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از تنوع ژنتيكي بالايي رود و شمار ميمهم باغي در دنيا و ايران به هایانگور يكي از محصول

نژادی است. اطلاع از های بهتعيين سطح تنوع ژنتيكي اولين قدم در اجرای برنامه .برخوردار است

ژنتيكي علاوه بر ارائه اطلاعاتي در زمينه روابط تكاملي و فيلوژنتيكي، نقشه ژنتيكي،  تنوع

 های اصلاحي،در برنامه های اکولوژيكي و محيطي و در نهايت انتخاب والدين مطلوبسازگاری

منظور بررسي های اصلاحي خواهد شد. اين تحقيق بهموجب کاهش مدت زمان و هزينه پروژه

 با همراه سه رقم انگور تجاری ايرانيروسي بهبخش انگور  ديام هایپيو ژنوترقم  69 ژنتيكي تنوع

بر  PCRهای حاصل از ه( انجام گرفت. فراوردISSRای )نشانگر بين ريزماهواره 15استفاده از 

درصد، الكتروفورز شدند. پس از اختصاص يک و صفر به وجود يا عدم وجود  3/1روی ژل آگارز 

بر مبنای ضريب تشابه  UPGMAروش به  ایخوشهتجزيه نوار در هر آغازگر برای هر ژنوتيپ، 

، UBC-823درصد( مربوط به آغازگرهای  100جاکارد انجام گرفت. بيشترين درصد چندشكلي )

UBC-825 ،UBC-841 ،UBC-846 ،UBC-855  وUBC-873 ( 7/66و کمترين آن نيز  )درصد

ترتيب بود. بيشترين و کمترين ميران شاخص محتوای چند شكلي به UBC-817مربوط به آغازگر 

بيشترين و کمترين ميران  ( مشاهده شد.216/0) UBC-856( و 487/0) UBC-825در آغازگرهای 

 UBC-817و  UBC-889ترتيب مربوط به آغازگرهای به 904/0و  718/2ترتيب هب شاخص نشانگر

ترتيب ( نيز بيشترين و کمترين مقدار بهEffective Multiplex Ratio) EMRبود. از نظر شاخص 

بود. بيشترين و کمترين مقدار قدرت  UBC-817و  UBC-841مربوط به آغازگرهای 33/1و  7

-UBCديده شد. دو آغازگر  UBC-841و  UBC-877ر آغازگرهای د 2و  11/8ترتيب تفكيک به

، ISSRآغازگر نشانگر مولكولي  13نوارهای واضح و قابل امتيازی نداشتند. از  UBC-834و  815

 برآورد %1/88و درصد چندشكلي کل  ندنوار چند شكل بود 64که آمد  دستنوار به 73 يطورکلبه

و  UBC-826ترتيب هشت و دو نوار مربوط به آغازگرهای به . بيشترين و کمترين تعداد نوارهادش

UBC-817 روش ای به بود. تجزيه خوشهUPGMA  بر مبنای ضريب تشابه جاکارد منجر به

د. در مطالعه حاضر شمتفاوت گروه  7در  12/0-89/0 بين با مقدار تشابه رقم انگور 72بندی طبقه

دهنده متفاوت لعه مشاهده شد. اين امر ممكن است نشانتنوع بالايي در ميان ارقام انگور مورد مطا

 های مورد بررسي باشد.بودن منشاء جغرافيای ارقام و ژنوتيپ

 

 های کلیدیواژه
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 اروپا، و غربیآسیاي بومی( .Vitis vinifera L) تاک اروپایی گونه

مورد کشت  شمالی درجه 50 تا 30 جغرافیایی عرض محدوده در

 عوامل لیدلبه آن طبیعی گسترش مناطق. گیردو کار قرار می

 دامنه در خشک، هواي و رطوبتازجمله  محیطیمحدودکننده 

 خزر دریاي و سیاه دریاي بین قفقاز جنوب از یفشانآتش هايکوه

 در دنیا داراي گونهنی. ااستشده  محدود ايمدیترانه نواحی تا

دهنده تنوع ژنتیکی بالاي باشد که نشانمی رقم هزار 14 از بیش

 حدود تولید با . ایران(Fatahi et al. 2003) این گونه گیاهی است

 انگور هکتار هزار 207 از بیش کشت زیر سطح و میلیون تن 5/2

 اختصاص خودبه را جهانی هشتم مقام توانسته ،2016 سال در

 و شده تخمیر انگور آب تولید براي انگور (.F.A.O. 2020) دهد

 از نیچن. همشوندمی فراوري شدنی تخمیر هاينوشیدنی دیگر

عنوان به نیز و( کشمش) خشک و خوريتازه مصارف براي انگور

 Rasoli) شودمی استفاده شده غلیظ و میريتخ غیر وهیمآب

باغبانی بر  ولصمحمیلیون تن تولید  5/23از مجموع  (.2019

در  1399اساس آمار نامه محصولات باغی منتشر شده در سال 

درصد مربوط به  5/18میلیون تن معادل  3/3ایران، حدود 

 درصد از کل 6/97ریز بوده و میزان تولید انگور، هاي دانهمیوه

دهد. بیشترین خود اختصاص میریز را بههاي دانهمیزان تولید میوه

تن،  548417هاي فارس با تولید انگور کشور متعلق به استان

، خراسان رضوي با 362306تن، همدان با  343045قزوین با 

 آمارنامهباشد )تن می 237366تن و آذربایجان شرقی با  346455

عنوان اولین ماده غذایی به(. کشمش 1399وزارت کشاورزي، 

ارزش  فراوري شده انگور، پس از پسته، دومین محصول با

 Mahmoudzadeh and Rasoli) صادرات غیر نفتی ایران است

2015.) 

ارزش گیاهی، تعیین  با توجه به تنوع ژنتیکی بالاي این گونه با

هاي سطح تنوع ژنتیکی علاوه بر حفاظت گیاهی، در برنامه

هاي ید موفقیت برنامهکل باشد.حائز اهمیت میاصلاحی نیز 

طور عمده بر هاي کشاورزي، بهنژادي انگور مانند سایر محصولبه

وجود تنوع ژنتیکی استوار است. براي هر کار اصلاحی وجود 

منابع ژنتیکی با تنوع کافی بر اساس اهداف اصلاحی باید شناسایی 

ژنتیکی در انگور در بررسی ساختار و سطح تنوع  و یا ایجاد شود.

هاي اصلاحی از اهمیت زیادي راستاي انتخاب والدین در برنامه

 Rasoli and Golmohammadi 2007; Crespan)برخوردار است 

and Milani 2001.)  اطلاع از تنوع ژنتیکی در سطح مولکولی

DNA روابط تکاملی و فیلوژنتیکی، تهیه نقشه  براي بررسی

هاي هاي محیطی، کاهش هزینهسازگاريژنتیکی، ارزیابی صفات، 

نژادي، تعیین والدین براي انجام تلاقی و کاهش مدت زمان به

هاي مربوط به ردهاي برخودار است. نژادي از اهمیت ویژهبه

یباً از تنوع ژنتیکی تقرهاي کشاورزي هاي مهم محصولگونه

صلاح هاي اقبل از شروع پروژه باشند.بالایی برخوردار می باارزش

هاي مربوط ها، تعیین روابط فیلوژنتیک بین گونهیا شناسایی ژن

 .استبسیار مهم 

 Vitisجنس  جمله ازدهد گیاهان بومی مطالعات گذشته نشان می

ي محیطی هستند هاتنشي مقاومت به هاژناز  ارزش بامنابعی 

(Rasoli 2019 .) 

دید و هاي جشناسایی ژن منظوربهدر انگور، مطالعات متعددي 

مفید در افزایش کمیت و کیفیت انواع ارقام انگور تاکنون انجام 

 ;Alizadeh and Singh 2009; Zeinali et al. 2012شده است )

Seyedimoradi et al. 2012; Choudhary et al. 2014; Salimia 

and Mujahed 2019; Beibei et al. 2021 اولین گام در استفاده .)

پلاسم انگور، تعیین روابط بین ارقام گونه ماز تنوع موجود در ژر

Vitis vinifera هاي و سایر گونهVitaceae باشد.می 

هاي مولکولی اطلاعات جدیدي در ارتباط با روابط داده

ها فراهم کرده است. فیلوژنتیکی و نیز تعیین مرز ارتباطی بین رده

 بر یبتنتوان به نشانگرهاي مرا می DNA يکلی نشانگرهاطور به

، 2SRS ،3RAPD، 4PBR) (1PCR) مرازاي پلیواکنش زنجیره
5DAF 6 وSSCP ) ی بر مبتن یرغوPCR (7RLGs ،8VNTR 

بر پایه  ADN یمولکولنشانگرهاي  تقسیم کرد. اساس (9RFLPو

است، تعدادشان نامحدود و  DNAشناسایی چندشکلی در توالی 

                                                           
1 polymerase chain reaction 
2 Simple sequence repeat 
3 Random amplification of polymorphic DNA 
4 PCR based RFLP 
5 DNA Amplification fingerprinting 
6 Single strand conformation polymorphism 
7 Restriction landmark genomic scanning 
8 Variable number of tandem repeats 
9 Restriction Fragment Length Polymorphism 

  مقدمه
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 گیرندمین یر شرایط محیطی و مراحل رشد گیاه قرارتأثتحت 

(Feuillet and keller 2006.) 

( قطعات کوتاهی SSRهاي تکراري ساده )ها یا ردیفماهوارهریز

هستند که پشت سر هم تکرار شده و از واحدهاي  DNAاز 

ها بین اند و حداکثر طول آنشده یلتشکباز جفت 1-6تکراري 

سطح  (.Goldstein and Pollock 1997) باز استجفت 100-60

همراه نسبت بالاي پراکنش، آن را به یک لاي چندشکلی بهبا

ها در میان انواع یل کرده است. ریزماهوارهتبدنشانگر مهم 

ین امیدهاي دانشمندان براي تربزرگنشانگرهاي مولکولی یکی از 

هاي مختلف در داخل یک گونه هستند. نحوه شناسایی ژنوتیپ

فیسم و سادگی کار باعث مورها، سطح بالاي پلیبارز آنتوارث هم

 King et)ها براي بسیاري از کاربردها مفید باشند د که آنشومی

al. 1997; Kashi and Soller 1999 .) نشانگر ISSR(Inter 

simple sequence repeat از نشانگرهاي نیمه اختیاري بوده که )

 RAPD (Random Amplified Polymorphicبر اساس تکنیک 

DNA markers ،)ي هاي چندگانهمکانSSR (Simple sequence 

repeatهاي کند. آغازگر( را با الگوي مشابه آشکار میISSR 

و قسمتی  SSRاند که داراي قسمتی از توالی طوري طراحی شده

(. این Babaeian et al. 2006باشد )از توالی بازهاي اختیاري می

و  AFLPو  SSRتکنیک روشی سریع بوده که بیشتر مزایاي 

ی بالایی داشته و چندشکل ISSRرا در بردارد.  RAPDجامعیت 

ي، نشانمندکردن بندردهتواند براي مطالعات تنوع ژنتیکی، می

کار رود شناسی تکاملی بهیستزیابی ژنتیکی و ، نقشههاژن

(Pradeep et al. 2002 .) 

هاي خانواده در بین مطالعات صورت گرفته در انواع جنس

Vitaceae، (1998) Dolores et al. منظور مطالعه اختلاف به

رقم  1هايCloneژنتیکی بین ارقام بسیار نزدیک انگور و 

Albarino اي و از نشانگرهاي ریزماهوارهRAPD  .استفاده کردند

دست آمده از طریق این دو ههاي ببنديها نشان داد گروهنتایج آن

تیجه دو روش روش اندکی با همدیگر اختلاف داشتند و در ن

هاي مناسب در تشخیص و عنوان روشمولکولی مذکور را به

عنوان شناسایی ارقامی با صفات و اسامی مختلف که در واقع به

                                                           
 افراد حاصل از تکثیر غیرجنسی که در طول سالیان متمادي دچار تغییرات ژنتیکی قابل 1

گردند.مشاهده )در صفات کیفی( می  

شدند، معرفی نمودند. با این تفاوت که یک رقم در نظر گرفته می

هاي تکثیر شده نشد؛ در قادر به تفکیک کلون RAPDنشانگر 

راحتی توانست یکنواختی هب ISSRکه نشانگرهاي حالی

 Dogridge (Vitisهاي انگور هاي حاصل از پایهریزازدیادي کلون

champini ،)SO4 (V. berlandieri×V. rupestris ) وARI-H-

144 (V. vinifera×V. labrusca .از همدیگر تفکیک نماید ) 

(2001 )Dangle et al. رقم انگور  41هاي براي بررسی ژنوتیپ

نشانگر  11وجود در چندین کلکسیون آمریکا، از )بیدانه( م

اي هادهداي با تنوع آللی بالا استفاده کردند. نتایج ریزماهواره

 هاي متفاوت رامولکولی چندین مورد رقم مشابه ولی با نام

 22رقم و گروه دوم شامل  9شناسایی نمود که گروه اول شامل 

یه شب ظاهري بسیار ژنوتیپ از روسیه و افغانستان بود که از لحاظ

 انگور 11دانه تامپسون سیدلس بودند. درگروه سوم به انگور بی

 نیز در این شرابی اروپایی قرار گرفتند که انگور رقم کشمشی

( 2011) بررسی نتیجه (.Alizadeh and Singh 2009) گروه بود

Neveen et al. چندشکلی مورفولوژیکی و بر ISSR  در برخی از

ر دنشانگر دهنده این واقعیت بود که این نشان انگورهاي مصري

ن تعیی در مناسبی معیارتواند میتکامل تنوع ژنتیکی انگور  برآورد

 باشد.رقم و مطالعه روابط فیلوژنی میان ارقام 

(2014 )Choudhary et al. ا تنوع ژنتیکی ارقام انگور هندي را ب

دند ارش نمومورد بررسی قرار داده و گز ISSRاستفاده از نشانگر 

از  PIC، ارزش 3-10در دامنه  ISSRکه قدرت تفکیک نشانگر 

باشد و نتیجه می 8/8تا  89/3و شاخص نشانگر از  88/0تا  78/0

 ابزار مناسبی در ISSRکه نشانگر  دهدها نشان میتحقیقات آن

 باشد.هاي انگور میتفکیک ارقام و ژنوتیپ

رقم که مستقیماً  69تعداد با توجه به اینکه ارقام انگور روسی به 

توسط بخش تحقیقات باغبانی سابق مؤسسه تحقیقات اصلاح و 

جانبه مبادله مواد ژنتیکی  تهیه نهال و بذر در قالب تفاهم نامه دو

غیر نام رقم یا ژنوتیپ، هیچگونه از روسیه وارد ایران شد، به

اطلاعات میوه شناسی، تنوع ژنتیکی و خصوصیات باغی همراه 

اي در زمینه د. لذا مطالعات گستردهشتکثیري ارائه ن اندام

تحقیق خصوصیات ژنتیکی و شناخت این ارقام شروع شد که 

ارقام  ژنتیکی منظور تعیین تنوعحاضر در ادامه مطالعات مذکور به
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 با هاي امید بخش انگور معرفی شده از کشور روسیهو ژنوتیپ

 اي انجام گرفت. استفاده از نشانگر مولکولی بین ریزماهواره

 

رقم و ژنوتیپ انگور روسی و سه  69مواد گیاهی تحقیق حاضر 

هاي مذکور مستقیماً از کلون انگور رقم بیدانه بود. ارقام و ژنوتیپ

کلکسیون ملی کراسنودار کشور روسیه وارد ایران شده و پس از 

استخراج  (.1دند )جدول شطی مراحل قرنطینه، وارد فاز مطالعاتی 

DNA هاي تازه، به روش از برگCTAB  ( 2012)پیشنهادي

Piccolo et al.  انجام شد. براي تعیین کمیت و کیفیتDNA 

 Nanodrop 2000Cترتیب از دستگاه نانودراپ )استخراج شده به

 2/1( و الکتروفورز ژل Thermo Scientificمحصول کمپانی 

یمراز بر اساس روش اي پلواکنش زنجیرهدرصد استفاده شد. 

(2012)Piccolo et al.  سازي . جهت بهینه(2)جدول  انجام شد

ها بر اساس سطوح مقدار و نسبت اجزاي مخلوط واکنش، مخلوط

میکرولیتر،  2X ،5مختلف مسترمیکس شرکت سینا کلون )غلظت 

 5/1میکرومولار،  5غلظت اولیه ، پرایمر )(1Xغلظت نهایی 

و  میکرولیتر( 2، آب )(هایی میکرومولارغلظت ن 18/0میکرولیتر، 

DNA  میکرولیتر، غلظت  5/1نانوگرم،  40 هیاولالگو )غلظت

میکرولیتر آزمون  10نانوگرم( به حجم نهایی واکنش  6نهایی 

میکرولیتر براي جلوگیري از  5به حجم  شدند. روغن معدنی

استفاده  د. توالی و مشخصات آغازگرهاي موردشتبخیر استفاده 

ISSR (محصول Bio-NEER  شرکتTakapouzist و دماي )

محصول  آورده شده است. 3در جدول  PCRمناسب واکنش 

ولت  90درصد، با ولتاژ  3/1بر روي ژل آگارز  PCRنهایی 

ساعت الکتروفورز شدند. براي رؤیت نوارهاي  2مدت به

اسیدهاي نوکلئیک تحت نور فرابنفش از اتیدیوم بروماید استفاده 

 شد.

 

 روسیه وارد شده از کشور هاي انگورفهرست ارقام و ژنوتیپ -1جدول 
 نام رقم کد نام رقم کد نام رقم کد

1 Yoski Biser 24 Vazturk 47 Yaloski Staloy 
2 Aligoneh 25 Kezhoski Ramphi 48 Belgradeski Ramphi 

3 Ramphi TCXA 26 Muscat Ramphi 49 Kara Palvan 

4 X46 27 New Ukranski Ramphi 50 Babo Zakir 

5 Qazagiski Ramphi 28 Kishmish Hisrao 51 Kishmish Luchistyi 

6 Supran Bulgar 29 Agadoski 52 Kizil Guchistyi 

7 Muscat Uzbakistan 30 Euloski 53 Muromts 

8 Bobili Magaracha 31 Malinger Ramphi 54 Tchol Yaprak 

9 Bli Ramphi 32 Ramphi Vir 55 Moukhtchaloni 

10 Skiph 33 Shaomiani 56 Kishmish Zrtysar 

11 Tambogeski Ramphi 34 Besmiamphi Ramphi 57 Volgo Don 

12 Ramphi Izdangareh 35 Tamphi Rozoy 58 Italia 

13 Muscat Yamtazini 36 Voromonk 59 Binam 

14 Epozoski Ramphi 37 Dedeski Ramphi 60 Angur Siekh Shaartuski 

15 Muscat Ruskuvi 38 Muscat Bli 61 Ranii Vira 

16 Kishmish Ramphi Azos 39 No.48 62 Bogatyur 

17 Ukranski Ramphi 40 Ruski Ramphi 63 Tuy Tish Ganchinskii 

18 Negrod Yalon 41 No.47 64 Druzhba 

19 X45 42 Kiberaski Ramphi 65 Moldoua 

20 Anapiski Ramphi 43 Rizatmat 66 Ljana 

21 Moros 44 Madlen Anzhenin 67 Goudovng Pendji Kentsky 

22 Globack 45 Zenbil 13-366 68 Noulizok 

23 Yaloski Ostochio 46 Aqustroski 69 Tchol Ousum 

 

 

  هاواد و روشم
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 راز با انتخاب دماي اتصالاي پلیمهاي زمانی واکنش زنجیرهمراحل واکنش دما و دوره -2جدول 

 

 

 

 

 
 مورد استفاده ISSRهاي نشانگرهاي ویژگی -3جدول 

 5'-3'توالی  نام آغاز گر شماره

1 UBC-815 5׳ ctctctctctctctctg 3׳ 

2 UBC-817 5׳ cacacacacacacacaa 3׳ 

3 UBC-823 5׳ tctctctctctctctcc 3׳ 

4 UBC-825 5׳ acacacacacacacact 3׳ 

5 UBC-826 5׳ acacacacacacacacc 3׳ 

6 UBC-834 5׳ agagagagagagagagagtt 3׳ 

7 UBC-841 5׳ gagagagagagagaga yc3׳ 

8 UBC-846 5׳ cacacacacacacaca rt3׳ 

9 UBC-849 5׳ gtgtgtgtgtgtgtgtya3׳ 

10 UBC-850 5׳ gtgtgtgtgtgtgtgttyc3׳ 

11 UBC-855 5׳ acacacacacacacacyt3׳ 

12 UBC-856 5׳ ggagaggagaggaga 3׳ 

13 UBC-873 5׳ gacagacagacagaca 3׳ 

14 UBC-877 5׳dvdtctctctctctctc 3׳ 

15 UBC-889 5׳dbdacacacacacacac 3׳ 

 

بازي جفت DNA ،1500-50 سایز مارکردر این آزمایش از 

(50bp DNA Ladder استفاده محصول شرکت سینا کلون )د. ش

هاي کمی، براي وجود بدیل نتایج کیفی الکتروفورز به دادهبراي ت

ترتیب عدد یک و صفر در یا عدم وجود نوار در یک جایگاه به

 نظر گرفته شد.

ها بین ژنوتیپ در تشخیص تنوع آغازگرها کارایی بررسی منظوربه

درصد چندشکلی، شاخص محتواي چند  هاي ملکولیاز شاخص

(، شاخص نشانگر Polymorphic information contentشکلی )

(Marker Indexشاخص ،) Effective Multiplex Ratio  و قدرت

براي محاسبه درصد استفاده شد. ( Resolving Power) تفکیک

چندشکلی، تعداد نوارهاي چند شکل بر تعداد کل نوارها تقسیم 

(. شاخص محتواي چند Mohammadi and Prasanna 2003شد )

محاسبه شد که در اینجا   =2Pi∑-1PICاز رابطه شکلی با استفاده 

p ها برابر با مجموع نوارهاي هر مکان ژنی براي کلیه ژنوتیپ

(. براي محاسبه Mohammadi and Prasanna 2003است )

شکل در شاخص محتواي شاخص نشانگر تعداد نوارهاي چند

از  EMR(. شاخص Kumar et al. 2009شکلی ضرب شد )چند

دست آمد هشکل بندشکلی در تعداد نوارهاي چندضرب درصد چ

(Kumar et al. 2009براي محاسبه قدرت تفکیک از رابطه .) 

RP=∑IB  د که در آن شاستفادهIB=1-[2×(0.5-Pi)]  وPi  نسبت

 (.Altıntas et al. 2008افراد داراي نوار است )

بر مبناي ضریب تشابه  UPGMAروش به  ايخوشهتجزیه 

هاي حاصل از نشانگرصفر و یک  س ماتریسبر اساجاکارد 

ISSRاي دلیل ارائه دندروگرام مناسب )بدون وجود زنجیره، به

فیزیولوژیک  شدن(، همبستگی کوفنتیک بالاتر و همراه با صفات

تاک، متوسط  تعداد خوشه در، گرم در تاکبر حسب  عملکرد)

مورد استفاده  گرم(به  متوسط وزن حبهو  تعداد حبه در خوشه

قرار گرفت. از تابع تشخیص خطی جهت تعیین صحت 

جهت انجام محاسبات  د.شها استفاده بندي ارقام و ژنوتیپگروه

 تکرار زمان دما )درجه سلسیوس( مرحله واکنش

 یک بار دقیقه DNA 94 6سازي اولیه واسرشت

 بار 40 ثانیه DNA 94 5واسرشت سازي 

 بار 40 ثانیه 50 45-52 اتصال آغازگر

 بار 40 ثانیه 120 72 بسط آغازگر

 یک بار دقیقه 4 72 بسط نهایی
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استفاده  SPSS ver.21و  GenAlex ،NTSYSاي افزار رایانهاز نرم

 شد.
 

مورد استفاده قرار گرفت که از  آغازگر 15تعداد در این آزمایش 

نوارهاي واضح و  UBC-834 و UBC-815آغازگر  2این تعداد، 

نشانگر  آغازگر براي 13 اي( و بر1قابل امتیازي نداشتند )شکل 

ISSR طور ها تکثیر انجام شد که نتایج آن بهدر همه ژنوتیپ

 عدد 73 نوارها کلتعداد .آورده شده است 4خلاصه در جدول 

 %1/88و درصد چندشکلی کل  ندنوار چندشکل بود 64؛ که بود

باز متغیر بودند. جفت 1500 تا 100اندازه نوارها بین . دش برآورد

، UBC-823 ،UBC-825 ،UBC-841 ،UBC-846آغازگرهاي 

UBC-855 و UBC-873 چند شکلی بودند که  داراي صددرصد

 UBC-817درصد( به آغازگر  7/66میزان چند شکلی ) کمترین

متوسط تعداد کل نوارها و متوسط چندشکلی تعلق داشت. 

بود. بیشترین و کمترین شاخص  92/4و  61/5رتیب برابر با تبه

-UBCو  UBC-825ترتیب مربوط به آغازگرشکلی بهمحتواي چند

هاي مولکولی بود. در بین شاخص 216/0و  487/0برابر با  856

ترتیب متعلق مورد بررسی، بیشترین و کمترین شاخص نشانگر به

بود.  904/0و  718/2برابر با  UBC-817 و UBC-889به آغازگر 

ترتیب مربوط به آغازگر به EMRبیشترین و کمترین شاخص 

UBC-841  وUBC-817  دست آمد. در هب 33/1و  7برابر با

ترتیب متعلق به نیز بیشترین و کمترین مقدار به RPشاخص 

بود  75/1و  11/8برابر با  UBC-856و  UBC-877آغازگرهاي 

هاي مختلف تجزیه ل از روشاز مقایسه نتایج حاص(. 4)جدول 

به  ايخوشهتجزیه اي و ضرایب تشابه مختلف، در نهایت خوشه

دلیل ارائه بر مبناي ضریب تشابه جاکارد به UPGMAروش 

اي شدن( و همبستگی دندروگرام مناسب )بدون وجود زنجیره

با  رقم انگور 72بندي کوفنتیک بالاتر انتخاب شد که منجر به طبقه

که  طوريهبد، شمتفاوت گروه  7در  12/0-89/0 بین مقدار تشابه

و  6، 11، 12، 11، 6، 14ترتیب شامل هاي تشکیل شده بهگروه

ضریب همبستگی کوفنتیک  (.5، جدول 2رقم بودند )شکل  12

بین ماتریس تشابه )ماتریس ورودي( حاصل از ضریب جاکارد و 

 926/0اي ماتریس خروجی حاصل از دندروگرام تجزیه خوشه

 بود.

مقدار بالاي ضریب همبستگی کوفنتیک نشان داد که تجزیه 

هاي اي با استفاده از ضریب تشابه جاکارد بر اساس دادهخوشه

بندي ارقام انگور مورد در گروه ISSRدست آمده از نشانگرهاي هب

 بررسی بسیار مناسب بود.

 
 50bpو اندازه مارکر  درصد 3/1آگارز در ژل  UBC-826 آغازگربندي الگوي نوار -1شکل 

 

 

 

 

  نتایج
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 ISSRپ انگور با استفاده از نشانگر رقم و ژنوتی 72حاصل از بررسی  هاي ملکولیچندشکلی و شاخص باند تعداد باندها، کل اتصال، تعداد دماي توالی، نام، -4جدول 

r = (a,g); y = (c,t); b = (c,g,t); d = (a,g,t); h = (a,c,t); v = (a,c,g) 

 
 ISSRاس نشانگر بر اس 926/0 و ضریب کوفنتیکتشابه جاکارد  بیضر يبر مبنا UPGMAروش به ارقام انگور مورد مطالعه دندروگرام  -2شکل 

 

 ISSRبر اساس نشانگر مولکولی ها میانگین اجزاء عملکرد گروه -5جدول 

عملکرد  رقم کلاستر

)گرم در 

 تاک(

تعداد خوشه 

 در تاک

تعداد حبه در 

 خوشه

توسط وزن م

 گرم(حبه )

1 Yoski biser ،Muscat Bli ،Babo Zakir ،Bobili Magaracha ،Ramphi Izdangareh ،

Euloski ،Yaloski Ostochio ،Shaomiani ،Muscat Yamtazini ،Angur Siekh 

Shaartuski ،Muscat Ruskuvi ،Muscat Ramphi ،Muscat Uzbakistan  وGloback 

97/13817 34 87 36/2 

2 Aqustroski ،Tuy Tish Ganchinskii ،Druzhba ،Moldoua،Ranii Vira ،Ljana 95/11530 23 64 84/3 

3 Aligoneh ،Bli Ramphi ،RamphiVir ،Dedeski Ramphi ،No.48 ،Skiph ،Negrod 

Yalon ،Moros ،No.47 ،Ukranski Ramphi ،Vazturk 

81/15308 31 109 77/2 

4 Belgradeski Ramphi ،Bidaneh1 ،Bidaneh2 ،Bidaneh3 ،Binam ،Italia ،Kezhoski 92/14572 29 87 82/2 

 5'-3'توالی  آغازگر
دماي 

(Cº )
PCR 

تعداد 

کل 

 نوارها

تعداد نوار چند 

 شکل

درصد چند 

 کلیش

شاخص محتواي 

 چندشکلی

شاخص 

 نشانگر

شاخص 
EMR 

 RPشاخص 

UBC-817 a8(ca) 46 3 2 7/66 425/0 904/0 33/1 75/3 

UBC-823 c8(tc) 51 4 4 100 432/0 728/1 4 1/5 

UBC-825 t8(ac) 50 4 4 100 487/0 948/1 4 1/4 

UBC-826 c8(ac) 49 8 6 75 265/0 59/1 5/4 39/3 

UBC-841 yc8(ga) 50 7 7 100 242/0 694/1 7 2 

UBC-846 rt8(ca) 52 4 4 100 46/0 84/1 4 44/4 

UBC-849 ya8(gt) 49 5 4 80 441/0 746/1 2/3 3/6 

UBC-850 tyc8(gt) 45 6 5 3/83 462/0 31/2 16/4 1/6 

UBC-855 yt8(ac) 51 6 6 100 398/0 388/2 6 1/7 

UBC-856 3(ggaga) 49 7 5 4/71 216/0 08/1 57/3 75/1 

UBC-873 4(gaca) 47 6 6 100 404/0 424/2 6 01/7 

UBC-877 7dvd(tc) 51 6 5 3/83 403/0 015/2 2/4 11/8 

UBC-889 7dbd(ac) 49 7 6 7/85 453/0 718/2 14/5 78/7 
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Ramphi ،Muromts ،Ruski Ramphi ،Volgo Don ،Voromonk ،Zenbil13-366 

5 Ramphi TCXA ،Anapiski Ramphi،X45 ،Tamphi Rozoy ،Yaloski Staloy ،

Agadoski ،Qazagiski Ramphi ،Supran Bulgar ،X46 ،Epozoski Ramphi ،
kishmish Hisrao 

41/13195 34 101 9/1 

6 Tambogeski Ramphi ،Malinger Ramphi ،Kishmish Ramphi Azos ،Besmiamphi 

Ramphi ،New Ukranski Ramphi ،Kiberaski Ramphi 

56/14787 25 115 89/2 

7 Kishmish Luchistyi ،Rizatmat ،Kizil Guchistyi ،Tchol Yaprak ،Tchol Ousum ،

Madlen Anzhenin ،Bogatyur ،Noulizok ،Kishmish Zrtysar ،Kara Palvan ،

Goudovng Pendji Kentsky ،Moukhtchaloni 

79/11334 23 95 76/3 

 
 بع تشخیصبا تجزیه تا ISSRاي بر اساس نشانگر هاي حاصل از تجزیه خوشهها در گروهبندي و تعداد انتساب ژنوتیپمیزان صحت گروه -6جدول 

 تعداد ژنوتیپ گروه
 گروه

1 2 3 4 5 6 7 

1 
14 

13 0 0 0 0 1 0 

 0 1/7 0 0 0 0 9/92 درصد انتساب

2 
6 

1 5 0 0 0 0 0 

 0 0 0 0 0 3/83 7/16 درصد انتساب

3 
11 

0 0 8 1 0 1 1 

 1/9 1/9 0 1/9 7/72 0 0 درصد انتساب

4 
12 

2 0 0 10 0 0 0 

 0 0 0 3/83 0 0 7/16 درصد انتساب

5 
11 

1 0 0 0 10 0 1 

 1/9 0 8/81 0 0 0 1/9 درصد انتساب

6 
6 

1 0 0 0 0 4 1 

 7/16 7/66 0 0 0 0 7/16 درصد انتساب

7 
12 

0 2 1 0 0 0 9 

 75 0 0 0 3/8 7/16 0 درصد انتساب

 درصد 6/80بندي صحیح ارقام: درصد گروه

 

حاصل از تجزیه روگرام ها و مقایسه دندتعیین دقیق گروه

اي با استفاده از تجزیه تابع تشخیص خطی فیشر حاکی از خوشه

دست آمده هاي بهآن بود که معیار تشابه جاکارد با استفاده از داده

توانست ارقام را با احتمال  UPGMAبا روش ISSR  از نشانگر

بندي نماید و درصد اشتباه( گروه 4/19درصد )یا  6/80صحت 

جزیه نتایج حاصل از ت(. 6م را نشان دهد )جدول تفاوت بین ارقا

 9/92تابع تشخیص نشان داد که صحت انتساب در گروه اول 

رفته گرقم بدرستی در گروه اول قرار  14رقم از  13درصد بوده و 

ع بود که بر اساس تاب Euloskiبود. این اشتباه مربوط به رقم 

ت تشخیص جایگاه دقیق این رقم در گروه ششم بود. صح

رستی رقم بد 6رقم از  5درصد بوده و  3/83انتساب در گروه دوم 

 در گروه دوم قرار گرفته بودند.

بود که بر اساس تابع تشخیص  Ljanaاین اشتباه مربوط به رقم 

جایگاه دقیق این رقم در گروه اول بود. صحت انتساب در گروه 

م رقم بدرستی در گروه سو 11رقم از  8درصد بوده و  7/72سوم 

، یک رقم 4درصد( به گروه  1/9قرار گرفته بودند و یک رقم )

تعلق  7درصد( به گروه  1/9و یک رقم ) 6درصد( به گروه  1/9)

 Ukranskiو  Vazturk ،No.48داشت. این اشتباه مربوط به ارقام 

Ramphi ها بود که بر اساس تابع تشخیص جایگاه دقیق آن

د. صحت انتساب در گروه ترتیب گروه چهارم، ششم و هفتم بوبه

رقم بدرستی در گروه  12رقم از  10درصد بوده و  3/83چهارم 

درصد( به این گروه  7/16چهارم قرار گرفته بودند و دو رقم )

 Binamو  Zenbil13-366تعلق نداشت. این اشتباه مربوط به ارقام 

ها گروه اول بود. بود که بر اساس تابع تشخیص جایگاه دقیق آن

 11رقم از  9درصد بوده و  8/81تساب در گروه پنجم صحت ان
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 2/18رقم بدرستی در گروه پنجم قرار گرفته بودند و دو رقم )

درصد( به این گروه تعلق نداشتند. این اشتباه مربوط به ارقام 

Kishmish Hisrao  وTamphi Rozoy  بود که بر اساس تابع

و هفتم بود.  ترتیب در گروه اولها بهتشخیص جایگاه دقیق آن

 6رقم از  4درصد بوده و  7/66صحت انتساب در گروه ششم 

 3/33رقم بدرستی در گروه ششم قرار گرفته بودند و دو رقم )

درصد( به این گروه تعلق نداشت. این اشتباه مربوط به ارقام 

Kiberaski Ramphi  وMalinger Ramphi  بود که بر اساس تابع

ترتیب در گروه اول و هفتم بود. ها بهتشخیص جایگاه دقیق آن

رقم  12رقم از  9درصد بوده و  75صحت انتساب در گروه هفتم 

درصد( به  25بدرستی در گروه هفتم قرار گرفته بودند و سه رقم )

 Madlenاین گروه تعلق نداشت. این اشتباه مربوط به ارقام

Anzhenin ،Kishmish Zrtysar  وBogatyur  بود که بر اساس

در گروه  Madlen Anzheninتشخیص جایگاه دقیق رقم تابع 

در گروه دوم بود.  Bogatyurو  Kishmish Zrtysarسوم و ارقام 

توابع تشخیص  براي واریانس درصد و ویژه مقادیر 7درجدول 

و همچنین مقادیر  ISSRبندي بر اساس نشانگر خطی در گروه

غییرات درصد ت 100لامبداي ویلکس آورده شده است. شش تابع 

ها بودند. تابع اول ها را نشان داده و قادر به تفکیک گروهبین گروه

دار بوده که نسبت به سایر توابع داراي حداقل لامبدا و معنی

 کنندگی بالاتري برخوردار بود.تشخیص خطی از صحت تفکیک

میزان همبستگی برآورد شده بین ماتریس تشابه حاصل از 

تریس تشابه حاصل از صفات با ما ISSRهاي مارکر داده

دار بود فیزیولوژیک از طریق آزمون مانتل بسیار پایین و غیرمعنی

(42/0 =r) دهنده تأثیر بالاي تغییرات محیطی بر اجزاي که نشان

 (.7عملکرد بود. )جدول 

 

ارقام ، داراي گسترده یکیتنوع ژنتدلیل به (V. vinifera) رانگو

 یکیتنوع ژنت نییتع نیبنابرا؛ (Santos et al. 2013است )متنوعی 

 يبعد يهابرنامه يبراهاي آن و ژنوتیپم ارقا حیصح ییو شناسا

 ییبالا تیژرم پلاسم از اهم ي و حفظآورو جمعنژادي به

 15در تحقیق حاضر تعداد (. Jing et al. 2013است )برخوردار 

ین مورد استفاده قرار گرفت. بیشتر محققین بر ا ISSRآغازگر 

براي ایجاد نیمرخ  ISSRآغازگر  5باورند که حداقل تعداد 

هاي انگور نیاز تشخیصی و انگشت نگاري بین ارقام و ژنوتیپ

( که آغازگر Wang et al. 1994; Moreno et al. 1998است )

UBC-815  وUBC-834 علت عدم نوارهاي واضح و قابل به

و  .Reddy et al (2002) امتیازدهی از مطالعه خارج شدند.

(2002) Herrera et al.  از آغازگرها در  یبرخگزارش نمودند که

در کارآمدتر بودند.  اهیمکان مکمل در ژنوم گ کی صیتشخ

در بررسی تنوع  Basheer-Salimia & Mujahed (2019) تحقیق

، دو ISSRآغازگر  20ژنتیکی ارقام انگور در فلسطین با استفاده از 

علت عدم ایجاد باند از ادامه مطالعه خارج نمودند. آغازگر به

اي براي نشانگر ریزماهواره 12از   .Najafi et al(2006)همچنین 

رقم انگور  36رقم انگور ایرانی و  136بررسی تنوع ژنتیکی 

بنابراین تعداد آغازگرهاي مورد استفاده ؛ اروپایی استفاده نمودند

ت مشاهده شده توانایی لازم در تحقیق حاضر کافی بوده و تغییرا

 را در نشان دادن میزان تنوع ژنتیکی داشت.

، UBC-823 ،UBC-825 ،UBC-841آغازگرهاي در تحقیق حاضر 

UBC-846 ،UBC-855 و UBC-873  چند  درصد 100داراي

، acهاي دهنده وجود فراوانی بالاي توالیشکلی بودند که نشان

ca ،ga  وtc میزان  کمتریند بررسی بود. در ژنوم ارقام انگور مور

تعلق داشت.  UBC-817درصد( نیز به آغازگر  7/66چند شکلی )

(2000 )Scott et al.  در بررسی تنوع ژنتیکی ارقام انگور از نظر

اي به این نتیجه رسیدند که تنوع در نشانگرهاي ریزماهواره

و  n ،(GA)n ،(CAC)n ،(CACA)n(GT)هاي ریزماهواره

(GATA)n ن فراوانی را در ژنوم انگور داشتند که با نتیجه بیشتری

 Basheer-Salimia( 2019) تحقیق حاضر همسو بود. در تحقیق

and Mujahed  نیز آغازگرهايISSR  با توالیGA ،AC ،AG ،

GT و CA امر در  نیهم شکلی نشان دادند. چند درصد 100؛

 .بودمورد تعداد متوسط نوارها در آغازگر صادق 
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 ISSRبندي بر اساس نشانگر توابع تشخیص خطی در گروه براي واریانس درصد و ویژه مقادیر -7جدول 
 ویلکس لامبداي همبستگی کانونی درصد تجمعی درصد واریانس واریانس مشترک تابع

1 678/3 3/44 3/44 887/0 **01/0 

2 822/1 22 3/66 804/0 046/0 

3 121/1 5/13 8/79 727/0 129/0 

4 831/0 10 8/89 674/0 274/0 

5 586/0 1/7 8/96 608/0 501/0 

6 259/0 2/3 100 453/0 794/0 

 

 .Dhanorkar et al و  .Thomas et al(1993) همچنین در تحقیق

بیشترین توالی نوکلئوتیدي  acو  gaترتیب توالی به( 2005)

در بررسی تنوع ژنتیکی انگور گزارش شده  ISSRآغازگرهاي 

از شش جایگاه ریزماهواره براي   .Martinez et al(2006)بود. 

ر دفرا بررسی تغییرات ژنتیکی و روابط بین ارقام بومی گونه وینی

 6لل از ها نشان دادند که تعداد اپرو و آرژانتین استفاده کردند. آن

ي تعداد آلل در هر جایگاه متغیر بود. در برخی از ارقام در 13تا 

 اد کهشان دها نر شد. تجزیه توالی این اللها سه الل تکثیاز جایگاه

در  تغییرات در تعداد تکرارها، حذف و اضافه شدن نوکلئوتیدها

 اي عامل ایجاد چند شکلی است.هاي ریزماهوارهجایگاه

درصد( نسبتاً بالا  1/88در تحقیق حاضر میزان درصد چندشکی )

 Morenoبود. این مقدار از درصد چندشکلی گزارش شده توسط 

et al. 1998 ،(2009)Sabir et al.  (2005) و Dhanorkar et al. 

در انتخاب آغازگرها  شیتوان به پیرا م اختلاف نیابالاتر بود. 

باند شفاف و  يالگوها جادیها در اآن ییتوانا يبراتحقیق حاضر 

 .نسبت داد ژنوتیپیدرون  يهاتفاوت ای چند شکل و

باز متغیر جفت 1500 تا 100 بیندر تحقیق حاضر اندازه نوارها 

اندازه نوارها در ارقام   .Dhanorkar et al(2005) در تحقیقبودند. 

جفت باز بود که تا حدودي با نتیجه  300-1500انگور هندي 

-Basheer (2019) تحقیق حاضر همسو بود ولی در تحقیق

Salimia and Mujahed  300-900طول نوارهاي ارقام فلسطین 

 که با تحقیق حاضر همسو نبود. همچنین در تحقیقباز بود جفت

(2009)Sabir et al.  300-2500دست آمده )هطول نوارهاي ب 

باز( از ارقام انگور ترکیه بسیار بلندتر بودند. این امر جفت

دهنده تنوع محلی موجود در ارقام مورد بررسی بوده و کمتر نشان

لاقی و تنوع توسط ارقام سایر کشورهاي آسیایی در ایجاد ت

 اند.ژنتیکی شرکت داده شده

تعداد باندهاي  نکهیبا توجه به ا یکیتنوع ژنتدر مطالعات 

مناسب بودن آن براي  لیدل تواندیآغازگر م توسط رشدهیتکث

 باشد، بر اساس محاسبه محتواي اطلاعات یکیژنت تنوعی ابیارز

 مختلف نشانگرهاي سهیشاخص مهم براي مقا کیکه  یچندشکل

 نشانگر، بر اساس شاخص زیاست و ن زینظر قدرت تمااز 

 زانیم نیبا داشتن بالاتر UBC-873و  UBC-855آغازگرهاي 

بالا  ییکارا دهندهنشان 424/2و  388/2 بیترتشاخص نشانگر به

آغازگرها در  نیا توسط هاتیبهتر جمع کنندگیکیو قدرت تفک

شاخص  نکهی. با توجه به اباشندیمی کیهاي ژنتتفاوت یبررس

آغازگر در نظر گرفته  ییبراي کارا اسیمق کیعنوان نشانگري به

و  UBC-855آغازگرهاي توان می (Tagizad et al. 2010) شودیم

UBC-873 ارقام و  را براي ارزیابی تنوع ژنتیکی در

نشانگرهاي درنظر گرفت.  V. viniferaهاي انگور گونه ژنوتیپ

گرافی ارقام انگور و شناسایی ارقام منظور آمپلواي بهریزماهواره

ده است که نشانگرهاي شده و مشاهده شنام و مترادف استفاده هم

بندي ارقام بر اساس جمعیت اي قادر به تفکیک و گروهماهوارهریز

 Dangle et al. 2001; Crespan andاز پیش تعیین شده بودند )

Milani 2001; Najafi et al. 2006; Martinez et al. 2006 .) 

در تحقیق حاضر مقدار بالاي ضریب همبستگی کوفنتیک نشان 

اي با استفاده از ضریب تشابه جاکارد بر داد که تجزیه خوشه

بندي در گروه ISSRدست آمده از نشانگرهاي ههاي باساس داده

ارقام انگور مورد بررسی بسیار مناسب بود. ارقام ایرانی بیدانه 

رقم و ژنوتیپ در گروه  9همراه اضر بهمورد بررسی در تحقیق ح

نشانگر  12با بکارگیري  .Najafi et al (2006) قرار گرفتند. 4

رقم انگور مناطق مختلف ایران را  136اي تنوع ژنتیکی ماهوارهریز

رقم انگور اروپایی مورد بررسی قرار دادند. در مطالعه  36همراه با 

داري را از نظر میزان نیها تجزیه واریانس مولکولی اختلاف معآن
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تنوع ژنتیکی بین انگورهاي نواحی مختلف ایران نشان داد. ولی 

داري بین ارقام ایرانی و اروپائی مشاهده نشد که با تفاوت معنی

( نیز تنوع 2012زینلی و همکاران ) نتیجه تحقیق حاضر هسو بود.

رقم انگور استان آذربایجان غربی با استفاده از  20ژنتیکی 

مورد ارزیابی قرار  ISSRانگرهاي مرفولوژیک و مولکولی نش

گروه مجزا را نشان دادند. در  6ها، اي دادهدادند. تجزیه خوشه

صفت مورد ارزیابی قرار گرفت و ضریب  26بررسی مرفولوژیک، 

بدست آمد. حداقل فاصله ژنتیکی  81/0تا  52/0تشابه جاکارد بین 

آمپلوگرافی و   .Sabir et al(2009) دست آمد.هدانه ببین ارقام بی

کولتیوار انگور با استفاده از صفات مرفولوژیک  44تنوع ژنتیکی 

IBPGR  و نشانگر مولکولیISSR  مورد ارزیابی قرار دادند. تعداد

نوار  140نوار ایجاد نمودند که  157درمجموع  ISSRآغازگر  20

ک و آن چند شکلی بودند. دندروگرام حاصل از صفات مرفولوژی

طور کلی امروزه استفاده از بهنشانگر داراي شباهت زیادي بودند. 

هاي نشانگرهاي مولکولی منجر به افزایش سرعت و دقت برنامه

این نتایج (. Haddadinejad et al. 2009اصلاحی شده است )

داراي پتانسیل و توانایی در  ISSRنشان داد که مارکرهاي 

 .ارندشناسایی و متمایز نمودن ارقام د

در تحقیق حاضر میزان همبستگی برآورد شده بین ماتریس تشابه 

با ماتریس تشابه حاصل از صفات  ISSRهاي مارکر حاصل از داده

دار بود فیزیولوژیک از طریق آزمون مانتل بسیار پایین و غیرمعنی

(42/0 =r). دهنده تطابق پایین میزان تشابه ارقام به وسیله که نشان

یولوژیک و مولکولی بود. شاید یکی از دلایل مهم آن هاي فیزداده

ها باشد. کار رفته در برآورد شاخصهپایین بودن تعداد صفات ب

ي، تأثیرپذیري بیشتر در اثر تغییرات محیطی، بردارنمونه يخطا

 یپ درظهور فنوت یتبودن قابل یینو پا پلی ژنیک بودن این صفات

 ینب یهمبستگ یزانبودن م نییبر پا یلیتواند دلمختلف می ارقام

د. باش یمورد بررس يهادر لاین فیزیولوژیکیو  یمولکول يمارها

بندي بر اساس صفات مرفولوژیک علت اصلی در تطابق گروه

IBPGR  و نشانگر مولکولیISSR مونوژنیک و الیگوژنیک بودن ،

بوده که چندان تحت تأثیر  IBPGRنشانگرهاي مرفولوژیک 

گیرند ولی این صفات نقش اساسی در ر نمیتغییرات محیطی قرا

ها ندارند. بر این اساس در تحقیق تعیین عملکرد ارقام و ژنوتیپ

حاضر از صفات فیزیولوژیک مرتبط با اجزاء عملکرد همراه با 

ها بندي ارقام و ژنوتیپجهت گروه ISSRنشانگر مولکولی 

ق با مطاب ISSRنشانگر مولکولی  د تا قابلیت تفکیکشاستفاده 

علمکرد و اجزاء آن صورت گیرد. با توجه به اینکه این صفات 

ژنیک بوده و به مقدار زیادي تحت تأثیر تغییرات عوامل پلی

( به همان میزان همبستگی Rasoli 2016گیرند )محیطی قرار می

با  ISSRهاي مارکر برآورد شده بین ماتریس تشابه حاصل از داده

فیزیولوژیک از طریق آزمون مانتل ماتریس تشابه حاصل از صفات 

 پایین خواهد بود.

 گیری کلینتیجه

در مطالعه حاضر تنوع بالایی در میان ارقام انگور مورد مطالعه 

خوبی به ISSRمشاهده شد. از آنجائی که نشانگر مولکولی 

هاي مجزا قرار داده و از توانست ارقام مختلف را در گروه

 ISSRوان گفت که نشانگرهاي تهمدیگر تفکیک نماید، لذا می

یک سیستم نشانگري کارآمد و قابل اطمینان براي تجزیه و تحلیل 

-UBCآغازگرهاي تنوع ژنتیکی ارقام انگور است. در این راستا 

هاي تفاوت یبررس تري دربالا ییکارااز  UBC-873و  855

هاي مورد ی برخوردار بودند. قرابت ژنتیکی ارقام و ژنوتیپکیژنت

دهنده این است تنوع مشاهده شده نشانبا ارقام ایرانی و  بررسی

که ارقام انگور مورد بررسی داراي منشاء متفاوتی بوده و منحصراً 

از کشور روسیه نیست و به احتمال زیاد از سایر کشورهاي 

اند که این امر نیاز به همجوار اروپایی و آسیایی وارد روسیه شده

 بررسی بیشتري دارد.
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