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مورد ارزيابي قرار گرفت. نشانگرهاي مورد استفاده  ISSRمولكولي  آغازگر 6سخت با استفاده از شهر سي
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)He) و ميانگين ضريب شانون (SI بيشترين مقداربدست آمد 54/0و  37/0) براي اين آغازگرها به ترتيب . 
 UBC849مربوط به آغازگر  )48/0(ميزان آن و كمترين  UBC825مربوط به آغازگر  )61/0(ضريب شانون 

هاي ، بيشترين تعداد آلل)42/0(بيشترين مقدار هتروزيگوسيتي مورد انتظار  UBC825آغازگر همچنين   .بود
-ها به روش تجزيه خوشهبندي ژنوتيپ.گروهنشان داد ) را2( هاي متفاوتتعداد آللو بيشترين  )75/1(موثر 

در سه گروه را مورد مطالعه ارقام  UPGMAاي بر اساس ماتريس تشابه جاكارد و با استفاده از الگوريتم 
توانند به عنوان ابزاري كارا در ارزيابي تنوع مي ISSRشانگرهاي نتايج اين تحقيق نشان داد كه ن. قرار داد

 هاي اصلاحي در انگور مورد استفاده قرار گيرند.ژنتيكي و تسريع برنامه
 

 .ISSRتنوع ژنتيكي، انگور، نشانگرهاي مولكولي،  واژگان كليدي:

                                                             
  :gharanjik@hotmail.comEmail  09111721462تلفن:    شاهرخ قرنجيكنويسنده مسئول: ∗ 

mailto:gharanjik@hotmail.com


 )1394، زمستان 4، شماره 7مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

۱۳۰ 
 

 مقدمه
و از  Vitaceaانگور گياهي از خانواده 

هاي انگور زياد هاست. تعداد گون Vitisجنس 
-مي V. viniferaها هستند كه يكي از اين گونه

را به دو  viniferaشناسان، گونه گياه .باشد
كنند تقسيم مي caucasiaو  sylvestrisزيرگونه 

)Galet, 1998 در حال حاضر منشأ انگور مورد .(
باشد، به ويژه اينكه هيچ بحث كارشناسان مي

اهلي شدن انگور و يا توافقي در مورد مركز اوليه 
مراكز ثانويه آن وجود ندارد. بر اساس برخي 
مطالعات، ناحيه خاور نزديك به عنوان مركز اوليه 

 ,Zohary and  Hopfانگور معرفي شده است (

بوده مهم باغي  تمحصولااز  يكي رنگوا). 1993
 كه  هاستنقر دمتعد رفمصا اردمو ليلد به و

در  انگور ميوه .ستا گرفته ارقر بشر توجه ردمو
داشتن  واسطههاي درختي به ميان ديگر ميوه

فرد   به هاي ثانويه و تنوع مصرف منحصرمتابوليت
است و جايگاه خاصي در تجارت جهاني دارد و 

 رنگودر ا دموجو ينههاانگدر  اجستخرو ا استفاده
ست ا رنگوا يگرد رفمصااز  نيز  نتوسيانينآ مانند

(Commbe, 1992)به علت برخورداري از  . ايران
شرايط جغرافيايي و اقليمي مناسب، از مراكز مهم 

شود ميتوليد و پرورش انگور در جهان محسوب 
كشور توليد اين محصول  هاي مختلفو در استان

انجام گرفته و موجب اشتغال افراد زيادي شده 
دليل اينكه  است. انگور از نظر اقتصادي نيز به

تي (عمدتا به صورت يكي از محصولات صادرا
باشد، در ارز آوري و افزايش كشمش) مي

صادرات غيرنفتي نقش زيادي دارد كه براي 
رسيدن به اين هدف، بايستي محصولي با كيفيت 

تواند هايي كه ميمناسب توليد كرد. يكي از راه
ها را در ارتباط با نوع مصرف كيفيت فرآورده

اسب براي هاي منافزايش دهد، استفاده از ژنوتيپ
هاي انگور تعداد ژنوتيپباشد. خاص مي اهداف

باشد كه در بين آنها مي 10000در جهان بيش از 
هاي ) و دگرنامHomonymsها (نامهم

)Synonymsشوند كه نيازمند ) زيادي ديده مي
ها در ي جامعي جهت شناسايي ژنوتيپبرنامه

 .Galletta et al., 1989)باشد (سطح جهاني مي
هاي انگور ايران نيز مشكل در بين ژنوتيپ اين

طوري كه يك ژنوتيپ انگور شود به مشاهده مي
هاي متفاوت بوده يا در مناطق مختلف داراي نام

شناسند و چند ژنوتيپ مختلف را به يك نام مي
اين مسئله موجب بروز مشكلاتي براي 
توليدكنندگان در انتخاب ژنوتيپ مناسب براي 

وايي خاص يا نوع مصرف شده و هشرايط آب 
است. همچنين به دليل سابقه طولاني مدت كشت 

هاي طبيعي در برخي ارقام انگور در ايران، جهش
به وجود آمده است كه باعث تنوع ژنتيكي در 

 قابل و دقيق شناخت ارقام مختلف شده است.

 پلاسم،ژرم صحيح مديريت در ارقام اطمينان

 هاي يكباغ ايجاد ،دارانخزانه توسط نهال گواهي

 كنترل هايتلاقي براي انتخاب والدين و دست

است  برخوردار اياهميت ويژه از شده
)Dettweiler and Eibach, 2003شناسايي .( 

-تاك مشخصات اساس بر معمولا انگور ارقام
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 تحت تاثير كه گيردمي صورت بالغ گياه نگاري

 ينا جايگزين و اعتماد قابل روش دارد. قرار محيط

مي  مولكولي است كه نشانگرهاي از استفاده روش
باغي  گياهان ژنتيكي روابط و تنوع تعيين تواند در

 ,.Ghobadi et al(قرار گيرد  استفاده مورد 

 مستقيم طور به . نشانگرهاي مولكولي)2008

دهند  را تشخيص ژنتيكي تنوع و پراكندگي قادرند
)Ferguson et al., 1995.( اي در بين نشانگره

براي تجزيه و تحليل تنوع  ISSRموجود، نشانگر 
 طور وسيعي مورد استفاده قرار گرفتهژنتيكي به

 ,.Sicard et al., 2005; Williams et alاست (

هاي بسيار ). اين نشانگر به دليل ويژگي1990
مطلوبي مانند تكرارپذيري، تجزيه و تحليل 

نوع همزمان تعداد زيادي جايگاه ژني، دقت بالا، ت
بسيار بالا، هزينه پايين، سرعت و سهولت اجرا، 

كار خصوص در گياهان بهاي بهطور گستردهبه
بررسي تنوع اين نشانگر در از گرفته شده است. 

 ,.Blair et alبرنج ( مانندمختلف ژنتيكي گياهان 

جو )، Gonzalez et al., 2005)، لوبيا (2004
)Hou et al,. 2005( ،پسته  )Arjmand 

Ghahestani  et al., 2015(  و گلابي
)Safarpoor Shorbakhlo et al., 2015(  مورد

بر تحقيقات اين و تمامي  استفاده قرار گرفته
سودمند بودن اين نشانگر در ارزيابي تنوع ژنتيكي 

 بين ارقام موجود تنوعدر تحقيقي . داشته اندتاكيد 
شيلي به وسيله  كشور )Vitis vinifera( انگور
مورد ارزيابي قرار گرفته و كارايي  ISSRگر نشان

اين نشانگر در تشخيص تنوع ژنتيكي به اثبات 
 Herrera et al., 2002.(                      Dhanorkar etرسيد (

al. )2005 (واريته تعدادي ازژنتيكي بين  روابط-

 نشانگربا استفاده از  را انگور كشور هند هاي
ISSR ه و اين تكنيك را به ادمورد ارزيابي قرارد

و قابل اطمينان  عنوان يك روش مولكولي مناسب
هاي انگور معرفي براي آناليز ژنتيكي واريته

با  Sabir et al. (2009) در پژوهشي كردند.
مولكولي  نشانگرهاي آمپلوگرافي و استفاده از داده

ISSR  انگور را  تعدادي از ارقامتنوع ژنتيكي بين
 ه و گزارش كردند كهدادمورد بررسي قرار 

به خوبي روابط ژنتيكي بين ارقام   ISSRنشانگر 
تنوع و روابط  .دهدميمورد مطالعه را نشان 

با استفاده  نيز ژنتيكي بين ارقام انگور كشور مصر
مورد   ISSRواز نشانگرهاي مورفولوژيك 

از اين ارزيابي قرار گرفت. نتايج بدست آمده 
براي تعيين  ISSRنشان داد كه تكنيك تحقيق 

ژنتيكي ارقام انگور روابط  كشف تنوع ژنتيكي و
باشد مي ارآمدتر از نشانگرهاي مورفولوژيكك
)Neveen et al., 2011(. با  در مطالعه اي كه

 RAPDو  ISSRدو نشانگر  كاراييهدف بررسي 
انگور ارقام بومي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي بين 

گور غيربومي خراسان رضوي و يك رقم ان استان
و تعيين ميزان قرابت  Vitis muscadiniaاز گونه 

نتايج  ،گرفتو خويشاوندي ارقام مذكور انجام 
را ابزار مفيد و  ي مذكورنشانگرها تحقيق

-ها و تفاوتقدرتمندي براي درك بهتر شباهت

را برتر از  ISSRنشانگر  همچنين هاي ژنتيكي و
 ي كردمعرفبراي نشان دادن تنوع  RAPDنشانگر 

)Karimi et al,. 2013 .( با توجه به موارد فوق و
نيازي به  ISSRاين كه استفاده از نشانگرهاي 
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اطلاعات توالي ژنوم ندارد و منجر به ايجاد 
شود الگوهاي چندجايگاهي و بسيار چندشكل مي

)Askari et al., 2011; Ghasemi et al., 2010; 

Zamani et al., 2011; Zamani et al., 2015 (
نشانگر  كاراييبررسي با هدف تحقيق حاضر 

ISSR  رقم  22براي ارزيابي تنوع ژنتيكي بين
رقم  3بومي و غيربومي انگور منطقه شاهرود و 

سخت و تعيين ميزان قرابت و سيمنطقه بومي 
 .انجام گرفتخويشاوندي اين ارقام 

 

 هامواد و روش
ارقام انگور مورد بررسي در اين تحقيق 

از كلكسيون رقم بومي و غير بومي  22شامل 
مركز تحقيقات شهرستان شاهرود (استان سمنان) 

سخت از باغات انگور شهر سي غيربومي رقم 3و 
باشند (جدول (استان كهگيلويه وبويراحمد) مي

 مورد ارقام از 1390 سال بهار اواسط در). 1

 شاخه انتهاي به نزديك جوان برگ 5-6مطالعه 

درجه سانتي  -80 استفاده در نزما تا و انتخاب
-از نمونه DNAنگهداري شدند. استخراج گراد 

 .Dellaporta et alهاي برگي جوان به روش 
  (Kafkas et al., 2006)) با كمي تغييرات1983(

 انجام گرفت. 
براي  ISSRآغازگر  8 در تحقيق حاضر از

). 2بررسي تنوع ژنتيكي استفاده شد (جدول 
الكتروفورز استفاده از با  DNAكيفيت و كميت 

 تعيين شد. دستگاه اسپكتروفتومتريو  آگارزژل 

 ، از دستورالعمل PCRبراي انجام واكنش
Williams et al. )1990 با اندكي تغييرات (

در  PCRواكنش بدين صورت كه  استفاده شد.
نانوگرم  100تا  70شامل  ميكروليتر 25حجم 
DNA ،5/1  ميكروليترMgClR2R  50با غلظت 
با غلظت  dNTP ميكروليتر 5/0مولار،  ميلي

 Taq DNAميكروليتر 3/0ميلي مولار، 10

polymerase   واحد بر ميكروليتر،  5با غلظت
 ppm10 ،5/2 ميكروليتر آغازگر  با غلظت  2/1

و x10داراي غلظت  Buffer 1x PCRميكروليتر 
ميكروليتر آب دو بار تقطير استريل با استفاده 18

 MJ Miniمدل  BIORADترموسايكلر از دستگاه 
 94با  PCRانجام شد. واكنش ) نورنبرگ، آلمان(

 آغاز گرديد و  دقيقه 5 بمدت گراددرجه سانتي 
-55 ،ثانيه 30گراد: درجه سانتي 94( چرخه  34
-درجه سانتي 72، ثانيه 45گراد: درجه سانتي 50

 )دقيقه 10گراد: درجه سانتي 72و  ثانيه 50گراد: 
شده  بر روي ژل  تكثير تيافت. محصولا ادامه

درصد تفكيك گرديد. الگوي باندي  3/1آگارز 
حاصل، براساس وجود يا عدم وجود باند در 

ها، به صورت يك و صفر امتياز دهي شدند. نمونه
-NTSYSهاي  حاصله توسط نرم افزارهاي داده

pc  02/2نسخه )Rohlf, 2000 نرم افزار ،(
GENALEX  5/6نسخه )Peakall and  

Smouse, 2006 و (PopGene  32/1نسخه 
(Yeh et al., 1999)  مورد تجزيه و تحليل قرار

 گرفتند.
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 استفاده در تحقيق حاضر. مورد انگور ارقام -1جدول
Table 1- Grapevine varieties used in this study. 

 كد رقم
Variety code 

  نام رقم
English name كد رقم 

Variety code 
  نام رقم

English name 
 Nishabor Fakhri فخري نيشابور Rish baba 3 ريش بابا 33
 Ghochan رزاقي قوچان 35

razaghi 
 Kashmar  laal لعل كاشمر 4

 Kashmar رزاقي كاشمر 36
razaghi  

 Tarfi laal طرفي كاشمر 9
خليلي بيدانه  Grape green 11 سبز انگور 37

 قوچان
Ghochan khalili 
bidaneh 

 Birjand kaldari كلدري بيرجند Lotf abad 12 لطف آباد 41
 Number 2 pirgholi 2پيرقلي شماره  Kolijeh 14 كوليجه 43
 Ghochan كشمشي قوچان 44

keshmeshi 
 Ghochan male خليلي نر قوچان 15

khalili 
 Nishabor shoghali شغالي نيشابور Red keshmeshi 16 كشمشي قرمز 53
 White كشمشي سفيد 54

keshmeshi 
 Jartodeh كشمشي جرتوده 17

keshmeshi 
C عسكري Askari 18 پيچ كاشمر Pich kashmar 
A سياه دانه بلند Tall grain black 20  هايه ميش

 بيرجند
Birjand hayeh 
mish 

B سياه دانه گرد Globular grain 
black 

 Gol bar tabagh گل بر طبق 23

 Ghochan doshab ب قوچاندوشا 31   
 آوري شدند.سخت و بقيه ارقام از مركز تحقيقات شاهرود جمعاز سي cو  a ،bتوجه: ارقام با كد 

Note: varieties with Codes a, b and c were collected from SiSakht and the rest of them were collected from 
Shahrood agriculture research Center. 

 .مورد استفاده در تحقيق حاضر ISSRنام و توالي آغازگرهاي  -2جدول
Table 2- Name and sequence of ISSR primers used in this study. 

 آغازگر
Primer 

 ('3 <- '5) توالي
sequence 

 نوع نشانگر
Marker type 

A7 agagagagagagagagagagt ISSR 

UBC812 gagagagagagagagaa ISSR 

UBC815 ctctctctctctctctt ISSR 

UBC825 acacacacacacacact ISSR 

UBC840 gagagagagagagagaYt ISSR 

UBC848 cacacacacacacacaRg ISSR 

UBC849 gtgtgtgtgtgtgtgtcg ISSR 

UBC857 acacacacacacacacYg ISSR 

R= Purine (A/G) Y=Pyrimidine (C/T)  
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 نتايج و بحث
ــين  ــازگر  8از ب ــن   ISSRآغ ــتفاده در اي اس

ــق،  ــازگر ( 2تحقي ــدهاي UBC815و  A7آغ ) بان
آغـازگر ديگـر در    6تعـداد   واضح تكثير نكردنـد. 

رقم انگور توليد كردند كه  25باند در  69مجموع 
بودنــد  مونومــورفبانــد  4بانــد چندشــكل و  65

بانددهي توسـط آغازگرهـاي مـذكور،    ). 1(شكل 
شـان داد.  طور مطلوب ن را به ارقامچندشكلي بين 

ميــانگين تعــداد بانــدهاي ايجــاد شــده بــراي هــر 
ــد شــكل   5/11آغــازگر  ــدهاي چن ــانگين بان و مي

باند بود، اين در حالي اسـت كـه ميـانگين     83/10
ــاي     ــكل در آغازگرهــ ــد شــ ــدهاي چنــ بانــ

اســتفاده شــده بــر روي  IRAPرتروترانســپوزوني 
 Keshavarz)بـوده اسـت (  بانـد   11همين ارقـام  

Khub et al., 2013. دهـد كـه   اين نتايج نشان مي
ميزان چندشكلي اين آغازگر كمتر از آغازگرهـاي  

IRAP  .بيشترين باند چندشـكل مربـوط بـه    است
ــازگر  ــا  UBC825آغ ــد   16ب ــرين بان ــد و كمت بان

باند بود (جدول  6با  UBC857مربوط به آغازگر 
 11/94ميانگين درصـد چندشـكلي آغازگرهـا     ).4

با  UBC857 و UBC825 درصد بود. آغازگرهاي 
ــزان چندشــكلي  درصــد بيشــترين درصــد 100مي

 UBC849و  UBC812چندشكلي و آغازگرهـاي  
درصد كمترين درصد چندشكلي  90با چندشكلي 

همچنين ميـانگين هتروزيگوسـيتي    .نشان دادندرا 
) SI) و  ميانگين ضريب شانون (Heمورد انتظار (

 بـود و  54/0و  37/0براي اين آغازگرها به ترتيب 
و مربـوط بـه    61/0بيشترين مقدارضريب شـانون  

و كمترين ضريب تنوع شـانون   UBC825آغازگر 
همچنين   .بود UBC849و مربوط به آغازگر  48/0

، 42/0بيشترين مقدار هتروزيگوسيتي مورد انتظـار  
هاي متفاوت و تعداد آلل 75/1هاي موثر تعداد آلل

ــازگر   2 ــه آغ ــوط ب ــابراين  UBC825مرب ــود. بن ب
تنوع بين ارقام مورد بررسـي را   UBC825ازگر آغ

دهد و نسبت بـه سـاير آغازگرهـاي    بهتر نشان مي
ISSR ــتري دارد ــكلي بيشـ  et al. Sabirچندشـ

در تحقيقي كه روي ارقـام انگـور تركيـه    ) 2009(
ــد ــاي   انجــام دادن ــه آغازگره ــد ك ــزارش كردن گ

UBC815 ،UBC840 ،UBC840 ،UBC849  و
UBC857   و بــه  كننـد مــي توليـد بانــد چندشـكل

عبارتي تنوع بين ارقام مورد مطالعـه را بـه خـوبي    
ي . در تحقيــق حاضــر نيــز همــهدهنــدمــينشــان 

تنوع بين ارقـام   UBC815آغازگرهاي مذكور بجز 
 نمـودار  مورد مطالعه را بـه خـوبي نشـان دادنـد.    

و  بررسـي  منظـور  بـه  بانـد  65 اساس بر ايخوشه
 ريب تطابقض سه شد. ترسيم ژنتيكي تنوع ارزيابي

 نتايج شد، مقايسه و محاسبه جاكارد و دايس ساده،

 ضـريب  بـا  جاكـارد  تشـابه  ضـريب  كـه  داد نشان

 بـرآورد  بهتـرين  درصد 87/0 كوفنتيكهمبستگي 

 اين آزمـايش  در ارقام بندي گروه براي را شباهت

هــاي بـر اســاس دنــدروگرام حاصــل از داده  .دارد
تفـاوت  گروه م 3رقم انگور در  ISSR ،25نشانگر 

بنـدي  )، كـه صـحت گـروه   2قرار گرفتند ( شكل 
اي با استفاده تجزيـه تـابع   حاصل از تجزيه خوشه
 بيل تاييد شد.-تشخيص و آزمون اف



 1394و همكاران،  كشاورز خوب

۱۳٥ 
 

 

 
. اعداد نشان داده شده كد ارقام ليست UBC825 آغازگر با استفاده از PCRقطعات حاصل از  -1 شكل

 مي باشد. 1شده در جدول 
Figure 1- PCR products amplified with primer UBC 825 .Numbers represent the 
cultivar code listed in Table1.  

 

 مورد استفاده در تحقيق حاضر. ISSRخصوصيات آغازگرهاي  -4 جدول
Table 4- Properties of ISSR primers used in this study. 

-تعداد آلل

هاي 

متفاوت 

)Na( 

تعداد 

هاي آلل

موثر 

)Ne( 

تروزيگوسيتي ه

 مورد انتظار
Expected 

heterozygosity 
 ) He( 

شاخص 

 شانون 
Shannon’s 

index 
)SI( 

 

درصد 

 چندشكلي
  % 

Polymorphism 

تعداد باندهاي 
 چندشكل

Number of 
polymorphic 

bands 

مجموع 

 باندها
Total 
bands 

 آغازگر
Primer 

1.90 1.53 0.32 0.48 90 9 10 UBC 849 

1.90 1.59 0.34 0.51 90 9 10 UBC 812 
2 1.66 0.38 0.56 100 16 16 UBC 825 

1.93 1.64 0.36 0.53 93.75 15 16 UBC 840 
1.90 1.74 0.40 0.57 90.91 10 11 UBC 848 

2 1.75 0.42 0.61 100 6 6 UBC 857 
 ميانگين 11.5 10.83 94.11 0.54 0.37 1.65 1.93

Average 
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 گروه اول به دو زير گروه تقسيم شد كه در
فخري نيشابور، لعل كاشمر، ارقام زير گروه الف: 

خليلي بيدانه قوچان، پيچ كاشمر، ريش بابا، سبز 
، كشمشي سفيد، شغالي 2انگور، پيرقلي شماره 

نيشابور، گل بر طبق، كشمشي قرمز، كشمشي 
جرتوده، عسكري، سياه دانه گرد، رزاقي قوچان و 

لطف  ارقام ي قوچان و در زير گروه ب:كشمش
آباد و كوليجه، در گروه دوم: خليلي نر قوچان، 
رزاقي كاشمر، دوشاب قوچان و هايه ميش 

سياه دانه بلند، ارقام بيرجند و در گروه سوم: 
در  طرقي كاشمر و كلدري بيرجند قرار گرفتند.

رقم غيربومي متعلق به  15اين گروه بندي از 
رقم فخري نيشابور، لعل كاشمر،  9استان خراسان 

خليلي بيدانه قوچان، پيچ كاشمر، شغالي نيشابور، 
كشمشي جرتوده، رزاقي قوچان و كشمشي 

رقم خليلي نر  4قوچان و لطف آباد در گروه اول، 
قوچان، رزاقي كاشمر، دوشاب قوچان و هايه 

رقم طرقي كاشمر  2ميش بيرجند در گروه دوم و 
وه سوم قرار گرفتند كه و كلدري بيرجند در گر

 باشد.اين نشان دهنده تفاوت ژنتيكي اين ارقام مي
رسد كه رقم هاي كشمشي سفيد، به نظر مي

كشمشي قرمز، كشمشي جرتوده و كشمشي 
قوچان كه همگي در زير گروه الف قرار دارند در 
اصل يك رقم باشند كه به خاطر انتقال آنها به 

ف محيطي مناطق مختلف و تاثير شرايط مختل
همچنين سه  اسامي متفاوتي را به خود گرفتند.

سخت در دو گروه رقم مورد مطالعه از شهر سي
رقم  2هم قرار گرفتند بدين ترتيب كه جدا از 

سياه  عسكري و سياه دانه گرد در گروه اول و رقم
 بررسي اين در دانه بلند در گروه سوم قرار گرفت.

 .Vگونه به قمتعل همه ارقام كه اين به توجه با

vinifera  را موجود ژنتيكي هايتفاوت هستند 

 .داد نسبت ايگونه درون اختلافات به توانمي
تشابه  براساس جدول ضريب تشابه جاكارد دامنه

درصد  27/0-74/0در بين ارقام مورد بررسي بين 
 ارقام بين آمده بدست تشابه بيشترين ميزان كه بود

ضريب تشابه  پيچ كاشمر با و كشمشي جرتوده
 ارقام آمده بين بدست تشابه ميزان كمترين و 74/0

سخت و سياه دانه بلند از سي بابا از شاهرودريش
 بين زياد فاصله شد. برآورد 27/0با ضريب تشابه 

 دو اين بين زياد ژنتيكي فاصله از ارقام نشان اين

 منشا تفاوت از ناشي و همچنين دارد رقم

 بين زياد اما شباهت ؛تاس رقم دو اين جغرافيايي

 اين پيچ كاشمر حاكي از و كشمشي جرتوده ارقام

 شرايط تاثير تحت ارقام اين احتمالا كه است

 گرفته قرار يكساني غيرزنده) هاي محيطي (تنش

-با توجه به فاصله ژنتيكي زياد دو رقم ريش .اند

سخت، اين و سياه دانه بلند از سي بابا از شاهرود
الدين بالقوه در توليد هيبريد و ارقام به عنوان و

ساير برنامه هاي اصلاحي در انگور معرفي مي 
هر چند كه تمام ارقام انگور موجود در  شود.

كشور ايران به دليل عدم دسترسي در اين مطالعه 
اند. ولي با اين وجود ارقام  بكار بكار گرفته نشده

گرفته شده در اين پژوهش نشان از وجود تنوع 
 ل توجهي در سطح كشور ايران دارد.ژنومي قاب
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  ISSR.هاي رقم انگور با استفاده از داده 25دندروگرام  -2شكل 

Figure 2- Dendrogram of 25 grapevine varieties using ISSR data. 
 

) Zietkiewicz et al.  )1994در پژوهشي
نشانگر  ISSRنيز گزارش كردند كه نشانگر 

هاي مختلف گياهان واريته مفيدي براي شناسايي
يابي ژنتيكي و است. اين نشانگر براي نقشه

ال است، به دليل اين كه مطالعات جمعيت ايده
فراواني و درجه چندشكلي بالايي بين افراد درون 

 ).Lanham et al., 1998يك جمعيت دارند (

 بر خلاف كه داد نشان تحقيق اين نتايج كلي بطور

 و ثبات عدم دليل به مورفولوژيك كه صفات
 معيار توانندنمي طبيعي اثر عوامل در تغييرپذيري

 باشند؛ هاتفاوت و هاشباهت تشخيص براي خوبي

 قدرتمندي و مفيد ابزارهاي نشانگرهاي مولكولي

 ژنتيكي هايتفاوت و هاشباهت بهتر درك براي

 در و نگرفته قرار محيط تاثير تحت كه چرا هستند،

 را افراد هايتفاوت توانندمي و نداپراكنده ژنوم كل

 نمايند مشخص نوكلئوتيدي توالي سطح در
(Baradakci, 2001). نظر از نشانگر نوع انتخاب 

 سهولت تكرارپذيري، جمله از خصوصيات برخي

 از يكي آن هزينه و نتايج تحليل و انجام، تجزيه

 حساب به مولكولي مطالعات مراحل در ترينمهم

 ازجمله (Sharma et al., 2008).آيد  مي
كم هزينه با تكرارپذيري بالا نشانگر  نشانگرهاي

ISSR متعددي تكرارپذيري و هاي است. گزارش
از جمله  .ثبات اين نشانگر را تاييد كردند
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مطالعات انجام شده توسط اين نشانگر بر روي 
توان به بررسي تنوع بين ارقام مختلف انگور مي

آغازگر  13استفاده از رقم انگور كشور هند با  43
ISSR et al., 2005) (Dhanorkar ، استفاده از

 ISSRآغازگر مولكولي  20هاي آمپلوگرافي و داده
انگور به منظور بررسي روابط ژنتيكي بين ارقام 

 .Vكه ارقام مورد مطالعه را به دو خوشه، تركيه 

labrusca  وV. vinifera تقسيم بندي كردند 
(Sabir et al., 2009)،روابط خويشاوندي  ارزيابي

بين تعدادي از ارقام انگور كشور مصر با استفاده 
از نشانگرهاي مورفولوژيك و نشانگر مولكولي 

ISSR  (Neveen et al., 2011) ، كه در اشاره كرد
 كه مشخص شده هااين پژوهش تمامي

يك نشانگر مناسب و قابل  ISSR نشانگرهاي
-هاي انگور ميريتهاطمينان براي آناليز ژنتيكي وا

 باشد. 
 داراي كه ارقامي شناسايي براي تحقيقات گونه اين

 گوناگون مناطق در و بوده يكسان هايژنوتيپ

 يا شوندمي خوانده مختلف هاينام با كشور
 يكسان صورت به كه متفاوتي ارقام بالعكس

 ژرم نگهداري و حفظ جهت اندشده نامگذاري

 براي . است برديكار بسيار ايران انگور پلاسم

 كليه از را گيرينمونه توانمي تردقيق هايبررسي

 انجام مختلف مناطق در ايران انگور هايكلكسيون

 ارقام دقيق مولكولي هايروش از استفاده با و داده

 و نامگذاري صحيح طور به را ايران در شده بومي
 .كرد بنديدسته

كه بطور كلي  نتايج تحقيق حاضر نشان داد
اصل جغرافيايي دليلي بر دوري يا نزديكي فو

از  برخي بدين صورت كهژنتيكي افراد نمي باشد. 
 هاي شمال شرقهاي مربوط به اقليمژنوتيپ

-درون گروه (استان خراسان و شهرستان شاهرود)

-هاي اقليم جنوب غرب (شهر سيهاي با ژنوتيپ

پژوهش حاضر  گيرند.سخت) و برعكس قرار مي
موجود در ايران انگور   ين ارقامنشان داد كه ب

توان از اين تنوع مي وتنوع مطلوبي وجود دارد 
استفاده كرد. نژادي بهبراي اهداف مختلف 

همچنين نتايج اين آزمايش حاكي از آن بود كه 
بندي ارقام براي بررسي تنوع ژنتيكي و گروه

وجود  ISSRامكان استفاده از نشانگرهاي  انگور
 دارد. 
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Abstract 
 
In this research, genetic variation among 22 grapevine cultivars of Shahrood region and 3 
cultivars from Sisakht city were evaluated using 6 ISSR primers. The used primers produced 
totally 69 bands, which 65 bands showed polymorphism among evaluated cultivars. Primers 
UBC825 with 16 bands and UBC857 with 6 bands produced the highest and lowest numbers 
of polymorphic bands, respectively. Polymorphism percentage using these markers was 
94.1%. Mean of expected heterozygosis (He) and mean of Shannon index were 0.37 and 0.54, 
respectively. The highest (0.61) and lowest (0.48) amount of Shannon index was belong to the 
primers UBC 825 and UBC849, respectively. Also primer UBC825 showed the highest 
amount of the expected heterozygosity (0.42), highest number of effective allele (1.75) and 
highest number of different alleles (2). Cluster analysis using Jaccard similarity coefficients 
and UPGMA algorithm put the 25 studied cultivars in three different groups. The results of 
this study showed that ISSR markers can be used as effective tools to evaluate the genetic 
variation and to accelerate grapevine breeding programs. 
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