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و تنوع  Hubenو Tvv1  ،Edel ،Vine1 ، Gentilرتروترنسپوزونيهاي چند شكلي ادغامي خانوادهمطالعه به منظور 
 REMAPو IRAP ي از نشانگرها (.Vitis vinifera L)هاي وحشي انگور رقم زراعي و ژنوتيپ 67در  ژنتيكي

توليد شد كه  REMAP آغازگريتركيب  13و  IRAPمكان با استفاده از دو آغازگر  103 مجموعدر . استفاده شد
مقادير شاخص تنوع ني براي آغازگرها از صفر  .شكل بودندچند )درصد 58/80(مكان  83از اين تعداد، 

ميانگين شاخص تنوع ني در كل ارقام مطالعه شده  .متغير بود) Tvv1-808آغازگر ( 38/0تا ) Gentil-A7آغازگر(
رقم رشه اصل با سياه (تا يك ) با دسترچين H6رقم ( 57/0بين ارقام از دايس دامنه ضرايب تشابه ژنتيكي . بود 27/0

و شاخص ) Ne(هاي موثر بيشترين مقادير شاخص تنوع ني، تعداد الل. بود 78/0متغير و ميانگين آن ) معمولي
بود كه بيانگر تحرك و  47/0و  54/1، 32/0و به ترتيب  Tvv1مربوط به خانواده رتروترنسپوزوني ) I(شانون  اطلاعاتي

و الگوريتم   Diceتشابهاساس ضريب تجزيه كلاستر بر. باشدچند شكلي زياد اين خانواده در ارقام مطالعه شده مي
UPGMA  هاي زراعي و وحشي را از هم متمايز كردمونهو ن گروه اصلي قرار داد ششارقام مورد مطالعه را در .

هاي مبتني بر وسيله روشه هاي مورد مطالعه، بتجزيه كلاستر ژنوتيپ اساس نتايج حاصل ازشباهت و تمايز ارقام بر
ه نسپوزوني مورد استفادرهاي رتروتنتايج نشان داد خانواده .تاييد شد Structure 2.3.1افزار مدل با استفاده از نرم

توان از نشانگرهاي مبتني بر اين خانواده در تمايز در ژنوم انگور به لحاظ انتقالي فعال بوده و مي Tvv1ويژه ه ب
  . هاي انگور استفاده كردارقام و ژنوتيپ
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   مقدمه
كه  Amplidaceaeاز تيره  و) (.Vitis vinifera Lانگور با نام علمي 

باشد ميگونه  700شامل هفده جنس و نامندمي Vitaceaeآن را 
)Jedari kouhi et al. 2011  .(هايي انگور يكي از مهمترين ميوه

هاي بسيار قديم مورد استفاده بشر قرار گرفته است كه از زمان
ايران  در بر طبق نظر متخصصين، كشت و توليد انگور. ستا

 Tafzili et(است سال پيش از ميلاد متداول بوده هزار حداقل دو

al. 1994 .( در ميان ارقام انگور ايراني، فقط ارقامي با كيفيت
فرآوري خوري، تهيه كشمش و صنايع مطلوب براي مصارف تازه

ست و بقيه ارقام كمتر مورد انظر باغداران را به خود جلب كرده
اساس بر ).Carreno et al. 2004( اندكشت و كار قرارگرفته

رقم و چندين  5000- 15000حدود آمارهاي موجود تاكنون در
گذاري و ارزيابي گونه مختلف انگور در سراسر دنيا شناسايي، نام

ايران به عنوان يكي از مراكز پيدايش و پراكنش انگور در  .اندشده
كه در مناطق طوريجهان از تنوع ژنتيكي بالايي برخوردار است به

مختلف، از شمال تا جنوب و از شرق تا غرب، ارقام انگور وجود 
ژنتيكي در  تنوع ميزان بنابراين تعيين). Karami 1995(دارند 

در  گياهي، بر حفاظت هاي موثر و كارا علاوهانگور با روش
 .Martinez et al)باشداهميت مي حائز نيز نژاديبه هايبرنامه

2006) .    
گشن و سيستم توليد مثلي آن خوددرختچه انگور ديپلوئيد بوده 

 75/4×108كروموزوم در حدود  38اندازه ژنوم انگور با  .باشدمي
هاي تكراري و غير اين ژنوم تركيبي از توالي. جفت باز است

نوم را درصد كل ژ 95تكراري بيش از  DNAتكراري است كه 
نشان  تعيين توالي انگور .)Grassi et al. 2002(دهد تشكيل مي

 .Jaillon et al(درصد  4/41جا شونده حدود داد كه عناصر جابه

درصد از كل ژنوم انگور را  17- 24ها و رتروترنسپوزون )2007
ها رتروترنسپوزون .)Velasco et al. 2007(دهند تشكيل مي

جا شونده در ژنوم ين عناصر جابهترترين و گستردهفراوان
حد واسط و توليد  RNAها هستند كه از طريق يك يوكاريوت

هاي شوند و نسخهجا ميجديد در ژنوم جابه cDNAهاي كپي
 ).Flavell et al. 1998( مانندها در نواحي قبلي پايدار ميقبلي آن

در اين عناصر ژنتيكي متحرك هم در نواحي هتروكروماتيني و هم 
جا شده و با ادغام متفاوت در نواحي نواحي يوكروماتيني جابه

ها تجزيه و تحليل توالي. شوندمختلف باعث ايجاد چند شكلي مي
هاي ها در نزديكي تواليدر گياهان نشان داده كه رتروترنسپوزون

 .Kalendar et al(شوند اي در ژنوم به وفور ديده ميريزماهواره

ها در يك ژنوم فعال رتروترنسپوزونمسئله حضور . )1999
كوچك مانند انگور جالب و بحث برانگيز است چرا كه 

دهند و با ادغام در ها اندازه ژنوم را افزايش ميرتروترنسپوزون
نواحي مختلف ژنومي در افراد متفاوت باعث ايجاد چندشكلي و 

توان از آنها به عنوان نشانگر ملكولي در شوند و ميتنوع مي
 Ramallo et al. 2008; Abdollahi(د كرلعات مختلف استفاده مطا

Mandoulakani et al. 2012(.   
 براي ارزيابي تنوع ژنتيكي انگور، نشانگرهاي مولكولي مختلفي

، )RFLP )Bowers and Meredith 1996مانند نشانگرهاي 
RAPD )Grando and Frisinghelli 1998(، AFLP )Cervera et 

al. 1998 ( وSSR )Martinez et al. 2006( استفاده شده است. 
طور ها به اخيرا از نشانگرهاي ملكولي مبتني بر رتروترنسپوزون

شود در گياهان استفاده مي اي در مطالعه تنوع ژنتيكيگسترده
)Vukich et al. 2009; Abdollahi Mandoulakani et al. 2012; 

Nasri et al. 2013 .(et al. (2005) Pereira  دند كه كرگزارش
فراواني بالايي در ژنوم ارقام  Gret1 خانواده رتروترنسپوزوني

-وفور ديده ميانگور دارد و حتي در نواحي يوكروماتيني نيز به 

 نشانگرهايچنين در اين تحقيق نشان داده شد كه هم. شود
IRAPو ١ REMAPمبتني بر اين رتروترنسپوزون، داراي  ٢

باشند براي تمايز ارقام مختلف انگور ميچندشكلي ادغامي كافي 
توانند به عنوان نشانگر ملكولي براي مطالعات مرتبط با و مي

-يابي ژنژنتيك گياهي از جمله تعيين تغييرپذيري ژنتيكي و مكان

 از D’Onofrio et al. (2010). ها در انگور استفاده شوند
گروه از  Tvv1و  Vine1هاي چندشكلي ادغامي رتروترنسپوزون

Copia  و رتروترنسپوزونGret1  از گروهGypsy  براي مطالعه
استفاده  Vitisهاي مختلف جنس ژنوتيپ از گونه 29تنوع ژنتيكي 

-وفور در ژنوم گونهها به و گزارش كردند كه اين رتروترنسپوزون

هاي مختلف اين جنس حضور داشته و در تكامل اين جنس نقش 
، S-SAPاين تحقيق نشانگرهاي چنين در هم. اي داشتندعمده

                                                            
1 Inter retrotransposon amplified polymorphism 
2 Retrotransposon microsatellite amplified polymorphism 
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IRAP  وREMAP ها با نشانگرهاي مبتني بر اين رتروترنسپوزون
SSR ،ISSR  وAFLP  مقايسه و گزارش شد كه نشانگرهاي

بهتر از نشانگرهاي ديگر روابط  REMAPرتروتروترنسپوزوني 
بنابراين با . سازدهاي مورد مطالعه را نمايان ميژنتيكي بين نمونه

كارايي بالاي نشانگرهاي رتروترنسپوزوني و اينكه تاكنون توجه به 
از اين نشانگرها براي مطالعه تنوع ژنتيكي در انگورهاي ايراني 
استفاده نشده، هدف از اين تحقيق مقايسه فعاليت و چندشكلي 

، Tvv1 ،Vine1 ،Gentilهاي رتروترنسپوزوني ادغامي خانواده
Hubben  وEdel ) ازV. vinifera L. در ژنوم ) داسازي شدندج

مبتني بر  REMAPو  IRAPانگور و امكان استفاده از نشانگرهاي 
ها براي مطالعه تنوع ژنتيكي و روابط خويشاوندي در اين خانواده

 .رقم زراعي و وحشي انگور كشور بود 67

  
   هامواد و روش

  DNAاستخراج مواد گياهي و   
 12قم زراعي و ر 55شامل انگور  ژنوتيپ 67 در اين تحقيق

موجود در باغ كلكسيون ايستگاه تحقيقات باغباني ژنوتيپ وحشي 
كهريز وابسته به مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعي استان 

 2- 5( هاي جوانبرگ). 1جدول ( استفاده شدآذربايجان غربي 
 و منجمد مايع نيتروژن برداشت شده و در رقم هر از) متريسانتي

-ژنومي از برگ DNA .شد منتقل گرادجه سانتيدر -80 فريزر به

) CTAB )Ausubel et al. 1995 هاي جوان گياهان به روش
وسيله دستگاه ه ژنومي ب DNAكيفيت و كميت . استخراج شد

 .اسپكتروفتومتر و الكتروفورز ژل آگارز يك درصد تعيين شد

  REMAPو  IRAPبراي نشانگرهاي  PCRهاي واكنش

 REMAPآغازگر  30و  IRAPآغازگر  10 در اين تحقيق از 
ژنوتيپ  6ابتدا آغازگرها بر روي ). 3و  2جدول (استفاده شد 

ارزيابي و آغازگرهايي كه الگوي باندي واضح و قابل اسكوردهي 
هاي واكنش. شدندها استفاده توليد كردند بر روي همه نمونه

PCR  براي نشانگرهايIRAP  وREAMAP 20 حجم در 

يك برابر PCR  ژنومي، بافر DNAنانوگرم  45حاوي  ميكروليتري
 KCL، 3/8=pH( ،5/1مول ميلي Tris-HCl ،50مول ميلي 10(

واحد  dNTP، 5/0از هر كدام  ميكرومول MgCl2 ،2/0مولميلي
 10و ) شركت سيناكلون، تهران، ايران(پليمراز Taq آنزيم 

انجام  وفاپندرپيكومول از هر آغازگر در دستگاه ترموسايكلر 
شامل واسرشت سازي اوليه  PCRهاي الگوي دمايي واكنش. شد

DNA  36دقيقه و  4گراد به مدت درجه سانتي 94در دماي 
گراد درجه سانتي 94سازي در دماي صورت واسرشته چرخه ب

گراد درجه سانتي 63تا  50 ثانيه، اتصال در دماي 45به مدت 
 72 دقيقه در دماي 2دت ثانيه،  بسط به م 40به مدت ) 3جدول (

درجه  72گراد و سرانجام بسط نهايي در دماي درجه سانتي
الكتروفورز محصولات . دقيقه انجام شد 10گراد به مدت سانتي
PCR درصد و بافر  8/1 در ژل آگارزTBE  نيم برابر در ولتاژ ثابت

ها از آميزي ژلبراي رنگ. ساعت انجام شد 3-4ولت به مدت  70
با  UVرومايد استفاده شد و عكسبرداري با استفاده از نور اتيديوم ب
انجام  Gel logic212 pro. Carestreamژل داكيومنت مدلدستگاه 
 .گرفت

  هاتجزيه آماري داده
به  REMAPو  IRAPامتيازدهي باندهاي حاصل از نشانگرهاي 

باند براي هر آغازگر ) صفر( يا عدم وجود) 1( صورت وجود
افزار ريس تشابه ژنتيكي بين افراد با استفاده از نرممات .انجام گرفت

NTSYS  02/2 نسخه )Rohlf. 2000(  و براساس ضريب تشابه
بندي افراد تجزيه كلاستر به براي گروه. تشكيل شد Diceژنتيكي 
 Neighbor joiningو  UPGMA ،Minimum evolutionهاي روش

ختار ژنتيكي جهت بررسي سا. انجام گرفت Mega4 نرم افزاربا 
بندي از بين سه روش جمعيت و انتخاب روش مناسب گروه

افزار هاي مبتني بر مدل در نرماستفاده شده و تاييد آن، از روش
Structure 2.3.1 )Pritchard et al. 2000 (در حالتNo 

admixture  بار  10000باBurn-in   بار تكرار 50000وMCMC 
استفاده  )K تكرار براي هر 10و  20تا  1از (  Kدر مقادير مختلف 

 افزاربا استفاده از نرم K deltaبهينه براساس روش  Kعدد  .شد

Structure Harvester ماتريس ضريب تعلق افراد به هر . تعيين شد
پارامترهاي . افزار محاسبه شدگروه نيز با استفاده از همين نرم
شكل، هاي چندها، تعداد مكانمقادير تنوع ني، تعداد كل مكان

و شاخص اطلاعاتي ) Ne( هاي موثرشكلي، تعداد آللدرصد چند
براي آغازگرها و براي هر خانواده رتروترنسپوزوني با ) I(شانن 

 )GenALEx 6.4 )Peakall and Smouse 2006افزار استفاده از نرم
  .محاسبه شد
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  .باشندمي Viniferaهاي مورد مطالعه متعلق به گونه همه ارقام و ژنوتيپ .ن تحقيقهاي انگور استفاده شده در ايمشخصات ارقام و ژنوتيپ -1جدول 

  منشاء  رقم كد رقم منشاء رقم  كدرقم
C1 ايران رزقي C43  ايران  آغ شاني  
C2  ايران  حسيني  C44  ايران  جيغ جيغا  
C3  ايران تبرزه سفيد C45  ايران  لعل سفيد  
C4  ايران قره ملحي C46  ايران  كلكه ريوي  
C6  ايران ات اوزوم C47  ايران  سياه معمولي  
C7  ايران لعل سياه C49  ايران  شيرازي  
C8  ايران سياه سردشت C50  ايران  انگوتكه  
C9  ايران  گرميان  C51  آمريكا  لابروسكا  
C10  ايران مايه مو C53  ايران  گلين بارماقي  
C11  ايران ريش باباقرمز C54  ايران  اكوز گوزي  
C13  يرانا كشمش قرمز C56  آفريقا  موسكات  
C14  ايران فخري C57  ايران  خليلي شيرازي  
C15  ايران شاهرودي C59  آمريكا  رابي سيدلس  
C17  ايران  صاحبي  C60  آمريكا  پرلت  
C20  ايران تبرزه قرمز C62  ايران  رشه اصل  
C21  ايران دسترچين C63  آمريكا  بلاك سيدلس  
C22  ايران ريش باباسفيد C64  آمريكا  فيلم سيدلس  
C25  ايران خليلي سفيد C65  ايران  تامسول سيدلس  
C26  ايران گوي ملكي C67  H6  *بين گونه هيبريد  
C27  ايران  ساياني  C68  ايران  ياقوتي اصل  
C28  ايران كلاتي C70  امريكا  سوپريور  
C29  ايران مام برايمه C30  ايران  لعل قرمز  
C30  ايران بول مازو C31  ايران  سفيد شخ شخ  
C32  ايران قره شيره W73  پيرانشهر-ايران  3وحشي پيرانشهر  
C33  ايران  الحقي  W74  پيرانشهر-ايران  4وحشي پيرانشهر  
C34  ايران عسگري W75  پيرانشهر-ايران  5وحشي پيرانشهر  
C35  ايران بيدانه سفيد W76  پيرانشهر-ايران  6وحشي پيرانشهر  
C37  ايران سرقوله W77  انشهرپير-ايران  7وحشي پيرانشهر  
C38  ايران چاوه گا W78  پيرانشهر-ايران  8وحشي پيرانشهر  
C39  ايران ياقوتي W81  سردشت-ايران  1وحشي سردشت  
C40  ايران  قره گندمه  W82  سردشت-ايران  2وحشي سردشت  
C41  ايران گزندايي W83  سردشت-ايران  3وحشي سردشت  
W71 پيرانشهر–ايران 1وحشي پيرانشهر W84  سردشت-اناير  4وحشي سردشت  

*( H6  هيبريد بين Kober Fbb قره اوزومو  
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 نام و توالي آغازگرهاي مورد استفاده در اين تحقيق -2جدول 

 نام آغازگر نوع آغازگر )5'- 3'(توالي آغازگر 

TTCAGCACTCTTCATCAATAA رتروترنسپوزون Vine1 

ATTCTTCTATCCTTGCCCGTGG رتروترنسپوزون Tvv1 

CTGTACATGACGAATGAA روترنسپوزونرت Gentil 

TTTTGCTCTCTGTGTATAT رتروترنسپوزون Huben 

CGAACCACGTAAATACTGT رتروترنسپوزون Edel 
AGAGAGAGAGAGAGAGAGAGT ISSR A7 

AGAGAGAGAGAGAGAGC ISSR UBC808 
ACACACACACACACACC ISSR UBC840

AGAGAGAGAGAGAGAGY*T ISSR UBC820 
GAGAGAGAGAGAGAGAYT ISSR UBC849 
GTGTGTGTGTGTGTGTYA ISSR UBC867
ACACACACACACACACYT ISSR UBC857 

*         Y پيريميدين معرف )C/T (باشدمي.   
  

  ها مورد استفاده و خصوصيات آن REMAPوIRAP آغازگرهاي  -3جدول
دامنه باندي 

 )جفت باز(

شاخص 
  شانون

تعداد آلل 
 هاي موثر

 تنوع ني
درصد چند 

  شكلي
يهاتعداد مكان
 چندشكل

هايتعداد مكان
 تكثيري

درجه(دماي اتصال
 )سانتي گراد

 آغازگر

2000-500 49/0 55/1 33/0 85 6 7 55 Tvv1 
1500- 150 45/0 51/1 31/0 80 4 5 56 Tvv1+Edel 
1500- 75 42/0 42/1 27/0 80 4 5 50  Tvv1+UBC820 
2000- 75 54/0 70/1 38/0 85 6 7 60 Tvv1+UBC849 
2000- 75 41/0 42/1 27/0 90 9 10 53 Tvv1+UBC840 
2000- 75  58/0 69/1 38/0 90 9 10 53 Tvv1+UBC808 
2000- 500 42/0 45/1 28/0 83 5 6 55 Tvv1+A7 
2000- 75 41/0 41/1 26/0 83 5 6 60 Vine1+UBC820 
2000- 500 46/0 47/1 34/0 87 7 8 56 Vine1+A7 
1500-150 0 00/1 0 0 0 6 60 Gentil+A7 
2000- 100 29/0 27/1 18/0 85 6 7 50 Gentil+UBC849 
1500- 100 40/0 39/1 26/0 83 5 6 50 Edel+UBC867 
2000-150 44/0 48/1 26/0 85 6 7 56 Edel+A7 
1500- 75 32/0 36/1 21/0 83 5 6 50 Edel+UBC857 
2500- 500 47/0 52/1  32/0 85 6 7 63 Huben+A7 

 كل - 103 83 1184 - - - -

 ميانگين - 86/6 53/5 93/78 27/0 44/1 40/0 -

  
    نتايج و بحث

ژنوتيپ وحشي  12رقم زراعي و  55بررسي تنوع ژنتيكي بين  در
استفاده  REMAPو  IRAPآغازگر منفرد و تركيبي  40انگور از 

 13و  IRAPآغازگر  2از بين آغازگرهاي مورد استفاده، . شد
دي واضح و قابل امتيازدهي توليد الگوي بان REMAPآغازگر 

 103در مجموع  آغازگر رتروترنسپوزوني 15. )3 جدول(كردند 
كه از اين  دندكر تكثير ژنوتيپ انگور 67 در شكل چند مكان

دامنه . بودند) 1شكل (چندشكل ) درصد 58/80(مكان  83تعداد 
   ميزان . ر بودمتغي باز   جفت  2500تا  75  توليد شده از  باندهاي
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لعل ) 7 ؛ات اوزوم) 6 ؛قره ملحي) 4 ؛تبرزه سفيد) 3 ؛حسيني) 2 ؛رزقي) 1 ؛)جفت باز(نشانگر اندازه  M) .Vine1-A7 آغازگر توسط باندي تكثير شدهالگوي  -1شكل
) 22 ؛دسترچين) 21 ؛تبرزه قرمز) 20 ؛صاحبي) 17 ؛شاهرودي) 15 ؛فخري) 14 ؛كشمش قرمز) 13 ؛ريش بابا قرمز) 11 ؛مايه مو) 10 ،گرميان) 9 ؛سياه سردشت) 8 ؛سياه

  .ساياني) 26 ؛گوي ملكي) 25 ؛خليلي سفيد) 23 ؛ريش بابا سفيد
  

تا ) Gentil-A7آغازگر(شاخص تنوع ني براي آغازگرها از صفر 
دامنه . بود 27/0متغير و ميانگين آن ) Tvv1-808آغازگر ( 38/0

فر شاخص اطلاعاتي شانون نيز براي آغازگرها از ص
متغير و ) Tvv1-808آغازگر ( 57/0تا ) Gentil-A7آغازگر(

  .محاسبه شد 40/0ميانگين آن 
هاي رتروترنسپوزوني به لحاظ ميزان چندشكلي در مقايسه خانواده

) 50(ارقام مورد مطالعه نشان داد بيشترين تعداد مكان تكثير شده 
) 7(و كمترين تعداد مكان تكثير شده   Tvv1مربوط به خانواده
ميانگين تعداد مكان به ازاي هر . دبو Huben مربوط به خانواده

بيشترين و كمترين درصد . بود 6/21، خانواده رتروترنسپوزوني
) Tvv1  )86هايشكل به ترتيب مربوط به خانوادههاي چندمكان

هاي ميانگين شاخص تنوع ني در خانواده. بود) Gentil )15/46و 
متغير و ) Tvv1( 32/0تا ) Gentil( 01/0رتروترنسپوزوني از 

تجزيه كلاستر به روش ). 4جدول (بود  25/0ميانگين آن برابر 
UPGMA هاي مربوط به هر و ضريب تشابه دايس براساس داده
) استهاي مربوط به هر خانواده ارائه نشدهدندروگرام(خانواده 

هاي نسبت به خانواده Hubenو  Edelهاي نشان داد كه خانواده
يگر ارقام زراعي و وحشي را بطور موثرتري از همديگر متمايز د

  .سازندمي
 UPGMAو الگوريتم  Diceتجزيه كلاستر براساس ضريب تشابه 

هاي مورد بررسي را در شش گروه قرار داد و ژنوتيپ) 2شكل(
-انگور بي. هاي وحشي را از هم متمايز كردراعي و نمونهارقام ز

ا انگور تامسون سيدلس تشابه بالايي دانه سفيد و كشمشي قرمز ب

چنين انگور رشه اصل و كلون آن يعني رقم خوشناو هم. نشان داد
ارقام خارجي انگور در . در يك گروه قرار گرفتند) سياه معمولي(

در اين گروه تشابه ژنتيكي بالايي بين ارقام . گروه دوم قرار گرفتند
يكي بين ارقام از ميزان تشابه ژنت. پرلت و سوپريور مشاهده شد

رقم رشه اصل با سياه ( يكتا ) با دسترچين H6رقم ( 57/0
 78/0متغير و ميانگين آن )  معمولي وكشمشي قرمز با بيدانه سفيد

  .بود
تجزيه كلاستر  هاي متمايز حاصل ازتعيين و تاييد گروه به منظور
ساختار ژنتيكي ارقام مورد  هاي مورد مطالعه، تجزيهژنوتيپ
اين  بر. گرفتانجام  Structure 2.3.1افزار با استفاده از نرم مطالعه

در بين ارقام مورد مطالعه ) K=3(گروه احتمالي  سهاساس 
ترين عدد براي محاسبه متوسط مناسب K=3 شناسايي شد و مقدار

متوسط ). 3شكل (براي هر گروه برآورد شد  )Fst(شاخص تثبيت 
به ترتيب  IIIو  I ،II هاي احتماليشاخص تثبيت براي گروه

هاي حاصل با تعداد گروههر چند تعداد . بود 41/0و  18/0، 11/0
متفاوت  UPGMAهاي حاصل از تجزيه كلاستر به روش گروه

بود ولي تشابه ژنتيكي و مجاورت ارقام براساس دو روش 
نسبتا  Fstها مقادير متوسط در همه گروه. مطابقت بالايي داشت

متمايز بودن ارقام مورد مطالعه در سه گروه  دهنده نشانبالا بود كه 
ها ماتريس سهم عضويت افراد در اين گروه .احتمالي است

نيز نشان داد كه ارقام با ضرايب بالايي به يك گروه ) 5 جدول(
  .تعلق دارند
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 هاي انگور هاي رتروترنسپوزوني به لحاظ ميزان تنوع در ژنوتيپمقايسه خانواده -4جدول 

  

  
 ؛وحشي پيرانشهر) IRAP+REMAP .WildPنشانگرهاي  براساس UPGMAو الگوريتم  Diceژنوتيپ انگور با استفاده از ضريب تشابه  67 دندروگرام -2شكل

WildS (؛وحشي سردشت BlackS (؛بلك سيدلس TampsonS (؛تامسون سيدلس FlameS (فلم سيدلس.  

  خانواده رتروترنسپوزون تعداد آغازگر تعداد مكان درصد چندشكلي ميانگين تنوع ني هاي موثرتعداد آلل خص شانونشا
03/0± 47/0 54/1 ± 05/0 32/0±02/0  86 50 7 Tvv1 

06/0 ± 43/0 44/1 ± 07/0 28/0 ± 04/0 71/85  14  2 Vine1  
05/0± 40/0  43/1 ± 07/0 26/0±03/0 33/83 24 4 Edel  
06/0 ± 15/0 14/1 ± 07/0 09/0±04/0 15/46 13 2 Gentil  
09/0± 45/0  45/1 ± 13/0 28/0±06/0 71/85 7 1 Huben  
 ميانگين - 6/21 38/77 25/0 ± 04/0 40/1 ± 07/0  38/0 ± 11/0

1.000.900.790.690.59

Coefficient
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هر رنگ نشان . رقم انگور 67در  IRAP+REMAPهاي حاصل از نشانگرهاي مبناي دادهبرK =3 مقدار در Structure 2.3.1افزار بارپلات رسم شده توسط نرم -3شكل
  .دهديك گروه احتمالي بوده و اعداد روي محور عمودي ميزان تعلق افراد هر گروه به گروه احتمالي مربوطه را نشان مي دهنده

  
براي مطالعه  REMAP و IRAPآغازگر  15در اين تحقيق از 

هاي الگوي توزيع و چندشكلي ادغامي برخي خانواده
رقم زراعي و  67چنين تنوع ژنتيكي در وني و همرتروترنسپوز

هم در   Tvv1آغازگر مبتني بر خانواده .وحشي انگور استفاده شد
الگوي باندي  ،Edelحالت منفرد و هم در تركيب با خانواده 

دهنده نزديكي و درج دهي ايجاد كرد كه نشانواضح و قابل امتياز
چنين ادغام آن در عناصر اين خانواده در مجاورت همديگر و هم

. باشددر ژنوم انگور مي Edelنزديكي خانواده رتروترنسپوزوني 
شكلي، هاي مطالعه شده به لحاظ درصد چنددر مقايسه خانواده

بيشترين تعداد مكان به ازاي هر آغازگر و بيشترين   Tvv1خانواده
اين امر نشانگر تعداد . را توليد كرد) درصد 86(شكلي درصد چند

چنين فعاليت و چندشكلي ادغامي كپي اين خانواده و همبالاي 
 D’Onofrio. باشدزياد اين خانواده در ژنوم انگورهاي ايراني مي

et al. (2010) چندشكلي ادغامي دو رتروترنسپوزون  در مطالعه
Vine1  وTvv1  هاي مختلف جنس ژنوتيپ از گونه 29درVitis، 

هاي در ژنوم گونه هادند كه اين رتروترنسپوزونكرگزارش 
-فراواني بالايي داشته و قبل از واگرايي گونه Vitisمختلف جنس 

هاي آن نقش هاي مختلف اين جنس، فعال و در تكامل گونه
در اين مطالعه نشانگرهاي مبتني بر اين دو . انداي داشتهعمده

 .ندكنهاي مختلف را از هم متمايز خانواده قادر بودند ارقام و گونه
،  Gentilهاي رتروترنسپوزونيرهاي مبتني بر خانوادهآغازگ

Huben ،Edel وVine1   در حالت منفرد نتوانستند الگوي باندي
 ISSRواضحي ايجاد كنند در حالي كه در تركيب با آغازگرهاي 

دند به طوري كه تركيب كرشكل ايجاد باندهاي واضح و چند

 REMAPاز بين تركيبات آغازگري  Vine1+A7آغازگري 

شكلي در ارقام مورد مطالعه درصد چند 87بيشترين تعداد باند و 
در  Vine1ايجاد كرد كه بيانگر حضور زياد رتروترنسپوزون 

در  )A7 )َAGاي مربوط به آغازگر ماهوارههاي ريزنزديكي موتيف
هاي رتروترنسپوزوني ديگر نيز در خانواده .باشدژنوم انگور مي
-اي الگوي باندي واضح و چندماهوارههاي ريزتركيب با موتيف

دند كه بيانگر حضور و درج اين عناصر كرشكل ايجاد 
اي در ژنوم ماهوارههاي ريزرتروترنسپوزوني در نزديك توالي

هاي رتروترنسپوزوني مختلف در حضور خانواده. باشدانگور مي
است ها در گياهان ديگر نيز گزارش شدهنزديكي مايكروستلايت

)Smykal et al. 2011; Abdollahi Mandoulakani et al. 2012; 

Nasri et al. 2013 .( معمولا نشانگرهايREMAP شكلي چند
تكرار كند و تعداد توليد مي IRAPبيشتري نسبت به نشانگرهاي 

 دهندرتروترنسپوزوني موجود در ژنوم را بهتر نشان مي هايتوالي

)Kalendar et al. 1999(. اضر نيز تعداد بيشتري از در مطالعه ح
الگوي  IRAPدر مقايسه با آغازگرهاي  REMAPآغازگرهاي 

  .باندي واضح و چندشكل توليد كردند
 57/0دامنه ضريب تشابه ژنتيكي دايس بين ارقام مورد مطالعه از 

ميانگين شاخص تنوع ني و . بود 78/0تا يك متغير و ميانگين آن 
- بود كه نشان 40/0و  27/0شاخص اطلاعاتي شانون به ترتيب 

هاي انگور مورد مطالعه ي تنوع ژنتيكي مناسبي بين ژنوتيپدهنده
رقم  12در مطالعه تنوع ژنتيكي  Kocsis et al. (2008). است

ضريب تشابه ژنتيكي بين  RAPDانگور با استفاده از نشانگرهاي 
  هاي مشاهده شده بين اين تفاوت. را گزارش كردند 64/0تا  41/0
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  K= 3 رد Structure 2.3.1ماتريس سهم عضويت ارقام انگور در هر كلاستر براساس محاسبات نرم افزار  -5جدول 
  گروه  ارقام كد گروه  ارقام كد

1                   2                  3 1               2                 3  
  009/0  986/0  005/0  انيآغ ش 43 008/0 015/0         978/0  رزقي 1
  013/0  979/0  009/0  جيغ جيغا  44  021/0  035/0  945/0  حسيني  2
  006/0  989/0  005/0  لعل سفيد 45 005/0 004/0 991/0  تبرزه سفيد 3
  006/0  989/0  005/0  كلكه ريوي 46 024/0 030/0 946/0  قره ملحي 4
  004/0  990/0  006/0  سياه معمولي 47 017/0 020/0 964/0  ات اوزوم 6
  006/0  973/0  021/0  شيرازي 49 006/0 059/0 936/0  لعل سياه 7
  012/0  978/0  010/0  انگوتكه 50 007/0 020/0 973/0  سياه سردشت 8
  004/0  944/0  052/0  لابروسكا  51  003/0  010/0  987/0  گرميان  9
  171/0  822/0  006/0  گلين بارماقي 53 003/0 015/0 981/0  مايه مو 10
  006/0  984/0  010/0  اكوز گوزي 54 006/0 969/0 026/0  ش بابا قرمزري 11
  006/0  990/0  004/0  موسكات 56 002/0 955/0 043/0  كشمش قرمز 13
  012/0  978/0  010/0  خليلي شيراز 57 005/0 421/0 566/0  فخري 14
  006/0  868/0  126/0  رابي سيدلس 59 038/0 847/0 115/0  شاهرودي 15
  005/0  986/0  009/0  پرلت  60  006/0  013/0  981/0  صاحبي  17
  004/0  991/0  004/0  رشه اصل 62 004/0 004/0 992/0  تبرزه قرمز 20
  007/0  984/0  009/0  بلاك سيدلس 63 003/0 005/0 992/0  دسترچين 21
  105/0  890/0  006/0  فيلم سيدلس 64 025/0 027/0 949/0  ريش بابا سفيد 22
  004/0  985/0  011/0  تامسون سيدلس 65 007/0 005/0 988/0  خليلي سفيد 23
  H6  002/0  003/0  995/0 67 005/0 009/0 985/0  گوي ملكي 25
  488/0  507/0  005/0  ياقوتي اصل  68  006/0  020/0  974/0  ساياني  26
  006/0  986/0  008/0  سوپريور 70 008/0 970/0         022/0  كلاتي 27
  816/0  147/0  038/0  1وحشي پيرانشهر 71 008/0 970/0 023/0  مام برايمه 28
  107/0           885/0          008/0  2وحشي پيرانشهر 72 016/0 953/0 031/0  بول مازو 29
  977/0           015/0          008/0  3وحشي پيرانشهر 73 011/0 981/0 008/0  لعل قرمز 30
  964/0           029/0         007/0  4انشهروحشي پير  74  005/0  987/0  008/0  سفيد شخ شخ  31
  979/0  006/0  015/0  5وحشي پيرانشهر 75 012/0 984/0 005/0  قره شيره 32
  988/0  008/0   004/0  6وحشي پيرانشهر 76 004/0 989/0 007/0  الحقي 33
  992/0          004/0           003/0  7وحشي پيرانشهر 77 010/0 971/0 019/0  عسگري 34
  619/0   365/0            016/0  8وحشي پيرانشهر 78 002/0 951/0 046/0  بيدانه سفيد 35
  064/0  920/0            016/0  1وحشي سردشت 81 008/0 984/0 007/0  سر قوله 37
  091/0  867/0             042/0  2وحشي سردشت  82  008/0  986/0  006/0  چاوه گا  38
  786/0  160/0            054/0  3وحشي سردشت 83 006/0 983/0 011/0  ياقوتي 39
  465/0  015/0             520/0  4وحشي سردشت 84 005/0 975/0 019/0  قره گندمه 40
      003/0 941/0 056/0  گزندايي 41
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هاي پتوان به تفاوت در تعداد ژنوتيتحقيق و مطالعه حاضر را مي

تجزيه . د استفاده نسبت دادمورد مطالعه و نوع نشانگرهاي مور
ارقام دايس براساس ضريب تشابه  UPGMAاي به روش خوشه

تمامي ارقام  ).2شكل(مورد مطالعه را درشش گروه اصلي قرار داد 
قرار ) 2گروه (در يك گروه ) به غير از ياقوتي(دانه انگور بي
در اين گروه كه بزرگترين گروه حاصل از تجزيه كلاستر . گرفتند
فاصله  دانه سفيد و كشمش قرمز بامورد مطالعه بود ارقام بي ارقام

تواند نمايانگر ژنتيكي كم در مجاورت هم واقع شدند كه مي
ارتباط ژنتيكي  چنينهم .ها باشدوجود روابط ژنتيكي بين آن

. نزديكي بين اين دو انگور و انگور تامسون سيدلس مشاهده شد
دانه انگور تامسون سيدلس كلوني پر بار و زودرس از انگور بي

دست آمده است به هاي اتفاقيسفيد است كه در اثر وقوع جهش
)Dolati Baneh et al. 2007( . بنابراين قرارگيري اين ارقام در يك

رقم رشه اصل با سياه . باشدگروه در مجاورت هم قابل انتظار مي
. اندكلاستر در مجاورت هم قرار گرفتهدر اين ) خوشناو(معمولي 

رقم سياه معمولي يا خوشناو كلوني پربار از انگور رشه اصل است 
)Dolati Baneh et al. 2007 .(تشابه ژنتيكي  چنين اين ارقامهم

 Dolati Banehدر تحقيق . نزديكي با رقم خليلي شيراز نشان دادند

et al. (2007) با نشانگرهاي AFLP ي رشه و خوشناو هانيز رقم
چنين هم. در يك كلاستر با فاصله كم در مجاورت هم قرار گرفتند

در اين گروه دو رقم پرلت و سوپريور تشابه بسيار بالايي نشان 
انگورهاي زراعي و وحشي مورد مطالعه  دندروگرام حاصل،. دادند

هر چند كه در گروه . در پژوهش حاضر را از هم متمايز كرد
در اين . چند نمونه انگور وحشي نيز قرار گرفت انگورهاي زراعي

گروه نيز ارتباط نزديكي بين انگور سياه معمولي و انگوتكه و 
اين سه نمونه متعلق به منطقه . ديده شد S1ژنوتيپ وحشي
بررسي تغييرات  منظور به Renger et al. (2004). سردشت هستند

نشانگرهاي  و زراعي از وحشي انگورهاي نمونه از 87ژنتيكي در 
SSR بين رابطه نزديكي هاآن نتايج. استفاده كردند مورفولوژيك و 

 ژنتيكي تنوع نداد ولي نشان زراعي ارقام و وحشي انگورهاي
 Dolati Baneh et. شد وحشي مشاهده انگور هاينمونه در بالايي

al. (2007) كلروپلاستي ريزماهواره اساس نشانگرهاينيز بر 
 منطقه وحشي هايژنوتيپ و سياه معمولي مرق گزارش كردند كه

 نتايج براساس اما. هستند مشترك هاپلوتيپ داراي سردشت

 بين يزياد ژنتيكي تشابه كه كردند گزارش ايهسته ريزماهواره

اين . ندارد وجود منطقه وحشي انگورهاي و سياه معمولي انگور
م مورد كه دندروگرام حاصل، ارقادهد با وجود ايننتايج نشان مي

تاثير مبدا بندي ارقام تحتمطالعه را از هم تفكيك كرد ولي گروه
هاي كه در برنامه رسدبه نظر ميبنابراين ، گرفتن جغرافيايي قرار

از فاصله ژنتيكي به جاي فاصله جغرافيايي  گيري انگوردورگ
اساس نتايج حاصل از در تحقيق حاضر بر. استفاده شود

يك (ني مورد استفاده، حالت سينونيمي نشانگرهاي رتروترنسپوزو
بين  در) خوشناو(بين ارقام رشه و سياه معمولي ) رقم با دو اسم

هايي نيز از چنين حالتهم. انگورهاي مورد بررسي مشخص شد
 بين انگورهاي ريش بابا) ارقام متفاوت با اسامي يكسان(همونيمي 
ها دن آنقرمز مشاهده شد كه احتمال كلون بو ريش بابا سفيد و

اين ارقام در دندروگرام حاصل كاملا مجزا از هم . شدفرض مي
 .Dolati Baneh et al. هاي متفاوت قرارگرفتندبوده و درگروه

و براساس نتايج حاصله از SSR براساس نشانگرهاي  (2007)
انگور ريش بابا قرمز يكي از  دند كهكرگزارش  نتاج -روابط والد

  .استش بابا سفيد بودهوالدين احتمالي انگور ري
در كل اطلاعات حاصل از اين پژوهش نشان داد كه استفاده از 

بندي در جهت شناسايي و گروه REMAPو  IRAPنشانگرهاي 
باشد و تنوع نسبتا خوبي در كلكسيون ارقام ارقام انگور مفيد مي

هاي اصلاحي تواند در برنامهانگور مطالعه شده وجود دارد كه مي
كه هر خانواده  با توجه به اين. د استفاده قرار گيردانگور مور

رتروترنسپوزوني الگوي توزيع و تاريخچه ادغامي متفاوتي در 
ژنوم دارد و هر خانواده در نواحي ژنومي متفاوتي اعم از 

شود كه از شوند توصيه مييوكروماتيني و هتروكروماتيني ادغام مي
طالعات مرتبط در هاي رتروترنسپوزوني مختلف در مخانواده

انگور و گياهان ديگر استفاده شود تا پوشش ژنومي مناسبي 
يابي ژنوم انگور و همچنين با توجه به اتمام توالي. حاصل شود

- بهتر است خانواده REMAPو  IRAPكارايي بالاي نشانگرهاي 

هاي رتروترنسپوزوني ديگر نيز در ژنوم اين گياه شناسايي شده و 
البته . نوان نشانگر ملكولي مورد بررسي قرار گيردها به عكارايي آن

نژادي هاي انتخاب و استراتژي بهجهت پيشرفت اساسي در روش
شود تجزيه و تحليل اين نشانگرها همراه با نشانگرهاي توصيه مي
اساس نتايج حاصل از بر. هاي فنوتيپي صورت گيردژني و داده
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عاليت و تعداد كپي داراي بيشترين ف Tvv1خانواده تحقيق حاضر 
توان از نشانگرهاي مبتني بر اين بنابراين مي. در ژنوم انگور بود

هاي مختلف در جهت مطالعه روابط تكامل بين گونهخانواده 
  .دكر استفاده Vitisجنس 

  
  

  سپاسگزاري
از پژوهشكده زيست فناوري دانشگاه اروميه به خاطر تامين 

ت كشاورزي و منابع امكانات آزمايشگاهي و از مركز تحقيقا
هاي دن نمونهكرفراهم  ه دليلطبيعي استان آذربايجان غربي ب
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