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Abstract 
Objective 

Iran is one of the few countries where the origin of pomegranate (Punica granatum L.) in the 

world. About half of the pomegranate genotypes are endangered. Despite the similarity between 

some genotypes in terms of appearance, there are differences between anthocyanins, 

phytochemicals, antioxidants, etc., of them that are very much affected by the environment 

(especially stress) and require DNA barcoding. For this reason, more accurate molecular studies, 

especially DNA identification, are necessary to aid in classification, identification of the required 

genotype, non-incorrect naming of genotypes, and identification of cultivars. By performing this 

research, it is possible to reduce the volume of genotypes and eliminate duplicate and similar 

genotypes in Saveh pomegranate collection to reduce their maintenance and management costs. 

Also used to select the best plant barcode to identify, differentiate and determine the diversity of 

genotypes for use in breeding programs. 

Materials and methods 

In this study, 58 genotypes in Saveh pomegranate collection were examined by ITS barcode 

region. After receiving the sequences, first all the sequences blast in the NCBI site for the accuracy 

of the desired area and after sure of the desired plant area (pomegranate), the quality of the 

sequences was measured with Chromas software and in addition to deleting the M13 sequence, 
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the beginning and end sequences and poor-quality sequences were deleted. Then, for multiple 

alignments by clustalW method, bioinformatics analysis was performed using MEGA software. 

Results 

The results showed that the success rate of propagation in this area by PCR was 79%. Also, the 

success rate of sequencing in this area was 74.68%. The GC content of this area was 64.23%. The 

lowest genetic distance for this region (0.005) was between the genotypes of Malls Tabas with 

Chatroud Shirin and the Torsh Dorag Rafsanjan with Globland Bafgh and the highest genetic 

distance (5.314) was between the genotypes of Gol Magasi Taft with Dane Siyah Ardestan, Poost 

Ghermez Zanjan, Malas Paveh, Peyvndi Ashkzar and Dane Ghermez Zavareh genotypes. The 

results of phylogenetic tree also showed that wild genotypes of Tamin Khash, Domezeh Bagh 

Malek Izeh and Dorag Malas Bajestan and Gol Magasi Taft were each in separate groups and 

other genotypes were in other groups. 

Conclusions 

In general, Ardestan, Khash, Gol Magasi Taft, Malas Peyvandi Ashkzar, Zanjan, Paveh, Zavareh 

and Ravar genotypes had the highest genetic diversity and distance with other genotypes that 

according to other characteristics of genotypes, they can be used as parents for breeding programs. 

Also, considering that this region, unlike other regions, carries both paternal and maternal genes 

and due to the facilitation of reproduction and the success of their sequences, was identified as a 

suitable region to show genetic diversity between genotypes which can be used in future research. 
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 چکیده

تقریبا باشوود. ( در دناا می.Punica granatum Lایران یکی از معدود کشوووریایی ا ووت که منشووک و مرکی پادای  انار   هدف:

اپ نار در معرض نامی از ژنوت اپیاي ا ند. رغاروج و ود مشوووابهت با  برژی از ژنوت حاظ ظایري، از نظر انقراض یسووو. یا از ل

ساار تحت تکثار محاط  بخصوص بیایی ماان آنها و ود دارد که یا و واره تفاوتاکسادانیا، ترکابات فا.وشاماایی، آن.یآن.و اانا 

شنا هیا( میتن  شند و ناازمند  شند. بهمی DNAگذاري با شنا هیما  دلال مطالعات مولکولی دقاقبا  DNAگذاري تر بویژه 

شنا ایی ژنوتاپ مورد نااز، ردم نام هت کمک به طبقه ش.باه ژنوتاپبندي،  صالتگذاري ا ضروري می یا و تعاا  ا شد.ارقام  با  با

سبت توان با حذف ژنوتاپا راي ای  پژوی  می ساون انار  اوه ن شابه در کغک یا اقدام جج ژنوتاپبه کای  حیاي تکراري و م

اایی  هت شنا ایی، تفکاک یاي نگهداري و مدیریت آنها نای کای  یابد. یمچنا  نسبت به ان.خاب به.ری  بارکد گنمود تا ییینه

 یاي اصلاحی ا .فاده نمود.یا  هت ا .فاده در برنامهو تعاا  مایان تنوع ژنوتاپ
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مورد برر ی قرار گرفت. پس  1ITSاپ مو ود در کغکساون انار  اوه تو ط ناحاه بارکد ژنوت 58در ای  مطالعه،  :هاروشمواد و 

براي صووحت ناحاه مورد نظر بلا ووت و پس از اطمانان از ناحاه گااه مورد نظر  NCBIیا در  ووایت یابی، اب.دا تمام توالیاز توالی

ات توالی نار(، کاف با نرم افیار  ا هاي توالی حذف و یمچنا  M13 ووونجاده و رلاوه بر حذف توالی  Chromasیا  .دا و ان. ، اب

 MEGAبا ا .فاده از نرم افیار  clustalWکافات حذف گردیدند. پس از آن براي انجام یمردیفی چندگانه به روش یاي بیتوالی

 اقدام به آنالای باوانفورماتاکی گردید.

شان داد که مایان موفقات :نتایج صد بود. یمچنا  موفق PCR ،79تکثار ای  ناحاه از طریق  ن.ایج ن  ات توالی یابی ای  ناحاهدر

( با  005/0احاه  نکم.ری  فاصووغه ژن.اکی براي ای   درصوود گردید. 23/64ای  ناحاه برابر با  GCمح.واي  درصوود شوود. 68/74

( با  314/5  و باشووو.ری  فاصوووغه ژن.اکییاي مغس طبس با چ.رود شووواری  و ترش دورف رفسووونجان با گغوبغند بافق ژنوتاپ

شکذر و دانه قرمی زواره بود. یاي دانه  ااه ارد .ان، پو ت قرمی زنجان، مغس پاوه، پاوندي ایاي گل مگسی تفت با ژنوتاپژنوتاپ

شان داد که ژنوتاپ مگسی و گلبجس.ان غسممغک ایذه و دورف وحشی تاما  ژاش، دومیه باغیاي ن.ایج درژت فاغوژن.اکی نای ن

 یاي دیگر قرار گرف.ند.یا در گروهیاي مجیا و  ایر ژنوتاپتفت یرکدام در گروه

شکذر، زنجان، پاوه، زوبطور کغی ژنوتاپ گیری:نتیجه سی تفت، مغس پاوندي ا ش.ری  یاي ارد .ان، ژاش، گل مگ اره و راور با

به رنوان والدی   هت  یاا تو ه به  ووایر ژصوووصوواات ژنوتاپتوان بیا داشوو.ند که میتنوع و فاصووغه ژن.اکی را با  ووایر ژنوتاپ

، حامل یر دو ژن پدري و مادري یاي اصلاحی از آنها ا .فاده نمود. یمچنا  با تو ه به اینکه ای  ناحاه برژلاف نواحی دیگربرنامه

یا تشخاص ن.اکی با  ژنوتاپژادن تنوع ا ت و نای بدلال تسهال تکثار و موفقات توالی آنها، ناحاه منا بی از نظر توانایی نشان د

 توان در تحقاقات بعدي از آن ا .فاده نمود.داده شد که می

 .DNA ژنوتاپ و ناحاه بارکد، تنوع ژن.اکی، انار: هاکلیدواژه

 پژویشی.: نوع مقاله

یاي نوع ژن.اکی برژی ژنوتاپشنا ایی تارزیابی و ( 1402مرادي راشور بهروز، رباعی محمد، شاران بهروز، نورآئا  مج.بی  استناد: 

 .124-107(، 1 15 ،مجغه باوتکنولوژي کشاورزي. (DNA  ITSگذاري ( با ا .فاده از شنا هPunica granatumانار  
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 مقدمه

اي گرمساري و مدی.رانهیاي ژشک و نامهدرژت کوچکی ا ت که در اقغاج .Punica granatum Lانار با نام رغمی 

یاي ایران و رش.ه کوهدرصد، بومی  55و دگرگشنی  16n=2x=2یاي با تعداد کروموزوم  باشد. انارداراي رشد و باردیی ژوبی می

 Jalikop et  شده ا تاي آ اا، آفریقا و اروپا کشت مییامالاا در شمال یندو .ان ا ت که از دوران با .ان در نواحی مدی.رانه

al. 1990; Silva 2013 .)باشدایران مرکی تنوع انار و به اح.مال زیاد مرکی پادای  آن نای می  Basaki et al. 2016 طح  .)

باشد که پنج ا .ان فارس، شامل یف.اد و پنج ییار یک.ار بارور و ده ییار یک.ار وار بارور می 1400کشت انار در ایران در  ال زیر 

(. ژصوصاات مرفولوژیکی، Ahmadi et al. 2021مرکیي، ژرا ان، یید و اصفهان به ترتاب باش.ری  تولاد انار را دارا یس.ند  

شود. ولی یا در درژ.ان انار ا .فاده می( و شنا ایی ژنوتاپDescriptor  نامهه منظور ایجاد توصاففاییولوژیکی و زراری والبا ب

 .رودکار مییا بهي مخ.غفی  هت شنا ایی دقاق ژنوتاپDNAیاي آنالای ای  صفات بساار م.غار و تحت تاثار محاط یس.ند. روش

یاي ،  اس.ج  دیدي بر مبناي توالیDNAیابی ی و  ررت بالا در توالییاي با کارآیوا طه تو عه  ریع و تکنولوژياژارا به

DNA یابی شوند و بارث تشخاص، تفکاک دقاق و شنا ایی توانند توالیکه شامل ان.خاب یک یا چند ناحاه ژنی ا .اندارد که می

گذاري (. شنا هCastro 2015; Hajiahmadi et al. 2013و ود آمده ا ت  یا شوند، بهیا از یکدیگر در کغکساونژنوتاپ

DNA  DNA Barcoding هت کمک به تشخاص، ( ربارت ا ت از ا .فاده از یک توالی کوتاه از یک منطقه ا .اندارد ژنوم 

  دید در زمانه مطالعات نسب.اً حوزه رغمی ای  د.یاي شناژ.ه شده یا  دییا به گونهیا و تخصاص دادن نمونهیا و ژنوتاپتمایی گونه

 Chase et al 2007; Hajibabaei et al. 2007; Kress  باشدتاکسونومی،  اس.ماتاک و تنوع زیس.ی مو ودات مخ.غف می

( بساار باش.ر از 1(  شکل S28-S8/5S-18اي  (  اس.رون ریبوزومی یس.هITSکه ناحاه داژغی رونوشت  از آنجائی .(2005

 .Chase et alیا مورد ا .فاده قرار گرف.ه ا ت  بطور و اعی در فاغوژنی یوکاریوت برابر( 4تا  3یاي کغروپلا .ی م.غار ا ت  ژن

2007 .)DNAاي از طریق دانه گرده و بذور گاایان در مقایسه با ي یس.هDNA ي پلا .ادي با وراثت مادري که تنها از طریق

شوند و ای  تري پراکنده میگرده بطور ضعافقایسه با دانهیاي ان.قال باش.ري دارند. زیرا بذور معمولا در مشود، راهبذور من.قل می

(. Kress 2017; Vre 2012 ي پلا .ادي دارد DNAقدرت بالاتري نسبت به نشانگریاي  ITSکه  ینستدینده اامر نشان

 مطرح شود.دار تواند در گاایان گلگذاري بدلال تکثار موفق و قدرت تماییش میبه رنوان ناحاه شنا ه ITSبنابرای  

 
اند. نواحی واقع شدهS28 S -8/5S - 18کننده زیرواحدهای ریبوزومی بین ژنهای رمز ITS2و  ITS1. 1شکل 

 شده داخلی هستند.کننده و خطوط متصل نمایانگر نواحی رونوشتها نمایانگر نواحی رمزموجود در باکس

Figure 1.  ITS1 and ITS2 are located between the coding genes of S28 S-8/5S-18 ribosomal 

subunits. The regions in the boxes represent the coding regions and the connected lines 

represent the internal transcribed regions. 
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در تعداد  DNAاري گذصورت پراکنده و ا .فاده از شنا هپلا ج بهدر انار نشانگریاي مولکولی مخ.غفی  هت برر ی ژرم

یاي انار در (. تقریبا نامی از ژنوتاپHajiahmadi et al. 2013; Pirseyedi et al. 2010ا ت  محدودي ژنوتاپ گیارش شده

یا اکسادانیا، ترکابات فا.وشاماایی، آن.ییا، ولی از نظر آن.و اانا معرض انقراض یس.ند، با و ود مشابهت ظایري برژی از ژنوتاپ

باشند، به یما  دلال مطالعات مولکولی یا( میژصوص تن شود که بساار تحت تاثار محاط  بهبا  آنها تفاوتهایی مشایده می و واره

یا و تعاا  گذاري اش.باه ژنوتاپبندي، شنا ایی ژنوتاپ مورد نااز، ردم نام هت کمک به طبقه  DNAگذاري تر بویژه شنا هدقاق

یاي تکراري و مشابه  یا و حذف ژنوتاپتوان نسبت به کای  حجج ژنوتاپبا ا راي ای  پژوی  می د.باشاصالت ارقام ضروري می

یاي نگهداري و مدیریت آنها نای کای  یابد. یمچنا  کارایی بارکد گاایی  هت شنا ایی، در کغکساون انار  اوه اقدام نمود تا ییینه

 یاي اصلاحی برر ی شد.رنامهیا  هت ا .فاده در بتفکاک و مایان تنوع ژنوتاپ

 

 هامواد و روش

مورد برر ی قرار گرفت که  ITSژنوتاپ مو ود در کغکساون انار  اوه تو ط ناحاه بارکد  58در ای  مطالعه،  :مواد گیاهی

 ارائه شده ا ت. 1کد و منشک آنها در  دول 

ژنوتاپ ان.خاب شده،  دا شده  58آلودگی یاي  وان و راري از یر نوع برف: ژنومی و تکثیر نواحی DNAاستخراج 

از کات ا .خراج  DNAنگهداري گردید. براي ا .خراج  -80در فرییر  DNAیا پس از انجماد در ازت مایع تا زمان ا .خراج و نمونه

DNA شرکت Bioneer   کره  نوبی تحت لاسانس آمریکا مطابق با پروتکل پاشنهاد شده در ای  کات ا .فاده گردید. براي تعاا

یا با برر ی مایان کشادگی نمونه DNAدرصد ا .فاده شد. کافات  8/0از روش  الک.روفورز ژل آگاروز  DNAکمات و کافات 

DNA یا از ردید.  هت تعاا  کمات نمونهیاي پغی  اکاریدي در چایک ارزیابی گو بقایاي آلودگیDNA  تجاري لامبدا ا .فاده

 شد.

ریبوزومی،  RNAیاي رمی کننده مولکول S28و  S18یاي با  ژن ITSبه منظور تکثار نواحی طراحی آغازگرها: 

آوازگریاي رمومی تکثار کننده ای  نواحی تهاه شدند. اژ.صاصی بودن آوازگریاي طراحی شده با ا .فاده از ژنوم گاایان مو ود در 

 Hajiahmadi etتر یس.ند، برر ی شد  که بر ا اس مطالعات فاغوژن.اکی قبغی، از لحاظ تکامغی به انار نیدیک NCBI ایت 

al. 2013ا ا .فاده از نرم افیار (. نهای.ا بOligo،  آوازگریاي اژ.صاصی طراحی شد و تو ط شرکت ماکروژن کره  نوبی  اژ.ه

 (.2پرایمریاي اژ.صاصی تعباه گردید   دول  5΄در ان.هاي   13RMو  13FMشد.  هت حذف مراحل کغونانگ، توالی رمومی 

، شرایط دمایی مخ.غف مورد آزمای  قرار گرفت تا به.ری  PCRبه منظور بهانه  ازي شرایط واکن  بیوانفورماتیکی: 

 ddH2Oماکرولا.ر  آب  21یا تهاه و به مقدار م.نا ب با تعداد نمونه PCRشرایط تکثار بد ت آید. محغول پایه واکن  
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 Taq 3/0ماکرولا.ر و  5/0ماکرولا.ر، پرایمر یر کدام  dNTP 5/0ماکرولا.ر،7/0ماکرولا.ر، کغرید مناییوم  5/2ماکرولا.ر، بافر 16

توزیع  PCRلا.ري مخصوص ماغی 2/0یاي ماکرولا.ر، با  ماکروتاوب 25الگو  معا  DNAماکرولا.ر  4به یمراه ماکرولا.ر( 

 * دماي اتصال براي آوازگر با تو ه به  C˚72×1+[´1/C˚72+´´45/˚C+*´´30/C˚94×]35+´3/C˚94×1/7´گردید و با برنامه 

 تکثار شد.   Eppendorfدماي پاشنهادي از طرف شرکت  ن.ی کننده، تنظاج شد( در د .گاه  

 

 های انار مورد مطالعه. کد و منشأ ژنوتیپ1جدول 
Table 1. Code and origin of studied pomegranate genotypes 

 منشک
Origin 

 کد ژنوتاپ
Genotype Code 

 ردیف

No. 
 منشک 

Origin 

 کد ژنوتاپ
Genotype Code 

 ردیف

No. 

Ardestan2 717 30  Ardestan 102 1 

Shahvar 802 31  Zanjan 114 2 

Behabad 803 32  Shahdad 115 3 

Ashkzar 805 33  Paaveh1 116 4 

Ravar2 808 34  Ashkzar1 117 5 

Jahrom 1002 35  Zavvareh 201 6 

Ravar3 1003 36  Kashmar 308 7 

Ravar4 1112 37  Paveh 317 8 

Taft 1202 38  Cahtrood1 401 9 

Bafgh 1206 39  Chatrood2 403 10 

Bejestan 1211 40  Tabas1 404 11 

Birjand 1404 41  Rafsanjan1 409 12 

Shahdad 1408 42  Chatrood3 416 13 

Ashkzar 1414 43  Birjand 506 14 

Shabestar 1502 44  Kerman 508 15 

Kashan 1504 45  Shahdad 518 16 

Ardestan2 1511 46  Abarkooh1 607 17 

Tabas3 1516 47  Paveh2 608 18 

HajiAbad 1601 48  Taft 613 19 

Izeh 1613 49  Raavar1 614 20 

TorbatHeidarieh 1615 50  Abarkooh2 618 21 

Minab 1616 51  Saveh 703 22 

Binam 1701 52  Bejestan 705 23 

Ashkzar2 1702 53  Paveh3 706 24 

Paveh4 1901 54  Bafgh 708 25 

Ashkzar3 1903 55  Rafsanjan2 709 26 

Rafsanjan3 1909 56  Mazandaran 712 27 

Khash 2011 57  Bejestan 714 28 

Tabas4 2016 58  Tabas2 715 29 
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پس از های: ها و داده( و تجزیه و تحلیل توالیPCRتکثیر قطعات انتخاب شده )با استفاده از آزمون 

براي صحت ناحاه مورد نظر بلا ت و پس از  NCBIیا در  ایت یا از شرکت ماکروژن کره  نوبی، اب.دا تمام توالیدریافت توالی

، اب.دا و ان.هاي M13 نجاده و رلاوه بر حذف توالی  Chromasیا با نرم افیار اطمانان از ناحاه گااه مورد نظر  انار(، کافات توالی

یمردیفی  MEGAبا ا .فاده از نرم افیار  clustalWروش کافات حذف گردیدند. پس از آن بهیاي بیتوالی حذف و یمچنا  توالی

 (.Tamura et al. 2011  برر ی شد چندگانه

 

  ITS. توالی آغازگرهای رفت و برگشت برای تکثیر نواحی ژنی و بین ژنی 2جدول 
Table 2. Sequences of forward and reverse primers for amplification of gene and intergenic 

regions of ITS 

 نام  فت آوازگر

Name of primer’s pair 
 توالی آوازگر

Sequences of primer 
GC )%   مایانΔG 

ΔG level 

 (Coدماي اتصال  
C)oAnnealing temp. ( 

F ITS (18S1F) 

R ITS (28S1R) 

5'-TTGTACACACCGCCCGTCGC-

3' 

5'-AGTTTCTTTTCCTCCGCTTA-3' 

57.89 
44.74 

-9.6 
-6.7 

50 

50 

 

 نتایج و بحث

یابی ای  ناحاه در و توالی PCRدر شکل یک نشان داده شده ا ت و درصد موفقات تکثار  ITSناحاه  PCRمحصولات 

درصد  68/74یابی مربوط به ای  ناحاه درصد و توالی 79شود موفقات تکثار نشان داده شده ا ت. یمانطور که مشایده می 3 دول 

 بوده ا ت.

 های اناردر ژنوتیپ ITSیابی بارکد ناحیه و توالی PCR. درصد موفقیت تکثیر 3جدول 
 

Table 3. Success rate of PCR amplification and ITS barcode sequencing in pomegranate 

genotypes 

 ردیف

Row 

 ناحاه بارکد

Barcode area 

  %( PCRمایان موفقات 

PCR success rate (%) 

 یابی  %(مایان موفقات توالی

Sequencing success rate (%) 

1 ITS 79 74.68 
 

 کره  نوبی( صورت  GeneAllیا با ا .فاده از کات  دا ازي نمونه ازي ژالص :PCR سازی محصولاتخالص

درصد  2/1ماکرولا.ر از آن بر روي ژل آگارز  2 ازي شده به مایان ژالص DNAگاري کافات و کمات گرفت و پس از اندازه

 (.2بارگذاري شد  شکل

 ازي یاي ژالصپس از ار ال نمونهیابی نواحی بارکد )شناسه( و تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی آنها: توالی

یابی تو ط ای  شرکت انجام و فایل ژرو ی را از لانک داده شده یا به ماکروژن کره  نوبی انجام توالیشده ای  ناحاه و ژنوتاپ
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د نظر براي تعاا  صحت، نوع ناحاه و گااه مور NCBIیا، در  ایت یاي نواحی و ژنوتاپتو ط ای  شرکت، دانغود و تمام توالی

 Chromas یا با نرم افیاربلا ت گردید و پس از اطمانان از ناحاه  و گااه مورد نظر  انار( مراحل بعدي انجام گردید. کافات توالی

یا حذف کافات برژی نمونهیاي بی(  نجاده و اب.دا و ان.هاي توالی که معمولا کافات ژوبی ندارند حذف و نای توالی2017  4.6.2

یابی شده با کافات براي یر ژنوتاپ بصورت  داگانه در یک فایل پشت  ریج قرار داده شدند تا یاي توالییمچنا  نمونهگردیدند. 

 MEGA 5.2و نرم افیار  clustalWبا ا .فاده از روش  ( نای بر روي ای  ترکاباتmultiple alignmentگانه  یمردیفی چند

 ماده گردند.انجام و  پس براي آنالاییاي فاغوژن.اکی آ

 

اندازه  درصد. 2/1شده بر روی ژل آگارز ای، بارگذاریهسته ITSناحیه  PCRسازی محصولات . خالص2شکل 

 باشد.می جفت باز 700-800جفت باز و اندازه باندها حدود  100 (DNA Ladderنشانگر استفاده شده )
Figure 2. Purification of nuclear ITS PCR products, loaded on 1.2% agarose gel. The size of 

the DNA Ladder is 100 bp and the size of the bands is about 700-800 bp. 
 

 های مورد مطالعهدر ژنوتیپ ITS. کارایی و بازده بارکد 4جدول 
Table 4. Performance and efficiency of ITS barcode in the studied genotypes 

 ناحاه یا نواحی ژنی
Gene region (s) 

ITS  تعداد  ایگاه م.غار 
Number of variable positions 

553 

 تعداد ژنوتاپ
Number of genotypes  

58  
 تعداد  ایگاه حفاظت شده

Number of protected regions 
168 

 یابی شده   فت باز(طول ناحاه توالی
Sequence area length (bp) 

723-726  

 تعداد  ایگاه پار امونی
 Number of parsimony 

informative positions 
483 

 طول یمردیفی   فت باز(
Alignment length (bp) 

732  
  %( GCمقدار 

GC level (%) 
64.23 

 یاي یکسان فت
Same pairs 

581  
 یاي ترانساژن فت

Transigen pairs 
51 

 یاي ترانسورژن فت
Transorgen pairs 

63  

 (Rترانساژن  نسبت ترانسورژن به 
Transorgen to Transigen ratio 

(R) 

0.8 
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 ITSها با استفاده از ناحیه . واگرایی ژنتیکی محاسبه شده بین ژنوتیپ5جدول 
Table 5. Genetic divergence calculated between genotypes using the ITS region 

 

 
 

[         1     2     3     4     5     6     7     8     9    10    11    12    13    14    15    16    17    18    19    20    21    22    23    24    25    26    27    28    29    30    31    32    33    34    35    36    37    38    39    40    41    42    43    44    45

[  1]

[  2]   0. 000

[  3]   3. 313 3. 313

[  4]   0. 000 0. 000 3. 313

[  5]   0. 000 0. 000 3. 313 0. 000

[  6]   0. 000 0. 000 3. 313 0. 000 0. 000

[  7]   3. 576 3. 576 0. 055 3. 576 3. 576 3. 576

[  8]   3. 587 3. 587 0. 033 3. 587 3. 587 3. 587 0. 074

[  9]   3. 313 3. 313 0. 018 3. 313 3. 313 3. 313 0. 050 0. 042

[ 10]   3. 179 3. 179 0. 013 3. 179 3. 179 3. 179 0. 048 0. 033 0. 015

[ 11]   3. 260 3. 260 0. 016 3. 260 3. 260 3. 260 0. 051 0. 041 0. 005 0. 010

[ 12]   3. 313 3. 313 0. 020 3. 313 3. 313 3. 313 0. 051 0. 037 0. 025 0. 016 0. 023

[ 13]   3. 239 3. 239 0. 010 3. 239 3. 239 3. 239 0. 055 0. 030 0. 021 0. 013 0. 020 0. 016

[ 14]   3. 239 3. 239 0. 010 3. 239 3. 239 3. 239 0. 055 0. 030 0. 021 0. 013 0. 020 0. 016 0. 000

[ 15]   3. 239 3. 239 0. 010 3. 239 3. 239 3. 239 0. 055 0. 030 0. 021 0. 013 0. 020 0. 016 0. 000 0. 000

[ 16]   3. 323 3. 323 0. 006 3. 323 3. 323 3. 323 0. 053 0. 028 0. 021 0. 013 0. 020 0. 020 0. 010 0. 010 0. 010

[ 17]   3. 303 3. 303 0. 032 3. 303 3. 303 3. 303 0. 066 0. 048 0. 021 0. 027 0. 023 0. 037 0. 028 0. 028 0. 028 0. 032

[ 18]   3. 587 3. 587 0. 028 3. 587 3. 587 3. 587 0. 061 0. 044 0. 035 0. 027 0. 033 0. 030 0. 027 0. 027 0. 027 0. 027 0. 044

[ 19]   5. 314 5. 314 0. 201 5. 314 5. 314 5. 314 0. 246 0. 209 0. 214 0. 203 0. 212 0. 203 0. 195 0. 195 0. 195 0. 197 0. 208 0. 215

[ 20]   3. 336 3. 336 0. 020 3. 336 3. 336 3. 336 0. 053 0. 042 0. 008 0. 013 0. 003 0. 025 0. 023 0. 023 0. 023 0. 021 0. 027 0. 035 0. 212

[ 21]   3. 435 3. 435 0. 013 3. 435 3. 435 3. 435 0. 057 0. 039 0. 032 0. 020 0. 030 0. 020 0. 016 0. 016 0. 016 0. 013 0. 042 0. 032 0. 202 0. 032

[ 22]   3. 424 3. 424 0. 013 3. 424 3. 424 3. 424 0. 057 0. 035 0. 028 0. 020 0. 027 0. 016 0. 016 0. 016 0. 016 0. 013 0. 039 0. 028 0. 205 0. 028 0. 006

[ 23]   3. 270 3. 270 0. 013 3. 270 3. 270 3. 270 0. 055 0. 041 0. 028 0. 013 0. 023 0. 020 0. 013 0. 013 0. 013 0. 016 0. 039 0. 032 0. 203 0. 027 0. 016 0. 020

[ 24]   3. 281 3. 281 0. 015 3. 281 3. 281 3. 281 0. 057 0. 037 0. 027 0. 018 0. 025 0. 018 0. 015 0. 015 0. 015 0. 015 0. 037 0. 030 0. 202 0. 028 0. 015 0. 011 0. 018

[ 25]   3. 198 3. 198 0. 013 3. 198 3. 198 3. 198 0. 048 0. 030 0. 018 0. 010 0. 016 0. 006 0. 010 0. 010 0. 010 0. 013 0. 030 0. 027 0. 198 0. 020 0. 020 0. 016 0. 013 0. 015

[ 26]   3. 346 3. 346 0. 018 3. 346 3. 346 3. 346 0. 048 0. 033 0. 023 0. 011 0. 021 0. 008 0. 015 0. 015 0. 015 0. 015 0. 035 0. 032 0. 197 0. 025 0. 015 0. 015 0. 015 0. 013 0. 005

[ 27]   3. 400 3. 400 0. 023 3. 400 3. 400 3. 400 0. 057 0. 039 0. 035 0. 023 0. 033 0. 023 0. 023 0. 023 0. 023 0. 020 0. 046 0. 034 0. 210 0. 037 0. 020 0. 016 0. 023 0. 021 0. 016 0. 015

[ 28]   3. 736 3. 736 0. 173 3. 736 3. 736 3. 736 0. 213 0. 204 0. 154 0. 169 0. 154 0. 184 0. 176 0. 176 0. 176 0. 173 0. 181 0. 203 0. 344 0. 159 0. 189 0. 184 0. 189 0. 181 0. 174 0. 176 0. 194

[ 29]   3. 313 3. 313 0. 008 3. 313 3. 313 3. 313 0. 048 0. 030 0. 016 0. 011 0. 015 0. 018 0. 008 0. 008 0. 008 0. 005 0. 027 0. 032 0. 198 0. 018 0. 015 0. 015 0. 015 0. 013 0. 011 0. 013 0. 021 0. 166

[ 30]   3. 555 3. 555 0. 025 3. 555 3. 555 3. 555 0. 068 0. 039 0. 033 0. 028 0. 035 0. 027 0. 028 0. 028 0. 028 0. 025 0. 044 0. 037 0. 213 0. 035 0. 027 0. 020 0. 025 0. 025 0. 028 0. 032 0. 035 0. 193 0. 027

[ 31]   3. 356 3. 356 0. 028 3. 356 3. 356 3. 356 0. 061 0. 039 0. 030 0. 025 0. 028 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 028 0. 035 0. 032 0. 190 0. 032 0. 035 0. 028 0. 028 0. 030 0. 015 0. 020 0. 028 0. 186 0. 027 0. 041

[ 32]   3. 168 3. 168 0. 021 3. 168 3. 168 3. 168 0. 053 0. 042 0. 006 0. 015 0. 008 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 018 0. 039 0. 208 0. 011 0. 032 0. 028 0. 028 0. 027 0. 018 0. 023 0. 035 0. 154 0. 016 0. 033 0. 030

[ 33]   3. 313 3. 313 0. 018 3. 313 3. 313 3. 313 0. 050 0. 042 0. 000 0. 015 0. 005 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 035 0. 214 0. 008 0. 032 0. 028 0. 028 0. 027 0. 018 0. 023 0. 035 0. 154 0. 016 0. 033 0. 030 0. 006

[ 34]   0. 000 0. 000 3. 313 0. 000 0. 000 0. 000 3. 576 3. 587 3. 313 3. 179 3. 260 3. 313 3. 239 3. 239 3. 239 3. 323 3. 303 3. 587 5. 314 3. 336 3. 435 3. 424 3. 270 3. 281 3. 198 3. 346 3. 400 3. 736 3. 313 3. 555 3. 356 3. 168 3. 313

[ 35]   3. 229 3. 229 0. 021 3. 229 3. 229 3. 229 0. 050 0. 039 0. 006 0. 015 0. 008 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 020 0. 021 0. 039 0. 214 0. 011 0. 030 0. 027 0. 028 0. 025 0. 018 0. 021 0. 033 0. 157 0. 015 0. 033 0. 030 0. 006 0. 006 3. 229

[ 36]   3. 260 3. 260 0. 016 3. 260 3. 260 3. 260 0. 057 0. 032 0. 025 0. 016 0. 023 0. 023 0. 016 0. 016 0. 016 0. 010 0. 035 0. 034 0. 200 0. 025 0. 023 0. 016 0. 020 0. 015 0. 016 0. 018 0. 023 0. 174 0. 011 0. 015 0. 028 0. 025 0. 025 3. 260 0. 023

[ 37]   3. 390 3. 390 0. 018 3. 390 3. 390 3. 390 0. 050 0. 042 0. 003 0. 018 0. 008 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 023 0. 039 0. 216 0. 010 0. 028 0. 025 0. 028 0. 027 0. 021 0. 027 0. 035 0. 159 0. 016 0. 030 0. 033 0. 010 0. 003 3. 390 0. 010 0. 025

[ 38]   3. 251 3. 251 0. 075 3. 251 3. 251 3. 251 0. 113 0. 098 0. 059 0. 071 0. 059 0. 081 0. 077 0. 077 0. 077 0. 078 0. 080 0. 098 0. 279 0. 061 0. 089 0. 085 0. 086 0. 084 0. 075 0. 081 0. 094 0. 098 0. 073 0. 092 0. 089 0. 059 0. 059 3. 251 0. 063 0. 082 0. 061

[ 39]   3. 694 3. 694 0. 010 3. 694 3. 694 3. 694 0. 055 0. 039 0. 025 0. 020 0. 023 0. 025 0. 016 0. 016 0. 016 0. 016 0. 035 0. 035 0. 198 0. 027 0. 020 0. 023 0. 016 0. 025 0. 018 0. 020 0. 025 0. 183 0. 015 0. 035 0. 030 0. 028 0. 025 3. 694 0. 028 0. 027 0. 025 0. 082

[ 40]   3. 313 3. 313 0. 018 3. 313 3. 313 3. 313 0. 050 0. 042 0. 000 0. 015 0. 005 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 035 0. 214 0. 008 0. 032 0. 028 0. 028 0. 027 0. 018 0. 023 0. 035 0. 154 0. 016 0. 033 0. 030 0. 006 0. 000 3. 313 0. 006 0. 025 0. 003 0. 059 0. 025

[ 41]   3. 587 3. 587 0. 020 3. 587 3. 587 3. 587 0. 065 0. 035 0. 032 0. 027 0. 033 0. 030 0. 020 0. 020 0. 020 0. 016 0. 042 0. 028 0. 206 0. 035 0. 023 0. 020 0. 027 0. 021 0. 027 0. 028 0. 027 0. 193 0. 018 0. 025 0. 035 0. 035 0. 032 3. 587 0. 034 0. 020 0. 032 0. 094 0. 027 0. 032

[ 42]   3. 356 3. 356 0. 023 3. 356 3. 356 3. 356 0. 063 0. 037 0. 037 0. 027 0. 035 0. 037 0. 020 0. 020 0. 020 0. 027 0. 044 0. 042 0. 200 0. 039 0. 027 0. 030 0. 027 0. 032 0. 030 0. 032 0. 037 0. 193 0. 025 0. 035 0. 030 0. 037 0. 037 3. 356 0. 037 0. 030 0. 037 0. 094 0. 027 0. 037 0. 027

[ 43]   3. 313 3. 313 0. 018 3. 313 3. 313 3. 313 0. 050 0. 042 0. 000 0. 015 0. 005 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 035 0. 214 0. 008 0. 032 0. 028 0. 028 0. 027 0. 018 0. 023 0. 035 0. 154 0. 016 0. 033 0. 030 0. 006 0. 000 3. 313 0. 006 0. 025 0. 003 0. 059 0. 025 0. 000 0. 032 0. 037

[ 44]   3. 565 3. 565 0. 088 3. 565 3. 565 3. 565 0. 125 0. 117 0. 070 0. 084 0. 072 0. 096 0. 092 0. 092 0. 092 0. 092 0. 086 0. 112 0. 287 0. 076 0. 104 0. 100 0. 100 0. 098 0. 088 0. 094 0. 108 0. 224 0. 086 0. 106 0. 102 0. 074 0. 070 3. 565 0. 074 0. 096 0. 074 0. 135 0. 096 0. 070 0. 108 0. 110 0. 070

[ 45]   3. 303 3. 303 0. 020 3. 303 3. 303 3. 303 0. 051 0. 042 0. 025 0. 013 0. 023 0. 027 0. 020 0. 020 0. 020 0. 020 0. 033 0. 028 0. 214 0. 027 0. 023 0. 023 0. 023 0. 018 0. 020 0. 018 0. 027 0. 177 0. 018 0. 035 0. 032 0. 025 0. 025 3. 303 0. 023 0. 023 0. 028 0. 081 0. 027 0. 025 0. 030 0. 030 0. 025 0. 096

[ 46]   3. 746 3. 746 0. 028 3. 746 3. 746 3. 746 0. 057 0. 044 0. 034 0. 028 0. 035 0. 035 0. 025 0. 025 0. 025 0. 025 0. 044 0. 032 0. 208 0. 039 0. 025 0. 025 0. 028 0. 030 0. 028 0. 027 0. 021 0. 195 0. 027 0. 044 0. 037 0. 037 0. 034 3. 746 0. 035 0. 032 0. 034 0. 096 0. 028 0. 034 0. 025 0. 032 0. 034 0. 110 0. 02

[ 47]   3. 460 3. 460 0. 020 3. 460 3. 460 3. 460 0. 057 0. 039 0. 032 0. 020 0. 030 0. 027 0. 023 0. 023 0. 023 0. 013 0. 042 0. 037 0. 200 0. 032 0. 023 0. 020 0. 016 0. 021 0. 020 0. 018 0. 020 0. 184 0. 018 0. 018 0. 032 0. 032 0. 032 3. 460 0. 030 0. 006 0. 032 0. 090 0. 023 0. 032 0. 027 0. 033 0. 032 0. 104 0. 02

[ 48]   3. 198 3. 198 0. 018 3. 198 3. 198 3. 198 0. 050 0. 039 0. 003 0. 011 0. 005 0. 021 0. 018 0. 018 0. 018 0. 018 0. 018 0. 035 0. 209 0. 008 0. 028 0. 025 0. 025 0. 023 0. 015 0. 020 0. 032 0. 154 0. 013 0. 030 0. 027 0. 003 0. 003 3. 198 0. 003 0. 021 0. 006 0. 059 0. 025 0. 003 0. 032 0. 034 0. 003 0. 070 0. 02

[ 49]   3. 158 3. 158 0. 023 3. 158 3. 158 3. 158 0. 051 0. 044 0. 008 0. 016 0. 010 0. 023 0. 023 0. 023 0. 023 0. 023 0. 020 0. 041 0. 211 0. 011 0. 030 0. 027 0. 030 0. 028 0. 020 0. 025 0. 037 0. 161 0. 018 0. 032 0. 032 0. 005 0. 008 3. 158 0. 008 0. 027 0. 008 0. 063 0. 030 0. 008 0. 037 0. 039 0. 008 0. 076 0. 02

[ 50]   3. 356 3. 356 0. 016 3. 356 3. 356 3. 356 0. 061 0. 035 0. 025 0. 016 0. 020 0. 023 0. 013 0. 013 0. 013 0. 013 0. 039 0. 028 0. 211 0. 023 0. 020 0. 020 0. 020 0. 021 0. 020 0. 021 0. 027 0. 176 0. 011 0. 028 0. 035 0. 025 0. 025 3. 356 0. 023 0. 020 0. 025 0. 081 0. 027 0. 025 0. 020 0. 030 0. 025 0. 096 0. 02
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[ 54]   3. 168 3. 168 0. 018 3. 168 3. 168 3. 168 0. 053 0. 042 0. 006 0. 015 0. 008 0. 025 0. 021 0. 021 0. 021 0. 021 0. 018 0. 037 0. 214 0. 011 0. 028 0. 025 0. 025 0. 023 0. 018 0. 023 0. 035 0. 159 0. 016 0. 030 0. 030 0. 003 0. 006 3. 168 0. 006 0. 025 0. 010 0. 063 0. 025 0. 006 0. 032 0. 034 0. 006 0. 074 0. 02
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 ITSها با استفاده از نا حیه . واگرایی ژنتیکی محاسبه شده بین ژنوتپ5ادامه جدول
Continuation of Table 5. Genetic divergence calculated between genotypes using the ITS region 
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از ژنوتاپی به ژنوتاپ دیگر م.فاوت  فت باز  726تا  723اي با  شود طول توالی محدودهمشایده می 4یمانطور که در  دول 

 یاي فت باز به یمراه حذف و اضافه ITS، 732یاي مربوط به ناحاه یاي ژنوتاپبود که پس از یمردیفی چندگانه تمامی توالی

 indels2شده و وا د اطلارات حداقغی( مو ود بر روي توالی، تشخاص داده شد. تعداد  ایگاه م.غار و حفاظت parsimony 

informative  دینده تعداد  ایگاه م.غار باش.ري نسبت به باشد که نشان فت باز می 483و  168، 553براي ای  ناحاه به ترتاب

،  ایگایی ا ت که حداقل دو نوع نوکغئوتاد م.فاوت داراي حداقل parsimony informativeباشد.  ایگاه شده می ایگاه حفاظت

یاي مورد برر ی قرار گرف.ه باشند. ن.ایج برآورد الگوي  ایگیینی و درصد نمونه DNAاي م.فاوت یفراوانی، باید بر روي توالی

، Aدرصد براي باز  42/21( نشان داد فراوانی نوکغئوتادیا برابر با 6و  4یا   داول براي تمامی ژنوتاپ 4و تبدیل 3 ایگیینی ان.قال

( که R. نسبت  ایگیینی ان.قال به تبدیل  ا ت Gدرصد براي باز  93/30و  Cدرصد براي  T/U ،69/29درصد براي  95/17

باشد نای محا به گردید. اگر ای  ارداد براي دینده نسبت با  تعداد نوکغئوتاد ترانساژن به ترانسورژن براي یک  فت توالی مینشان

ه ای  مقدار نباید با نرخ ترانساژن و ترانسورژن شود، لازم به ذکر ا ت کمی در نظر گرف.ه 5/0برابر  Rیرکدام مساوي باشد، مقدار 

 گردد:تخما  زده شد. ای  مقدار از رابطه زیر محا به می 038/1براي ای  ناحاه  R(. مقدار k=α/βاش.باه گرف.ه شود  

R=[A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] 

 1k  2و  01/2به مقدارk  موقعات  624رف.ه ز د تیاي ااز حذف فاصغه و دادهیا پس برآورد گردید. کل  ایگاه 365/2به مایان

 باشد.می

 

 نماییبه روش حداکثر درست  ITS. برآورد الگوی جایگزینی نوکلئوتیدی ناحیه6جدول 
Table 6. Estimation of ITS region nucleotide replacement pattern by maximum likelihood 

method 
 Nocleotide A T C G  نوکغئوتاد

A - 4.29 7.39 14.27 
T 5.12 - 17.48 7.1 
C 5.12 10.15 - 7.1 
G 10.3 4.29 7.39 - 

باشد. مقادیر مخ.غف  ایگیینی می 100ر براب r( از یک باز  ردیف( به باز دیگر  .ون( ا ت. براي  ادگی، مجموع مقادیر rدینده اح.مال  ایگیینی یر ردد نشان
 دید.یاي ترانسورژن را نشان میشده ا ت و ارداد معمولی بدون بولد  ایگیی ترانساژن با بولد نشان داده 

 Each number indicates the probability of replacement (r) from one base (row) to another base (column). For 

simplicity, the sum of the values of r is 100. Different values of transitional replacement are shown with bold and 

ordinary numbers without bold represent transversional alternatives. 

 

                                                      
Parsimony informative2  

 3Transition 
4Transversion 
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مگسی تفت با  بی دانه  ااه (. باش.ری  واگرایی  با  گل4باشد   دول درصد می 23/64ای  ناحاه برابر با  GCمح.واي 

( و ماخوش تسوج 74/3یا  بجس.ان با  ایر ژنوتاپ (، دورف مغس75/3یا  ان با  ایر ژنوتاپقرمی ارد .(،  بی دانه31/5ارد .ان  

یاي یا نسبت به ژنوتاپ. در حالاکه واگرایی کم.ري با   ایر ژنوتاپ(5  دول  ( مشایده گردید57/3شبس.ر با ترش قرمی زنجان  

از مناطق  غرافاایی مشابه یا م.فاوت، با تو ه به  ایر ژصوصاات  یا ژارجتوان از ای  ژنوتاپفوق مشایده گردید. بنابرای  می

  et al. Liuبرر ی یک بخ  از آنها ا .فاده نمود. دریاي بعدي اصلاحی  هت ایجاد و تولاد ارقام امادمرفولوژیکی آنها در برنامه

 هت برر ی تنوع مورد  matKو  ITS ،psbA-trnH  ،rbcLرا با ا .فاده از ناحاه  Gentianaیاي  نس ( نای گونه2016 

نماید در ن.اجه ا .فاده از ای  ناحاه را یا را به.ر تفکاک میبه.ر بوده و گونه ITSآزمای  قرار داده و ن.اجه گرف.ند که قدرت تمایی 

معرفی  Poaceaeیاي را به.ری  بارکد  هت شنا ایی و تمایی گونه ITS( ناحاه et al Yao  2017. توصاه نمودند. یمچنا 

پس  ( ای  ناحاه را به رنوان به.ری  ناحاه  هت طبقه بندي گاایان دارویی معرفی نمودند.et al. Asadi  2016 نمودند. از طرفی

درژت فاغوژن.اکی  MEGA 5.2از محا به واگرایی ژن.اکی و پارام.ریاي آماري مخ.غف براي ای  ناحاه نای با ا .فاده از نرم افیار 

یمسایه ( و اتصالML=Maximum Likelihoodنمایی  د. ن.ایج درژت فاغوژن.اکی به دو روش حداکثر در تر ج گردی

 NJ=Neighbour Joiningباشد.کننده ن.ایج  دول واگرایی و فواصل ژن.اکی می( تایاد  

مولکولی اکثراً مسووو.قل از یاي یا بر ا ووواس دادهبندي ژنوتاپبطور کغی برا ووواس ن.ایج ای  تحقاق، گروهگیری: نتیجه

یا رو ژنوتاپ NJو  MLشود یر دو روش مشایده می 4و  3یاي بندي  غرافاایی و تشابهات نامی بود. یمانطور که در شکلطبقه

ساج نمودند که ژنوتاپ 5به  پاوندي  وري پاوه، مغسقرمی زنجان، مغس ااه ارد .ان، ترش پو تیاي  بی دانهگروه مجیا تق

ژنوتاپ در یک گروه مجیا، وحشی تاما  ژاش گروه دوم، دومیه  6کغفت راور مجمورا قرمی زواره و شاری  پو تژاتون دانهاشکذر، 

یا در گروه پنجج قرار گرف.ند. مگسوی تفت در گروه چهارم، و  وایر ژنوتاپبجسو.ان و گلمغک ایذه در گروه  ووم، دورف مغسباغ

شان داد. و ود چنا  یمچنا  ن.ایج ای  مطالعه، تنوع ژن. ساون پایه انار ایران در  اوه ن شدید ژن.اکی را در کغک اکی بالا و اژ.لاط 

( Brown 1995اي  یاي اصلاحی بعدي را تا حدي تضما  و تشکال کغکساون یس.هتنوری در کغکساون انار  اوه انجام برنامه

 یت نمود.( از کغکساون انار  اوه را نای تقوCore Collectionیا  مرکیي  

سگزاری:  شهرکرد به ژاطر حمایت سپا شگاه  شاورزي ا .ان یمدان و دان شی مرکی تحقاقات ک از معاونت مح.رم پژوی

 شود.معنوي در ا راي پژوی  حاضر و از داوران مح.رم به ژاطر ارائه نظریاي  اژ.اري و رغمی  پا گیاري می
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ها مربوط نمایی(. اعداد روی گره)حداکثر درست MLبا روش ITS. درخت فیلوژنتیکی حاصل از ناحیه 3شکل

 باشدگیری میمرتبه نمونه 1000گروهی حاصل از به درصد مشابهت درون
Figure 3. The phylogenetic tree obtained from the ITS region with the ML (maximum 

likelihood) method. The numbers on the nodes correspond to the percentage of intra-group 

similarity obtained from 1000 times of sampling 
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ها مربوط به همسایه(. اعداد روی گره)اتصال NJبا روش ITS. درخت فیلوژنتیکی حاصل از ناحیه 4شکل 

 باشدگیری میمرتبه نمونه 1000گروهی حاصل از درصد مشابهت درون
Figure 4. Phylogenetic tree obtained from ITS region by NJ (neighbor-joining) method. The 

numbers on the nodes correspond to the percentage of intra-group similarity obtained from 

1000 times of sampling 
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 ShirinPoostKoloftRavar-808-ITS-2_H04

100

66

100

14

5

35

10

64

50

75

55

37

29

6

7

70

6

5

5

5

1729

21

37

25

21

89

33

19

22

47

12

5

6

25

1

21

7

6

11

4

0

0

0

0.5
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 اورزي   غد  وم(. وزارت  هاد کشاورزي.(. آمارنامه کش1400احمدي کریج، ربادزاه حمادرضا، حاتمی فرشاد و یمکاران  

فصغنامه رغمی  برژی از گاایان دارویی.  DNAبارکد گذاري  .(1394و یمکاران   قهرمانیاده رباب، دژ .ان  ارا، ا دي فاطمه

 .31-40، 5 زیست فناوري گاایان زراری
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