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پژوهش و سازندگي 

در امور دام و آبزيان  
شماره ۶۴ ، پاييز ١٣٨٣

¿¿¿

تنوع ژنتيكي شش توده بز بومي ايران با 
RAPD استفاده از نشانگرهاي

چكيده
در اين تحقيق، جهت بررسـي تنوع ژنتيكي نمونه هاي خون از محل پراكنش شـش توده بز ايران جمع آوري شد كه شامل:بزمرخز، 
Salting – با روش بهينه يافته DNA بز كركي رائيني، بز كركي جنوب خراسان، بز سياه لري، بز نجدي و بز تالي مي باشد. استخراجDNA بز كركي رائيني، بز كركي جنوب خراسان، بز سياه لري، بز نجدي و بز تالي مي باشد. استخراجDNA
Out انجام گرفت.  ۱۶ آغازگر جهت يافتن چند شكلي، بررسي شد و از بين آنها تعداد ۱۰ آغازگر كه باندهاي قوي و چند شكل را در 
 (PCR)ژنومي با تعداد ۲۰ فرد از هر توده از طريق واكنش زنجيره اي پليمراز DNA بين افراد نشان مي دادند، انتخاب شدند. تكثيرDNA بين افراد نشان مي دادند، انتخاب شدند. تكثيرDNA
صورت گرفت. طول قطعات تكثير يافته در آغازگرهاي مختلف بين ۲۲۰ تا ۲۳۱۰ جفت باز تغيير مي كرد. درصد چند شكلي ۰/۵۳۹ 
برآورد گرديد. بر اسـاس باندهاي چند شـكل، بيشـترين فاصله ژنتيكي بين تودهه اي سـياه لري و كركي جنوب خراسان بوده كه 
معادل ۰/۲۲۷ محاسبه شد. همچنين كمترين فاصله ژنتيكي بين تودههاي تالي و كركي رائيني بود كه معادل ۰/۰۸۱ محاسبه گرديد. 
درخت فيلوژني ترسيم شده بر اساس روش Neighbor-Joining، توده هاي بز مورد مطالعه را در دو گروه قرار داد: گروه اول شامل 

تودههاي كركي رائيني، تالي، كركي جنوب خراسان و نجدي بوده و گروه دوم شامل تودهه اي مرخز و سياه لري بود. 

RAPD كلمات كليدي: بزهاي ايران، تنوع ژنتيكي، چند شكلي، فواصل ژنتيكي، نشانگرهاي

Pajouhesh & Sazandegi  No:64  pp: 12-17

Genetic variation among six Iranian goat breeds using RAPD markers.
By: A. Javanrouh Aliabad,Dept. of Biotechnology, Animal Research Institute of Iran (ASRI), Karaj Iran.
S. Esmaeelkhanian,Dept. of Biotechnology, Animal Research Institute  of Iran (ASRI), Karaj, Iran., N. Dinparast, Dept. 
of Biotechnology, Pastour Institution of Iran, Tehran, Iran.and R. Vaez Torshizi ,Dept. of Animal  Science, Faculty of 
Agriculture, University of Tarbiat Modares,Tehran, Iran.
In order to evaluation of genetic variation of six Iranian goat breeds including : Markhoz (MR), Korki of South 
Khorasan (KK), Black Lori (BL), Najdi (NJ) and Tali (TL), blood sample were collected from spreading location 
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سعيد اسماعيل خانيان، عضو هيأت علمي مؤسسه تحقيقات علوم دامي كشور، •
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شماره ۶۴، پاييز ۱۳۸۳

۱۳پژوهش و سازندگي

مواد و روشها
ــاي بز مورد  ــا از محل پراكنش توده ه نمونه ه
ــتان، كرمانشاه، خراسان،  مطالعة از استانهاي كردس
ــتان، خوزستان و هرمزگان تهيه گرديد.  كرمان، لرس
Salting-Out با روش بهينه يافته DNA استخراج

ــون انجام گرفت و ميزان كمي  ــه هاي خ (۹) از نمون
ــپكتوفتومتري و ژل آگارز  و كيفي آن با دو روش، اس
۰/۸ درصد انجام گرفت.از ۱۶ آغازگر ۱۰ و ۱۱ بازي 
جهت يافتن چند شكلي در توده بزهاي مورد مطالعه 
ــورت لئوفيليزه از  ــد. آغازگرها به ص ــتفاده گردي اس
ــركت    TIB  MOLBIOL   آلمان تهيه گرديد.  ــركت    MOLBIOLش MOLBIOLش
ــداد ۲۰ فرد از هر توده از  ــر DNA ژنومي با تع ــر DNAتكثي DNAتكثي
PCR انجام گرفت. واكنشهاي PCR طريق واكنش

با شرايط زير انجام شد: 
PCR buffer lX, MgCl۲ ۳/۵  mm, Primer ۰/۵ µmµmµ   
dNTP ۲۰۰µm, Taq DNA Polymerase 1Unit,
DNA ۲۵ ng ژنومي

ــر انجام  ــم ۲۵ ميكروليت ــش PCR با حج ــش PCRواكن PCRواكن
ــت و نمونه هاي مربوط به هر توده با آغازگرهاي  گرف
ــه مربوط به كنترل منفي  ــي، همراه با دو نمون انتخاب
ــد. جهت انجام واكنش  ــرل مثبت PCR گردي ــرل مثبت PCRو كنت PCRو كنت
PCR از ترموسايكلر مدل TGRADIENT ساخت 

شركت Biometra، استفاده شد. 
PCR ــت ــه حرارتي جه ــن چرخ ــب تري ــت PCRمناس ــه حرارتي جه ــن چرخ ــب تري PCRمناس

ــورت زير  ــر آغازگر به ص ــي براي ه ــاي اصل نمونه ه
انتخاب گرديد: 

ــدت ۵ دقيقه  ــانتي گراد به م ــه س (۱) ۹۴ درج
ــدت ۱ دقيقه (۳)   ــانتي گراد  به م (۲) ۹۴ درجه  س
ــدت ۱ دقيقه (۴) ۷۲  ــانتي گراد به م ــه س ۴۲  درج
ــه (۵) ۷۲ درجه  ــانتي گراد  به مدت ۱ دقيق درجه س
سانتي گراد به مدت ۷ دقيقه. مراحل ۲ تا ۴ به تعداد 

۴۰ بار تكرار گرديد.

of these breeds. DNA extraction was done by modified Salting- Out method (Miller , 1988). Polymorphims were 
surveyed for 16 RAPD primers and 10 primers were selected for high polymorphism among all of breeds RAPD-PCR 
were done on 20 individuals per breeds. The length of PCR products were varied from 220bp to 2310bp. The percent 
of polymorphism were obtained 53/9% . On the base of polymorphic bands, The highest and lowest genetic distance 
was obtained for Black Lori and Korki of Khorasan (0.237) and Tali and Korki of Raeini (0.081), respectively. The 
Phylogenetic tree was reconstracted on Neighbor-Joining method and showed two main separated groups, including : 
Korki of South Khorasan , Tali , Korki of Raeini and Najdi together and Black Lori and Markhoz . This research was 
showed that RAPD technic is an useful tool for evaluation of genetic variation among of domesticated animals
Key words: Iraninan goats, Genetic variation, Polymorphism, Genetic distance, RAPD Markers   

مقدمه
پايه و اساس تنوع ژنتيكي در يك گونه، تغييرات جهشي است كه با ايجاد آلل هاي مختلف، 
ــت(۱۳ ). تنوع ژنتيكي در يك گونه، با  ــكال فنوتيپي و ژنوتيپي متفاوت را بوجود آورده اس اش
) به Ne) به Ne) به  ) ،نسبت اندازه مؤثر جمعيت (N) ،نسبت اندازه مؤثر جمعيت (N) ،نسبت اندازه مؤثر جمعيت ( حداكثر نمودن هتروزيگوسيتي اوليه، ، اندازه جمعيت (
ــل افزايش مي يابد(۲). نژادهاي بومي بدليل  ــل افزايش مي يابد(۲). نژادهاي بومي بدليل Ne) و حداقل نمودن تعداد نس ــل افزايش مي يابد(۲). نژادهاي بومي بدليل Ne) و حداقل نمودن تعداد نس ) و حداقل نمودن تعداد نس /N) اندازه جمعيت
ــتفاده از تلقيح مصنوعي و  ــدت انتخاب پايين، تعداد زياد پرورش دهندگان و محدوديت اس ش
ساير فناوريهاي توليد مثلي، از تنوع ژنتيكي بالائي برخوردارند. از طرفي با گذشت زمان و كسب 
ــتر نسبت به اهميت صفات مختلف، نيازهاي جديدي مطرح ميشود كه متخصصين  آگاهي بيش
اصلاح نژاد را بر آن مي دارد كه از ژنهاي بومي استفاده نمايند. اين مسئله به خصوص با افزايش 
ــده در آينده، لزوم حفظ تنوع ژنتيكي  توليد محصولات دامي و توليد محصولات پيش بيني نش
در دامهاي بومي را الزامي ساخته است (۴). چرا كه وجود تنوع ژنتيكي، باعث افزايش پيشرفت 
ــريعتر خواهد شد. امروزه جهت برآورد تنوع ژنتيكي و تعيين فواصل  ژنتيكي و تطابق پذيري س
ــطح  ــاس تفاوتهاي موجود در س ــرفته مولكولي بر اس ژنتيكي بين جمعيتها، از تكنيكهاي پيش
DNA يكي از نشانگرهاي مولكولي ،DNA يكي از نشانگرهاي مولكولي ،DNA RAPD ــتفاده مي گردد (۱۷). تكنيك DNAمولكول DNAمولكول DNA اس

ميباشد كه در آن از آغازگرهاي اختياري استفاده مي شود و نيازي به داشتن اطلاعات از توالي 
ــرعت بالا و عدم نياز به مواد راديواكتيو در اين روش باعث شد كه از آن  ــت (۱۸). س ژنومي نيس
براي تهيه نقشه هاي ژنتيكي، تعيين هويت، تشخيص نژادي و تعيين تنوع ژنتيكي استفاده شود 
DNA ، انگشت نگاري DNA ، انگشت نگاري DNA در چندين مقر را امكان پذير مي سازد. لذا  RAPD ــانگرهاي (۱۷). نش
تكنيك RAPD براي بررسي تنوع ژنتيكي در جمعيت هاي بزرگ ايده آل است. از نشانگرهاي 
ــفند استفاده شد. تشابه بين  RAPD براي تعيين تنوع ژنتيكي در چهار نژاد گاو و دو نژاد گوس
نژادي در نژادهاي گاو فنلاندي نسبت به گاوهاي زبو بيشتر بود(۵). نشانگرهاي RAPD جهت 
ــاروله ، هلشتاين مورد  ــامل : هان وو كره، انگوس، ش ــي تنوع ژنتيكي در چهار نژاد گاو ش بررس
ــاخص تشابه در بين نژاد هان وو و نژاد هلشتاين برآورد  ــتفاده قرار گرفت. بالاترين ضريب ش اس
گرديد(۳). در ايران توسط آزادي (۱۳۷۸) ، تنوع ژنتيكي در داخل و بين پنج جمعيت گوسفند 
RAPDايراني با استفاده از نشانگرهاي RAPDايراني با استفاده از نشانگرهاي RAPD مورد مطالعه قرار گرفت. بيشترين فاصله ژنتيكي مربوط 
ــتان  ــنجابي و كمترين فاصله ژنتيكي ، متعلق به نژادهاي كردي كردس به نژادهاي مهربان و س

و مهربان بود(۱). 
توده هاي بز ايران با اهداف توليدي همچون، شير، گوشت، كرك و موهر پرورش مي يابند. 
ــيار محدودي در زمينه شناسائي و اصلاح اين توده ها انجام گرفته است.  از طرفي تحقيقات بس
ــش توده بز بومي ايران (بز  هدف از انجام اين تحقيق، تخمين تنوع ژنتيكي در داخل و بين ش
مرخز ، بز كركي جنوب خراسان ، بز كركي رائيني ، بز سياه لري ، بز نجدي و بز تالي) با استفاده 

از يك نشانگر مولكولي DNA بنام RAPD مي باشد.
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تنوع ژنتيكي شش توده...

ــورز محصولات PCR و تفكيك قطعات حاصله از ژل   جهت الكتروف
ــد. براي رنگ آميزي ژل از اتيديوم برومايد  آگارز ۱/۵ درصد استفاده ش
استفاده شد. با استفاده از دستگاه UV ترانس لوميناتور از هر ژل عكس 

ــد.  جداگانه اي تهيه ش
جهت تجزيه و تحليل آماري، در صورت تكثير و حضور باند امتياز يك و 
در صورت عدم حضور باند امتياز صفر داده شد. براي محاسبه فراواني سهم 

باندي ۱(BSF) بين افراد مختلف از فرمول زير استفاده شد. 
               

                                                                                    
                                                                                                                                      

B، و A ــي دو فرد ــترك يعن ــي دو فرد A تعداد باندهاي مش ــترك يعن A تعداد باندهاي مش NAB ــه طوري كه  ب
ــداد باندهاي حاصله از فرد  ــداد باندهاي حاصله از فرد A وNB تع ــداد باندهاي حاصله از فرد A تع A تع NA

B مي باشد.
ــاس فراواني باندها، به  ــاخص يكنواختي داخل جمعيتي ۲(U) بر اس ش

صورت زير محاسبه گرديد(۷): 

                                                                                    
                                                                                                                                                                

ــاي امتياز داده  Nامين باند و Nامين باند و N تعداد بانده i ــي ــي i فراوان i فراوان Vi ــه طوري كه ــه طوري كه Viب Viب
شده مي باشد. 

ــي ۳(BGS) از فرمول زير  ــن جمعيت ــابه بي ــبه ضريب تش براي محاس

استفاده شد (۸). 
BGS = 1 + ŚIJ

IJبه طوري كه IJبه طوري كه ŚIJ متوسط فراواني سهم باندي براي تمام مقايسات افراد 
SJ و J و J I ــابه داخل جمعيتي در جمعيت ــابه داخل جمعيتي در جمعيت I،  ضريب تش I،  ضريب تش SI وI وI  J و J و J  و J  و  I ــاي ــاي Iجمعيته Iجمعيته

ضريب تشابه داخل جمعيتي در جمعيت J مي باشد.
ــت (D) از فرمول زير  ــي۴ بين دو جمعي ــبه فاصله ژنتيك ــت محاس جه

استفاده شد (۱۲).  
                                              

Neighbor- جهت ترسيم درخت فيلوژني و تجزيه خوشه اي از روش
POPTREE (۲۰) وPOPTREE (۲۰) وPOPTREE POPGENE ــرم افزار ــتفاده از دو ن ــرم افزار POPGENE و با اس ــتفاده از دو ن POPGENE و با اس Joining

(۱۶) بهره گرفته شد. 

نتايج و بحث 
ــداد ۱۰ آغازگر از مجموع ۱۶ آغازگر بكار رفته، باندهاي قوي و چند  تع
ــط قطعات تكثير شده به ازاء هر  ــان دادند. متوس ــكل را در بين افراد نش ش
ــه در آغازگرهاي  ــول قطعات تكثير يافت ــر ۱۱/۵ قطعه بود. ط ــر، براب آغازگ
ــه طور كلي تعداد  ــا ۲۳۱۰ جفت باز تغيير مي كرد. ب ــف بين ۲۲۰ ت مختل
ــت آمد كه ۶۲ باند چند شكل و ۵۳ باند  ۱۱۵ باند از مجموع آغازگرها بدس
يك شكل بوده و لذا درصد قطعات چند شكلي ۰/۵۳۹ برآورد گرديد(شكل 
ــاخص يكنواختي درون جمعيتي (U) و تنوع درون جمعيتي در  ۲تا۴ ). ش
ــان داده شده است. كمترين تنوع  ــش توده بز بومي ايران در جدول۱ نش ش
درون جمعيتي مربوط به توده مرخز و بيشترين تنوع درون جمعيتي مربوط 

توده هاي بز مرخز كركي جنوب خراسان كركي رائيني سياه لري نجدي تالي

شاخص يكنواختي درون 
جمعيتي

۰/۷۱۴ ۰/۶۸۹ ۰/۶۶۵ ۰/۷۰۱ ۰/۶۷۲ ۰/۶۵۷

تنوع درون جمعيتي ۰/۲۸۶ ۰/۳۱۱ ۰/۳۳۵ ۰/۲۹۹ ۰/۳۲۸ ۰/۳۴۳

توده هاي بز مرخز كركي جنوب خراسان كركي رائيني سياه لري نجدي تالي
مرخز

كركي جنوب خراسان
كركي رائيني

سياه لري
نجدي
تالي

۰/۰۰۰
۰/۱۶۲
۰/۱۵۳
۰/۱۸۶
۰/۱۷۵
۰/۱۸۵

۰/۸۵۰
۰/۰۰۰
۰/۱۴۶
۰/۲۲۷
۰/۲۰۶
۰/۱۴۹

۰/۸۵۷
۰/۸۶۳
۰/۰۰۰
۰/۱۵۶
۰/۱۴۵
۰/۰۸۱

۰/۸۲۹
۰/۷۹۶
۰/۸۵۵
۰/۰۰۰
۰/۲۱۰
۰/۲۰۶

۰/۸۳۹
۰/۸۱۳
۰/۸۶۴
۰/۸۱۰
۰/۰۰۰
۰/۱۶۶

۰/۸۳
۰/۸۶۱
۰/۹۲۲
۰/۸۱۳
۰/۸۴۰
۰/۰۰۰

جدول ۱: شـاخص يكنواختـي ژنتيكي و تنوع 

درون جمعيتي در توده هاي بز بومي

جدول ۲: شـاخص تشـابه بيـن جمعيتـي و فواصل 

ژنتيكـي در توده هاي بـز بومي ايران با اسـتفاده از 

باندهاي چند شكل  

 اعداد بالاي قطر نشان دهنده شاخص تشابه بين جمعيتي و پايين قطر ماتريس نشان دهنده فواصل ژنتيكي بين توده مي باشد.
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ــد(جدول-۱). يكنواختي  ــه توده تالي به ترتيب، ۰/۲۸۶ و ۰/۳۴۳ مي باش ب
ــي بالاتر در توده مرخز احتمالاً به دليل پراكنش محدود اين توده در  ژنتيك
ــتان وآذربايجان غربي بوده و اندازه جمعيت آن نسبت به  ــتانهاي كردس اس
ــت و لذا بايد از اين توده با ارزش  ــوده هاي ديگر داراي كمترين تعداد اس ت
ــتري به عمل آيد. بالا بودن تنوع درون جمعيتي در توده تالي  حفاظت بيش
ــرايط موجود در منطقه هرمزگان  ــازگاري اين توده با ش احتمالاً به دليل س
ــاي بومي منطقه به دليل اندام  ــل دامداران به تلاقي اين توده با بزه و تماي
مناسب و توليد شير زياد، قابل توجيه است. چرا كه اين توده در حدود ۴۰۰ 
سال پيش وارد هرمزگان شده و به دليل داشتن صفات مطلوب مورد توجه 
ــاس باندهاي چند شكل بيشترين  ــت. بر اس دامداران منطقه قرار گرفته اس
ــان مشاهده  ــياه لري و كركي جنوب خراس فاصله ژنتيكي بين توده هاي س
ــبه گرديد. همچنين كمترين فاصله ژنتيكي  ــده كه معادل ۰/۲۲۷ محاس ش
ــاهده شده كه معادل ۰/۰۸۱ برآورد  بين توده هاي تالي و كركي رائيني مش

گرديد(جدول ۲). 
ــه زياد  ــه فاصل ــا توجه ب ب
ــوده كركي جنوب  ــي بين ت جغرافيائ
ــتان)  ــري (لرس ــياه ل ــان و س خراس
ــي  ــرايط محيط ــودن ش ــاوت ب و متف
پرورش اين دو توده و اهداف توليدي 
ــبتاً متفاوت (كرك و شير در توده  نس
مقابل  ــان در  ــوب خراس ــي جن كرك
ــياه  ــو در توده س ــير و م ــت ش گوش
ژنتيكي در  ــه  فاصل ــترين  بيش لري)، 
ــد زيادي  ــوده، تا ح ــن دو ت ــن اي بي
ــش بزهاي  ــت. پراكن قابل توجيه اس
رائيني در استانهاي كرمان، خراسان، 
ــوچ ايلات بافت  ــزد و هرمزگان و ك ي
ــود در  ــلاق خ ــه محل قش ــان ب كرم
تلاقيهاي  بالطبع  و  ــتان هرمزگان  اس
صورت گرفته اين توده با بزهاي تالي 
ــن جمعيتي  بي ــابه  تش افزايش  باعث 
ــي اين دو  ــدن فاصله ژنتيك ــم ش و ك
ــل ژنتيكي  ــت. فواص توده گرديده اس

ــبه شده در اين تحقيق تا حدي با فواصل ژنتيكي در بين نژادهاي  محاس
ــانگرهاي ريز ماهواره مطابقت داشت. بيشترين  ــتفاده از نش بز چين با اس
ــب ۰/۳۳ تا ۰/۰۸۷  ــي در بزهاي چين به ترتي ــه ژنتيك ــن فاصل و كمتري
ــد (۱۹). همچنين تشابه بين جمعيتي برآورد شده در اين  تخمين زده ش
ــج Kantanen و همكاران  ــا ۰/۹۲۲)، تا حدي با نتاي ــق (۰/۷۹۶ ت ــج Kantanenتحقي ــا ۰/۹۲۲)، تا حدي با نتاي ــق (۰/۷۹۶ ت Kantanenتحقي
ــابه بين جمعيتي را در چهار نژاد بومي گاو و  (۶) همخواني دارد. آنها تش
۰/۸۷ تا ۰/۸۹  RAPD  دو نژاد گوسفند فنلاند، با استفاده از نشانگرهاي
ــط Mommens و همكاران (۱۰) بر  برآورد كردند. در مطالعه اي كه توس
اساس نشانگرهاي ريز ماهواره در يك نژاد گاو آفريقايي و پنج نژاد اروپايي 
ــترين و كمترين فاصله ژنتيكي به ترتيب  ــترين و كمترين فاصله ژنتيكي به ترتيب B. tauruse) انجام گرفت ، بيش ــترين و كمترين فاصله ژنتيكي به ترتيب B. tauruse) انجام گرفت ، بيش ) انجام گرفت ، بيش )
ــد زيادي با نتايج تحقيق  ــرآورد گرديد. اين نتايج تا ح ۰/۳۰۷ و ۰/۰۴۷ ب
ــده مرغ با  ــابه بين نژادي در چهار نژاد اصلاح ش حاضر مطابقت دارد. تش

استفاده از نشانگرهاي RAPD بين ۰/۸۷ تا ۰/۹۸ متغير بود (۱۵). پايين 
ــران احتمالاٌ به دليل  ــن جمعيتي در توده هاي بز بومي اي ــابه بي بودن تش
ــرايط اقليمي  ــدم وجود برنامه هاي اصلاحي و پرورش اين توده ها با ش ع
متفاوت قابل توجيه مي باشد. درخت فيلوژني ترسيم شده بر اساس روش 
ــورد مطالعه را در دو گروه  ــوده هاي بز م Neighbor-Joining (۱۴)، ت
ــي ، تالي، كركي جنوب  ــامل توده هاي كركي رائين ــرار داد. گروه اول ش ق
ــياه لري و مرخز بودند  ــان و نجدي و گروه دوم شامل توده هاي س خراس

ــكل ۱ ).  (ش
ــه احتمالاً به  ــياه لري در يك خوش قرار گرفتن توده هاي مرخز و س
ــتان)،  ــتان و كردس ــل نزديك بودن محل پراكنش اين دو توده (لرس دلي
ــرايط  ــته كوههاي زاگرس كه داراي ش ــن هر دو توده در رش ــرار گرفت ق
ــند، توجيه پذير مي باشد. همچنين  ــان آب و هوايي مي باش تقريباً يكس
ــان  ــان، كركي رائيني و تالي به دليل يكس توده هاي كركي جنوب خراس

ــرايط آب و هوايي در محل پراكنش هر سه توده (مناطق خشك  بودن ش
ــان،  ــري) و نزديك بودن محل پراكنش اين توده ها (جنوب خراس و كوي
ــدي فاصله  ــرار گرفتند. توده نج ــه ق ــان و هرمزگان) در يك خوش كرم
ــتري با سه توده كركي جنوب خراسان، كركي رائيني و تالي  ژنتيكي بيش
نشان مي دهد و مي توان اين توده را در يك گروه مجزايي قرار داد. ولي 
ــبت به توده سياه لري،  ــتر توده نجدي با سه توده مذكور نس ــابه بيش تش
ــتان احتمالاً به دليل  ــتان و لرس ــتانهاي خوزس باوجود همجوار بودن اس
ــتان و تحمل زياد توده نجدي  ــي كاملاً متفاوت اين دو اس ــرايط اقليم ش

ــد. در مقابل گرما مي باش
پاورقي ها

1- Band Sharing Frequency
2- Index of the Uniformity (U)

NeighborNeighbor – Joining – Joining شكل۱: درخت فيلوژني ترسيم شده با استفاده از فراواني باندهاي چند شكل به روش شكل۱: درخت فيلوژني ترسيم شده با استفاده از فراواني باندهاي چند شكل به روش
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تنوع ژنتيكي شش توده...

شكل۲: الگوي قطعات تكثير شدة آغازگر RAP۲ در افراد

(MR) مختلف تودة مرخز 

MR1  تا MR19 افراد مختلف اين توده مي باشد. قطعه ۹۸۰ جفت بازي، 

در افراد مختلف اين توده ، چندشكلي نشان مي دهد. 

(۱۰۰bp سايز ماركر :M)

شكل۳: الگوي قطعات تكثير شدة آغازگر RAP۱۵ در افراد 

.(ND) مختلف  تودة نجدي

ND1 تا ND18  افراد مختلف اين توده مي باشند. قطعه ۵۳۰ جفت بازي 

در افراد مختلف اين توده ، چندشكلي نشان مي دهد. 

(۱۰۰bp سايز ماركر :M)

شكل۴: الگوي قطعات تكثير شدة آغازگر RAP۱۵ در افراد

 .(TL) مختلف تودة تالي 

TL1 تا TL19  افراد مختلف اين توده مي باشند. قطعات ۱۸۸۰ ، ۱۴۸۰ و 

۵۳۰ جفت بازي در افراد مختلف چندشكلي نشان مي دهند. 

(۱۰۰bp سايز ماركر :M)
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3- Between Population Genetic Similarty (BGS)
4- Genetic Distance (D)
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