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ترین محصولات باغي است که به دليل دوپایه بودن و هتروزیگوسيتي بالا، دارای پسته یکي از مهم

های پسته در تنوع ژنتيکي زیادی است، از این رو شناسایي تنوع ژنتيکي موجود در بين ژنوتيپ

ترین آفات ای دارد. پسيل پسته یکي از مهمپسيل اهميت ویژهجهت اصلاح و توليد ارقام مقاوم به 

درخت پسته است که پوره و حشرات بالغ این آفت با مصرف شيره گياه سبب افزایش ميزان 

های شود. در این پژوهش چندشکليپوکي، عدم خنداني و همچنين کاهش عملکرد مي

پسته حساس )اکبری، کله قوچي،  نوکلئوتيدی و حذف و اضافه کوچک در چند رقم ایرانيتک

احمدآقایي، ممتاز( و مقاوم )بادامي زرند، حاج عبداللهي، ایتاليایي، سرخس( به پسيل مورد بررسي 

نوکلئوتيدی های تکردیف شدند و سپس چندشکليها با ژنوم مرجع همقرار گرفت. ابتدا خوانش

 96ها با ژنوم مرجع بالای ردیفي خوانشهای کوچک مشخص شدند. درصد همو حذف و اضافه

و  2920688ردیفي بود. ارقام حساس به ترتيب دارای درصد بود که نشان دهنده کيفيت بالای هم

نوکلئوتيدی و حذف و اضافه چندشکلي تک 701000و  2919898و ارقام مقاوم دارای  701109

ساختاری و چندشکلي ها نشان داد که تنوع کوچک بود. در مجموع، نتایج تجزیه و تحليل داده

 ارقام حساس بيشتر از ارقام مقاوم است.در نوکلئوتيدی و حذف اضافه کوچک ژنوم تک

 های کلیدیواژه
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Abstract 

Pistachio is one of the most important crops that have a large genetic diversity due to its dicotyledonous 

and high heterozygosity, so identifying these genetic differences is of particular importance for breeding 

and production of psyllid-resistant pistachio cultivars. Pistachio psyllid is one of the most important pests 

of the pistachio tree. The nymphs and adult insects of this pest increase the amount of porosity, and 

reduce yield and lack of laughter, by consuming plant sap. In this study, single nucleotide polymorphisms 

(SNP) and small indels were investigated in Iranian pistachio sensitive cultivars (Akbari, Kalehghoochi, 

Ahmad Aghaei, Momtaz) and resistant cultivars (Badami Zarand, Haj Abdollahi, Italian, Sarakhs) to 

psyllids. The readings were first aligned with the reference genome, and then single-nucleotide 

polymorphisms and deletions, and small indels were identified by the GATK toolkit. The percentage of 

alignment of the readings with the reference genome was above 96%, which indicated the high quality of 

alignment. Sensitive cultivars had 2920688 and 701109 and resistant cultivars had 2919898 and 701000 

SNP and small indels, respectively. In general, the results of data analysis showed that the structural and 

polymorphic diversity of mononucleotides and the small indels are greater in susceptible cultivars than in 

resistant cultivars. 

Keywords: Pistachio, Nucleotide diversity, Pest resistance, Whole genome sequencing, GATK. 
 

 

 

  مقدمه

 ( عضوی از خانواده Pistacia vera, 2n = 30پسته )

Anacardiaceae (Zeng et al. 2019و از مهم ) ترین محصولات

 .Kola et alکشاورزی ایران است که ارزش اقتصادی بالایی دارد )

2018; Aliakbarkhani et al. 2015خشک مناطق آن ( و منشأ 

(. Sorokin, 2018; Kafkas, 2019است ) بیغر و مرکزی آسیای

ای بالایی دارد و به طور گسترده در این محصول ارزش تغذیه

 Widmer et al. 2015; Grace etشود )سراسر جهان مصرف می

al. 2016 و در سطح وسیع در ایران، آمریکا و کشورهای )

ترین (. ایران یکی از مهمFAO, 2021شود )ای تولید میمدیترانه

 Taghizadehتولیدکنندگان و صادرکنندگان پسته در جهان است )

et al. 2018 حدود  2020( کل تولید پسته جهان در سال

درصد پس از  17تن برآورد شده است و ایران با سهم  1125305

آمریکا و ترکیه مقاوم سوم تولید پسته را در دنیا به خود اختصاص 

 (. FAO, 2020داده است )

 & Agonoscena pistaciae Burckhardtعمولی پسته )پسیل م

Lautererترین آفات درختان پسته در ایران است ( یکی از مخرب

 et al. 2017و در تمام مناطق کشت پسته در کشور پراکنده است )

Mostafavi این آفت حشره کوچک و نارنجی رنگ است که .)

زگاری ساو  (Mehrnejad, 2020)شود خیلی سریع تکثیر می

مناسبی با شرایط گرم و خشک و کویری مناطق پسته کاری کشور 

بالغ  ها و حشرهپوره .(Mehrnejad and Copland, 2006دارد )

ها، پوکی ها، جوانهاین آفت با مصرف شیره گیاه سبب ریزش برگ

 Dehghani-Yakhdaniشوند )دانه و همچنین کاهش عملکرد می

et al. 2019; Mehrnejad and Rezvani, 2014و خسارت ) 

 گاهی که طوری . بهدنکمی وارد پسته محصول به ناپذیریجبران

 (.Mehrnejad, 2003سازد )متأثر می را متوالی سال سه محصول

 این علیه بر پسته باغات در مصرفی سموم درصد 80 به نزدیک

علاوه استفاده از به .(Mehrnejad, 2020شود )می سمپاشی آفت

یایی به هیچ وجه تضمین کننده موفقیت در مبارزه با سموم شیم

آفات نیست و کاربرد پیوسته سموم، مقاوم شدن آفات نیز از 

تواند کابرد سموم به ویژه انواع پر های دیگری است که میچالش

(. مقاومت گیاه Alibeigi et al. 2017خطر آن را افزایش دهد )

 Lefebvre etاست )های کنترل آفات یکی دیگر از روش میزبان

al. 2020).  تولید ارقام گیاهی مقاوم در برابر آفات هدف مهم

گذشته بوده است  تحقیقات در زمینه مدیریت آفات در چند دهه
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(Horgan, 2017که ) یابی و جداسازی لازمه آن شناسایی، مکان

 (.Andolfo et al. 2022های مقاومت است )ژن

های ارزشمندی چون مقاومت به بسیاری از ارقام پسته حامل ژن

توان از این منابع ژنی جهت ها و آفات هستند که میبیماری

 et al. 2013 Taephe Aliاصلاح و معرفی ارقام برتر بهره برد )

Akbarkhani .)بستگی به میزان ی های اصلاحبرنامه در موفقیت

( که مبنای Swarup, 2021د )ژنتیکی موجود در جمعیت دار تنوع

های مختلف با ایجاد آلل تغییرات ژنتیکی جهشی است که این

. (Notter, 1999) آوردفنوتیپی متفاوتی را به وجود می اشکال

ها مختلفی برای شناسایی این تنوعات وجود دارد که روش

( با سرعت و NGSیابی نسل جدید )های مبتنی بر توالیروش

 .Segawa et alکنند )دقت بالا تنوعات ژنومی را شناسایی می

نوکلئوتیدی های تک( در میان تنوعات ژنومی چندشکلی2021

(SNPsو حذف و اضافه )( های کوچکindelsفراوان ) تر از بقیه

 (. Mullaney, 2010هستند )

 Niksiarتاکنون تنوع ژنومی ارقام مختلف گیاهی از جمله برنج )

and Navvabpour, 2018( کدو ،)et al. 2019 Sheikhiپسته  ( و

(et al. 2016 Ziya Motalebipourبا اهداف و روش ) های

متفاوت بررسی شده است. به طور مثال به منظور درک بهتر 

پسته  14رقم پسته اهلی و  93تاریخچه تکاملی پسته تنوع ژنتیکی 

یابی کل ژنوم بررسی شد و در وحشی با استفاده از روش توالی

وتیدی شناسایی شد نوکلئچندشکلی تک 14767700مجموع 

(Tajabadi and Esmailizadeh, 2021 همچنین به منظور رفع .)

 مشکلاتی اساسی در پرورش پسته مانند طولانی بودن دوره

یابی کل ژنوم ساختار ژنتیکی نونهالی با استفاده از روش توالی

چندشکلی  1785235بررسی شد و در مجموع   PvF217 پسته

ذف و اضافه کوچک شناسایی شد ح 260683نوکلئوتیدی و تک

(Karci and Kafkas, 2022 علاوه بر این به منظور بررسی .)

های مختلف پسته با استفاده از روابط ژنتیکی بین ارقام و گونه

رقم پسته  20رقم پسته اهلی و  24تنوع ژنتیکی  SSRمارکر 

 (.et al. 2016 Ziya Motalebipourوحشی بررسی شد )

العات زیادی در جهت تولید ارقام مقاوم به آفت از آنجایی که مط

پسیل پسته صورت نگرفته است در این پژوهش تلاش شده است 

یابی کل ژنوم تنوع ژنومی برخی از تا با استفاده از روش توالی

ارقام ایرانی پسته حساس و مقاوم به آفت پسیل شناسایی شود. از 

به  های مقاومتتوان در جهت شناسایی ژننتایج این تحقیق می

 این آفت و تولید ارقام مقاوم بهره برد.

 

  هاروش و مواد

ب در این پژوهش ارقام پسته در دو گروه حساس و مقاوم انتخا

خوانش  .(1جدول ( )Mehrnejad and Rezvani, 2014شدند )

یابی و توالی Illumina Hiseq 2500مربوط به این ارقام به روش

( Zeng et al. 2019ثبت شده است ) NCBIنتایج آن را در پایگاه 

 و در این پژوهش مورد استفاده قرارگرفت. 

ها.آن یابیتوالیشخصات و م بررسیارقام پسته مورد  یاسام -1جدول   

Table1. Names of studied pistachio cultivars and their 

sequencing characteristics. 
Cultivar name Sensitive 

/resistant 

Bases 

 (Gb) 

Access code 

Akbari Sensitive 5.12 SRR8772689 
Kaleh Ghochi Sensitive 5.24 SRR8772765 
Momtaz Sensitive 5.11 SRR8772734 
Ahmad Aqaei Sensitive 5.18 SRR8772690 
Badami Zarand resistant 5.18 SRR8772709 
Italiaei resistant 5.20 SRR8772686 
Sarakhs resistant 5.04 SRR8772792 
Hajabdolahi resistant 5.21 SRR8772743 

 

ها خوانش رزیابی کیفیتا: ها و پیرایش آنکنترل کیفیت خوانش

اغلب، برای فیلتر  است که یبیوانفورماتیک هایمسیر مراحلاولین 

، حذف توالی با کیفیت پایین و یا بازها )پیرایش(، هاکردن داده

و یا تصحیح اشتباهات و   overrepresentedها،ها، آلودگیآداپتور

بدین منظور . نهایی دقیق لازم است شتن نتیجهبرای اطمینان از دا

استفاده شد سپس اشکالات خوانش   FastQC v0.11.9افزاراز نرم

 و  TRAILING:30،LEADING:30شناسایی شده بر اساس 

MINLEN:20  افزارمبا استفاده از نرv0.39 Trimmomatic 

 برطرف شد. 

 پسته ژنوم مرجع ها باردیفی خوانشهم: BAMتولید فایل 

(GCF_008641045.1_PisVer_v2_genomic.fa)  با استفاده از

( در محیط لینوکس Li and Durbin, 2009)bwa-mem2 افزار نرم

تولید شد. در مرحله بعد  samهایی با پسوند انجام شد و فایل
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 v1.15  Samtoolsافزارتولید شده با استفاده از نرمsam های فایل

(Li et al. 2009به فای )تر های کم حجملbam  تبدیل شد. جهت

 bamهای های کوتاه موجود در هر یک از فایلمرتب کردن توالی

 samtoolsدر برنامه  sortبر اساس موقعیت ژنومی از دستور 

های کوتاه تکراری از ابزار استفاده شد. برای حذف توالی

MarkDuplicates افزار در نرمpicard 

(http://sourceforge.net/projects/picard/) استفاده شد. 

ه در این مرحله با استفاد: VCF (Variant calling)تولید فایل 

های فایل v4.2.4.1  GATKافزارنرم  HaplotypeCallerاز ابزار

این  GenotypeGVCFsتولید سپس با استفاده از ابزار  VCFخام 

 دیگرهای خام در دو دسته حساس و مقاوم با یکVCFافزارنرم

 نهایی تولید شدند.  VCFهای ترکیب شدند و فایل

های چندشکلی: هاو پالایش آن Indelsو  SNPsاستخراج 

های کوچک با استفاده از ابزار نوکلئوتیدی و حذف و اضافهتک

SelectVariants افزارنرمGATK  (McKenna et al. 2010 از هم )

نوکلئوتیدی های تکجدا شدند و به منظور فیلتر کردن چندشکلی

افزار نرم Variant Filtrationهای کوچک از ابزار و حذف و اضافه

GATK فرض این برنامه )استفاده و بنابر پیشQD < 2.0, MQ < 

40.0, QUAL < 30.0..پالایش شدند ) 

نوکلئوتیدی و های تکمستندسازی چندشکلی: نویسی حاشیه

 v3.6  snpEff (Cingolani etهای کوچک با برنامهحذف و اضافه

al. 2012.انجام شد ) 

 

  و بحث نتایج

ها دارای کیفیت ها نشان داد که خوانشنتایج کنترل کیفیت داده

ها برای تمامی بالا و فاقد هر نوع آلودگی بودند و طول خوانش

ها ردیفی برای همه نمونهبود و درصد هم 150ها برابر با نمونه

ردیفی نشان دهنده کیفیت بالای همبود که این میزان  96/0بالای 

این است که  NGSترین ویژگی ها با ژنوم مرجع است. مهمداده

یابی هر نوکلئوتید ژنوم باید از برای رسیدن به دقت بالا در توالی

یابی شوند. تعداد دفعات تکرار یا قطعات مختلف ژنوم توالی

 های شامل این موقعیت را میانگین عمق یاتعداد خوانش

coverage گویند. برای داشتن کیفیت مناسب این شاخص باید می

( در این پژوهش این شاخص Sims et al. 2014باشد ) 10حداقل 

است که نشان دهند کیفیت  11ها حدوداً برابر با برای همه نمونه

(. طبق مطالعات انجام شده بر 2یابی است )جدول بالای توالی

 7/95یابی کل ژنوم فاده از توالی( با استPurpleputtuروی برنج )

 Lachagariها با رفرنس ژنوم همردیف شدند )درصد کل خوانش

et al., 2019). 

نوکلئوتیدی های تکطبق نتایج حاصل از این پژوهش چندشکلی

های کوچک در ارقام حساس بیشتر از ارقام و حذف و اضافه

 701109و  2920688مقاوم بود و ارقام حساس به ترتیب دارای 

 701000و  2919898و ارقام مقاوم نیز به ترتیب دارای 

نوکلئوتیدی و حذف و اضافه کوچک بودند. نتایج چندشکلی تک

ها نشان داد که تنوع ساختاری ژنوم ارقام تجزیه و تحلیل داده

( همچنین تعداد چند 1حساس بیشتر از ارقام مقاوم بود )شکل 

های کوچک بود. و اضافه نکئوتیدی بیشتر از حذفهای تکشکلی

به عنوان یک رقم   Godaweeبررسی تنوع ژنومی برنج رقم

نکئوتیدی متحمل به شوری نشان داد که تعداد چند شکلی تک

کوچک برابر با  و بیشتر از تعداد حذف و اضافه 2231717برابر با 

(. مطالعاتی بر روی دو Singhabahu et al.2017 است ) 480460

( و سه رقم حساس Nona Bokra, Pokkaliرقم مقاوم )

(Cocodrie, Bengal, IR64 به شوری گیاه برنج با استفاده از )

یابی کل ژنوم انجام شده است طبق نتایج حاصل از روش توالی

نوکلئوتیدی و حذف این تحقیق بیشترین میزان چندشکلی تک

 .Subudhi et alاضافه کوچک در ارقام حساس مشاهده شد )

2020.) 

نوکلئوتیدی و حذف و های تکمستندسازی چندشکلیتایج ن

های کوچک نشان داد که بیشترین میزان چندشکلی اضافه

ژنی و بالادست و کمترین آن در نوکلئوتیدی در ناحیه بینتک

در ارقام حساس به ترتیب  قرار داشت. Splice donorناحیه 

های درصد چندشکلی 953/46، 870/6، 1728/0، 34/27، 32/16

دست، بالادست، اگزون، اینترون، نوکلئوتیدی در نواحی پایینتک

، 36/27، 33/16ژنی قرار دارند و در ارقام مقاوم نیز به ترتیب بین

نوکلئوتیدی در درصد چندشکلی تک 968/46، 784/6، 1729/0
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ژنی قرار دارند دست، بالادست، اگزون، اینترون، بیننواحی پایین

نوکلئوتیدی در های تکاکندگی چندشکلیدهد پرکه نشان می

نواحی مختلف ژنومی ارقام حساس و مقاوم بسیار مشابه هستند 

 ,Nona Bokra(. مطالعاتی بر روی دو رقم مقاوم )3)جدول 

Pokkali( و سه رقم حساس )Cocodrie, Bengal, IR64 به )

یابی کل ژنوم انجام شده شوری گیاه برنج با استفاده از روش توالی

است طبق نتایج حاصل از این تحقیق بیشترین میزان چندشکلی 

نوکلئوتیدی و حذف اضافه کوچک در ارقام حساس و مقاوم تک

 5prime UTRو کمترین میزان آن در ناحیه  Intronدر ناحیه 

 (. Subudhi et al. 2020مشاهده شده است )

.ها با ژنوم مرجعردیفی خوانشخلاصه هم -2جدول   
Table 2. Summary of sequence readings with the reference genome. 

Mean depth or 

coverage 

Short reads 

length 
Alignment 

Number of short reads 

aligned 

Number of short 

reads 
Cultivar name 

11.0145 150 0.96 32753170 34108306 Akbari 

11.6635 150 0.98 34393657 34922200 Kaleh Ghochi 

11.1692 150 0.98 33473391 34090134 Momtaz 

11.4477 150 0.98 33941234 34508454 Ahmad Aqaei 

11.5126 150 0.98 33901160 34504364 Badami Zarand 

11.7254 150 0.98 34070424 34657774 Italiaei 

11.0204 150 0.97 32896915 33620418 Sarakhs 

11.5841 150 0.98 34111687 34734416 Hajabdolahi 

 

 
 .های کوچک پیش و پس از پالایشنوکلئوتیدی و حذف و اضافههای تکتعداد چندشکلی -1 شکل

Fig1. Number of single nucleotide polymorphisms and small insertion-deletion before and after the filter. 

 

 .ومهای کوچک در نواحی مختلف ژننوکلئوتیدی و حذف و اضافههای تکتوزیع چندشکلی -3جدول 
Table3. Distribution of SNPs and Indels in genome. 

indel in resistant cultivars indel in sensitive cultivars SNP in resistant cultivars SNP in sensitive cultivars Type of diversity 

131081 131125 641169 641327 Downstream 

1026 1026 6790 6790 Exon 

53191 53198 269817 269848 Intron 

341633 341760 183528 1844060 Intergenic 

334 334 597 597 Splice_acceptor 

2574 2574 12761 14253 Splice_region 

206 206 459 459 Splice_donor 

234447 234476 1073911 1074118 Upstream 

6491 6491 29761 29763 5_prime_UTR 

8234 8234 46224 46226 3_prime_UTR 

- - 101860 101874 silent 

- - 140225 140244 Missense 

- - 2993 2993 Nonsense 
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های طبق نتایج حاصل از این پژوهش تعداد کل چندشکلی

معنی ( و بیMissense)(، بدمعنی silentنوکلئوتیدی خاموش )تک

(Nonsense به ترتیب )درصد به  221/1و  261/57، 562/41

های خاموش و دست آمد. همچنین نتایج نشان داد تعداد جهش

و تعداد  بدمعنی در ارقام حساس بیشتر از ارقام مقاوم بود

(. در بین این 3ها مشابه بود )جدول معنی در آنهای بیجهش

زیرا  از اهمیت بیشتری برخوردار است Missenseها جهش جهش

ر و د تغییر کدونی اتفاق افتاده سبب تغییر اسیدآمینه مورد نظر

ن پپتیدی و فعالیت پروتئینتیجه تغییر توالی اولیه زنجیره پلی

(. به منظور بررسی Elrod 2005 and  Stansfieldشود )می

( Gossypium hirsutumژنومی پنبه رقم ) های مقاومت تنوعنشانه

از  یابی کل ژنوم بررسی شده است نتایج حاصلبا استفاده از توالی

های خاموش، بدمعنی و این تحقیق نشان داد که تعداد جهش

 2023است ) 2529، 69327 ،39339معنی به ترتیب برابر با بی

.Hussain et al.) 

های طبق نتایج حاصل از این پژوهش تعداد چندشکلی

جایی تولید شدند تقریباٌ دو نوکلئوتیدی که توسط جهش جابهتک

نوکلئوتیدی ایجاد شده توسط های تکبرابر تعداد چندشکلی

(. به علت سازوکار ملکولی 4جهش معکوس هستند )جدول 

های مار چندشکلیش DNAایجاد کننده جهش در مولکول 

شوند، جایی تولید میهای جابهنوکلئوتیدی که توسط جهشتک

های تقریباٌ دو برابر چندشکلی تک نوکلئوتیدی که توسط جهش

(. همچنین Collins and Jukes, 1994شوند )معکوس ایجاد می

نوکلئوتیدی تعداد جهش جابه جایی و معکوس در چندشکلی تک

ارقام حساس است. طبق مطالعات انجام شده ارقام مقاوم بیشتر از 

( با rufipogon Griffتنوعات ژنومی یک رقم برنج وحشی )

یابی کل ژنوم شناسایی شد و نتایج حاصل استفاده از روش توالی

از این تحقیق نشان داد که نسبت جهش جابه جایی به معکوس 

 (. Wu et al. 2020بود ) 3/2برابر با 

 

و هموزیگوتی تنوعات. یهای جابه جایی و معکوس هتروزیگوتتعداد جهش -4جدول   

Table4. Number of transverse and inverse mutations and heterogygous and homozygous variations. 
Number of 

homozygous 

Indels 

Number of 

heterozygous 

Indels 

Number of 

homozygous 

SNPs 

Number of 

heterozygous 

SNPs 

Number of 

transition 

mutations (SNP) 

Number of 

transversion 

mutations (SNP) 

Cultivar nme 

182167 608312 1794290 2378242 4364947 2139016 Akbari 

182162 608306 1794357 2377159 4364908 2139037 Kaleh Ghochi 

182167 608312 1794290 2378242 4364947 2139016 Momtaz 

182162 608306 1794357 2377159 4364908 2139037 Ahmad Aqaei 

728658 2433236 7177294 9512874 17459710 8556106 Total 

182163 608308 1794371 2378192 4364952 2139071 Badami Zarand 

182163 608308 1794371 2378192 4364952 2139071 Italiaei 

182163 608308 1794371 2378192 4364952 2139071 Sarakhs 

182163 608308 1794371 2378192 4364952 2139071 Hajabdolahi 

728652 2433232 7177484 9512768 17459808 8556284 Total 

 

های طبق نتایج حاصل از این پژوهش شمار چندشکلی

های کوچک هتروزیگوس بیشتر نوکلئوتیدی و حذف و اضافهتک

هموزیگوس است که این نشان دهنده تنوع بالای جمعیت از 

نوکلئوتیدی مورد نظر است. همچنین تعداد چندشکلی تک

هتروزیگوس در ارقام حساس بیشتر از ارقام مقاوم است و 

نوکلئوتیدی هموزیگوس در ارقام مقاوم بیشتر از چندشکلی تک

های کوچک حساس است و نیز تعداد حذف و اضافه

هتروزیگوس در ارقام حساس بیشتر از ارقام مقاوم هموزیگوس و 

(. طبق مطالعات انجام شده به منظور بررسی نشانه 4است )جدول 

( با استفاده Gossypium hirsutumهای مقاومت تنوع ژنومی پنبه )

از توالی یابی کل ژنوم بررسی شده است. طبق نتایج حاصل از 

ی شناسایی شده نوکلئوتیدچندشکلی تک 4705110این تحقیقات 

 2023هتروزیگوس بود ) 1291658هموزیگوس و  3413452که 

.Hussain et al.) 

  ه گیری کلییجنت

در این پژوهش تنوع ژنومی بین ارقام پسته حساس و مقاوم به 

آفت پسیل بررسی شد. طبق نتایج حاصل از این پژوهش شمار 
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های کوچک نوکلئوتیدی و حذف و اضافههای تکچندشکلی

تروزیگوس بیشتر از هموزیگوس است. همچنین تعداد ه

نوکلئوتیدی که توسط جهش جابه جایی تولید های تکچندشکلی

نوکلئوتیدی ایجاد شده های تکشدند بیشتر از تعداد چندشکلی

 نشان هاداده تحلیل و تجزیه توسط جهش معکوس است. نتایج

 مقاوم ارقام از بیشتر حساس ارقام ژنوم ساختاری تنوع که داد

است. امید است که نتایج این تحقیق در آینده در جهت تولید 

زا مورد استفاده قرار گیرد.ارقام گیاهی مقاوم به این آفت خسارت
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