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تجاري و (هاي آلو در ژنوتيپ ناسازگاري خود هايآلل شناسايي
 پليمراز ايزنجيره واكنش روش به هاآلل تكثير از استفاده با) بومي

  3زماني، ذبيح اله2*مقدم، محمدرضا فتاحي1مرضيه اتحادپور

  

ني، پرديس گروه علوم باغبا اندانشيار دانشجوي كارشناسي ارشد،ترتيب به -3 و 2، 1
  كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران

 fattahi@ut.ac.ir :نويسنده مسئول مكاتبات، پست الكترونيكي *

  )8/9/90 :تاريخ پذيرش - 13/10/89 :تاريخ دريافت(
  
  

از مناطق  (P.domestica)ژنوتيپ آلو  34مربوط به  S-RNaseهاي در اين بررسي، ژنوتيپ
 Sهاي بوسيله تكثير آلل) ژنوتيپ 40اًجمع(رقم تجاري و نمونه ميروبالان  5مختلف كشور به همراه 

جنس  S-RNaseشده ژن بر اساس ناحيه حفاظت PCRبا جفت آغازگرهاي دژنره و به روش 
 /EM PC2consFD با استفاده از جفت آغازگرهاي دژنره . پرونوس مورد مطالعه قرار گرفت

EM PC3consRD  باند  14جفت باز مشاهده شد كه  320-1830باند در محدوده  23تعداد
ژنوتيپ  23هاي مورد بررسي، در ژنوتيپ. باند جديد بود 9و  قبليهاي گزارش شده مربوط به آلل

ها فقط يك باند و بقيه ژنوتيپ دهدكه هتروزيگوسيتي در اين مكان را نشان مي دو باند نشان دادند
و  5/17، 30به ترتيب با  Siو  bp 621 ، باندScهاي آللبر اساس نتايج بدست آمده . شان دادندن

بيشترين فراواني  Scهاي ايراني داشتند كه آلل آلو بيشترين فراواني را در ژنوتيپدرصد  5/12
 SbScسانتاروزا در اين بررسي  Sژنوتيپ . را در جمعيت وليان كرج نشان داد) درصد 1/17(
شايرو در اين  Sهمچنين ژنوتيپ . متفاوت است) ScSe(هاي قبلي شخيص داده شد كه با گزارشت

اختلاف . گزارش شده بود) Sf(يك باند  كه قبلاًدر صورتي) ShSi( آزمايش دو آلل نشان داد
مشاهده شده و گزارش شده در ارقام شايرو و سانتاروزا ممكن است به دليل  Sهاي ژنوتيپ

باشد و يا اينكه ژنوتيپ ارقام موجود در اين بررسي با ژنوتيپ ارقام گزارش  Sمكان  در موتاسيون
باند در  14تعداد  PaConsI-F/ EM PC5consRDجفت آغازگر دژنره . شده متفاوت باشد

با استفاده از اين جفت . هاي مورد بررسي ايجاد كردجفت باز در ژنوتيپ 875- 2495محدوده 
ها يك باند نشان هاي مورد بررسي دو باند نشان دادند و بقيه آنژنوتيپ نمونه از 25آغازگر در 

 نتايج .گونه باندي با استفاده از هر دو جفت آغازگر نشان ندادهمچنين يك ژنوتيپ هيچ. دادند
هاي ژنوتيپ تعيين براي ثرؤم و روش سريع تواند يكمي PCR نشان داد كه بررسي اين

  .شدبامي در آلو خودناسازگاري
 

  مقدمه
. كاري دارداي در صنعت ميوههاي مهم جنس پرونوس است كه جايگاه ويژهآلو از جمله گونه

تن و سطح زير كشت آن  10776232حدود  2009مقدار توليد جهاني آلو و گوجه در سال 
  . هكتار بوده است 2534873حدود 

 

 هاي كليدي واژه
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)FAO 2009 .(طور جداگانه در سه منطقه اروپا، آسيا و آلوها به
 x=8پايه كروموزومي تمام آلوها . اندآمريكاي شمالي اهلي شده

است كه ژنوم ديپلوئيد تا هگزاپلوئيد داشته و از چين تا اروپا 
افشاني و تشكيل يكي از عوامل بسيار مهم در گرده .گسترش دارند

خودناسازگاري يك مكانيسم . ري استميوه وضعيت سازگا
و باشد كه گياهان گلدار براي افزايش دگرگشني ژنتيكي مي

بسياري از آلوها . اندجلوگيري از پس روي ژنتيكي به كار گرفته
ها خودناسازگار هستند و توليد ميوه از طريق خودگشني در آن

-ستههاي ههمچنين آلوها همانند ديگر گونه. باشدپذير نميامكان

صورت پارتنوكارپ نيستند و به دليل اين دار قادر به توليد ميوه به
كه باروري كافي براي تشكيل ميوه اهميت دارد لذا ژنوتيپ 

. ها مورد مطالعه گسترده قرار گرفته استخودناسازگاري آن
 درختان صحيح انتخاب خودناسازگاري جهت هايآلل شناسايي

-برنامه در همچنين و تجاري هايباغ در عملكرد افزايش و زاگرده

 كنترل هايتلاقي در موفقيت از اطمينان منظوربه اصلاحي هاي

خودناسازگاري  ).Lopez et al. 2006(باشد مي اهميت حائز شده
زميني، رز و ميمون هاي گياهي سيباي در خانوادهطور گستردهبه

ت صورها بهدر سطح ملكولي مطالعه شده است كه در تمام آن
خودناسازگاري گامتوفيتيك در خانواده . شودگامتوفيتيك كنترل مي

كه در مكان ژني  SFBو  S-RNaseهاي رزاسه توسط دو ژن به نام
S فاصله بسيار نزديك اين دو ژن . شودواقع هستند كنترل مي

اور  شود كه احتمال كراسينگكروموزومي باعث مي DNAروي 
رسند به توارث ميو ژن با هم بسيار كاهش يابد بنابراين هر د

)Kao and Tsukamoto 2004 .( ژنS-RNase هاي در خانواده
-زميني، رز و ميمون يك گليكوپروتئين درون مادگي بيان ميسيب

. كند كه توالي آن در خانواده رزاسه تنوع بالايي نشان داده است
باشد كه در داراي دو اينترون مي دارهاتمام هسته  S-RNaseژن 

اينترون اول كه از نظر . هاي متفاوتي دارندهاي مختلف اندازهللآ
اندازه كوچكتر است بين توالي پپتيد راهنما و اولين ناحيه 
محافظت شده قرار دارد و اينترون دوم با فاصله بيشتر درون ناحيه 

 ،C5هاي ناحيه محافظت شده با نام 5همچنين . با تنوع بالا است
C4 ، C3، C2،C1 ها قابل شناسايي هاي آنالي آمينو اسيددر تو

ها و روابط سازگاري بين ژنوتيپ . (Ushijima et al. 1998)است
ها در درختان ميوه به صورت هاي ناسازگاري آنشناسايي گروه

هاي كنترل شده و مشاهده رشد لوله گرده افشانيكلاسيك با گرده
 هايوه، روشعلابه). Imani 1383(شود با ميكروسكوپ انجام مي

ناسازگاري  به مربوط هايشناسايي آلل مانند  DNAمولكولي
(Ishimizu et al. 1999) تجزيه مانند بيوشيميايي هايروش و 

 Murfett(شود نيز استفاده مي  (SRNase)خامه هايگليكوپروتئين

et al. 1992 .(هايآلل S از  تعدادي ناسازگاري هايو گروه
 Halasz et)، بادام(Wang et al. 2010)لاس گي مانند ميوه درختان

al. 2008)  سيب)1390عبادي و همكاران، (و ،(Kitahara et al. 

، زردآلو )Sanzol and Herrero, 2002(آسيايي  ، گلابي(2005
(Feng et al. 2006) شده مولكولي گزارش هايروش از استفاده با 

خودناسازگار ) نآلوهاي ژاپني و ميروبالا(آلوهاي ديپلوئيد  .است
ها صورت يك پديده استثنايي در آنهستند و خودسازگاري به

- مي) آلل خودسازگار( Seشود كه به دليل دارا بودن آلل ديده مي

وضعيت سازگاري در آلوهاي اروپايي از ). (Szabo 2003باشد 
حالت خودناسازگاري كامل تا خودسازگاري كامل متغير است 

)Hegedus and Halasz 2006 .(ها متغير در آن درصد تشكيل ميوه
هاي گرده با چندين آلل و يا شرايط ممكن است ناشي از دانه
در دانه گرده با چند . هاي مختلف باشدمتفاوت محيطي در سال

طوري صورت رقابتي عمل كنند بهممكن است به Sهاي آلل، آلل
به با مشا Sكند داراي آلل اي كه در خامه رشد ميكه دانه گرده

-S در آلوي ژاپني.  (Tobutt et al. 2004).والد مادري باشد

RNase  دالتون  كيلو 30يك گليكوپروتئين با وزن ملكولي حدود
، پنج T2/Sنوع  RNaseباشد كه حاوي دو مكان فعال براي مي

باشد كه منطقه محافظت شده و يك مكان با تنوع خيلي بالا مي
در آلوي  S (SaSb)اولين ژنوتيپ  .شوددر مادگي بيان مي منحصراً

 Beppuسپس . گزارش شد Yamaneتوسط  ’Sordum‘ژاپني رقم 
 آغازگرهايرا در آلوهاي ژاپني با استفاده از  Sهاي تنوع آلل

رزاسه گزارش  S-RNaseهاي حفاظت شده طراحي شده از توالي
شناسايي كردند و دريافتند  (Sa-Sn)متفاوت  Sآلل  14ها آن. كردند

هاي جنس آلوي ژاپني همانند ديگر گونه S-RNaseه ژن ك
 توسط Sآلل  27تاكنون . باشدپرونوس داراي دو اينترون مي

Beppu ،Sapir ،Zhang  وGuerrra  در آلوي ژاپني گزارش شده
موتاسيون در سيستم خودناسازگاري گامتوفيتيك ممكن . است

 Tao et al. 2007(است باعث ايجاد خودسازگاري شود 
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Vilanova et al. 2006 .(خود و يا دگر  به هاي مربوطدر آزمايش
 Beppuتوسط  ScSeهاي داراي ژنوتيپ افشاني كه بين واريتهگرده

و  ScSeبه دو گروه  Sانجام شد نتاج بر اساس توارث ژنوتيپ 
SeSe داد فقط آلل تقسيم شدند كه نشان ميSe  از والد پدري به

عنوان آلل خودسازگاري تاييد را به Se اين نتايج آلل. رسدارث مي
هاي ناسازگاري در هدف اين بررسي شناسايي آلل. كندمي

هاي آلوي موجود در ايران و چند ژنوتيپ تجاري با ژنوتيپ
هاي شناسايي آلل. اي پليمراز بوده استاستفاده از واكنش زنجيره

S-RNase ا ههاي آلو و تعيين خود و دگرناسازگاري آنژنوتيپ
هاي اصلاحي و در انتخاب تواند در انتخاب والدين دربرنامهمي

  . هاي تجاري مفيد واقع شودارقام مناسب در باغ
  

 هاروشومواد

ژنوتيپ آلو موجود در  34مواد گياهي در اين تحقيق شامل 
ايستگاه تحقيقات گروه علوم باغباني دانشگاه تهران در كرج بود 

رقم  5جمع آوري شده است به همراه كه از مناطق مختلف كشور 
سانتاروزا، شابرون، مجار، شايرو، قطره طلا، و : تجاري شامل

  ).1جدول ( نمونه ميروبالان بودند
 Murray روش از استفاده با و برگي هاينمونه از DNA استخراج

and Thompson )1980 (افزودن شامل كه بود تغييرات اندكي با 

PVP )20 دادن قرار زمان افزايش و استخراج بافر به) در ليتر گرم 

 براي. بود ساعت يك به دقيقه 30 از درجه 65 گرمآب در هانمونه

 شامل دوم اينترون دژنره آغازگر جفت از S هايآلل عمومي تكثير

 EM)معكوس( روپس و  EM PC2consRDروپيش آغازگر

PC3consRD آغازگر دژنره جفت و ساترلند توسط شده طراحي 

 PaConsI-F  )Sonneveld etروپيش آغازگر شامل اينترون تجف

al. 2003 (روپس آغازگر با )معكوس( EM PC5consRD 
)Sutherland et al. 2004 (گرديد استفاده.  

  
  هاي آلوي مورد بررسياسامي ژنوتيپ -1جدول 

  ژنوتيپ شماره  ژنوتيپ شماره ژنوتيپ شماره ژنوتيپ  شماره
  n-4-86 31  2برجي نيشابور  4M-4721 11 1جواهرده  1

  3-18 32  آلوي وحشي 4mm-1522-86 12 2جواهرده  2

  b3-4-86 33  )چناران(آلوي شيرين هسته جدا  23 1وليان 13 3جواهرده  3

  درگزي  34  )چناران(اسجيل 24 2وليان 14 4جواهرده  4
5 4M-6315 وليانa3 25 سانتاروزا  35  2آلوچه كلات نادر  
6 4M-2516 وليانb3 26 شابرون  36  4آلوچه كلات نادر  
7 4M-9117 مجار  37  1بي نام 27 4وليان  
8 4M-6918 شايرو  38  86-51-3 28 5وليان  
9 4M-4419 قطره طلا  39  2بي نام 29 6وليان  
10 4M-1220 30 1برجي نيشابور n-1  40   پايه

 واحي مختلف جمع آوري هستندهاي مخلوط از نكدها بيانگر ژنوتيپ       

  مورد مطالعه آلوهاي در ژنوتيپ Sهاي جهت تكثير آلل PCRجفت آغازگرهاي دژنره مورد استفاده در روش  -2جدول 

  نام آغازگر  كد آغازگر  نوع آغازگر  توالي آغازگر(5 ↔ '3)

TCA C(A/C)A T(C/T)C ATG GCC TAT روپيش  C2 EM PC2consFD  

A(A/T)(C/G) T(A/G)C C(A/G)T G(C/T)T TTG TCC ATT C معكوس  C3 EM PC3consRD  

(C/A)CT TGT TCT TG(C/G) TTT (T/C)GC TTT CTT C روپيش  SP PaConsI-F 

CAA AAT ACC ACT TCA TGT AAC A(A/G) معكوس  C5 EM PC5consRD  
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ميكروليتر از غلظت  3ميكروليتر، شامل  17در حجم  PCRمحلول 
ميكروليتر از غلظت  5/1ژنومي،  DNAيكروليتر نانوگرم در م 15
، PCRميكروليتر از محلول كيت  5/7ميكرومولار هر آغازگر،  5
از شركت  PCRكيت . بار تقطير تهيه شدميكروليتر آب دو 5/3

 dNTPs ،PCR buffer،Taqتهيه شد كه شامل ) ايران(سيناژن 

DNA Polymerase  وMgCl2 اي يرهبرنامه دمايي واكنش زنج .بود
و بر اساس مراحل et al. (2004)  Sutherland پليمراز به روش

با استفاده از ) 3جدول (دمايي متناسب با هر جفت آغازگر 
انجام گرفت كه براي  Icycler  Bio-Radدستگاه ترموسايكلر

 2 چرخه يك: صورت زير انجام شدجفت آغازگر اينترون دوم به
 94 شامل حرارتي چرخه 10 و گراددرجه سانتي 94 در ايدقيقه

 2مدت به گرادسانتي درجه 58 ثانيه، 10 مدتبه گراددرجه سانتي
 حرارتي چرخه 25و  دقيقه 2 مدتبه گرادسانتي درجه 68 دقيقه و

 گرادسانتي درجه 58 ثانيه، 10 مدتبه گراددرجه سانتي 94 شامل

ه در هر دقيقه ك 2 مدتبه گرادسانتي درجه 68 دقيقه و 2مدت به
مراحل دمايي مربوط به جفت . شدثانيه افزوده مي 10چرخه 

 در اوليه سازيواسرشت چرخه يك آغازگر جفت اينترون شامل

 35 تعداد سپس دقيقه و 2مدت  به گرادسانتي درجه 94 دماي

 گرادسانتي درجه 94 دماي در ثانويه سازيواسرشت شامل چرخه

 50دماي  در DNAرشته  به آغازگرها اتصال ثانيه، 10مدت به
-سانتي درجه 68 دماي در دقيقه، بسط 3مدت گراد بهدرجه سانتي

ثانيه  10دقيقه كه در هر چرخه بعد از چرخه دهم  4 مدتگراد به
 68 دماي در نهايي بسط چرخه يك نهايت در و شدافزوده مي

 PCRالكتروفورز محصول  .بود دقيقه 10 مدتبه گرادسانتي درجه
-Bioدر تانك الكتروفورز ساخت شركت ) TAE )1Xفر در با

Rad  متناسب با محصولPCR  توليد شده از هر جفت آغازگر
با جفت آغازگرهاي  PCRالكتروفورز محصول . انجام گرفت

 75ساعت در  5مدت درصد به 5/1اينترون دوم روي ژل آگارز 
ولت انجام گرديد و براي جفت آغازگرهاي جفت اينترون، ژل 

ساعت استفاده شد تا  5و براي مدت  60درصد، ولتاژ  5/1رز آگا
رنگ آميزي ژل در محلول  .باندها كاملاً تفكيك و متمايز شوند

دقيقه  30ميكروگرم درليتر به مدت  5/0اتيديوم برومايد به غلظت 
انجام شد و پس از آن باندهاي تكثير شده در زير نور ماورا بنفش 

انجام  ها توسط دستگاه ژل داكآشكار و عكس برداري از آن

اندازه باندهاي تكثير يافته در ارقام آلو با استفاده از نشانگر . گرديد
به  Fermentaseساخت شركت (اندازه يك كيلو جفت بازي 

فواصل طي شده  .مقايسه شدند)  0331SMشماره كاتالوگ 
 Adobe Photoshop Imageافزار باندهاي نشانگر با استفاده از نرم

رگرسيون فاصله  Excelافزار دست آمد، سپس با استفاده از نرمب
) X(نشانگر  باندهايهاي بر اندازه) Y( باندهاي نشانگرطي شده 

سپس اندازه مربوط به . برازش شد و فرمول مربوطه بدست آمد
هاي ناسازگاري با استفاده از فرمول بدست آمده باندهاي آلل

آلو توالي يابي شده و گزارش  Sهاي اندازه آلل. محاسبه گرديد
بدست آمدند و با اندازه باندهاي بدست آمده در  NCBIشده در 

س اها بر اسماتريس تشابه بين ژنوتيپ. اين بررسي مقايسه شدند
باند  37با استفاده از دو جفت پرايمر كه  Sهاي مكان اندازه آلل

توليد كرده بودند محاسبه و سپس تجزيه كلاستر بر اساس 
 .تريس تشابه بدست آمدما

 23تعداد  EM PC2consFD/ EM PC3consRDآغازگر دژنره 
ژنوتيپ مورد بررسي  40در  bp1830-320هاي باند با اندازه
با مقايسه اندازه باندهاي بدست آمده با ). 1شكل (مشاهده شد 

-ها با تفاوت، بعضي از آنNCBIآلو موجود در  Sهاي اندازه آلل

هاي گزارش شده يكسان در نظر گرفته شد ي جزئي با آللها
هاي متفاوت مشاهده شد كه باند با اندازه 9همچنين ). 4جدول(

-هاي شناخته شده يافت نشد كه ميها در بين آللآلل متناظر با آن

در مطالعات . يابي به عنوان آلل جديد باشندتوانند كانديد توالي
را در آلوهاي ژاپني  Sهاي تنوع آلل et al. (2003)   Beppuپيشين،

هاي حفاظت شده با استفاده از پرايمرهاي طراحي شده از توالي
S-RNase آلل  14ها آن. رزاسه گزارش كردندS  متفاوت(Sa-Sn) 

از سه رقم مهم  Sپنج آلل   Sapir et al. (2004).شناسايي كردند
-عددي نامصورت ها را بهتجاري آلوي ژاپني بدست آوردند و آن

و آلل ) S6، S5، S4،S3(گذاري كردند كه چهار آلل جديد بودند 
بود كه قبلا توسط  Saمتناظر با آلل  ’RedBeaut‘از ) S1(پنجم 

Yamane et al. (1999) شناسايي شده بود .Zhang et al. (2008) 
طراحي شده از ناحيه محافظت شده ژن  آغازگرهايبا استفاده از 

S-RNase  آلل جديد  13پرونوس(S15-S27)  رقم آلوي  17در

 بحث و جينتا
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ژنوتيپ  68هاي ناسازگاري گروه Guerrra. ژاپني بدست آوردند
مشخص  PCRروش به S-RNaseآلوي ژاپني را بوسيله تكثير ژن 

 Sژنوتيپ . گروه ناسازگاري جديد توصيف شد 12كردند كه 
-S آلل جديد 5رقم براي اولين بار گزارش شد و  50مربوط به 

RNase (So- Sp- Sq- Sr- Ss) نيز شناسايي شد.  

  
 EMاز جفت آغازگر هاي خودناسازگاري در آلو با استفاده ازتكثير آلل -1شكل

PC3consRD /EM PC2consFD  با روشPCR .ها از چپ به راستنمونه :
، مجار، آلوي 4mm-15-86، )چناران(، اسجيل 5، وليان n-4-86، 1جواهرده
، a3، وليان 1، برجي نيشابور 4M-44، 4ت نادر ، كلا4M-47 ،n-1وحشي، 

، )چناران(، قطره طلا، آلوي شيرين هسته جدا 3، جواهر ده 4M-69، 2وليان 
4M-12 وليان 2، آلوچه كلات نادر 1، شايرو، بي نام ،b3 ،3-51-86 ،شابرون ،

، 4، وليان2، سانتاروزا، برجي نيشابور 6، وليان 4M-91، 2، جواهر ده 2نام بي
86-b3-4 ،18-3 ،4M-25 ،4M-63 ميروبالان، درگزي4، جواهر ده 1، وليان ،  

  

ژنوتيپ دو باند نشان دادند كه  23هاي مورد بررسي، در ژنوتيپ
كه در حالي باشدها ميآن Sدهنده هتروزيگوت بودن مكان نشان

، آلوي )چناران(، اسجيل 5، وليان n-4-86، 1هاي جواهردهژنوتيپ
، 4، وليان6، وليان 2، جواهر ده3، وليان 4M-12، 2وحشي، وليان 

86-b3-4 ،4M-63 ميروبالان فقط يك باند نشان دادند 1، وليان ،
جدول ( باشد Sدليل هموزيگوت بودن در مكان كه ممكن است به

ها ممكن است با استفاده از اين جفت و يا آلل دوم در اين رقم) 5
هاي ناسايي تمام آللعدم امكان ش. آغازگر قابل شناسايي نباشد

روش خودناسازگاري با استفاده از جفت آغازگرهاي عمومي به
PCR در بادام توسطet al. (2004)  Sanchez اعلام شده است .

گزارش كرد كه تكثير يك باند در رقم  Halasz  (2007)همچنين
هاي با اندازه اينترون مشابه دليل آللممكن است به) Sf(شايرو 

نشان ) ShSi(كه رقم شايرو در اين آزمايش دو آلل باشد در حالي
بدست آمد كه با ) SbSc(سانتاروزا در اين بررسي  Sژنوتيپ . داد

ها ژنوتيپ آن. متفاوت بود Guerrraنتايج گزارش شده توسط 
ScSe هاي اختلاف ژنوتيپ. را براي سانتاروزا گزارش كردندS 

سانتاروزا ممكن مشاهده شده و گزارش شده در ارقام شايرو و 
است به دليل موتاسيون باشد و يا اينكه ژنوتيپ ارقام موجود در 

در  .ايستگاه تحقيقات با ژنوتيپ ارقام گزارش شده متفاوت باشد
هاي براي شناسايي آلل et al. (2009)  Guerrraآزمايشي كه توسط

S هاي در آلوي ژاپني انجام شد ژنوتيپS هاي متفاوتي براي رقم
‘Kelsey’ (SfSk) ،‘Green Sun’ (SbSc)  و (SbSh) ‘Friar’ گزارش

و  S (SfSh) ،(ScSh) هايژنوتيپبه ترتيب با شد كه مطالعات قبلي 
(ShSk) هر دو ژنوتيپ گزارش شده براي . گزارش شده بودند

‘Kelsey’  متناسب با توارثS-allele از والدين آن بوده است. 
 Sژنوتيپ  ايستگاه تحقيقات سانتاروزا و شابرون موجود درارقام 

ناسازگاري  بنابراين در يك گروه دگر )SbSc(يكساني نشان دادند 
دهنده مناسبي براي يكديگر نخواهند بود و گيرند و گردهقرار مي

 Sهاي هاي ديگري با آللبه ژنوتيپ براي توليد ميوه كافي حتماً
ش نشده كنون گزار رقم شابرون تا Sژنوتيپ . متفاوت نياز دارند

مشترك هستند سازگاري  Sهايي كه داراي يك آلل ژنوتيپ .است
دهنده براي نسبي با يكديگر داشته و پتانسيل پاييني به عنوان گرده

- در ژنوتيپ )Se( در اين پژوهش آلل خودباروري. يكديگر دارند

عنوان به Seآلل . شد وحشي شناساييو آلوي  n-1، 4هاي وليان 
. است S5آلو شناخته شده است كه معادل آلل خودسازگاري در 

Halasz  طول باندbp 1450 را با استفاده از جفت آغازگرEM 

PC2consFD/ EM PC3consRD  برايSe آلل . در نظر گرفت
 ’Sweet utumn‘و ’Santa Rosa‘ هاي مشابهي در ژنوتيپ
بر اساس نتايج بدست آمده با استفاده از  .شناسايي شده است

و  5/17، 30به ترتيب با  Siو آلل  621، باند Sc آلل PCRروش 
هاي آلوي ايراني بيشترين فراواني را در ژنوتيپدرصد  5/12

را در جمعيت ) درصد 1/17(بيشترين فراواني  Scداشتند كه آلل 
هاي شابرون و سانتروزا وليان كرج نشان داد همچنين يكي از آلل

ژنوتيپ آلوي  43در را  Scفراواني آلل  Sapir. بود Scآلل نيز 
، Se ،Sh، Sl ،S19 ،S22هاي آلل. دندبدست آور درصد 8/16ژاپني 

S23  را نشان ) درصد 5/2(كمترين فراواني  395و  665و باندهاي
سانتاروزا و شابرون موجود در ايستگاه ارقام  ).2شكل (دادند 

بنابراين در يك  )SbSc(يكساني نشان دادند  Sژنوتيپ  تحقيقات
دهنده مناسبي براي گيرند و گردهناسازگاري قرار مي رگروه دگ

هاي به ژنوتيپ يكديگر نخواهند بود و براي توليد ميوه كافي حتماً



www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

  محمدرضا فتاحي مقدم و همكاران     …هاي آلودر ژنوتيپ ناسازگاري خود هايآلل شناسايي
 

 52  1391بهار / 1شماره / هفتمدوره / ژنتيك نوين

 

رقم شابرون  Sژنوتيپ . متفاوت نياز دارند Sهاي ديگري با آلل
 Sهايي كه داراي يك آلل ژنوتيپ .كنون گزارش نشده است تا

يگر داشته و پتانسيل پاييني مشترك هستند سازگاري نسبي با يكد
در اين پژوهش آلل . دهنده براي يكديگر دارندبه عنوان گرده

وحشي و آلوي  n-1، 4هاي وليان در ژنوتيپ )Se( خودباروري
عنوان آلل خودسازگاري در آلو شناخته به Seآلل . شد شناسايي

را با  bp 1450طول باند  Halasz. است S5شده است كه معادل 
 EM PC2consFD/ EM PC3consRDاز جفت آغازگر  استفاده
  Santa‘هاي آلل مشابهي در ژنوتيپ. در نظر گرفت Seبراي 
Rosa’  و‘Sweet utumn’ بر اساس نتايج  .شناسايي شده است

 Siو آلل  621، باند Sc آلل PCRبدست آمده با استفاده از روش 

را در بيشترين فراواني درصد  5/12و  5/17، 30به ترتيب با 
 1/17(بيشترين فراواني  Scهاي آلوي ايراني داشتند كه آلل ژنوتيپ
-را در جمعيت وليان كرج نشان داد همچنين يكي از آلل) درصد

و همكاران  Sapir . بود Scآلل هاي شابرون و سانتروزا نيز 
 درصد 8/16ژنوتيپ آلوي ژاپني  43را در  Scفراواني آلل ) 2008(

 665و باندهاي  Se ،Sh، Sl ،S19 ،S22 ،S23هاي آلل. دندبدست آور
با  ).2شكل (را نشان دادند ) درصد 5/2(ترين فراواني كم 395و 

 PaConsI-F/ EM PC5consRDاستفاده از جفت آغازگر دژنره 
ژنوتيپ مورد  40در  bp2495-875 هاي باند با اندازه 14تعداد 

  ).3شكل(بررسي مشاهده شد 

  
  NCBIدر  هاي متناظرهاي مشاهده شده با آللتفاوت آللو  NCBIآلل در  تريننزديك اندازه، مشاهده شدهاندازه باندهاي  -4جدول 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  .نام باندهاي جديد با حروف يوناني مشخص شده است *                     

  

 مشاهده شدههاي آللبا  NCBIدر  آلو موجود Sهاي آلل تفاوت
  )(bp متناظر

 )(bp مشاهده شدهاندازه باندهاي  )(NCBIbpآلل درتريننزديك نام آلل

9 Sb 1565 1574  
-28 Se 1458 1430  
0 Sd 1317 1317  
-7 Sc 1188 1181  
16 Sl 907 923  
-4 S23 772 768  
19 S19 712 731  
11 S24 681 692  
17 S22 579 596  
2 Sh 532 534  
10 S25 495 505  
-18 Si 430 412  
-8 Sk 372 364  
-5  Sm 331 326 

 اندازه باندهاي جديد مشاهده شده* 
- SI    - 1830  
- SII    - 1214 

- SШ    - 988  
- SIV    - 794  
- SV    - 665  
- SVI    - 621  
- SVII    - 459  
- SVШ    - 395  
- SIX      - 340  
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   PaConsI-F/ EM PC5consRDو  EM PC2consFD/ EM PC3consRDهاي مورد مطالعه با استفاده از دو جفت آغازگرهاي در ژنوتيپ Sباند  طول -5جدول 

  

  
  EM PC3consRD /EM PC2consFDهاي مورد بررسي آلو با استفاده از جفت آغازگردر ژنوتيپ Sهاي مقايسه فراواني نسبي آلل -2شكل 

  
، 5، وليان n-4-86، 1جواهرده: ها از چپ به راستنمونه. PCRدر آلو با روش  PaConsI-F/ EM PC5consRDهاي خودناسازگاري با استفاده از جفت آغازگر تكثير آلل - 3شكل

، قطره طلا، آلوي شيرين هسته 3، جواهر ده 4M-69، 2، وليان a3، وليان 1، برجي نيشابور 4M-44، 4، كلات نادر 4M-47 ،n-1، مجار، آلوي وحشي، 4mm-15-86، )چناران(اسجيل 
، b3-4-86، 4، وليان2سانتاروزا، برجي نيشابور  ،6، وليان 4M-91، 2، جواهر ده 2نام ، شابرون، بيb3 ،3 -51-86، وليان 2، آلوچه كلات نادر 1، شايرو، بي نام 4M-12، )چناران(جدا 

18-3 ،4M-25 ،4M-63 ميروبالان، درگزي4، جواهر ده 1، وليان ،  
 
  

 اندازه آلل مشاهده شده Sژنوتيپ  رقم شماره اندازه آلل مشاهده شده Sژنوتيپ رقم شماره

 SVIII 1660,1070 2برجي نيشابور  Sc1905,1660 21 1جواهرده 1

 SISe 2495,1660 آلوي وحشي Sc1660,1020 22 2جواهرده 2

 SIVS25 2280,1520,1390,1170 )چناران(آلوي شيرين هسته جدا  SdSm1660 23 3جواهرده 3

 SVII 1070 )چناران(اسجيل  SIVS251660,1170 24 4جواهرده 4

5 4M-63 Sd2141,1660 25 2آلوچه كلات نادر SI SVI 24951800و 

6 4M-25 S24 SI2495,1520 26 4آلوچه كلات نادر Sc SVI 1905,1390 

7 4M-91 SdSm2141,940 27 1بي نام SVISm 875 

8 4M-69 SISd249586-51-3 28 2053و SVI SV 1250,1020 

9 4M-44 ScSIII1905,1660 29  2بي نام S23Si 1520 

10 4M-12 Sc1905 30 n-1 Se SI 2495,2141 

11 4M-47 ScSIII1905,1250 31 86-n-4 SVI 2141,1660 

12 86-4mm-15 S22S241660,1390 32 18-3 SVI Sc 1905 

 SIX1660,1020 33 86-b3-4 Si 1170 1وليان  13

 - SkS24 درگزي Sc2053,1020 34 2وليان  14

 ScSb 2280,1905 سانتاروزا a3 ScSl1660,1020 35وليان  15

 ScSb 2280,1905 شابرون b3 SIX940,875 36وليان  16

 S19S24 1520,1390 مجار Se2141 37 4وليان  17

 ShSi 1250,1070 شايرو Sk940,1020 38 5وليان  18

 SIISi 1800,1250 قطره طلا Sc1905 39 6وليان  19

 - SkS24 ميروبالان 40 -- 1برجي نيشابور  20
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ژنوتيپ دو باند نشان دادند و  25هاي مورد بررسي، در ژنوتيپ
-4M، 3، جواهر ده 3، وليان n-1، )چناران(هاي اسجيل ژنوتيپ

يك  3-18و  b3-4-86، 4يان، ول6، وليان 2نام ، بييكنام ، بي12
هاي اسجيل اين در حالي بود كه ژنوتيپ. باند نشان دادند

در هر دو  4و وليان 3، وليان b3-4 ،4M-12-86، 6، وليان )چناران(
 يكجفت آغازگر يك باند نشان دادند و ژنوتيپ برجي نيشابور 

و  5جدول (در هر دو جفت آغازگر هيچگونه باندي توليد نكرد 
جفت  تر بدست آمده با استفاده ازاندازه باندهاي بزرگ). 4شكل 

نسبت به باندهاي حاصل  PaConsI-F/ EM PC5consRDآغازگر 
به اين  EM PC2consFD/ EM PC3consRDاز جفت آغازگر 

را  S-RNaseتري از ژن دليل بود كه اين جفت آغازگر ناحيه وسيع
مطالعاتي . شدباتكثير كرده است كه شامل اينترون اول و دوم مي

آلو صورت گرفته است بيشتر  Sهاي كه تاكنون براي شناسايي آلل
باشد چون اينترون دوم در ناحيه با تنوع مربوط به اينترون دوم مي

طراحي شده در اين ناحيه قرار  آغازگرهايبالا قرار دارد و اكثر 
بيشتر مربوط به تنوع اندازه  Sهاي دارند به عبارتي تنوع آلل

بر اساس اين ناحيه بوده  Sهاي يابي آللون دوم است و توالياينتر
بر اساس اينترون اول صورت گرفته  Sاست و فقط براي چند آلل 

همين دليل اطلاعات ثبت شده براي جفت آغازگر مربوط به. است
 .مشاهده نشد NCBIبه جفت اينترون در 

  گيري كلينتيجه
آلو بوسيله جفت  Sهاي بر اساس نتايج بدست آمده از تكثير آلل

هاي باند با اندازه 23، دارهاآغازگر مربوط به اينترون دوم هسته
 9شناسايي شده بود و  آلل آن قبلاً 14مشاهده شد كه  1830-320

هاي مورد نمونه S ژنوتيپ. هاي متفاوت بدست آمدباند با طول
 ها فقط يك باندبعضي از ژنوتيپ. بررسي تنوع بالايي نشان داد

توان از جفت آغازگرهاي نشان دادند كه براي تكثير هر دو باند مي
با  875-2495هاي باند با اندازه 14تعداد . تخصصي بهره گرفت

. استفاده از جفت آغازگر مربوط به هر دو اينترون مشاهده گرديد
، NCBIهاي مربوط به اينترون اول در دليل عدم وجود تواليبه
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