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توسط  تحقيقاتي زهك ايستگاه )Vitis vinifera L( رقم انگور 33به منظور بررسي تنوع ژنتيكي ارقام انگور سيستان، 
 ميزان .تندمورد ارزيابي قرار گرف Ty3-gypsyو  Ty1-copiaآغازگر مبتني بر رتروترانسپوزون از خانواده  10

ترتيب  به Gret1Rbو  Vine1Fb ،Gret1F.Rb ،Gret1F.Ra هاي نشانگر از هر كدام در شده مشاهده چندشكلي
 فرايند در Gert1 رتروترانسپوزون د كهكر تقويت را احتمال اين حاصل، نتايج. درصد بود 7/85و  7/85، 0/83، 5/54

تجزيه كلاستر  .استكرده تكثير ژنوم داخل را بيشتري هاي نسخه تعداد و شده جابجا بيشتر تحقيق مورد گياهان تكامل
 بزرگ گروه يك به 24/0 در ضريب تشابهرا مطالعه  مورد ارقام جاكارد تشابه ضريب و UPGMA الگوريتم اساس بر
اخص با ميزان شتنوع  نيشتريببيشترين تعداد آلل مؤثر و  .كرد تقسيم رقم دو با كوچك گروه يك و گروه زير ده با

 4226/0ترين تنوع با ميزان شاخص شانون  ترين تعداد آلل مؤثر و كم و كم VinF.bمربوط به آغازگر  6565/0 شانون
اصلي، نتايج  مختصات به تجزيه حاصل از نتايج. بود VineF.R.bو  Gret1R.aبه ترتيب مربوط به آغازگرهاي 

ت كل جامعه تغييرا از درصد 5/45 مجموع دركرد كه استخراج  مختصه 6يد كرد و ايرا ت ايحاصل از تجزيه خوشه
  .دندكر توجيه رامورد مطالعه 
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   مقدمه
 و ارقام بين در بالا ژنتيكي تنوع داراي) .Vitis vinifera L( انگور
). D’Onofrio et al. 2010(است  هيبريد و وحشي هاي گونه زير
 از جهان در انگور پراكنش و پيدايش مراكز از يكي عنوان به ايران
شناسايي  ).Sabeti 1976(است  برخوردار بالايي ژنتيكي تنوع
نگاري گياه بالغ  اساس مشخصات تاك ام انگور معمولاً برارق

 رويكرد جايگزين. تأثير محيط قرار داردگيرد كه تحت صورت مي
هاي مولكولي در تعيين تنوع و روابط ژنتيكي  از نشانگر بكارگيري

امروزه با استفاده از  .)Ghobadi et al. 2008( باشدميگياهان باغي 
هاي مولكولي تعيين روابط ژنتيكي  شاطلاعات بدست آمده از رو

هاي ژنتيكي و  بين ارقام، شناسايي والدين براي تلاقي، تهيه نقشه
پذير تعيين ارتباط ژنتيكي بين انگورهاي وحشي و زراعي امكان

تنوع مبناي گزينش ). Dettweiler and Eibach 2003(شده است 
 فنوتيپي و ژنوتيپي و اساس اصلاح كمي و كيفي محصولات

آگاهي از تنوع ژنتيكي و مديريت منابع ژنتيكي . كشاورزي است
ضمن حفاظت از ذخاير ژنتيكي، قابليت استفاده از آنها را در 

تعيين  .)Ghareyazi 1998(سازد  پذير ميبرنامه اصلاحي امكان
سطح تنوع ژنتيكي و حفظ آن در يك گونه گياهي علاوه بر 

. نيز حائز اهميت است نژاديهاي به حفاظت گياهي، در برنامه
نژادي بر وجود تنوع ژنتيكي استوار كليد موفقيت هر برنامه به

هاي  حذف تنوع ژنتيكي در توده ).Martinez et al. 2006(است 
. اندازد بومي و توليد ارقام يكنواخت، آينده را به خطر مي

)Ghasemi 1999(.  تنوع ژنتيكي، قابليت بقاي يك گونه و يا
طريق ايجاد توانايي سازگاري با تغييرات محيطي جمعيت را از 

مدت يك بنابراين، تنوع ژنتيكي براي بقاي طولاني .كند فراهم مي
 عوامل از بسياري .)Bataillon et al. 1996(گونه ضروري است 

 در و ها جمعيت ميان در ژنتيكي تنوع پراكنش و ميزان بر تكاملي
 ).Felsenstein 1985( گذارند تأثير ها جمعيت اختلاف نتيجه

 تنوع و پراكندگي قادرند مستقيم طور به مولكولي هاي نشانگر
 .)Ferguson et al. 1995( دهند تشخيص را ژنتيكي

ها عناصر اصلي متحرك در ژنوم گياهان هستند و  رتروترانسپوزون
 Flavell(شوند  حدواسط در ژنوم جابجا مي RNAاز طريق يك 

et al. 1992 (اصر جابجا شونده بخش بزرگي از و به عنوان عن
 ; Jianxin et al. 2004(دهند  هسته ژنوم گياهان را تشكيل مي

Flavell 1986 .(ها به دو گروه مجزا از هم تقسيم  رتروترانسپوزون
عناصر  و) LTR1(دو انتهاي تكراري طولاني  عناصر با: شوند مي

). Shimamura et al. 1997(بدون انتهاي تكراري طولاني 
 SINES3و  LINES2به دو دسته  LTRهاي بدون  تروترانسپوزونر

هاي  رتروترانسپوزون). D’Onofrio et al. 2010(شوند  تقسيم مي
LTR  دار نيز به دو گروهTy1-copia   وTy3-gypsy بندي  طبقه
). Boeke and Corces 1989 ; Doolittle et al. 1989(شوند  مي

تر از  ر فراواندار بسيا LTRهاي  رتروترانسپوزون
 .D’Onofrio et al(هستند  LTRهاي بدون  رتروترانسپوزون

هايشان و هم در  اين دو گروه هم در ميزان شباهت توالي). 2010
-Ty1. كنند با همديگر متفاوت هستند هايي كه كد مي نوع ژن

copia  ها،  هاي تك سلولي، بيوفيت جلبك(در كل سلسله گياهي
نيز به طور گسترده هم در  Ty3-gypsyو ) نهاندانگان و بازدانگان

 ).Errika et al. 2004( نهاندانگان و هم در بازدانگان وجود دارد
 Polهاي ها در ترتيب ژن اختلاف اين دو گروه از رتروترانسپوزون

با  Ty3-gypsyهاي گروه  رتروترانسپوزون. باشد آنها مي Intو 
حيواني تبديل هاي  به رتروويروس env (envolp)دريافت ژن 

 envفاقد ژن  Ty1-copiaهاي  شوند ولي رتروترانسپوزون مي
كنندگي نداشته باشند شود كه خاصيت آلوده باشند و تصور مي مي

)Kumar and Bennetzen 1999.(  
ها يك حادثه بيولوژيكي است، يعني  الحاقات رتروترانسپوزون

هاي زنده و  تأثير تنشها در گياهان مختلف تحت تروترانسپوزونر
 Grandbastien(شوند  غيرزنده فعال شده و در ژنوم جابجا مي

هاي زيادي در ژنوم  و به اين روش، توليد موتاسيون) 1998
تأثير قرار هاي اطراف ناحيه الحاق را تحت كنند و ميزان بيان ژن مي
به همين دليل نقش بسيار مهمي را در تكامل بازي . دهند مي

ها غيرقابل  الحاق رتروترانسپوزون). Shapiro 1999(اند  كرده
در واقع حضور يك رتروترانسپوزون در يك ناحيه  بودهبرگشت 

خاص از ژنوم حاصل يك حادثه بيولوژيكي بوده كه در طول 
از  .)Shapiro 1999( استتاريخ تكاملي گياه روي داده

نشانگرهاي مبتني بر رتروترانسپوزون در انگور به منظور دستيابي 

                                                            
1 Long terminal repeat 
2 Long Interspersed Element 
3 Short Interspersed Elements 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
94

.1
0.

3.
3.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

27
 ]

 

                             2 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.3.3.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1368-fa.html


  و همكاران براتعلي فاخري    ...در كلكسيون نگهداري شده انگور ارقام ژنتيكي تنوع بررسي
 

 1394 پاييز/3شماره / دهمدوره / ژنتيك نوين 339

 

شكلي  توان به تعيين چند است كه مينتايج مختلفي استفاده شدهبه 
 Vitisدر ارقام vine1هاي  توالي ويژه بر مبناي رتروترانسپوزون

vinifera )Labra et al. 2004( تجزيه و تحليل ژنومي ،
 .Vitis vinifera )Pereira et alدر ارقام  Gret1رتروترانسپوزون 

هاي خانواده  رتروترانسپوزونجديد از  ty1، شناسايي )2005
copia-like  در ژنوم ارقام انگور)Moisy et al. 2008( تكثير ،

هاي سفيد وحشي و  در انگور Gret1ژنومي رتروترانسپوزون 
، )Cadle-Davidson and Owens 2008(هاي هيبريد  گونه زير

هاي مولكولي  هاي انگور بر اساس نشانگر شناسايي ارقام و گونه
، شناسايي )D’Onofrio et al. 2010(رتروترانسپوزون  مبتني بر

با ) Tempranillo )Vitis viniferaهاي قديمي  شكلي كلون چند
و رتروترانسپوزون  ريزماهوارهاستفاده از نشانگرهاي مولكولي 

)Carcamo et al. 2010(،   هاي مبتني بر  نشانگركارايي
رقام انگور هاي ا در شناسايي كلون AFLPرتروترانسپوزون و 

همچنين از ديگر  .اشاره كرد) Castro et al. 2011(پرتغال 
توان به استفاده از تحقيقات انجام شده بر روي انگور مي

 .RAPD )Collins and Symons 1993 ; Striem et alنشانگرهاي 

1996 ; Ye et al. 1998 ; Wang et al. 1999 ; Rigi Nezhad et 
al. 2004 ; Ghobadi et al., 2008,(، RAPD  وISSR )Herrera 

et al. 2002( ريزماهواره ،)Thomas and Scott 1993 ; Bowers 

et al. 1996 ; Sefc et al. 1999 ; Najafi et al. 2006 ; Behruz et 
al. 2010(  وAFLP )(Fanizza et al. 2003 ; Cervera et al. 

  .اشاره كرد 1998
هاي انگور كشت  نتيكي رقماين تحقيق با هدف ارزيابي تنوع ژ

شده در منطقه سيستان با استفاده از نشانگرهاي مبتني بر 
  .استرتروترانسپوزون انجام شده

  
   هامواد و روش

 DNAگياهي و استخراج  مواد 

 از Vitis vinifera گونه انگور ژنوتيپ 33 پژوهش اين در
 در) 1جدول. (شد تهيه زهك كشاورزي تحقيقات مركز كلكسيون

 جوان برگ 5- 6 مطالعه مورد ارقام از 1390 سال بهار واسطا
 يخچال در استفاده زمان تا و انتخاب شاخه انتهاي به نزديك

ºC70- استخراج. شدند نگهداري DNA با گياهي هاي نمونه 
) BIORON شركت( RON ̀s گياهي استخراج كيت از استفاده

 از ادهاستف با شده استخراج DNA كيفيت و كميت. گرفت صورت
 واكنش .شد انجام اسپكتوفتومتري روش صد ودر يك آگارز  ژل

 به مربوط استخراجي DNA نمونه هر براي مراز پلي اي زنجيره
 رتروترانسپوزوني آغازگر 10 از استفاده با بررسي مورد ارقام

 و منفرد صورت به) D’Onofri et al. 2010( توسط شده گزارش
 آغازگر 4 و منفرد صورت به آغازگر 10 هر .گرفت صورت جفتي

 اي زنجيره واكنش اجزا). 2جدول( شد استفاده تركيب صورت به
 µl 5/12 Master mix، Mm شامل µl25 نهايي  حجم در پليمراز

 هم با از هر آغازگر mM 5/0  و  ng70DNA ، كلريد منيزيم 5/0
 T Gradiant ترموسايكلر دستگاه در PCR واكنش. شدند مخلوط

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

 الگو رشته به آغازگرها اتصال مرحله، ثانيه 30 مدت به Cº94 در
 بسط، ثانيه 30 مدت به) 2جدول( C º56 -50آغازگر نوع به بسته
 35 اتمام از بعد نهايي بسط و دقيقه دو مدت به Cº72در  اوليه

 زمان تا ها نمونه آن از پس .بود دقيقه 10 مدت به Cº72 در چرخه
 انجام از پس .شدند نگهداري - Cº20 دماي در ژل روي بارگذاري
 درصد 5/1 آگارز ژل روي بر واكنش محصول، PCR واكنش

 محلول از استفاده با و الكتروفورز  TAE ,1Xبافر در و بارگذاري
 در باند وجود عدم و وجود. شد آميزي رنگ برومايد اتيديوم
 استفاده با ها داده .شد كدگذاري صفر و يك اعداد با باندي الگوي

سه ضريب . شد تجزيه PopGen  32وNTSYS 2.0  افزار نرم از
 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

فراواني آلل  pi ، تعداد آلل موثر  .شد ترسيم 2.0
، تعداد آلل واقعي نمونه )Kimura and Crow 1964(ام i  آغازگر

 piكه در آن  با فرمول  و شاخص شانون

با  )Shannon and Weaver, 1949(  ام نمونه است iفراواني باند 
 و مشاهده براي .محاسبه شد PopGen 32افزار استفاده از نرم

 به تجزيه انگور مختلف ارقام ميان ژنتيكي روابط بهتر توصيف
  .گرفت تشابه صورت ماتريس روي) PCoA( اصلي مختصات
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  اسامي ارقام انگور مورد مطالعه در اين پژوهش -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 وينقز بيدانه قرمز قزوين)T( قزوين شاهاني قزوين 

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

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

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

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

8)H( 25 زابل آبك اماميه)Y( قزوين خليلي سفيد قزوين 

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 ياقوتي قرمز زابل 

14)N(  31 شيراز ياقوتي سياه شيراز)AF( زابل خليلي بيدانه رضوان 

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

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

17)Q( زابل لعل      
  

  نماد آغازگر برگشت Rنماد آغازگر رفت و  Fتصال آنها يق و دماي امورد استفاده در تحق هاي آغازگر -2جدول 
  رتروترانسپوزون  نام آغازگر  ('3→'5) توالي آغازگر  )C°(دماي اتصال آغازگر 

50  (AG)TGCGTCC(AG)GACACCCTGTGret1Fa   
50  CTTAAGGGAATCCGGATGATGret1Ra  Gret1  
54  GGTAAAAGGCCAACT(AG)ATTTATGret1Fb   
54  TATGAAGGTTGTCCGGATGTGret1Rb    
54  TCCA(AG)CTTCAGGGGGAGTGTTvv1Fa  Tvv1  
54  TATATATACAATTGAGAGTCCTAATvv1Ra    
50  TTCAGCACTCTTCATCAATAAAVine1Fa    
50  TATATTTTTGGGCTGCTGGAVine1Ra  

Vine-1  51  GCTTGATTTTCTGTCATTCTAA vine1Fb 
51  GAAACCAAATCTTGACCAAAVine1Rb    

  
    نتايج و بحث

آغازگر منفرد و  10با استفاده از  هاي انجام شده ر مجموع واكنشد
 77كه ) 3جدول(باند امتيازدهي شد  111چهار آغازگر جفتي، 
باند آن تك شكل و تعداد باندهاي چند  34باند آن چند شكل و 

  ).1شكل(باند در هر ژل متغير بود  8تا  3شكل آن از 

 درصد و 5/5 مطالعه ردمو ارقام چندشكل باندهاي تعداد ميانگين
 بيشترين. بود متغير درصد 7/85 تا درصد 5/54بين  چندشكلي

 Gret1F.Ra و Gret1Ra هاي آغازگر به مربوط شكلي چند درصد
در . بود Vine1Fb آغازگر به مربوط چندشكلي درصد كمترين و

سطح چند  Tvv1Fa و Vine1Fb هاي اين تحقيق رتروترانسپوزون
  ساير   به نسبت  ) درصد  5/55  و درصد  5/54(  كمتري  شكلي
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 هاي انگور مورد مطالعه در ژنوتيپ IRAPمتوسط چند شكلي نشانگرهاي  -3جدول 

 شماره نام آغازگرتعداد كل باندهاتعداد باندهاي چند شكل درصد چندشكلي
5/62 58Gret1Af 1 
7/72  811Gret1bF 2 

75 34Gret1aR 3 
7/85  67Gret1bR 4 
5/55  59Tvv1aF 5 
1/57  47Tvv1aR 6 
4/71  57Vine1aF 7 
5/54  611vine1bF 8 

75 34Vine1aR 9 
6/63  711Vine1bR 10 
7/85  67Gret1aF.R 11 
3/83  56Gret1bF.R 12 
6/66  69Vine1aF.R 13 

80 810Vine1bF.R 14 
 مجموع 77111 

  

  
  1بر روي تعدادي از ارقام مورد مطالعه شماره گذاري بر اساس جدول Vine1b R غازگر نمونه ژل حاصل از آ -1شكل 

  
 هاي مورد استفاده نشان دادند و نشانگرهاي نشانگر

Gret1F.Ra،Gret1Rb  وGret1F.Rb   83(بيشترين چند شكلي ،
را نسبت به ساير نشانگرها نشان دادند ) درصد 7/85و  7/85
كه امكان جابجايي  دادن اين نتايج نشا. )3 جدول(

در فرايند تكامل گياهان مورد تحقيق   Gret1هاي رتروترانسپوزون
هاي  از آنجا كه اين نشانگرها از گروه رتروترانسپوزون. بود بيشتر

Ty3-gypsy كند  هستند نتايج اين تحقيق اين احتمال را تقويت مي
انواع بيشتر از  Ty3-gypsyهاي گروه  كه رتروترانسپوزون

در اين گياه تكثير و در طي  Ty1-copiaهاي گروه  تروترانسپوزونر
اند در طي  است زيرا توانستهتكامل اين گياه بيشتر جابجا شده

هاي بيشتري از خود  و نسخه شدهتكامل داخل ژنوم بيشتر جابجا 
كه  دادهنتايج نشان . را در داخل ژنوم ايجاد كنند

فاوتي از چند شكلي را سطح مت Ty3-gypsyهاي  رتروترانسپوزون

هاي  وقوع و تكرار رتروترانسپوزون. دهند در انگور نشان مي
Vine-1 ،Gret1 وTvv1   2010(در ارقام انگور مورد تحقيق (

D’Onofrio هاي  نشان داد كه رتروترانسپوزونcopia-like  و
gypsy-like دهد  اين نتايج نشان مي. اند در جنس انگور گسترده

هاي خاصي فعال بوده و  ها قبلا در انگور نسپوزونكه اين رتروترا
حضور و  .اند همچنين در تكامل ارقام انگور نيز شركت داشته

) 2007(وسيله ه گستردگي اين عناصر در سراسر ژنوم انگور ب
Pelsy  براي توالي رتروتروترانسپوزونيLTR و Tvv1  نيز گزارش
و  را در ساختارهمچنين اينكه آنها احتمالا نقش مهمي  .استشده

 يا نمودار خوشه ).Pelsy 2007( اند سازمان دهي ژنوم بازي كرده
باند به منظور بررسي و ارزيابي تنوع ژنتيكي چند  77بر اساس 

سه ضريب تطابق ساده، دايس و ). 2شكل( شكلي ترسيم شد
  داد كه   نشان  نتايج  .)4جدول(  شد  مقايسه  و محاسبه   جاكارد
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 1اتريس تشابه بر اساس روش جاكارد نامگذاري بر اساس جدول م -4جدول 

 A B C D E F G H I J K 
A 1 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 560/0 459/0 459/0 
B 459/0 1 661/0 661/0 661/0 661/0 512/0 512/0 459/0 512/0 539/0 
C 459/0 661/0 1 686/0 686/0 686/0 512/0 512/0 459/0 512/0 539/0 
D 459/0 661/0 686/0 1 711/0 711/0 512/0 512/0 459/0 512/0 539/0 
E 459/0 661/0 686/0 711/0 1 772/0 512/0 512/0 459/0 512/0 539/0 
F 459/0 661/0 686/0 711/0 772/0 1 512/0 512/0 459/0 512/0 539/0 
G 459/0 512/0 512/0 512/0 512/0 512/0 1 569/0 459/0 661/0 512/0 
H 459/0 512/0 512/0 512/0 512/0 512/0 569/0 1 459/0 569/0 512/0 
I 560/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 1 459/0 459/0 
J 459/0 512/0 512/0 512/0 512/0 512/0 661/0 569/0 459/0 1 512/0 
K 459/0 539/0 539/0 539/0 539/0 539/0 512/0 512/0 459/0 512/0 1 
 L M N O P Q R S T U V 
L 1 459/0 239/0 239/0 476/0 560/0 448/0 392/0 448/0 338/0 459/0 
M 459/0 1 239/0 239/0 459/0 459/0 448/0 392/0 448/0 338/0 576/0 
N 239/0 239/0 1 318/0 239/0 239/0 239/0 392/0 239/0 239/0 239/0 
O 239/0 239/0 318/0 1 239/0 239/0 239/0 392/0 239/0 239/0 239/0 
P 476/0 459/0 239/0 239/0 1 476/0 448/0 392/0 448/0 338/0 459/0 
Q 560/0 459/0 239/0 239/0 476/0 1 448/0 392/0 448/0 338/0 459/0 
R 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 1 392/0 568/0 338/0 448/0 
S 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 1 392/0 338/0 392/0 
T 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 568/0 392/0 1 338/0 448/0 
U 338/0 338/0 239/0 239/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 1 338/0 
V 459/0 576/0 239/0 239/0 459/0 459/0 448/0 392/0 448/0 338/0 1 
 W X Y Z AB AC AD AE AF AG AH 
W 1 388/0 560/0 388/0 440/0 388/0 388/0 440/0 440/0 388/0 388/0 
X 388/0 1 388/0 448/0 388/0 532/0 532/0 388/0 388/0 616/0 616/0 
Y 560/0 388/0 1 388/0 440/0 388/0 388/0 440/0 440/0 388/0 388/0 
Z 388/0 448/0 388/0 1 388/0 448/0 448/0 388/0 388/0 448/0 448/0 

AB 440/0 388/0 440/0 388/0 1 388/0 388/0 499/0 499/0 388/0 388/0 
AC 388/0 532/0 388/0 448/0 388/0 1 679/0 388/0 388/0 532/0 532/0 
AD 388/0 532/0 388/0 448/0 388/0 679/0 1 388/0 388/0 532/0 532/0 
AE 440/0 388/0 440/0 388/0 499/0 388/0 388/0 1 619/0 388/0 388/0 
AF 440/0 388/0 440/0 388/0 499/0 388/0 388/0 619/0 1 388/0 388/0 
AG 388/0 616/0 388/0 448/0 388/0 532/0 532/0 388/0 388/0 1 616/0 
AH 388/0 616/0 388/0 448/0 388/0 532/0 532/0 388/0 388/0 616/0 1 
 A B C D E F G H I J K 
L 711/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 560/0 459/0 459/0 
M 459/0 539/0 539/0 539/0 539/0 539/0 512/0 512/0 459/0 512/0 576/0 
N 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 
O 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 239/0 
P 476/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 476/0 459/0 459/0 
Q 560/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 459/0 666/0 459/0 459/0 
R 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
S 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 392/0 
T 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
U 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 338/0 
V 459/0 539/0 539/0 539/0 539/0 539/0 512/0 512/0 459/0 512/0 655/0 
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W 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 
X 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
Y 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 
Z 459/0 539/0 539/0 539/0 539/0 539/0 512/0 512/0 459/0 512/0 700/0 

AB 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 
AC 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
AD 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
AE 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 
AF 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 
AG 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
AH 448/0 448/0 448/0  448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 448/0 
 L M  N  O  P Q R S T U  V  
W 388/0 388/0 239/0 239/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 338/0 388/0 
X 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 499/0 392/0 499/0 338/0 448/0 
Y 388/0 388/0 239/0 239/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 338/0 388/0 
Z 459/0 576/0 239/0 239/0 459/0 459/0 448/0 392/0 448/0 338/0 655/0 

AB 388/0 388/0 239/0 239/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 338/0 388/0 
AC 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 499/0 392/0 499/0 338/0 448/0 
AD 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 499/0 392/0 499/0 338/0 448/0 
AE 388/0 388/0 239/0 239/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 338/0 388/0 
AF 388/0 388/0 239/0 239/0 388/0 388/0 388/0 388/0 388/0 338/0 388/0 
AG 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 499/0 392/0 499/0 338/0 448/0 
AH 448/0 448/0 239/0 239/0 448/0 448/0 499/0 392/0 499/0 338/0 448/0 

  
بهترين  درصد 77/0جاكارد با ضريب كوفنتيك ضريب تشابه 

در  .بندي ارقام در اين آزمايش دارد برآورد شباهت را براي گروه
اساس روش جاكارد بين  ها دامنه تشابه بر بندي ژنوتيپگروه

 بين آمده دسته ب تشابه درصد بود كه بيشترين ميزان 24/0- 77/0
 تشابه ضريب شيراز با فيدس و عسكري شيرين قصر شاهاني ارقام

 بيرجند سياه ارقام بين آمده دسته ب تشابه ميزان كمترين و 77/0
اختلاف زياد بين . دشبرآورد  24/0تشابه  ضريب و سفيد دانه با

دانه نشان از فاصله ژنتيكي زياد بين اين  ارقام سياه بيرجند و سفيد
اين دو دو رقم دارد و همچنين ناشي از تفاوت منشا جغرافيايي 

و  شيرين قصر ولي شباهت زياد بين ارقام شاهاني. رقم است
شيراز با توجه به اختلافات مورفولوژيكي و  سفيد عسكري

فنوتيپي اين دو رقم حاكي از اين است كه احتمالا اين ارقام تحت 
اند و   يكساني قرار گرفته) تنش غيرزنده(تاثير شرايط محيطي 

. استها بيان شده يكساني در آنعناصر متحرك به ميزان تقريبا 
به دو گروه تقسيم  24/0ارقام مورد مطالعه در ضريب تشابه 

شوند كه گروه اول شامل دو رقم ياقوتي سياه شيراز و سياه  مي
  كه در ضريب  باقيمانده است،   رقم 31بيرجند و گروه دوم شامل 

  
 مبناي بر طالعهم مورد نمونه 33 اي خوشه تجزيه از حاصل دندروگرام -2شكل 
 جاكارد تشابه ضريب براساس UPGMA روش

  
: زير گروه اول شامل ارقام .تقسيم شدزير گروه  10به  34/0تشابه 
گونه  دانه، لعل، زير تهراني، سفيد زابل، تخم شهريار، اميري مولايي

 قزوين، خليلي قرمز ورامين، بيدانه سفيد دوم شامل ارقام عسكري
شيراز، زير  سفيد شيرين، عسكري رقص فردوس، شاهاني سفيد

ميش،  ورامين، پرلت، مايه قرمز گروه سوم شامل ارقام ياقوتي
ورامين،  قزوين، زير گروه چهارم شامل ارقام خليلي سفيد دانه بي
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اماميه، فخري، زير گروه پنجم شامل ارقام شصت عروس،  آبك
 قزوين، قرمز قزوين، زير گروه ششم شامل ارقام ياقوتي شاهاني
صاحبي، كشمشكي زير گروه  گاوي، زابل، چشم سفيد ياقوتي

 دانه هشتم شامل ارقام بي زير گروه  هفتم شامل يك رقم كاردينال،
 RAPD )Rigi Nezhad et بر مبتني مطالعه در سفيد زابل، خليلي

al. (2004 و SSR-PCR )Behruz et al. (2010 ارقام روي كه بر 
 يك در نزديك ژنتيكي قرابت اب افراد گرفت، انجام سيستان مو

قرمز زابل،  قزوين، زير گروه نهم شامل ياقوتي اند گرفته قرار گروه
گروه دهم  يرين زيرقرمز قصر ش ياقوتيرضوان،  يدانهب يليخل

 .بود شامل رقم سنگك
  

  شاخص شانون و تعداد آلل واقعي، تعداد آلل موثر -5جدول 

  
 .Behruz et al مطالعه در نتايج .نبود چنين حاضر مطالعه در اما

 بر مبتني بر روي ارقام انگور سيستان، نشانگرهاي (2010)
 قرمز ياقوتي و زابل سفيد ياقوتي رقم دو نتوانستند ريزماهواره

 نشانگرهاي كه است حالي در اين. كنند تفكيك هم از را زابل
 كرده متمايز هم از را ژنوتيپ دو نه تنها اين رتروترانسپوزوني

 .اي قرار دادند هاي جداگانه است بلكه آنها را در زير گروه
 و شيراز سياه ياقوتي قصرشيرين، قرمز ياقوتي همچنين ارقام

 قرار گروه يك در Behruz et al) .2010( مطالعه در صاحبي
ها  بودند ولي در مطالعه حاضر هركدام از اين رقم گرفته

 فعاليت كه از آنجا. اند مختلف قرار گرفتهي ها درگروه
 از هايي تنش اثر در و هاست تنش از تابعي ها رتروترانسپوزون

 شوند مي فعال ها خشكسالي يا و ها بيماري و آفات حمله جمله
)Grandbastien 1992( در .تواند علت چنين تقسيم بندي باشد مي 

 نظر از اند هگرفت قرار گروه يك در كه افرادي ها گروه اكثر
هستند و ارقامي كه از نظر فيلوژنتيك به هم  دور هم از فيلوژنتيك

 مانند ارقام .اند هاي مختلف قرار گرفته نزديك هستند در گروه
 مناطق شش رقم ياقوتي مورد استفاده متعلق به كه ياقوتي

 .باشند يم يرينقصر ش و زابل ين،قزو يراز،ش ورامين، جغرافيايي
هاي مورفولوژيك و صفات  وجود داشتن شباهتاين ارقام با 

بندي شدند، فقط ارقام در چهار زير گروه دستهباغباني مشابه 
 زابل و همچنين ارقام ياقوتي سفيد قزوين و ياقوتي قرمز ياقوتي

 .يرين در يك گروه قرار گرفتندقرمز قصر ش و ياقوتي قرمز زابل
 همچنين بيدانه وقرمز زابل  ياقوتيزابل و  يدسف ياقوتي ارقام
 منشا يك داشتن وجود با قزوين قرمز بيدانه و قزوين سفيد

 باغباني صفات و يكيمورفولوژ يها شباهت ينو همچن جغرافيايي
علت چنين دسته. اند قرار گرفته يمتفاوت يها گروه يردر زيكسان 

. بندي ميزان متفاوت عناصر متحرك موجود در اين ارقام است
ميش،  ورامين، مايه قرمز ياقوتي اه با ارقامرقم خارجي پرلت همر

قزوين در يك گروه قرار گرفت كه احتمالا رقم  سفيد دانه بي
ولي اين . پرلت داراي نياي مشترك با اين ارقام ايراني باشد

احتمال بسيار ضعيف است و بايد با تعداد ارقام خارجي بيشتري 
  .اين مقايسه انجام شود

  
 و مختصه هر توسط شده توجيه واريانس تنسب ويژه، مقادير -6جدول

 اصلي مختصات به تجزيه از حاصل تجمعي واريانس

  اصلي مختصه  ويژه مقادير  واريانس درصد  تجمعيواريانسدرصد
  اول مختصه  1785/2  7844/11 7844/11
  دوم مختصه  7643/1  5440/9 3284/21
  سوم مختصه  3964/1  5538/7 8822/28
  چهارم مختصه  0973/1  9362/5 8184/34
  پنجم مختصه  0570/1  7178/5 5362/40
  ششم مختصه  9286/0  0230/5 5595/45
  هفتم مختصه  8309/0  4951/4 0546/50

  
ها يك حادثه بيولوژيكي  از آنجا كه الحاقات رتروترانسپوزون

ها غير  و الحاق رتروترانسپوزون) Grandbastien 1998(است، 
كه  رسدبه نظر مي )Shapiro 1999(قابل برگشت است 

هاي تاكسونوميكي را فراهم مي نشانگرهاي رتروترانسپوزوني داده

INE NAPRIMER
6146/07971/1  2Gret1Fa 
4854/0  5856/1  2Gret1Fb 
4475/0  3813/1  2Gret1Ra 
5214/0  5628/1  2Gret1Rb 
5784/0  6747/1  2Tvv1Fa 
4924/0  5073/1  2Tvv1Ra 
4230/0  4005/1  2Vine1Fa 
6565/0  8795/1  2vine1Fb 
4503/0  4245/1  2Vine1Ra 
6274/0  7920/1  2Vine1Rb 
5896/0  7199/1  2Gret1F.Ra 
5293/0  5981/1  2Gret1F.Rb 
5299/0  5939/1  2Vine1F.Ra 
4226/0  3989/1  2Vine1F.Rb 
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كنند كه سازگاري بيشتري با معيارهاي جغرافيايي و مورفولوژيكي 
براي تعيين  (ne)و تعداد آلل موثر  (na)تعداد آلل واقعي  .دارد

در جدول  (I)ها همراه با شاخص شانون  شكلي جايگاه ميزان چند
هاي آلل موثر از  ها اندازه براي تمام آلل. نشان داده شده است )5(

هاي واقعي همه آغازگرهاي  تعداد آلل. تعداد آلل واقعي كمتر بود
بيشترين تعداد آلل موثر و . بود دواستفاده شده يكسان و مساوي 

مربوط به آغازگر  بزرگتر )I(شاخص شانون  ليتنوع به دل نيشتريب
VinF.b عداد آلل موثر مربوط به آغازگر ترين ت و كمGret1R.a  و

. باشد مي VineF.R.bترين تنوع مربوط به آغازگر  همچنين كم
 VineF.R.bمتعلق به آغازگر  (I)كمترين مقدار شاخص شانون 

متعلق به آغازگر  (I)و بيشترين مقدار شاخص شانون ) 2426/0(
VinF.b )6565/0 ( زياد منطقي بود كه با توجه به تعداد آلل نسبتا

 اصلي مختصات به تجزيه از آمده بدست نتايج .رسد به نظر مي
 از درصد 5/45 مجموع در اول مختصه 6 كه داد نشان) 6جدول(

 تنوع ميزان در اول مختصه سهم. كرد توجيه را تغييرات كل
 و درصد 544/9دوم  مختصه. بود درصد 78/11 شده مشاهده
با  .كند مي توجيه را تتغييرا كل ازدرصد  553/7سوم  مختصه

توجه به اين كه چند مولفه اول ميزان كمي از تغييرات را توجيه 
در هاي زيادي توجيه كننده كل تغييرات هستند  كند و مولفه مي
مطالعه  ينمورد استفاده در ا يكرد كه آغازگرها يانب توان يم يجهنت

 يقبول به طور قابل و اند پراكنده ژنومطول  در يا به طور گسترده
از هم  يا خوشه يهاند ارقام مورد مطالعه را با روش تجز توانسته

   .كنند يكتفك

  
 مطالعه مورد ارقام اصلي مختصات به تجزيه بعدي دو نمودار - 3 شكل

  1 جدول اساس بر نامگذاري
 يزن يبه مختصات اصل يهتجز يجحاصل از نتا ينمودار دو بعد

 كند مي يهتوج يباا تقرارقام ر يا خوشه يهحاصل از تجز يجنتا

اي در يك گروه  تقريبا تمام ارقامي كه در نمودار خوشه ).3شكل(
اند در نمودار دو بعدي تجزيه به مختصات اصلي نيز  قرار گرفته
  .اند هم قرار گرفتهه نزديك ب
  اريزسپاسگ

 فراهم كردندليل ه وسيله از مركز تحقيقات انگور زابل ببدين
و همچنين از پژوهشكده زيست  كلكسيون ژرم پلاسم انگور

داني  انجام اين تحقيق تشكر و قدر درفناوري دانشگاه زابل 
  .شود مي
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