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  چكيده

-جفت آغـازگر ريـز   16با استفاده از رقم سيب بومي ايران  44نگاري ژنتيكي  در اين مطالعه، انگشت

صفت مورفولوژيكي و بيوشـيميايي مختلـف   16انجام گرفته و سپس ارتباط اين نشانگرها با ) SSR(ماهواره 

. جفت آغاز ريزماهواره شناسايي شد 16آلل توسط  45هاي نشانگري، در مجموع  بر اساس داده. بررسي شد

در . بـه دسـت آمـد    8/2عدد متغير بود و متوسط تعداد آلل  5الي  2ها در هر مكان ريزماهواره بين  تعداد آلل

الــي ) Hi03ao3(18/0محتــواي اطلاعــات چندشــكل از  بــود 2/2ميــانگين تعــداد آلــل مــؤثر ايــن مطالعــه 

76/0)CH03c02 ( براي شناسايي نشانگرهاي مرتبط با صـفات مـورد   . بود 49/0نوسان داشت و ميانگين آن

و صـفات مـورد مطالعـه    ) متغيرهـاي مسـتقل  (هـاي نشـانگري    گام به گام بين دادهمطالعه، تجزيه رگرسيون 

نتايج تجزيه ارتباط نشان داد كه براي سـه صـفت زاويـه شـاخه، شـاخص      . انجام گرفت) متغيرهاي وابسته(

با توجه به نتـايج تجزيـه ارتبـاط،    . اي وجود ندارد كلروفيل و مساحت مقطع عرضي تنه هيچ نشانگر پيوسته

ده صفت شامل وزن ميوه، حجم ميوه، طول ميوه، قطر ميوه، سفتي ميوه، تعداد روز بـراي رسـيدن، اسـيد    سيز

هـا و ارتفـاع درخـت داراي     گـره  ، انـدازه بـرگ، طـول ميـان    pH، ثآلي، ميزان مواد جامد محلول، ويتامين 

صـفت تعـداد روز بـراي     بـراي ) عـدد  6(الـل  ترين تعداد  بيش. ها بودند نشانگرهاي ريزماهواره مرتبط با آن

، وزن ميـوه، سـفتي ميـوه و ارتفـاع درخـت مشـاهده       pHبراي صفات ) عدد 1( اللو كمترين تعداد  رسيدن

تـوان از ايـن نشـانگرها در     هاي ريزماهواره با برخي از صفات، مي با توجه به پيوستگي برخي از آلل. گرديد

  .نژادي سيب به طور موثري استفاده نمود هاي به برنامه

 .نگاري ژنتيكي، نشانگر ريزماهواره، تجزيه ارتباط سيب، انگشت: كلمات كليدي
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  مقدمه

 Rosaceae از خانوادة) Malus(جنس سيب 

پلوئيـدي از دو  پلي، آلوPomoideaeخانوادة و زير

 Prunoideaeو  )=Spiroideae )9xخــــــانوادة 

)8x=(      است كه منجر بـه ايجـاد پايـه هاپلوئيـدي

)17x=( ــن ــت   در اي ــده اس ــانواده گردي ــر خ زي

(Lespinase et al., 1999) .هاي زراعي  اكثر گونه

ديپلوئيـد  ) Malus× domestica. Borkh(سـيب  

باشند و اين در حالي است كه در داخل برخي مي

-ها سطوح مختلف پلوئيدي نيز ديده مـي  از گونه

سيب نه تنها به خاطر . (Way et al., 1989)شود  

ــادي آن ــدازه  ارزش اقتص ــل ان ــه دلي ــين ب ، همچن

بـه  ) 75Mb/hapliod(اش  كوچك نسـبي ژنـومي  

صورت يك گونه مدل براي تحقيقـات كـاربردي   

ژنومي در اكثر نهانـدانگان چـوبي مـورد اسـتفاده     

كشـور ايـران   ). Way et al., 1989(گيرد قرار مي

هــزار  431ميليــون و  2بـا توليــد ســاليانه حـدود   

توليـد در   ه پنجمرتبونهصد ونود تن سيب داراي 

رغـم  علـي ). . FAOSTAT, 2011(جهـان اسـت   

اهميت اين محصول در ايران كارهـاي اصـلاحي   

 ،هـا  زيادي در مورد افزايش مقاومـت بـه بيمـاري   

آفات و كيفيت محصول در ارقـام بـومي صـورت    

شـده خـارجي    نگرفته و بيشـتر از ارقـام شـناخته   

سـم  با توجه به ژرم پلا. شوداستفاده مي) وارداتي(

بايسـتي مطالعـه   غني سيب موجود در كشور، مـي 

پس زمينـه ژنتيكـي صـفات مورفولوژيـك ارقـام      

اي در  تر دنبال نمود تـا گـام عمـده    بومي را جدي

يكي از ابزارهاي . زمينه اصلاح سيب برداشته شود

شــناخت ژنتيكــي هــر محصــولي اســتفاده از     

 ,.Goldstein et al(نشانگرهاي مولكـولي اسـت   

گرهاي مختلفي بـراي بررسـي تنـوع    نشان). 1995

ها  اند ولي هيچ يك از آن ژنتيكي سيب به كار رفته

بـه طـوري    .اندرا نداشته  SSRكارايي نشانگرهاي 

كه اكثر كارهاي تحقيقاتي در زمينه بررسـي تنـوع   

 هاي بومي ايران با استفاده از نشانگرژنتيكي سيب

SSR      انجـام گرفتـه اسـت)Naghshin et al., 

2008; Gharghari et al., 2009; Jahromi-

Shirazhi et al., 2009 .(هاي ژني شناسايي مكان

كننده صفات و گزينش بـه كمـك نشـانگر،     كنترل

ابــزاري مناســب بــراي گــزينش صــفات بــا      

پذيري پايين و با قابليت ظهـور در مراحـل    وراثت

 Davies et(باشـند  انتهايي رشد و توسعه گياه مي

al., 2006; Ender et al., 2008 ( .ژن يابيمكان-

در سيب بـر   مورفولوژيك صفات كننده كنترل هاي

-Linkage)پيوسـتگي   بـر  مبتني هايتجزيه اساس

based analysis) نشـانگرهاي  از اسـتفاده  بـا  و 

 ,.Liebhard et al(اسـت   گرفتـه  مولكولي انجام

2002; Silfverberg-Dilworth et al., 2006( .

 SSRبا استفاده نشـانگرهاي   اولين گروه پيوستگي

در يـك   RFLPو   به همراه نشانگرهاي آيـزوزايم 

دانهال حاصـل از تلاقـي    152جمعيت مشتمل بر 

ايجاد شـد كـه منجـر بـه      Prima × Fiestaارقام 

ــه  ــد     17ارائـ ــي گرديـ ــتگي ژنـ ــروه پيوسـ گـ

)Maliepaard et al., 1999 .(    سـالها پـيش نقشـه

هواره و ريـز مـا   نشـانگر 129 كامل ژنوم سيب بـا 

و  AFLPتعداد زيادي از نشانگرهاي غالـب مثـل   

 Liebhard)ايجاد گرديه اسـت   RAPDهمچنين 
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et al., 2002) .  با اين وجود تهيه نقشه ژنتيكي بـه

هاي خاص خـود را دارد از  اين روش محدوديت

هـا و   يـابي دقيـق ژن   جمله آن اينكه امكان مكـاني 

QTL  هـــا مقـــدور نبـــوده، شناســـايي نـــواحي

ــو ــكلكروم ــروز   زومي مش ــال ب ــوده و احتم ــر ب ت

كراسينگ اور نيز در جمعيت در حال تفـرق زيـاد   

همچنـين نيازمنـد تهيـه جمعيـت در حـال      . است

تفــرق اســت كــه نيازمنــد زمــان بيشــتري اســت  

)Abdollahi et al., 2010 .(تـوان بـا    اين مـي بنابر

-هاي فنوتيپي چنـد  انجام يك آناليز ارتباط از داده

يـابي   كارايي اين آناليز در مكان. نمود ساله استفاده

و كنترل صفات مندلي در چندين محصول زراعي 

 55بـراي مثـال در بررسـي    . به اثبات رسيده است

نشـانگر   38نشانگر ريزمـاهواره،   55لاين گندم با 

SAMPL  نشانگر 54وAFLP      ملاحظـه شـد كـه

صفت زراعي مـورد مطالعـه    14حداقل با يكي از 

كارآمـدي  تواند به عنوان نشانگر  ميمرتبط بوده و 

هاي گـزينش بـه كمـك نشـانگر ايـن       براي برنامه

ــود   ــي ش ــفات معرف ). Roy et al., 2006(ص

ــر روي   ــاط ب ــه ارتب ــين تجزي ــپ  68همچن ژنوتي

نشـان   SSRجفت آغازگر  13زميني ايراني با  بادام

روي  pPGPseq-2C11ها بجـز   داد كه همه مكان

 Abdollahi et(نـد  صفات مورد مطالعه موثر بود

al., 2010 .(   ارتبـاط    در مـورد اسـتفاده از تجزيـه

بــراي شناســايي نشــانگرهاي مــرتبط بــا صــفات 

مورفولوژيــك در ارقــام بــومي و خــارجي ســيب 

ــزارش ــود دارد  گ ــدودي وج ــاي مح ــن . ه در اي

بــا اســتفاده از (پــژوهش، پــس از ثبــت ژنــوتيپي 

در سـه سـال   (و ثبت فنـوتيپي  ) SSRنشانگرهاي 

ــي ــناخته  44) زراع ــيب ش ــم س ــي،  رق ــده ايران ش

نشانگرهاي پيوسـته بـا صـفات مورفولوژيـك بـا      

  .استفاده از تجزيه ارتباط شناسايي گرديدند

  

  ها مواد و روش 

در ايـن  : مواد گيـاهي و ثبـت فنـوتيپي افـراد    

هـاي  ژنوتيپ سيب با خاسـتگاه  44مطالعه، تعداد 

مختلف از بانك ژن ايستگاه تحقيقات كشـاورزي  

واقع در اسـتان آذربايجـان غربـي انتخـاب      كهريز

درختان كاشته شده ده سـاله  ). 1جدول (گرديدند 

هـر بلـوك   (بوده و در قالب طرح آماري آگمنـت  

كاشـته شـده   ) ژنوتيپ با سـه ژنوتيـپ شـاهد    17

متـر بـود و انجـام     5در  5فاصـله كاشـت   . بودند

هاي زراعي بر اساس آنچـه   هرس و ساير مراقبت

غات سيب معمولي متداول اسـت،  كه براي تمام با

هـاي مختلـف    انتخاب ارقـام از بلـوك  . اعمال شد

صـفت مورفولـوژيكي    16تعـداد  . صورت گرفت

نيز خود درخت در ، برگ و مختلف بر روي ميوه

 گياهيصفات . محل باغ مورد بررسي قرار گرفت

عبــارت هــا  انــدازه گيــري آنروش  و و وســيله 

ــد از ــوه  :بودن ــرم(وزن مي ــط تـ ـ) گ رازوي توس

توسـط  ) سـانتيمتر مكعـب  (ديجيتالي، حجم ميوه 

غوطه ورسازي در اسـتوانه مـدرج، طـول و قطـر     

 به وسيله كوليس ديجيتالي، سفتي ميوه توسط ميوه

 -حذف پوست ميوه توسـط سـفتي سـنج مگـنس    

بـراي ميـوه   ميلـي متـري    8تيلور مجهز به پروب 

براي اقسـام بـزرگ   ميلي متري 11هاي كوچك و 

ــداد رو ــر، تع ــيدنت ــراي رس ــاس ز ب ــداد  براس تع

روزهاي لازم بعد از تمام گل تا اولـين برداشـت،   
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رفركتــومتر دســتي،  توســطمــواد جامــد محلــول 

و ) ميلي گرم در صد ميلـي ليتـر  (ميوه  ث ويتامين

هـر دو   ) ميلـي ليتـر   100گرم در ( اسيدآلي ميوه 

ــط روش ــده   توس ــيح داده ش  ,Rangana(توض

1977( ،pH   به وسيلهميوه pH    متر، انـدازه بـرگ 

هـا، ارتفـاع    متر، طول ميانگرهLAI دستگاه توسط 

 هر سه توسط درخت و مساحت مقطع عرضي تنه

 :با امتياز دهي به صورت متر نواري، زاويه شاخه

شــاخص   و ] 3=بــاز و 2=نيمــه بــاز،  1=بســته [

 SPAD توسـط  )ميلي گرم در صد گـرم (كلروفيل

ت بر اساس گيري صفااندازه .),Japan 502( مدل

ديسكريپتور مخصوص براي اين محصول و زيـر  

شده سازمان تحقيقات جهاد  نظر معيارهاي پذيرفته

بـه دليـل مبـارزه    در اين مطالعـه،  . كشاورزي بود

هاي درختـان موجـود    شيميايي با آفات و بيماري

  .ها پرداخته نشد دركلكسيون، به بررسي آن

  

  .بر اساس ديسكريپتوررقم سيب مورد مطالعه  44اسامي  -1جدول 
Table 1- The Names of 44 studied apple cultivars based on descriptor. 

  رقم
Cultivar 

  رقم 
Cultivar 

  رقم 
Cultivar 

  رقم 
Cultivar 

 

Manoochehri 34 Kokle 23 Israeili-e Malayer 12 Kochkine 1 

Morooti-e Shemiran 35 Torsh-e Sefid 24 Meshki-e damanande 2 13 Golab-e Nemat Yazd 2 

Shahrood-e 21 36 Sheikh Ahmad 25 Tokhme Morgi Sarein 14 Golab-e Damavande 2 3 

Boshgabi-e Torsh 37 Sore paeize 26 Dirras-e Mashhad 15 Tabestan-e Rostam 4 

Sifehshirin 38 Ilame 4 27 Golab-e damavand e3 16 Shahriar-e 2 5 

Sibgolab-e Germez 39 Ferdose Shahriar 28 Paeiz-e Boomi Ahar 17 Boshgabi-e Talegan 6 

Beigi 40 Damavand-e 1 29 Chaharmahal-e 3 18 Chaharmahal-e 5 7 

Shahrood-e 19 41 Golden Asiaie 30 Sattari 19 Zanjan-e 12 8 

Illam 2 42 Hamadan-e 3 31 Zanjan-e2 20 Salmas 4 9 

Talkh-e arak 43 Meshki-e Germez 32 Golden-e Canadaei 21 Zanjan-e14 10 

Sor-e derige 44 Torsh Alma 33 Germez-e Gillan 22 Panbeiy- e domazeh 11 

  

از  DNAاسـتخراج  : ژنـومي  DNAاستخراج 

 ,.Dellaporta et al(بـرگ بـا اسـتفاده از روش    

ــد ) 1983 ــام شـ ــت . انجـ ــومي  DNAكيفيـ ژنـ

 1تخراجي بــه وســيله الكتروفــورز ژل آگــارز اســ

جفـت آغـازگر    60از بـين  . درصد تعيين گرديـد 

SSR  جفت بر اساس الگوي چندشكلي  16تعداد

آغازگرهـاي  ). 2جـدول  (اوليه انتخاب گرديدنـد  

 ,.Liebhard et al(عمـدتاً توسـط     CHسـري 

آغـازگر بكـار رفتـه     4هر . اند توسعه يافته) 2002

لي تكراري كامـل بـه صـورت    داراي توا Hiسري 

n)AG/CT (توسـط    باشند كه  مي )Silfverberg - 

Dilworth et al., 2006 (اند طراحي شده ) جدول

: ثبت ژنوتيپي افـراد بـا نشـانگر ريـز مـاهواره     . )3

 25در حجـم   (PCR) مـراز  اي پليواكنش زنجيره

از  PCRميكروليتـر كيـت    5/12ميكروليتر شـامل  

بـا   Tris-Hcl مـولار يلـي م 200[ شـركت سـيناژن  

pH=8.55 ،160 2مـولار  ميلي SO4)NH4 (  يـك

مــولار ميلــي MgCl2 ،4/0مــولار ميلــي 3درصــد، 
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dNTPs  ــد (و ــك واحـ  U 1[Taq DNA)يـ

polymerase ،1   50ميكرومولار از هر آغـازگر و 

الگــو در دســتگاه ترموســايكلر  DNAنــانوگرم از 

(PerkinElmer–Applied Biosystems)®  انجام

الگوي دمـايي مـورد اسـتفاده در واكـنش     . فتگر

PCR يك چرخه: عبارت بود ازC °95  2به مدت 

 DNA  ،35دقيقـه بـراي واسرشـت سـازي اوليـه     

ثانيـه   45به مـدت   C °93به ترتيب: چرخه شامل

 دماي اتصال 55تا  C°50دماي واسرشت سازي، 

 و ثانيـه  60به مـدت  ) بسته به هر جفت آغازگر(

C°72 ثانيه و بالأخره 45مدت  دماي گسترش به 

در انتها جهت تكميل مرحله گسترش يك چرخه 

C°72  دقيقه اعمال گرديد 10به مدت.  

  .توالي معكوس و پيشرو آغازگرهاي بكار رفته در اين مطالعه -2جدول 
Table 2 - Reverse and Forward Sequences of used primers for this study. 

  توالي پيشرو
Forward Sequence 

  توالي معكوس
Reverse Sequence 

  آغازگر
Primer 

CAAGGATGCGCATGTATTTG GCGCTGAAAAAGGTCAGTTT CH03g12z 
CTGTTTGAACCGCTTCCTTC CGTGGCATGCTTATCATTTG CH02h11a 
AAAACCCACAAATAGCGCC GCACATTCTGCCTTATCTTGG CH03e03 

GAGAAGGTCGTACATTCCTCAA CACAACCTGATATCCGGGAC CH05d11 
TCCGAAGGTATGCTTCGATT ACTTGTGAGCCGTGAGAGGT CH05d04 

CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC CGAATATTTTCACTCTGACTGGG CH05e03 
CAACTCCCCTTATTCTTCTTCTCTC CACCTGACCTTCTCTCTACCTCTAC 3 

TTTCTCCTCACACCCAAACC CATAGAAGGTGGCATGAGCA Md-Exp7 
TGCTCCTCTCTAGCTATTGCATAAT AAGACTCACAAACTAGCTGTCAAAT 2 
GTTTAACAGCGGGAGATCAAGAAC ACGGGTGAGACTCCTTGTTG Hi03e03 

AAGTGCACCCACACCCTTAC GGAGAGTTCCTGGGTTCCAC Hi01d06y 
ATCCATGGTCCCATAAACCA CAGCCTGCAACTGCACTTAT CH04a12 
ATTGCTCCATGCATAAAGGG GCCCAGAAGCAATAAGTAAACC CH03d12 

GTTTGTTGCTGTTGGATTATGCC ACACTTCCGGATTTCTGCTC Hi03ao3 
GTGCAGAGTCTTTGACAAGGC TCACTATTTACGGGATCAAGCA CH03c02 

GTTTAAGTTCGCCAACATCGTCTC TGCTGAGTTGGCTAGAAGAGC Hi02d04 

  

 10پس از اضـافه نمـودن    PCRهاي فراورده

هـا، توسـط ژل    گذاري بـه آن ميكروليتر بافر نمونه

 بـراي . درصد از همديگر تفكيـك شـدند   3آگارز 

اطمينان از انـدازه آللـي هرمكـان ژنـي و درسـتي      

در هـر   kb1تكثير آن ها از نشانگر وزن مولكولي 

ــد ــتفاده ش ــانگر وزن  . ژل اس ــات نش ــدازه قطع ان

رنـگ . متغيـر بـود   bp 1000تا  100مولكولي بين 

هـا بـه ترتيـب بـا      بـرداري از ژل اميزي و عكـس 

ــد    ــديوم بروماي ــاده اتي ــتفاده از م و  (1µg/ml)اس

) Gel Logic 212 PRO, USA(ه ژل داك دسـتگا 

  .صورت گرفت
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هاي موثر و محتواي اطلاعاتي حاصل از چندشكلي  دامنه اندازه آللي، تعدادآلل ،تعدادآلل -3جدول 

  .ارقام تحت بررسي
Table 3- Size range of alleles, number of alleles, number of effective alleles and 

polymorphic information content (PIC) values of studied cultivars. 

 

  محتواي اطلاعات حاصل

  )PIC( از چند شكلي 

  هاي موثر تعداد آلل
No. of effective alleles 

  ها تعداد آلل
No. of alleles  

  دامنه اندازه آللي 
Size range  

of alleles (bp) 
 

  آغازگر
Primer  

 0.63           2.59           3           154-200           CH03g12z 

 0.28           1.4           2           104-132           CH02h11a 

 0.48           1.94           2           106-216           CH03e03 

 0.55           2.22           3           171-211          CH05d11 

 0.62           2.28           3           174-214          CH05d04 

 0.57           2.17           3           158-190          CH05e03 

 0.63           2.75           3           170           3   

 0.36           1.56           2                      - Md-Exp7 

 0.35           1.52           2           205           2 

 0.41           1.74           2           160-228           Hi03e03 

 0.65           2.78           3           115-166           Hi01d06y 

 0.50           1.94           3           158-196           CH04a12 

 0.31           1.46           3           108-154           CH03d12 

 0.18           2.72           3           160-228           Hi03ao3 

 0.76           3.68           5           116-136           CH03c02 

 0.60           2.56           3           224-250           Hi02d04 

 )Average(ميانگين             2.81           2.20           0.49 

 

  هاتجزيه داده

ها، به صورت يك براي امتيازدهي الگوي باند

وجود نوار و صفر براي عدم وجـود نـوار انجـام    

ــد ــاخص . شـــ ــتفاده از   PICشـــ ــا اســـ بـــ

ــول فرم
2

1 ∑−=
i

PPIC ــد ــبه گردي ــن . محاس در اي

ام در يك مكـان مشـخص   iفراواني آلل Piفرمول 

ــت ــل . اس ــداد آل ــاه     تع ــر جايگ ــراي ه ــوثر ب م

ــاهواره ــرم ريزم ــك ن ــه كم ــزار اي ب   Popgeneاف

. محاسـبه شـد  ) Yeh et al., 1999( 31/1نسـخه 

بــراي شناســايي نشــانگرهاي مــرتبط بــا صــفات 

مورفولوژيك مورد مطالعه، تجزيه رگرسيون گـام  

ه گام با در نظر گرفتن نشانگرها به عنوان متغيـر  ب

يرهاي غمستقل و صفات مورفولوژيك به عنوان مت

 15نسـخه   SPSSافـزار   وابسته و با استفاده از نرم

)Levesque, 2007 (انجام گرديد.  

  

  نتايج و بحث

هاي ريزماهواره  نتايج نشان داد كه همه مكان

-مـي  مورد استفاده داراي الگوي نواري چندشكل

چندشكلي نشانگرهاي ريزماهواره در ارقام . باشند
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ــا بررســي  Guilford et(هــايتحــت بررســي ب

al.,1997; Silfverberg-Dilworth et al., 2006( 

ــت ــت داش ــوع، . مطابق ــط  45در مجم ــل توس آل

). 2جـدول  (اي توليد شـد  آغازگرهاي ريزماهواره

در هر مكان ژني به دست  8/2متوسط تعداد آلل، 

ــا ). 2دول جــ(آمــد  ايــن ارزش عــددي مشــابه ب

بـه دسـت آمـده در     SSRهـاي  متوسط تعداد آلل

افشان و يـك سـاله ماننـد    مورد گياهان خود گرده

آلـل در هـر مكـان ژنـي      1/3تا  5/1فرنگي  گوجه

)Broun and Tanksly, 1996(  آلـل   8/3، گنـدم

)Devos et al., 1996 ( آلـــل  3/2ســـورگوم

)Brown et al., 1996 ( 9/2تا  6/2خيار )Katzir 

et al., 1996 ( آلل در هر مكان ژنـي   2و هندوانه

(Jarret et al., 1996) در ايــن تحقيــق، . اســت

 CH03c02در مكان ژني ) 5(ترين تعداد آلل  بيش

 136الـي   116هـا بـين    مشاهده شد كه انـدازه آن 

از طرفـي تعـداد   ). 2جـدول (جفت باز متغير بود 

متر از مـوارد گـزارش   هاي ايجاد شده خيلي كآلل

قبلـي   شده با استفاده از اين آغازگرها در مطالعات

-Liebhard et al., 2002; Silfverberg( بــود

Dilworth et al., 2006(.   فقط تعداد آلل مربـوط

، بـا مطالعـات قبلـي در    CH03c02به مكان ژنـي  

-عليرغم اينكه سيب گيـاهي دگرگـرده  . توافق بود

هـاي  د كـه تعـداد آلـل   روافشان است و انتظار مي

بـــالايي را در هـــر مكـــان ژنـــي نشـــان دهـــد 

)Gianfrancesch et al., 1998; Hokanson et 

al., 1998( نتايج نشان داد كه تعداد آلل به دست ،

ــده در    ــبه ش ــادير محاس ــا مق ــه ب ــده در مقايس آم

نتـايج نشـان داد كـه    . تحقيقات قبلي پايين اسـت 

در  4/1از اسـت كـه    2/2ميانگين تعداد آلل موثر 

در مكـان ژنـي    68/3الـي   CH02h11aمكان ژني 

CH03c02  شـاخص  ). 2جدول(متغير استPIC 

دهنده تعداد زياد آلل و چندشكلي بالا اسـت   نشان

(Powell, 1996) . در تحقيق حاضر كمترين مقدار

ــكل   ــات چندش ــوي اطلاع ــان ) PIC(محت در مك

ــي ــدار آن در ) Hi03ao3 )18/0ژن ــترين مق و بيش

مشـاهده  ) CH03c02 )76/0اي مـاهواره مكان ريز

باشد كه دلالت بـر  مي PIC ،49/0ميانگين . گرديد

ظرفيت نسبتاً متوسط آغازگرهاي مورد استفاده در 

توجيه چندشكلي موجـود در ژرم پلاسـم سـيب    

اي كه روي ارقام سيب در مطالعه). 2جدول(دارد 

در  PICگلاب ايراني انجام گرديد، مقدار شاخص 

گزارش  68/0با ميانگين و  77/0تا  37/0محدوده 

همچنـين در  . )Naghshin et al.2008 ,(گرديـد  

ژنوتيپ سيب بـومي   24بر روي  كه ديگر تحقيقي

پايه بومي و خارجي سيب انجام گرفت،  5ايران و 

ــاخص ــد PIC ، 8/0متوســط ش ــت آم ــه دس  ب

(Jahrommi- Shirazhi et al., 2009) .  

اسـاس   بـر  هـا ژنوتيـپ  بـاط ارت تجزيـه  نتايج

آن بـا   فنـوتيپي  ارزش و مـاهواره  ريز نشانگرهاي

بـراي   گـام  بـه  گـام  رگرسـيون  تجزيـه  از استفاده

ايـن   كنتـرل  در دخيـل  ژنـومي  نـواحي  شناسـايي 

 .اسـت  شـده  درج 4 جـدول  در سـيب  در صـفات 

نتايج تجزيه واريانس رگرسيون نشان داد كه اكثـر  

 3يـا   2عـه بـا   اي مورد مطالهاي ريزماهوارهمكان

جـدول  (باشـند  صفت مورفولوژيك در ارتباط مي

در اين مطالعه، صفات زاويه شاخه، شـاخص  ). 4

دار با هـيچ يـك از   كلروفيل و قطر تنه رابطه معني
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آلـل از   45 در مجموع. نداشتند SSRنشانگرهاي 

-نشانگر ريزماهواره مورد استفاده ارتباط معني 16

صفت تعداد روز . صفت داشتند 13دار با تغييرات 

آلل و صفات ارتفاع درخـت،   6با  ن ميوهتا رسيد

آلـل بـه    1با هريك   pHو  ، سفتي ميوهوزن ميوه

ترين و كمترين تعـداد آلـل مـرتبط را     ترتيب بيش

بـا صـفات حجـم     3مكان ژني . )4جدول (داشتند

و تعـداد   )انـدازه بـرگ  ( ميوه، وسعت پهناي برگ

) 80/0بـالاي  ( روز براي رسيدن پيوستگي زيادي

رود كه اين مكـان  احتمال مي). 4جدول(نشان داد 

با عوامل ژني دخيل در توليد ميوه درشـت، قرمـز   

ــوش ــررس  خـ ــگ و ديـ ــدرنـ ــاط باشـ . در ارتبـ

ترين و حتي كمترين درصـد   نشانگرهايي كه بيش

نمودنـد، در  تغييرات را در اين تحقيق توجيـه مـي  

شه حاصل از نق 12و  6، 2، 3هاي پيوستگي گروه

ــد  ــرار دارن ــيب ق ــي س  - Silfverberg( ژنتيك

Dilworth et al., 2006; Liebhard et al., 

در اين تحقيق، صفت ارتفـاع درخـت بـا    . )2002

پيوســتگي دارد  CH03d12آلــل دوم مكــان ژنــي 

اي روي گروه كه اين مكان ريزماهواره) 4جدول (

 Liebhard(در ژنوم سيب قرار دارد  11پيوستگي 

et al., 2002 .( درصد تغييـرات  23اين مكان ژني

نمايـد  مربوط به صفت ارتفاع درخت را كنترل مي

  ). 4جدول (

هــاي تحقيقــات قبلــي نشــان داده كــه مكــان

مسـئول   CH02a010و  CH03d11اي ريزماهواره

رشد ستوني درخت بوده كـه بـه ترتيـب در روي    

 Sheng and(قرار دارند  15و  10هاي  كروموزوم

Bao, 2005 .(امي اين نشـانگرها بجـز نشـانگر    تم

CH03e03    داراي توالي تكـراري كـاملي هسـتند .

در سيب، به خـاطر اسـتفاده    Hiسري نشانگرهاي 

) GT, AG(بيشـتر از تكرارهـاي دو نوكلئوتيـدي    

 - Silfverberg(درجه چندشـكلي بـالايي دارنـد    

Dilworth et al., 2006 .(  در اين بين فقط جفـت

ــازگر  ــت 2داراي  Hi03e03آغ ــل اس ــن . آل در اي

 Selvaraj et(تحقيق نيز هماند گزارشـات قبلـي   

al., 2009( هاي ژني  گروه بندي خاصي بين مكان

هـا وجـود    توجيه كننده صـفات روي كرومـوزوم  

توانـد حامـل   ندارد بطوريكه يك كرومـوزوم مـي  

نشانگرهاي مرتبط با برخي صفات بوده و ايـن در  

ت بـا  حالي است كه همان كروموزوم ممكـن اس ـ 

در داخـل يـك مكـان    . صفات ديگر پيوسته نباشد

ژني منفرد نيز سطوح آللي تاثيرهـاي مختلفـي بـر    

براي مثال آلل سوم مكان ژنـي  . روي صفات دارد

CH03g12z    كه كمترين ارتباط را با سـفتي ميـوه

ــالي ــي    دارد درح ــان ژن ــان مك ــل اول هم ــه آل ك

ترين پيوستگي را با صفت حجم ميـوه نشـان    بيش

هاي مشترك بـراي برخـي صـفات     مكان. دهد مي

  . هاي مربوطه باشد شايد به دليل پيوستگي مكان
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هاي مولكـولي بـراي    نتايج حاصل از رگرسيون گام به گام بين صفات مورفولوژيك و داده –4جدول 

  .   شناسايي نشانگرهاي مرتبط با ارقام مورد مطالعه
Table 4- Results of stepwise regression between morphological and molecular data to 

define informative markers with studied genotypes.                     
سطح 

  معني دار
P-value 

R
تصحيح  2

  شده
Adgusted 

R
2 

  مكان ژني
Locus 

  صفات گياهي

 

0.001 0.42 CH05e031 زن ميوهو )g( Fruit weight 

0 0.84 CH03g12z-1, 3-1, Md-Exp7-2, CH05e03-1  حجم ميوه Fruit volume (cm
3) 

0.008 0.35 Hi03a03-1, CH05e03-1 طول ميوه  Fruit length (mm)  

0.009 0.34 
CH04a12-3, Hi02d04-2 قطرميوه  Fruit diameter (mm) 

0.032 0.18 CH03g12z-3 سفتي ميوه  Fruit firmness 

0 0.73 
Hi02d04-2, 3-1, Md-Exp7-2, CH04a12-3, 

CH04a12-2, Hi02d04-3 
 Days to ripening تعداد روز تارسيدگي

0 0.57 
2-1, Hi03a03-1, 3-1  اسيد آلي Organic Acid (g/100ml) 

0 0.71 
CH03e03-2, CH03d12-3, CH05e03-2, Hi03a03-

2 
  TSS (Brix)مواد جامد محلول

0 0.56 
Hi01d06y-1, Hi02d04-1, CH05e03-2   ثويتامين  Vitamin C (mg/100ml)  

0.026 0.19 Hi01d06y-1  پ هاش pH 

0 0.82 CH04a12-1, CH05d04-2, 3-1, CH03g12z-1, 

Md-Exp7-2 
 Leaf sizeاندازه برگ 

0 0.9 Hi03a03-3, CH03e03-1, CH05e03-2, CH05d04-

1, Hi03a03-2 
 Internodes length ها طول ميان گره

(mm) 
0.015 0.23 CH03d12-2 رتفاع درختا Tree height (mm) 

  

  نتيجه گيري كلي

هـا در   QTLتهيه نقشه ژنتيكي و شناسايي 

ــولات   ــي محص ــاله براحت ــوبي چندس ــان چ درخت

زراعي عمدتا يكساله يـا دو سـاله صـورت نمـي     

توان با استفاده از تجزيه ارتبـاط   اين ميبنابر. گيرد

بـا  . سـاله اسـتفاده نمـود   هاي فنوتيپي چنـد  از داده

توجه به اينكه مكـان هـاي ريزمـاهواره اي مـورد     

 ،مطالعه بر روي صفات مورد مطالعه مـوثر بودنـد  

بنابراين احتمال دارد تا بتوان از ايـن مكـان هـاي    

ژنــي در برنامــه هــاي اصــلاحي بــراي شناســايي 

والدين براي تهيه جمعيت هاي نقشه يـابي و نيـز   

  . توليد هيبريد استفاده نمود

  

  تقدير و تشكر

داننـد تـا   ويسندگان مقاله بر خـود لازم مـي  ن 

مراتب تشـكر و قـدرداني خـويش را از كاركنـان     

محترم سازمان تحقيقات كشاورزي كهريز واقع در 

اروميــه و پژوهشــكده زيســت فنــاوري دانشــگاه 
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ــاهي و   ــواد گي ــراهم آوردن م ــل ف ــه دلي ــه ب   .امكانات لازم، به عمل آورندارومي
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Abstract 

In this study, genetic fingerprinting of 44 Iranian native apple cultivars were done using 

16 simple sequence repeat pairs of  primers and then the association of these markers with 16 

morphological and biochemical traits were inspected. Based on marker data, 45 alleles were 

identified using 16 SSR pairs of primers. The number of allele per SSR locus was varied 

between 2 to 5 with mean of 2.8. Here in, the mean of number of effective allele was 2.2. 

Polymorphism information content ranged from 0.18 to 0.76 with mean of 0.49. To identify 

positive markers associated with studied traits, step wise regression was done among marker 

data as independent variables and studied traits as dependent variables. Results revealed that 

there is not any linked marker for traits including chlorophyll index, angle of branch and trunk 

cross sectional area. Considering to association analysis, thirteen traits include fruit volume, 

fruit diameter, fruit weight, fruit length, fruit firmness, days to ripening, organic acid content, 

total soluble solids, vitamin C, pH, leaf size, internodes length and tree height had linked SSR 

markers. The maximum number of allele (6 alleles) was seen for days to ripening and 

minimum number of allele (1 allele) was seen for traits including PH, fruit weight, fruit 

firmness and tree height. Regarding linkage between some SSR alleles with some traits, this is 

possible to use these markers in apple breeding programs effectively. 
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