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Abstract 

Objective 
The objective of this study was to assess the genetic diversity of some commercial apple 

cultivars in Khorasan Razavi province using 40 RAPD primers. 
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Materials and methods 
DNA was collected from fresh leaves of apple samples studied and extracted based on 

dellaporta method. In order to investigate polymorphism, the PCR analysis was 

performed for each primer and the marker indices were calculated. The genetic similarity 

and distance were evaluated using Jaccard coefficient by UPGMA method and PcoA 

analysis by NTSYS-PC ver 2.2, respectively. The genetic structure analysis was 

performed using STRUCTURE software ver 2.3. 

 

Results   
The percentage of polymorphic bands was different from 37.5% for OPJ13 marker to 

100% for OPA7 markers. The highest and lowest PIC parameter was related to OPA4 

(0.48) and OPM6 (0.2), respectively. With respect to cluster analysis, the samples were 

grouped into two main clusters and five subgroups. The highest similarity was between 

Golab Esfahan-Golomkani, Margenduft-Low Red Roem Beauty and Alimori Khorasan 

Dalago, while the lowest similarity was between Golab Esfahan-Fuji Rossa and Golab 

Esfahan-Low Red Roem Beauty cultivars. The classification based on PcoA analysis was 

different with UPGMA. In addition, the obtained result of Bayesian analysis showed lack 

of admixture of the apple cultivars studied. 

 

Conclusions 
According to the results of RAPD analysis, this marker can be used for recognition of 

polymorphic regions, assessment of genetic distance and management of apple genotypes 

and cultivars.  
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 در استان) .Malus domestica Lارقام تجاري سیب ( از برخی ژنتیکی تنوع بررسی
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  چکیده

  بود. RAPDازگر غآ 40از  از این تحقیق بررسی تنوع ژنتیکی ارقام تجاري سیب در استان خراسان رضوي با استفادههدف  :هدف
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 ظور بررسیشد. به من جوان درخت سیب جمع آوري و با استفاده از روش دلاپورتا استخراج برگهاياز  DNA ها:مواد و روش

بندي روهنتیکی و گژابه تش چندشکلی، واکنش زنجیره اي پلیمراز براي هر آغازگر انجام و شاخص هاي نشانگري محاسبه شدند.

نسخه   NTSYS-PCبه کمک نرم افزار PcoAو تجزیه  UPGMAساس ضریب تشابه جاکارد و روش ها به ترتیب بر انمونه
  ارزیابی شد.  2,3سخه ن STRUCTUREانجام شد. ساختار ژنتیکی جمعیت سیب مورد مطالعه نیز با استفاده از نرم افزار  2,2

ندشکل مربوط به آغازگر چو کمترین باند  OPA7بر اساس نتایج بدست آمده، بیشترین باند چندشکل متعلق به آغازگر  نتایج:

OPJ13  بود. بیشترین و کمترین میزانPIC  به ترتیب در آغازگرهايOPA4 )48/0 و (OPM6 )2/0شد. طبق نتایج  ) دیده
ترین تشابه بین ارقام بندي شدند. بیشزیرگروه دسته 5گروه اصلی و  2، ارقام مورد نظر در UPGMAتجزیه کلاستر با روش 

ه بین و کمترین تشاب Dalago-خراسان و علیموري  Margenduft-Low Red Roem Beautyگلمکانی، -اصفهان لابگ

هاي بندي نمونهتشخیص داده شد. گروه  Low Red Roem Beauty-اصفهان و گلاب Fuji Rossa -اصفهان ارقام گلاب
بیانگر عدم  Bayesianج بدست آمده از آنالیز متفاوت بود. به علاوه، نتای UPGMAو روش  PcoAسیب بر اساس تجزیه 

  اختلاط تبار ارقام سیب مورد مطالعه بود. 

حی چندشکلی، تخمین در شناسایی نوا RAPDنشانگر  توان ازبر اساس نتایج به دست آمده از این تحقیق، می گیري:نتیجه

  فاصله ژنتیکی و مدیریت ژنوتیپ و ارقام سیب استفاده کرد. 

  ، ساختار ژنتیکیPcoAسیب، تشابه ژنتیکی، نشانگر مولکولی، تجزیه  کلیدي: کلمات

  

  مقدمه

باشد که در می Pomoideaو زیرخانواده  Rosaceaاز خانواده ) Borokh alus domesticaMسیب با نام علمی (
هاي زراعی سیب ). اکثر گونهFarokhi et al. 2014شود (نواحی با آب و هواي گرمسیري و نیمه گرمسیري کشت و کار می

Ahmad Dar et al. شود (ها سطوح مختلف پلوئیدي نیز دیده میباشند این در حالی است که در برخی گونهدیپلوئید می

هاي خودرو تا متر و در درخت 6/4تا  8/1هاي کاشته شده از رتفاعش در درختاست که معمولاً ا برگریزي درختسیب ). 2017
باشد و به دنبال آن در سایر نقاط ). اعتقاد بر این است که منشاء سیب از آسیاي میانه میVelasco et al. 2010( رسدمتر می 12

، قاره آسیا با میزان تولید 2016جهانی در سال  طبق آمار سازمان خوارو بار). et al Fazeli. 2016جهان پراکنده شده است (

هزار تن مقام چهارم را به ترتیب  477میلیون  2باشد و ایران با تولید سالانه بزرگترین تولیدکننده سیب در سطح جهان می 1/58%
ده است کننده اصلی این محصول به خود اختصاص داکشور تولید 10بعد از کشورهاي چین، آمریکا و ترکیه در بین 

)2017FAOSTAT, .(  
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آورد. اهم مینتیکی فرصلاح ژشناخت صحیح و دقیق از تنوع ژنتیکی هر گیاه، استفاده بهینه از آن را در تولید محصول و ا

 اجراي و ژنی هايانکب در مواد ژنتیکی حفاظت و نگهداري در اساسی هايراه از به عنوان یکی ژنتیکی تنوع میزان تخمین

 با هتروزیس ریدهاییهیب هستند، متفاوت ژنتیکی لحاظ از که والدینی. )Omasheva et al. 2018است ( نژاديبه هايبرنامه

 بنديو گروه شخصاتمدیگر، تعیین  طرف از یابد.می افزایش نوترکیب جآوردن نتا دست به احتمال و کنندمی تولید بیشتر

 ها خودداريجمعیت از گیري مجددنمونه از تا دهدامکان می اصلاحگران ه) بتنوع ژنتیکی در هر موجود بیولوژیکی( هاپلاسمژرم

  )Govindaraj et al. 2015(نمایند 
 از که شوندمی تفادهاس گیاهی اصلاحگران توسط نشانگري هايسیستم از مختلفی انواع ژنتیکی، تنوع تخمین منظور به

 نسبی نیفراوا داراي کولیمول نشانگرهاي. کرد اشاره مولکولی و اییبیوشیمی مورفولوژیکی، نشانگرهاي به توانمی هاآن جمله
 محسوب نوین هايپژوهش رد نشانگرها نوع ترینمناسب رو این از گیرند،می قرار محیطی عوامل تأثیر تحت کمتر و هستند زیادي

   ).Govindaraj et al. 2015( شوندمی
ها تاکنون مورد مطالعه قرار که ژنوم آن دارد یاهانیگ یانژن را در م تعداد یشترینژن، ب 57000با دارا بودن حدود  یبس

   ISSR2 و SSR1. تاکنون، از نشانگرهاي مولکولی مختلفی نظیر )Urrestarazu et al. 2016گرفته است (
)Goulao and Oliveira, 2001; Naghshin et al. 2008; Gharghari et al. 2009; Jahromi and Shirazi 

2011 .okhi et alr; Far2012 .Patzak et al ;2009 ،(AFLP3 ); Savelyeva 2005 and KeulemansKenis 

2015 and Kudryavtsev ،(RAPD4 ); 2014 .; Guimarães et al2015 .; Okcu et al1997 .Roche et al

2013 .Fagoria et al و ،(RFLP5 )2000 .Jarausch et alساختار ژنتیکی جمعیت، و ) به منظور بررسی تنوع ژنتیکی ،

هاي مالی، هاي سیب استفاده شده است. انتخاب نشانگر مورد نظر وابسته به هدف مطالعه، محدودیتروابط ژنتیکی ژنوتیپ
به دلیل  RAPD). در میان نشانگرهاي مولکولی، نشانگر Guimaraes et al. 2014( باشدها و تسهیلات در دسترس میمهارت

ز جمله عدم نیاز به دانستن توالی هدف براي طراحی و ساخت آغازگر، ارزان قیمت بودن، عدم نیاز به مواد پرتوزا و داشتن مزایایی ا

  ). Oraguzie et al. 2001کاوشگر و هزینه پایین تهیه آن نسبت به سایر نشانگرها برتري دارد (
 ارزیابی این مطالعه با هدف ان،خراس استان در سیب از مختلفی ارقام وجود و ایران در سیب تولید اقتصادي اهمیت به توجه با

 راسانو منابع طبیعی خ کشاورزي تحقیقات و آموزش مرکز کلکسیون از شده آوري جمع سیب تجاري ارقام برخی از ژنتیکی تنوع
 انجام گرفت.  RAPD آغازگرهاي از استفاده با رضوي

                                                        
1 Simple sequence repeat 
2 Inter simple sequence repeats 
3 Amplified fragment length polymorphisms 
4 Random amplification of polymorphic DNA 
5 Restriction fragment length polymorphism 
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  هامواد و روش

استخراج  و آوريمعج طرُُق کشاورزي تحقیقات ایستگاه سیب موجود در کسیونکل مورد استفاده از ي گیاهینمونه 12

DNA جهت استخراج 1ها انجام شد (جدول از برگ آن .(DNAیپ با کمک ازت مایعهاي جوان و سالم از هر ژنوت، ابتدا برگ 

 کمیت و کیفیت یینتع براي. شد استخراج) Dellaporta et al. 1983( دلاپورتا روش به هاآن DNA در هاون کوبیده و سپس
DNA اسپکتروفتومتر مدل دستگاه و درصد 1 آگارز ژل الکتروفورز از ترتیب به شده، استخراج 

UV/Vis 2100  از شرکتUNICO شد استفاده آلمان.  

  

 ع آوري شده از کلکسیون سیب طرُُقرقم جم 12. اسامی 1جدول 

Table 1. Names of 12 apple cultivars from Torogh Collection 

 منشاء

Origin  
 نام ژنوتیپ/رقم

Genotype/cultivar name  
 کد نمونه

Sample code  

  شماره ردیف
Number of 

row  
  Golab-Isfahan M1 1   گلاب اصفهان Isfahan-Iran   اصفهان -ایران

  Golmkani  M2  2   گلمکانی Khorasan-Iran   خراسان -ایران

  Torbati  M3  3   تربتی Khorasan-Iran   خراسان -ایران

  Kompouti  M4  4   کمپوتی Khorasan-Iran   خراسان -ایران

  Rouin-Esfaraen  M5  5   روئین اسفراین Khorasan-Iran   خراسان – ایران

  Alimoori-Khorasan M6  6   علیموري خراسان Khorasan-Iran   خراسان – ایران

  USA Dalago  M7  7   ایتالیا

  USA Margenduft  M8  8   ایتالیا

  USA Golden Delicious  M9  9   آمریکا

  USA Super Staymen  M10  10   آمریکا

  USA Low Red Roem Beauty  M11  11   آمریکا

  Japan Fuji Rossa  M12  12   ژاپن

 

آغازگر چندشکلی  12ژنوتیپ سیب آزمایش شدند. از بین این تعداد آغازگر، تنها  12بر روي  RAPDآغازگر  40تعداد 
آنزیم  مولار، میلی 2 منیزیم کلرید حاوي میکرولیتر 30 حجم نهایی در 6پلیمراز ايزنجیره ). واکنش2مناسبی را نشان دادند (جدول 

                                                        
6 Polymerase chain reaction 
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 15 و مولار میلی dNTPs 2 ازمیکرولیتر  5/0 آغازگر، هر از مول میکرو 2/1 اسپانیا)،-واحد (شرکت اکوژن 1 7پلیمراز آاندي تگ

درجه سانتیگراد،  95دقیقه در دماي  1شامل مرحله اول به مدت  PCRشد. چرخه دمایی  انجام نمونه هر ژنومی آاندي از وگرمنان
درجه  72ثانیه و  45درجه سانتیگراد به مدت  57دقیقه،  1درجه سانتیگراد به مدت  94چرخه در دماي  35مرحله دوم شامل 

 الکتروفورز سیستم ). ازFazeli et al. 2016دقیقه بود ( 4درجه سانتیگراد به مدت  72وم دقیقه و مرحله س 2سانتیگراد به مدت 

الکتروفورز  اتمام از بعد. شد استفاده پلیمراز ايزنجیره واکنش محصولات جداسازي درصد براي 5/6 آمید اکریل پلی ژل عمودي
مشاهده و یادداشت ترانسلومیناتور دستگاه انجام و ژل در رمیکروگرم بر میلی لیت 5/0بروماید  اتیدیوم با آمیزيرنگ عمودي،
  .شد ها انجامبرداري

 اکسل فایل در )باند حضور( یک و) باند حضور عدم( صفر صورت به حاصل باندهاي: هاامتیازدهی و آنالیز داده

 طلاعات چندادشکل، محتواي هاي چنمیزان باند مطالعه، مورد سیب جمعیت میان در ارزیابی چندشکلی منظور شدند. به امتیازدهی

 . )Roldan-Ruiz et al. 2000; Soengas et al. 2006شد ( محاسبه  RAPD آغازگر هر براي شکلی و شاخص نشانگر

 شد انجام 2,2نسخه  NTSYS-PCافزار نرم از استفاده با جاکارد تشابه ضریب اساس بر هاژنوتیپ جفت همه بین ژنتیکی تشابه

)Botstein et al. 1980 .(الگوریتم  اساس بر هاژنوتیپ بنديگروهUPGMA واحد باSAHN   و تجزیهPcoA  با

اي بر مبناي مدل، با خوشه یهروش تجز ).Basaki et al. 2014( مورد ارزیابی قرار گرفت 2,2نسخه   NTSYS-PCافزارنرم
  ). Pritchard et al. 2000ارزیابی شد ( 2,3نسخه  STRUCTUREافزار نرم Bayesian روش

 

  نتایج و بحث

ده ل باندهاي مشاهده شکهاي سیب تکثیر شدند. تعداد آغازگر بر روي نمونه 12مورد مطالعه، تنها  RAPDآغازگر  40از 
 چند اندب تعداد بیشترین OPA7 غازگرآ آغازگرها، این بین باند چندشکلی را نشان دادند. در 96باند بود که از میان این تعداد،  140

تکثیر شده ارقام سیب  DNA الگوي باندهاي .کردند ایجاد را) باند 5( شکل چند باند کمترین OPJ13آغازگر  و) باند 14( کلش

ت ندشکلی و محتواي اطلاعاآورده شده است. به علاوه، بیشترین میزان چ 1در شکل  OPA4مورد مطالعه با استفاده از آغازگر 
ها از آن زگرها بود که) در بین سایر آغا100%-46/0( OPJ17) و OPA4 )100%-48/0ي چندشکلی به ترتیب متعلق به آغازگرها

 2ه دست آمده از جدول ). از نتایج ب2هاي این جنس نیز استفاده کرد (جدول توان جهت بررسی روابط ژنتیکی دیگر گونهمی
 کلیش چند مکان ادتعد بلکه باشد، هداشت بر در را مزیتی آغازگر یک براي تواندنمی باندها زیاد تعداد توان چنین استنباط کرد کهمی

 گیرد. قرار می توجه مورد بیشتر گردند،می تفکیک که هاییژنوتیپ ترمهم آن از و

  

                                                        
7 Taq DNA polymerase 



 )1398، بهار 1، شماره 11مجله بیوتکنولوژي کشاورزي (دوره 

١٢٦  

Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 
 

 مورد استفاده در این تحقیق. RAPD. اطلاعات مربوط به آغازگرهاي 2جدول 

Table 2. Information of RAPD primers used in this study. 

اخص ش
 نشانگري
Marker 

index 

محتواي اطلاعاتی 
 چندشکلی

Polymorphic 

information 

content  

درصد باند چند 
 شکلی

Polymorphic 

band % 

تعداد باند هاي چند 
 شکلی

Number of 

polymorphic 

band  

تعداد باندهاي 
 تکثیر شده
Number 

of 

amplified 

band  

 توالی آغازگر
5ˊ-3ˊ 

Primer sequence 

م آغازگرنا  

Name 

of 

primer 

شماره 
 ردیف

Number 

of row 

1.80 0.45 84.61% 11 13 GGGGGATGAG OPM3 1 

2.35 0.25 58.33% 7 12 GGCGGTTGTC OPM4 2 
1.52 0.32 64.28% 9 14 GGGAACGTGT OPM5 3 
2.78 0.20 53.84% 7 13 CTGGGCAACT OPM6 4 
1.44 0.37 69.23% 9 13 AGGGTCGTTC OPM14 5 
2.53 0.48 100% 5 5 AATCGGGCTG OPA4 6 
3.38 0.40 66.66% 14 21 GAAACGGGTG OPA7 7 
2.82 0.35 63.63% 8 11 AGCCAGCGAA OPA16 8 
3.15 0.34 62.50% 11 16 CTCCATGGGG OPJ5 9 
1.89 0.41 66.66% 6 9 AAGCCCGAGG OPJ10 10 
2.42 0.25 37.5% 3 8 CCACACTACC OPJ13 11 
2.04 0.46 100% 5 5 ACGCCAGTTC OPJ17 12 

  

 
. حرف OPA4تکثیر شده ارقام سیب مورد مطالعه با استفاده از نشانگر  DNA. الگوي باندي 1شکل 

  نمونه هاي سیب مورد مطالعه هستند، Ma1-Ma12، نشانگر وزنی است. Lاختصاري 

Figure 1. Banding pattern of amplified DNA of the apple cultivars studied using OPA4 

marker. L is molecular weight marker. Ma1-Ma12 are the samples 
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هاي سیب بومی خراسان بر اساس خصوصیات مورفولوژي و پومولوژي بررسی شدند. در مطالعه قبلی، تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

 Mokhtarian and Vanهاي مختلف بود (دار در اندازه میوه و صفات رویشی در بین ژنوتیپنتایج حاکی از وجود اختلاف معنی

Herick 2016آوري شده از انگلستان و روسیه با استفاده از پایه اصلاح شده سیب جمع 19اي مشابه، تنوع ژنتیکی ). در مطالعه

الگو را به خوبی  DNAآغازگر توانستند تکثیر  10آغازگر تنها  100بررسی شد. نتایج نشان داد که از میان  RAPDآغازگر  100

شکل را  چند باند 136 و تکثیر هانمونه کل در باند 160 مجموع در آغازگر 10 ). به علاوه، اینDar et al. 2017انجام دهند (
نشان دادند که نسبت به نتایج تحقیق حاضر بیشتر بود. در تحقیقی مشابه، تنوع ژنتیکی ارقام سیب در کشمیر هندوستان با استفاده 

اي دیگر، تنوع ). در مطالعهDar et al. 2017باند چندشکل را نشان داد ( 219از نشانگرهاي ریزماهواره بررسی شد که نتایج 
 ). هفتKarimi et al. 2011گرفت ( قرار بررسی مورد RAPD آغازگر 7و  ISSR آغازگر 7رقم انگور با استفاده از  15ژنتیکی 

 در را چندشکلی همگی که کردند را تولید تکرارپذیر و بالا وضوح با نوار 58 و 59 ترتیب بهISSR  آغازگر هفت و RAPD آغازگر
 اساس بر مطالعه افراد مورد بنديگروه کلاستر، تجزیه از هدف .دادند و نسبت به نتایج پژوهش حاضر کمتر بود نشان ارقام بین

 دو طرف در که افرادي و بوده مشابه ژنتیکی نظر گیرند ازمی قرار گروه یک در که افرادي. باشدهایشان میتفاوت یا تشابه
 گیريامکان دورگ دیگر طرف از و بود ژنتیکی خواهند نظر از بیشتري تفاوت و اختلاف گیرند دارايمی قرار بنديگروه دندروگرام

 .Odong et alداشت ( خواهد را نادر صفات انتقال یا امکان و بیشتر هتروزیس ایجاد امکان تفاوت ژنتیکی، بیشترین با ارقام بین

  ). 3جاکارد را نشان می دهد (جدول  تشابه ضریب اساس بر هاژنوتیپ جفت همه بین ژنتیکی تشابه 3جدول ). 2011

  

 ابه محاسبه شده توسط ضریب جاکاردماتریکس تش .3جدول 

Table 3. Similarity matrix using Jaccard coefficient  
M12 M11 M10 M9 M8 M7 M6 M5 M4 M3 M2 M1  

           100 M1 

          100 85 M2 

         100 49 58 M3 

        100 62 49 43 M4 

       100 68 68 71 72 M5 

      100 74 37 41 59 43 M6 

     100 83 68 45 45 59 39 M7 

    100 77 64 58 54 61 39 28 M8 

   100 72 74 71 65 45 49 45 43 M9 

  100 75 81 75 64 54 54 47 43 28 M10 

 100 70 56 85 71 59 45 37 59 33 26 M11 

100 54 49 43 53 61 51 54 35 30 43 18 M12 
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 5گروه اصلی و  2مورد مطالعه به  ، ارقامNTSYS-pc ver 2.2به کمک نرم افزار UPGMAروش  اساس بر

اسفراین و کمپوتی بودند. گروه دوم  اصفهان، گلمکانی، تربتی، روئین ). گروه اول شامل ارقام گلاب2زیرگروه تقسیم شدند (شکل 
 Dalago ،Margenduft ،Golden Delicious ،Super Staymen،Low Red Roemخراسان،  شامل ارقام علیموري

Beauty  وFuji Rossa  .گروه دوم  یر)، زیناسفرا ینو روئ یاول شامل ارقام (گلاب اصفهان، گلمکان یرگروهبه علاوه، زبودند

چهارم شامل  یرگروه)، زGloden Deliciousو  Dalagoخراسان،  یموريگروه سوم شامل (عل یر)، زیوتو کمپ یشامل (تربت
)Margenduft، Super Staymen  وLow Red Roem Beautyرقم ( شاملگروه پنجم  یر) و زFuji Rossa.بودند ( 

، بین ارقام %85ا ضریب تشابه اصفهان و گلمکانی ب براساس ضریب تشابه، بیشترین شباهت ژنتیکی بین ارقام گلاب
Margenduft وLow Red Roem Beauty  خراسان و  و بین ارقام علیموري %85با ضریب تشابهDalago  با ضریب تشابه

 و پس از آن بین دو رقم گلاب %18با ضریب تشابه  Fuji Rossaاصفهان و  بود. بیشترین فاصله ژنتیکی بین دو رقم گلاب 83%
توان اظهار نمود که دیده شد. با توجه به نتایج به دست آمده می %26با ضریب تشابه  Low Red Roem Beauty و اصفهان

) موجود در کلکسیون منشاء ژنتیکی Low Red Roem Beauty-) و (گلاب اصفهانFuji Rossa- دو رقم (گلاب اصفهان
خراسان و  ) و (علیموريGolden Deliciousو  Margenduftاصفهان و گلمکانی)، ( یکسانی ندارند. در مقابل، ارقام (گلاب

Dalagoها باشد. تواند بیانگر مشابه بودن اجداد این نمونه) بیشترین شباهت ژنتیکی را نشان دادند که می  

  RAPDاي ارقام مختلف سیب بر اساس آغازگرهاي . نمودار درختی حاصل از تجزیه خوشه2شکل 

Figure 2. Dendrogram obtained from cluster analysis of 12 apple cultivars using RAPD 

markers 
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اي ، به منظور پی بردن به ساختار فاصلهBayesianاي بر مبناي مدل و بر اساس شاخص آماري نتایج تجزیه خوشه

 5K= )Kتا  =1K و مدل فراوانی آللی از نوع پیوسته باشد و نیز با فرض 9از نوع مخلوط 8ها و با فرض اینکه مدل تبارجمعیت

وجود داشت که کاملاً منطبق بر نتایج ) K=2جمعیت ( 2نشاندهنده تعداد جمعیت است) نشان داد که در ارقام تجاري موجود 

). عدم اختلاط مشاهده شده دو رنگ قرمز و سبز، این فرض 3بود (شکل  UPGMAبدست آمده از کلاستربندي بر اساس روش 

  ). 3باشد رد کرد (شکل از نوع مخلوط می را که تبار ارقام مورد مطالعه
  

  
افزار مورد مطالعه با استفاده از نرم . تجزیه ساختار ژنتیکی جمعیت ارقام تجاري سیب3شکل 

STRUCTUREدي و محور عمو 1هاي مورد بررسی بر اساس جدول . محور افقی بیانگر کدهاي نمونه

  باشدمختلف میهاي ز رنگنشانگر سهم هر فرد ا

Figure 3. Genetic structure analysis of commercial apple cultivars studied using 

STRUCTURE software. The horizontal and vertical lines shows the sample codes studied 

based on Table 1 and the proportion of each individual from different colors, respectively. 

  

                                                        
8 Ancestry model 
9 Admixture  
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و ساختار مطالعات متعددي در زمینه بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت درخت سیب انجام شده است. براي مثال، تنوع ژنتیکی 

با استفاده از نشانگر ریزماهواره مورد  Bayesianهاي سیب اسپانیایی بر اساس روش گروهبندي ژنتیکی جمعیت ژرم پلاسم
). نتایج حاکی از وجود دو جمعیت متمایز شامل ژنوتیپ هاي اسپانیایی Pereira-Lorenzo et al. 2017فت (ارزیابی قرار گر

) و ژنوتیپ هاي خارجی بود که این نتایج هم راستا با نتایج به دست آمده از پژوهش حاضر می باشد. به علاوه، در مطالعه 42%(

 .Gasi et alین با استفاده از نشانگر ریزماهواره مورد بررسی قرار گرفت (دیگر، ساختار ژنتیکی جمعیت سیب در بوسنی و هرزگو

) خارج از ارقام با منبع %45) و شرق بوسنی (%52). نتایج بدست آمده نشان داد که نیمی از ارقام سیب محلی از سارایوو (2013
  بین المللی در حالیکه نیمی دیگر ارقام محلی با منشاء بین المللی بودند. 

درصد و  57/25و درصد واریانس  97/0، بر اساس اولین محور با مقدار مشخصه، 10استفاده از محاسبه مقادیر مشخصه با

مختصات براي ترسیم شکل  2درصد، از طرح اولین مختصات  64/19با درصد واریانس  75/0دومین محور با مقدار مشخصه 
PcoA  بندي را انجام داد که درصد اطلاعات نشانگري گروه 21/45اس ). تجزیه به مختصات اصلی بر اس4استفاده شد (شکل

وجود  UPGMAاي با روش و تجزیه خوشه PcoAبندي بین هر دو روش تجزیه درصد همخوانی در گروه 100رود انتظار نمی
  داشته باشد. 

یایی، در اصل قه جغرافک منطیر اي، این احتمال وجود دارد که ارقام سیب موجود ددر ارتباط با نتایج حاصل از تجزیه خوشه
جایی دهد که جابهیرخ م از مکان دیگري نشأت گرفته و تحت نام جدیدي در مقصد کشت شده باشند. چنین نتایجی به این دلیل

ر باشد که این امیون میکلکس آوري ژنوتیپ دراي به منطقه دیگر بیشتر بر پایه خصوصیات مورفولوژیکی و جمعها از منطقهژنوتیپ

کار زمان را آشه طور همبو مورفولوژیکی  مولکولی نشانگرهاي از ها و همچنین استفادهگذاري نمونهلزوم دقت در هنگام نام
   ).Pereira‐Lorenzo et al. 2017; Larsen et al. 2017سازد (می

ر نشانگرها هنوز به سای نسبت به DNAبه دلیل هزینه پایین، سادگی و نیاز به مقدار کم  RAPDبه طور کلی، نشانگر 
ها در گیاهان بسیاري از گونه عنوان یکی از نشانگرهاي مولکولی پر کاربرد براي تشخیص تنوع ژنتیکی، نزدیکی یا دوري ارقام و

 پیشنهاد کار شدن تر انجام). براي دقیقDunemann et al. 1994گیرد (هاي نزدیک مورد استفاده قرار میجمله سیب و گونه
 کی موجود درتنوع ژنتی از ملکا حصول اطمینان براي همچنین و گردد استفاده بیشتري هايتعداد آغازگرها و نمونه از که دگردمی

 ن نشانگرهايو همچنی SSR و AFLPپذیري بالا نظیر با قدرت تفکیک دیگري نشانگرهاي مولکولی از کلکسیون طرٌٌق،

 تفسیر قرار گیرند. هم مورد کنار در آمده دست به اطلاعات و شود گرفته بهره مورفولوژیک

 

                                                        
10 Eigenvalue  
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 yو  xمحورهاي   .RAPDرقم تجاري سیب با استفاده از نشانگر  12. تجزیه به مختصات اصلی در 4شکل 

  باشندهاي اول و دوم میبه ترتیب مؤلفه

Figure 4. Principal coordinate analysis of 12 commercial apple cultivars using RAPD 

analysis. The x and y axis are the first and second coordinates, respectively 
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