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 مقاله پژوهشی 

 سیب بومی سیستان با استفاده از نشانگرهای هایژنوتیپ بررسی تنوع ژنتیکی

IRAP  وREMP 
 

 5و مهدی آران  4، لیلا فهمیده 3، براتعلی فاخری *2نژاد، نفیسه مهدی1مجتبی شهرکی

 
 ( 13/2/1400تاریخ پذیرش:    -23/7/1399)تاریخ دریافت:  

 

 چکیده 

 از  ژنوتیپ سیب از سه منطقه هامون، بنجار و امامیه شهرستان زابل و یک منطقه زاهدان  25منظور بررسی تنوع ژنتیکی   به

مکان ژنی چندشکل را    61آغازگر مورد استفاده در مجموع توانستند    14استفاده شد.   REMAP آغازگر  3و   IRAP آغازگر  11 

درصد   79/39های مطالعه شده برابر  ن ژنوتیپدست آمده، میانگین درصد چندشکلی در بیبه   نتایج  اساس  برشناسایی کنند.  

اختصاص داشت.    8565و بیشترین درصد چندشکلی به آغازگر  +K001 83003بود که کمترین درصد چندشکلی به آغازگر  

 در کل ژنوتیپ  54/0تا    29/0بین   (MI) و شاخص نشانگر  28/0تا    02/0نشانگرها بین   (PIC) محتوای اطلاعات چندشکلی

مط مورد  میزانهای  بیشترین  بود.  متغیر  آغازگر PIC العه  به  میزان K006 مربوط  کمترین  نشانگرهای   PIC  و  به  مربوط 

83003 K001+بود. همچنین بیشترین میزان MI   و کمترین میزان  8565مربوط به MI   83003مربوط به آغازگر K001+ .بود

رتروترانسپوزون  تقویت کرد که  را  احتمال  این  را تولید نموده  هایینتایج حاصل  بیشترین چندشکلی  اند در تکامل گیاهان  که 

 ای بر اساس روشاند. نتایج تجزیه خوشههای بیشتری را داخل ژنوم تکثیر کردهمورد تحقیق بیشتر جابجا شده و تعداد نسخه

UPGMA ، 25  ژنوتیپ داد.  قرار  مجزا  گروه  سه  در  را  مطالعه  مورد  جغرافیایی ژنوتیپ  منشا  با  شباهت  های  همچنین  های  و 

گروه زیر  در  یکسان  باغبانی  و صفات  این دستهمورفولوژیکی  علت  که  گرفتند  قرار  متفاوت  بهبندی میهای  میزان تواند  دلیل 

 .ها باشدمتفاوت عناصر متحرک موجود در این ژنوتیپ
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 مقدمه
از خااانواده    Malus domestica Borokhمااییب بااا نااام علس

Rosacea  آب و هااوای کشاات  شاارایم مختلاا  باشد که در می

اکثر ارقام ساایب زراعاای  (.  2002و همکاران،    1هریسگردد )می

باشند.  و دیپلویید می  Malus × domestica Borkh  متعلق به

کااه    شااودها سطوح مختل  پلوییدی نیز دیده میدر برخی گونه

انااد کااه همگاای  ای را تشکیل دادهیک مجموعه ژنتیکی پیچیده

(.  2017و همکاااران،  2باشند )دارمی    Malusثیر جنس  أتحت ت

از آسایای میاناه را   M. sieversii (Ledeb.) Roemگوناه 

دانناد. ترین نامزد برای جد مادری سیب اهلی مایمحتمل

آسایای   دلیل نزدیکی ایران به خاستگاه سیب در ناحیاهبه

هاای مرکزی و قرقیزستان تناوع ژنتیکای زیاادی در رقا 

، و همکاااران 3)جااونیپر شااودساایب ایراناای مشاااهده ماای

ی در ماواد گیااهی مطالعه و تعیاین تناوع ژنتیکا  (.1996

العاده در اصالاح نباتاات اسات کاه ایان دارای اهمیت فوق 

گاردد و تنوع از تأثیر عوامل محیطی و ژنتیکی ناشای مای

نگهداری ذخایر   ه و اساسی برای شناسایی، حفظ وگام اولی

باشد. اصالاح و تولیاد ارقاام جدیاد وابساته باه توارثی می

باشاد کاه ایان خاود قدرت انتخاب دقیق بین گیاهان مای

 هاا داردشناساایی ارقاام و تناوع موجاود در آن  بستگی به

 (.2018و همکاران،  4)اومشوا

یاک رارورت   هاپلاس ژرمبندی  گروهاز طرفی شناسایی و  

گیاری دهد تاا از نموناهباشد و به اصلاحگران امکان میمی

و  5هااا جلااوگیری نماینااد )گویناادارا مجاادد از جمعیاات

در ارزیابی تنوع ژنتیکی سیب باه طاور (.  2015،  همکاران

؛ 2015 و همکاران، 6اوکسو (RAPD وسیعی از نشانگرهای

و  8شواارجاا)  RFLP،  (3201و همکاااران،  7گیومااارایس

 ؛2005،  9)کنیس و کیولوماانس  AFLP،  (2000همکاران،  

 ISSRو   SSRو ( 2015، 10سااااااویلیوا و کدرایوتسااااایو

( 2012و همکاران،    12پاتزاک؛  2011و همکاران،    11)فرخی

هااای اخیاار از مارکرهااای در سااال .اسااتفاده شااده اساات

 
1. Harris 

2. Dar 

Juniper  3. 

4. Omasheva 

5. Govindaraj 

6. Okcu 

7. Guimarães 

8. Jarausch 

9. Kenis and Keulemans 

10. Savelyeva and Kudryavtsev 
11. Farokhi 

12. Patzak 

(REMAP) Retrotransposon- Microsatellite 

Amplified Polymorphism و (IRAP) Inter-

retrotransposon Amplified Polymorphism  بااارای

یابی و تنوع ژنتیکای پلاس ، شناسایی و نقشهشناسایی ژرم

هااای گیاهااان مختلاا  اسااتفاده شااده اساات. بااین گونااه

ها عناصر اصلی متحارک در ژناوم گیاهاان رتروترنسپوزون

جاا واسام در ژنوم جابه حد RNAهستند و از طاریق یک  

ن عناصار ژنتیکای متحارک ها  در ناواحی ایا شاوند.می

جا شاده هتروکروماتینی و ه  در نواحی یوکروماتینی جابه

و با ادغام متفاوت در نواحی مختل  باعث ایجاد چندشکلی 

توانند باه عناوان شوند و میهای گیاهی میو تنوع در ژنوم

هاای مولکاولی آغازگریک منبع ژنومی عالی جهت توساعه 

(. 0201و همکاران،    13فریواون  -)د  چندشکل مطرح باشند

ت، ها یاک حادثاه بیولاوژیکی اساالحاقات رتروترانسپوزون

 تحات تاأثیر مختلا  گیاهاان درها یعنی رتروترانسپوزون

    جابجاا ژناوم در و شاده فعاال و غیرزناده زناده هایتنش

 تولیاد روش، ایان باه ( و1998، 14شوند )گراندینستینمی

-ژن بیاان میزان و کنندمی مژنو در زیادی هایموتاسیون

 باه. دهنادمای قرار تحت تأثیر را الحاق  ناحیه اطراف های

اناد بازی کرده تکامل در را مهمی بسیار نقش دلیل همین

 (.1999،  15)شاپیرو

خدادوسات   ،در ایران  سیب  بر رویدر مطالعات انجام شده  

به بررسی تنوع ژنتیکی سایب شارقی (  1395و همکاران )

(Malus Orientalis Uglitz )بااا  جنگاال هیرکااانی ایااران

پرداختند کاه ایان تحقیاق   ISSR-PCRاستفاده از نشانگر  

رغا  شارایم رویشاگاهی متفااوت و فاصاله نشان داد علی

ها از یکدیگر، سطح تمایز ژنتیکای جغرافیایی زیاد جمعیت

هاای ماورد مطالعاه )باه اساتثنای جمعیات بین جمعیات

وزیگوساایتی درون ای ساایاه بیاال( پااایین و هترجلگااه

     هاا بسایار مشاابه باا یکادیگر اسات. ایان مسا لهجمعیت

تواند حاکی از سطح بالای برقراری جریان ژن و تباادل می

 های سیب جنگلی شمال ایران باشاد.ژنتیکی بین جمعیت

تنااوع ژنتیکاای ( 1392خیاااوی و همکاااران )جهااانگیرزاده

 نشاانگرهاای سایب ایاران باا اساتفاده از  برخی از ژنوتیپ

RAPD  تنوع ژنتیکی بالایی  بررسی کردند و نشان دادند را

هااای ساایب مناااطق مختلاا  وجااود دارد.ژنوتیااپ در

 
13. D’Onofrio 

14. Grandbastien 

15. Shapiro 
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برخای از  تناوع ژنتیکای( 1390همکااران )امیری و  کیان

پاکوتاه کننده سیب با استفاده از نشانگر مولکاولی   هایپایه

RAPD   مورد مطالعه قرار دادند که ایان تحقیاق تفااوت را

کننده سایب توسام های بومی پاکوتاهتیکی در بین پایهژن

های بومی که از یاک را مشخص نمود. پایه  RAPDنشانگر  

آوری شده بودند از نظر تشابه به ه  نزدیکتار منطقه جمع

دهنده قرابت ژنتیکی بیشتر گیاهان یک بودند که این نشان

 باشد.منطقه می

هاااای زگرآغااساااتفاده از  باااا  (2016) 1کایاااا و یلمااااز

هاای مولکاولی ویژگی REMAP و IRAP رتروترنسپوزونی

 ماورد ISSR و LTR هاایآغازگر  رقا  زیتاون را باا 46

 ها سطح بالای تغییراتآغازگراین   آنالیز.  بررسی قرار دادند

ژنتیکی در بین ارقام زیتون مورد بررسی در این مطالعاه را 

هاای ابازاری مفیاد بارای برناماه توانادنشان دادند که می

   انتخاب کلون باشد.

در یک مطالعه که بر روی زردآلوی ژاپنی در چاین انجاام 

کولتیااوار زردآلااوی ژاپناای  84پااذیرفت، رابطااه ژنتیکاای 

(Prunus mume( )41 ژنوتیپ گال  43دار و زردآلوی میوه

 IRAPو  REMAPهااای دهنااده( بااا اسااتفاده از تکنیااک

س شاباهت های زردآلو بار اساابررسی گردید و این واریته

و  2یناا یوگااروه تقساای  گردیدنااد )ی 18کااوفنتیکی بااه 

 (.2011 همکاران،

 90نوع ژنتیکی در( ت6020و همکاران )  3کلمولا-آنتونیوس

و  IRAP اساتفاده ازآغازگرهاایباا    را  ژنوتیپ ژاپنی سایب

REMP  بر اسااس ناواحی تکارار   آغازگرها  نمودند.  بررسی

 ه بودند.( طراحی شدLTRشونده طولانی )

ر مورد تنوع فناوتیپی و ژنتیکای ارقاام سایب در خاار  د

کشور تحقیقاات زیاادی انجاام شاده اسات اماا در ماورد 

سیبهای بومی و وارداتای کشات شاده در بعضای منااطق 

هادف از ایان لذا    .باشدکشور نیاز به مطالعات بیشتری می

بررسی تحرک و چندشکلی برخای رتروترنساپوزن تحقیق،  

 مختلا  سایب باا اساتفاده ازهاای  در ژنوتیپ  LTRهای  

تعیین  باشاد. تا علاوه برمای  REMP  و IRAP ینشاانگرها

مشخصات و گروهبندی ژرمپلاسااا ، آغازگرهایی که کارایی 

بالا در تمایز ژنوتیپهای سیب مورد مطالعه در این تحقیق 

 
1. Kaya and Yilmaz 

Yuying  2. 

3. Antonius-Klemola 

ژنتیکی  تنوع  بررسی  در  استفاده  جهت  داشتند،  را 

 دند.گرژنوتیپهای سیب معرفی  

 

 هامواد و روش

 مواد گیاهی 

ژنوتیپ سیب که از مناطق هامون   25این تحقیق بر روی  

)کد  15تا    1)کد   امامیه  بنجار20تا    16(،  تا    21)کد    (، 

زاهدان )کد  24 از شهر  ( در منطقه سیستان و یک نمونه 

جمع25 نمونه(  شد.  انجام  بودند،  شده  برگی  آوری  های 

جمع  جداگانه  طور  به  نمجوان  هر  سپس  و  شد  ونه آوری 

کیسه بستهدرون  ژنوتیپ  اس   با  همراه  نایلونی  بندی های 

آزمایشگاه   به  و  نگهداری  یخ  ظرف  درون  بلافاصله  و  شد 

دمای   در  فریزر  در  و  منتقل  زابل  دانشگاه  فناوری  زیست 

 گراد نگهداری شد. درجه سانتی -80

 از بافت برگ DNAاستخراج  

 CTAB  از روش  استفادهاز بافت برگ و به   DNAاستخرا   

تامپسون  و  و  (1980  ،4)موری  کمیت  گرفت.  صورت 

روش    DNAهاینمونه  کیفیت از  استفاده  با 

طول  در  و    280و    260مو     اسپکتروفتومتری  نانومتر 

غلظت   با  آگارز  ژل  گردید.    0/ 8الکتروفورز  تعیین  درصد 

DNA های  با کیفیت مطلوب برای انجام واکنش های ژنومی

PCR   میکرولیتر رقیق شدند.  نانوگرم در  20در غلظت 

 PCRهای  واکنش

 REMPآغازگری  ترکیب    3و    IRAP  منفرد  آغازگر  11

برای مطالعه الگوی  (  2006  ،کلمولا و همکاران-)آنتونیوس

رتروترانسپوزن ادغامی  چندشکلی  و  فعالیت  های توزیع، 

LTR   (. واکنش  2ژنوتیپ سیب استفاده شد )جدول  25در

PCR     میکرولیتر    25در حجPCR    گرم    100شامل نانو 

DNA    ،2میکرولیتر    5/1ژنومیMgCl    غلظت   میلی   50با 

 3/0مولار،  میلی  10با غلظت    dNTPمیکرولیتر    5/0مولار،  

آنزی    غلظت    Taq DNA polymeraseمیکرولیتر  با 

unit/µl  5  ،2/1    میکرولیتر آغازگر با غلظتppm  10  ،5/2  

 10بافر  ) 10دارای غلظت ×   PCR Buffer 1میکرولیتر ×  

X PCR    مولار  میلی  100شاملTris-HCL 1×    با اسیدیته

  مولار میلی  15  (، KCIمولار کلریدپتاسی  )میلی   500،  3/8

( کلرید  )حجمی/وزنی(  درصد  01/0و    (2MgClمنیزی  

 
4. Murry and Thompson 
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پایداری   )موجب  تکثیر   Taqژلاتین  افزایش  و     پلیمراز 

و  می انجام   18باشد(  استریل  تقطیر  دوبار  آب    میکرولیتر 

دماییشد.   با  PCR  چرخه  اول  مرحله  درجه   94  شامل 

  34مرحله دوم شامل  دقیقه آغاز گردید و    5گراد و  سانتی

( سانتی  94سیکل  درجه   55-50ثانیه،    30گراد:  درجه 

سانتی  72ثانیه،    45گراد:  سانتی و   50گراد:  درجه    ثانیه( 

  بود دقیقه    10به مدت    گراد درجه سانتی  72  مرحله سوم

همکاران،  -س)آنتونیو و   PCRمحصول    .(2006کلمولا 

( 1)×  ( درW/Vدرصد )  1/ 3برای هر آغازگر روی ژل آگارز  

TBE    ولتاژ مدت    80با  الکتروفورز    50به  شدند.  دقیقه 

لی میناتور  آمیزی ژل از ژل رد و دستگاه ترانسجهت رن 

 جهت نمایان شدن باندها استفاده شد.  

 
 مورد استفاده  IRAPتوالی آغازگرهای نشانگر  -1جدول 

primer (5' - 3') sequence                                              TM                            Rference 

K001 TGATCCACTCCCCTGGGCGATGTGG              72.4        Antonius-Klemola et al.,2016 

K002 AGCTCCCAAAAGGCCTCGTGC                        65.3        Antonius-Klemola et al.,2016 

K003 TCCCAAAAGGCCTCGTGCTAGGTAG              69.1       Antonius-Klemola et al.,2016 

K004 TCCCACATCGCCCAGGGGAGTGGATC           74.2        Antonius-Klemola et al.,2016  

K005 AGGCCTTTTGGGAGCTCACTG                          63.3        Antonius-Klemola et al.,2016 

K006 TGGAGCCCGGGTCAGGATGTGAC                    70          Antonius-Klemola et al.,2016         

K007 TAGCACGATATTGTCCGCTTTGG                      62.9       Antonius-Klemola et al.,2016 

K008 GCGGACAATATCGTGCTACGGTG                     66.4       Antonius-Klemola et al.,2016 

K009 AAAGCGGACAATATCGTGCTACG                     62.9       Antonius-Klemola et al.,2016 

83003 AGAGAGAGAGAGAGAGAGC                              57.3      Antonius-Klemola et al.,2016 

8565 GTCACCACCACCACCACCACCAC                        70       Antonius-Klemola et al.,2016 

 
 ( 2006، کلمولا و همکاران -آنتونیوس ) مورد استفاده REMPتوالی آغازگرهای نشانگر   -2جدول  

primer  (5' - 3') sequence                                                                                                       Tm   
83003+K001 AGAGAGAGAGAGAGAGAGCTGATCCACTCCCCTGGGCGATGTGG           60 

8565+K007 GTCACCACCACCACCACCACCACTAGCACGATATTGTCCGCTTTGG        56.2 

K008+83003 GCGGACAATATCGTGCTACGGTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGC               59 

 

 ها تجزیه داده

وجاود باناد در الگوی باندی حاصل، بر اساس وجود یا عدم 

ها، به صورت یک و صافر امتیاازدهی شاد. مااتریس نمونه

و   IRAPهاا بارای نشاانگرهای  تشابه ژنتیکی بین ژنوتیاپ

REMP براساس رریب تشابه دایس تشاکیل شاد. تجزیاه 

با اساتفاده از راریب تشاابه   UPGMAای به روش  خوشه

انجام گرفات. جهات   NTSYS-pcافزار  و توسم نرم  جاکارد

همبستگی بین مااتریس کوفنتیاک حاصال از داده تعیین  

جایگشات   1000از آزمون مانتل با    REMPو    IRAPهای  

اسااتفاده شااد.  (2000 ،1رولاا ) pc-NTSYSافاازار ناارم از

 
1. Rohlf 

( و Heو هترزیگوسیتی مورد انتظاار )  (SI)شاخص شانون  

 GENALEXافازار  ( توسام نارمNeهای ماوثر )تعداد آلل

شاااخص  باارآورد شااد. (Peakall and Smouseنسااخه )

)آگراماا و  اسات چندشکلی که میزان آن بین صفر تا یک 

2 با اساتفاده از فرماول،  (2003، 2توینسترا
jP -PIC =1  

) JP فراوانی باندj  ژنوتیاپهای تولیدی تمام اللبین ام در-

 و همکااران،  3( محاسابه شاد )برایااناساتفاده  های ماورد

 دهنادهنشان  (Index Marker) شاخص نشانگری(. 1997

 * MI= PIC کارایی نشانگر است و باا اساتفاده از فرماول

EMR   که در آن EMR بوده و بیانگر  نسبت چندگانه مؤثر
 

2. Agrama and Tuinstra 

3. Bryan 
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یک ژنوم اسات   های ژنی چندشکل موجود درتعداد جایگاه

   EMR= β *Naفرماول با اساتفاده از  EMR.به دست آمد

بت نیاز نسا  ß های چندشاکل وتعداد مکان Na که در آن

هاا اسات محاسابه های چندشکل به تعداد کل مکانمکان

 .(2015و همکاران،    1)خالدشد  
 

 نتایج و بحث

و چندشاکلی   در این تحقیق برای اولین بار الگاوی توزیاع

بااا   LTR هااای رتروترنسااپوزونیادغااامی برخاای خااانواده

هاای در ژنوتیپ   IRAPو    REMAPاستفاده از نشانگرهای  

 . در کال یاازده آغاازگر منفاردسیب سیستان مطالعه شاد

IRAP    ترکیب آغازگری    3وREMP   تناوع   بارای بررسای

 ژنوتیپ سیب مورد استفاده قرار گرفت.   25ژنتیکی 

هووای  و الگوووی توزیوون خووانواده   IRAPنشانگرهای  

 رتروترنسپوزونی در ژنوم سیب

برای بررسای الگاوی توزیاع   IRAP  یازده ترکیب آغازگری

ژنوتیپ سایب ماورد   25وع ژنتیکی  ها و تنرتروترنسپوزون

الگاوی ناواری   IRAP  استفاده قرار گرفت. همه آغازگرهای

دهد چندشکل و قابل امتیازدهی تولید کردند که نشان می

ها در ژنوم سیب حضور فعاال داشاته و این رتروترنسپوزون

اناد. در نواحی نزدیک باه ها  و قابال تکثیار قارار گرفتاه

مرباوط باه یاک خاانواده در های  مجاورت رتروترنسپوزون

ژنوم و تکثیر با تک آغازگرهای مبتنی بر این خانواده ها در 

 2مندولکانی)عبداللهی  بسیاری از گیاهان گزارش شده است

 (.2012، برنوسیو  

مکان تکثیر کردناد کاه از ایان   70آغازگر    11در کل این  

بیشاترین   8565مکان چند شکل بودند. آغازگر    51تعداد  

( و آغاازگر 7هاای چناد شاکل )( و مکاان8ن )تعداد مکاا

k004 ( و مکان3کمترین تعداد مکان )( 2های چندشاکل )

مرباوط باه   PICبیشترین میزان میاانگین  را تولید کردند. 

مرباوط باه  MIو بیشترین میازان میاانگین    K006آغازگر  

تناوع ژنای، معیاار   یاا PIC  (.3باود )جادول  8565آغازگر  

 باالا  PICهتارین نشانگراسات. جهات انتخااب ب  دیگری در

هاای ناادر در یاک آلل  و وجود  دهنده چندشکلی بالانشان

تمایز موثر ارقام استفاده   تواند درباشد که میمکان ژنی می

دهناده میازان چندشاکلی یاک نشاان  پاارامتر  PICشود.  

 
1. Khaled 

2. Abdollahi Mandoulakani and Bernousi 

 تواند از صفر تا یک متغیر باشد. هارکه می  باشدمیآغازگر  

های زیاد د بیانگر وجود تعداد آللتر باشقدر این عدد بزرگ

و فراوانی زیاد چندشکلی برای آن مکاان ژنای درجمعیات 

 (.8019و همکاران،  3)بوئستیناست 

( برآورد مناسبی برای کارایی آغازگرها MIشاخص نشانگر )

است که به تعداد باندهای چندشکل به دسات آماده و باه 

د. زیااد شاوپوشش زیاد ژنوم توسم نشانگر نسبت داده می

تولید تعداد بیشتری باند   دهندهبودن شاخص نشانگر نشان

 چندشکل و فراه  کردن اطلاعات بیشاتری از ژناوم اسات

دارای   KOO6آغاااازگر  (.2005و همکااااران،  4)اساااپونر

دهاد ایان باود کاه نشاان مای  PICو    MIبیشترین میزان  

ژنتیکای   نشانگر توانایی بیشتری در مشخص کردن فاصاله

بنابراین نتایج این تحقیق ایان احتماال را ا دارد.  هاکسشن

در طی تکامل    در  koo6کند که رتروترانسپوزون  تقویت می

این گیاه بیشتر جابجا شاده اسات، یعنای در طای تکامال 

های بیشتری از خود اخل ژنوم بیشتر جابجا شده و نسخهد

شاود از لاذا پیشانهاد مایرا  در ژنوم ایجااد کارده اسات. 

  MIو   PICاساااس هاار دو شاااخص  کااه باار  K006آغااازگر 

بیشااترین چندشااکلی را نشااان دادنااد باارای آنااالیز تنااوع 

 ژنتیکی استفاده گردد.  

  REMPانگرهای  شن

بارای ارزیااابی تنااوع   REMPترکیااب آغااازگری  3در کال 

ژنوتیپ از چهار جمعیت سیب استفاده شد.   25ژنتیکی در  

قابال های چند شاکل و  مکانهر سه این ترکیب نشانگری  

دهی تولیاد کردناد. ایان ساه ترکیاب آغاازگری در امتیاز

مکاان   10  مکان تکثیر کردند که از این تعاداد  20مجموع  

بیشاترین   K007+8565چند شکل بودند. ترکیب آغازگری

( تولیاد نماود. 4های چناد شاکل)( و مکان7تعداد مکان )

مربوط به ترکیاب آغاازگری   PICبیشترین میزان میانگین  

565+K007  و بیشااترین میاازان میااانگینMI  مربااوط بااه

(. 3باااود )جااادول   K008+83003ترکیاااب آغاااازگری 

هساتند   PICو    MIهای که دارای بیشترین میازان  آغازگر

دهد این نشانگرها تواناایی بیشاتری در مشاخص نشان می

 شاودها دارد. لذا پیشنهاد میژنتیکی اکسشن  کردن فاصله

 MIو   PICص از آغازگرهااای کااه براساااس هاار دو شاااخ

بیشااترین چندشااکلی را نشااان دادنااد باارای آنااالیز تنااوع

 
3. Botstein 

4. Spooner 



 ...  یب بومی سیستان با استفاده از نشانگرهای س هایژنوتیپ بررسی تنوع ژنتیکیشهرکی و همکاران: 

 

 24 

  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 (8565با استفاده از آغازگر ) IRAPالگوی نواری تکثیر شده در نشانگر  -1شکل

 

 ژنتیکی استفاده گردد.

 تجزیه کلاستر 

روش  تجزیه خوشه به  روش    UPGMAای  از  استفاده  با  و 

ترین  مناسب  88/0کوفنتیک  که با رریب    دایس انجام شد 

گروه جهت  ژنوتیپروش  روشبندی  بین  از  مورد ها  های 

گروهبودبررسی   با  .  دایس  تشابه  رریب  اساس  بر  بندی 

فاصله   برش در  را   25  ،68/0ترسی   ژنوتیپ مورد مطالعه 

 گروه قرار داد. 4در 

حاصل درختی  خوشه1)شکل   نمودار  تجزیه  از  از  (  ای 

  IRAPبراساس مارکرهای مولکولی  ژنوتیپ    25بندی  گروه

ژنوتیپ  REMPو   که  داد  درنشان  قرار   ها  گروه  چهار 

ژنوتیپ اول شامل  دوم  1های هامون  گرفتند. گروه  ، گروه 

 و ژنوتیپ  6،  15،  7،  2های هامون با کدهای  شامل ژنوتیپ

کد   با  ژنوتیپ22بنجار  شامل  سه  گروه  با  ،  هامون  های 

ژنوتیپ12و    4کدهای   ام ،  با کدهای  های  ،  17و    16امیه 

بود. در    25دان با کد  و ژنوتیپ زاه  23بنجار با کد    ژنوتیپ

  13  ،9  ،8،  11،  10،  5،  3های هامون  نوتیپگروه چهارم  ژ

ژنوتیپ14و   امامیه  ،  ژنوتیپ  20و    19،  18های  های  و 

 قرار گرفتند.    24و  21بنجار 

نشان ژنتیکی  تنوع  که  داد  نشان  حاصل  درختی   نمودار 

ها  الگوی جغرافیایی آشکار نبود. قرار گرفتن ژنوتیپ  هنده د

ها بیانگر این امر است که از مناطق مختل  در تمام خوشه

نمی تبعیت  جغرافیایی  تنوع  از  ژنتیکی    علت کند.  تنوع 

 موجود متحرک عناصر متفاوت میزان بندیدسته چنین

های متفاوت حاصل  چرا که ژنوتیپ  است، هاژنوتیپ این در

انحطاط  ت و  مهاجرت  )انتخاب،  تکامل  عوامل  بین  وازن 

های محیطی و  از ناهمگنی   ژنتیکی(، حالات بسیار پیچیده

و گذشته   انسان در حال  تحمیلی  فیزیکی  عوامل  تبادل  و 

مختل   نمونه مناطق  بین  کدهای  میها    19و    11باشند. 

به بیشترین که  بودند،   امامیه  و  هامون  به  متعلق  ترتیب 

ر تفاوت شرایم محیطی شباهت  به  توجه  با  دادند.  نشان  ا 

می چنین  امامیه،  و  منشأ  هامون  که  گرفت  نتیجه  توان 

این  احتمالات و یا  های هر دو منطقه یکسان بوده اسسیب

ت هاژنوتیپ   غیرزنده(  )تنش محیطی شرایم ثیرأتحت 

عناصر اندگرفته قرار یکسانی  تقریبا میزان  به متحرک و 

و    10پس از آن کدهای    شده است. بیان هاآن در یکسانی

باز  20 بودند   که  امامیه  و  به هامون  متعلق  بیشترین   ، ه  

کد   بودند.  دارا  را  بیشترین   1شباهت  هامون  به  متعلق 

ها نشان داد و در دورترین فاصله و  فاصله را از سایر ژنوتیپ

ژنوتیپ قرار گرفت. همچنین    ، 13  ،5  ،3های  کلاستر جدا 

یک ن  24و    21  ،18 در  درختی  نمودار  به  توجه  با  یز 

کلاستر قرار گرفتند و از لحاظ صفات مورد بررسی شباهت  

 زیادی داشتند. 

همکاران   لارسن2  و  و   )2017( همکاران  پیریرا-لورنزو 1  و 

ژنوتیپ2017) قرارگرفتن  خصوص  در  یک   یها(  سیب 

متفاوت اعلام کردند که ممکن است    یهامنطقه در خوشه

طقه جغرافیایی در اصل از مکان دیگری ارقام سیب یک من

کشت مقصد  در  جدیدی  نام  تحت  و  گرفته  شده  نشات 

 جابجایی افتد کهمی  باشد. چنین نتایجی به این دلیل اتفاق

 
1. Pereira‐Lorenzo 

2. Larsen 
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 شکلی و شاخص نشانگری در آغازگرهای مورد بررسی د کل باند، محتوای اطلاعات چنددرصد چندشکلی، تعدا -3جدول 

MI PIC 

Poly 

Morphi   

sm )%( 

Number of  

polymorphic  

bands 

Total  

number  of  

Bands 

Primer sequence Primer 

0.42 0.23 37.5 3 5 
TCCCAAAAGGCCTCGTGCTAGGTA

G 
K003 

0.51 0.13 45.5 5 6 TAGCACGATATTGTCCGCTTTGG K007 

0.50 0.12 42.76 6 8 AAAGCGGACAATATCGTGCTACG K009 

0.54 0.08 46.6 7 8 GTCACCACCACCACCACCACCAC 8565 

0.47 0.28 42 3 4 TGGAGCCCGGGTCAGGATGTGAC K006 

0.50 0.15 45.45 5 6 AGCTCCCAAAAGGCCTCGTGC K002 

0.41 0.14 33.33 4 8 
TGATCCACTCCCCTGGGCGATGTG

G 
K001 

0.43 0.16 40 2 3 
TCCCACATCGCCCAGGGGAGTGGA

TC 
K004 

0.46 0.03 40 4 6 AGGCCTTTTGGGAGCTCACTG K005 

0.52 0.15 43.75 7 9 GCGGACAATATCGTGCTACGGTG K008 

0.48 0.07 41.66 5 7 AGAGAGAGAGAGAGAGAGC 83003 

0.29 0.02 22.22 2 7 
AGAGAGAGAGAGAGAGAGCTGAT

CCACTCCCCTGGGCGATGTGG 

83003+K00

1 

0.43 0.21 36.35 4 7 
GTCACCACCACCACCACCACCACT

AGCACGATATTGTCCGCTTTGG 
8565+K007 

0.46 0.04 40 4 6 
GCGGACAATATCGTGCTACGGTGA

GAGAGAGAGAGAGAGAGC 

K008+8300

3 

0.45 0.12 37.99 61 90  Mean 

 

 
 های مولکولی های سیب مورد مطالعه بر اساس دادهبندی ژنوتیپدندروگرام مربوط به گروه  -2شکل
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پایاه بیشاتر بار    ای باه منطقاه دیگارها از منطقاهژنوتیپ

باشد که این امر لزوم دقت در رفولوژیکی میوخصوصیات م

رفولاوژیکی و وها و استفاده از نشانگرهای مگذاری نمونهنام

 ازساازد. همچناین  طور همزمان آشاکار مایمولکولی را به

 و هاساتتانش از تابعی هافعالیت رتروترانسپوزون که آنجا

 یاا و هاابیمااری و آفاات حملاه از جمله هاییتنش اثر در

تقسای  چناین علات تواندشوند میمی فعال هالیخشکسا

 .(1992  )گراندباستین،  باشد بندی

عدم تطبیق منشا جغرافیایی با تناوع ژنتیکای در پاژوهش 

( در ارزیاابی خربازه باا 2015و همکاران )    1خوییغلامزاده

( در 2011) ییناا  و همکااارانوو ی  REMAPاسااتفاده از 

و  IRAP اده ازارزیااابی کولتیوارهااای زردآلااو بااا اسااتف

REMAP    مشاهده شده که با تحقیاق حارار مطابقات نیز

 داشتند.

هاای ج این تحقیاق نشاان داد کاه خاانوادهطورکلی نتایبه

ه  به حالت منفرد و ه  باه حالات   LTRرتروترنسپوزونی  

اند. همچنین ایان عناصار ادغام شده  ترکیب در ژنوم سیب

 ایان گوناه و چندشاکلی زیاادی در    دارای فعالیت انتقاالی

 IRAPو   REMAPتااوان از نشااانگرهای باشااند و ماایماای

مبتنی بر این عناصر در مطالعاات ژنتیکای مانناد ارزیاابی 

هاای هتروتیاک، بررسای تنوع ژنتیکای و شناساایی گاروه

هاا یاابی ژنهای ژنتیکی و مکانی و تهیه نقشهروابم تکامل

حضاور و   های مختل  جنس سیب استفاده نماود.در گونه

ردگی این عناصار در سراسار ژناوم سایب باه وسایله گست

( باارای تااوالی 2006کلمااولا و همکاااران )-آنتونیااوس

هاا قبلا گزارش شده است. نتایج آن LTRرتروترانسپوزونی  

    هااا قاابلا در ترانسااپزوننشااان داده اساات کااه ایاان رترو

طای  های خاصی وجود داشاته اسات و همچناین درسیب

 هااآن اینکاه همچنایناناد. تکامل ارقام سیب نقش داشته

 بازی ژنوم دهیو سازمان ساختار در را مهمی نقش احتمالا

هاای بیشاتری از شاود کاه جمعیاتیشنهاد میپ اند.  کرده

شاور ها مختل  سیب از نواحی مختل  کهای و جنسگونه

پلاسا  ها در ژرمدهی آنسامان آوری شود و نسبت بهجمع

ام شود. با توجه به اینکه هار با استفاده از این نشانگرها اقد

خانواده رتروترنسپوزونی تاریخچه و الگوی ادغامی متفاوتی 

عناوان های مختل  باهتوصیه شود از خانواده  ،ژنوم دارد  در

 نشانگر مولکولی استفاده شود.  

 
1. Gholamzadeh Khoei 

 گیری کلی نتیجه

  IRAPو    REMAPنتایج بررسی مولکاولی باا آغازگرهاای  

های مورد بین ژنوتیپ  ی دربالای  تنوع ژنتیکیاد که  د  نشان

آغازگرهاای اساتفاده شاده بارای   وجاود داشات وبررسی  

های سیب مناسب هستند. بار بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

های مورد بررسی از نظر مولکاولی و اساس نتایج ما ژنوتیپ

ها در بررسای هایی داشتند که این تفاوتمورفولوژی تفاوت

دهنده اثر محایم که نشانتر و متمایزتر بود  دقیق  مولکولی

با   های مورد بررسی بود.نمونه  و مکان بر فنوتیپ و ژنوتیپ

 K007+8565و   K003  ،K006توجه به اینکاه آغازگرهاای  

عناوان وانناد باهتمی ،بودند  MIو    PICدارای مقادیر بالای

ژنتیکی تنوع  بررسی  برای  کارآمد  و  مفید   آغازگرهای 

مورد استفاده قرار  ت بعدیژنوتیپهای سااااایب در مطالعا

فولاوژیکی و ژنتیکای در باین تنوع بالای موروجود    گیرند.

 هاایبرنامهبرای انجام  را  ها، منابع ژنتیکی مناسبی  ژنوتیپ

از آنجاییکه اجرای هر برنامه کنااد. فااراه  ماای اصاالاحی

تنوع بوده، انتخاب والدین مناسب   اصلاحی متکی به وجود

هی تولید  برای  تلاقی  برنامههای  حدر  با  داکثر بریدهایی 

بنابراین باید والدین دور .  هتروزیس امری رروری میباشد

از گروههای مختل  را که  تجزیه خوشهای هستند،   از ه  

کرد ژنتیکی.  انتخاب  فاصله  افزایش  والدین،   با  بین 

همچنین تنوع زیادی   .دست میآید  هتروزیس بیشتری به

از تلاقی در نسلهای در حال تفرق  نتا  حاصل  ایجاد   در 

صفات برای  گزینش  برنامههای  در  که  مطلوب   میشود 

تاوان در ها مایو با توجه به آن  مورد استفاده قرار میگیرد

 ،آل هساتندهاایی کاه در اکثار صافات ایادهآینده ژنوتیپ

 .اصلاح نمود
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