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، شکوفه و سلکسیون 12بادام شاهرود هاي و ژنوتیپزاي مناسب براي ارقام تعیین گرده
10-4-K هاي ناسازگاري تکثیر اختصاصی آلل  با استفاده از  

  
Determination Suitable Pollinizers for Almond (Prunus dulcis) Cultivars and Genotypes 

“Shahrood 12”, “Shokoufeh” and “K-4-10” Using Specific Amplification of S-alleles  
 
 

  1، فرشاد دشتی2، بابک ولیزاده3، علی ایمانی2، مهدي کلهري*1احمد ارشادي
  

  چکیده
پوشانی مچنین هو هم بررسی شد با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی و عمومی بادام رقم و ژنوتیپ 16هاي خودناسازگاري آلل
با استفاده از آغازگرهاي مختلف آلل  12طور کلی به. تعیین گردید K-4- 10سلکسیون ، شکوفه و 12شاهرود ها با ارقامگلدهی آن

و آلل  9Sو  1S ،2S ،7S ،8Sآلل خودناسازگاري  5با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی . اختصاصی و عمومی شناسایی گردید
رقم و ژنوتیپ تنها یک آلل و  7 دررقم و ژنوتیپ هر دو آلل،  5براي . گردیدهاي مورد بررسی تکثیر در ارقام و ژنوتیپ Sfخودسازگاري 

 32آلل از مجموع  31 ژن ناسازگاري با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون. نشد شناساییرقم و ژنوتیپ هیچ آللی  4براي 
 1Sهاي آلل. تکثیر گردید 5Sتنها آلل  7و آلل و در ژنوتیپرقم و ژنوتیپ هر د 15در . شناسایی گردید ناسازگاري موجود در ارقام  آلل
تاریخ شروع گلدهی، تمام گل و پایان گلدهی . رقم و ژنوتیپ شناسایی شدند 5و  8ترتیب در داراي بیشترین فراوانی بوده و به 3Sو 

تعیین  K-4-10 سلکسیون، شکوفه و 12دها با ارقام شاهروپوشانی گلدهی آنو درصد هم شده  یادداشت برداري  هاارقام و ژنوتیپ
براي . شدتعیین  زاهاي مناسب براي ارقام مورد بحثگردهپوشانی گلدهی با در نظر گرفتن ژنوتیپ ناسازگاري و درصد هم. گردید

و مارکونا؛ براي رقم  12و ارقام شاهرود K ،12 -14-K ،30 -16-K، 25 -16-K ،4 -12-K-10-11هاي ژنوتیپ K-4-10 سلکسیون
  و 7 ، ژنوتیپ8 و رقم مارکونا؛ و براي رقم شکوفه ارقام سوپرنوا، سهند، تونو، ژنوتیپ K-4-10ژنوتیپ  12اهرودش

  .شوندزا مناسب پیشنهاد میعنوان گردهبه K-16- 25ژنوتیپ 
  

  دارها، گرده افشانیهسته، آرسیخودناسازگاري، پی :کلیدي هايواژه
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  مقدمه
یکی از  Prunus dulcis Millerبادام با نام علمی 

و زیر  Rosaceaeد متعلق به خانواده ییهاي دیپلوگونه
صورت تجاري در تمام باشد که بهمی Prunoideaeده خانوا

تن  2065000 تولید جهانی بادام. شوددنیا پرورش داده می
تن مقام پنجم را در این زمینه دارا  110000و ایران با بوده 
بیشتر ارقام بادام  .(Anonymous, 2007) دباشمی

 خودناسازگار بوده و تعدادي از ارقام با هم دگرناسازگارند
.(Boskovic et al. 2007)  سیستم خودناسازگاري در بادام از

ژنی با چندین فرم نوع گامتوفیتیک بوده که توسط یک مکان
 ).2007بووسکوویچ و همکاران، (شود آللی کنترل می

شود می عاملی است که سببخودناسازگاري اصلی ترین 
 زا در سطح باغ به درختان گرده هبخشی از کل درختان میو

زاها باید به دقت انتخاب شوند تا تشکیل  گرده .اختصاص یابد
 .Jansens et al) میوه کافی را در رقم اصلی باغ تضمین کنند

زا نیز میزان تشکیل میوه  گاه در حضور یک رقم گرده .(1995
تواند به دلیل دگرناسازگاري و یا عدم  این میپایین است که 

آوردن  دستهب .زا و اصلی باشدزمانی گلدهی ارقام گردههم
دو رقم حداقل قبول در بادام نیازمند کاشت قابل محصول

افشان وجود حشرات گردهو  پوشانی گلدهی دگرسازگار با هم
 .Socias i Company et al)باشد می کافی براي انتقال گرده

معمولاً درصد بالاتري از تشکیل بادام هاي اولیه گل .(2005
دارند و رقم هاي بعدي همان درخت میوه را نسبت به گل

گلدهی تا اوج  زا باید توانایی تولید گرده کافی از ابتداگرده
  .(Asai et al. 1996)دارا باشد را رقم اصلی 

و شکوفه از ارقام دیرگل و  12ارقام بادام شاهرود
متوسط گل بوده و در صورتی که همراه  K- 4-10 سلکسیون
همپوشانی گلدهی کافی کاشته  و بازاهاي سازگار با گرده

یکی از نکات اساسی و . هستندشوند از ارقام پر محصول 
به  درختانصنعتی و مدرن کاشت  هاي باغ توسعهمهم در 

صورت یکدست و اجتناب از تنوع بیش از حد درختان در 
زاي مکمل و سازگار براي انتخاب گردهبنا براین اشد، بباغ می

   .هستندتلقیح رقم اصلی باغ از اولویت بالایی برخوردار 
با استفاده از زاي مناسب  انتخاب گردهدر روش سنتی 

که این امر مستلزم گرده افشانی دستی صورت می گیرد 
 یصرف هزینه و زمان زیاد بوده و همچنین از دقت بالای

و گاه نتایج به دست آمده توسط این روش  نیستر برخوردا
همچنین تمایز  .نیستخطا برانگیز بوده و قابل اطمینان 

هاي هاي سازگار و نیمه سازگار با روشدقیق بین تلاقی
و همکاران  جانسنز .(Ershadi, 2002)نیست  میسرسنتی 

(Jansens et al. 1995) هاي ناسازگاري به روش  تکثیر آلل
هاي اي پلیمراز و با استفاده از آغازگرجیرهواکنش زن
یک روش جایگزین مناسب براي شناسایی را اختصاصی 

هاي خودناسازگاري و تعیین روابط ناسازگاري در درختان  آلل
استفاده از نشانگرهاي مولکولی براي تعیین  .اعلام کردندمیوه 
زاي مناسب تحت تاثیر محیط قرار نگرفته و نتایج آن  گرده
هاي روش. باشد هاي مختلف می براي سال استفادهبل قا

مولکولی علاوه بر دقت  و سرعت خیلی زیاد هزینۀ کمتري 
 نیز هاي جوانهاي سنتی داشته و بر روي نهالنسبت به روش
این پژوهش با  .(Ortega et al. 2005) باشدقابل انجام می

 رقم و ژنوتیپ 16هاي خودناسازگاري هدف تعیین ژنوتیپ
با استفاده از نشانگرهاي مولکولی و بررسی همپوشانی  بادام 

 سلکسیون شکوفه و و 12رقم شاهرود دوگلدهی این ارقام با 
10-4-K   آنها زاي مناسب براي به منظور تعیین گردهو 

  .انجام پذیرفت
  

  هامواد و روش
  هاي گیاهینمونه

رقم و  16مواد گیاهی مورد استفاده شامل 
-K، 11 -10 -K ،4-12-K، 12 -14 -K، 25-4-10ژنوتیپ

16 -K ،30-16-K12، شاهرود8، ژنوتیپ7، ژنوتیپ ،
سهند، شکوفه و آذر بود  تونو، ، ، مارکونا، سوپرنوا21ژنوتیپ
آباد ها از کلکسیون درختان میوه کمالهاي برگ آنکه نمونه

کرج وابسته به موسسه اصلاح و تهیه نهال و بذر تهیه 
عدد برگ از  5-7تعداد  1386در مرداد سال . گردید

آوري و بلافاصله هاي جوان ارقام مختلف بادام جمعسرشاخه
هاي برگی تا زمان نمونه. در ازت مایع منجمد گردید

  .اي در ازت مایع نگهداري شدنداناستخراج دي
  

  اياناستخراج دي
  دویل و دویلاي به روش اناستخراج دي

(Doyle and Doyle, 1987) به. غییرات انجام شدبا کمی ت -
هگزا دستیل تري متیل % 2منظور از بافر استخراج حاوي  این

-میلی20مولار کلرید سدیم،  4/1 ،(CTAB)آمونیوم بروماید 
 پلی% pH ،2=8  با مولار تریسمیلی EDTA، 100 مولار

مرکاپتواتانول  -2 بتا از % 1و (PVP)  وینیل پیرولیدون
  .استفاده گردید

  
  اي پلیمرازها به روش واکنش زنجیرهصی آللتکثیر اختصا

چانونتاپیپات و به روش  هاتکثیر اختصاصی آلل
و با استفاده از  (Channuntapitat et al. 2003) همکاران
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. دستگاه ترموسایکلر ساخت شرکت بیوراد انجام گردید
نانو گرم  30لیتر حاوي میکرو 20آر به حجم سیمخلوط پی

مولار میلی 5/1آر، سیبرابر غلظت بافر پیاي الگو، یک اندي
میکرومولار از  dNTPs ،25/0مولار میکرو 200منیزیم، کلرید

- ديواحد تک 1/1هر کدام از آغازگرهاي رفت و برگشت  و 
آر به روش سیواکنش پی. بود) سیناژن(پلیمراز  ايان

انجام شد که شامل ) 2003( چانونتاپیپات و همکاران
درجه  95دقیقه در دماي  3زي اولیه به مدت واسرشته سا

 95در دماي  چرخه شامل واسرشته سازي 34گراد، سانتی
ثانیه، دماي اتصال آغازگر  30گراد به مدت درجه سانتی

ثانیه، یک  45و به مدت  1اختصاصی با توجه به جدول 
 10گراد و سپس درجه سانتی 72دقیقه توسعه در دماي 

. باشدگراد میدرجه سانتی 72ر دماي نهایی د دقیقه توسعه
درصد در 5/1آر روي ژل آگارز سیالکتروفورز محصول پی

TAE  ولت  60ساعت در  3با یک برابر غلظت و به مدت
آمیزي ژل در محلول اتیدیوم بروماید به رنگ. انجام گرفت

دقیقه  45لیتر و به مدت میکروگرم در میلی 5/0غلظت 
بنفش صورت باندها زیر نور ماوراءبرداري عکس. انجام شد
  .پذیرفت

  
  آرسیتکثیر دومین اینترون ژن خودناسازگاري به روش پی

آر براي دومین اینترون ژن سیواکنش پی
  ساترلند و همکارانخودناسازگاري به روش 

 (Sutherland  et al. 2004) میکرولیتر انجام  20و در حجم
می، یک برابر غلظت اي ژنواننانوگرم دي 20شد که شامل 

مولار  میلی 2/0منیزیم،  مولار کلریدمیلی 5/2آر، سیبافر پی
dntps ،3/0  دي واحد تک 5/0میکرومولار از هر آغازگر و -
توالی جفت آغازگرهاي دومین . بود) سیناژن(پلیمراز  ايان

  و EM-PC2consFDاینترون ژن خودناسازگاري 

EM-PC3consRD (Sutherland  et al. 2004)  به صورت
  :باشدزیر می

EM-PC2consFD: TCA C(A/C)A T(C/T)C ATG GCC 
TAT GG 
EM-PC3consRD: A(A/T)(G/C) T(A/G)C C(A/G)T 
G(C/T)T TGT TCC ATT C 

دومین اینترون ژن ناسازگاري به روش  تکثیر
- انجام گردید و شامل واسرشته) 2004(ساترلند و همکاران 

دقیقه،  2گراد به مدت درجه سانتی 94سازي اولیه در دماي 
- درجه سانتی 94سازي در دماي چرخه شامل واسرشته 10

درجه  58ثانیه، اتصال آغازگر در دماي  10گراد به مدت 
 68دقیقه، توسعه آغازگر در دماي  2گراد به مدت سانتی

چرخه  25دقیقه و به دنبال آن  2گراد به مدت درجه سانتی
گراد به مدت درجه سانتی 94دماي  سازي درشامل واسرشته

گراد به درجه سانتی 58ثانیه، اتصال آغازگر در دماي  10
گراد درجه سانتی 68دقیقه، توسعه آغازگر در دماي  2مدت 

چرخه انجام شده در  25در طی . دقیقه انجام شد 2به مدت 
طوري که ثانیه به مرحله توسعه اضافه شد به 10هر سیکل

ثانیه  10دقیقه و  6پنجم زمان توسعه در سیکل بیست و 
 5/1آگارز آر، روي ژلسیالکتروفورز محصول پی. گردید

 100ساعت در  6یک برابر غلظت به مدت  TAEدرصد در 
آمیزي ژل در محلول اتیدیوم بروماید رنگ. ولت انجام شد

بنفش نمایان و انجام شد و سپس باندها زیر نور ماوراء 
  .انجام گردید هابرداري از آنعکس

  
  زمان گلدهی 

ها به عنوان مرحله شروع گل% 10-5باز شدن 
% 95گل، و باز شدن ها به عنوان مرحله تمامگل% 50گلدهی، 

 )Gulcan, 1985( گلدهی گولکانها به عنوان پایانگل
طول دوره گلدهی نیز بر اساس فاصله بین . یادداشت گردید

  .شروع و پایان گلدهی تعیین شد
  

  
  )2003(دماي اتصال مناسب براي آغازگرهاي اختصاصی طراحی شده توسط چانونتاپیپات و همکاران : 1دولج

Table 1: Suitable annealing temperature for allele-specific primers developed by Channuntapitat et al (2003) 
 alleles S1  S2 S5 S7 S8 S9 S10 S23 Sf   هاآلل

  الدماي اتص
annealing temperature 

55-60  60 60 60 65 65  60 60-65 60 

  
  نتایج و بحث

  اي پلیمرازها به روش واکنش زنجیرهتکثیر اختصاصی آلل
 5جفت آغازگر اختصاصی موجود  9با استفاده از 

و آلل خودسازگاري  9Sو  1S ،2S ،7S ،8Sآلل خودناسازگاري 

Sf  5آلل  3تکثیر گردید وS ،10S  23وS  در هیچ کدام از ارقام
تکثیر آلل  1شکل . ها مشاهده نگردیدو ژنوتیپ

.دهدنشان می برخی از ژنوتیپ هارا در  1Sخودناسازگاري 
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جفت بازي،  100نشانگر اندازه : ها از چپ به راستنمونه. با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی 1Sتکثیر آلل خودناسازگاري  :1شکل 

، مارکونا، سوپرنوا، تونو، ژنوتیپ 12، شاهرودK ،4 -12-K ،11-10-K ،12-14-K ،30 -16-K ،25 -16-K-4-10کنترل منفی، 
  .جفت بازي 100، سهند، شکوفه، آذر، نشانگر اندازه 7، ژنوتیپ شماره8، ژنوتیپ شماره21شماره

Figure 1: S1 allele amplification using allele-specific primers. Samples from left to right: 100 bp size marker, 
negative control, K-4-10, K-12-4, K-10-11, K-14-12, K-16-30, K-16-25, Shahrood 12, Marcona, Supernova, Touno, 

genotype 21, genotype 8, genotype 7, Sahand, Shokoufeh, Azar,  100 bp size marker. 
  

، K-12-4هاي در ژنوتیپ 1Sآلل خودناسازگاري 
12-14 -K،30 -16-K ،25 -16-K12، و در ارقام شاهرود ،

-25در ژنوتیپ  2Sسوپرنوا، تونو و آذر؛ آلل خودناسازگاري 
16 -K  7و رقم سهند؛ آلل خودناسازگاريS  30در ژنوتیپ -
16 -K8 ؛ آلل خودناسازگاريS  4- 10در ژنوتیپ -K  و رقم

و  K-4-10هاي در ژنوتیپ 9Sشکوفه؛ آلل خودناسازگاري 
11-10 -K  و آلل خودسازگاريSf  در ارقام سوپرنوا و تونو

  .تکثیر گردید
  

هاي خودناسازگاري با استفاده از آغازگرهاي شناسایی آلل
  عمومی دومین اینترون

با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن 
جز ژنوتیپ بهارقام مورد مطالعه  کلیهخودناسازگاري در 

 ).2شکل (دو آلل خودناسازگاري تکثیر گردید هر  ،7شماره 
تکثیر  S 5فقط یک باند مرتبط با آلل 7در ژنوتیپ شماره 

اندازه باندهاي تکثیر شده توسط آغازگرهاي عمومی . شد
جفت  2470تا  300دومین اینترون ژن خودناسازگاري بین 

با استفاده از نشانگر اندازه یک کیلو ). 2جدول (باشد باز می
 ازي و اندازه باندهاي مرتبط با آلل هاي شناخته شدهجفت ب

(Ortega et al. 2005) اندازه باندهاي تکثیر شده توسط ،
آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن خودناسازگاري 

  .محاسبه گردید
  

  
چپ به راست عبارتند از نشانگر  ها به ترتیب ازنمونه. ها با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترونتکثیر عمومی آلل :2شکل 

، مارکونا، 12، شاهرودK ،4-12-K ،11 -10-K ،12-14-K ،30 -16-K ،25-16-K-4- 10، کنترل منفیاندازه یک کیلو جفت بازي، 
  .جفت بازي 100، سهند، شکوفه، آذر، نشانگر اندازه 7، ژنوتیپ شماره8، ژنوتیپ شماره21سوپرنوا، تونو، ژنوتیپ شماره

Figure 2: S-allele amplification using second intron primers. Samples from left to right: 100 bp size marker, 
negative control, K-4-10, K-12-4, K-10-11, K-14-12, K-16-30, K-16-25, Shahrood 12, Marcona, Supernova, Touno, 

genotype 21, genotype 8, genotype 7, Sahand, Shokoufeh, Azar,  100 bp size marker 
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با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن 
 2470یک باند با اندازه  K- 4- 10خودناسازگاري در ژنوتیپ 

و باند دیگر با   8Sجفت باز مربوط به آلل خودناسازگاري 
 9Sجفت باز مربوط به آلل خودناسازگاري  1560اندازه 

 و 750هاي دو باند با اندازه K- 12- 4 در ژنوتیپ. تکثیر شد
هاي جفت باز تکثیر گردید که مربوط به آلل 1300

 K-10-11در ژنوتیپ . باشندمی 12Sو  1Sخودناسازگاري 
- آلل مرتبط باجفت باز  1560و  900هاي دو باند با اندازه

-12-4  در ژنوتیپ. تکثیر شد 9Sو  3Sهاي خودناسازگاري 
K  1باندS  5جفت باز و باند  750با اندازهS  330با اندازه 

دو باند با  K-16- 30در ژنوتیپ . جفت باز تکثیر گردید
جفت باز تکثیر گردید که مربوط به  1700و  750هاي اندازه
-25در ژنوتیپ . باشندمی 7Sو  1Sهاي خودناسازگاري آلل
16 -K 1هاي خودناسازگاري آللS  2وS به ترتیب با اندازه 

ارقام در . جفت باز تکثیر گردیدند 450و  750باندهاي 
جفت باز  900و  750هاي و آذر دو باند با اندازه 12شاهرود

هاي خودناسازگاري تکثیر گردید که به ترتیب مربوط به آلل
1S  3وS 11خودناسازگاري  در رقم مارکونا آلل. هستندS  با

 با اندازه 12Sخودناسازگاري  جفت باز و آلل 400 اندازه
قام سوپرنوا و تونو دو باند در ار. شدندجفت باز  تکثیر  1300

 جفت باز مربوط به آلل 850و  750هاي با اندازه
در . شدندتکثیر  Sfو آلل خودسازگاري  1Sخودناسازگاري 
جفت باز  1080و  900دو باند با اندازه  21ژنوتیپ شماره

هاي خودناسازگاري تکثیر گردید که به ترتیب مربوط به آلل
3S  13وS 330دو باند با اندازه  8 ژنوتیپ شمارهدر . هستند 

- جفت باز تکثیر گردید که به ترتیب مربوط به آلل 1300و 
در رقم سهند دو . باشندمی 12Sو  5S هاي خودناسازگاري

جفت باز تکثیر گردید که به  1360و  450باند با اندازه 
. باشندمی 27Sو  2Sهاي خودناسازگاري ترتیب مربوط به آلل

و  جفت باز  900با اندازه  ي باند با 3Sآلل وفه در رقم شک
  . جفت باز تکثیر شد2470 با اندازه  8Sآلل 

اینترون دوم مکان ژنی ناسازگاري داراي تنوع بالایی در 
هاي خودناسازگاري براي شناسایی آللباشد و طول خود می

کارآمدتر از سایر آغازگرهاي عمومی طراحی شده براي بادام 
  .است

  
  ژنوتیپ ارقام مورد مطالعه تعیین

با استفاده از تکثیر ژنوتیپ ارقام مورد مطالعه 
اي پلیمراز و ها به روش واکنش زنجیرهاختصاصی آلل

همچنین استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن 

رقم و ژنوتیپ  15در ). 3جدول ( ناسازگاري تعیین گردید
یک آلل  7یپهر دو آلل مشخص گردید و تنها در ژنوت

 14رقم و ژنوتیپ مورد بررسی  16از بین . مشخص گردید
نتایج حاصل از . بودندرقم خودسازگار  2رقم خودناسازگار و 
اي پلیمراز و ها به روش واکنش زنجیرهتکثیر اختصاصی آلل

استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن ناسازگاري 
با استفاده . کردندیید اا تکاملاً با هم تطابق شده و یکدیگر ر

آغازگرهاي اختصاصی و آغازگرهاي عمومی دومین از 
-4-10در ژنوتیپ  9Sو  8Sهاي ناسازگاري آللاینترون ژن 

K 12-4در ژنوتیپ . تکثیر شد -K  با استفاده از آغازگرهاي
و با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین  1Sاختصاصی آلل 

در . تکثیر گردیدند 12Sو  1Sي هااینترون ژن ناسازگاري آلل
با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی آلل  K- 10- 11ژنوتیپ 

9S  و به کمک آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن
- 12در ژنوتیپ . شناسایی شد 3S 9Sهاي ناسازگاري آلل

14-K  1با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی آللS  و با
و  1Sهاي اینترون آللاستفاده از آغازگرهاي عمومی دومین 

5S 16-30 در ژنوتیپ. تکثیر گردیدندK  با استفاده از
آغازگرهاي اختصاصی و آغازگرهاي عمومی دومین اینترون 

 K-16-25در ژنوتیپ . تکثیر شد 7Sو  1Sهاي آلل
آغازگرهاي اختصاصی و آغازگرهاي عمومی دومین اینترون 

با  12شاهروددر رقم . را تکثیر نمودند S 2و  1S هايآلل
و با استفاده از آغازگرهاي  1Sآغازگرهاي اختصاصی آلل 
در رقم . تکثیر شد 3Sو  1Sهاي عمومی دومین اینترون آلل

مارکونا با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون  
تکثیر شد در حالیکه با استفاده از  12Sو  11Sهاي آلل

در ارقام سوپرنوا . آغازگرهاي اختصاصی باندي تکثیر نگردید
و تونو با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی و آغازگرهاي 

در . تکثیر شد Sfو  1Sهاي عمومی دومین اینترون آلل
با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون  21ژنوتیپ 

تکثیر شد و با استفاده از آغازگرهاي  13Sو  3Sهاي آلل
با آغازگرهاي  8ژنوتیپ در . اختصاصی باندي تکثیر نگردید

اختصاصی باندي تکثیر نگردید اما آغازگرهاي عمومی 
در . را مشخص نمودند 12Sو  5Sهاي دومین اینترون آلل

با استفاده از آغازگرهاي  5Sتنها باند مرتبط با آلل  7ژنوتیپ
عمومی دومین اینترون تکثیر گردید و با آغازگرهاي 

سهند با استفاده از در رقم . اختصاصی باندي تکثیر نشد
و با آغازگرهاي عمومی دومین  2Sآغازگرهاي اختصاصی آلل 

در رقم شکوفه با . تکثیر گردیدند 27Sو  2Sهاي اینترون آلل
و با آغازگرهاي  8Sاستفاده از آغازگرهاي اختصاصی آلل 
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در . مشاهده گردید 8Sو  3Sهاي عمومی دومین اینترون  آلل
و با استفاده از  1Sصاصی آلل رقم آذر با آغازگرهاي اخت

تکثیر  3S و 1Sهاي آغازگرهاي عمومی دومین اینترون آلل
  .شد

  
  *اندازه محصول پی سی آر تکثیر شده با استفاده از آغازگرهاي عمومی دومین اینترون ژن ناسازگاري: 2جدول 

Table2: Sizes of PCR products amplified by second intron primers 
  ي خودناسازگاريهاآلل

S-alleles 
 (bp)آر سیمحصول پی

PCR product (bp)   
  هاي خودناسازگاريآلل

S-alleles 
 (bp)آر سیمحصول پی

PCR product (bp)  
Sf  850 S15 330  
S1 750 S16 750 
S2 450 S17 750 
S3 900 S18 350 
S4 620 S19 1080 
S5 330 S20 620 
S6 570 S21 500 
S7 1700 S22 1130 
S8 2470 S23 690 
S9 1560 S24 875 

S10 300 S25 850 
S11 400 S26 3000 
S12 1300 S27 1360 
S13 1080  S28 340 
S14  1050 S29  -  

 :*Ortega et al (2005)  
  
  

  ژنوتیپ ناسازگاري ارقام و ژنوتیپ هاي بادام تعیین شده با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی و عمومی: 3جدول 
Table 3: S-genotype of almond cultivars and genotyped determined using specific and  consensus primers 

  ارقام
cultivars 

  آغازگرهاي اختصاصی
allele-specific primers 

  آغازگرهاي دومین اینترون
Second intron primers 

  ژنوتیپ نهایی
deduced S-genotype 

K-4-10 S8S9 S8S9 S8S9 
K-12-4 S1 S1S12 S1S12 

K-10-11 S9 S3S9 S3S9 
K-14-12 S1 S1S5 S1S5 
K-16-30 S1S7 S1S7 S1S7 
K-16-25 S1S2 S1S2 S1S2 

Shahroud 12 S1 S1S3 S1S3 
Marcona  -  S11S12 S11S12 

Supernova S1Sf S1Sf S1Sf 
Touno S1Sf S1Sf  S1Sf  

Genotype 21  -  S3S13 S3S13 
Genotype 8  -  S5S12 S5S12 
Genotype 7  -  S5 S5S- 

Sahand S2 S2S27 S2S27 
Shokoufeh S8 S3S8 S3S8 

Azar S1 S1S3 S1S3 
  

ها در ارقام دست آمده، فراوانی آللبر اساس نتایج به
  ،%)1S )50هاي مورد بررسی به صورت و ژنوتیپ

3S )2/31(% ،5S )6/18(% ،12S )6/18(% ،2S )5/12(%،  
8S )5/12(% ،9S )5/12(%، Sf )5/12(% ،7S )25/6(%،  

11S )25/6(% ،13S )25/6(% ،27S )25/6(% بود.  

بر اساس ژنوتیپ خودناسازگاري تعیین شده با 
 12استفاده از آغازگرهاي اختصاصی و عمومی؛ ارقام شاهرود

و در   8در گروه دگرناسازگاري شماره 3S1Sو آذر با ژنوتیپ 
  .گیرندقرار می و فرالیس یسکنار ارقامی مانند فران

30-16-K  7با ژنوتیپ خودناسازگاريS1S  همراه با ارقامی
اولترا و پرایس در گروه دگرناسازگاري پلاسنهمانند مرسد
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در  5S1Sبا ژنوتیپ خودناسازگاري  K-14-12، و 4 شماره
چون میشن در کنار ارقامی هم 2 گروه دگرناسازگاري شماره
 هاي خودناسازگاريژنوتیپ. یرندگو لانگوداك جاي می

12S1S  2وS1S سید و کریستومورتو حال فقط در ارقام دلتا به
دگرناسازگاري جدید شامل  اند و لذا دو گروهگزارش شده

-25، و ژنوتیپ 12S1Sسید با ژنوتیپ و دل K-12-4ژنوتیپ 
16-K  2و کریستومورتو با ژنوتیپS1S آیدوجود میبه .

، 8، ژنوتیپ21، ژنوتیپK-10-11و  K-4-10هاي ژنوتیپ
و ارقام سهند و شکوفه همگی در گروه دهنده  7ژنوتیپ

گروه دهنده عمومی شامل ارقامی است . گیرندعمومی قرار می
توانند ارقام فرد بوده و میهاي منحصر بهکه داراي ژنوتیپ

آمیزي طور موفقیتهاي ناسازگاري را بهموجود در سایر گروه
ها طور متقابل توسط آن گروهی و تلقیح نمایند و بهافشانگرده
زمان بودن تاریخ در صورت هم. افشانی و تلقیح شوندگرده

توان از ارقامی که داراي ژنوتیپ ناسازگاري گلدهی می
  .زاي سازگار استفاده نمودعنوان گردهمتفاوتی هستند به

سوپرنوا و تونو نیز با توجه خودسازگار ژنوتیپ ارقام 
ه نتایج حاصل از آغازگرهاي اختصاصی و آغازگرهاي ب

که  شدتعیین  Sf1Sعمومی دومین اینترون ژن ناسازگاري 
  هستندهاي قبلی تاکید کننده گزارش

(Lopez et al. 2006).  
  

و معرفی  بررسیهاي مورد همپوشانی گلدهی ارقام و ژنوتیپ
  زاهاي مناسبگرده

رد مطالعه و رقم و ژنوتیپ بادام مو 16دوره گلدهی 
، شکوفه و 12ها با ارقام شاهرودپوشانی گلدهی آنمیزان هم
 ).4جدول(بررسی شد  1387در سال  K-4-10ژنوتیپ 
پوشانی گلدهی با رقم هم% 50چه یک رقم حداقل چنان

زا براي رقم اصلی تواند به عنوان گردهاصلی داشته باشد می
بین ارقام و پوشانی گلدهی میزان هم 3شکل . استفاده شود

- با توجه به داده .دهدهاي مورد مطالعه را نشان میژنوتیپ
به عنوان یک رقم متوسط  K-4-10، ژنوتیپ 4هاي جدول 

رقمی متوسط تا دیرگل و رقم شکوفه  12گل، رقم شاهرود
زاهاي اصلی براي گرده. گردندرقمی دیرگل معرفی می

اري و ، با در نظر گرفتن ژنوتیپ ناسازگK- 4- 10ژنوتیپ 
ارقام و  K-4-10ها با ژنوتیپ پوشانی گلدهی آندرصد هم
، K ،11-10-K ،12-14 -K ،30 -16-K-12-4هاي ژنوتیپ

25-16-Kباشند که هر یک از آنو مارکونا می 12، شاهرود -
پوشانی گلدهی بوده هم  K-4-10با ژنوتیپ % 50ها بیش از 

- می K-4-10و داراي ژنوتیپ ناسازگاري متفاوتی از ژنوتیپ
هاي ذکر شده مشکلی از جا که ارقام و ژنوتیپاز آن. باشند

ندارند لذا با در نظر  K-4-10لحاظ ناسازگاري با ژنوتیپ 
ها با پوشانی آنگرفتن زمان گلدهی این ارقام و درصد هم

 زاها براي این ژنوتیپ بهترین  گردهمناسب K-4-10ژنوتیپ 
، K-16- 30، 12، شاهرودK ،12-14-K- 10- 11ترتیب 

25-16-K 12-4، مارکونا و -K در صورت یکسان . باشندمی
پوشانی گلدهی، رقم یا ژنوتیپی که با شروع بودن درصد هم

زاي پوشانی بالاتري داشته باشد گردهگلدهی رقم اصلی هم
هاي اولیه معمولاً گردد زیرا در بادام گلتري تلقی میمناسب

هاي بعدي همان گل درصد تشکیل میوه بالاتري را نسبت به
رقم ). 1996آسایی و همکاران، (درخت خواهند داشت 

و  K- 4-10پوشانی گلدهی با ژنوتیپ هم% 40سوپرنوا با 
- عدم وجود مشکل ناسازگاري با این ژنوتیپ به عنوان گرده

گردد و ارقام تونو، سهند، شکوفه، قلمداد می 2زاي درجه
رقم سازگاري با علی  7و  ژنوتیپ 8، ژنوتیپ21آذر، ژنوتیپ

پوشانی گلدهی کافی با این داراي هم K-4-10ژنوتیپ 
  زاهاي مناسبی براي ژنوتیپژنوتیپ نبوده و لذا گرده

10-4-K گرده زاهاي اصلی براي رقم  .گردندمحسوب نمی
ناسازگاري و درصد  ، با در نظر گرفتن ژنوتیپ12شاهرود

- و ژنوتیپ، ارقام 12ها با رقم شاهرودپوشانی گلدهی آنهم
  ،K ،4-12 -K ،11-10-K ،12-14-K- 4-10هاي 

30-16-K ،25-16-Kباشند که هر ، مارکونا و سوپرنوا می
پوشانی داراي هم 12با رقم شاهرود% 50ها بیش از یک از آن

  ،K-12-4هاي جا که ژنوتیپاز آن. باشندگلدهی می
11-10 -K ،12-14-K ،30-16 -K ،25-16-K  و رقم

- می 12لل ناسازگاري مشابه با رقم شاهرودسوپرنوا داراي آ
، K-4-10سازگار و  ژنوتیپزاهاي نیمهباشند به عنوان گرده

زاهاي کاملاً سازگار تلقی و رقم مارکونا به عنوان گرده
پوشانی گردیده و با در نظر گرفتن زمان گلدهی و درصد هم

زاهاي اصلی براي این رقم به ، گرده12ها با رقم شاهرودآن
هاي و رقم مارکونا بوده و ژنوتیپ K-4-10 رتیب ژنوتیپت

11-10 -K ،12 -14 -K ،30-16 -K ،25-16 -K ،4-12 -K  و
زاهاي نیمه سازگار براي رقم رقم سوپرنوا به عنوان گرده

و  21ارقام تونو، سهند، ژنوتیپ. گردندتلقی می 12شاهرود
محسوب شده و رقم شکوفه و  2زاهاي درجهگرده  8ژنوتیپ

- نمی 12زاهاي مناسبی براي رقم شاهرودگرده 7وتیپژن
علت یکسان بودن ژنوتیپ ناسازگاري ارقام به. باشند
و آذر با یکدیگر و جاي گرفتن در یک گروه  12شاهرود

پوشانی دگرناسازگاري، رقم آذر بدون در نظر گرفتن هم
، توانایی تلقیح و باروري رقم 12گلدهی با رقم شاهرود

  .واهد داشترا نخ 12شاهرود
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  بررسیمورد بادام هاي و پایان گلدهی ارقام و ژنوتیپ شکوفه دهی کاملشروع گلدهی،  :4جدول 
Table 4: Beginning of flowering, full bloom and end of flowering of studied Almond cultivars and genotypes 

  رقم
cultivar 

  شروع گلدهی
Beginning 

of flowering 

دهی  شکوفه
  کامل
Full 

bloom 

پایان 
  گلدهی
End of 

flowering 

  همپوشانی با
10-4-K  

Coincidence 
with K-4-10 

همپوشانی با 
  12شاهرود

Coincidence 
with 

Shahroud 12 

همپوشانی با 
  شکوفه

Coincidence 
with 

Shokoufeh 
K-4-10 22.3.2008  25.3.2008  31.3.2008 %100 75% _ 
K-12-4 24.3.2008 27.3.2008 30.3.2008 %70 %58  _ 

K-10-11 21.3.2008 28.3.2008  1.4.2008 %100 %83 %14  
K-14-12 23.3.2008 25.3.2008 2.4.2008 %90  %91 %28  
K-16-30 23.3.2008 27.3.2008 30.3.2008 %80  %66 _ 
K-16-25 24.3.2008 28.3.1008 4.4.2008 %80 %91 %57 

Shahroud 12 23.3.2008 29.3.2008 3.4.2008 %90 %100 %42 
Marcona 24.3.2008 26.3.2008 2.4.2008 %80 %83 %28 

Supernova 28.3.2008 1.4.2008 7.4.2008 40% %58 %100 
Touno 30.3.2008 2.4.2008 5.4.2008 %20 %41 %71 

Genotype 21 30.3.2008 2.4.2008 8.4.2008 %20 %41 %100 
Sahand 31.3.2008 4.4.2008 7.4.2008 %10 %33 %100   

Genotype 8 30.3.2008 5.4.2008 8.4.2008 %20 %41 %100   
Genotype 7 2.4.2008 5.4.2008 9.4.2008 -  %16 %85   
Shokoufeh 1.4.2008 4.4.2008 7.4.2008 -  %25 %100   

Azar 1.4.2008 5.4.2008 8.4.2008 -  %25  %100   
  

  
  

 
  

  بادام هاي مورد مطالعهبین ارقام و ژنوتیپ پوشانی گلدهیهم :3شکل 
Figure 3: Flowering coincidence among studied Almond cultivars and genotyped 
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زاهاي اصلی براي رقم شکوفه با در نظر گرفتن گرده
ها با رقم آنگلدهی پوشانی ژنوتیپ ناسازگاري و درصد هم

، 7، ژنوتیپ8یپ، ژنوت21، ژنوتیپK- 16-25مذکور ژنوتیپ 
که هر یک بیش از  هستندو ارقام سوپرنوا، تونو، سهند و آذر 

از . باشندپوشانی گلدهی میبا رقم شکوفه داراي هم% 50
و رقم آذر داراي آلل ناسازگاري مشابه  21جا که ژنوتیپآن

سازگار و زاهاي نیمهباشند به عنوان گردهمی  با رقم شکوفه
، و ارقام سوپرنوا، تونو 7، ژنوتیپ8پ، ژنوتیK- 16-25 ژنوتیپ

زاهاي کاملاً سازگار تلقی گردیده و با و سهند به عنوان گرده
ها با رقم پوشانی آندر نظر گرفتن زمان گلدهی و درصد هم

زاهاي اصلی براي این رقم به ترتیب ارقام شکوفه، گرده
-25، رقم تونو و ژنوتیپ 7، ژنوتیپ8سوپرنوا، سهند، ژنوتیپ

16 -K ه ب 12، رقم آذر و رقم شاهرود21باشند و ژنوتیپمی

- براي رقم شکوفه تلقی میزاهاي نیمه سازگار عنوان گرده
-K ،11-10-K ،12-14 -K ،30- 4- 10هاي ژنوتیپ. گردند

16 -K ،4-12-K زاهاي مناسبی براي و رقم مارکونا نیز گرده
- م دقت بالاي روشغرعلی .شوندرقم شکوفه محسوب نمی

کولی در تعیین ژنوتیپ ناسازگاري ارقام و مشخص هاي مول
بهتر است که صحت کارهاي هاي سازگار، نمودن ترکیب

انجام شده در باغ طی یک تحقیق میدانی مورد تایید قرار 
داد که بررسی ژنوتیپ نتایج این آزمایش نشان. گیرد

تواند به ناسازگاري ارقام بادام با روش هاي مولکولی می
هاي شناسایی گرده زا کمک د کردن آزمایشطراحی و محدو

اي را در حد قابل زمایش هاي مزرعهآنموده و هزینه زیاد 
  .توجهی کاهش دهد

  
  :منابع

  .متن انگلیسی مراجعه شود 4- 3هاي جهت ملاحظه منابع به صفحه
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