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 نشانگرهاي از استفاده با بومي موجود در سيستان انگور بومي و غير ارقام ژنتيكي تنوع بررسي تحقيق اين هدف

REMAP بومي مربوط به ايستگاه تحقيقاتي زهك در  انگور بومي و غيربه منظور بررسي تنوع ژنتيكي ارقام . باشد مي
حاصل از  REMAPتركيب آغازگري  7موجود در اين ايستگاه توسط ) .Vitis vinifera L( رقم انگور 33سيستان، 

مورد  Ty3-gypsyو  Ty1-copiaهاي مبتني بر رتروترانسپوزون از خانواده  و آغازگر ISSRهاي  تركيب آغازگر
  MS5/Gret1Rbو  MS1/Gret1 Raهاي  نشانگر از كدام هر در شده مشاهده چندشكلي ميزان. قرار گرفتند ارزيابي

 كه كند مي تقويت را احتمال اين حاصل نتايج. درصد بود 75و  80ترتيب  بومي به هم در ارقام بومي و هم غير
 داخل را بيشتري هاي نسخه تعداد و شده اجابج بيشتر تحقيق مورد گياهان تكامل فرايند در Gert1 رتروترانسپوزون

 مورد ارقام .شد ترسيم جاكارد تشابه ضريب و UPGMA الگوريتم اساس بر دندروگرام. است كرده تكثير ژنوم
 نتايج .ندشد تقسيم يك رقم با كوچك گروه يك و گروه زير 12 با بزرگ گروه يك به )44/0(مطالعه در ضريب تشابه 

 را تغييرات كل از درصد 44/50 مجموع در اول مختصه 6 كه ددا نشان اصلي مختصات به تجزيه از آمده بدست
  .كند مي توجيه
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   مقدمه
ار با مناطق مختلف انگور گياهي چوبي، دائمي و كم و بيش سازگ

داراي تنوع ژنتيكي بالا در بين ) Commbe 1992( آب و هوايي
 .D’Onofrio et al(هاي وحشي و هيبريد است  گونه ارقام و زير

 از رقم 400 فقط دنيا در شده ثبت انگور رقم 6000 از). 2010

 كلكسيون هاي باغ در و بقيه بوده رخوردارب اقتصادي ارزش

مديريت  در ارقام اطمينان قابل و دقيق شناخت. شوند مي نگهداري
 هاي باغ ايجاد داران، توسط خزانه نهال گواهي پلاسم، ژرم صحيح

 اهميت از كنترل شده هاي تلاقي براي والدين و انتخاب دست يك

 (Dettweiler and Eibach 2003). است برخوردار اي ويژه
نگاري گياه  اساس مشخصات تاك  شناسايي ارقام انگور معمولا بر

روش قابل  .تاثير محيط قرار داردگيرد كه تحت بالغ صورت مي
هاي مولكولي  عبارتست از نشانگر روش اين اعتماد و جايگزين

شوند  كه در تعيين تنوع و روابط ژنتيكي گياهان باغي استفاده مي
)Ghobadi et al. 2008(. يا و گونه يك بقاي قابليت ژنتكي، تنوع 

 محيطي تغييرات با سازگاري توانايي ايجاد طريق از را جمعيت
 يك مدت طولاني بقاي براي ژنتيكي تنوع بنابراين، كند  مي فراهم

 نشانگرهاي .)Bataillon et al. 1996( است ضروري گونه
 را يكيژنت تنوع وي پراكندگ قادرند مستقيم طور به مولكولي
تعيين سطح تنوع  .)Ferguson et al. 1995( دهند تشخيص

ژنتيكي و حفظ آن در يك گونه گياهي علاوه بر حفاظت گياهي، 
 .Martinez et al(هاي به نژادي نيز حائز اهميت است  در برنامه

هاي بومي و توليد ارقام  حذف تنوع ژنتيكي در توده ).2006
از  يكي). Ghasemi 1999(ازد اند يكنواخت، آينده را به خطر مي

 باشد يم موجود يستيز تنوع حفظ ياهيگ جوامع مهم يها دغدغه
)Hodgkin and Ramanata Roa 2002; Naghavi et al. 2005(. 

 تياهم مورد در ياطلاعات توانند يم يمولكول هاي نشانگر
 ت،يجمع كي ياصل يالگو و يژن انيجر رينظ تنوع، اتيخصوص

 )Hodgkin and Ramanata Roa 2002( هداد رارق حققم ارياخت در
 .Ferguson et al( دهند تشخيص را ژنتيكي تنوع و پراكندگي و

 زنده موجود ژنوم از يقطعات واقع در متحرك عناصر .)1995
  عناصر  اين  .ندشو  جابجا  زبانيم  ژنوم  در قادرند كه باشند يم
 به  مايستقم كه   يعناصر - 1شوند  دسته تقسيم مي دو   به

 كيكه بواسطه  يعناصر - 2. باشند يقابل انتقال م DNA صورت

RNA ناميدهو رتروترانسپوزون  ،ندشويحد واسط منتقل م 
 )(Flavell et al. 1992; Rashidi monfared et al. 2009 شوند يم

به عنوان عناصر جابجا شونده بخش بزرگي از هسته ژنوم  كه
اين عناصر نيز ). Jianxin et al. 2004(دهند  گياهان را تشكيل مي
دو انتهاي تكراري طولاني  عناصر با: شوند به دو گروه تقسيم مي

)LTR1 (عناصر بدون انتهاي تكراري طولاني  و)Shimamura et 

al. 1997 .(هاي بدون  رتروترانسپوزونLTR  به دو دستهLINES2 
). D’Onofrio et al. 2010(شوند  تقسيم مي SINES3و 
و   Ty1-copiaدار نيز به دو گروه   LTRهاي  وترانسپوزونرتر

Ty3-gypsy شوند  بندي مي طبقه)Boeke and Corces 1989 .(
ها يك حادثه بيولوژيكي است يعني  رتروترانسپوزون الحاق

هاي زنده و  تنشتاثير  ها در گياهان مختلف تحت رتروترانسپوزون
 Grandbastien(وند ش غير زنده فعال شده و در ژنوم جابجا مي

كنند و ميزان  مي يهاي ژنوم و به اين روش توليد موتاسيون) 1998
دهند به  هاي اطراف ناحيه الحاق را تحت تاثير قرار مي بيان ژن

 Shapiro(اند  كرده ايفاهمين دليل نقش بسيار مهمي را در تكامل 

- طوريبه بودهها غير قابل برگشت  الحاق رتروترانسپوزون). 1999

حضور يك رتروترانسپوزون در يك ناحيه خاص از ژنوم  كه
كه در طول تاريخ  محسوب شدهحاصل يك حادثه بيولوژيكي 
از نشانگرهاي  .)Shapiro 1999( تكاملي گياه روي داده است

انگور به منظور دستيابي به نتايج مبتني بر رتروترانسپوزون در 
شكلي توالي  چندتوان به تعيين  مختلفي استفاده شده است كه مي

 Vitis viniferaدر ارقام  vine1هاي  ويژه بر مبناي رتروترانسپوزون
)Labra et al. 2004( تجزيه و تحليل ژنومي رتروترانسپوزون ،

Gret1  در ارقامVitis vinifera )Pereira et al. 2005( شناسايي ،
 در ژنوم copia-likeهاي خانواده  جديد از رتروترانسپوزون ty1ده 

، تكثير ژنومي رتروترانسپوزون )Moisy et al. 2008(ارقام انگور 
Gret1 هاي هيبريد  گونه هاي سفيد وحشي و زير در انگور)Cadle-

Davidson and Owens 2008(هاي انگور  ، شناسايي ارقام و گونه
هاي مولكولي مبتني بر رتروترانسپوزون  اساس نشانگربر 

)D’Onofrio et al. 2010(هاي قديمي  شكلي كلون ايي چند، شناس

                                                            
1 Long terminal repeat 
2 Long interspersed element 
3 Short interspersed elements 
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Tempranillo )Vitis vinifera (مولكولي  نشانگرهاي با استفاده از
كارايي   ،)Carcamo et al. 2010(و رتروترانسپوزون  ريزماهواره

در شناسايي  AFLPهاي مبتني بر رتروترانسپوزون و  نشانگر
 تنوع بررسي ،)Castro et al. 2011(هاي ارقام انگور پرتغال  كلون

 سيستان پلاسم در كلكسيون ژرم نگهداري شده انگور ارقام ژنتيكي
 .كرد اشاره) IRAP )khunraz et al. 2013 نشانگر از استفاده با

توان به همچنين از ديگر تحقيقات انجام شده بر روي انگور مي
 ;RAPD )Rigi Nezhad et al. 2004 نشانگرهاياستفاده از 

Ghobadi et al. 2008(، RAPD  وISSR )Herrera et al. 2002( ،
 Najafi et al. 2006; Behruz et al. 2010(، AFLP(ريزماهواره 

Cervera et al. 1998; Fanizza et al. 2003)( اين  .اشاره كرد
انگور بومي و  ارقامتحقيق با هدف ارزيابي تنوع ژنتيكي بين 

نگرهاي بومي كشت شده در منطقه سيستان با استفاده از نشا غير
REMAP انجام شده است.  

  
   هامواد و روش

 DNAگياهي و استخراج  مواد 

 از Vitis vinifera گونه انگور ژنوتيپ 33 پژوهش اين در
 مورد استفاده قرار زهك كشاورزي تحقيقات مركز كلكسيون

 مطالعه مورد ارقام از 1391 سال بهار اواسط در .)1جدول(گرفت 
 استفاده زمان تا و انتخاب شاخه تهايان به نزديك جوان برگ 5- 6
 هاي نمونه DNA استخراج. شدند نگهداري - ºC70 يخچال در

 شركت( RON ̀s گياهي استخراج كيت از استفاده با گياهي
BIORON (كيفيت و كميت. گرفت صورت DNA شده استخراج 

 انجام وفتومتريراسپكت روش صد و در يك آگارز ژل از استفاده با
  .شد

 ارقام استخراجي DNA نمونه هر براي مراز پلي اي جيرهزن واكنش
صورت  REMAPآغازگري  تركيب 7 از استفاده مطالعه با مورد

مورد  ISSRو  آغازگرهاي رتروترانسپوزوني .)2جدول(گرفت 
به صورت  D’Onofri et al. (2010( توسط شده استفاده گزارش

 اي يرهزنج واكنش اجزا). 2جدول(تصادفي با هم تركيب شدند 
 5/12Master mix  ، Mm5/0 شامل µl25 نهايي  حجم در پليمراز
   هم  با  آغازگر  هر از   mM5/0  و   ng70DNA   ،كلريد  منيزيم

 T Gradiantترموسايكلر دستگاه در PCR واكنش. شدند مخلوط

Biometra مدلRS 232  استفاده مورد حرارتي  چرخه .شد انجام 
، دقيقه دو به مدت Cº94 در اوليه ازيس واسرشته مرحله يك شامل
 در سازي واسرشته شامل چرخه هر چرخه 35 شامل دوم مرحله

Cº94 الگو رشته به آغازگرها اتصال مرحله، ثانيه 30 مدت به 
Cº55 در  اوليه بسط، ثانيه 30 مدت بهCº72 و دقيقه دو مدت به 

 بود دقيقه 10 مدت به Cº72 در چرخه 35 اتمام از بعد نهايي بسط
 -Cº20دماي در ژل روي بارگذاري زمان تا ها نمونه آن از پس

 .شدند نگهداري

 آگارز ژل روي بر واكنش محصول، PCR واكنش انجام از پس
 با و الكتروفوروز  TAE ,1Xبافر در و بارگذاري درصد 5/1

 عدم و وجود. شد آميزي رنگ برومايد اتيديوم محلول از استفاده
 .شد كدگذاري صفر و يك اعداد با نديبا الگوي در باند وجود
سه ضريب . شد تجزيهNTSYS 2.0  افزار نرم از استفاده با ها داده

 از استفاده با دندروگرام تشابه ساده، دايس، جاكارد محاسبه و
 جاكارد تشابه با استفاده از ضريب UPGMA اي خوشه الگوريتم

 NTSYSافزاربه دليل بالاترين ضريب كوفنتيك با استفاده از نرم

 ميان ژنتيكي روابط بهتر توصيف و مشاهده براي .شد ترسيم 2.0
 روي) PCoA( اصلي مختصات به تجزيه انگور مختلف ارقام

  .گرفت تشابه صورت ماتريس
  

    نتايج و بحث
تركيب آغازگري  7هاي انجام شده با استفاده از  در مجموع واكنش

REMAP 70 ن تك آباند  21كه ) 3جدول(شد  يازدهيباند امت
چند شكل آن  يتعداد باندها .باند آن چند شكل بود 49شكل و 

  .)1شكل(بود  يرباند در هر ژل متغ 8 تا 4از 
به  در ارقام بومي منطقه زابل مربوط شكلي چند درصد بيشترين

در ارقام غير بومي مربوط به و  MS1/Gret1 Raآغازگر 
 باند، كمترين 8با  MS1/Vine1 Fb و MS1/Gret1 Raآغازگرهاي 

 MS1/Vine1 آغازگر به در ارقام بومي مربوط چندشكلي درصد

Fb  و در ارقام غير بومي مربوط به آغازگرMS5/Gret1 Fb  با
 بومي  ارقام  شكل چند باندهاي تعداد ميانگين .باند بود 4تعداد 
  چند شكلي درصد ،57/6غير بومي  در ارقام و 85/5  مطالعه  مورد
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  مي ارقام انگور و منشا جغرافيايياسا -1جدول 

  منشا جغرافيايي  يپنام ژنوت يپشماره ژنوت منشا جغرافيايي نام ژنوتيپ  شماره ژنوتيپ
1)A( 18 شهريار مولايي شهريار)R( زابل شصت عروس 

2)B( 19 ورامين عسكري سفيد ورامين)S( نامشخص كاردينال 

3)C( 20 قزوين دانه قرمز قزوينبي)T( قزوين وينشاهاني قز 

4)D( 21 فردوس خليلي سفيد فردوس)U( زابل سنگك 

5)E( 22 قصر شيرين شاهاني قصر شيرين)V( قزوين دانه سفيد قزوينبي 

6)F( 23 شيراز عسكري سفيد شيراز)W( زابل دانه زابلبي 

7)G( 24 ورامين خليلي ورامين)X( زابل كشمشكي 

8)H( 25 زابل آبك اماميه)Y( قزوين زوينخليلي سفيد ق 

9)I( 26 زابل اميري زابل)Z( زابل مايه ميش 

10)J( 27 زابل فخري)AB( قصر شيرين ياقوتي قرمز قصر شيرين 

11)K( 28 ورامين ياقوتي قرمز ورامين)AC( قزوين ياقوتي قرمز قزوين 

12)L( 29 تهران تخم تهراني)AD( زابل ياقوتي سفيد زابل 

13)M( 30 امريكا پرلت)AE( زابل تي قرمز زابلياقو 

14)N(  31 شيراز ياقوتي سياه شيراز)AF( زابل دانه رضوانخليلي بي 

15)O( 32 بيرجند سياه بيرجند)AG( زابل چشم گاوي 

16)P( 33 زابل سفيد دانه)AH( زابل صاحبي 

17)Q( زابل لعل      
 

 ISSRرتروترانسپوزون هاي انگور و  Vine-1و  Gret1طراحي شده با استفاده از توالي رتروترانسپوزون  هاي آغازگر -2جدول 

  نام آغازگر  توالي آغازگر  ('3→'5)
TCCTCCTCCTCCTCCTCCA & TTCAGCACTCTTCATCAATAAA MS1/Vine1 Fa 
TCCTCCTCCTCCTCCTCCA & GCTTGATTTTCTGTCATTCTAA MS1/Vine1 Fb  
TCCTCCTCCTCCTCCTCCA & GAAACCAAATCTTGACCAAA MS1/Vine1 Rb  
TCCTCCTCCTCCTCCTCCA & CTTAAGGGAATCCGGATGAT MS1/Gret1 Ra  

GAGAGAGAGAGAGAGAGAC & GGTAAAAGGCCAACT(AG)ATTTAT MS5/Gret1 Fb  
GAGAGAGAGAGAGAGAGAC & TATGAAGGTTGTCCGGATGT MS5/Gret1Rb 

TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCG & (AG)TGCGTCC(AG)GACACCCTGT MS6/Gret1 Fa  
 

 ).1ها در جدولشماره ژنوتيپ اساس برها چاهك گذارينام( انگور ارقام روي بر MS1 / Vine1 Fb آغازگر تركيبي  از حاصل ژل نمونه -1شكل

   
درصد  80تا ) MS1/Vine1 Fb(درصد  36/36ارقام بومي بين 

)MS5/Gret1 Fb ( درصد  44/44و ارقام غير بومي بين
)MS5/Gret1 Fb ( درصد  80تا)MS1/Gret1 Ra (بود متغير 
هاي چند شكل در آغازگرهاي  ميانگين تعداد باند. )3جدول(

REMAP 7  و در آغازگرهاي رتروترانسپوزونيIRAP  استفاده

 )Khunraz et al. 2013(درصد بود  5/5شده بر روي همين ارقام 
دهد كه ميزان چند شكلي اين آغازگر با وجود اين نتايج نشان مي

از . است IRAPزگرهاي تعداد آغازگر كمتر بيشتر از آغا
هاي مورد مطالعه در اين تحقيق نشانگرهاي  نشانگر

MS5/Gret1Rb  وMS1/Gret1Ra  و  75(بيشترين چند شكلي را
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 از آنجا كه .)3جدول(اند  ها نشان داده نسبت به ساير نشانگر) 80
لذا بوده  ISSR ،Gret1تركيب شده با آغازگر  IRAP ،اين آغازگر
در فرايند تكامل  Gret1هاي  روترانسپوزونكه رت رسدبه نظر مي

هاي  اند و تعداد نسخه گياهان مورد تحقيق بيشتر جابجا شده
اين نشانگرها از  همچنين .اند ري را داخل ژنوم تكثير كردهتبيش

نتايج اين لذا هستند  Ty3-gypsyهاي  گروه رتروترانسپوزون
هاي  نكند كه رتروترانسپوزو تحقيق اين احتمال را تقويت مي

 Ty1-copiaهاي گروه  رتروترانسپوزونبيشتر از  Ty3-gypsyگروه 
اين . ندادر گياه تكثير و در طي تكامل اين گياه بيشتر جابجا شده

سطح  Ty3-gypsyهاي  دهد كه رتروترانسپوزون نتايج نشان مي
نتايج مطالعه . دهند متفاوتي از چند شكلي را در انگور نشان مي

)2013(Khunraz   هاي  يز نشان داد كه رتروترانسپوزوننTy3-

gypsy هاي گروه  بيشتر از رتروترانسپوزونTy1-copia  در جنس
 Gret1,هاي  وقوع و تكرار رتروترانسپوزون. اند انگور گسترده

Tvv1 ,Vine-1 2010( در ارقام انگور مورد تحقيق (D’Onofrio 
در  gypsy-likeو  copia-likeهاي  نشان داد كه رتروترانسپوزون

دهد كه اين  اين نتايج نشان مي. اند جنس انگور گسترده
هاي خاصي فعال بوده و همچنين  ها قبلا در انگور رتروترانسپوزون

وجود و گستردگي  .اند در تكامل ارقام انگور نيز شركت داشته
) 2007( عناصر رتروترانسپوزوني در سراسر ژنوم انگور بوسيله

Pelsy ترانسپوزوني براي توالي رتروتروLTR ،Tvv1  نيز گزارش
باند به منظور بررسي و  49بر اساس  يا نمودار خوشه. شده است

سه ضريب ). 2شكل( ارزيابي تنوع ژنتيكي چند شكلي ترسيم شد
. )4جدول( تطابق ساده، دايس و جاكارد محاسبه و مقايسه شد

 83/0نتايج نشان داد كه ضريب تشابه جاكارد با ضريب كوفنتيك 
بندي ارقام در اين  صد بهترين برآورد شباهت را براي گروهدر

   .آزمايش دارد
ها با استفاده از اين آغازگرها دامنه تشابه  بندي ژنوتيپدر گروه

درصد بود كه بيشترين  44/0- 92/0اساس روش جاكارد بين  بر
-و خليلي بي ياقوتي سفيد زابل ارقام بين آمده بدست تشابه ميزان

 بدست تشابه ميزان كمترين و 90/0 تشابه ضريب با دانه رضوان
تشابه  ضريب خليلي سفيد فردوس و كاردينال با ارقام بين آمده
اختلاف زياد بين ارقام خليلي سفيد فردوس و . دشبرآورد  44/0

كاردينال نشان از فاصله ژنتيكي زياد بين اين دو رقم دارد و 

 اما رقم است همچنين ناشي از تفاوت منشا جغرافيايي اين دو
 دانه رضوانو خليلي بي شباهت زياد بين ارقام ياقوتي سفيد زابل

با توجه به اختلافات مورفولوژيكي و فنوتيپي اين دو رقم حاكي 
تاثير شرايط محيطي  از اين است كه احتمالا اين ارقام تحت

اند و عناصر متحرك به   يكساني قرار گرفته) هاي غيرزنده تنش(
ارقام مورد مطالعه . ها بيان شده است يكساني در آن ميزان تقريبا

شوند كه گروه اول  به دو گروه تقسيم مي 44/0در ضريب تشابه 
رقم باقيمانده است، كه  32و گروه دوم شامل  شامل رقم كاردينال

آغازگرهاي . زير گروه تقسيم شد 12  به  55/0  تشابه ضريب   در
IRAP  زير گروه تقسيم  10كلي و نيز اين ارقام را به دو گروه
مولايي : زير گروه اول شامل ارقام .)Khunraz et al. 2013(كردند 

دانه قرمز قزوين، خليلي سفيد شهريار، عسكري سفيد ورامين، بي
گونه دوم شامل ارقام شاهاني قصر شيرين، تخم  فردوس، زير
دانه سفيد قزوين، ياقوتي قرمز قصر شيرين، صاحبي، تهراني، بي

دانه زابل، زير گروه چهارم شامل ر گروه سوم شامل رقم بيزي
ارقام مايه ميش، ياقوتي قرمز زابل، چشم گاوي، ياقوتي سفيد 

دانه رضوان، زير گروه پنجم شامل رقم فخري، زابل، خليلي بي
زيرگروه ششم شامل ارقام ياقوتي قرمز ورامين، خليلي سفيد 

ورامين، آبك اماميه،  قزوين زير گروه هفتم شامل ارقام خليلي
اميري زابل، پرلت، سياه بيرجند، لعل، ياقوتي سياه شيراز، زير 
 گروه هشتم شامل رقم ياقوتي قرمز قزوين، زير گروه نهم شامل

 گروه دهم شامل رقم شصت عروس رقم عسكري سفيد شيراز زير
زير گروه يازدهم شامل ارقام سفيد دانه، شاهاني قزوين زير گروه 

رقم انگور  33از . شامل ارقام سنگك و كشمشكي بوددوازدهم 
رقم  18و  سيستانرقم بومي منطقه  15استفاده شده در اين تحقيق 

زير گروه  8كه پانزده رقم بومي در  بودند سيستانغير بومي منطقه 
مختلف همراه با بعضي از ارقام غير بومي يا به تنهايي گروه بندي 

پنجم، دهم و دوازدهم همه از ارقام گروه سوم، چهارم، . شدند
رقم بومي بود و ارقام  15ارقام بومي بودند كه شامل ده رقم از 

 8گروه اول، ششم، هشتم و نهم همه از ارقام غير بومي بودند كه 
رقم باقيمانده از ارقام  10. رقم از ارقام غير بومي را شامي شدند

و يازدهم  رقم بومي در گروهاي دوم ، هفتم 5غير بومي همراه با 
  .قرار گرفتند
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  مورد مطالعهانگور  هايژنوتيپ در REMAPمتوسط چند شكلي نشانگرهاي  -3جدول

  شماره  نام آغازگر  تعداد كل باندها تعداد باندهاي چند شكل  درصد چندشكلي
      بومي غير بومي بومي  غير بومي

72/72  36/36 8 4 11 MS1 / Vine1 Fb 1  
63/63  54/54 7 6 11 MS1 / Vine1 Rb 2  
33/58  00/50 7 6 12 MS1 / Vine1 F a 3  
00/80  00/80 8 8 10 MS1 / Gret1 Ra 4  
44/44  55/55 4 5 9 Ms5 / Gret1 F b 5  
00/75  00/75 6 6 8 Ms5 / Gret1R b 6  
66/66  66/66 6 6 9 Ms6 / Gret1 F a 7  

  مجموع  70 41 46   
 

 1ارد نامگذاري بر اساس جدول ماتريس تشابه بر اساس روش جاك -4جدول 

 A B C D E F G H I J K 
A 1 763/0  699/0 64/0 619/0 579/0 619/0 619/0 619/0 619/0 619/0 

B 763/0 1 699/0 64/0 619/0 579/0 619/0 619/0 619/0 619/0 619/0 

C 699/0 699/0 1 64/0 619/0 579/0 619/0 619/0 619/0 619/0 619/0 

D 64/0 64/0 64/0 1 619/0 579/0 619/0 619/0 619/0 619/0 619/0 

E 619/0 619/0 619/0 619/0 1 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 

F 579/0 579/0 579/0 579/0 579/0 1 579/0 579/0 579/0 579/0 579/0 

G 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 1 840/0 742/0 667/0 667/0 

H 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 840/0 1 742/0 667/0 667/0 

I 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 742/0 742/0 1 667/0 667/0 

J 619/0 619/0 619/0 619/0 748/0 579/0 667/0 667/0 667/0 1 716/0 

K 619/0 619/0 619/0 619/0 716/0 579/0 667/0 667/0 667/0 716/0 1 

 L M N O P Q R S T U V 
L 1 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 809/0 
M 667/0 1 701/0 720/0 547/0 720/0 557/0 444/0 547/0 547/0 667/0 
N 667/0 701/0 1 701/0 547/0 701/0 557/0 444/0 547/0 547/0 667/0 
O 667/0 720/0 701/0 1 547/0 78/0 557/0 444/0 547/0 547/0 667/0 
P 547/0 547/0 547/0 547/0 1 547/0 547/0 444/0 611/0 547/0 547/0 
Q 667/0 720/0 701/0 78/0 547/0 1 557/0 444/0 547/0 547/0 667/0 
R 557/0 557/0 557/0 557/0 547/0 557/0 1 444/0 547/0 547/0 557/0 
S 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 1 444/0 547/0 444/0 
T 547/0 547/0 547/0 547/0 611/0 547/0 547/0 444/0 1 547/0 547/0 
U 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 1 547/0 
V 809/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 1 

 W X Y Z AB AC AD AE AF AG AH 
W 1 547/0 716/0 762/0 752/0 608/0 762/0 762/0 762/0 762/0 752/0 
X 547/0 1 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 
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Y 762/0 547/0 1 716/0 716/0 608/0 716/0 716/0 716/0 716/0 716/0 
Z 762/0 547/0 716/0 1 752/0 608/0 815/0 0,829 815/0 815/0 752/0 

AB 752/0 547/0 716/0 752/0 1 608/0 752/0 752/0 752/0 752/0 828/0 
AC 608/0 547/0 608/0 608/0 608/0 1 608/0 608/0 608/0 608/0 608/0 
AD 762/0 547/0 716/0 815/0 752/0 608/0 1 815/0 906/0 815/0 752/0 
AE 762/0 547/0 716/0 0,829 752/0 608/0 815/0 1 815/0 815/0 752/0 
AF 762/0 547/0 716/0 815/0 752/0 608/0 906/0 815/0 1 815/0 752/0 
AG 762/0 547/0 716/0 815/0 752/0 608/0 815/0 815/0 815/0 1 752/0 
AH 752/0 547/0 716/0 752/0 828/0 608/0 752/0 752/0 752/0 752/0 1 

 A B C D E F G H I J K 
L 619/0 619/0 619/0 619/0 851/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
M 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 742/0 742/0 785/0 667/0 667/0 
N 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 701/0 701/0 701/0 667/0 667/0 
O 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 720/0 720/0 720/0 667/0 667/0 
P 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 
Q 619/0 619/0 619/0 619/0 667/0 579/0 720/0 720/0 720/0 667/0 667/0 
R 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 557/0 
S 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 444/0 
T 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 
U 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 
V 619/0 619/0 619/0 619/0 809/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
W 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
X 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 547/0 
Y 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
Z 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 

AB 619/0 619/0 619/0 619/0 809/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
AC 608/0 608/0 608/0 608/0 608/0 579/0 608/0 608/0 608/0 608/0 608/0 
AD 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
AE 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
AF 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
AG 619/0 619/0 619/0 619/0 752/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 
AH 619/0 619/0 619/0 619/0 809/0 579/0 667/0 667/0 667/0 748/0 716/0 

 L M  N  O  P Q R S T U  V  
W 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
X 547/0 547/0 547/0 547/0 559/0 547/0 547/0 444/0 559/0 0,718 547/0 
Y 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
Z 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 

AB 809/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 0,875 
AC 608/0 608/0 608/0 608/0 547/0 608/0 557/0 444/0 547/0 547/0 608/0 
AD 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
AE 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
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AF 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
AG 752/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 752/0 
AH 809/0 667/0 667/0 667/0 547/0 667/0 557/0 444/0 547/0 547/0 828/0 

   
-SSR و) RAPD )Rigi Nezhad et al. 2004 بر تنيمب مطالعه در

PCR )Behruz et al. 2010 (سيستان انگور ارقام روي كه بر 
 قرار گروه يك در نزديك ژنتيكي قرابت با افراد گرفت، انجام
نبود كه اين نتايج با نتايج  چنين حاضر مطالعه در اند اما گرفته
بر  SSRمطالعه  يجدر نتا. تطابق داشت Khunraz ) 2013( مطالعه

 ريزماهواره بر مبتني روي ارقام انگور سيستان، نشانگرهاي
 هم از را زابل قرمز ياقوتي و زابل سفيد ياقوتي رقم دو نتوانستند
 REMAPولي آغازگرهاي  )Behruz et al. 2010(كنند  تفكيك

اين نتايج با نتايج مطالعه . اين دو رقم را از هم تفكيك كردند
بر روي انگور سيستان نيز مطابقت دارد  IRAPآغازگرهاي 

)Khunraz et al. 2013(. قصرشيرين، قرمز ياقوتي همچنين ارقام 
 قرار گروه يك در Behruz )2010( مطالعه در شيراز سياه ياقوتي
ها  بودند ولي در مطالعه حاضر هر كدام از اين رقم گرفته

با نتايج مطالعه  نيزاند كه اين نتايج  هاي مختلف قرار گرفته درگروه
بر روي انگور سيستان نيز مطابقت دارد  IRAPآغازگرهاي 

)Khunraz et al. 2013 .(ها رتروترانسپوزون فعاليت كه از آنجا 
 و آفات حمله جمله از هايي تنش اثر در و هاست تنش از تابعي

 )Grandbastien 1992( شوند مي فعال ها خشكسالي يا و ها بيماري
 كه افرادي ها گروه اكثر در .بندي باشدنين تقسيمتواند علت چ مي
هستند و  دور هم از فيلوژنتيك نظر از اند گرفته قرار گروه يك در

هاي  ارقامي كه از نظر فيلوژنتيك به هم نزديك هستند در گروه
شش رقم ياقوتي  كه ياقوتي مانند ارقام .اند مختلف قرار گرفته

 ين،قزو يراز،ش ورامين، ياييجغراف مناطق مورد استفاده متعلق به
اين ارقام با وجود داشتن  .باشند يم يرينقصر ش و زابل

هاي مورفولوژيك و صفات باغباني مشابه در پنج زير  شباهت
گروه دسته بندي شدند، فقط ارقام ياقوتي سفيد زابل و ياقوتي 

 و قزوين سفيد دانهبي قرمز زابل در يك گروه قرار گرفتند ارقام
و  جغرافيايي منشا يك داشتن وجود قزوين با قرمز دانهبي

در يكسان  باغباني صفات و يكيمورفولوژ يها شباهت ينهمچن
علت چنين دسته بندي ميزان . اند قرار گرفته يمتفاوت يها گروه يرز

 رقم خارجي. موجود در اين ارقام است  متحرك  عناصر متفاوت 

اميه، اميري زابل، سياه پرلت همراه با ارقام خليلي ورامين، آبك ام
بيرجند، لعل، ياقوتي سياه شيراز در يك گروه قرار گرفت كه 
. احتمالا رقم پرلت داراي نياي مشترك با اين ارقام ايراني باشد

ولي اين . مطابقت دارد  Khunraz) 2013( اين نتايج نيز با مطالعه
احتمال بسيار ضعيف است و بايد با تعداد ارقام خارجي بيشتري 

  .اين مقايسه انجام شود
ها يك حادثه بيولوژيكي  كه الحاقات رتروترانسپوزون از آنجا
ها غير  و الحاق رتروترانسپوزون) Grandbastien 1998(است، 

نشانگرهاي  لذا) Shapiro 1999(قابل برگشت است 
كنند كه هاي تاكسونوميكي را فراهم مي رتروترانسپوزوني داده

 .ارهاي جغرافيايي و مورفولوژيكي داردسازگاري بيشتري با معي
 نشان) 5 جدول(اصلي  مختصات به تجزيه از آمده بدست نتايج
 را تغييرات كل از درصد 44/50 مجموع در اول مختصه 6 كه داد

 007/12شده  مشاهده تنوع ميزان در اول مختصه سهم. كرد توجيه
 419/8سوم  مختصه و درصد 968/10دوم  مختصه. بود درصد
 با توجه به اين كه چند .كند مي توجيه را تغييرات كل ازد درص

هاي  كند و مولفه غييرات را توجيه ميمولفه اول ميزان كمي از ت
 كرد يانب توان يم يجهدر نتكننده كل تغييرات هستند توجيه زيادي 

 در يا مطالعه به طور گسترده ينمورد استفاده در ا يكه آغازگرها
 مورد ارقام اند توانسته يطور قابل قبول به و اند پراكنده ژنومطول 

نمودار دو  .كنند يكاز هم تفك يا خوشه يهمطالعه را با روش تجز
حاصل  يجنتا يزن يبه مختصات اصل يهتجز يجحاصل از نتا يبعد

تقريبا  ).3شكل(. كند مي يهتوج يباارقام را تقر يا خوشه يهاز تجز
اند در  يك گروه قرار گرفتهاي در  تمام ارقامي كه در نمودار خوشه

نمودار دو بعدي تجزيه به مختصات اصلي نيز نزديك بهم قرار 
 .اند گرفته

  اريزسپاسگ
بدليل در دسترس  سيستانبدين وسيله از مركز تحقيقات انگور 

قرار دادن كلكسيون ژرم پلاسم انگور و همچنين از پژوهشكده 
تحقيق را فراهم زيست فناوري دانشگاه زابل كه امكان انجام اين 

  .شود داني مي اند تشكر و قدر كرده
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 جاكارد  تشابه ضريب براساس UPGMA روش مبناي بر مطالعه مورد نمونه 33 اي خوشه تجزيه از حاصل دندروگرام -2شكل 

 
 تجمعي واريانس، درصد واريانس ويژه، درصد مقادير -5 جدول

  اصلي مختصه  ويژهمقادير واريانسدرصد تجمعي واريانس درصد
  اول مختصه 43/1 007/12 007/12
  دوم مختصه  31/1 96/10 97/22
  سوم مختصه  008/1 41/8 39/31
  چهارم مختصه  90/0 58/7 97/38
  پنجم مختصه  69/0 83/5 81/44
  ششم مختصه  67/0 63/5 44/50
  هفتم مختصه  58/0 91/4 35/55

  
  

  
   1 جدول اساس بر نامگذاري رقم انگور 33 ياصل مختصات به تجزيه بعدي دو نمودار -3 شكل
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