتيپ بين دايسيب تشابه ا و ضر
 گروه اصلي تقسيم شدند كه متناسب با 8 به 40/0 تشابه ة در فاصلشده  بررسيهاي و ژنوتيپ

  . آنها بودمورفولوژيكيمنشاء جغرافيايي و برخي خصوصيات 
 

، ماتريس )ها ريزماهواره( شونده ساده تكرارهاي  بادام، تنوع ژنتيكي، توالي :واژه هاي كليدي
   .تشابه

  

  قدمهم
از نظر به ايران بيشتر شده  ارقام بادام بومي و وارد

. اند شدهخصوصيات مورفولوژيكي و زراعي مطالعه 
حال اين مطالعات قادر به شناسايي روابط ژنتيكي و  اين با

براي مثال . تعيين خصوصيات و ارتباط آنها، نبودند
دليل اشتباه  اند به برخي ارقام خارجي كه وارد ايران شده

صورت  چسب آنها به شدن بر  در نامگذاري و گمشده جامان
مختلف شاهرودي معرفي شده و هنوز هاي  شماره

     .)Shiran et al., 2007( اند ناشناخته باقي مانده

Martinez-Gomez. et al     )2003(  تعدادي از ارقام

را با  Amygdalusجنس   ديگر از زيرة گون10هلو، بادام و 
يك گونه از . ندكرد بررسي SSRانگر استفاده از نش

 نزلةم نيز به) Prunusدر جنس  (Cerasusجنس  زير
هاي  تعداد آلل. گروه بيروني در مطالعه به كار برده شد

.  متغير بود3 تا 1شده در ارقام هلو و بادام از  آشكار
پس . دندكر آلل آشكار 10 تا 1ها  كه ساير گونه حالي در

 گروه 4 در شده مطالعههاي  پ كلاستر، ژنوتيةاز تجزي
كه در گروه اول، ارقام هلو به همراه  طوري جاي گرفتند به

وحشي آن، گروه دوم شامل ارقام اهلي بادام، هاي  گونه
وحشي بادام و گروه چهارم يكي از هاي  گروه سوم گونه
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. را شامل شد Cerasusوحشي متعلق به جنس هاي  گونه
 شده پلاسم بررسي ر ژرمنتايج، تنوع ژنتيكي زيادي را د

شده   معرفيSSRعلاوه ارزش نشانگرهاي  هآشكار كرد و ب
هاي  را براي شناسايي گونه Prunus جنس ةدر يك گون

براي ) Xie. et al.) 2006. ديگر آن جنس نشان داد
 رقم 15 رقم بادام از چين و 23بررسي تنوع ژنتيكي 

اسپانيا، دو آمريكا، فرانسه، ايتاليا و هاي  بادام از كشور
 SSR ماركر 16بادام و سه رقم هلو، تعداد  ـ هيبريد هلو

 ژنومي هلو را SSR ماركر 8 و EST-SSR ماركر 8شامل 
 SSR ماركر 7 و EST-SSRسه ماركر . ندكرداستفاده 

 شده ارقام بررسي. شكلي بالايي نشان دادند ژنومي چند
م كه تمام ارقام بادا طوري  گروه قرار گرفتند به3در 

چيني در گروه اول و تمام ارقام آمريكايي و اروپايي در 
گروه دوم جاي گرفتند و گروه سوم شامل ارقام هلو و 

اين بررسي مشخص كرد كه . هلوبادام بودهاي  هيبريد
هاي    تكاملي مستقل از بادامةارقام بادام چيني تاريخچ

با  )Shiran. et al. )2007 . امريكايي دارندـ اروپايي
مربوط به (اي   جفت آغازگر ريزماهواره18اده از استف
 ة رقم بادام اهلي به همراه سه گون36، تنوع ژنتيكي )هلو

 آلل را 126مجموع  دند و دركروحشي آن را مطالعه 
اساس ضريب تشابه جاكارد و  بندي بر گروه. آشكار كردند

UPGMAروش هـب
 وحشي ةـي دو گونـدايـج س ازـپ11

A. orientalis و A. scopariaاي ـه  پـوتيـو ژن امـ، ارق
 به دو گروه اصلي 71/0 ژنتيكي ةمانده را در فاصل باقي

با توجه به دندروگرام و ماتريس تشابه، . دكرتفكيك 
د كه ميزان تشابه ژنتيكي بين ارقام و شخوبي آشكار  به

، پايين و تنوع بين شده بادام مطالعههاي  ها و گونه ژنوتيپ
 پژوهشنتايج حاصل از اين . د بود زياآنها نسبتاً

اساس   را برشده بررسيهاي  بندي ارقام و ژنوتيپ گروه
همچنين مشخص .  جغرافيايي يا دودمان نشان دادأمنش
شده از هلو   ژنومي استخراجSSRد كه نشانگرهاي ش

، DNAنگاري  قابليت بالايي براي مطالعات انگشت
م و ساير اي و ارتباط ژنتيكي در بادا مطالعات شجره

كنون  از آنجا كه ارقام ايراني بادام تا  .آن دارندهاي  گونه
اند، لذا مطالعه، شناسايي  شدهكمتر شناخته و يا بررسي 

وتعيين روابط ژنتيكي بين ارقام ايراني با استفاده از 

                                                                                  
1. Unweighted Paired Group Method Using Aritmatic Average 

هدف . تواند مناسب و مفيد باشد هاي مولكولي مي روش
 ة رابط تعيين خصوصيات ژنتيكي، تنوع وپژوهشاين 

بين ارقام ايراني و برخي ارقام مهم خارجي بادام با 
   .استاستفاده از نشانگرهاي ريزماهواره 

  
  ها مواد و روش

  مواد گياهي
هاي   رقم و ژنوتيپ متفاوت و متنوع از ارقام و ژنوتيپ68

كلكسيون تحقيقاتي ايراني و خارجي بادام كه در 
 نهال و ةهي اصلاح و تةسسؤآباد كرج وابسته به م كمال
 بررسي شدند پژوهشاند در اين  آوري شده جمعبذر 

   ).1 جدول(
  

    كل ژنوميDNAاستخراج 
 ژنومي با DNAشده در اوايل بهار  هاي جوان باز گ از بر

 Murray & Thompson (1980)روش استفاده از 
 ژل الكتروفورز و اسپكتروفتومتر ةوسيل هاستخراج و ب

هاي  مونهن. شدي و كيفي ارزيابي كمDNA ة درج4 در 
   .گراد در يخچال نگهداري شدند سانتي
  

  SSRانجام آزمايش 

 120 نشانگر ريزماهواره از بين 22 پژوهشدر اين 
مختلف جنس پرونوس شامل هاي  نشانگر مربوط به گونه

شكلي بالايي  بادام، هلو، گيلاس و زردآلو كه چند
ر  نشانگ22 هر ).2 جدول( انتخاب شدند ،داشتند

تكراري دو هاي  شده واحد اي استفاده  هستهةريزماهوار
 هاي مشخصات مربوط به تمام مكان. ندداشتتيدي  نوكلئو

 واكنش ياجزا.  ذكر شده است2 ريزماهواره در جدول
PCR اساس   بر3  ميكروليتر به شرح جدول25 با حجم

 .ندبهينه شد )Sánchez- Pérez. et al. )2005روش 
 شامل PCRمقدماتي، شرايط هاي  يشپس از انجام آزما

پليمراز و   آنزيم تكخصوصاً (شده  استفادههاي  تغلظ
DNA (حرارتي هاي  و نيز چرخه) شامل تعداد، دما و نيز

). 4 جدول (شدسازي  بهينه) ها مدت هر يك از چرخه
 ةوسيل  بهشده هاي تكثير فرآوردهمنظور تفكيك  به

كنش هر لوله مقدار آغازگرهاي ريزماهواره به محتويات وا
 ميكروليتر بافر بارگذاري اضافه و مخلوط حاصل به 3

ژل آگاروز هاي  كمك سيستم الكتروفورز افقي در چاهك
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گرم در   ميكرو5/0(درصد حاوي اتيديوم برومايد  3متافور 
الكتروفورز . ريخته شد 1X TBEدر بافر ) ليتر ميلي
. جام شدان ولت 100 ساعت با جريان 2مدت  ها به نمونه

 UV نور زير DNAيافته  پس از اين مرحله قطعات تكثير
مشاهده و ) SYNGENE(داك  توسط دستگاه ژل

براي تخمين طول قطعات . انجام شدبرداري از ژل  عكس
 كه SM0313 Fermentasنشانگر اندازة شده از  تكثير

   . استفاده شدداشت، bp 100قطعات 
  
   ها تجزيه و تحليل دادهآماري هاي  روش

ها،   ژنوتيپارقام وشكلي بين  براي بررسي چند
و )  باندنداشتنوجود(صورت صفر  دهي باندها به امتياز
داراي هاي  ارقام و ژنوتيپ. انجام شد) وجود باند(يك 

داراي دو هاي  يك باند، هموزايگوت و ارقام و ژنوتيپ
گيري فاصله   اندازه.باند، هتروزايگوت در نظر گرفته شدند

صفر و يك با ضرايب هاي  اساس داده ت ژنتيكي برو شباه
براي . دشتشابه جاكارد، دايس و تطابق ساده انجام 

ها و  تعيين روابط خويشاوندي بين افراد و گروه
اي  ها با استفاده از آناليز خوشه بندي ارقام و ژنوتيپ گروه

 نشده هاي جفتي وزن به روش ميانگين رياضي گروه
)UPGMA (افزار با نرم NTsys2.02 انجام شد.  

ي نشانگرها كارآمدي بررسي منظور به  همچنين
قدرت  مثل مختلف معيارهاي شده، ريزماهواره استفاده

 چندشكلي اطلاعات ميزان ،PD)(1كنندگي تفكيك
)PIC(2 ميزان  و همچنين 2 و 1 هاي رابطه با استفاده از

تنوع و تمايز ژنتيكي با توجه به روابط مربوط محاسبه 
  .دش

   Pi = ،PD=1-∑Pi2فراوني آلل               :)1 ةرابط(
  و
 Pj=1-Pi, PIC=1-∑Pi2-∑∑2Pi2Pj2      ):2 ةرابط( 

  
ريزماهواره روي هاي  شده در مكان ايجادهاي  از آلل

 پارامترهاي ة محاسببراي، شده  مطالعههاي ژنوتيپ ارقام و
تغييرات، تنوع، تمايز هاي  ژنتيكي جمعيت شامل شاخص

 ژنتيكي و جريان ژني با استفاده از ةتيكي، فاصلژن
) Yeh et al., 1997 (31/1 ةنسخ POP GENE افزار نرم

                                                                                  
1. Power of Discrimination  
2. Polymorphic Information Content  

شده  مشاهدههاي  به اين منظور تعداد آلل. استفاده شد
ثر در هر ؤمهاي  ، تعداد آلل)Na(در هر مكان ريزماهواره 

و ) Fma(، فراواني آلل غالب )Ne(مكان ريزماهواره 
هايي از تغييرات و   شاخصمنزلة ، به)Nr(نادر هاي  آلل

نوسانات ژنتيكي موجود در كل جمعيت محاسبه شدند 
)Kimura & Crow, 1964 .(منظور تعيين ميزان تنوع  به

، )Ho(شده  هتروزايگوسيتي مشاهدههاي  ژنتيكي، شاخص
 ,Shannon & Weaver(د ش، محاسبه )I(شاخص شانون 

1949; Nei, 1973 .(ن ميزان شاخص منظور تعيي به
 استفاده شد 3از شاخص آماري رايت) Fit(خودگشني 

)Wright, 1978 .( شاخص تثبيت)Fin (ة اساس رابط بر
)Fin= (He - Ho)/He( و با استفاده از ميزان 

) He(و مورد انتظار ) Ho(شده  هتروزايگوسيتي مشاهده
   ).Nei, 1987(د شمحاسبه 

  
  نتايج و بحث 

  تغييرات آلليهاي  صشده و شاخ قطعات تكثير
، تنوع و روابط DNAشكلي  براي بررسي ميزان چند

، )1 جدول( رقم و ژنوتيپ مختلف بادام 68ژنتيكي در بين
در ) 2 جدول (شده  مكان ريزماهواره استفاده22هاي  آلل

 167مجموع  مذكور درهاي  مكان. محاسبات منظور شدند
ره ايجاد  آلل براي هر مكان ريزماهوا6/7آلل با ميانگين 

)  آلل11( بيشترين تعداد آلل UDP97401مكان . كردند
را ايجاد )  آلل4( كمترين تعداد آلل UDP98406و مكان 

 15با استفاده از ) 2010(و همكاران  Mosavi. كرد
 رقم بادام را بررسي 53نشانگر ريزماهواره روابط ژنتيكي 

 .دندكر را گزارش 73/8 آلل با ميانگين 13 تا 4و تعداد 
با استفاده از  )Sánchez- Pérez. et al. )2005همچنين 

 رقم زردآلو 25 هلو، روابط ژنتيكي ة نشانگر ريزماهوار17
 گزارش 1/4 آلل با ميانگين 9 تا 1را بررسي و تعداد 

گزارش كردند كه  )Zeinalabedini. et al.) 2007. كردند
رقم  70 آلل در 135با استفاده از ژل آگارز متافور تعداد 

 به كمك نشانگر ريزماهواره تكثير شد شده بادام مطالعه
 تا 5ها از   اين نشانگرةوسيل هشده ب كه تعداد آلل توليد

.  آلل در هر مكان متغير بود9 آلل با ميانگين تعداد 15
آنها گزارش كردند كه كمترين تعداد آلل در ارقام بادام 
                                                                                  
3. Wrights F-Statistics  
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  . شدهمشاهد)  آلل15 (BPPCP010نشانگر و بيشترين آن در )  آللUDP96008) 5در نشانگر 
  

 شده بادام بررسيهاي   اسامي ارقام و ژنوتيپ.1 جدول
  نام رقم شماره  نام رقم  شماره نام رقم  شماره  نام رقم شماره 

  پسره قزوين 61 60يزد   41  24-14  21  11-10  1
  آذر 62 103يزد   42 پرايس  22  17-5  2
  شكوفه 63 26زرقان   43  4-8  23  21-1  3
  16كرمان  64 2پاكوتاه طالقان شماره   44  9-23  24 ژينكو  4
  20كرمان  65 3مشهد   45  29-2  25  6-5  5
  5كرمان  66 3زرقان   46 نپلوس الترا  26  10زرقان   6
7  D-124  27  D-99 47   تونو  67 36زرقان    
    12شاهرود  68 7مشهد   48  7-2  28  6-4  8
    4مشهد   49  3-16  29  17-3  9
    7زرقان   50 پرليس  30 8زرقان   10
    54ميه روا  51 ميرپنچ تهران  31 روبي  11
    13يزد   52 پاكوتاه طالقان  32  12-3  12
    رس ساوجبلاغ دير  53 9مشهد   33 ميژن  13
    برگ درشت همدان  54  34-13  34  7-9  14
    شال قزوين  55 10مشهد   35  بوتي  15
    پاكوتاه رزن 56 6مشهد   36 نان پاريل  16
    بهار همدان 57 68اروميه   37  25-16  17
    سهند 58 98اروميه   38  26-12  18
    سياه قزوين برگ 59 444يزد   39  27-2  19
    هيبريد هلو و بادام 60 318يزد   40  2-9  20

  
  

  بادامهاي  قام و ژنوتيپارزيابي ار در شده منتخب استفادهريزماهواره هاي  آغازگرو مشخصات  ي اسام.2 جدول
  شماره )مكان(نشانگر  توالي آغازگر موتيف دماي اتصال منبع

F:AAT TCC CAA AGG ATG TGT ATG Dirlewanger et al., 2002 57 (GA)27 
R:CAG GTG AAT GAG CCA AAG C 

BPPCT 001 1 

Dirlewanger et al., 2002 57 (AG)22 (CG)2 (AG)4 F:TCATTGCTCGTCATCAGC 
R: CAGATTTCTGAAGTTAGCGGTA 

BPPCT 007 2 

Dirlewanger et al., 2002 57 (AG)4 GG(AG)10 F:AAAGCACAGCCCATAATGC 
R:GTACTGTTACTGCTGGGAATGC 

BPPCT 010 3 

F:GGGCGTGAAGGTGTTACTGT http://www.bioinfo.wsu.edu/gdr/ 57 (GA)? 
R:GGTGACACAGAAGAGAGCAGAA 

EPDCU4658 4 

F:GCGAAAAGCAAAACCACTCA Howad et al., 2005 57 (GA)14 
R:ATCGAAATCGTTCCGCACAA 

EPPCU0863 5 

F:AGAAATTGGAGTGACGTAAC Yamamoto et al., 2002 57 (GA)17 
R:ACGTGATGAGAAGTAGGGAG 

MA040a 6 

F:GGGCAGTGAAGAATCTATGA Yamamoto et al., 2002 57 (GA)28 
R:GATAGCATAAACCCCGTGAAA 

MA027a 7 

F:CATTGTTCATGGGAGGAATT Wang et al., 2002 57 (CT)34 
R:AGAACATTCCTAAAGGAGCA 

Pchgms6 8 

F:AGTTTGATTTTCTGATGCATCC Cipriani et al., 1999 57 (CA)17 
R:TGCCATAAGGACCGGTATGT 

UDP96001 9 

F:TTGCTCAAAAGTGTCGTTGC Cipriani et al., 1999 57 (CT)11(CA)28 
R:ACACGTAGTGCAACACTGGC 

UDP96003 10 

F:GTAACGCTCGCTACCACAAA Cipriani et al., 1999 57 (AC)16 
R:CCTGCATATCACCACCCAG 

UDP96005 11 

F:TAAGAGGATCATTTTTGCCTTG Cipriani et al., 1999 57 (AG)17 
R:CCCTGGAGGACTGAGGGT 

UDP97401 12 

F:CTGGCTTACAACTCGCAAGC Cipriani et al., 1999 57 (AG)22 
R:CGTCGACCAACTGAGACTCA 

UDP97403 13 

F:ACGTGATGAACTGACACCCA Cipriani et al., 1999 57 (AG)9 
R:GAGTCTTTGCTCTGCCATCC 

UDP98405 14 

F:TCGGAAACTGGTAGTATGAACAGA Cipriani et al., 1999 57 (AG)15 
R:ATGGGTCGTATGCACAGTCA 

UDP98406 15 

F:ACAGGCTTGTTGAGCATGTG Cipriani et al., 1999 57 (AG)29 
R:CCCTCGTGGGAAAATTTGA 

UDP98408 16 

F:GCTGATGGGTTTTATGGTTTTC Cipriani et al., 1999 57 (AG)19 
R:CGGACTCTTATCCTCTATCAACA 

UDP98409 17 

F: AATTTACCTATCAGCCTCAAA Testolin et al., 2000 50 (AG)23 
R:TTTATCCAGTTTACAGACCG 

UDP98410 18 

F:AGGGAAAGTTTCTGCTGCAC Testolin et al., 2000 50 (AG)28 
R:GCTGAAGACGACGATGATGA 

UDP98412 19 

F:AAAAGGCACGACGTTGAAGA Testolin et al., 2000 57 (AG)29 
R:TTCAGATTGGGAATTTGCAG 

UDP98414 20 

F: AAGCAGCAATGGGCAGAATC Testolin et al., 2000 57 (GA)22 
R:GAATATGAGACGGTCCAGAAGC 

UDP98021 21 

F:CCTTGATGCATAATCAAACAGC Testolin et al., 2000 57 (GT)19TC(TG)7 

RGGACACACTGGCATGTGAAG 

UDP98024 22 
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  ميكروليتر25 به حجم PCR مخلوط واكنش ة مواد لازم ومقدار هر يك از آنها براي تهي.3 جدول
   ميكروليتري25مقدار براي هر واكنش   غلظت نهايي  غلظت پايه  مواد

  x 1  x10 5/2  بافر واكنش
  mM5/0  mM10 25/1  مخلوط نوكلئوتيدها

  mM2  mM50  1  كلريد منيزيم
  mM1/0  mM5 5/0  آغازگر رو به جلو
  mM1/0  mM5  5/0 آغازگر معكوس

  u/µl2/0  u/µl5 1/0  پليمراز آنزيم تك
  ng/µl3  ng/µl25  3   الگوDNAنمونه 

  15/16  -  -  آب
  25 -  -  جمع

  
   با استفاده از آغازگرهاي ريزماهواره در اين آزمايشPCR زمان و دماي مراحل انجام واكنش .4 جدول

  ˚C دما   )دقيقه(زمان   )كرارت(تعداد چرخه   شده مرحلة انجام  مرحله
  DNA1 5َ  94شدنشروع باز 1
  DNA- 1َ  94شدنايرشتهتك 
  50- 57*  1َ 35 اتصال آغازگر 2
  72  2َ - بسط آغازگر 
  72  10َ 1 بسط نهايي 3
  4  نامحدود محمحدوديت 1 نگهداري 4

  . متفاوت استبسته به نوع آغازگر*
 

 ةخي ارقام بادام در دامنشده در بر تعداد آلل مشاهده
 Shiran( 64/6 آلل در هر مكان ژني با ميانگين 10 تا 3

et al., 2007 ( آلل در هر مكان ژني براي 3 تا 1و تعداد 
 آلل در هر مكان ژني در بادام 8 تا 5ارقام هلو و نيز 

)2003 Martinez-Gomez et al., (گزارش شده است . 

Baranek. et al)2006(  آلل  106تعداد) 05/5متوسط 
جنس هاي  در برخي ژنوتيپ) آلل در هر مكان ژني
 نمونه، ميزان تنوع در ةانداز. پرونوس گزارش كردند

 قطعات ةسازي و ارزيابي انداز ها، روش آشكار نمونه
 هاي ها در آزمايش جمله عوامل اختلاف در تعداد آلل از

  نشان دادپژوهشآمده از اين  دست هنتايج ب. استمختلف 
 جفت باز در بين كل 297ـ  67 آلل بين ة اندازةكه دامن
 ةتر انداز  بزرگةدامن. ريزماهواره متغير بودهاي  مكان

 ة هلو روي گونةريزماهوارهاي  باندها با استفاده از مكان
 مختلف گزارش شده است پژوهشگرانبادام توسط 

)2003 Martinez-Gomez et al., ،Shiran et al., 

2007،Zeinalabedini et al., 2007 ،Mosavi et al., 

ثر در هر ؤآمده تعداد آلل م دست هاساس نتايج ب بر ).2010
) No(شده  ، كمتر از تعداد آلل مشاهده)Ne(مكان ژني 

، )Ne(ثر در هر مكان ژني ؤحداكثر تعداد آلل م. بود
 و حداقل تعداد آلل 019/9 با pchgms6مربوط به مكان 

همچنين . بود 74/3  باUDP98406ثر مربوط به مكان ؤم
 BPPCT010 و UDP97401 ،BPPCT007 هاي مكان

 مقادير بيشتري از تعداد 14/8 و 25/8، 41/8ترتيب با به

از طرفي . را داشتند) Ne(ثر در هر مكان ژني ؤمكان م
 10/4 و 80/3 با UDP98410  وUDP97403هاي  مكان

اير نسبت به س) Ne(ثر در هر مكان ژني ؤتعداد آلل م
ميانگين تعداد آلل . ها در سطح پاييني قرار داشتند مكان

هاي  براي تمام مكان) Ne(ثر در هر مكان ژني ؤم
.  بود63/5 پژوهشرفته در اين  كار  بهةريزماهوار

Mosavi. et al. )2010 ( بيشترين و كمترين تعداد آلل
ترتيب  به 6/2 و 37/11را با ) Ne(ثر در هر مكان ژني ؤم

 رقم 53 براي UDP97403 و BPPCT010هاي  در مكان
آمده از اين  دست هبادام گزارش كردند كه با نتايج ب

 )Zeinalabedini. et al.) 2007.  مطابقت داشتپژوهش
 براي 918/1 ةثر در ارقام بادام را در دامنؤتعداد آلل م

 BPPCP010  را براي مكان594/10و  CPPCT022 مكان
شود   ميگفتههايي  ر به آللنادهاي  آلل  .گزارش كردند

و به ) درصد 5كمتر از  (داشته باشندكم  كه فراواني بسيار
حضور . عبارت ديگر مختص به يك يا چند رقم باشد

 نسبت بالاي ةدهند تواند نشان تعداد زياد آلل نادر مي
ژني ريزماهواره، تنوع بالاي ژنتيكي هاي  جهش در مكان

ه از نشانگرهايي با  و استفادشده  بررسيهاي در نمونه
نتايج . تكراري دو نوكلئوتيدي باشدهاي  واحد

در ) Nr(نادر هاي  آمده نشان داد كه تعداد آلل دست هب
بيشترين .  عدد بود4 تا 1 بين شده  بررسيهاي مكان

 آلل نادر 4 با UDP97401تعداد آلل نادر مربوط به مكان 
هاي  اننادر براي تمام مكهاي  ميانگين آلل. به دست آمد
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نتايج ). 5 جدول( بود 72/1شده   استفادهةريزماهوار
كه  )Zeinalabedini. et al.) 2007آمده با نتايج  دست هب

 تا 1 بادام بين شده نادر را در ارقام بررسيهاي  تعداد آلل
 .Mosavi. et alهمچنين . د، مطابقت داشتكر گزارش 4
 شده بررسينادر را در ارقام بادام هاي   تعداد آلل)2010(

 ة براي هر مكان ريزماهوار73/2 با ميانگين 3 تا 1بين 
هايي گفته  آلل غالب به آلل  .د كرشده، گزارش به كار برده

شده براي يك  مشاهدههاي  شود كه در بين تمام آلل مي
اساس  بر. مكان ريزماهواره بيشترين فراواني را دارا باشد

 براي 155/0ين آمده، فراواني آلل غالب ب دست هنتايج ب
 بود UDP98406 براي مكان 373/0 تا pchgms6مكان 

واني آلل غالب براي هر اهمچنين ميانگين فر). 5 جدول(
بيشترين فراواني ). 5 جدول( بود 256/0مكان ريزماهواره 

 و كمترين UDP97401مربوط به مكان )  آلل11(آللي 
 و سه UDP98406مربوط به مكان )  آلل6(فراواني آللي 

تعداد و فراواني آللي، ). 5 جدول(د شمكان ديگر مشاهد 
هاي   نفراواني آلل غالب و فراواني آلل نادر براي تمام مكا

 .Mosavi. et al.  ذكر شده است6  در جدولشده بررسي
 را از شده  مطالعههاي  فراواني آلل غالب در مكان)2010(

  وBPPCT010هاي   نترتيب براي مكا  به453/0 تا 11/0
UDP97403 همچنين   .دندكر گزارشZeinalabedini. 

et al.  ) 2007( هاي فراواني آلل غالب در مكان 
ترتيب براي   به7/0 تا 157/0 را از شده بررسي

BPPCP026 و CPPCP026 در ارقام بادام گزارش 
 تعداد آلل و فراواني آلل غالب در ةمقايس. كردند
 حداكثر اًهاي ژني مختلف نشان داد كه عموم مكان

فراواني آلل غالب مربوط به نشانگرهايي بود كه تعداد 
   .ندداشتآلل كمتري 

  
  تنوع ژنتيكيهاي   صشاخ

شكلي  ، ميزان اطلاعات چند)PD(كنندگي قدرت تفكيك
)PIC(، شده  مشاهده هتروزايگوستي )Ho(  و

هاي  جمله شاخص از) He(هتروزايگوسيتي مورد انتظار 
.  بودندپژوهشه در اين شد تنوع ژنتيكي محاسبه

احتمال شناسايي ) PD(كنندگي قدرت تفكيك). 6 جدول(
دهد و  ها را توسط يك نشانگر نشان مي ارقام و ژنوتيپ

. شكلي مكان ريزماهواره دارد  مستقيم با ميزان چندةرابط
آمده بيشترين ميزان قدرت  دست هاساس نتايج ب بر

 و pchgms6 مربوط به مكان 889/0كنندگي  تفكيك
 UDP98406 مربوط به مكان 733/0كمترين ميزان آن 

كنندگي  همچنين ميانگين قدرت تفكيك). 6 جدول(بود 
شده در اين  ريزماهواره استفادههاي  براي تمام مكان

 انتخاب صحيح آنها و ةدهند  بود كه نشان811/0 پژوهش
ها از  ها در تفكيك ارقام و ژنوتيپ قدرت بالاي اين مكان

يكي از ) PIC(شكلي  ميزان اطلاعات چند  .ديكديگر بو
 و قدرت  استمعيارهاي ارزيابي قدرت تمايز نشانگر بوده

ها و فراواني  اساس تعداد آلل تفكيك يك نشانگر را بر
آمده  دست هاساس نتايج ب بر. دهد نسبي آلل نشان مي

 480/0 از شده  استفادههاي  براي تمام مكانPICميزان 
و با ) pchgms6مكان (718/0ا ت) UDP98406مكان (

 هتروزايگوسيتي ).6 جدول( متغير بود 600/0ميانگين 
جمله فاكتورهاي  از) يك مكان ژني هاي بودن آلل متفاوت(

ثر ؤ كه ماستاصلاحي درختان ميوه هاي  مهم در برنامه
يند انتخاب ابر ميزان تنوع ژنتيكي، امكان تلاقي و فر

روي  روزيس و پسو ارتباط نزديكي با هتاست بوده 
آمده بيشترين  دست هاساس نتايج ب بر. آميزي دارد خويش

در بين ) He(ميزان هتروزايگوسيتي مورد انتظار 
ها برابر   براي تمام ارقام و ژنوتيپشده  بررسيهاي  نمكا
 و كمترين ميزان آن pchgms6 مربوط به مكان 896/0با 

.  بودUDP98406 مربوط به مكان 738/0برابر با 
براي ) He(ميانگين هتروزايگوسيتي مورد انتظار 

   .بود 817/0 شده بررسي ةريزماهوار هاي  نمكا
تمام  براي )Ho( شده مشاهده هتروزايگوستي

 بيشتر از ميزان شده  بررسيةريزماهوارهاي  مكان
 ةدهند بود كه نشان) He(هتروزايگوستي مورد انتظار 

 بود شده ررسي بهاي تنوع بالا در بين ارقام و ژنوتيپ
بودن ميزان هتروزايگوسيتي  همچنين بالا). 6 جدول(

نسبت به هتروزايگوستي مورد انتظار ) Ho(شده  مشاهد
)He (اينبردينگ، ةدليل عدم وقوع پديد تواند به مي 

، شده  بررسيهاي خودناسازگار بودن ارقام و ژنوتيپ
 ارقام هموزايگوت و نداشتنافشاني آزاد، وجود گرده

نتايج  .خنثي باشدهاي   آللنداشتنگار و وجودخودساز
تنوع ژنتيكي با نتايج هاي  آمده از بررسي شاخص دست هب

Dirlewanger. et al.) 2002( ،Sánchez- Pérez. et al. 
)2004( ،Zeinalabedini. et al.) 2007 ( وMosavi. et 

al. )2010(مطابقت داشت  .  
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Zeinalabedini. et al.) 2007(  ميزان بيشترين
 BPPCP010هتروزايگوسيتي مورد انتظار را در مكان

 CPPCT022، كمترين مقدار را در مكان )905/0(
 گزارش 791/0و ميانگين آن را در هر مكان ) 478/0(

 بيشترين )Mosavi. et al. )2010همچنين . كردند
 رقم و ژنوتيپ بادام 55هتروزايگوسيتي مورد انتظار در 

 كمترين ، )BPPCT010) 921/0 را در مكان شده بررسي
و ميانگين ) UDP97403) 631/0مقدار را در مكان 

هتروزايگوسيتي مورد انتظار را براي تمام ارقام و ژنوتيپ 
 . گزارش كردند815/0 شده  بررسيهاي در مكان

  

  تمايز ژنتيكيهاي   صشاخ
گيري   معياري براي اندازهمنزلة به) I(شاخص شانون

همچنين . ل در يك مكان استشك چندهاي  ميزان آلل
 اطلاعات نشانگر به كار ةشاخص شانون براي محاسب

 ميزان مشاركت آللي در تفكيك ةكنند رود و بيان مي
مقادير بالاي اين شاخص . است شده  مطالعههاي ژنوتيپ

بيانگر قدرت مكان نشانگر در تفكيك درست 
 ةآمده نشان داد كه دامن دست هنتايج ب. ستها نمونه
 در 250/2 تا 476/1رات شاخص اطلاعات شانون از تغيي

بيشترين ). 6 جدول( متغير بودند شده  بررسيهاي  نمكا
 مربوط به مكان 250/2شاخص شانون به ميزان 

pchgms6 مربوط 476/1 و كمترين ميزان آن به مقدار
ميانگين شاخص شانون در .  بودUDP98406به مكان 

شاخص .  آمددسته  ب798/1شده  مطالعههاي  مكان
تثبيت و همچنين شاخص ) Fit(گشني كل  ضريب خود

 شده  بررسيهاي براي تمام مكان) 6 جدول) (Fin(ژني
ثر از خودناسازگاري و ميزان أكمتر از صفر بود كه مت

و  ارقام بين شده مشاهده هتروزايگوسيتي بالاي
   .شده است بررسي هاي ژنوتيپ
 با UDP97401 و pchgms6هاي  مجموع مكان در

ثر، قدرت ؤن تعداد آلل زياد، تعداد آلل مشتدا
ي، ـشكل چند اتـاطلاع زانـمي ي،ـدگـكنن تفكيك

هتروزايگوسيتي مورد انتظار و شاخص اطلاعاتي شانون 
يي بهتر و ا كارشده بررسيهاي  بالا، نسبت به ساير مكان

 بارةآمده در دست هنتايج ب. ندداشتمزيت بيشتري 
بار براي ارقام بادام   اولينشده براي ذكرهاي  مكان

دليل تنوع بالا بين ارقام  هتواند ب آمده است كه مي دست هب
  . باشدشده بررسي

  
 ارقام و در برخي شده  بررسيةريزماهوارهاي  ثر، نادر و فراواني آلل غالب در مكانؤشده، م  اندازه و تعداد آلل مشاهدهة دامن.5 جدول

  بادامهاي   ژنوتيپ
تعداد آلل مؤثر  )Nr(تعداد آلل نادر  فراواني آلل غالب

)Ne( 
آلل  تعداد
  )Na( شده مشاهده

 مكان )جفت باز(دامنة اندازة آلل 
 )نشانگر(

  رديف

279/0 1 723/4 6 106-101 BPPCP 010 1 
184/0 1 257/8 10 172-130 BPPCT 007 2 
147/0 2 141/8 10 171-133 BPPCT 010 3 
239/0 3 464/5 8 289-159 EPDCU4658 4 
246/0 1 583/5 7 160-140 EPPCU0863 5 
239/0 1 774/5 8 217-147 MA040a 6 
208/0 2 044/6 8 297-111 MA027a 7 
152/0 1 019/9 10 210-169 pchgms6 8 

276/0 1 275/5 7 132-102 UDP96001 9 
265/0 1 481/4 6 194-120 UDP96003 10 
272/0 1 399/5 7 157-140 UDP96008 11 
172/0 4 414/8 11 190-143 UDP97401 12 
354/0 1 801/3 6 145-97 UDP97403 13 
265/0 2 107/5 7 118-100 UDP98405 14 
373/0 1 742/3 6 108-79 UDP98406 15 
254/0 1 078/5 6 134-108 UDP98408 16 
279/0 2 571/4 6 171-152 UDP98409 17 
352/0 3 076/4 8 177-131 UDP98410 18 
306/0 3 480/4 7 180-125 UDP98412 19 
309/0 2 513/4 7 160-124 UDP98414 20 
257/0 3 498/5 8 161-151 UDP98021 21 
201/0 1 345/6 8 90-67 UDP98024 22 
   ميانگين  170-124  59/7  63/5  72/1  256/0
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  بادامهاي   ارقام و ژنوتيپدر برخيشده   بررسيةريزماهوار هاي تنوع و تمايز ژنتيكي در مكانهاي   شاخص.6جدول

Fis PIC  PD  Fit  I  He  Ho رديف مكان  
269/0- 540/0 788/0 269/0- 640/1 794/0 000/1 BPPCP 010 1 

138/0- 700/0 879/0 139/0- 182/2 885/0 000/1 BPPCT 007 2 
140/0- 700/0 877/0 140/0- 156/2 884/0 000/1 BPPCT 010 3 

224/0- 583/0 817/0 224/0- 799/1 823/0 000/1 EPDCU4658 4 

218/0- 600/0 821/0 218/0- 805/1 827/0 000/1 EPPCU0863 5 

191/0- 613/0 827/0 191/0- 867/1 833/0 000/1 MA040a 6 
198/0- 700/0 835/0 198/0- 890/1 841/0 985/0 MA027a 7 

125/0- 718/0 889/0 125/0- 250/2 896/0 000/1 Pchgms6 8 

234/0- 600/0 810/0 234/0- 778/1 816/0 000/1 UDP96001 9 

268/0- 521/0 777/0 268/0- 588/1 783/0 000/1 UDP96003 10 

227/0- 583/0 815/0 277/0- 782/1 821/0 984/0 UDP96008 11 

135/0- 703/0 881/0 135/0- 222/2 888/0 000/1 UDP97401 12 

357/0- 487/0 737/0 357/0- 507/1 743/0 000/1 UDP97403 13 

243/0- 564/0 804/0 243/0- 734/1 810/0 000/1 UDP98405 14 

365/0- 480/0 733/0 365/0- 476/1 738/0 000/1 UDP98406 15 

245/0- 560/0 803/0 245/0- 692/1 809/0 000/1 UDP98408 16 

280/0- 524/0 781/0 280/0- 581/1 787/0 000/1 UDP98409 17 

325/0- 502/0 755/0 325/0- 573/1 761/0 000/1 UDP98410 18 

287/0- 526/0 777/0 287/0- 628/1 783/0 000/1 UDP98412 19 

285/0- 532/0 778/0 285/0- 655/1 784/0 000/1 UDP98414 20 

222/0- 600/0 818/0 222/0- 825/1 824/0 000/1 UDP98021 21 

187/0- 627/0 842/0 187/0- 932/1 849/0 000/1 UDP98024 22 

   ميانگين  998/0  817/0  798/1  -231/0  811/0  600/0  -235/0

Ho :شده  هتروزايگوسيتي مشاهدهFit : شاخص خودگشنيPD :كنندگي قدرت تفكيك.  
He : هتروزايگوسيتي مورد انتظارPIC :شكلي  ميزان اطلاعات چندI :ونشاخص اطلاعاتي شان.  
  

  ماتريس تشابه

نتايج حاصل از ماتريس تشابه دايس نشان داد كه 
 مشهد’ با ‘7ـ  2’بين ژنوتيپ ) 136/0(كمترين تشابه 

رس  دير’ با ‘8ـ  4’و همچنين ژنوتيپ‘ پرليس’ و ‘3
) 74/0(بيشترين تشابه . وجود داشت ‘آذر’ و‘ساوجبلاغ
رقم همچنين .  بود‘21ـ  1’ و ‘17ـ  5’هاي  پبين ژنوتي

 ‘29ـ  2’و ) 68/0 (‘24ـ  14’ژنوتيپ  با ‘پلاس اولترا ني’
 ‘ طالقان1 ةپاكوتاه شمار’ با ‘ميرپنج تهران’، )66/0(
نيز تشابه بالايي ) 63/0 (‘25ـ  16’ با‘نان پاريل’، )65/0(

 42/0ها نيز  متوسط تشابه بين ارقام و ژنوتيپ. ندداشت
ه را با ساير  حداقل تشاب‘پلاس اولترا ني’ژنوتيپ  .بود

ارقام نشان داد و ضرايب تشابه بين اين ژنوتيپ و ساير 
اين . بود) 31/0 (درصد40ها كمتر از  ارقام و ژنوتيپ

بودن اين رقم با اكثر ارقام و  موضوع بيانگر دور
اساس نتايج ماتريس  بر  .داخلي و بومي بودهاي   پژنوتي

يايي كه منشاء جغراف‘ ژينكو’ و ‘تونو’تشابه، دو رقم 

، داشتند) S1Sf(ي مشابه  خودسازگاريكسان و ژنوتيپ
همچنين ميزان تشابه .  را نشان دادند50/0ميزان تشابه 

طبق .  بود35/0 ‘نان پاريل’رقم  با ‘شكوفه’رقم 
 از تلاقي ارقام  احتمالاً‘شكوفه’قبلي كه رقم هاي  گزارش

حال نتايج  اين وجود آمده است باه  نان پاريل ب×آي 
وجود   .كند ييد نميأآمده اين موضوع را ت تدس هب

دليل  هها و ارقام ب ژنتيكي بين برخي ژنوتيپهاي  شباهت
 جغرافيايي و تكثير بذري اين ارقام أبودن منش يكسان
ها مثل  همچنين دليل تشابه بالاي برخي ژنوتيپ. است

پلاس  ني’با رقم ) 66/0 (‘29ـ  2’ و )68/0 (‘24ـ  14’
 ة در برنام كه احتمالاًاستاين نكته  بيانگر ‘اولترا
پلاس  ني’ها رقم  گيري يكي از والدين اين ژنوتيپ دورگ
تشابه . هستند بوده و يا اينكه از يك كلون مشابه ‘اولترا
 نيز ‘21ـ  1 ’ و ‘17ـ  5’هاي  ژنوتيپ زياد بين نسبتاً

 يك ژنوتيپ يكسان دليل اين است كه احتمالاً هشايد ب
وجود تشابه ژنتيكي بالا بين . ون باشندبوده و يا يك كل
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و ‘ 12شاهرود ’ با ‘فرانيس’، ‘پلاس اولترا ني’ارقام يلدا و 
 )Mosavi. et al. )2010 توسط ‘8 زرقان’با ‘ سهند’

همچنين وجود مشابهت ژنتيكي بالا . گزارش شده است
 18شاهرود ’، ‘منقا’با ‘ سفيد’بين برخي ارقام بادام مثل 

 ‘تاردي نان پاريل’با ‘ 16شاهرود ’و نان پاريل ’با ‘
  .گزارش شده است) Shiran. et al.) 2007 توسط

هاي  تشابه دادههاي   ماتريسةهمچنين مقايس

و مولكولي حاصل از ) اند ارائه نشده(مورفولوژيكي 
 رقم و ژنوتيپ بادام 68نشانگرهاي ريزماهواره براي 

 داد كه نتايج نشان.  انجام شدپژوهش در اين شده بررسي
مورفولوژيكي و هاي   همبستگي بين ماتريس تشابه داده

  .دست آمده ب=r 10/0دار نبود و ميزان آن امولكولي معن
  

  

Coefficient
0.29 0.40 0.51 0.63 0.74

          

 1 
 2 
 3 
 5 
 9 
 6 
 7 
 8 
 4 
 10 
 31 
 32 
 33 
 67 
 30 
 12 
 37 
 38 
 39 
 40 
 41 
 53 
 54 
 55 
 56 
 57 
 59 
 58 
 60 
 62 
 61 
 64 
 65 
 66 
 63 
 19 
 49 
 42 
 43 
 45 
 52 
 44 
 46 
 47 
 48 
 50 
 34 
 35 
 36 
 11 
 29 
 13 
 14 
 15 
 18 
 16 
 17 
 20 
 68 
 21 
 26 
 25 
 24 
 22 
 23 
 27 
 28 
 51 

  
  .) آمده است1 ها در جدول نام ارقام و ژنوتيپ (UPGMA نمونه بادام با استفاده از ضرايب تشابه دايس و روش 68بندي   گروه.1 شكل
  

  ترتجزية كلاس
كلاستر حاصل از ماتريس تشابه دايس كه با روش 

UPGMA ها   ارقام و ژنوتيپ40/0 حاصل شد، در فاصلة
كلاستر حاصله  ).1 شكل( گروه، تفكيك كرد 8را در 

ها  نشان داد كه تنوع قابل توجهي بين ارقام و ژنوتيپ
هاي  گروه اصلي زيرهاي  همچنين كلاستر. وجود دارد

هاي  شامل ارقام و ژنوتيپ: لگروه او. دداشتنفرعي 
ـ  4’، ‘17ـ  3’، ‘6ـ  5’، ‘21ـ  1’، ‘17ـ  5’، ‘11ـ  10’

1ژينكو’، ‘6
 ةپاكوتاه شمار’، ‘پنج تهران مير’، ‘8زرقان’، ‘

‘ 2تونو’، ‘9 مشهد’، ‘ طالقان1
3پرليس’و 2

. بود‘ 
 در يك شاخه و در ‘21ـ  1’و  ‘17ـ  5’هاي  ژنوتيپ

اين . ار يكديگر قرار گرفتند در كن و كاملا74/0ً ةفاصل
 فقط براي شده  رقم و ژنوتيپ بررسي68وضعيت بين 

دو رقم . وجود آمده  كلاستر بةاين دو ژنوتيپ در تجزي

                                                                                  
1. Genco 
2. Tuono  
3. Peerless 

G1 

G2

G3 

G4 

G5 
G6 

G7

G8
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نيز با توجه به منشاء جغرافيايي ‘ ژينكو’و ‘ تونو’اروپايي 
و ژنتيكي آنها در كلاستر مشابه قرار گرفتند كه مشابه 

 ةنكت. بود )2003(اران و همك Martinez-Gomez. نتايج
در اين كلاستر است  ‘پرليس’گرفتن رقم  قابل توجه قرار

اين احتمال  .كه جدا از ساير ارقام امريكايي قرار گرفت
.  استشدهوجود دارد كه در نامگذاري رقم مذكور اشتباه 

شدن دو ژنوتيپ طالقان از يكديگر با وجود  همچنين جدا
جمله نتاج   دو ژنوتيپ ازبودن منشاء جغرافيايي اين مشابه

 نيز جدا از ساير ‘9 مشهد’ژنوتيپ . قابل توجه بود
 خراسان قرار ةآوري شده از منطق جمعهاي  ژنوتيپ
ـ  5 ’،‘11ـ  10’هاي  همچنين قرارگيري ژنوتيپ. گرفت

در  ‘8 زرقان’ و ‘6ـ  4’، ‘17ـ  3’، ‘6ـ  5’، ‘21ـ  1’، ‘17
گرفتن آنها از يك  أدليل منش  بهاحتمالاًشاخه  اين زير

هاي  در اين گروه بيشتر ژنوتيپ: گروه دوم .استكلون 
استان يزد همراه با دو ژنوتيپ از آذربايجان غربي قرار 

 اروميه’، ‘12ـ  3’ها شامل اين ژنوتيپ. گرفتند
. بودند‘60يزد’و‘ 318 يزد’، ‘444يزد ’،‘98 اروميه’،‘68

ي و تشابه آمده منطبق با منشاء جغرافياي دست هنتايج ب
هر چند در اين كلاستر نيز . ها بود ژنتيكي اين ژنوتيپ

ايستگاه هاي   جدا از ساير ژنوتيپ‘12ـ  3’ژنوتيپ 
اين كلاستر : گروه سوم. آباد قرار گرفت تحقيقاتي كمال

نسبت به ساير كلاسترها تعداد بيشتري از ارقام و 
همدان، هاي  استانهاي  ژنوتيپ. ها را شامل شد ژنوتيپ

زوين و آذربايجان شرقي همراه با برخي ديگر از ق
ارقام و . ها از كرمان در اين كلاستر قرار گرفتند ژنوتيپ
، ‘ديررس ساوجبلاغ’اين گروه شامل هاي  ژنوتيپ

بهار ’،‘پاكوتاه رزن’،‘شال قزوين’،‘درشت همدان برگ’
هيبريد هلو و ’، ‘سهند’، ‘سياه قزوين برگ’، ‘همدان
، ‘20كرمان ’، ‘16 كرمان’، ‘ره قزوينپس’، ‘آذر’، ‘بادام

گرفتن   قابل توجه قرارةنكت.  بود‘شكوفه’و  ‘5 كرمان’
چند  هر.  در اين گروه بود‘هيبريد هلو و بادام’ژنوتيپ 

كلاستر جداگانه نسبت به ساير  اين ژنوتيپ در زير
 در :گروه چهارم. اين كلاستر قرار گرفتهاي  ژنوتيپ

فارس و خراسان هاي  استاني ها اين گروه بيشتر ژنوتيپ
اين ارقام و . به همراه برخي ژنوتيپ ديگر قرار گرفتند

، ‘103 يزد’، ‘4 مشهد’، ‘27ـ  2’: ها شامل ژنوتيپ
 2 ةپاكوتاه شمار’، ‘13 يزد’، ‘3 مشهد’، ‘26زرقان ’

 ةنكت. بود‘ 7 زرقان’و  ‘7 مشهد’، ‘3زرقان ’، ‘طالقان

 از ساير ‘13 يزد’ و‘103 يزد’شدن دو ژنوتيپ  مهم جدا
همچنين در اين كلاستر . استان يزد بودهاي  ژنوتيپ

 از  قرار گرفت كه كاملاً‘ طالقان2 ةپاكوتاه شمار’ژنوتيپ 
اين گروه هاي  نظر منشاء جغرافيايي با ساير ژنوتيپ

اين گروه تعداد كمي از : گروه پنجم .متفاوت بود
 به  نزديكها را شامل شد و از طرفي نسبتاً ژنوتيپ
اين گروه هاي  ژنوتيپ. گروه چهارم بودندهاي  ژنوتيپ
گروه .  بود‘6 مشهد’ و ‘10  مشهد’، ‘34ـ  13’شامل 
1روبي’هاي  شامل ارقام و ژنوتيپ: ششم

 و ‘16ـ  3’، ‘
‘2ميشن’

 ‘16ـ  3’رسد والدين ژنوتيپ  به نظر مي.  بود2
چند  هر. است‘ ميشن’ يا ‘روبي’ دو رقم يكي از احتمالاً

گروه  .وت در اين مورد نياز به بررسي بيشتر داردقضا
‘3بوتي’، ‘9ـ  7’هاي شامل ارقام و ژنوتيپ: هفتم

ـ  12’ ،3
‘4نان پاريل’، ‘26

اين هاي  ژنوتيپ.  بود‘25ـ  16’، 4
 و ‘بوتي’گرفته از ارقام امريكايي  منشاء احتمالاًگروه نيز 

 شامل ارقام و ژنوتيپ: گروه هشتم . باشند‘نان پاريل’
5پلاس اولترا ني’، ‘12 شاهرود’، ‘24ـ  14’، ‘9ـ  2’هاي

‘ ،
6پرايس’، ‘32ـ  9’، ‘29ـ  2’

 ‘7ـ  D- ،’2‘99’، ‘8ـ  4’، ‘
آمده از  دست هبا توجه به نتايج ب.  بود‘54اروميه ’و 

مختلفي از ارقام و هاي  بند  كلاستر گروهةتجزي
ي از داخلي، ارقام امريكايي و اروپايي و تركيبهاي  ژنوتيپ

 ة اين مطلب است كه رابطةدهند هر سه گروه نشان
از طرفي با . ها وجود دارد نزديك بين ارقام و ژنوتيپ

 ةشده و تجاري بادام گون  منشاء ارقام كشتنكهتوجه به اي
P.dulcis تواند اين ارتباط نزديك توجيه شود  مياست .

حاصل هاي   كلاستر منشاء اكثر ژنوتيپة تجزي،كلي طور به
شدند  بررسي پژوهشاصلاحي را كه در اين هاي   برنامهاز
ها به  بودن اين ژنوتيپ دليل اين امر نزديك.  نشان دادرا

 .Shiran. et al  . كلاستر بودةارقام خاص در تجزي
اي   جفت آغازگر ريزماهواره18با استفاده از  )2007(
 رقم بادام اهلي به 36، تنوع ژنتيكي )مربوط به هلو(

بندي  دند و گروهكر وحشي آن را مطالعه ة گونهمراه سه

                                                                                  
1. Ruby 
2. Mission 
3. Butte 
4. Non Pareil 
5. Ne Plus Ultra 
6. Price 
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 پس UPGMAاساس ضريب تشابه جاكارد و به روش  بر
، A. scoparia و A. orientalis وحشي ةگون جدايي دو از

 71/0 ژنتيكي ةمانده را در فاصل باقيهاي  ارقام و ژنوتيپ
آمده  دست هدر دندروگرام ب. دكربه دو گروه اصلي تفكيك 

مشاهده شد كه شامل تمام ارقام يك گروه اصلي 
P.dulcis و P.communisكه  حالي  بود درP.orientalis و 

P.scoparia  در كلاستر جداگانه 42/0 كمتر از ةفاصلدر 
آمده از اين  دست هبهاي   هاين نتايج با يافت. قرار گرفتند

 )Shiran. et al.) 2007نتايج .  مطابقت داشتپژوهش
 يك كلاستر فرعي P.dulcisرقام نشان داد كه در گروه ا

از ارقام ايراني، امريكايي و اروپايي و يا مخلوطي از ارقام 
 نزديك اين ة رابطةدهند دست آمد كه نشانه خارجي ب

 حاضر نيز با پژوهشاين نتايج در . استارقام با يكديگر 
 كلاستر ةآمده از تجزي دست ههاي مختلف ب توجه به گروه

گرفته از  كي ارقام بادام منشاءتنوع ژنتي. دشمشاهده 
 بالا بوده و ممكن است تمام ارقام P.dulcis ةگون

-Martinez.2003( ديگر متمايز شوندهم از شده بررسي

Gomez et al., .(اساس  بين ارقام خارجي و ايراني بر
منشاء جغرافيايي و روابط خويشاوندي ژنوتيپي يك نوع 

 خوب از اين مورد يك نشان. وابستگي وجود داشت
 آن براي ةآمده بود كه اهميت ويژ دست هدرستي نتايج ب

بررسي ارقام ايراني و ارقام ناشناخته و تنوع ژنتيكي، 
 .استروابط والديني و منشاء ناشناخته اين ارقام 

Mosavi. et al. )2010( تنوع ژنتيكي و روابط 
 رقم بادم ايراني و خارجي را با 53خويشاوندي بين 

. دندكر مكان ريزماهواره هلو ارزيابي 15استفاده از 
 ة كلي27/0 ة كلاستر در فاصلةاساس نتايج آنها تجزي بر

ارقام را به هفت گروه اصلي تقسيم كرد كه هر گروه نيز 
همچنين نتايج آنها نشان داد كه . داشتگروه  چندين زير

خوبي از يكديگر   را بهشده  كلاستر ارقام بررسيةتجزي
تايج تجزيه به مختصات اصلي د و با نكرتفكيك 

 و هر دو تنوع بالايي را بين ارقام بادام ندهمپوشاني داشت
آمده در اين  دست هنشان دادند كه همسو با نتايج ب

   . بودپژوهش

  
  گيري كلي نتيجه

 رقم 68تنوع و ارتباط ژنتيكي در اين پژوهش با بررسي 
اهواره آغازگر نشانگر ريزم 22و ژنوتيپ بادام با استفاده از 

)SSR (آلل 11 تا 4شكل، بين  آلل چند 167مجموع  در 
 .دست آمده  براي هر مكان، ب60/7و با ميانگين آللي 

 از نظر تعداد آلل و UDP97401 و pchgms6هاي  مكان
يي بهتر و اتنوع و تمايز ژنتيكي كارهاي  برخي شاخص

شده  بررسيهاي   مزيت بيشتري نسبت به ساير مكان
) 74/0(ساس ماتريس تشابه، بيشترين تشابه ا بر. داشتند

 و كمترين تشابه ‘21ـ  1’ و ‘17ـ  5’هاي  بين ژنوتيپ
 مشاهده ‘3 مشهد’ و ‘7ـ  2’هاي  بين ژنوتيپ) 14/0(
يب ا و ضرUPGMAاساس روش  براي   خوشهةتجزي. دش

 ة را در فاصلشده  بررسيهاي ارقام و ژنوتيپ دايستشابه 
اساس نتايج  بر. لي تقسيم كرد گروه اص8 به 40/0تشابه 
خوبي از يكديگر  ها به اي ارقام و ژنوتيپ  خوشهةتجزي

 اين ةدهند آمده نشان دست نتايج به. تفكيك شدند
 منشأ شده بررسيهاي  موضوع است كه برخي ژنوتيپ

از طرفي .  و ممكن است از يك كلون باشنددارنديكسان 
ام خارجي داخلي با ارقهاي  تشابه كم ارقام و ژنوتيپ

رسد اما تشابه كم بين برخي  منطقي به نظر مي
داخلي علاوه بر منشاء جغرافيايي ساير هاي  ژنوتيپ

   .تواند داشته باشد دلايل ژنتيكي نيز مي
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