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 تنوع ژنتيكي،

 ،ضريب تشابه جاكارد
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بررسي روابط ژنتيكي بين ارقام و ژنوتيپ هاي اميد بخش بادام با 
 RAPD استفاده از نشانگر مولكولي

 5و علي عبادي 4 ، علي ايماني3، ذبيح اله زماني2، محمدرضا فتاحي مقدم1*موسي رسولي

استاديار گروه مهندسي فضاي سبز دانشكده منابع طبيعي و محيط زيست دانشگاه ملاير و  - 1
  دانشجوي سابق دكتري دانشگاه تهران

دانشياران و استاد گروه علوم باغباني، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي  ترتيببه -5 و 4، 2
  دانشگاه تهران

  نهال و بذر كرجاستاديار مؤسسه اصلاح و تهيه  -3
  m_rasouli83@yahoo.com:نويسنده مسئول مكاتبات، پست الكترونيكي *

  )8/9/90 :تاريخ پذيرش -9/5/89 :تاريخ دريافت(

رقم و ژنوتيپ بادام داخلي و خارجي از نشانگر  39در اين تحقيق جهت مطالعه روابط ژنتيكي 
رگي جوان استخراج گرديد و هاي بژنومي از بافت DNA. استفاده گرديد RAPDمولكولي 
شكلي انتخابي كه قابليت تكثير و چندنوكلئوتيدي  دهآغازگر  20با استفاده از  PCRهاي واكنش

ها باند تكثير كردند كه از بين آن 297آغازگرهاي انتخاب شده در مجموع  .بالا داشتند، انجام شد
در بين . آماري شدند هو تجزي باند كه داراي وضوح و چند شكلي مناسب بودند نمره دهي 288

و همچنين ) باند 23(بيشترين تعداد باند چند شكل  BD-04آغازگرهاي استفاده شده، آغازگر 
را نشان دادند و متوسط قدرت تفكيك ) 64/13(بالاترين ميزان قدرت تفكيك  BD-10آغازگر 

هاي بين ژنوتيپ) 78/0(به بر اساس ماتريس تشابه، بيشترين تشا. بود 05/7آغازگرهاي مورد استفاده 
 ،هيبريد هلو و بادام’و  ‘16-8’بين ژنوتيپ هاي ) 25/0(و كمترين تشابه  )60يزد (و  )444يزد (

در . مشاهده گرديد و در مجموع هيبريد هلو و بادام كمترين تشابه را با ساير ژنوتيپ ها نشان داد
گروه اصلي تقسيم  8به  44/0تشابه  هاي مورد بررسي در فاصلهتجزيه خوشه اي، ارقام و ژنوتيپ

تجزيه كلاستر به . ها بودشدند كه متناسب با منشاء جغرافيايي و برخي خصوصيات مورفولوژيكي آن
بر  .ها را نشان دادهاي ژنتيكي آنها را تفكيك و شباهتها بين ارقام و ژنوتيپطور موثري تفاوت

 2پاكوتاه شماره (، )D-124(، )رس ساوجبلاغدير(اساس نتايج بدست آمده ارقام و ژنوتيپ هاي 
از نظر برخي صفات  )برگ درشت همدان(و  )68اروميه (، )11- 10شماره (، )16- 8شماره ( ،)طالقان

. بودندها از ساير ارقام و ژنوتيپ ديرگلدهي، خشك ميوه و مغز بهترمثل عادت مورفولوژيكي  مهم
- طالعه شده تنوع خوبي وجود داشت كه جهت برنامههاي منتايج ثابت كرد كه بين ارقام و ژنوتيپ

 . ها استفاده نمودتوان از آنبادام مي هاي اصلاحي
 

  مقدمه
ترين محصولات خشكبار در جهان است كه يكي از مهم Prunus dulcisبادام با نام علمي

و به  بادام از مركز و جنوب آسيا منشاء گرفته). 13(داراي ارزش اقتصادي بالايي مي باشد 
هاي مرتبط به جنس گونه. تدريج تحت شرايط اقليمي سرد و خشك تكامل يافته است

طور وحشي در شرق چين در مناطق كوهستاني و مناطق بياباني غرب چين، پرونوس به
  ).14(شوند تركمنستان، افغانستان و ايران يافت مي

 هاي كليدي واژه
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كلروپلاستي هلو و بادام، نزديكي و ارتباط  DNA تجزيهبر اساس 
-هاي كشت شده جنس پرونوس و موارد تقسيمزيادي بين گونه

 .Badenes et al( شدبندي شده در زير جنس آميگدالوس آشكار 

شناسايي و تشريح خصوصيات ارقام بادام   بطور سنتي،). 1995
با اين حال اين . بوده استرفولوژيكي استوار وبراساس صفات م

- مطالعه در دسترس نمي صفات معمولاً هميشه براي بررسي و

برخي از اين صفات تنها در . باشندباشند و تحت تاثير محيط مي
مرحله بلوغ قابل مشاهده بوده و زمان طولاني براي مطالعه و 

هاي در سال. )et al. 2007 Shiran( استمورد نياز ها بررسي آن
يست شناسي مولكولي، ابزارهاي مناسبي را براي تجزيه و اخير ز
تر در مورد شناسايي موجودات زنده فراهم كرده هاي جامعتحليل
در اين ميان نشانگرهاي ملكولي و اختصاصأ نشانگرهاي . است

DNA كه براي مطالعات ملكولي و  استبوده  يييكي از نشانگرها
هاي مبتني بر ستفاده از روشا. ژنتيكي مورد استفاده قرار گرفته اند

DNA  از جمله استفاده از تكنيكRAPD  جهت بررسي و افزايش
بالاي كشت و  كارآيي مديريت ژرم پلاسم، بدليل هزينه نسبتاً

مديريت و نياز به فضاي زياد جهت تكثير رويشي درختان ميوه 
در  RAPDارزش و اهميت آناليز تنوع با استفاده از . مفيد باشد
ژرم پلاسم گياهان توسط محققين مختلف نيز گزارش مديريت 

 ).Woolley et al. 2000 et al. 2003; Mohammadi(شده است 
)2006 (Baranek et al. يز ماركرهاا RAPD  وSSR يبرا 

تعداد . استفاده كردند Prunusجنس  15 نيب يكيتنوع ژنت يابيارز
بود اما  SSRاز  شتريب ژهيطور وبه RAPD يشده برا ديقطعات تول
 SSRدر  يشتريب سميمورف يبه هم پل كينزد ياهدر گروه

ميزان تنوع مشاهده  قيتحق نينشان داد كه در ا جينتا. مشاهده شد
مطالعات مشابهي روي ارقام  .بالاتر بود RAPD شده با نشانگر
-هاي مديترانههاي وحشي مناطق آسيايي و كشورخارجي و گونه

قا با استفاده از نشانگرهايي مثل آيزوزايم، اي، استراليا و شمال افري
RFLP ،RAPD ،SSR ،ISSR  وAFLP  5، 2(انجام شده است ،

اين مطالعات نشان داد كه  .)28و  26، 24، 19، 18، 17، 15، 10
بادام داراي تنوع بالا بوده و به دليل خود ناسازگاري داراي 

ني بادام از آنجايي كه ارقام ايرا .باشدهتروزايگوتي شديد مي
تاكنون كمتر شناخته شده و يا مورد بررسي قرار گرفته اند، لذا 
مطالعه، شناسايي وتعيين روابط ژنتيكي بين ارقام ايراني با استفاده 

هدف اين . تواند مناسب و مفيد باشداز روشهاي مولكولي مي
هاي ايراني تحقيق تعيين تنوع ژنتيكي و رابطه بين ارقام و ژنوتيپ

-مي RAPDبا استفاده از نشانگر مبتني بر پي سي آر و خارجي 

  . باشد

  مواد گياهي
رقم و ژنوتيپ متفاوت و متنوع از ارقام و  سي و نهدر اين تحقيق 

كلكسيون تحقيقاتي كمال آباد كرج هاي ايراني بادام كه در ژنوتيپ
وابسته به موسسه اصلاح و تهيه نهال و بذر وزارت جهاد 

اسامي ارقام و  .اند بررسي شدندآوري شدهجمعورزي كشا
و نحوه اندازه گيري  1هاي مورد بررسي در جدول شماره ژنوتيپ
كه در اين تحقيق ها هاي مهم مورفولوژيكي آنويژگي برخي از

  . است شدهذكر  2در جدول شماره صورت گرفته، 
  

  .هاي بادام مورد بررسياسامي ارقام و ژنوتيپ -1جدول
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  

   هامواد و روش

  منشاء نام رقم رقمشماره  منشاء نام رقم شماره رقم منشاء رقم  شماره رقم

 ايران 26زرقان  27 ايران2-9 14 امريكا فريتز  1
 ايران 2پاكوتاه طالقان شماره   28 ايران32-9 15 ايران11-10  2
 ايران 36زرقان  29 ايران29-2 16 ايتاليا ژينكو  3
 ايران 4-10  30 ايرانd-99 17 ايران5-6  4
5  D-124نايرا 16-8  31 ايران 7-2 18 ايران  
  ايران دير رس ساوجبلاغ  32 ايران 3-16 19 ايران4-6  6
 ايران  برگ درشت همدان  33 ايران ميرپنچ تهران 20 ايران3-17  7
 ايران  شال قزوين  34 ايران 1پاكوتاه طالقان 21 امريكا كارمل  8
 ايران  پاكوتاه رزن 35 ايران 10مشهد 22 ايران9-7  9
 ايران  برگ سياه قزوين 36 ايران 6مشهد 23 امريكا بوتي  10
 ايران  هيبريد هلو و بادام 37 ايران 98اروميه 24 آمريكا نان پاريل  11
 ايران  16كرمان 38 ايران 444يزد 25 ايران16-25  12
  ايران 5كرمان 39 ايران 60يزد 26 ايران2-27  13
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  .ها بر اساس توصيف نامه بادامليست صفات مورد ارزيابي و نحوه اندازه گيري آن -2جدول
  روش اندازه گيري واحد  صفت  رديف

 گلدهيزمان  1
خيلي = 8دير،  =7 متوسط تادير،= 6 متوسط،= 5زود تا متوسط، =4 زود،= 3خيلي زود، = 2بيش از حد زود، = 1 كد

  بيش از حد دير= 9دير، 
  قوي،= 7متوسط، = 5ضعيف، = 3 كد قدرت رشدي درخت 2
  متراكم= 7متوسط = 5تنك = 3 كد  تراكم شاخه و برگ 3
  دستگاه اندازه گيري سطح برگ ميليمتر سطح برگ  4
  محاسبه نسبت طول پهنك برگ به عرض پهنك برگ نسبت نسبت طول به عرض پهنك برگ 5

  ترازوي ديجيتال گرم وزن خشك ميوه 6
  كوليس ميلي متر طول خشك ميوه 7
  كوليس  ميلي متر عرض خشك ميوه  8
  ترازوي ديجيتال  گرم  وزن مغز  9
  خيلي تيره= 9تيره، = 7متوسط، = 5روشن، = 3خيلي روشن، = 1  كد  رنگ مغز  10
  تعداد مغز هاي دوقلو در نمونه صدتايي  درصد  درصد دوقلويي مغز  11
  ه صد عدد خشك ميوهوزن صد عدد مغز ب  درصد  درصد مغز  12
  كاغذي= 9نازك، = 7نيمه سخت، = 5سخت، = 3خيلي سخت، = 1 كد  سختي يا نرمي پوست چوبي  13
  بيش ازحددير= 9دير، = 7متوسط، = 5زود، = 3 بيش از حدزود،= 1 كد زمان رسيدن ميوه 14

  
   DNAاستخراج 
از ( هاي برگي جوان توسعه يافته ژنومي از نمونه DNAاستخراج 

موري و با استفاده از روش  )برگ براي هر ژنوتيپ 20ن بي
 DNAتعيين كميت و كيفيت . صورت گرفت )1980(تامسون

در ژل آگاروز  DNAبدست آمده با استفاده از روش الكتروفورز 
و نيز روش  TBE1درصد در بافر  8/0تهيه شده به غلظت 

فاده نانومتر با است 280و  260هاي  اسپكتروفتومتري در طول موج
صورت  EZ-201، مدل Perkin-Elmerاز دستگاه اسپكتروفتومتر

تهيه ) نانوگرم در ميكروليتر 5(ها گرفت و غلظت يكسان از آن
 PCRبراي انجام آزمايش از كيت  RAPDانجام آزمايش  .شد

و شركت سيناژن ايران  )دانمارك( Ampliqonشركت محصول 
كار برده شده قبل از  به PCRهاي  كليه وسايل و لوله. استفاده شد

 دوبراي هر مخلوط واكنش، مقدار . استفاده استريل شدند
ميكروليتر  13به  ng.µl-1 5تهيه شده با غلظت  DNAميكروليتر از 

 dNTPs ،PCR( كيت lμ 5/7 شامل PCRاز مخلوط واكنش 

buffer ،Taq DNA Polymerase،MgCl2 (،l μ با  آغازگر يك
ير استريل اضافه طدوبار تق lμ 5/4مقطر و آب  Mμ 10غلظت 

. رسيد lμ 15به  PCRگرديد كه در نهايت حجم محلول واكنش 
ترمال دستگاه با استفاده از مراز  اي پلي واكنش زنجيره سپس

 100در اين تحقيق  .انجام شد i-Cyclerمدل  Bio-Radسايكلر 
مورد  3و اپرون 2آغازگر ده نوكلئوتيدي سري تيب مول بيول

                                                           
1 Tris Boric Acid EDTA  
2 Tibmolbiol 

آغازگر انتخاب و استفاده  20ها گرفت كه از بين آنبررسي قرار 
هاي حرارتي سيكل PCRبراي انجام واكنش  ).3جدول (گرديد 

صورت  4با استفاده از روش كاهش دمايي 4به شرح جدول 
ها ، الكتروفورز نمونهPCRپس از انجام واكنش . )22و 14(گرفت 

-تعداد مكان بسته به(درصد  6/1تا  1/1با استفاده از ژل آگاروز 

 75ساعت با جريان  5/2به مدت ) هاي مورد هدف هر آغازگر
آميزي شد و  پس از اين مرحله ژل رنگ. ولت صورت گرفت
توسط دستگاه ژل داك  UVتحت نور  DNAقطعات تكثير يافته 

  . )22( برداري از ژل صورت گرفت مشاهده شده و عكس
  ها تجزيه داده

شكلي بين  بررسي چند براي، RAPDپس از انجام آزمايش 
ها، وجود يا عدم وجود يك باند خاص با اعداد يك و ژنوتيپ

هاي يك و صفر  بعد از تشكيل ماتريس رتبه. صفر مشخص گرديد
ها با استفاده از نرم افزار ، ماتريس تشابه ژنوتيپ)39×288(

NTSYS (Ver. 2.02) در . و ضرايب تشابه جاكارد محاسبه گرديد
انجام شده و  اصلهاي بر اساس ماتريس ف هنهايت تجزيه خوش
براي محاسبة قدرت  .بدست آمد UPGMA 5دندروگرام به روش

  :استفاده شد )22( تفكيك هر آغازگر از فرمول زير
IbRp p5.02(1Ib(در آن  كه=∑ فراواني  pو باشد يم =−×−

  .مورد مطالعه استژنوتيپ رقم و  39حضور باند در 
                                                                                                
3 Operon Technology 
4 Touch Down 
5 Unweighted Paired Grouhod Using Aritmatic Average 
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 RAPDهاي منتخب مورد استفاده در مطالعه اسامي و توالي آغازگر -3دول ج
  .هاي بادام مورد بررسيارقام و ژنوتيپ

 توالي آغازگر  نام آغازگر رديف
1 BA-04 5′-TCCTAGGCTC-3′ 
2 BA-05  5′-TGCGTTCCAC-3′ 
3 BA-17  5′-TGTACCCCTG-3′ 
4 BA-20  5′-GAGCGCTACC-3′ 
5 BB-05  5′-GGGCCGAACA-3′ 
6 BB-08  5′-TCGTCGAAGG-3′ 
7 BB-12  5′-TTCGGCCGAC -3′ 
8 BB-16  5′-TCGGCACCGT -3′ 
9 BB-17  5′-ACACCGTGCC -3′ 
10 BD-04  5′-TCGGGTGTTG -3′ 
11 BD-06  5′-AAGCTGGCGT -3′ 
12 BD-09  5′-CCACGGTCAG-3′ 
13 BD-10  5′-GACGCTATGG -3′ 
14 BE-09  5′-CCCGCTTTCC -3′ 
15 BE-18  5′-CCAAGCCGTC -3′ 
16 BE-20  5′-CAAAGGCGTG -3′ 
17 OPB-17  5′-AGGGAACGAG -3′ 
18 OPC-07 5′-GTCCCGACGA -3′

19 OPC-12 5′-TGTCATCCCC -3′

20 OPG-13 5′-CTCTCCGCCA -3′

  

برخي از صفات مهم گيري نتايج بدست آمده از اندازه
وتيپ هاي مورد بررسي در جدول شماره مورفولوژيكي ارقام و ژن

هاي اساس نتايج بدست آمده ارقام و ژنوتيپ بر. ذكر شده است 5
 ،)طالقان 2پاكوتاه شماره ( ،)D-124(، )ديررس ساوجبلاغ(
برگ درشت (و  )68اروميه (، )11-10شماره (، )16- 8شماره (

مثل عادت مورفولوژيكي  مهماز نظر برخي صفات  )همدان
ها از ساير ارقام و ژنوتيپ خشك ميوه و مغز بهتر ديرگلدهي،

  .بودند
  قطعات تكثير شده و ميزان چند شكلي

هاي در بين ارقام و ژنوتيپ DNAبراي بررسي ميزان چند شكلي 
 20هاي مربوط به مختلف بادام مورد بررسي در اين تحقيق، باند

آغازگر كه داراي چند شكلي مناسب بودند در محاسبات منظور 
قطعه را تكثير نمودند  297آغازگرهاي مذكور در مجموع . دندش

قطعه كه داراي چند شكلي و وضوح مناسب  288ها كه از بين آن
تعداد باند چند شكل ). 6جدول ( بودند در محاسبات منظور شدند

كمترين . آغازگر متفاوت بود 20باند در بين 23تا  7تكثير شده از 
درصد چند  5/87با ) باند 7(ه تعداد باند چند شكل تكثير شد

و بيشترين تعداد باند چند شكل  BD-06شكلي مربوط به آغازگر 
 BD-04درصد چند شكلي مربوط به آغازگر  100با ) باند 23(

آشكار شده بوسيله هر آغازگر وابسته  RAPDتعداد باند هاي . بود
ا اين ب. ها بودتنوع در بين ارقام و ژنوتيپ به توالي آغازگر و ميزان

ها مختلف، داراي تنوع ها در بين ارقام و ژنوتيپحال تعداد باند
شكلي صد درصد چند) عدد 20عدد از  12(اكثر آغازگرها . بود

، BA-20 ،BB-16همچنين آغازگرهاي ). 6جدول(نشان دادند 

BE-20 ،OPB-17  وOPC-07  داراي درصد چند شكلي بيش از
كلي آغازگرهاي مورد ميانگين درصد چند ش. بودند درصد 90

  . درصد بود 61/96استفاده 

  
  در هر يك از مراحل) باز شدن، اتصال و بسط(چرخة دمايي تغيير يافته براي سه مرحله  -4جدول 

  
  
  
  
  
  
  
  
  

   نتايج و بحث

تعداد سيكل مرحله انجام شده  مرحله
 )تكرار(

  درجه حرارت  )دقيقه يا ثانيه(زمان

  DNA 1 3َ  C˚ 92شروع باز شدن رشته  1

  DNA - 1َ  C˚ 92دنتك رشته اي ش  

درجه اي در هر  5/0با كاهش DNA 5 1َ  C˚40بهاتصال آغازگر  2
  C˚ 5/37سيكل تا 

  C˚ 72  1َ - بسط آغازگر  
  DNA - "30  C˚ 92تك رشته اي شدن  
  DNA 30 "45  C˚ 5/37بهاتصال آغازگر  3

  C˚ 72  1َ 25" - بسط آغازگر  
  C˚ 72  7َ 1  تكميل بسط  3
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  .هاي بادام مورد بررسي در اين آزمايشهاي مهم ارقام و ژنوتيپبرخي ويژگي -5جدول 

  
  
  
  
  
  
  

زمان   منشا  رقم  رديف
  گلدهي

قدرت 
  رشد

تراكم 
شاخه و 
 برگ

سطح 
 برگ

نسبت 
طول به 
عرض 
 پهنك

وزن 
خشك 
 ميوه

طول 
خشك 
 ميوه

عرض 
خشك 
 ميوه

وزن 
 مغز

رنگ 
 مغز

درصد 
 دوقلويي

درصد 
 مغز

سختي 
پوست 
 چوبي

 زمان رسيدن

ميليمتر   كد  كد  كد  كشور    
  مربع

-سانتي  گرم  نسبت
  متر

-سانتي
  متر

  كد  كد  درصد  درصد  كد  گرم

  5  5  27/44  0  3  23/1  22/2  41/3  53/3  64/2  24/762  3  2  5  امريكا فريتز  1
/18  3  3 5 ايران 11-10  2

1097 
39/3  61/1  43/3  93/1  04/1 3 10/00  65 7 3  

/25  5  3 6 ايتاليا ژينكو  3
1029 

20/3  14/2  70/2  10/2  03/1 3 00/35 13/48  3  5  

/07  3  5 6 ايران 5-6  4
1047 

58/3  7/1  01/3  17/2  80/0 2 00/0  48 3  5  

5  D-124 3  3 25 0 3 40/1 70/2  90/4  33/4  42/3 23/1063  3  5 6 ايران  
  3  3 40 25 2 16/1 08/2  47/3  72/2  47/3 53/691  3  5 7 ايران 4-6  6
  5  3 30/24 0 3 85/0  02/2  08/3  95/3  43/3 38/916  7  3 6 ايران 3-17  7
  5  7  27/44  0  3  23/1  22/2  41/3  53/3  44/3  66/543  3  2  5  امريكا  كارمل  8
/14  5  5 6 ايران 9-7  9

1171 
36/3  4/2  40/3  60/2  40/1 3 20 33/58 7  1  

  3  7  17/44  0  3  43/1  32/2  41/3  53/3  02/3  83/993  3  3  5  امريكا  بوتي  10
  3  7 14/66 1 2 81/0  85/1  94/2  22/1  05/4 24/547  5  3 5 مريكاآ نان پاريل  11
/83  5  5 5 ايران 16-25  12

1057 
36/1  10/5  92/2  61/2  07/1 3 0 98/20 3  7  

/97  5  5 5 ا يران 2-27  13
1033 

76/3  51/3  00/4  60/2  11/1 3 2 00/53 7  5  

  5  7 44/44 30 2 20/1  00/2  50/3  7/2  62/2 74/1026  7  5 6 ايران 9-2  14
  5  3 00/62 20 5 13/1  17/2  00/3  56/3  28/3 59/882  3  3 5 ايران 9-32  15
  5  7 00/45 30 3 95/0  70/1  90/3  2/3  24/3 14/787  3  7 5 ايران 2-29  16
17  d-99 3  3 00/63 10 3 36/1  20/2  20/3  13/2  10/3 26/1129  3  5 6 ايران  
/91  7  5  6  ايران 2-7  18

1347  
19/3  76/1  33/3  74/1  79/0  2  0  18/41  3  5  

 7  3  87/32  0  1  59/1  58/2 45/3  87/4  72/2  19/846  5  3  6  ايران 16-3  19
ميرپنچ   20

 تهران
  7  7  55  55 3  30/1  90/1  20/4  65/3  30/2 06/3086  7  5  5 ايران

پاكوتاه   21
 1طالقان

  5  5  40  40 3  40/1  40/2  60/3  23/4  62/3 34/1610  7  3  6 ايران

  5  5  00/57  57 4  76/0  80/1  20/3  00/6  69/3 56/675  7  3  7 نايرا 10مشهد   22
  5  7  55  55 4  77/0  90/1  50/3  31/1  93/3 76/1146  7  7  7 ايران 6مشهد   23
  7  3  00/22  22 4  20/1  6/2  10/3  63/5  99/2 57/930  5  5  7 ايران 98اروميه   24
  5  3  00/38  38 4  86/1  9/1  70/3  9/4  56/3 21/895  3  3  2 ايران 444يزد   25
/04  3  5  3 ايران 60يزد   26

1279 
58/3  7/3 10/3  00/2  40/1 4 65  00/65  3  3  

/01  7  3  7 ايران 26زرقان   27
1107 

72/3  06/2  50/3  00/2  94/0  5 45  00/45  5  5  
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  .هاي بادام مورد بررسي در اين آزمايشهاي مهم ارقام و ژنوتيپبرخي ويژگي -5جدول  ادامه

  
  
  

  
  .RAPD رقم و ژنوتيپ بادام مورد بررسي با نشانگر 39در  BA-17الگوي باندي حاصل از آغازگر -1شكل 

  
  
  
  
  

رديف
  

رقم
منش  
  ا

زمان گلدهي
  

قدرت
 

رشد
  

تراكم
 

شاخه و برگ
  

سطح
 

برگ
  

 به 
 طول

نسبت
ك

ض پهن
عر

  

وزن
 

ك ميوه
خش

  

طول
 

ك ميوه
خش

  

ض
عر

 
ك ميوه

خش
  

وزن مغز
گ مغز  

رن
  

درصد دوقلويي
  

درصد مغز
  

سختي
 

پوست 
چوبي

  

زمان رسيدن
  

    

كشور
  

كد
كد  
كد  
  

ميليمتر مربع
  

نسبت
  

گرم
  

سانتيمتر
سانتيمتر  
  

گرم
كد  
درصد  

درصد  
  

كد
كد  
  

اكوتاه طالقانپ 28
  7  5  94/48  94/48 3  88/1  25/3 26/4 11/5 23/3 29/1410 7 3  5 ايران  2شماره

  7  5  00/39  39 5  43/1  2/2 20/3 66/3 19/3 36/2923 5 5  5 ايران  36زرقان 29
  5  5  55  10  4  32/1  21/2 2/3 22/3 26/3 80/1880 3 3  7  ايران 10-4 30
  3  9  00/60  0  3  76/1  74/1 33/3 45/3 15/3 05/1109 3 3  7  ايران 8-16 31
دير رس 32

  9  3  74/46  74/46 3  96/0  8/3 00/5 16/3 93/2 88/809 3 3  7 ايران  ساوجبلاغ
برگ درشت 33

  7  3  00/50  50 3  80/1  5/2 60/4 70/4 87/2 93/2076 5 5  5 ايران  همدان
  5  3 00/50  50 3  80/1  3/2 50/3 1/7 93/2 92/1176 7 5  3 ايران  شال قزوين 34
 7 3 00/25 25 3 20/1 5/2 20/4 1/7 69/2 18/1083 7 3 6 ايران پاكوتاه رزن 35
برگ سياه 36

 5 5 00/60 60 3 50/1 4/1 00/3 42/2 16/3 02/1379 7 5 6 ايران  قزوين
هيبريد هلو و 37

 7 1 00/20 20 4 70/0 9/1 20/3 4/3 73/3 18/1654 7 3 6 ايران  بادام
 7 3 00/25 25 3 67/0 6/2 90/3 30/1 76/2 16/1093 7 3 7 ايران  16انكرم 38
 5 3 00/22 22 3 30/1 7/2 70/3 70/2 47/2 18/1251 7 5 7 ايران  5كرمان 39
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هاي چندشكل، درصد چند شكلي و قدرت هاي بادام، تعداد باندبه كار رفته روي ارقام و ژنوتيپ RAPDهاي توليد شده توسط هر آغازگر باندتعداد كل  -6جدول 
  .تفكيك هر آغازگر

  1قدرت تفكيك Rp  درصد چندشكلي  تعداد باند چند شكل تعداد كل باند  نام آغازگر  رديف

1  BA-04 12  12  100  13/3  

2  BA-05 15  15  100  77/8  

3  BA-17 16  16  100  46/8  

4  BA-20 13  12  3/92  23/5  

5  BB-05 17  15 2/88  87/6  

6  BB-08 19  19  100  33/7  

7  BB-12 8  8  100 23/5  

8  BB-16 11  10 91  90/3  

9  BB-17 20  20  100  90/9  

10  BD-04 23  23 100  03/11  

11  BD-06 8  7  5/87  05/4  

12  BD-09 10  9  90  74/5  

13  BD-10 20  20  100  64/13  

14  BE-09 8  8  100 21/4  

15  BE-18 10  10  100  23/5  

16  BE-20 16  15  8/93  72/8  

17  OPB-17 22  21  5/95  59/5  

18  OPC-07 16  15  8/93  85/7  

19  OPC-12 20  20  100  33/9  

20  OPG-13 13  13  100  82/6  

  03/141  1/1932  288  297   مجموع

  05/7  61/96 40/14 85/14  ميانگين
1- Resolution Power 

  
)2007( Shiran et al.  آغازگر  42با استفاده ازRAPD  تنوع

رقم و گونه بادام را مورد بررسي قرار داده و در  39ژنتيكي 
باند چند  664باند مشاهده كردند كه از اين ميزان  729مجموع 

ها نتايج آن. درصد چند شكلي توليد كردند 1/91بودند و  شكل
براي آغازگر ( 5هاي بدست آمده ازنشان داد كه تعداد باند

OPM40  وOPM48 ( 35تا ) براي آغازگرOPM37 ( و با ميانگين
همچنين نتايج بدست آمده . باند براي هر آغازگر، متنوع بود 3/17

و  Martinez-Gomez et al. )2003(هاي گزارش شده با يافته
)2003 (Mirali and Nabulsi  كه با به كار بردن تعداد زيادي

مورد بادام آغازگر در تحقيق خود توانستند در بين تمام ارقام 
اين نتايج نشان داد كه . مطالعه تمايز ايجاد كنند، مطابقت داشت

كارآيي لازم براي بررسي و مطالعه تنوع ژنتيكي  RAPDنشانگر 
  .اشدبام بادام را دارا ميبين ارق

  ضرايب تشابه ژنتيكي 
نتايج حاصل از ماتريس تشابه نشان داد كه متوسط تشابه بين ارقام 

نتايج كمترين شباهت را بر اساس . مي باشد 42/0و ژنوتيپ ها 
، رقم )25/0( )16-8(با ژنوتيپ  )هيبريد هلو و بادام(ژنوتيپ 

با  )16كرمان (ژنوتيپ  ،)26/0( )ژينكو(و رقم ) 26/0( )فريتز(
) 27/0( )بوتي(و رقم ) 27/0( )ژينكو(، رقم )27/0( )فريتز(رقم 
حداقل تشابه را با بقيه نشان  )بادام هيبريد هلو و(ژنوتيپ  .داشت

ها داد و ضرايب تشابه بين اين ژنوتيپ و ساير ارقام و ژنوتيپ
ت همچنين با توجه به نتايج بدس. بود) 32/0( درصد 40كمتر از 

هاي داخلي و ارقام خارجي آمده حداقل تشابه موجود بين ژنوتيپ



www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

 و همكاران موسي رسولي    ...هاي اميد بخش بادام بررسي روابط ژنتيكي بين ارقام و ژنوتيپ
 

 96  1391بهار / 1شماره / هفتمدوره / ژنتيك نوين

 

 14( ها باشدتواند ناشي از منشاء جغرافيايي آنبدست آمده كه مي
هيبريد هلو (هر چند كمترين تشابه بين دو ژنوتيپ داخلي . )22و 

تواند به خاطر بدست آمد كه دليل آن مي) 16- 8و بادام و ژنوتيپ 
ها با اكثر ارقام و ژنوتيپ )هيبريد هلو و بادام(پ تفاوت زياد ژنوتي

كه مطابق با خصوصيات مورفولوژيكي اين ژنوتيپ نيز بود و از 
منشاء داخلي نداشته و  )16-8(طرفي بدليل اينكه شايد ژنوتيپ 

، گذاري و برچسب زدن صورت گرفته باشداشتباه در ناماحتمالا 
 .باشدو بررسي بيشتر ميگيري قطعي نيازمند تحقيق هر چند نتيجه

مثل شكل  )هيبريد هلو و بادام(خصوصيات مورفولوژيك ژنوتيپ 
دهد كه حد واســط هلو و بادام برگ و ميوه اين ژنوتيپ نشان مي

هاي سيتولوژيكي و ملكولي اختصاصي براي بررسي. باشدمي
. اطمينان بيشتر از اين موضوع ضروري به نظر مي رسد

)2007(Shiran et al.  هاي وحشي ضريب تشابه بين ارقام و گونه
 32/0تا حداقل ) بين رقم سفيد و منقا( 92/0بادام را از حداكثر 

با ) P.scopariaو گونه وحشي  28بين ژنوتيپ ايراني سنگي(
را گزارش كردند كه  RAPDبا استفاده از نشانگر  66/0ميانگين 

ررسي را نشان داد هاي مورد بميزان بالايي از تنوع ژنتيكي در بادام
همچنين نتايج . كه همسو با نتايج بدست آمده از اين تحقيق بود

) 78/0(حاصل از ماتريس تشابه نشان داد كه بيشترين شباهت 
همچنين شباهت . بود )60يزد(و ) 444يزد(مربوط به ژنوتيپ هاي 

 )10مشهد (و ) 69/0( )98اروميه (با ژنوتيپ  )444يزد(ژنوتيپ 
نيز شباهت بالايي با ) 60يزد( ژنوتيپ. بالا بودنسبتا ) 66/0(

وجود . داشت) 63/0( )98اروميه (و  )10مشهد (هاي ژنوتيپ
ها و ارقام ها و نزديكي ژنتيكي در بين برخي از ژنوتيپشباهت

-بدليل يكسان بودن منشاء جغرافيايي و تكثير بذري اين ارقام مي

و  )444يزد(اي هبراي نمونه دليل تشابه زياد ژنوتيپ. باشد
. ها باشدتواند يكسان بودن منشاء جغرافيايي آنمي )60يزد(

همچنين اين دو ژنوتيپ از نظر مورفولوژيكي به صورت درختي 
با قدرت رشد نسبتا متوسط، عادت رشد نيمه گسترده، تراكم 
متوسط شاخه و برگ، زود گل، نسبت يكسان طول به عرض 

كسان، رنگ مغز روشن و برگ، وزن خشك ميوه و مغز نسبتا ي
تواند بيانگر اين اين نتايج مي. داراي پوست سخت چوبي بودند

شايد نتايج  RAPDموضوع باشد كه غالب بودن نشانگر 
از طرفي و هتروزايگوت حاصل از روابط خويشاوندي را بپوشاند 

 RAPDنشانگر  ،با وجود تشابه مورفولوژيكي درخت، گل و ميوه
نتايج بدست  .بود تمايز اين دو از يكديگر مورد استفاده قادر به

مطابقت داشت كه با استفاده  .Shiran et al 2007 هايآمده با يافته
بررسي تنوع ارقام ايراني گزارش كردند كه در  RAPDاز نشانگر 

) 93/0(داراي بالاترين ميزان ضريب تشابه  )منقا(و  )سفيد(ارقام 
صورت درختي با قدرت و از نظر مورفولوژيكي اين دو رقم به 

رشد متوسط، عادت رشد عمودي، زودگل، زودرسي ميوه، وزن 
مغز و خشك يكسان و ميزان دوقلويي يكسان بودند و نتايج 

 )2003a(با اين حال . را توجيه كردند RAPDنشانگر حاصل از 
.Martinez-Gomez et al  گزارش كردند كه در ارقام بادام با

اي بين توان فاصله قابل ملاحظهنمي و بالاتر 94/0 ضريب تشابه
   .ارقام در نظر گرفت

  ايخوشهه تجزي
حاصل از ماتريس ضرايب تشابه كه با روش  ايخوشهه تجزي

UPGMA 8ها را در ارقام و ژنوتيپ 44/0 هحاصل شد، در فاصل 
اي حاصله نشان داد كه كه تنوع نمودار خوشه. گروه، تفكيك كرد

كه به طوري ها وجود داردو ژنوتيپ قابل توجهي در بين ارقام
بر اساس نتايج . بود 42/0ها و ژنوتيپمتوسط تشابه بين ارقام 

در  44/0گروه اصلي در فاصله  8) 2شكل (حاصل از كلاستر 
هاي اصلي همچنين اكثر كلاستر. هاي اصلي قرار گرفتندكلاستر

 ست آمدهبر اساس نتايج بد. هاي فرعي نيز بودندداراي زير گروه
قرار گرفتند كه گروه اول در  )11- 10(و ژنوتيپ  )فريتز(رقم 

، )نان پاريل(ارقام خارجي  .بودr = 0/ 49 نيز هاضريب تشابه آن
، )4- 6( ،)5-6(هاي شماره و ژنوتيپ) ژينكو( ،)كارمل( ،)بوتي(
البته خود . قرار گرفتنددوم در گروه  -D)124(و) 9- 7(و ) 17-3(

در زير گروه اول . چند زير گروه تفكيك گرديد بهنيز اين گروه 
رقم ژينكو به تنهايي قرار گرفت كه با توجه به منشاء اين رقم كه 

نكته قابل توجه شباهت زياد . كشور ايتاليا مي باشد قابل انتظار بود
. با ارقام امريكايي بود-D) 124( مورفولوژيكي و مولكولي ژنوتيپ

. را شامل شدي مورد بررسي هاپبيشترين تعداد ژنوتيسوم گروه 
) 78/0(كه بيشترين تشابه را  )60يزد( و )444يزد( دو ژنوتيپ

نكته قابل توجه قرار گرفتن . داشتند در اين گروه قرار گرفتند
به تنهايي در ) 4- 10( و ژنوتيپ )طالقان 1پاكوتاه شماره (ژنوتيپ 

ژنوتيپ از نظر مورفولوژيكي نيز اين دو . يك زير شاخه فرعي بود
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. ندهاي قرار گرفته در اين گروه بودنسبتا متفاوت از ساير ژنوتيپ
هاي هر منطقه در داخل اين گروه به طور همچنين ژنوتيپ

جداگانه در يك زير شاخه فرعي قرار گرفتند كه منطبق با منشاء 
نتايج بدست آمده از تجزيه خوشه . ها بودجغرافيايي اين ژنوتيپ

در  )16-8شماره (و  )ديررس ساوجبلاغ(يپ ژنوتاي نشان داد كه 
قرار گرفتند كه منطبق با ) گروه چهارم(مجزا  يك گروه

نكته مهم برتر . نيز بود هاژنوتيپخصوصيات مورفولوژيكي اين 
بودن هر دو ژنوتيپ از نظر برخي صفات مهم مورفولوژيكي مثل 

هاي اميد خصوصيات خشك ميوه و مغز بود كه از جمله ژنوتيپ
- هاي اصلاحي ميش جهت مطالعه بيشتر و استفاده در برنامهبخ

اي در اين همچنين طبق نتايج بدست آمده از تجزيه خوشه. باشند
در گروه پنجم به تنهايي  )برگ درشت همدان(ژنوتيپ تحقيق 

نكته مهم تفاوت بارز مورفولوژيكي اين ژنوتيپ با . قرار گرفت
بود كه با  در اين تحقيقي مورد بررسي هاساير ارقام و ژنوتيپ

قرار گرفتن در يك گروه مجزا مشخص گرديد كه از نظر ژنتيكي 
نكته مهم جدا . باشدها مينيز متفاوت از ساير ارقام و ژنوتيپ

و  )برگ درشت همدان(از ژنوتيپ  )پاكوتاه رزن(شدن ژنوتيپ 
به طوري كه  .هاي استان قزوين بودقرار گرفتن در گروه ژنوتيپ

در  )برگ سياه قزوين(و  )پاكوتاه رزن( ،)شال قزوين(هاي ژنوتيپ
با توجه به اين كه از نظر . قرار گرفتند) گروه ششم(گروه  يك

جغرافيايي و اقليمي شهرستان رزن نسبتا نزديك و مشابه استان 
نتيجه قابل توجه . باشدباشد، اين نتيجه قابل توجيه ميقزوين مي

هيبريد هلو و (ژنوتيپ گرفتن بدست آمده در اين تحقيق قرار 
اين ژنوتيپ كمترين تشابه . مجزا بودگروه  يكبه تنهايي در  )بادام

هاي مورد بررسي داشت را با ساير ارقام و ژنوتيپ) 34/0(ژنتيكي 
. كه از نظر مورفولوژيكي نيز حدواسط هلو و بادام بودبه طوري

تواند اي ميهبا توجه به اينكه اين ژنوتيپ از نظر هيبريد بين گون
فته شود، لذا مطالعات بيشتر در ربه عنوان يك شاخص در نظر گ

جهت تعيين سطوح كرموزمي و همچنين ساير مشخصات ملكولي 
هاي اصلاحي بادام و هلو به خصوص به منظور استفاده در برنامه

تواند مفيد واقع دار ميهاي درختان هستهدر زمينه اصلاح پايه
مقدار ضريب كوفنتيكي حاصل از اين تحقيق  بر اساس نتايج. شود

همبستگي  هكه نشان دهند RAPDبراي كل قطعات تكثير شده 
به ) =86/0r(دار و بالا بين ماتريس تشابه و كلاستر مي باشد، معني

دست آمد كه اين مقدار بيان كننده همبستگي مناسب ماتريس 
بدست  تشابه و كلاستر است و از طرفي اطمينان خوبي از روابط

وگرام ردند. دهدهاي مورد مطالعه را ميآمده از ارقام و ژنوتيپ
ها را بدست آمده در اين تحقيق روابط بين اكثر ارقام و ژنوتيپ

كند كه وابسته به منطقه انتشار و يا اطلاعات نژادي منعكس مي
هاي همچنين نتايج نشان داد كه همبستگي بين داده. باشدها ميآن

رقم  39براي  RAPDو مولكولي حاصل از نشانگر مورفولوژيكي 
كه به طوري. و ژنوتيپ مورد بررسي در اين تحقيق معني دار نبود

بر اساس  .بدست آمد=r 10/0ميزان همبستگي محاسبه شده 
يك گروه  ،Martinez-Gomez et al. (2003) آزمايشات قبلي

ي بندي مشخص از ارقام مختلف بادام بر اساس منشاء جغرافياي
آنها مشخص كردند . بدست آوردند RAPDبا استفاده از نشانگر 

هاي مختلف  كه ارقام با منشاء اروپايي و امريكايي در گروه
هاي تكثير همچنين با تكرار دوباره واكنش. كلاستر بندي مي شوند

هاي قابل و استفاده از معيارحفاظتي از باند انتخابي، مي توان داده
روابط خويشاوندي ارقام و . بدست آورد RAPDاطميناني را از 

 RAPD هاي مطالعه شده به واسطه استفاده از نشانگرهايژنوتيپ
-نتايج بدست آمده در اين تحقيق مي .در اين تحقيق ثابت گرديد

تواند در جهت مديريت بهتر، شناسايي ارقام و جلوگيري از اشتباه 
  .هاي مورد مطالعه مفيد باشدگذاري ژنوتيپدر نام

  آزمون تجزيه پلات 
-آزمون دي پلات بر اساس دو مولفه اول و دوم ارقام و ژنوتيپ

دسته كه اجزاء هر دسته نزديك هم قرار  4هاي مورد بررسي را به 
ها بر اساس بندي ارقام و ژنوتيپمعيار گروه .اند تقسيم نمودگرفته

در 0.محور مختصات بود 60/0ها در فاصله مختصات و تجمع آن
هاي توان جدا شدن ارقام و ژنوتيپزمون به خوبي مياين آ

در آزمون  ).3شكل (مختلف بادام مورد بررسي را مشاهده نمود 
هاي مورد تري پلات بر اساس سه مولفه اول ارقام و ژنوتيپ

پراكنش سه  ).4شكل (هاي مجزا قرار گرفتند بررسي در گروه
مايي عمومي از اول ن هها در بين سه مولفبعدي ارقام و ژنوتيپ

را نشان داد كه در موارد ها و ژنوتيپروابط ژنتيكي بين ارقام 
  اما مواردي  .تطابق دارد ايتجزيه خوشهمتعددي با نتايج حاصل از 
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رقم و ژنوتيپ بادام بر اساس نشانگر مولكولي  39گروه بندي  - 2شكل 

RAPD  با استفاده از ضريب تشابه جاكارد و روشUPGMA )ا شماره ه
  ).است 1مربوط به ژنوتيپ ها بر اساس جدول شماره 

 
مشاهده  ايتجزيه خوشهنيز متفاوت از نتايج به دست آمده از 

در يك  )9-32(و  )9-2( ژنوتيپ ايتجزيه خوشهدر  .گرديد
كه اين دو ژنوتيپ در آناليز تري پلات قرار گرفتند درحالي گروه

ميرپنج (هاي يپهمچنين ژنوت. بودندتا حدي جدا از يكديگر 
يك  در ايتجزيه خوشههر چند در  )4-10( و )16- 3(تهران، 

زياد بود اما در  ها از يكديگر نسبتاًگروه قرار گرفتند اما فاصله آن
تري نسبت به تجزيه تري پلات هر سه ژنوتيپ در فاصله نزديك

هيبريد هلو و ( هايژنوتيپ. هم و در يك گروه مجزا قرار گرفتند
مجزا  هاي خود نسبتاًدر داخل گروه )16-25(و  )11-10(، )بادام

ها قرار گرفتند كه مشابه نتايج بدست آمده از ساير ارقام و ژنوتيپ
در بررسي  نتايج بدست آمده در اين تحقيق،. از تجزيه كلاستر بود

نيز  AFLPبا استفاده از نشانگر  Prunusهاي مختلف جنس گونه
مولكولي هر قدر درصد واريانس  هايدر داده. گزارش شده است

اختصاص يافته به عامل هاي اصلي كمتر باشد توزيع بهتري داشته 
 .ها كارآمد تر خواهد بودو تجزيه و تحليل نتايج با استفاده از آن

ها در بندي و تفكيك ارقام و ژنوتيپنتايج بدست آمده از گروه
 Mirali)2003( و .Casas et al )1999( تجزيه به عامل ها با نتايج

and Nabulsi  مطابقت داشت كه نشانگرRAPD  را نشانگري
هاي بادام معرفي بندي ارقام و ژنوتيپكارآمد در شناسايي و گروه

  . كردند

  
هاي بادام مورد بررسي با الگوي دو بعدي پراكنش ارقام و ژنوتيپ -3شكل

ها شماره(  RAPDهاي استفاده از دو مولفه اول حاصل از تجزيه فاكتور داده
  ).است 1ها بر اساس جدول شماره معرف ارقام و ژنوتيپ

هاي بادام مورد بررسي با استفاده از الگوي سه بعدي پراكنش ژنوتيپ -4شكل 
ها معرف ارقام شماره( RAPDهاي سه مولفه اول حاصل از تجزيه فاكتور داده

  ).است 1ها بر اساس جدول شماره و ژنوتيپ
  

  لينتيجه گيري ك
و  )پاكوتاه رزن(، )طالقان 2و  1پاكوتاه شماره( هايژنوتيپ

از ( با توجه به خصوصيات مورفولوژيكي )هيبريد هلو و بادام(
هاي درشت، خصوصيات خشك نظر تيپ رشدي، ارتفاع كم، برگ

هاي مجزا و دارا بودن قرار گرفتن در گروه( و مولكولي ...)ميوه و 
هاي بت به ساير ارقام و ژنوتيپفاصله ژنتيكي قابل ملاحظه نس

هاي كانديد قابل استفاده در به عنوان ژنوتيپ) مورد بررسي
هر چند تعيين سازگاري  .باشندهاي اصلاح بادام و هلو ميبرنامه

هاي فيزيولوژيكي و هاي ديگر، بررسيها با ارقام و ژنوتيپآن
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ه و هاي زندانجام ساير آزمايشات مثل ارزيابي مقاومت به تنش
-ها ضروري به نظر ميغير زنده جهت استفاده بهتر از اين ژنوتيپ

به منظور مطالعات  )هيبريد هلو و بادام(همچنين ژنوتيپ . رسد
اي و استفاده از آن به عنوان يكي از والدين جهت تهيه بين گونه

جنس  برايجمعيت در حال تفرق براي ايجاد نقشه ژنتيكي 
از طرفي اطمينان از . قرار گيردتواند مورد توجه پرونوس مي

باروري نتاج حاصل از تلاقي اوليه اين ژنوتيپ با والد ديگر 
هاي مورد حاصل از ارقام و ژنوتيپكلاستر . باشدضروري مي

در اين تحقيق شامل  RAPDبا استفاده از نشانگر مولكوليبررسي 
هاي اول و دوم كلاستر دسته اول شامل گروه. دو دسته اصلي بود

هاي داخلي با هم در اين دسته ود كه ارقام خارجي و ژنوتيپب
هاي سوم تا هشتم كلاستر بود قرار گرفتند و دسته دوم شامل گروه

يك از ارقام هاي داخلي را در بر گرفت و هيچفقط ژنوتيپكه 
- 10(، -D)124(هاي ژنوتيپ. خارجي در اين دسته قرار نگرفتند

خصوصيات مورفولوژيكي  )9-7( و )3- 17( ،)6-4( ،)6-5( ،)11
و مولكولي نسبتا مشابه ارقام خارجي به خصوص ارقام امريكايي 
مورد بررسي داشتند كه احتمالا اين ارقام يكي از والدين ژنوتيپ 

بيشترين (60يزد (و ( 444يزد(ژنوتيپ . مي باشندهاي ذكر شده 
شباهت را در بين ارقام مورد مطالعه نسبت به يكديگر داشتند 

طبق با منشاء جغرافيايي و برخي خصوصيات مورفولوژيكي اين من

كمترين  )هيبريد هلو و بادام(از طرفي ژنوتيپ . دو ژنوتيپ بود
در مجموع . ها نشان دادميزان تشابه را با ساير ارقام و ژنوتيپ

هاي برخاسته از يك هاي ژنتيكي در بين ژنوتيپوجود شباهت
-ي در ايران، منطقي به نظر ميمنطقه با توجه به روش تكثير بذر

تر بوده آوري دو نمونه نزديكهمچنين هر چه محل جمع. رسد
علاوه بر اين . ها مشاهده شده استتفاوت كمتري نيز بين آن

در  Amygdalusبدليل عدم وجود موانع بيولوژيكي در زير جنس 
). 7(دهد اي، تبادل ژني به طور طبيعي رخ مياثر هيبريد بين گونه

داراي خصوصيات  )برگ درشت همدان(چنين ژنوتيپ هم
-مورفولوژيكي و مولكولي متفاوتي نسبت به كليه ارقام و ژنوتيپ

كه بدليل فاصله ژنتيكي مناسب، قابل  هاي مورد بررسي داشت
آزمايش حاضر نشان . باشدهاي اصلاحي بادام مياستفاده در برنامه

هاي بادام و و ژنوتيپبندي ارقام براي گروه RAPDداد كه نشانگر 
رقم معايب و مشكلاتي مثل لاها عمطالعه روابط ژنتيكي بين آن

پذيري كم و حساس بودن به شرايط آزمايشگاهي با دارا تكرار
بودن محاسن سادگي، ارزاني و سرعت عمل براي شناسايي و 

همچنين . هاي بادام كارآيي مطلوب و مناسبي داردتفكيك ژنوتيپ
توان براي انتخاب نتايج حاصل از اين تحقيق ميبا استفاده از 

هاي هدفمند صحيح والدين با فاصله ژنتيكي كافي به منظور تلاقي
  . هاي اصلاحي بادام، اقدام نموددر برنامه
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