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ژنوتیپ پرایمر (5'->3')
توالی

طول
نقطه 
شروع

پایان Tm GC%
طول 
قطعه

JA
Forward AGCGGAGACATTGATTGAACT 21 4 24 57 42

209
Reverse CAAGAGCAAGGGGCAGGTA 19 212 194 59 57

R9N3
Forward GACCCGCGAACTTGTTGA 18 36 53 57 55

268
Reverse GTATCGCATTTCGCTACGTTT 21 303 283 57 42

R14N2
Forward GACTCGCGAACTTGTGAA 18 36 53 55 50

113
Reverse TTTTATCAGAGCCAAAGATA 20 148 129 49 30

جدول 

*های مورد مطالعهژنوتیپروی R14N2پرایمرنتایج الگوی تکثیر برای -1شکل

لاین،Sh5-12لاین،Sh4-11لاین،Sh3-10لاین،Sh2-9لاین،Sh1-8لاین،R14N2-7لاین،R12N1-6لاین،R11N3-5لاین،R9N3-4لاین،R8N3-3لاین،R5N1–2لاین،R2N1-1لاینترتیببههانمونه:*
13-Es1،14لاین-Es2،15لاین-Es3،16لاین-Es4،17لاین-Es5،ژاپنیزینتی-19لایندانه،بی-18لاین


