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دوره اول، شماره اول، زمستان 1389

مقدمه
شمار  به  اقتصادي  و  ليفي  محصولات  ترين  مهم  از  كيي  پنبه 
مي رود و در 70 كشور جهان كاشته مي شود. . الياف پنبه به لحاظ 
استحكام،  مانند  فرد  به  منحصر  خصوصيات  بعضي  از  خورداري  بر 
يكفيت  رطوبت،  انتقال  پذيري،  رنگ  دوام،  گرما،  برابر  در  مقاومت 
باشند. بر خوردار مي  بالايي  اهميت  از  پارچه هاي حاصله  لطافت  و 

بذر پنبه دومين مقام را از نظر ميزان روغن بعد از سويا دار است، لذا 
توليد روغن، دومين هدف كاشت و پرورش پنبه را تشيكل مي دهد.

 به طور كلي پنبه تاثيرات مهم و اساسي در اقتصاد كشورها از جمله 
دام،  علوفه  روغن،  پارچه،  نخ،  نظير  جامعه  اساسي  كالاهاي  تامين 
تاثير در صنعت و اقتصاد ملي كشور نظير كارخانجات نساجي، پنبه
در دارد.  زايي  اشتغال  در  تاثير  و  بافندگي  كشي،  روغن  كني،  پاك 

 حال حاضر، بيش از 180 ميليون نفر در جهان به طور مستقيم و غير
باشند  آن مي  و مشتقات  پنبه  با  مرتبط  به مشاغل  وابسته  مستقيم 
ارقام  از  هم  جغرافیایی  مختلفي  نواحي  در   .)1374 )عاليشاه، 
تتراپلوييد  هم  و   )Gossypium berbaceum( گیاه  ديپلوئيد 
هاي  پيشرفت  چه  گر  شوند.  مي  كشت  ايران   )G.hirsutum(
بزرگي در زمينه بهبود روش هاي تكثير مرسوم و رايج پنبه صورت 
هاي  واريته  كردن  تجاري  و  بوده  گير  وقت  بسیار  ولي  است،  گرفته 
ارقام مختلف  كينواخت  دارد. كشت  نياز  زمان  به 10-6 سال  جديد 
پنبه، همچنين انتخاب ژنوتيپ ها بر اساس چند صفت زراعي خاص 
باعث از دست رفتن تنوعات ژنتكيي موجود در گياهان مي شود كه 
فرسايش ژنتكيي )genetic erosion( نام دارد. از طرفي، تنوع ژرم 
پلاسم كيي از نقاط توجه به نژادگران مي باشد. به نژادگران بر اساس 
تنوع ژنتكيي بين والدين، تريكبات ژني منحصر به فردي را براي ارقام 
جديد برتر ايجاد مي كنند. استفاده بيش از حد از ارقام نزدكي به هم 
باعث آسيب پذيري بيشتر ارقام در برابر حشرات و بيماري ها خواهد 
بسيار  امري  محصولات  پذيري  آسيب  در  ژنتكيي  تنوع  اهميت  شد. 
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چکیده
از  یکسری  مداوم  کشت  شود.  می  کشت  مختلفی  نواحی  در  و  است  ایران  در  گیاهی  محصولات  ترین  مهم  از  یکی  پنبه  هدف:  و  سابقه 
ژنوتیپ ها منجر به فرسایش ژنتیکی در دراز مدت می گردد، بنابر این مطالعه تنوع ژنتیکی و معرفی ارقامی با تنوع ژنتیکی بالا امری مهم و ضروری است.

مواد و روش ها: در اين مطالعه تنوع ژنتكيي ده رقم مختلف پنبه تتراپلوئيد ).Gossypium hirsutum L( با استفاده از روش مولكولي 
RAPD مورد ارزيابي قرار گرفت.

يافته ها: از 30 پرايمر مورد بررسي، 22 پرايمر باندهاي قابل ارزش گذاري توليد نمودند. در مجموع، 387 باند حاصل شد كه 178 باند پلي مرف 
بودند. پرایمر OPM11 بیشترین باند پلی مرف و پرایمر OPC09 بیشترین باند اختصاصی را تولید کردند در حالی که بعضی از پرایمرها هیچ باند 

اختصاصی نداشتند. بعضي ارقام داراي باندهاي اختصاصي بودند. بیشترین باند اختصاصی متعلق به رقم سی اکرا بود )6 باند(.
 RAPD انجام گرفت که نشان دهنده تنوع ژنتكيي ارقام مورد مطالعه براساس ماركرهاي مولكولي NJ نتيجه گيري: گروه بندي ارقام با روش

بود. بر اساس دندروگرام رسم شده دو رقم والدینی سی اکرا و نازلی دارای بیشترین تشابه ژنتیکی )bootstrap %100( با یکدیگر بودند.
كلمات كليدي: .Gossypium hirsutum L, مارکرهای RAPD، تنوع ژنتكيي
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.)Van Esbroeck and Bowman., 1998( شناخته شده است
)Random Amplifiled Poloymorph DNA( ماركرهاي 

و  ارقام  بين  ژنتكيي  تنوع  سازي  آشكار  در جهت  RAPD مولکولی 

ژنوتيپ هاي گياهان زراعي از جمله پنبه مورد استفاده قرار گرفته اند 
 ;Kumar et al., 2003; Vafaie-tabar et al., 2003(

.)Mehetre et al., 2004

ماركرهاي DNA، مزايايي نسبت به ماركرهاي مورفولوژكيي دارند، 
و تحت  ندارند  پليوتروپكي  و  استاتكي  اپي  آثار  و  پلي مرف هستند 
تاثير شرايط محيطي قرار نمي گيرند. بنابر اين در جهت افزايش و بالا 
 .)Cantrell et al., 1999( بردن ذخيره ژرم پلاسم به كار مي روند
در اين تحقيق، تنوع مولكولي ارقام پنبه و هيبريدهاي آن ها مورد بررسي

قرار گرفته است.
مواد و روش ها

مواد گياهي: بذرهاي پنبه مورد مطالعه در اين تحقيق، شامل ارقام 
يعني  هيبريدهايشان  و  تابلاديلا  نازلي،  ساحل،  اكرا،  سي  والديني 
ساحل × سي اكرا، سي اكرا × نازلي، ساحل × نازلي، ساحل × تابلاديلا، 
 Gossypium سي اكرا × تابلاديلا و نازلي × تابلاديلا متعلق به جنس
hirsutum مي باشند كه از مركز تحقيقات پنبه شهرستان گرگان 
تهيه شدند. بعد از حذف الياف سلولزي از سطح بذرها، بذرها به مدت 
روز خيسانده شده و سپس داخل گلدان كاشته شدند. سه هفته بعد 
از رويش گياه، از برگ هاي تازه روييده براي استخراج DNA ژنومي 

استفاده شد.
روش  از  ژنومي   DNA استخراج  جهت   :DNAاستخراج
 .)Dela Rosa., 2002( شد  استفاده  همكاران  و   Dela Rosa

يافته  تغيير  روش  و  بوده   CTAB از  استفاده  بر  مبتني  روش  اين 
)Murry and Tompson., 1980( مي باشد.

 RAPD پرایمر  سی   PCR واکنش  انجام  برای   :PCR واکنش 
 PCR تهیه شده از شرکت اپرون مورد استفاده قرار گرفت. واكنش
شامل که   1X  Buffer PCR،الگو  DNA نانوگرم   1 از  متشکل 
     200µM  ،)10mM.Tris HCL pH =8.8 ،25  mM KCL(
dNTP و 0.8 میکرومولار پرایمرهاي تصادفي 10 جفت بازي و 1 

 25µL حجم كلي واكنش ،Taq DNA Polymerase واحد آنزيم
)Corbet,Australia( در دستگاه  DNAدر نظر گرفته شد. تكثير
DNA شدن  دناتوره  شد.  انجام   Palmcycler GP-001 و 
 الگو در دماي 92 درجه سانتي گراد DNA انجام شد. دناتوره شدن 
DNA به مدت 3 دقيقه انجام گرفت و به دنبال آن واكنش تكثيري

 در 35 سكيل به شرح زير انجام شد :
اتصال دقيقه،  به مدت یک  گراد  در 92 درجه سانتي   دناتوره شدن 
 پرايمر در 36 درجه سانتي گراد به مدت یک دقيقه و گسترش پرايمر
به نهايي  انكوباسيون  دقيقه.  دو  مدت  به  گراد  سانتي  درجه   72  در 
از اطمينان  براي حصول  گراد  سانتي  درجه   72 در  دقيقه  ده   مدت 
سازي آشكار  جهت  گرفت.  صورت  پرايمرها  گسترش  و   تكميل 
از الكتروفورز بر روي ژل آگارز %2 با استفاده از بافر PCR محصولات

 .TBE 0.5 x (0.5  mM EDTA , pH= 8 , 44.5 mM Tris /Borate(
مورد   ،uv نور  با  و  شد  آميزي  رنگ  برمايد  اتيديوم  رنگ  با  ژل 
ماركر   )Sambrook et al. 2001( گرفت  قرار  بررسي 
Gene Ruler,fermentas ) 100bp ( به عنوان ماركر مولكولي

مورد استفاده قرار گرفت. 
داده هاي RAPD به صورت دو حالته مي باشند. بدين صورت كه 
مشخص  صفر  كد  با  باندها  حضور  عدم  و  یک  كد  با  باندها  حضور 
به طريق فوق،   RAPD ارزش گذاري نشانگرهاي  از  مي شود. پس 
تشابه  ضريب  گرفت.  انجام  ها  داده  روي  بر  زير  آماري  آناليزهاي 
در   Neis (Nei., 1979  ( ژنتكيي  ي  فاصله  نيز  و   Juccard

ها  ژنوتيپ  بندي  گروه  براي  و  شد  محاسبه  مطالعه  مورد  ارقام  بين 
روش Neighbor Joining) NJ( مورد استفاده قرار گرفت. ارقام با 
استفاده از آناليز Principal Coordinate analysis ) PCO( انجام 

.)Podani., 2000; Weising et  al., 2005( گرفت

یافته ها
 22 فقط  كه  شد  استفاده   RAPD-PCR واكنش  براي  پرايمر   30
پرايمر قادر به ايجاد باند بودند. در كل، 387 باند حاصل شد كه 178 
باند پلي مرف و 209 باند در بين ارقام مورد مطالعه مشترك بودند. 
در بين پرايمرهاي مورد استفاده، پرايمرOPB-20 و OPM-11، به 
ترتيب با 27 و26 باند، بيشترين باند را ايجاد نمودند )شكل1(،  در 
حالي كه پرايمرهاي OPI-16, OPC-10 به ترتيب با 10 و 9 باند 

كمترين باندها را توليد كردند )شكل 1(.
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تازه های زیست فناوری سلولی- مولکولی، دوره اول، شماره اول، زمستان1389، بررسی تنوع ژنتیکی ارقام مختلف پنبه ...

و  پلی مرف، مشترک  باندهای  تعداد  به همراه  باندها  تعداد کل  نمودار  شکل 1- 
اختصاصی در هر پرایمر.
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تازه های زیست فناوری سلولی-  مولکولی، دوره اول، شماره اول، زمستان1389، فرزانه تفویضی و همکاران 

پرايمر OPM-11 با 22 باند و پرايمر OPI-12 با یک باند به ترتيب، 
بيشترين و كمترين باندهاي پلي مرف را توليد كردند )شكل1(

از 22 پرايمر مورد استفاده، 10 پرايمر به نام هاي:
 OPA-11 ,OPB-07, OPB-20 ,OPC-01 ,OPC-09  
OPC-10 ,OPH-07, OPH14 ,OPI-05 ,OPM-11, باندهای 

اختصاصي )unique band( ايجاد نمودند. كه در اين ميان بيشترين 
باند اختصاصي )3باند( توسط پرايمر OPC-09 توليد شد )شكل1(

با 322   Sahel باند اختصاصي توليد نكردند رقم  و بعضي پرايمرها، 
 Sikra ×Tabladilla و Nazilli ×sahel باند، بيشترين و رقم های

با 298 باند كمترين باند را توليد نمودند )شكل2(. 

 

322
305 303 305 307 310 298 303 298 312

2 6 1 2 1 1 0 0 1 2
0

300

S SK N Tb S.SK SK.N S.N S.Tb SK.Tb N.Tb

total band unique band

در   OPM-11 پرايمر  از   )1250,1850bp(  10 و   16 شماره 
نشدند  ديده  هيبريدها  در  اما  دارند  حضور   Sahel ,Tabladilla

اختصاصي   OPB-07 پرايمر   )700  bp(  4 شماره  باند  )شكل3(. 
پرايمر  )320  bp(  2 شماره  باند   ،  Tabladilla × Siokra رقم 

باند  كه  حالي  در  داشت،   Nazilli رقم  به  اختصاص   OPH - 07

ارقام،  بعضي  بود.   Tabladilla اختصاصي  پرايمر  همان   5 شماره 

 Sahel ×Tabladilla و Nazilli × Sahel مثل رقم هاي هيبريد

هيچ باند اختصاصي توليد نكردند. بعضي باندها فقط در دو ژنوتيپ حضور 
داشتند. براي مثال باند شماره bp( 4 480 ( پرايمرOPM - 11 در 
ارقام هيبريد Sahel × Nazilli و Sahel × Tabladilla ) شكل 3(

پرايمر  همان   )1180 bp(  9 شماره  باند  كه  حالي  در  شد  مشاهده 

در ژنوتيپ هاي والديني Sahel, Siokra  رويت شد. بعضي باندها 

به چشم  ژنوتيپ  كي  در  فقط  و  داشتند  ها حضور  ژنوتيپ  تمام  در 

 ،17،21،22،14،15،5،6 شماره  باندهاي  مثال  براي  خوردند.  نمي 

 bp )750،800،1000،1600،1750،1950،2800،3000 (

پرايمر OPM-11، تنها در Siokra ×Tabladilla حضور نداشتند.

باند شماره bp( 6 1100( پرايمر OPH-19 تنها در رقم هيبريد 

و12  شماره9  باندهاي  نداشت.  حضور   Nazilli × Tabladilla

 Tabladilla ×هيبريد رقم  در  پرايمر  همان   )1350،1750  bp  (

Siokra حضور نداشتند. بعضي باندها در ژنوتيپ هاي والديني حضور 

باندهاي  يافتند. براي مثال  ارقام هيبريدشان تكثير  نداشتند ولي در 

هيبريد  در   OPA -11 پرايمر   )2200،2900bp( و11   9 شماره 

نيافتند  تكثير  والديني  در  اما  داشتند  حضور   Siokra × Sahel

)شكل 4(.

ژنوتيپ. هر  در  اختصاصي  باندهای  همراه  به  باندها  کل  نمودار  شکل2- 
 S=Sahel, SK=Siokra, N=Nazilli, Tb=Tabladilla, S.Sk=Sahel x
 Siokra, Sk.N=Siokra x Nazilli, S.N=Sahel x Nazilli, S.Tb=Sahel
x Tabladilla, Sk.Tb=Siokra x Tabladilla, N.Tb=Nazilli x Ta

 

,OPM-11شکل 4 - الگوی قطعات تکثیرشده با پرایمر  
. no=100 و  کنترل منفیbp مارکر=M 

 S=Sahel, SK=Siokra, N=Nazilli, Tb=Tabladilla S.Sk=Sahel x
 Siokra Sk.N=Siokra x Nazilli, S.N=Sahel x Nazilli, S.Tb=Sahel
 x Tabladilla, Sk.Tb=Siokra x Tabladilla, N.Tb=Nazilli x
Tabladilla

,OPM-11شکل 3- الگوی قطعات تکثیرشده با پرایمر  
. no=100 و کنترل منفیbp مارکر=M 

 S=Sahel, SK=Siokra, N=Nazilli, Tb=Tabladilla,
,S.Sk=Sahel x Siokra
 Sk.N=Siokra x Nazilli, S.N=Sahel x Nazilli,
S.Tb=Sahel x Tabladilla, Sk.Tb=Siokra x Tabla-
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تازه های زیست فناوری سلولی- مولکولی، دوره اول، شماره اول، زمستان1389، بررسی تنوع ژنتیکی ارقام مختلف پنبه ...

.NJ شكل 6 - دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه اي ژنوتيپ هاي پنبه با روش
مقادير بالاي خوشه ها مقادير Bootstrap مي باشند.

شكل7- نمودار رسته بندي PCO ژنوتيپ هاي پنبه بر اساس داده هاي 
.RAPD مولكولي

شكل5- فلش ها نشان دهنده باندهاي codominant درهيبريدها مي باشند.

بعضي باندها در ژنوتيپ هاي والديني حضور يافتند اما در هيبريدها 
 )1100،1450،2400  bp(  8،14،28 شماره  باندهاي  نشدند.  ديده 
پرايمر OPM-11 در رقم هيبريد Nazilli × Siokra ديده شدند 
 bp( و4   8 شماره  باندهاي  نشدند.  مشاهده  والديني  ارقام  در  اما 
 Tabladilla × هيبريد  دررقم   OPM-11پرايمر  )480،1100
نيافتند  تكثير  والديني  هاي  ژنوتيپ  در  ولي  شدند  مشاهده   Sahel

)شكل3(. بعضي باندها در ژنوتيپ هاي والديني ديده مي شوند اما در 
هيبريدها حضور نداشتند. براي مثال، باندهاي شماره 25 و20پرايمر 
1000bp ( OPM – 11 و 2600( و باندهاي 5 و 4،2،1 از پرايمر 
)bp920 و 800 و 670 و OPH -19 )600 در ژنوتيپ هاي والديني  
نداشتند.  وجود  هيبريد  در  اما  داشتند  حضور   Nazilli، Siokra

OPM- )1250 1850 و bp( پرايمر  از  باندهاي شماره 16 و 10 
ديده  هيبريدها  در  اما  دارند  حضور   Sahel , Tabladilla در   11
 ) 180 bp ( كوچكترين قطعه ارزش گذاري شده .)نشدند )شكل3
گذاري شده  ارزش  قطعه  ترين  بزرگ  و   OPH –14 پرايمر توسط 
)bp 3000 ( ‌توسط پرايمر OPH – 20 تكثير يافتند. بعضي باندها 
در  كه  متفاوت  باند  دو  و  دادند  نشان  را   Codominant وراثت 
ژنوتيپ هاي والديني حضور داشتند كه هر دو در هيبريد آن دو نيز 

ديده شدند ) شكل 5(.

انجام گرفت كه  روش گروه بندي )NJ( بر روي داده هاي مولكولي 
توسط آناليز PCO نيز تائيد شد ) شكل 6 و 7( در تمام آناليزها دو 
رقم والديني Siokra و Nazilli بيشترين تشابه ژنتكيي را با كيديگر 
و دو رقم هيبريد Sahel × Soikra و Nazilli × Tabladilla تشابه 

ژنتكيي با ارقام والديني نشان دادند. 
 100  bootstrap  ٪ با   Siokra و   Nazilli والديني  رقم  دو 

 Nazilli گرفتند.  قرار  گروه  كي  در  هم  با   NJ دندروگرام  در 
كيديگر  با  نزدكيي  ارتباط   Sahel ×  Tabladilla و   × Sahel

قرار  هم  با   NJ روش  با  شده  رسم  دندروگرام  در  و  دادند  نشان 
 Tabladilla ×  Nazilli يعني  ديگر  هيبريد  دو  گرفتند. 
و Siokra × Tabladilla تشابه ژنتكيي با اين ارقام نشان دادند و با 
 Tabladilla ×همان فاصله در دندروگرام به آن ها متصل شدند. رقم
Nazilli در دندروگرام نزدكي به رقم والد خود Nazilli قرارگرفت

بحث
جديد  ارقام  آرام  توسعه  و  پيشرفت  در  ژنتكيي  تنوع  فقدان 
بالاي  يكفيت  فراوان،  محصول  توليد  چون  هايي  قابليت  با  پنبه 
از  كيي  باشد.  مي  مشهود  استرس  به  گياه  مقاومت  و  محصول 
افزايش تنوع ژنتكيي، جمع آوري ژرم پلاسم ها  راه كارها در جهت 
 intra – specific و   inter – specific هيبريدهاي  توسعه  و 
وقوع  دليل  به   inter – specific هاي  هيبريد  باشد،  مي 
نيستند. موفق  هميشه  بعدي  هاي  نسل  و   F2در ژنتكيي  شكست 
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شناسايي  و  اختصاصي  پرايمر  طراحي  عدم   ،DNA كم  مقادير 
نهايت  در  و  آگارز  ژل  روي  بر  آسان  سازي  آشكار  نظر،  مورد  ژن 
كرد  اشاره  اكتيو  راديو  مواد  توسط  سازي  آشكار  به  نياز  عدم 
.)Williams et al., 1990 ,Weising et al., 1995(

و  شناسايي  در  آمد  كار  و  آميز  موفقيت  روش  كي   RAPD

بررسي  محققين  از  بسياري  باشد.  مي  پنبه  مختلف  ارقام  تمايز 
ماركرهاي  از  استفاده  با  را  پنبه  هاي  ژنوتيپ  در  ژنتكيي  تنوع 
شود.  مي  بحث  آن  به  راجع  ادامه  در  كه  اند  داده  انجام   RAPD

 intra – بنابر اين بسياري از برنامه ها در راستاي توسعه هيبريد هاي
specific پيش مي رود. ورود ژن هاي جديد از طريق هيبريداسيون 

intra – specific به ارقام جديد، باعث افزايش خزانه ژنتكيي گياه 

به  وابسته  نباتات  اصلاح  آميز  موفقيت  هاي  برنامه  پنبه خواهد شد. 
داشتن دانش كافي و كامل از تنوع ژنتكيي در بين منابع ژنتكيي در 
دسترس ژرم پلاسم دارد و اصلاح گران را قادر به انتخاب منابع والدي 
از نظر ژنتكيي( ‌مي سازد.  ايجاد جمعيت متنوع )  مناسب در جهت 
چندين روش براي ارزيابي تنوع ژنتكيي در گياهان وجود دارد كه كيي 
از آن ها بكارگيري ماركرهاي مولكولي است. ماركرهاي مولكولي در 
كاهش سايز جمعيت در جهت اندازه گيري ميزان تنوع در مراحل اوليه 
 RAPD مفيد خواهند بود. كيي از اين ماركرها، ماركرهاي مولكولي
مي باشد. روش RAPD – PCR كي روش ساده و آسان در جهت 
شناسايي تنوعات ژنتكيي مي باشد و داراي مزاياي بسياري است كه 
عدم طراحي   ،DNA كم  مقادير  بكارگيري  به  مي‌توان  آن جمله  از 

پرايمر اختصاصي و شناسايي ژن مورد نظر، آشكار سازي آسان بر روي 
ژل آگارز و در نهايت عدم نياز به آشكار سازي توسط مواد راديو اكتيو 
.) Williams et al., 1990, Weising et al., 1995( اشاره كرد

RAPD كي روش موفقيت آميز و كار آمد در شناسايي و تمايز ارقام 

مختلف پنبه مي باشد. بسياري از محققين بررسي تنوع ژنتكيي در 
ژنوتيپ هاي پنبه را با استفاده از ماركرهاي RAPD انجام داده اند 

كه در ادامه راجع به آن بحث مي شود. 
شناسايي 178 باند پلي مرف در 10 رقم پنبه در تحقيق حاضر، نشان 
دهنده پلي مرفيسم ژنتكيي ) تنوع ژنتكيي ( در اين ژنوتيپ ها است 
استفاده   پنبه مورد  برنامه هاي هيبريداسيون  انجام  تواند در  كه مي 
قرار گيرد. به علاوه وجود باندهاي ويژه در بعضي ارقام ) ژنوتيپ هاي 
والديني يا هيبريد ( نشان دهنده وجود جايگاه ويژه در ژنوتيپ هاي 
مورد مطالعه است. ماركرهاي مولكولي RAPD در جهت آشكار سازي 
تنوع ژنتكيي در بين ارقام پنبه ديپلوئيد و تتراپلوئيد مورد استفاده قرار

مي گيرند. Bhat و Rana در سال 2005 بر روي تنوع ژنتكيي ارقام 
پنبه تتراپلوئيد و ديپلوئيد توسط ماركرهاي RAPD مطالعه كردند. 
تتراپلوئيد  ارقام  با  مقايسه  در  بيشتري  ژنتكيي  تنوع  ديپلوئيد  ارقام 

 .)Rana and Bhat., 2005( نشان دادند
تحقيق ديگري در سال 2003 توسط Vafai – Tabar انجام گرفت 
ارقام تتراپلوئيد پنبه هندي % 79  و ميانگين تشابه ژنتكيي در بين 
 Rana و Bhat در حالي كه .)Vafai – Tabar., 2003( ارزيابي شد
ميانگين تشابه ژنتكيي را % 74 گزارش كردند. مطالعات ديگر بر روي 
ارقام پنبه تتراپلوئيد غير هندي نيز ميانگين تشابه ژنتكيي مشابهي را 
نشان داد )Rana and Bhat., 2005 (. در بعضي گزارشات ديگر 
ميزان تشابه ژنتكيي بيشتري گزارش شده است. براي مثال Iqbal و

همكاران در سال 1997 و Kumar و همكاران در سال 2003 تشابه 
 Iqbal et al., 1997, كردند)  گزارش   50  –  90% رابين  ژنتكيي 
 Multani and مطالعه مشابه كه توسط . )Kumar et al., 2003

lyon در سال 1998 بر روي ارقام G. hirsutum استراليايي انجام 

گرفت، تشابه ژنتكيي %89/9 – 92/1 در بين ژنوتيپ ها بدست آمد.
در تحقيق حاضر نيز ميانگين تشابه ژنتكيي%50 در بين ارقام تتراپلوئيد 
پنبه ايران ارزيابي شد كه نشان دهنده تفاوت ژنتكيي بيشتري در بين 
سال  در  همكاران  و  شيدايي  توسط  كه  تحقيقي  در  باشد.  مي  ارقام 
2007 انجام گرفت، ميزان پلي مرفيسم % 30/61 ارزيابي شد و تشابه 
ژنتكيي ارقام پنبه مطالعه شده در مقايسه با مطالعات ديگر پايين بود 
)Sheidai et al., 2007a(. در تحقيق ديگري كه در سال 2007 

مورف پلي  باندهاي  ميزان  گرفت،  انجام  همكاران  و  شيدايي  توسط 
% 19 ارزيابي شد )Sheidai et al., 2007b(. ميزان پلي مرفيسم به 
دست آمده در تحقيقي كه توسط Esmail و همكاران در سال 2008 
روي 21 ژنوتيپ و توسط 23 پرايمر صورت گرفت،% 84/95 ارزيابي 

 .)Esmail et al., 2008( شد
همان طور كه قبلًا نيز ذكر شد، بعضي باندها فقط در ژنوتيپ هاي 
والديني  هاي  ژنوتيپ  در  نيز  باندها  بعضي  و  دارند  حضور  والديني 
حضور  عدم  يا  وجود  شوند.  مي  ديده  درهيبريدها  اما  ندارند  حضور 
باندهاي منحصر به فرد )اختصاصي( در كي ژنوتيپ خاص مي تواند 
به عنوان كي ماركر DNA مثبت يا منفي براي چنين ژنوتيپي مورد 
استفاده قرار گيرد و نيز در تعيين و تشخيص ژنوتيپ موثر واقع شود 
)EI – Defrawy, 2004(. از آن جا كه حتي تغييرات تك بازي در 
جايگاه اتصال پرايمر مي تواند در تشيكل و يا عدم تشيكل باندهاي 
وقوع  دهنده  نشان  تواند  مي  باندها  اين  باشد،  گذار  تاثير   RAPD

از  ناشي  تواند  مي  كه  باشد  هيبريد  ارقام  ژنوم  در  ژنتكيي  تغييرات 
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باشد.  جايگاه  آن  در  نوكلئوتيدها  از  تعدادي  بازآرايي  يا  و  فقدان 
باعث  است  ممكن  ميوز  طول  در  كروموزومي  اوور  كراسينگ  رخداد 
از بين رفتن جايگاه اتصال پرايمر در Offspring شود و در نهايت 
گردد   Offspring در  جديد   RAPDالگوهاي ايجاد  به  منجر 

 .)Smith et al., 1996(
Sushir همكاران در سال 2008، آناليزهاي مولكولي و ستيوژنتكيي 

بر روي نسل هاي F1 و F1 حاصل از كراس interspecific بين
G. arboretum و G. anomalum انجام دادند و گزارشات نشان 
انتخاب شده، گياهان نسل F1 داراي كي   F2 داد كه در بين نسل
نشان دهنده  امر  اين  كه  بودند   F2 -5 و   F1 به  نسبت  اضافي  باند 
 F2 -8 و   F2 -6 گياهان  در  برعكس  است.  تريكبي  نو  رخداد 
احتمال  دهنده  نشان  كه  شد  مشاهده  پرايمر  اتصال  جايگاه  فقدان 
از گونه هاي G. arboretum و  B و A وقوع نوتريكبي بين ژنوم

 G. anomalum مي باشد )Sushir et al., 2008(. گزارشاتي نيز 
مبني بر توارث Codiminant ماركرهاي RAPD در گياهان وجود 
ژنوتيپ هاي  با  در هيبريدهايي  احتمالاً  ماركرهايي  اين چنين  دارد. 
والديني مشخص شناسايي مي شوند و با ويژگي هاي مورفولوژكيي در 
.)Chen et al., 2004; Wang et al., 2005( ارتباط مي باشند

 SSR, RAPD, RFLP و همكاران در سال 1998 چندين ماركر Yu

را در ارتباط با طول فيبر پنبه و ديگر ويژگي هاي يكفي پنبه شناسايي 
كردند. به طور مشابهي Lazo و همكاران در سال 1994 ماركرهاي 
و   G. hirutum هيبريد  در  پنبه  فيبر  طول  با  مرتبط   RAPD

 )Lazo et al.,  1994  ( كردند  شناسايي   G. barbadense
توارث  با   RAPD باندهاي  بعضي  تحقيق  اين  در  مشابهي  طور  به 
Codiminant شناسايي شد، حضور چنين ماركرهاي RAPD در 

مطالعات هيبريداسيون در پنبه بويژه اگر در جهت منافع كشاورزي و 
بهره برداري باشد، مي تواند مفيد واقع گردد. مشاهده ارتباط نزدكي 
ارقام هيبريد Sahel × Nazilli و Sahel × Tabladilla در بررسي 
والديني  ژنوتيپ  وجود  از  ناشي  احتمالاً   ،PCO آناليز  و  اي  خوشه 

مشترك ساحل در اين ارقام مي‌باشد
هيبريد  ارقام  بين  شده  مشاهده  نزدكيي  مشابهي،  طور  به 
تواند مي   Siokra ×  Tabladilla و   Nazilli ×Tabladilla

بين  در   Tabladilla و   Nazilli والديني  ارقام  حضور  از  ناشي 
آن در  كه  است  ديگري  مطالعات  با  مطابق  نتايج  اين  باشد.  ها  آن 

گرفتند  قرار  والديني  هاي  ژنوتيپ  به  نزدكي  پنبه  هيبريد  ارقام 
)Rana  and Bhat, 2005(. اين نتايج نشان مي دهد كه ماركرهاي 
نمودن  متمايز  و  شناسايي  در  توانايي  و  پتانسيل  داراي   RAPD

ارقام پنبه مي باشند و مسئله مهمي كه مي توان به آن اشاره كرد، 
كاربرد RAPD در شناسايي ارقام و ارتباط ژنتكيي ارقام با كيديگر 
مي باشد. به طوري كه در دست داشتن اطلاعات نژادي و يا مبداهاي 
را  ارقام  ارتباط ژنتكيي  به طور صحيحي  تواند  ارقام نمي  جغرافيايي 
نشان بدهد. در حالي كه DNA ماركرها، ارتباطات ژنتكيي و دوري 
به  اگر  دهند  مي  نشان  بيشتر  و  بهتر  را  كيديگر  با  ارقام  نزدكيي  و 
قرار گيرند و در سرتاسر  استفاده  ماركرها مورد   DNA اندازه كافي 
توسط چندين محقق  اين مسئله  باشند.  پراكنده شده  ها  كروموزوم 
 Zhang et al., 2005; Esmail 2008;( است  شده  بيان 
طرفي  از   .)  Iqbal et al., 1997; Multani et al., 1998

شناسايي ماركرهاي ويژه گونه و رقم نيز مي تواند براي اصلاح گران 
رقم  به  رقم  كي  از  خاص  هاي  ژن  انتقال  در  ژنتكي  مهندسان  و 
ديگر و يا از كي گونه به گونه ديگر و ايجاد تنوعات ژنتكيي بيشتر مفيد 
باشد )Rana and Bhat, 2005(. بنابر اين تحقيق حاضر نشان دهنده 
تفاوت هاي ژنتكيي در بين ژنوتيپ هاي والديني پنبه و نيز هيبريدهاي 
F1 بدست آمده مي باشد كه مي تواند در برنامه هاي هيبريداسيون و 

اصلاح پنبه مورد استفاده قرار گيرد.
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