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گياهی، گام اوليه برای شناسايی، حفظ و نگهداری ذخاير توارثی بوده و اهميت تعيين تنوع ژنتيکی مواد 

های رقم انگور شهرستان 55منظور بررسی تنوع ژنتيکی به. های اصلاحی دارداجرای برنامه زيادی در

 ششو  IRAPآغازگر  سهآغازگر و ترکيب آغازگری رتروترنسپوزونی شامل  1سخت از شاهرود و سی

باند در بين ارقام چندشکل  81باند توليد شد که  58در مجموع . استفاده شد REMAPگری ترکيب آغاز

به ازای هر آغازگر ( Vin1Fa) باند 59تا  (Tvv1Fa+Ms11) چهارهای چندشکل از باندتعداد . بودند

متغير و ( Vine1Fa+ Ms3) 44/0تا ( Tvv1Fa+ Ms8) 51/0هتروزيگوسيتی موردانتظار از . متغير بود

. درصد بود 53/15ميانگين درصد چندشکلی در بين ارقام مورد مطالعه . دست آمدهب 35/0يانگين آن م

درصد از  5/65مولفه اول توانستند در مجموع،  پنجنشان داد که  (PCoA) اصلی مختصاتتجزيه به 

ريب براساس ضريب تشابه جاکارد با ض UPGMAتجزيه کلاستر به روش  .واريانس کل را توجيه کنند

که در گروه اول طوریهگروه متفاوت قرار داد ب شش، ارقام مورد مطالعه را در 51/0همبستگی کوفنتيک 

بندی سه رقم بر اساس اين گروه. رقم از ارقام مورد مطالعه قرار گرفتند 9و  3،5، 5، 4، 93ترتيب تا ششم به

خاب شدند در سه گروه مجزا قرار گرفتند سخت انتدانه بلند، سياه دانه گرد و عسکری که از شهر سیسياه

نتايج حاصل از اين تحقيق نشان داد که نشانگرهای . باشددهنده تفاوت ژنتيکی اين ارقام میکه نشان

IRAP  وREMAP عنوان توانند بههای فعال در ژنوم انگور میيافته بر اساس رتروترنسپوزونتوسعه

 .های اصلاحی در انگور مورد استفاده قرار گيرندنشانگرهای ملکولی کارا در تسريع برنامه
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شواهد . است Vitisو از جنس  Vitaceaنگور گیاهی از خانواده ا

. نداهدهد که انگورهای وحشی قبل از انسان وجود داشتنشان می

 11111های انگور در جهان بیش از از طرف دیگر تعداد ژنوتیپ

زیادی  2هاینام و دگر 1هانامها همباشد که در بین آنمی مورد

ها در شوند که به برنامه جامعی جهت شناسایی ژنوتیپدیده می

این مشکل در (. Galletta et al. 1999)باشد سطح جهانی نیاز می

که، یک طوریشود بههای انگور ایران نیز مشاهده میژنوتیپ

یا  ههای متفاوت بودژنوتیپ انگور در مناطق مختلف دارای نام

این مسئله موجب . اسندشنچند ژنوتیپ مختلف را به یک نام می

بروز مشکلاتی برای تولیدکنندگان در انتخاب ژنوتیپ مناسب 

-هم. استبرای شرایط آب و هوایی خاص یا نوع مصرف شده

-دلیل سابقه طولانی مدت کشت انگور در ایران، جهشچنین به

وجود آمده است که باعث تنوع های طبیعی در برخی ارقام آن به

ژنتیکی، نقش  تنوعآگاهی از . استف شدهژنتیکی در ارقام مختل

لذا تعیین تنوع ژنتیکی در مواد گیاهی گام . نژادی داردمهمی در به

اولیه برای شناسایی، حفظ و نگهداری ذخایر توارثی و نیز پایه 

-های اصلاحی میاساسی و اولیه برای تحقیقات ژنتیکی و برنامه

 جوامع گیاهی مهم هایاز دغدغه یکی(. Lawe et al. 1994)باشد 

 Hodgkin and Ramanata )باشد می موجود زیستی تنوع حفظ

Roa 2002; Naghavi et al. 2005) .می مولکولی نشانگرهای-

 و ژنی جریان نظیر تنوع، خصوصیات مورد در اطلاعاتی توانند

 Hodgkin) داده قرار محقق اختیار رد جمعیت یک اصلی الگوی

and Ramanata Roa 2002 )را ژنتیکی تنوع و پراکندگی و 

 (.  Ferguson et al. 1995)دهند  تشخیص

-متحرک در واقع قطعاتی از ژنوم موجود زنده میژنتیکی عناصر 

این قطعات ابتدا . جا شوندباشند که قادرند در ژنوم میزبان جابه

، در ذرت کشف شدند 1321در دهه  3توسط باربارامک کلینتاک

(Kumar et al. 1999; Lodish et al. 2003 .) این عناصر ژنتیکی

متحرک به دلیل فراوانی زیاد و حضور در همه جای ژنوم، نقش 

پتانسیل بالایی جهت  ایفا کرده و ازدر تکامل گیاهان مهمی را 

ند بررسی روابط و تنوع ژنتیکی گیاهان برخوردار هست

                                                           
1
 Homonyms

 

2
 Synonyms

 

3
 Barbara McClintock

 

(SanMiguel et al. 1998 .)که هنگام  از این عناصر را گروهی

صورت مستقیم به DNA)مانند ایی در مکان اولیه باقی نمیجابج

طول داشته  bp211ترنسپوزون گویند که کمتر از ( شودجا میبهجا

واسطه هگروه دیگر که ب. ها بسیار زیاد استهای آنو تعداد کپی

جا شده و نسخه هبجا cDNAو تبدیل آن به  RNAیک رونوشت 

 مانند را رتروترنسپوزونی میاصلی در مکان اولیه در ژنوم باق

ترین گروه تقسیم شده و از مهم 3ها به رتروترنسپوزون. گویند

گذاری، داشتن یک علت این نام. باشدمی دارLTR  ها، گروهآن

-رتروترنسپوزونتوالی تقریبا طولانی مشابه در دو انتهای این نوع 

-یافت میوفور ها در ژنوم گیاهی بهرتروترنسپوزون .باشدها می

رسد درصد ژنوم هم می 59ها به بیش از گاهی میزان آنو  شوند

(SanMiguel et al. 1998 .)رسد در گیاهان، نظر میبه

ها باشند آنترین ترین و فعالفراوان LTRهای رتروترنسپوزون

(Li et al. 2004 .) مطالعات انجام شده روی ژنوم انگور نشان داده

. ه به فراوانی در ژنوم انگور حضور دارندجا شوندبهکه عناصر جا

  LTRهایرتروترنسپوزونعلاوه بر این، مشخص شده که فراوانی 

 .Jaillon et al) باشدمی LTRهای غیر رتروترنسپوزونبیشتر از 

2007; Velasco et al. 2007 .) اولین توالی رتروترنسپوزونی

متعلق به  Gret1 رتروترنسپوزونشناسایی شده از ژنوم انگور، 

قبل از این، (. Kobayashi et al. 2004)باشد می Ty3-gypsyگروه 

-Ty1انگور از گروه  رتروترنسپوزوندو  فقط دو بخش از توالی

Copia ها شناسایی شده بود که یکی از آنVine1 ( عناصر شماره

نام  Tvv1و دیگری ( V.vinifera( )Verries et al. 2000یک 

در گذشته برای بررسی منشاء و  (.Pelsy et al. 2002)داشت 

تر از مدارک تاریخی در روابط ما بین ارقام مختلف انگور بیش

امروزه با توسعه . استهای آمپلوگرافی استفاده شدهترکیب با داده

تر روابط ژنتیکی مولکولی، امکان بررسی دقیق انواع نشانگرهای

وحشی فراهم شده های ها با ژنوتیپبین ارقام انگور و ارتباط آن

نشانگرهای  این نشانگرها، از جمله(. Karp et al. 1998) است

9نظیر هامبتنی بر رتروترنسپوزون مولکولی
IRAP 2 وREMAP 

 بر مبنای شکلی چند تعیینمنظور به انگور در که باشندمی

 .Vitis vinifera (Labra et alدر ارقام vine1 های رتروترنسپوزون

                                                           
4 Long

-
terminal repeat

 

5 
Inter retrotransposon amplified polymorphism 

6
 Retrotransposon microsatellite amplified polymorphism 
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در ارقام  Gret1حلیل ژنومی رتروترنسپوزون ، تجزیه و ت(2004

Vitis vinifera (Pereira et al. 2005 ) و تکثیر ژنومی

های در انگورهای سفید وحشی و زیرگونه Gret1 رتروترنسپوزون

استفاده شده ( Cadle-Davidson and Owens 2008)هیبرید 

ها، اطلاعات بسیار مهمی های الحاق رتروترنسپوزونمکان .است

ها در اختیار ای ژرم پلاسما جهت مطالعات فیلوژنی و شجرهر

واسطه پراکندگی گسترده، هعلاوه بر این مزیت، ب. دهدقرار می

-حضور در همه جای ژنوم و فراوانی این عناصر ژنی متحرک، می

عنوان یک نشانگر توانمند جهت بررسی تنوع ها بهتوان از آن

مهم دیگر این نشانگرها این  هایاز ویژگی. ژنتیکی استفاده کرد

تری را در مقایسه با دیگر مورفیسم بیشاست که میزان پلی

 Kalendar and Schulman)دهند نشانگرهای مولکولی نشان می

 از ژنوتیپ 23 ژنتیکی تنوعدر تحقیقی برای بررسی  (.2006

 و S-SAP ،IRAPنشانگرهای ،Vitis جنس مختلف هایگونه

REMAP نشانگرهای با هاترنسپوزونرترو بر مبتنی SSR، ISSR و 

AFLP ترنسپوزونیرترو نشانگرهای که شد گزارش و مقایسه 

REMAP هاینمونه بین ژنتیکی روابط دیگر نشانگرهای از بهتر 

 .(D'Onofrio et al. 2010) سازدمی نمایان را مطالعه مورد

تاکنون تنوع ژنتیکی ارقام انگور موجود در کلکسیون مرکز 

سخت با یقات شهرستان شاهرود و باغات انگور شهر سیتحق

ی مورد مطالعه قرار نگرفته رتروترنسپوزوناستفاده از نشانگرهای 

بررسی فعالیت  بنابراین، هدف از این مطالعه. است

ها در این کلکسیون و استفاده از نشانگرهای رتروترنسپوزون

IRAP  وREMAP مطالعه  ها برایمبتنی بر این رتروترنسپوزون

 . تنوع ژنتیکی ارقام موجود در کلکسیون مذکور بود

 

  هامواد و روش

رقم تهیه شده از  22ارقام انگور مورد بررسی در این تحقیق شامل 

 سهو ( استان سمنان)کلکسیون مرکز تحقیقات شهرستان شاهرود 

استان )سخت آوری شده از باغات انگور شهر سیرقم جمع

 IRAPآغازگر  سه از(. 1جدول )باشند می (کهگیلویه وبویراحمد

برای بررسی تنوع ژنتیکی  REMAPترکیب آغازگری  ششو 

 (.2جدول )استفاده شد 

 

 طالعهم مورد انگور ارقام -1جدول

 نام رقم کد رقم نام رقم کد رقم *

 فخری نیشابور 3 ریش بابا 33

 لعل کاشمر   رزاقی قوچان 39

 طرفی کاشمر 3 رزاقی کاشمر 32

 خلیلی بیدانه قوچان 11 سبز انگور 35

 کلدری بیرجند 12 لطف آباد 1 

 2پیرقلی شماره   1 کولیجه 3 

 خلیلی نر قوچان 19 کشمشی قوچان   

 شغالی نیشابور 12 کشمشی قرمز 93

 کشمشی جرتوده 15 کشمشی سفید  9

c پیچ کاشمر 11 عسکری 

a میش بیرجندهایه 21 دسیاه دانه بلن 

b گل بر طبق 23 سیاه دانه گرد 

 دوشاب قوچان 31  
* a ،b  وc ارقام  هایکدها سخت و شمارهآوری شده از سیمعجارقام های کد

 .دهدرا نشان می مرکز تحقیقات شاهرودتهیه شده از 

 

 CTAB های برگی جوان به روشاز نمونه DNAاستخراج 

(Ausubel et al. 1995) کیفیت و کمیت  .انجام گرفتDNA  با

برای انجام  .استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتری تعیین شد

با اندکی  et al. Williams (1990) العمل، از دستور PCRواکنش

شامل  میکرولیتر 29در حجم  PCRواکنش  .تغییرات استفاده شد

 MgCl2 ،2/1 مولمیلی 9/1، ژنومی DNAنانوگرم  111تا  51

 Taq DNAواحد آنزیم dNTP ،9/1مول از هر کدام رومیک

polymerase  ،11 بافر  ،پیکو مول از هر آغازگرPCR  یک برابر

با ( =KCL ،3/1 pH مول میلی Tris-HCl ،91 مول میلی 11)

 MJ Miniمدل  BIORADاستفاده از دستگاه ترموسایکلر 

درجه   3با  PCRدستورالعمل  .انجام شد( نورنبرگ، آلمان)

-درجه سانتی  3)سیکل   3و  شددقیقه آغاز  پنج و گرادانتیس

درجه  52، ثانیه 9 : گراددرجه سانتی 91-99 ،ثانیه 31: گراد

. یافت ادامه دقیقه 11: گراددرجه سانتی 52و  (ثانیه 91: گرادسانتی

 .شددرصد تفکیک  3/1شده بر روی ژل آگارز محصول تکثیر
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 استفاده در این تحقیق موردی آغازگرها ستیل -2جدول

 نوع آغازگر (9→ʹ3ʹ)توالی  نام آغازگر

Gret1Fa R*TGCGTCCRGACACCCTGT رتروترنسپوزون 

Tvv1Fa TCCARCTTCAGGGGGAGTGT رتروترنسپوزون 

Vine1Fa TTCAGCACTCTTCATCAATAAA رتروترنسپوزون 

Ms3 (CAC)7T ISSR 

Ms7 (AG)10G ISSR 

Ms8 (AG)10 C ISSR 

Ms11 (CT)10G ISSR 

R*  معرف پورین(A/G) باشدمی.  

 

-الگوی باندی حاصل، براساس وجود یا عدم وجود باند در نمونه

تجزیه (. 1شکل )صورت یک و صفر امتیاز دهی شدند ها، به

با استفاده از ضریب تشابه جاکارد،  UPGMAای به روش خوشه

 NTSYS-pcافزار توسط نرم (PCoA) اصلی مختصات و تجزیه به

و ( SI)، شاخص شانون (Rohlf et al. 2000) 12/2نسخه 

( Ne)ثر ؤهای مو تعداد آلل (He) هتروزیگوسیتی مورد انتظار

 Peakall and Smouse) 9/2نسخه  GENALEXافزار توسط نرم

ای با استفاده بندی حاصل از تجزیه خوشهو صحت گروه( 2006

 توسط ندشکلیدرصد چ، SASافزار بیل توسط نرم-از آزمون اف

مورد تجزیه و ( Yeh et al. 1999) 32/1نسخه  PopGeneافزار نرم

 .تحلیل قرار گرفتند

  نتایج و بحث

آغازگرهای رتروترنسپوزونی مورد استفاده در این تحقیق در 

باند چندشکلی  53باند تولید کردند که در نهایت  15مجموع 

تحقیق ترکیب از آغازگرهای استفاده شده در این . نشان دادند

ترین باند چندشکل و باند کم چهاربا  Tvv1Fa+Ms11آغازگری 

ترین تعداد باند چندشکل را باند، بیش 12با  Vin1Faآغازگر 

-رتروترنسپوزون که رسدمی نظر لذا به(. 3جدول ) تولید کردند

 جابجا بیشتر بررسی مورد ارقامتکامل  فرایند در Vin1Faهای 

. دانکرده تکثیر ژنوم در را تریبیشهای نسخه تعداد و اندشده

 Ty1-copiaهای رتروترنسپوزون از گروه نشانگرها این چنینهم

 که کندمی تقویت را احتمال این این تحقیق نتایج لذا هستند

-رتروترنسپوزون از تربیش Ty1-copiaهای گروه رتروترنسپوزون

 این تکامل طی در و تکثیر انگور گیاه در Ty3-gypsyگروه  های

 که دهدمی نشان این نتایج. اندشده جاهبجا تربیش گیاه

 را شکلی چند از سطح متفاوتی Ty1-copiaهای رتروترنسپوزون

های رتروترنسپوزون پراکنش و وقوع .دهندمی نشان انگور در

Tvv1 ,Vine-1  وGret1 توسط انگور ارقام در D’Onofrio 

و  gypsy-likeهای نسپوزونرتروتر که داد نشاننیز ( 2010)

copia-like تمامی آغازگرهایی که در  .اندگسترده انگور در جنس

تنوع ژنتیکی بین توانستند این تحقیق مورد استفاده قرار گرفتند، 

از میان سه آغازگر . نشان دادندخوبی بهارقام مختلف انگور را 

Tvv1Fa ،Vin1Fa  وGret1Fa  برای نشانگرIRAP همگی تولید 

در واقع تمامی آغازگرهای رتروترنسپوزونی انگور که . باند کردند

طراحی شده بودند الگوی نواری  LTRهای براساس توالی

رسد که الگوی نواری نشانگرهای به نظر می. واضحی تولید کردند

بستگی به فعال یا  IRAPنشانگرهای  رتروترنسپوزونی مخصوصاً

-سپوزونی مورد استفاده و همهای رتروترنعدم فعال بودن خانواده

 عمولاًم .دها در ژنوم دارچنین الگوی قرار گرفتن آن

های دیگر های فعال در داخل رتروترنسپوزونرتروترنسپوزون

-ای دیده میعبارت دیگر به حالت آشیانهبه .شوندبیشتر درج می

 شوندها دیگر قطع نمیشوند ولی خودشان توسط رتروترنسپوزون

(Leigh et al. 2003.) های مختلف رتروترنسپوزونی اگر خانواده

توان در نشانگر ای داشته باشند در این صورت میحالت آشیانه

IRAP  زهرکدام ا کهطوریهباز ترکیبات آغازگری استفاده کرد 

یک  LTRمستقیم و معکوس بر اساس ناحیه  صورتبه آغازگرها

ک آغازگرهای در این تحقیق از ت. شودطراحی رتروترنسپوزون 

IRAP اگر . حاصل شد یی مطلوباستفاده شد که نتیجه

توان آغازگرها ها در ژنوم نزدیک به هم باشند میرتروترنسپوزون

طراحی کرد ولی در غیر این  LTRتر را بر اساس نواحی داخلی

ها LTRصورت بهتر است آغازگرها بر اساس نواحی انتهایی 

 .Kalendar et al) شود طراحی شوند تا تکثیر مطلوبی حاصل

1999; Leigh et al. 2003.) 
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 خصوصیات آغازگرهای رتروترنسپوزونی مورد استفاده در این مطالعه -3جدول 

سیاه دانه ( b ؛سیاه دانه بلند( a ؛لعل کاشمر(   ؛فخری نیشابور( 3؛ (بازجفت 111) اندازه نشانگر: Tvv1Fa .Ladderآغازگر  توسط شده تکثیر باندی الگوی -1 شکل

پیچ ( 11 ؛کشمشی جرتوده( 15 ؛شغالی نیشابور( 12 ؛خلیلی نر قوچان( 19 ؛2پیرقلی شماره (  1 ؛کلدری بیرجند( 12 ؛خلیلی بیدانه قوچان (11 ،طرفی کاشمر( 3 ؛گرد

 کولیجه؛( 3  لطف آباد؛( 1  سبز انگور؛( 35 رزاقی کاشمر؛( 32 رزاقی قوچان؛( 39 ریش بابا؛( 33 ؛دوشاب قوچان (31گل بر طبق؛ ( 23 میش بیرجند؛هایه( 21 اشمر؛ک

 .عسکری( c کشمشی سفید؛(  9 کشمشی قرمز؛ (93کشمشی قوچان؛ (   

 

 انگور ومژن سراسر در رتروترنسپوزونی گستردگی عناصر و وجود

، LTRرتروتروترنسپوزونی توالی برای Pelsy (2007) وسیلههب

Tvv1، (2002) چنین توسطهمLabra   برای توالی

 در مطالعه اگرچه. استگزارش شده LTR ،Vin1رتروترنسپوزونی 

(2005)Pereira   های کشور پرتغالانگوراز روی چهار رقم برکه 

با استفاده از و  IRAPو  REMAPبا استفاده از نشانگرهای 

، انجام شد Gret1آغازگرهای مبتنی بر توالی رتروترنسپوزونی 

درصد . نکرده استباندی تولید  Gret1Fa که آغازگر شدگزارش 

درصد  59از  بین ارقام در این تحقیقچندشکلی بدست آمده در 

درصد برای  111تا  Tvv1Fa+Ms8برای ترکیب آغازگری 

، Vin1Fa ،Gret1Fa+Ms7 ،Tvv1Fa+Ms11آغازگرهای 

Gret1Fa  وVin1Fa+Ms3 میانگین درصد چندشکلی . متغیر بود

چندشکلی بالای  .درصد بود 13/39بدست آمده در این تحقیق، 

ها در همه نقاط ژنوم از نشانگرهای رتروترنسپوزونی و توزیع آن

تعداد باندهای  تعدادکل باندها زگرنوع آغا ترکیب آغازگری

 چندشکل

 درصد چندشکلی

  

شاخص شانون 

(SI) 

هتروزیگوسیتی 

 (He) مورد انتظار

های موثر تعداد آلل

(Ne) 

Vine1Fa+ Ms3 REMAP 2 2 111 23/1   /1 12/1 

Gret1Fa +Ms7 REMAP 3 3 111  3/1 32/1 92/1 

Gret1Fa+ Ms8 REMAP 12 11 25/31 91/1 3 /1 93/1 

Tvv1Fa+ Ms11 REMAP     111 21/1  2/1 5 /1 

Tvv1Fa+ Ms7 REMAP 3 5 51/55  1/1 33/1 93/1 

Tvv1Fa+ Ms8 REMAP 12 3 59  3/1 23/1 92/1 

Gret1Fa IRAP 11 11 111 95/1 33/1 22/1 

Tvv1Fa IRAP 13 11 22/1  91/1 39/1 2 /1 

Vine1Fa IRAP 12 12 111 91/1 3 /1 21/1 

 - - - - 53 15  مجموع

 23/1 39/1 92/1 13/39 55/1 22/3  میانگین
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خصوصیاتی است که باعث برتری این نشانگرها نسبت به سایر 

 AFLPو  RAPDرا نشانگرهای دیگر مانند است زینشانگرها شده

شوند در ای در نواحی خاصی دیده میصورت خوشههمعمولا ب

ها در همه جای های مختلف رتروترنسپوزونحالی که خانواده

های توان با استفاده از خانوادهکه میطوریهژنوم توزیع شده، ب

مختلف، هرکدام با توزیع مخصوص به خود در ژنوم، پوشش 

یابی یابی و مکاناسبی از ژنوم در مطالعات تنوع ژنتیکی، نقشهمن

 Waugh et al.1997; Yu and) ها و صفات مختلف ایجاد کردژن

Wise. 2000; Queen et al. 2004; Schulman 2007) .منظور به

های تعیین کارایی آغازگرها در نشان دادن چندشکلی، شاخص

. ای موثر محاسبه شدندهشانون، هتروزیگوسیتی و تعداد آلل

بالاترین میزان شاخص شانون مربوط به ترکیبات آغازگری 

Vine1Fa+Ms3 ،Tvv1Fa+Ms11  و آغازگرGret1Fa  بود که به

ترین میزان شاخص بوده و کم 95/1و  21/1، 23/1ترتیب معادل 

 3/1 و معادل  Tvv1Fa+Ms8شانون مربوط به ترکیب آغازگری 

هتروزیگوسیتی مورد انتظار . بود 92/1با میانگین شاخص شانون 

و میانگین هتروزیگوسیتی مورد  1/  تا  23/1در این تحقیق، بین 

بود که بیشترین مقدار آن مربوط به ترکیب آغازگری  39/1انتظار 

Vine1Fa+Ms3  و کمترین مقدار آن مربوط به  1/  و معادل

چنین هم. بود 23/1و معادل  Tvv1Fa+Ms8ترکیب آغازگری 

بود  23/1با میانگین  12/1تا  92/1بین  (Ne)های موثر عدادآللت

دهنده کارایی بالای این آغازگرها در تمایز ، که نشان(3جدول )

از بین این . باشدهای مورد استفاده در این تحقیق میژنوتیپ

کارایی بهتری در نشان دادن  Vine1Fa+ Ms3آغازگرها، ترکیب 

 . نشان دادتنوع بین ارقام 

براساس  و UPGMAبه روش  کلاسترتجزیه نتایج نشان داد که 

بهترین روش گروه  13/1ضریب تشابه جاکارد با ضریب کوفنتیک 

 بر اساس دندروگرام. های مورد بررسی استبندی از بین روش

گروه  شش، ارقام مختلف به حاصل از آغازگرهای مورد استفاده

رقم قرار  13در گروه اول،  (.2شکل )مختلف تقسیم شدند 

دانه گرفتند که شامل ارقام فخری نیشابور، کشمشی قوچان، سیاه

، 2بلند، لعل کاشمر، کلدری بیرجند، طرقی کاشمر، پیرقلی شماره 

آباد، رزاقی قوچان و رزاقی ریش بابا، خلیلی بیدانه قوچان، لطف

رقم پیچ کاشمر، گل برطبق،  چهاردر گروه دوم،  .کاشمر هستند

در گروه سوم، دو . و دوشاب قوچان قرار گرفتند کشمشی قوچان

گرد و خلیلی نر قوچان، در گروه چهارم شغالی رقم سیاه دانه

میش بیرجند و کشمشی سفید، در گروه پنجم، دو نیشابور، هایه

رقم کشمشی جرتوده و عسکری و در گروه ششم رقم سبز انگور 

وگرام، توجه در این دندرنکته قابل. به تنهایی قرار گرفت

سخت در سه گروه مطالعه شهر سیورد رقم م سهقرارگرفتن 

دهنده این است که از نظر ژنتیکی با هم مختلف بود که نشان

شده، ارقام طرقی بر اساس آغازگرهای بررسی .تفاوت دارند

آباد، ، خلیلی بیدانه قوچان و لطف2کاشمر و پیرقلی شماره 

گل برطبق به ترتیب با  کلدری بیرجند و کولیجه و پیچ کاشمر و

ترین شباهت بیش 295/1و  251/1، 232/1، 531/1ضریب تشابه 

را داشتند و ارقام سبز انگور و خلیلی نر قوچان با ضریب تشابه 

یر تشابه با توجه به مقاد. کمترین شباهت را با هم داشتند 333/1

 راژنتیکی  ترین فاصلهترین تشابه و بیشارقامی که کمبین ارقام، 

عنوان والدین بالقوه در تولید ارقام هیبرید و توانند بهمیدارند، 

بندی ارقام گروه. شونداستفاده های اصلاحی در انگور سایر برنامه

خوانی داشت، ها همها با منشاء جغرافیایی آندر برخی از گروه

که ارقام کشمشی قوچان، خلیلی بیدانه قوچان و رزاقی طوریبه

ن و لعل کاشمر، طرقی کاشمر و رزاقی کاشمر از قوچان از قوچا

کاشمر در گروه اول و در کنار هم قرار گرفتند و کشمشی قوچان 

 که آنجا از .و دوشاب قوچان در گروه دوم در کنار هم بودند

 هاییتنش اثر در و هاستتنش از ها تابعیرتروترنسپوزون فعالیت

 شوندمی فعال هایخشکسال یا و هاو بیماری آفات حمله جمله از

(Grandbastien 1992) قابل  بندیتقسیم چنین در توجیه تواندمی

 .باشد بیان

 مولفه اول توانستند مجموعاً شش ،اصلی مختصاتدر تجزیه به 

ترین مولفه اول بیش. درصد از واریانس کل را توجیه کنند 91/51

میزان (. درصد 12/93)سهم را در توجیه تغییرات دارا بود 

دهنده میزان اهمیت آن مولفه در اریانس نسبی هر مولفه نشانو

فاصله ژنتیکی . شودصورت درصد بیان میواریانس کل است و به

توجیه بین آن دو موجود با منزله تفاوت قابلبین دو موجود به

عبارت دیگر، فاصله ژنتیکی بیانگر به. استفاده از تنوع آللی است

هایی است که با ها یا گونههای ژنی بین جمعیتمیزان تفاوت

. باشدگیری میهای عددی قابل اندازهاستفاده از برخی کمیت
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پلات دو بعدی رسم شده بر اساس نتایج تجزیه به مختصات 

بندی بدست آمده از تجزیه کلاستر را تایید نتایج گروه ،اصلی

 (.3شکل ) نمود

جمله  از خصوصیات برخی نظر از نشانگر نوع نتخابا

 یکی آن هزینه و نتایج و تحلیل انجام، تجزیه سهولت تکرارپذیری،

آید می حساب به مولکولی مطالعات مراحل در ترینمهم از

(Sharma et al. 2008.) های متعددی تکرارپذیری، گزارش

نسپوزونی در چندشکلی و مناسب بودن نشانگرهای رتروتر

بررسی تنوع ژنتیکی، روابط ژنتیکی و شناسایی ارقام مختلف 

بین نشانگرهای که ای در تحقیقی مقایسه .انگور را تایید کردند

رتروترنسپوزون رتروترنسپوزونی با دیگر نشانگرهای غیرمبتنی بر 

ی برای مشخص کردن نشانگر مفید برا AFLPو  ISSR ،SSRمثل 

های انگور ها و کلونروی واریته هامل گونهشناسایی و بررسی تکا

 نشانگر رتروترنسپوزونیبر اساس  نشان داد کهنتایج  انجام شد،

REMAPهای مختلف ، گونهVitis های و واریتهV. vinifera 

که نشانگرهای  شدمشخص ترین خویشاوندی بودند و دارای بیش

ای مورد هها تنوع و تکامل بین گونهمبتنی بر رتروترنسپوزون

تحقیق در  (.Claudio et al. 2010) دهدمیمطالعه را بهتر نشان 

 35رقم مختلف انگور و  1 پرتغال تنوع ژنتیکی دیگری در کشور 

و سه نشانگر  AFLP هاینشانگر کلون با استفاده از

مورد بررسی قرار  SSAP و  IRAP ،REMAPرتروترنسپوزونی 

 LTRها تنی بر توالیآغازگر مب 11در این مطالعه از . گرفت

این  شد کهاستفاده  Gret1و  Vine-1 ،Tvv1های رتروترنسپوزون

باند تولید کردند که از این تعداد باند  951در مجموع آغازگرها 

این تحقیق نیز  نتایج .چندشکلی نشان دادند( درصد 13)باند  23 

ارقام مورد  که نشانگرهای رتروترنسپوزونی تنوع ژنتیکی نشان داد

 (.Castro et al. 2011)نشان دادند  بهتررا  مطالعه

 

 

 
 . REMAPو  IRAPبر اساس نشانگرهای  UPGMAرقم انگور با استفاده از ضریب تشابه جاکارد و الگوریتم  29حاصل از تجزیه کلاستر  دندروگرام -2شکل 
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 (PCoA) تجزیه به مختصات اصلی پلات دوبعدی پراکنش ارقام مورد مطالعه بر اساس نتایج -3 شکل

 

-های تاکسونومیکی را فراهم مینشانگرهای رتروترنسپوزونی داده

تری با معیارهای جغرافیایی و آورند که سازگاری بیش

(. Ellis et al. 1998)مورفولوژیکی نسبت به سایر نشانگرها دارند 

ی یعن ؛ها یک حادثه بیولوژیکی استزیرا الحاقات رتروترنسپوزون

های زنده و ها در گیاهان مختلف تحت استرسرتروترنسپوزون

 Grandbastien) شوندغیره زنده فعال شده و در ژنوم جابه جا می

هایی در ژنوم کرده و میزان وسیله تولید موتاسیونو بدین (1992

دهند به های اطراف ناحیه الحاق را تحت تاثیر قرار میبیان ژن

کنند می را در تکامل گیاهان بازی میهمین دلیل نقش بسیار مه

(Shapiro 1999.) ها غیرقابل چنین الحاق رتروترنسپوزونهم

برگشت است؛ در واقع حضور یک رتروترنسپوزون در یک ناحیه 

خاص از ژنوم حاصل یک حادثه بیولوژیکی بوده که در طی تاریخ 

در گذشته  (.Shapiro 1999) تکاملی گیاه روی داده است

اصلی به کار بردن این نشانگرها به خاطر در دسترس  محدودیت

-ولی در سال. های مختلف بودرتروترنسپوزون LTRنبودن توالی 

های جدید و سریع، توالی بسیاری از های اخیر با کمک تکنیک

LTR ها مشخص(Pearce et al. 1999 ) و این محدودیت نیز رفع

 .شده است

 گیری کلینتیجه

نواحی ها در رتروترنسپوزونکه  ن دادنتایج این تحقیق نشا

-میو داشته ژنوم ارقام انگور مورد مطالعه حضور  ای ازگسترده

مورد استفاده  مختلف انگور برای بررسی تنوع ژنتیکی ارقامتوانند 

با  IRAP آغازگرهایاز میان آغازگرهای استفاده شده، . قرارگیرند

دادند که ن ترین چندشکلی را نشادرصد بیش  15/3میانگین 

-هم. باشدها در ژنوم انگور میLTRاین نوع  فراوانی تایید کننده

های تعداد مولفهنشان داد های اصلی تجزیه به مولفهنتایج  چنین

 لذا باشد،زیاد توجیه کننده درصد کمی از تغییرات کل می

 تری را تحتآغازگرهای مورد استفاده ناحیه کروموزومی بیش

مورد مطالعه در  رتروترنسپوزونشانگرهای پوشش قرار داده و ن

های مختلف ژنوم پراکنده هستند و این نشانگرها به خوبی قسمت

با بررسی تنوع چنین هم. کردند مشخصتنوع ژنتیکی افراد را 

آمده از این تحقیق و بررسی فواصل جغرافیایی و  دستهب ژنتیکی

لیلی فواصل جغرافیایی د مشخص شد کهدوری و نزدیکی افراد 

بالا بودن معیارهای . باشدبر دوری یا نزدیکی ژنتیکی افراد نمی

های موثر شاخص شانون، هتروزیگوسیتی مورد انتظار و تعداد آلل

و  Vine1Fa+Ms3 ،Tvv1Fa+Ms11برای ترکیبات آغازگری 

دهنده کارایی بالای این آغازگرها در تمایز نشان Gret1Faآغازگر 

لذا استفاده از . ررسی در این تحقیق بودگور مورد بارقام مختلف ان

یکسان  هایژنوتیپ دارای که ارقامی برای شناسایی این نشانگرها

-می خوانده مختلف هایبا نام کشور گوناگون مناطق در و بوده

 نامگذاری صورت یکسانبه که متفاوتی ارقام ،یا بالعکس شوند

پیشنهاد  ایران انگور پلاسم ژرم و نگهداری حفظ جهت اندشده
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مورد مطالعه پژوهش حاضر نشان داد که بین ارقام انگور . شودمی

توسعه  REMAPو  IRAPو نشانگرهای تنوع مطلوبی وجود دارد 

توانند های فعال در ژنوم انگور، مییافته بر اساس رتروترنسپوزون

و  برای بررسی تنوع ژنتیکیعنوان نشانگرهای مولکولی کارا به

  .اصلاحی در انگور مورد استفاده قرار گیرند هایتسریع برنامه

 سپاسگزاری

این تحقیق در آزمایشگاه مرکزی دانشکده کشاورزی دانشگاه 

یاسوج و با استفاده از ارقام کلکسیون انگور مرکز تحقیقات 

است که بدین وسیله از این همکاری شهرستان شاهرود انجام شده
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