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 تقدیم به مهربان فرشتگانی که:

-تمام تجربه لحظات ناب باور بودن، لذت و غرور دانستن، جسارت خواستن، عظمت رسیدن و

 هاست....های یکتا و زیبای زندگیم، مدیون حضور سبز آن

 تقدیم به خانواده عزیزم 

 روح پدر و مادرم 

 که الفبای زندگی را به من آموختند 

 همیاری و همدلی او به این منظور نائل شدم همسرم که در سایه

 و فرزندانم که صبورانه و صادقانه من را همراهی نمودند 
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 تشکر و قدردانی 

های  باید تا بتاباند نیرو راو محکم کند شاخه "آفتاب"باید، تا سیرابش کند از آب حیات و  "باران"نهال را 

 تازه روییده را...

ام تشکر و قدردانی کنم. از استاد اندیشمند و فرهیخته  بسی شایسته است از اساتید فرهیخته و فرزانه

در کمال سعه صدر، با حسن خلق و فروتنی، از هیچ کمکی در این   جناب آقای دکتر مهدی رضایی که

نامه را برعهده گرفتند کمال تشکر و قدردانی را  عرصه بر من دریغ ننمودند و زحمت راهنمایی این پایان

دلیل  دارم. از اساتید مشاور جناب آقای دکتر پرویز حیدری و جناب آقای دکتر حمیدرضا طحانیان به 

سرکار خانم  چنین از اساتید محترم داور های ارزشمندشان سپاسگزارم. هممنت و راهنماییهای بی مشاوره

نامه را  که زحمت داوری و بازخوانی این پایاندکتر امین ابراهیمی و جناب آقای حق دکتر زیبا قسیمی 

 متقبل شدند کمال تشکر و قدردانی را دارم. 

نمایم و برای تمامی عزایزان  نهایت قدردانی میعزیزم بی ها و دوستانهای همکلاسیاز همدلی و مساعدت

 سلامتی و توفیق در مسیر زندگی از خداوند بلند مرتبه خواستارم.

و در پایان تشکر خالصانه دارم خدمت تمامی کسانی که به نوعی، به قلمی و یا به نگاهی مرا در به انجام  

 ن، بخشی از زحمات آنان را سپاس گوید. رساندن این مهم یاری نمودند. باشد که این خردتری

 

 کبری عبیری 

 98شهریور 
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ی کشاورزیبسطام دانشگاه  دانشجوی دوره کارشناسی ارشد رشته باغبانی دانشکدهکبری عبیری اینجانب 

ها در  بررسی تنوع ژنتیکی و مورفولوژیکی برخی ژنوتیپصنعتی شاهرود نویسنده پایان نامه 

 شوم.متعهد می  دکترمهدی رضاییتحت راهنمائی   شاهرود کلکسیون انگور منطقه

 
 تحقیقات در این پایان نامه توسط اینجانب انجام شده است و از صحت و اصالت برخوردار است . •

 در استفاده از نتایج پژوهشهای محققان دیگر به مرجع مورد استفاده استناد شده است . •

یا فرد دیگری برای دریافت هیچ نوع مدرک یا امتیاازی در  مطالب مندرج در پایان نامه تاکنون توسط خود •

 هیچ جا ارائه نشده است .

کلیه حقوق معنوی این اثر متعلق به دانشگاه صانعتی شااهرود مای باشاد و مقااتت مساتخرج باا ناام     •

 « به چاپ خواهد رسید .Shahrood  University دانشگاه  شاهرود « و یا 

در به دست آمدن نتایح اصالی پایاان ناماه ترثیرگابار باوده اناد در مقااتت  حقوق معنوی تمام افرادی که •

 رعایت می گردد. پایان نامهمستخرج از

در کلیه مراحل انجام این پایان نامه ، در مواردی که از موجود زنده )یا بافتهای آنها ( اساتفاده شاده اسات  •

 ضوابط و اصول اخلاقی رعایت شده است .

این پایان نامه، در مواردی که به حوزه اطلاعات شخصای افاراد دسترسای یافتاه یاا  در کلیه مراحل انجام •

 استفاده شده است اصل رازداری ، ضوابط و اصول اخلاق انسانی رعایت شده است .
 تاریخ

 

 امضای دانشجو 
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 ت نتایج و حق نشرمالکی

های کلیه حقوق معنوی این اثر و محصوتت آن)مقاتت مستخرج، کتاب، برنامه •
افزاررایانه باشد . ها و تجهیزات ساخته شده( متعلق به دانشگاه  شاهرود میای ، نرم 

اید به نحو مقتضی در تولیدات علمی مربوطه ذکر شود .  این مطلب ب

تایج مو • ز اطلاعات و ن  باشد.جود در پایان نامه بدون ذکر مرجع مجاز نمیاستفاده ا
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 چکیده 

اگونی های محلی گونایران یکی از کشورهای مهم تولید کننده انگور است که ارقام و ژنوتیپ

از این پژوهش بررسی تنوع ژنتیکی و مورفولوژیکی   هدف .یابداز انگور خوراکی در آن پرورش می

  هایو نشانگر های موفولوژیکیویژگی کلکسیون انگور منطقه شاهرود با استفاده از  ها در برخی ژنوتیپ

SSR در  و  بی قرار گرفتمورد ارزیاژنوتیپ انگور  55در خصوصیات مورفولوژی  26. در این تحقیق است

های  ای دادهتجزیه خوشهاستفاده شد. ژنوتیپ انتخابی  22در  SSRجفت آغازگر هشت بخش مولکولی از 

در  دست آمده نتایج به . شد و ضریب تشابه جاکارد انجام  UPGMAالگوریتم مولکولی بر مبنای روش 

  وجود دارد. بیشترین شاخص تنوع بی تنوع باتیی در صفات مورد ارزیا که  نشان داد بخش مورفولوژیکی 

و کمترین شاخص تنوع مربوط   آنتوسیانین، طول دمبرگ، شکل برگ، تراکم خوشههای مربوط به صفت

داری بین برخی  . نتایج حاصل از ضرایب همبستگی، همبستگی مثبت و معنیبودبه صفت زاویه برگ 

عرض خوشه با طول خوشه و رنگ  از جمله زاویه برگ با طول رگبرگ، عرض حبه با طول حبه،  صفات

د. دندروگرام حاصل از صفات مورفولوژیکی در فاصله کاهشی  دا نشان  گوشت میوه با آنتوسیانین دمبرگ 

مورد بررسی چندشکلی   SSRتمام آغازگرهای بندی کرد. گروه مشخص تقسیم ششارقام را به  10به  15

ژنوتیپ باندهای دوتایی و تک باند را   22ش، در جفت آغازگرهای مورد استفاده در این پژوه نشان دادند. 

و رقم   بندی شدند گروه مشخص گروه  پنجارقام در  SSRاز خود نشان دادند. در تجزیه کلاستر با نشانگر 

نتایج نشان داد که رقم کاردینال در   دیشویی به دلیل آنتوسیانین بات به تنهایی در یک گروه قرار گرفت.

د و رقم عسکری اصفهان به تنهایی در یک گروه قرار  بت به سایر ارقام قرار دار فاصله ژنتیکی دورتری نس

دهنده وجود تنوع مولکولی و مورفولوژیکی در بین ارقام انگور کلکسیون  نتایج این پژوهش، نشان گرفت.

 شاهرود است.  

 SSR، خصوصیات مورفولوژیکیانگور، تنوع ژنتیکی،  کلمات کلیدی:
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مقدمه -1-1  

د. انگور یکی از گیاهان مهم  نتولیدات بخش کشاورزی اهمیت خاصی در پویایی اقتصاد هر کشوری دار

  ترین محصوتت باغی جهان یکی از مهم (.Vitis vinifera Lتجاری در ایران است. انگور با نام علمی )

گیرد. ارزش این  است که به لحاظ سطح زیرکشت و ارزش اقتصادی بات، مورد کشت و کار قرار می 

های متنوع، بسیار بات بوده و از این لحاظ نقش بسیار مهمی را در  محصول به دلیل تولید فرآورده

خواروبار  (. طبق گزارشات سازمان Zohouri, 2006کند )اقتصاد کشورهای تولیده کننده آن ایفاء می

میلیون تن بوده است که کشور ایران با   75تقریباً  2016جهانی، میزان تولید جهانی انگور در سال 

هزار تن، در دنیا جایگاه مهمی داشته است و رتبه نهم را به خود اختصاص   251میلیون و  2تولید 

بین سایر   (. از طرف دیگر از لحاظ سطح زیرکشت و میزان تولید درFAO, 2016)داده است 

خوری  محصوتت درختی در ایران، انگور در جایگاه اول قرار دارد. یک سوم محصول انگور به عنوان تازه

(. استفاده از انگور محدود به  FAO, 2016شود )استفاده می ه به صورت خشکشود و بقیمصرف می

ایی دارند. به علاوه از  میوه رسیده آن نبوده بلکه، برگ و میوه نارس آن هم به صورت غوره مصرف غب 

عصاره آن به صورت آب یا شیره انگور، از خشک شده آن به صورت کشمش، از محصوتت تخمیری یا  

تقطیری آن به صورت شراب، الکل و سرکه، از روغن هسته انگور در تهیه تانن، از کنجاله حاصل از  

شود  غبایی دیگر استفاده می استخراج روغن هسته انگور برای خوراک دام و در نهایت مصارف طبی و 

(Tafazzoli et al, 1994 .) واریته   5000 – 6000جنس شناخته شده و حدود  11این گیاه دارای

ترین و تنها جنسی است که میوه خوراکی  همم Vitisها جنس (. در میان آنTassie, 2010باشد )می

ارای بهترین  د Vitis(. جنس 1388گباری شده است )کرمی، رقم نام  1000گونه و  60دارد و دارای 

گیرد. به طوری  برداری قرار میکیفیت محصول است و در اکثر مناطق معتدل جهان کشت و مورد بهره

درجه شمالی در آسیای شرقی، اروپا، آمریکای   50تا  25که در منطقه بزرگی از عرض جغرافیایی 

ک، گواتمات، جزایر وابسته به دریای  شمالی، خاورمیانه و به صورت محدود در نواحی گرمسیر مکزی

 از V. vinifera(. گونه 1386شود )اثنی عشری و همکاران، کاریب و شمال آمریکای جنوبی کشت می
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آسیای غربی منشا گرفته و شهرت خاصی در سراسر دنیا دارد. موطن اصلی درخت انگور در دنیا،  

  های اروپا مخصوصاً را در احیای موستان ناحیه قفقاز و موطن اصلی انواع آمریکایی که نقش مهمی

(.  1389باشد )شیرآوند، فرانسه به خاطر مقاوم بودن پایه به آفت فیلوکسرا دارند، آمریکای شمالی می

-عنوان مرکز تنوع، گسترش و ذخایر ژنتیکی ارزشمند بسیاری از گونه مرکز خاورمیانه از جمله ایران به

(. از این رو همواره گردآوری و شناسایی  Winkler, 1974) است  ههای گیاهی از جمله انگور مطرح بود 

 ,Anonymous, 2009; Nejatianهای مهم هر کشوری بوده است )ها از اولویتها و نژادگانرقم

باشد. انگور از تنوع  (. کشور ما دارای تنوع آب و هوایی و بالطبع تنوع ژنتیکی بسیار باتیی می2006

های انگور در کشور و لزوم  ی برخوردار است. با توجه به تنوع زیاد ارقام و ژنوتیپباتیی از لحاظ ژنتیک

نژادی و معرفی  های بهها در برنامهها به منظور استفاده از آنآوری و ارزیابی ژنوتیپشناسایی، جمع

ان ذخایر  پلاسم گیاهی به عنوان ماده اساسی در تحقیقات اصلاح نباتات و به عنوارقام، حفاظت از ژرم

این نظریه قوت گرفت که منابع ژنتیکی به سرعت در   1950توارثی ملی اهمیت خاصی دارد. در سال 

افتد. در حقیقت فرسایش ژنتیکی در  باشند، و یا به اصطلاح فرسایش ژنتیکی اتفاق میحال تخریب می

اگر با همان سرعت  ها سال بر اثر سرعت زیادی در تخریب مواد ژنتیکی تداوم یافته است و طول ده

(.  1390زهی و همکاران، پلاسم طبیعی همه نابود شده بودند )هاشمژرم 2000رفت تا سال پیش می 

تنوع ژنتیکی در گیاهان و جمعیت گیاهی از نظر کاربردی مورد توجه است. کشاورزی و تولید غبا 

اصلاح گیاهان براساس های متداول های گیاهی پرمحصول دارد. روش بستگی به استفاده از ژنوتیپ

ورزی همه یا تعدادی از صفات  های مورد علاقه از بین تنوع ژنتیکی موجود و دستگزینش ژنوتیپ

 ,Amini, et alباشد ) ممکن و مورد علاقه در یک ژنوتیپ به منظور تولید یک واریته تجاری می

یه و اساسی برای شناسایی،  (. تعیین تنوع ژنتیکی در مواد گیاهی اهمیت زیادی دارد و گام اول2008

های اصلاحی  های ژنتیکی و برنامهحفظ و نگهداری ذخایر توارثی است که پایه اساسی برای پژوهش

است. برای اصلاح و تولید ارقام جدید نیاز به داشتن قدرت انتخاب دقیق بین گیاهان است که این  

ررسی تنوع، ما را در شناخت توان  ها بستگی دارد. بخود به شناسایی ارقام و تنوع موجود در آن
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ی گیاهی، انتخاب صحیح صفات مؤثر در تولید و معرفی ارقام برتر یاری  ژنتیکی نهفته موجود در توده

های مشابه به  چنین مطالعه تنوع فنوتیپی و ژنوتیپی برای شناسایی و تفکیک ژنوتیپخواهد کرد. هم

ها  ها بسیار مهم است. شناسایی و تفکیک ژنوتیپظ آنمنظور ارزیابی و استفاده از ذخایر ژنتیکی و حف

های  پلاسم وحشی، بومی یا اصلاح شده قبل از شروع برنامهچنین مطالعه تنوع ژرماز همدیگر و هم

 ,Nejatian, 2006;FAOگران بسیار اهمیت دارد )اصلاحی و به منظور رعایت حق معنوی اصلاح 

2007; OIV, 2007تنوع ژنتیکی در موجودات مختلف از نشانگرها استفاده می  (. عموماً جهت ارزیابی-

(. این نوع نشانگرها دارای  Kumar, 1999ها هستند )شود که نشانگرهای مورفولوژیکی یکی از انواع آن

توان به مواردی از  هایی نیز دارند که میباشند اما در عین حال مزیتهایی می معایب و محدودیت

چنین جزء نخستین نشانگرها کنترل کننده صفات فنوتیپی اشاره کرد. هم هایجمله دامنه وسیع ژن

ای دارند که این مسئله باعث شده که این  آیند. از طرفی هزینه کمی داشته و کاربرد سادهشمار میبه

شناسی اولین قدم برای توصیف  ترین نشانگرها باشند. بررسی خصوصیات ریختنشانگرها جزو متداول

(. تنوع ژنتیکی رکن اصلی  Badenes et al, 2000باشد )های یک مجموعه میژنوتیپ بندیو طبقه

های اصلاحی بوده و انجام گزینش منوط به وجود تنوع ژنتیکی مطلوب از حیث صفت  بیشتر برنامه

های انگور معموتً  (. ژنوتیپHajiamiri and Sanei Shariatpanahi, 1997باشد )مورد بررسی می

گیرد که تحت ترثیر شرایط محیط قرار دارد. ارقام  نگاری گیاه بالغ صورت میصات تاکبراساس مشخ

نگاری در مراحل فنولوژیکی  صفت مورفولوژیکی و معیارهای سنتی تاک 130انگور معموتً براساس 

شوند  بندی مینگاری، شناسایی و گروههای تاکخاص در گیاهان بالغ، ارزیابی و با استفاده از روش 

(Ekhvaia and Akhalkatsi 2010; IPGRI, 2008  مطالعه خصوصیات مورفولوژیکی جهت مطالعه .)

بندی و بسیاری مسائل دیگر اهمیت  های اصلاحی، بررسی روند تکامل گونه، ردهپلاسم، تهیه برنامهژرم

یک و زراعی  (. ارزیابی تنوع ژنتیکی بر مبنای صفات مورفولوژیک، فیزیولوژNaghavi et al, 2007دارد )

های گیری و تولید جمعیتپلاسم، گزینش والدین مناسب برای دوررگه دهی ژرمتواند برای سازمانمی

 (.  1387در حال تفرق سودمند باشد )قبادی و همکاران، 
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ایران به دلیل گستردگی، تنوع آب و هوا، خاک و سایر مواهب طبیعی امکانات بالقوه بسیار زیادی در  

-توان با برنامههای گیاهی دارد که با دستیابی به اطلاعات کافی میعی و ژرم پلاسمعرصه منابع طبی

که عملکرد باید  ها گام برداشت. از جمله این ریزی دقیق و آگاهانه در جهت حفظ، احیا و گسترش آن 

تری از شرایط محیطی بایستی جستجو شود و  پبیری با ابعاد وسیع ، سازگاری و تطابقیابد افزایش 

های محیطی باید اصلاح شوند  ها و تنشحصوتتی با ارزش غبایی بیشتر و مقاوم به آفات و بیماریم

چنین نیروهای اقتصادی و اجتماعی فشارهای زیادی جهت تغییر  (. هم1378)مختاریان و همکاران، 

تولید  کنند. هزینه های صنعت پرورش میوه از جمله موکاری، اعمال میهای تولید در همه بخشروش 

گیرد. حفاظت  های جدید به صورت متراکم، بات بوده و مقداری انرژی قابل توجهی را در بر میموکاری

نظر سلامت عمومی،  کنندگان از نقطهشمیایی محصول نه تنها گران است، بلکه موجب نگرانی مصرف 

د. این نگرانی  گردهای سموم میبهداشت مواد غبایی و خسارت به محیط زیست به جهت باقی مانده

عشری و همکاران،  گردد )اثنیموجب کاهش تولید و مصرف سموم جهت محافظت از گیاهان می

چنین فرسایش ژنتیکی در اثر گسترش ارقام اصلاح شده، امنیت غبایی در جهان را با  (. هم1386

بر مشکلات غیر  کند. نیاز به حفظ و بکارگیری منابع ژنتیکی به عنوان محافظی در براتهدید مواجه می

بینی در آینده بر همگان آشکار است و چشم نگرانی از تضعیف تنوع منابع ژنتیکی به همراه  قابل پیش

مبنای گزینش   ،ها را در مرکز توجه جهانی قرار داده است. تنوعتقاضای روزافزون به این منابع، آن

ت. آگاهی از تنوع ژنتیکی و  فنوتیپی و ژنوتیپی و اساس اصلاح کمی و کیفی محصوتت کشاورزی اس 

های اصلاحی  ها را در برنامهمدیریت منابع ژنتیکی ضمن حفاظت ذخایر ژنتیکی، قابلیت استفاده از آن

های بومی و تولید ارقام یکنواخت،  (. حبف تنوع ژنتیکی در تودهGhareyazi, 1998سازد )ممکن می

داری ذخایر توارثی، ضروری و  نتیکی و حفظ و نگهاندازد. بنابراین شناسایی تنوع ژآینده را به خطر می

-توان نتیجه(. بنابراین میGhasemi, 1999نژادی موفق است ) ها در یک برنامه بهیکی از اولین قدم

های تولید  که روش های ژنتیکی باید جایگزین کنترل شیمیایی شود، به طوریکه مقاومت کردگیری 

ه اصلاح نباتات اولویت خاص داده شود. به عبارت دیگر موفقیت هر  مورد بازنگری قرار گرفته و در آن ب 
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باشد. کشور ما به  برنامه اصلاحی مستلزم دسترسی به تنوع ژنتیکی جهت انتخاب گیاهان برتر می

-ترین مراکز ذخایر توارثی گیاهان دارای پتانسیل باتیی در زمینه اصلاح نباتات میعنوان یکی از غنی 

تواند ما را در جهت حفظ ذخایر  ضرورت مطالعه، شناسایی و تفکیک ارقام مختلف میباشد. از این رو 

داری  های اصلاحی یاری رساند. بنابراین تزم است این ارقام به جامعه تاک ژنتیکی و پیشبرد برنامه

ند و  نژادی استفاده نمایهای بهها در جهت برنامهنژادی انگور از آنکشور معرفی گردد تا متخصصین به

زراعی انگور با انجام آزمایشات سازگاری این ارقام در مناطق مهم موکاری کشور، در  متخصصین به

های ترویج استفاده از این ارقام را فراهم نمایند. در این راستا لزوم توجه بیشتر به افزایش  زمینه

زاده و همکاران،  )موسی نماید های برتر ارقام را ضروری میراندمان و کیفیت محصول و گزینش ژنوتیپ

1393 .) 

ها در کلکسیون انگور  هدف از انجام این پژوهش، بررسی تنوع ژنتیکی و مورفولوژیکی برخی ژنوتیپ 

منطقه شاهرود )واقع در استان سمنان( با استفاده از روابط بین صفات، میزان تنوع هر صفت، روابط  

های  است تا بتوان با استفاده از داده SSR ها به لحاظ مورفولوژیکی و نشانگرخویشاوندی ژنوتیپ

 حاصل و اطلاعات بدست آمده در اصلاح انگور استفاده کرد.
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 تاریخچه انگور  -2-1

از نظر  ورد استفاده بشر قرار گرفته است. های قدیم مهایی است که از زمانترین میوهیکی از مهم  انگور

  محققان ای از (. عدهTafazzoli et al, 1994باشد )ای میالعادهتصادی و تجاری دارای اهمیت فوقاق

معتقدند که انگور حتی پیش از پیدایش غلات مورد استفاده بشر قرار گرفته است. انگور از دوران  

کشف شده  بسیار قدیم به ما ارث رسیده است. قدیمی بودن آن به وسیله وجود فسیل برگ و ببرهای 

شود. ببرهایی در دریاچه  شناسی تایید میهای رسوبی دوران سوم زمیندر شمال آمریکا و اروپا در تیه

ها در مصر پیدا شده که نشانگر استفاده  سوئیس در مناطق جنوبی اروپای مرکزی پیدا شده فرعون

ها به  های اولیه انسانز زماندهد که انگور را اباشد و این نشان میانسان از انگور از دوران برنز می

های کتاب عهد عتیق حضرت نوح به احداث تاکستانی  اند. طبق نوشتهکردهعنوان غبا مصرف می

مصری مربوط به زمان سلسله چهارم یعنی   مبادرت کرده است. نقش جزئیات کاشت مو را در موازئیک 

ه گفته شد موطن اصلی درخت  چتوان دید. بنابر آنسال پیش از میلاد مسیح می 2450در حدود 

(.  1389باشد )شیرآوند، انگور دنیا، ناحیه قفقاز و موطن اصلی انواع آمریکایی، آمریکای شمالی می

هایی است که کشت و تولید آن در کشور ما از سابقه بسیار طوتنی  ترین میوه انگور یکی از مهم 

ال قبل از میلاد با کشت و کار انگور  س  3000تا  2000برخوردار است و ساکنین این مرز و بوم از 

های آهکی و   های مختلف به خصوص مناطق معتدلی و وجود خاکآشنایی داشته و سازگاری اقلیم

عمیق در این مناطق موجب گسترش آن در سطح وسیعی از مناطق جنوبی کشور تا مرز آذربایجان و  

 (. 1383میرقاسمی، های زاگرس شده است )ااز حاشیه کویر تا مناطق غرب در کوه

 سطح زیر کشت و تولید انگور در دنیا و ایران  -2-2

گیرد. هر سال  های با بیشترین میزان تولید قرار میهایی است که اغلب جزء میوهانگور یکی از میوه

میلیون تن   5/77حدود  2016شود. تولید جهانی انگور در سال میلیون تن انگور تولید می 75حدود 

گان انگور قرار دارد.  میلیون تن در صدر تولید کننده 7/14ست که کشور چین با تولید برآورد شده ا

های بعدی قرار دارند. کشور  میلیون تن در رتبه 7و  8/ 2کشورهای ایتالیا و آمریکا به ترتیب با تولید 
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لی تولید کننده  میلیون تن در رتبه نهم دنیا قرار دارد که در مقایسه با کشورهای اص 4/2ایران با تولید 

 (. FAO, 2016باشد )دارای عملکردی پایین می

 شرایط اقلیمی مورد نیاز -2-3

انگور از نظر آب و هوایی در منطقه وسیعی پراکنده است و اخیرا در بیشتر مناطق معتدل و گرمسیری  

فاده  (. در حال حاضر گونه غالب انگور مورد است1391زاده و همکاران، شود )موسیدنیا کشت می

VitisVinifera های آن حساسیت به سرما است. به دلیل پراکنش نامناسب  باشد که از ویژگیمی

اند. در نتیجه سالیانه  های کشور در مناطق سردسیر قرار گرفتهترین تاکستانموکاری در ایران، عمده 

ر این مناطق  درصد محصول انگور د 50های زمستانه و سرمای بهاره بیش از در اثر وقوع یخبندان

گیرد  روند و کمیت و کیفیت آن تحت ترثیر این پدیده قرار می دچار سرمازدگی شده و از بین می

از مقاومت خوبی نسبت به   V.riparia و V.labruseaهای آمریکای شمالی مثل (. گونه1388)کرمی، 

های  ی بین عرض(. در یک مقیاس وسیع مناطق اصلی موکار Nejatian, 2006سرما برخوردار هستند )

درجه عرض جنوبی در دو سمت خط استوا   40تا  20درجه عرض شمالی و بین  50تا  20جغرافیایی 

ترین نقطه پرورش انگور در نیمکره شمالی به آلمان و در نیمکره جنوبی به  اند. شمالیواقع گردیده

، گیاه قادر به  درجه 51شود. در مناطق سردسیر باتتر از عرض جغرافیایی هندوستان ختم می

ترین عامل طبیعی مؤثر در رسیدن  (. مهم1386عشری و همکاران، ای خود نیست )اثنیرسانیدن میوه

علت برخورداری از شرایط جغرافیایی و اقلیمی مناسب، یکی از  ایران به حبه انگور مقدار دما است.

 .(Anonymous, 2009ترین مراکز تولید و پرورش انگور در جهان محسوب شده است )مهم

-گراد است. در دوره استراحت بوتهدرجه سانتی 7ساعت زیر  100 -350های انگور نیاز سرمایی جوانه

(. آب  1388کنند )جلیلی مرندی، گراد را تحمل میدرجه سانتی -20الی   -18های انگور سرمای 

رود، این  ان به شمار میترین عامل محدودکننده در فرآیندهای فیزیولوژیکی و بیوشیمیایی گیاهاصلی
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در حالی است که انگور از گیاهان مقاوم به خشکی بوده و در مناطقی که میانگین بارندگی ساتنه  

 باشد.متر باشد قادر به رشد میمیلی  300

 شناسی خصوصیات گیاه  -2-4

)جداری   ند باش می  Vitisهایی که ارزش تجاری دارند از جنس  گونه است و Vitaceaتیره  متعلق انگور

عدد   40، حاوی Muscadiniaهای این جنس شامل دو زیرجنس به نام (. 1390کوهی و همکاران، 

استفاده از انگور  (. 1388باشد )جلیلی مرندی، عدد کروموزم می 38، حاوی Euvitisکروموزوم و 

هری و  ، برگ و میوه نارس آن نیز مصرف غبایی دارد )کریمی ش محدود به میوه رسیده نیست بلکه

درخت انگور قابل استفاده دارویی است و دارای خواص بسیاری از  های (. کلیه قسمت1391همکاران، 

 (. 1389باشد )نراقی، جمله دفع سموم بدن، تقویت کبد و مؤثر در درمان می

 ریشه   -2-4-1

یشه با حجم  باشد. لبا رگره میهای بسیار قوی، طویل، منشعب و فاقد گره و میانبوته مو دارای ریشه

کنند. جبب این مواد توسط  زیادی از خاک تماس دارد و از مقدار زیادی مواد معدنی استفاده می 

ها خیلی زیاد است و در انتهای ریشه نازک فرعی قرار  گیرد که تعداد آنهای موئین انجام می ریشه

 (. 1389دارند )شیرآوند، 

 ساقه  -2-4-2

شناسی به اسامی گوناگونی معروف  ن سال پیدایش از نظر گیاهساقه انگور از ابتدای تشکیل تا سومی

های مرکب انگور در  گیرد. جوانهباشد که هر کدام مرحله خاصی از رشد و نمو آن را در بر میمی

ها رشد سریعی داشته و در  آورند. این شاخههای فصل جاری را به وجود میابتدای فصل رشد، شاخه

دهند. این  ای به نام کین )شاخه یکساله( را می های توخالی ماشورهل ساقهاواسط تابستان به بعد تشکی

دهند،  ها را تشکیل می های توخالی در صورتی که بر روی بوته انگور باقی بمانند. در سال بعد تنهساقه
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ها  ای بر روی آنهای ماشورههای کوتاهی که ساقهآورند. تنهها( را به وجود میهای افقی )کوردنتنه

 (. 1390شوند )حقانی، شود بازو نامیده میتشکیل می

 برگ   -2-4-3

کند. شکل برگ در  قسمت یا لوب تقسیم می 5رگبرگ اصلی است که برگ را به  5برگ مو دارای  

   ( 1390باشد )حقانی، های شناسایی ارقام میارقام مختلف متفاوت است و یکی از راه

 هاها و جوانهگره  -2-4-4.

های  شود که گره نام دارد و کلیه قسمتهایی روی شاخه مشاهده میر فواصل معین برآمدگیمعموتً د

نامند که  فعال و حیاتی بوته مو بر روی گره قرار گرفته است. فاصله بین دو گره متوالی را میانگره می

به دو دسته  های مو کند. جوانهوقت پس از تشکیل رشد نمیباشد و هیچصاف و بدون هر نوع زائده می

ای تبدیل  ی رویشی پس از رشد، به شاخهشوند. جوانههای زایشی تقسیم میهای رویشی و جوانهجوانه

ی زایشی  باشد. جوانهآید و از نظر باروری غیرمثمر میشود که بر روی آن فقط برگ به وجود میمی

باشد  های گل میوشههای اولیه و خکه یک جوانه مرکب است، شامل شاخه اولیه که دارای برگ

   .(1389)شیرآوند، 

 پیچک  -2-4-5.

ای هستند و پس از  ها معموتً دو شاخهوظیفه اصلی پیچک اتصال شاخه مو به قیم است. پیچک 

ها  ، پیچیکV.labruseaکنند. در تمام انواع انگور به جز نوع آمریکایی مرسوم به چیدن میوه ریزش نمی

یعنی در مقابل برگ اول و دوم یک پیچک یا خوشه قرار گرفته و   باشند.به صورت غیر متوالی می

ها یک پیچک واقع شده  باشد. اما در جنس تبروسکا در کنار هر یک از برگمحل برگ سوم خالی می

   (.1389است )شیرآوند، 
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 گل   -2-4-6

د جاری انگیزی( در فصل رویش سال پیش آشکار شده و تا اواخر فصل رش اولین آثار تشکیل گل )گل

پبیرد، تمام اجزای گل طی فصل جاری تکمیل  ها دیر صورت میانگیزی آنیابد و اجزای گلادامه می

ی  ها، تکمیل اجزای گل به اوایل بهار سال بعد و سپری شدن دوره شوند. در این گونه جوانهنمی

گ، گلبرگ،  شود. گل انگور هم مانند گل سایر گیاهان شامل کاسبراستراحت زمستانه موکول می

ها از بات به هم پیوسته و یک بخش کلاه مانند به نام کالیپترا را  باشد. گلبرگها و مادگی میپرچم

ها شروع  ها حدود سه هفته پس از ظهور برگافتد. پرچمدهند که هنگام باز شدن گل میتشکیل می 

و اجزای آن که کلاله،  شود. حدود یک هفته بعد مادگی به رشد کرده و میله و بساک آن دیده می

باشد قابل رویت خواهند بود. گل انگور دارای دو تا سه برگچه که در هر کدام از  خامه و تخمدان می

 (.1389ها یک تا دو تخمک که بعداً تبدیل به ببر خواهد شد، وجود دارد )شیرآوند، آن

 میوه  -2-4-7 

-که هریک به چندین دمگل ختم می شوند های فرعی ظاهر می شاخه و میوه روی محور اصلی خوشه 

  3تا  2شود. میوه دارای گردند که در انتها هر دمگل یک گل قرار گرفته که به یک حبه تبدیل می

باشد و میوه بر حسب انواع مختلف  تخم بوده که پوست خارجی دانه استخوانی و دارای آلبومن نیز می

باشند )حقانی،  های مختلف میکشیده و با رنگها دارای اشکال کروی، بیضی، پهن و یا دراز و پایه

1390 .) 

 اهمیت و مصارف  -2-5

ترین مواد  های بسیاری است. از مهم انگور از نظر ارزش غبایی و خواص بهداشتی، دارای سودمندی

باشد. از اسیدهای آلی اسید فرمیک،  های انگور تازه ساکارز، گلوکز و دکستروز میقندی موجود در حبه

چنین عناصری مانند منیزیم،  توان نام برد. همیک، اسید سیتریک و اسید تارتاریک را می اسید مال

کیلو کالری   67گرم انگور تازه  100آهن, مگنز و سیلیس نیز وجود دارد. مقدار انرژی موجود در هر 

 است.
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 ترکیبات شیمیایی درخت انگور   -2-6

 . های درخت انگور قابل استفاده دارویی استکلیه قسمت

 ای و تعدادی اسیدهای آلی است. برگ مو: دارای ساکارز، لوولز، اینوزیت، مواد نشاسته .1

 دم خوشه انگور: دارای تانن، مواد رزینی، تارتارات پتاسیم و اسیدهای آلی است.  .2

باشد. غوره دارای  غوره که میوه سبز رنگ و نارس انگور است که دارای طعم ترش می .3

یک، اسید فرمیک، اسید سوکسینیک، اسید اگزالیک، اسید سیدهای آلی مانند اسید مالا

 باشد.گلوکولیک و قند می

 انگور رسیده: در صد گرم حبه انگور مواد زیر موجود است:  .4

 گرم 75 آب 

 گرم 1/3 پروتئین

 گرم 20 مواد قندی

 گرممیلی 12 کلسیم

 گرممیلی 4 فسفر 

 گرممیلی 4 آهن

 گرممیلی 3 سدیم

 گرم 175 پتاسیم

 گرم 100 ویتامین آ

 گرممیلی 5 1ویتامین ب 

 گرممیلی 3 2ویتامین ب 

 گرممیلی 3 3ویتامین ب 

 گرممیلی 4 ویتامین ث

 باشد.پوست انگور دارای تانن، تارتارات پتاسیم، اسیدهای آزاد و مواد معدنی می



 
 

14 

 

سته انگور به رنگ زرد  در هسته انگور مقداری روغن و تانن موجود است. روغن ههسته انگور:  2-7

گلیسرید،  باشد. روغن هسته دارای تریمایل به سبز است. این روغن فاقد بو و دارای طعمی مطبوع می

بانه،  باشد )دولتیاسید اولئیک، اسید پالمتیک، اسید لینولئیک، اسید استئاریک و اسید آراشیک می

1385 .) 

 تنوع ژنتیکی  -2-7

ها تغییر ساختار  هایی هستند که یکی از اهداف اولیه آنآورینش و فناصلاح نباتات و بیوتکنولوژی دا

باشد. تزمه هر تغییر و گزینش وجود تنوع است.تنوع  ژنتیکی گیاه در جهت منافع اقتصادی انسان می

باشد. تنوع اساس کارهای  ها برای آن صفت میژنتیکی یک صفت، ارزش متفاوت افراد یا ژنوتیپ

تواند امید  نژادگر در صورتی می وتکنولوژی و ماده خام ضروری برای آن است. یک بهاصلاح نباتات و بی 

های خود داشته باشد که شانس انتخاب مواد مناسب برای او وجود داشته  موفقیت زیادی در برنامه

ترین ذخایر و منابع  ترین و حیاتیترین، پرارزش باشد. از این رو، منابع ژنتیک گیاهی یکی از مهم

ترین مراکز دنیا از نظر ذخایر  (. ایران یکی از غنی1372شوند )وجدانی، یعی بشر محسوب میطب

هزار گونه گیاهی در   12الی  10شناسان ایرانی حدود شود. به عقیده گیاهژنتیکی گیاهی محسوب می 

جهان ساخته  ترین مراکز تنوع ذخایر توارثی گیاهی در ایران وجود دارد که آن را به عنوان یکی از غنی

های زنده و غیرزنده و  های مفید برای مقاومت به تنشهای وحشی به لحاظ داشتن ژناست. گونه

باشند. برای استفاده از این  گسترش سازگاری ژنتیکی در برابر تغییرات محیطی دارای اهمیت می

 Sharmaخوردار است )ای برپلاسم، از اهمیت ویژهمنابع، اطلاع از ماهیت و میزان تنوع موجود در ژرم

and Hore, 1993های اصلاحی و حفاظت از  (. بررسی تنوع ژنتیکی در گیاهان زراعی برای برنامه

های گیاهی برای انتخاب والدین  ذخایر توارثی، حیاتی بوده و اطلاع از سطح تنوع ژنتیکی در گونه

(. بررسی تنوع ژنتیکی  Singh, 2003جهت رسیدن به هیبرید مناسب از اهمیت زیادی برخوردار است )

 ,Pradeep et alباشد )پلاسم دارای اهمیت میچنین از جنبه مدیریت مؤثر و حفظ منابع ژرمهم
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باشند. از  اند متفاوت میهایی که برای تخمین تنوع ژنتیکی مورد استفاده قرار گرفته(. روش 2002

 Cox etرهای مولکولی را نام برد ) توان ثبت شجره، خصوصیات مورفولوژیکی و نشانگ ها میجمله آن

al, 1985ها در شناسایی و  ها معیاری مناسب برای استفاده از آنپلاسم(. آگاهی از تنوع ژنتیکی ژرم

-(. تنوع ژنتیکی اساس بیشتر برنامهCox et al, 1985باشند )ها در بهبود گیاهان زراعی میانتقال ژن

ها،  های گونهوجود تنوع ژنتیکی مطلوب از نظر ویژگیهای اصلاحی بوده و انجام گزینش منوط به 

های آماری خاص براساس صفات مورفولوژیک،  ها و مدلها و یا افراد را با استفاده از روش جمعیت

(. تعیین سطح  Ashrafi Parchin, 2011کنند )ای یا خصوصیات مولکولی افراد بیان می اطلاعات شجره

 Pradeep etباشد )در مدیریت مؤثر و استفاده از ذخایر ژنتیکی می  تنوع ژنتیکی یکی از مراحل اساسی

al, 2002  منابع ژنتیکی یا ذخایر توارثی به دلیل اهمیت فراوانی که دارند یکی از ارزشمندترین .)

(. یکی از  1388نیا و همکاران، شوند )احتشامای در هر کشور محسوب می های ملی و منابع پایهثروت

باتات موفق، افزایش فرسایش یا کاهش منابع ژنتیکی گیاه بوده که تحت برنامه انتخاب  عواقب اصلاح ن

پلاسم  های اخیر عوامل بسیار زیادی در فرسایش ژنتیکی و نابودی ذخایر ژرماند. در سالقرار گرفته

های بومی،  جای واریتهشده بههای اصلاح(. استفاده از واریته1388و همکاران، شیرآلی اند )نقش داشته

کش، پیشرفت شهرها و مراکز صنعتی،  های مدرن زراعی مانند استفاده از سموم علفاعمال روش 

های کشت و سایر عواملی که منجر به فرسایش  های زراعی و مرتعی، تغییر روش مسکونی شدن زمین

نباتات قابل   طور مستقیم و غیر مستقیم در کشاورزی و اصلاحشوند که بهو انقراض مواد با ارزش می

استفاده هستند. بنابراین حفاظت و استفاده از منابع ژنتیکی گیاهی برای بقا و بهبود تولیدات زراعی  

شود. تنوع ژنتیکی  ضروری بوده و به عنوان نیازی اساسی در توسعه پایدار و کاهش فقر محسوب می

(. موفقیت در   Kumar, 1999؛Bagheri et al, 2002باشد )های اصلاح نباتات میاساس اکثر برنامه

اصلاح یک گیاه زراعی، در درجه اول به دسترسی تنوع ژنتیکی موجود در آن گیاه بستگی دارد، ضمن  

های زراعی  که تنوع ژنتیکی یکی از ارکان اصلی کشاورزی پایدار است و وجود تنوع ژنتیکی در نظاماین

مدیریت و استفاده صحیح از تنوع موجود در   با درس گرفتن از طبیعت باید همواره مدنظر قرار گیرد. 
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های مؤثر اصلاحی بسیار مهم  ارقام محلی و خویشاوندان وحشی یک گونه گیاهی در اجرای برنامه

 است.

 اهمیت بررسی تنوع ژنتیکی   -2-7-1

-یکی آزمایش نظریه ،گیری تنوع ژنتیکی در جهت بررسی دو دسته از مشکلات مفید خواهد بوداندازه

های  ها و لکهها اصطلاحاً هستهود در رابطه با ماهیت عوامل مؤثر بر تنوع ژنتیکی که به آنهای موج

به عنوان ابزاری برای شناخت   ی شود و دیگری استفاده از معیارهای تنوع ژنتیکتکامل یافته گفته می

تانه تحمل یک  ها. تنوع ژنتیکی آس چنین تنوع موجود در داخل و بین آنها و هم روابط میان ارگانیسم

 (. 1375برد )عبدمیشانی، های زیستی و غیر زیستی بات میگونه را در برابر تنش

 کاربردهای بررسی تنوع ژنتیکی  -2-7-2

نژادی و هم حفاظت از  های بهپلاسم یک گونه زراعی هم در طرحبررسی تنوع ژنتیکی موجود در ژرم

-های گیاهی، نگه ع ژنتیکی در زمینه اداره مجموعهطور کلی تعیین تنوبه . منابع ژنتیکی کاربرد دارد

کند. و در بعضی از  های گیاهی به ما کمک میداری و حفاظت، درج مشخصات و استفاده از مجموعه

های فیلوژنتیکی، ژنتیک جمعیت، مدیریت گیاهان  های معمول این کاربردها مانند بررسیجنبه

ی تنوع ژنتیکی، نشانگرهای ژنتیکی و نشانگرهای  های ارزیابوحشی، مدیریت منابع ژنتیکی، روش 

 (. 1383؛ ارزانی، 1386باشد )رحیمی، مورفولوژیک می

 انواع نشانگرها  -2-8

ها، نشانگرهای ترین آن شود که مهم انواع مختلف نشانگر برای بررسی تنوع ژنتیکی استفاده می

. ارزش این نشانگرها به میزان  باشند یم DNAمورفولوژیک، سیتولوژیک، بیوشیمیایی و نشانگرهای 

، امکان بررسی  DNAدهند بستگی دارد. نشانگرهای مورفیسم که نشان میها و سطح پلی توارث آن

 Sarkhosh)باشند کی و ساختار ژنتیکی را فراهم کرده و در عین حال مستقل از محیط مییتنوع ژنت

et al, 2009; Semagn et al, 2006). 
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ارائه داد، واژه نشانگر معموتً برای نشانگر لوکاس به کار   1986تنزفلد در بر اساس تعریفی که اس 

توانند از طریق جهش به چندین  ها میرود. هر ژنی جایی در طول کروموزوم به نام لوکاس دارد. ژن می 

های آللی یک ژن در  شوند. تمامی شکلهای آللی( نامیده می شکل متفاوت تبدیل شوند که آلل )شکل 

های آللی یک لوکاس یکسان  که شکل گیرند. هنگامیهای هومولوگ قرار می یگاه در کروموزوم یک جا

های آللی  که شکلشود که ژنوتیپ، هوموزایگوت )در این لوکاس( است، درحالی باشند، گفته می 

های  نمایند. در موجودات دیپلویید، ژنوتیپ با دو شکل آللی کروموزوم متفاوت، هتروزیگوت را ایجاد می 

های مربوط به  گردد؛ بنابراین نشانگرهای مولکولی شامل تمامی نشانگرهای لوکاس هومولوگ ایجاد می 

DNA توانند بیوشیمیایی یا مورفولوژیک نیز باشند باشند که می یم(Weising et al., 2012). 

 شوند: طور کلی نشانگرها در سه گروه تقسیم میبه    

باشند مانند صفات  ی که براساس تنوعات قابل مشاهده مینشانگرهای مورفولوژیکی، گروه .1

 مورفولوژیکی و صفات زراعی و ... . 

باشند. که  نشانگرهای بیوشیمی، گروهی که براساس تنوعات محصول ژن )پروتئین( می .2

 باشند بازتابی از تنوع موجود در سطح ژنوم می

 DNAبازی  ود در ردیف های موجنشانگرهای مولکولی، گروهی که براساس تنوعات تفاوت  .3

 (.Chauhan and Kumar, 2015کنند )باشند که در واقع توارث سطح ژنوم را آشکار مییم

 نشانگرهای مورفولوژیکی  -1  -2-8

تواند مورد  صفات مورفولوژیکی روش معتبری است که در برآورد تنوع ژنتیکی ارقام مختلف می 

-ها، بررسی های مولکولی در تفکیک ژنوتیپت روش استفاده قرار گیرد. با وجود اهمیت، دقت و سرع

پلاست مورد استفاده  های ژرمبندیعنوان مبنا و اولین مرحله در طبقهچنان بههای مورفولوژیکی هم

(. نشانگرهای مورفولوژیک اولین نشانگرهایی بودند که برای  1389گیرد )شمیلی و همکاران، قرار می

های قابل رویت در  ده قرار گرفتند. این نشانگرها در واقع نتیجه جهشارزیابی تنوع ژنتیکی مورد استفا

عنوان نشانگر ژنتیکی مورد استفاده قرار گیرند  توانند بهریخت ظاهری موجود هستند و در صورتی می 



 
 

18 

 

البته  (. Dvorak et al, 1998های مختلف قابل تکرار باشد )ها در طیف وسیعی از محیط که بیان آن

-های ژنتیکی میان گونهآیا این تنوع ناشی از اثرات محیطی است یا تحت ترثیر تفاوت کهتشخیص این 

وسیله یک  های گیاهی قرار دارد تا حدودی دشوار است. آن دسته از صفات مورفولوژیکی که تنها به 

  عنوان نشانگرهای ژنتیکی مورد استفاده قرار گیرند، زیرا شوند ممکن است بهمکان ژنتیکی کنترل می

(. در  Kumar, 1999تظاهر این دسته از صفات حتی در شرایط محیطی متفاوت نیز نسبتاً ثابت است )

-ها و یا نشانگرهای مورد استفاده در مطالعه ژنتیک گیاهان عالی، تک سال گبشته، اغلب ژن 30تا   20

تولید ریشک در   هایی که باعثمثال ژن عنواناند که روی صفات ظاهری مؤثر بودند. به هایی بودهژن

شوند  های کلروفیلی، رنگ گل و صافی و چروکیدگی سطح دانه نخودفرنگی میغلات، پاکوتاهی، نقص

اند و  گردند. این نشانگرها اغلب معرف ژنهای ساختاریازجمله نشانگرهای مورفولوژیکی محسوب می

ورد استفاده  فرنگی، گندم و غیره مهای ژنتیکی در موش، مگس سرکه، گوجه در تهیه نقشه

اند و کمک زیادی به مطالعات و تحقیقات  مشاهدهراحتی قابل اند. این نشانگرها معموتً به قرارگرفته 

بینی واکنش  عنوان معیارهایی در پیشاند. اگرچه نشانگرهای مورفولوژیکی ممکن است به ای نمودهپایه

 (.Pop et al, 2013گیرند ) قرار می  گزینش مفید باشند اما تحت ترثیر عوامل دیگری نیز ژنتیکی به 

های زیادی دارند. بسیاری از پارامترها غالباً تحت ترثیر محیط و سن  این نشانگرها معایب و محدودیت

شود ممکن است اساس و توضیح ژنتیکی نداشته باشد.  گیرند و صفتی که عرضه میموجود قرار می

ماند که برای گیاهان چند ساله بسیار مشکل   شان باید منتظر ظهورشان گاهی برای مشاهده و ثبت

-ها اثر بگبارند. هم توانند روی بیان آناست. در تحقیقات عواملی مانند اپیستازی و پلیوتروپی هم می

ها به صورت غالب و مغلوب عمل  های آنباشند و آللحدود میم چنین تعداد نشانگرهای مورفولوژیکی 

پبیر نیست. از سوی دیگر اغلب این  گوت از هموزیگوت امکانکنند و لبا تشخیص افراد هتروزیمی

ها در یک تین نه تنها باعث بروز صفات نامطلوب در  آوری آنیافته هستند و جمع نشانگرها جهش

گیر است با این وجود به دلیل ساده و  شوند بلکه انجام چنین کاری دشوار، پرهزینه، و وقتگیاهان می

قیمت، هنوز هم محققین بسیاری از این نشانگرها از به امکانات پیچیده و گرانهزینه بودن و عدم نیکم
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پبیری باتیی برخوردار  که این صفات از توارثدر مجموع درصورتی (. Kumar, 1999کنند )استفاده می 

آیند،  های مناسب در مطالعات تنوع ژنتیکی به شمار می باشند نشانگرهای مورفولوژیکی یکی از گزینه

های های پیشرفته مانند تکنیک ها و تکنیکتواند بدون نیاز به روش را توارث این صفات میزی

-ترین صفات مورد بررسی در مطالعه تاک(. مهمPop et al, 2013) بیوشیمیایی و مولکولی ارزیابی شود

ه منظور  باشد، که در اکثر کشورها بها و ارقام انگور صفات مورفولوژیکی مینگاری و شناسایی گونه

اند  هایی که بر مبنای بررسی این صفات تدوین شدههای مو از روش مطالعات شناسایی ارقام و گونه

 (.Valrit et al, 1995شود )استفاده می

 نشانگرهای بیوشیمیایی  -2-8-2

های نشانگرهای مورفولوژیکی، نشانگرهای دیگر در هر دو سطح پروتئین  برای غلبه بر محدودیت

عنوان نشانگرهای  ژنوتیپ( توسعه یافته است. نشانگرهای پروتئینی معموتً به) DNAسطح  )فنوتیپ( و 

ترین نشانگرهای پروتئینی  (. معمول Chauhan and Kumar, 2015شوند )گباری میبیوشیمیایی نام

در حالی که   ها هستند های مشابه از آنزیمطور کلی شکلها بهباشند. آیزوزایمها میها و آلوزایمآیزوزایم

-های مشابه که این تفاوت نتیجه تنوع آللی موجود در سطح آنزیمهای متفاوت از آنزیمها شکلآلوزایم

(. تعداد کم نشانگرهای پروتئینی قابل ثبت و مشاهده و چند شکلی  Tanksley et al, 1989باشد )ها می

  (.Mondini et al, 2009باشد )ها میپایین باعث محدودیت استفاده از آن

 نشانگرهای مولکولی   -2-8-3

-ها و سویه ها، تینها، نژادها، جمعیتدر حال حاضر بهترین راه بررسی تنوع زیستی و ژنتیکی در گونه

باشد. نشانگرهای یم DNAمهرگان و گیاهان بررسی نشانگرهای مولکولی ها جانوری مهرداران و بی 

توان  ای میباشند و در هر موجود زندهرهای مولکولی میترین نشانگ ترین و آسانراوانف DNAمولکولی 

های فیزیکی و ژنتیکی در موجودات زنده و  ها استفاده نمود. با کمک این نشانگرها ایجاد نقشه از آن

(.  1386پبیر شده است )نقوی، کنترل شده صفات کمی و کیفی امکان هاچنین شناسایی ژنهم

کند را نشانگر  وجود، که آن را از سایر موجودات جدا مییک م  DNAهای های بین ردیفتفاوت
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های  ها، نژادها و یا سویهها، گونهها، جمعیتچه میان افراد، تینگویند، به عبارتی هر آنژنتیکی می 

شود  ها از یکدیگر شود به عنوان نشانگر ژنتیکی شناخته میمختلف تفاوت ایجاد کند و سبب تمایز آن

(Chauhan and Kumar, 2015.) 

گیری عینی  عنوان یک روش اندازهشود و بهربوط میم DNAنشانگرهای مولکولی به خود مولکول     

تواند در هر زمان در طول توسعه گیاه  ها تحت ترثیرات محیط نیستند، آزمایشات میباشند. آنمی

د هستند و تمام ژنوم را  ها دارای توانایی موجود در تعداد نامحدو تر، آنانجام شود، و از همه مهم

ها آثار  های طبیعی شناخت، چون آنعنوان ژندهند. نشانگرهای مولکولی را نباید بهپوشش می 

اص پیوسته در ژنوم به حساب آورد.  ها را به عنوان نقاط ختوان آنبیولوژیکی ندارند، و در عوض می

شوند، و قابل توارث  ز ژنوم یافت میابل شناسایی هستند، در نقاط خاصی اق DNAهای ها در توالیآن

(. این نشانگرها تحت ترثیر محیط، آثار  Semagn et al, 2006باشند )از یک نسل به نسل دیگر می

گیرند. نشانگرهای مولکولی براساس نوع روش آشکارسازی غالبیت، اپیستازی و پلیوتروپی قرار نمی 

ای  های مبتنی بر واکنش زنجیرهیک یا روش تواند روش هیبریداسیون اسیدهای نوکلئها که میآن

( یا ترکیبی از هر دو باشد، توانایی ارزیابی یک یا چند مکان ژنومی را دارند، بنابراین  PCRمراز )پلی

های هتروزیگوت برای  توانایی تشخیص حضور یک آلل را برای یک مکان ژنی دارند. تشخیص حالت

ولی مورد استفاده دارد. نشانگرهایی که توانایی تشخیص  های مشابه بستگی به نوع نشانگر مولکآلل

 Mondiniشوند )بارز نامیده میباشند، نشانگرهای همهای هموزیگوت را از هتروزیگوت دارا میمکان

et al, 2009 .) 

 های یک مارکر )نشانگر( مولکولی مناسبویژگی  -4-  2-8

 دارای وراثت مندلی باشد. ✓

های قابل تشخیص در یک لوکوس  ات باشد: هر قدر تعداد آللمورفیسم در آن بمیزان پلی ✓

 بیشتر باشد، بهتر است.

 بارز بودن: قادر به تمایز افراد هتروزیگوت و هموزیگوت از هم باشد.هم ✓
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 ژنوتیپ لوکوس تحت ترثیر لوکوس دیگر قرار نگیرد.  ✓

 دارای تکرارپبیری بات باشد. ✓

 ته باشد.گی و فراوانی باتیی داش در ژنوم پراکنده ✓

 بیان آن مستقل از محیط باشد. ✓

 ای از کل ژنوم باشند )به غیر از زمانی که نشانگر مختص به لوکوس خاص است(.نماینده ✓

 ها سازش یکسانی داشته باشند. خنثی: تمام آلل ✓

 هزینه و سریع و راحت باشد.کم ✓

عضی به دلیل هم باز بودن در  ها را باهم ندارند. بیک از نشانگرهای مولکولی همه این ویژگیالبته هیچ

مورفیسم باتیی دارند در مطالعات تنوع ژنتیکی  که پلیروند و بعضی به دلیل اینکار میاصلاح نژاد به

باشند. لبا باید بنا بر اهداف و امکانات،  یر بودن نتایج رایج میب کاربرد دارند. بعضی نیز به دلیل تکرار پ

 .  (Ford- Lloyd and painting, 1996نشانگر مطلوب انتخاب شود ) 

 شوند:به طور کلی نشانگرهای مولکولی به دو گروه زیر تقسیم می

 نشانگرهای مولکولی بر پایه هیبریداسیون -1

 PCRنشانگرهای مولکولی مبتنی بر  -2

 نشانگرهای مولکولی بر پایه هیبریداسیون  -5  -2-8

اهی مورد استفاده قرار گرفتند. چند شکلی این نشانگرها از اولین نشانگرهایی بودند که در مطالعات گی

ترین نشانگر مولکولی بر پایه هیبریداسیون است. این نشانگر  ( معروفRELPطولی قطعات برش یافته ) 

، در نقشه ژنتیکی ژن جهش یافته  DNAبرای شناسایی چند شکلی توالی  1975اولین بار در سال 

( سپس Grodzicker et al, 1974ستفاده شد )ا adeno-vinus serotypesحساس به دما در ویروس 

 Helentjarisهای گیاهی )( و پس از آن برای ژنومBotstein et al, 1980یابی ژنوم انسان ) برای نقشه

et al, 1986های  های برشی است و یک الگوی متفاوت از اندازه( استفاده شد. تکنیک آن بر پایه آنزیم
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های بین دو  . این نشانگر به خوبی توانایی آشکارسازی تفاوتدهد ا ارائه می ر DNAقطعات مختلف 

باشند. با این وجود،  بارز و تکرارپبیری باتیی برخوردار میباشند و از توارث همی مشابه را دارا میگونه 

 ,Potte and Jone,1991 Roy et al, 1992; Young et alا کیفیت بات )ب DNAبه دلیل نیاز به 

طور  گیر بودن، امروزه به( و وقتYu e tal, 1993ادیو اکتیویته گران قیمت و سمی )(. مواد ر;1992

ها در نشانگرها مبتنی بر هیبریداسیون سبب شده  گیرد. این محدودیتوسیع مورد استفاده قرار نمی

 وسعه یابند.ت  PCRتر مانند نشانگرهای مبتنی بر هایی با پیچیدگی کم است که روش 

 PCR ای مبتنی برنشانگره  -  2-8-6

ها، نیاز به  مراز در آنای پلیگیری از واکنش زنجیرهاین نشانگرها شامل نشانگرهایی هستند که با بهره

-شود. این گروه از نشانگرها، از توالی الیگونوکلئوتیدی به گیری حبف میکاوشگر و در نتیجه دورگ 

های مختلف در این گروه، در  نند. روش کستفاده میا DNAعنوان آغازگر برای تکثیر قطعه خاصی از 

های جداسازی و آشکار کردن قطعات با همدیگر  روش  و  PCRطول و توالی آغازگرها، سختی شرایط 

و   1RFLP ،2RAPD ،3AFLP ،4ISSRگیرند مانند فرق دارند، نشانگرهای زیادی در این گروه قرار می 

5SSR نامه از نوع ها( که در این پایان)ریزماهوارهSSR کنیم.  استفاده می 

 ها ماهواره  -2-9

شوند. در  ها، واحدهای تکرار شونده از چند جفت باز تا چند صد جفت باز تکرار میدر ماهواره

درصد )کانگارو( از ژنوم را   50درصد )انسان( تا بیش از  10ها کمتر از پستانداران ممکن است ماهواره

شوند.  هتروکروماتین نزدیک سانترمرها و تلومرها یافت میها بیشتر در منطقه تشکیل دهند. ماهواره

 
1 - Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) 
2 - Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) 

3 - Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) 
4 - Inter-Simple Sequcnce Repeat (ISSR) 

5 - Simple Sequence Repeat (SSR) 
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ها شناخته نشده است.  شوند و تاکنون هیچ عمل مشخصی برای آنبرداری نمیها معموتً نسخه ماهواره

-عنوان نشانگرهایی که با سانترومر ارتباط دارند استفاده می یابی ژنوم انسان بهها برای نقشهاز ماهواره

 (.  1386مکاران، شود )نقوی و ه

 هاماهوارک  -2-10

ها  جفت بازی هستند که ممکن است صدها بار تکرار شده باشند. آن 60تا  10ها واحدهای ماهوارک

ها مؤثرند.  پبیری ماهوارکجفت بازی دارند که احتماتً در تنوع 15تا  10معموتً یک هسته مشترک 

-باشند. تنوع ها و گیاهان متمرکز میانداران، قارچها بیشتر در نواحی یوکروماتین ژنوم پستماهوارک

گیرند  انسان مورد استفاده قرار می  DNAنگاری ها در حدی است که گاهی در انگشتپبیری ماهوارک

(Chambers, 2000.) 

 SSRها یا  ها یا میکروساتلایتریزماهواره -2-11

ژنتیک انسانی جهت تشخیص برخی   شناخته شدند و برای اولین بار در 1970ها در دهه ریزماهواره

یکی از  (. Chambers, 2000ها که با تغییر در واحدهای تکراری همراه بود استفاده شدند )بیماری

ها از تکرارهای  باشند. میکروساتلایت می SSRنشانگرهای  DNAهای قدرتمند در کاوش تکنیک

وتً در تعداد واحدهای تکراری  ها معمهای آنجفت بازی تشکیل شده و آلل 6الی  3نوکلئوتیدی 

پبیر بوده و به دتیل چند آللی  باشند. تعداد این نشانگرها در ژنوم بسیار فراوان و جهشمتفاوت می

بارزی، تکرارپبیری، تفسیر نسبتاً آسان، توزیع مناسب در ژنوم و قدرت  آشکارسازی  بودن، هم

نوع  تاز این نوع نشانگرها در مطالعات تکاملی،  (. استفاده Jatoietal, 2006چندشکلی بات مهم هستند ) 

باشد. اعتقاد بر این  پبیر میژنتیکی و بررسی روابط خویشاوندی گیاهان و حتی شناسایی ارقام امکان

است که توالی مجاور مکان ژنی ویژه ریز ماهواره در یک ژنوم و در یک گونه به خصوص حفظ شده  

(. وجود تعداد زیادی  Varsheni et al, 2002شود )ه میاست و به ندرت در گونه مرتبط استفاد 

ها با سایر نشانگرهای مولکولی متداول از جمله  ای برای مقایسه ریزماهوارهکنندهنشانگرها، دلیل قانع
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RAPD،RELP ،AFLP   ای در چندین گیاه زراعی از جمله سویا،  باشد. این چنین مقایسهغیره می و

ته است. در سویا محتوای اطلاعاتی )هتروزیگوسی مورد انتظار(، نسبت  ذرت، جو و گندم انجام گرف 

زمان در آزمایش( و سودمندی ارزیابی روابط بین  طور همهای ژنی تجزیه شده بهچندتایی )تعداد مکان

ضرب هتروزیگوسی  ها صورت گرفته است. برآورد یک پارامتر واحد شاخص نشانگر  )حاصلژنوتیپ

چندتایی( نیز برای ارزیابی سودمندی کلی نشانگر انجام گردید. با استفاده از این   مورد انتظار و نسبت

 AFLPروش نشان داده شد که نشانگر ریزماهواره بیشترین هتروزیگوسی مورد انتظار و نشانگر 

(. محدودیت این  Gopta and Vershney, 2000یشترین نسبت چندتایی و شاخص نشانگر را داشتند )ب

ها برای  سازی و تعیین توالی نواحی مجاور آنخاطر سختی همسانهایی گیاهان بهروش در شناس 

باشد. برای هر گونه باید این روش به صورت جداگانه انجام شود زیرا نواحی جفت  طراحی آغازگر می

 (.  Bagheri et al, 2002ها نسبتاً اختصاصی هستند )شونده در گونه

 SSRخصوصیات نشانگرهای -2-11-1

یابند. این نشانگرها علاوه  بارز توارث میصورت همباشند و بهاص یک مکان ژنی میخ SSRنگرهای نشا

اند. اگرچه هزینه استفاده از این  دهند، در کل ژنوم نیز پراکنده شدهبر تنوع آللی باتیی که نشان می

ورفیسم و  مها در تشخیص پلیباشد ولی بواسطه پتانسیل باتی آننوع نشانگرها زیاد می

(.  Powell et al, 1996گردند )هتروزیگوسیتی، در یک گونه، در موجودات زنده به فراوانی استفاده می

های تکراری  های احاطه کننده توالیهای هر موجودی اختصاصی است ولی توالیهرچند که ریزماهواره

ه برای یک گونه قابل  رو آغازگرهای طراحی شد باشد، از اینهای خویشاوند حفظ شده میدر گونه

  AFLPیز مانند نشانگرهای ن SSR(. در Sefc et al, 2001های خویشاوند هستند )استفاده در گونه

-( مکانCo-amplificationزمان )توان از فرایند چند ترکیبی بهره گرفت. بدین ترتیب تکثیر همیم

صورت ترکیب  تواند به میچنین گیرد. چنین ترکیبی همورت میص  PCRهای ژنی چندگانه در یک 

 (.Gopta and Vershney, 2000قطعات آللی بیش از یک چاهک الکتروفورز باشد )
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 SSRکاربردهای نشانگر  -2-11-2

ها در ژنوم، یکی از نشانگرهای مولکولی  ها به علت تعداد زیاد و پراکنش این توالیامروزه ریز ماهواره

ها  ترین کاربرد ریزماهواره(. مهمArmour et al, 1999د )باشنهای گیاهی میمفید و سودمند در گونه

های ژنتیکی، مطالعات اکولوژیکی و  (، تهیه نقشهSefc et al, 2001شامل تنوع ژنتیکی و تکاملی ) 

 (.Caetano-Analles and Oresshoff, 1997باشد )ها و گزینش به کمک نشانگر میتکامل جمعیت

 هامزایای ریزماهواره-2-11-3

ها بوده،  ها گروهی از نشانگرهای مولکولی مفید در بسیاری از گونهگونه که اشاره شد، ریز ماهوارهانهم

توان به موارد زیر اشاره  ها دارند. از مزایای این گروه از نشانگرها میکاربرد فراوانی در شناسایی جمعیت

 کرد: 

 وارههای ریزماهفراوانی در ژنوم و سطح باتی تنوع آللی در مکان ✓

 توزیع تصادفی در سراسر ژنوم ✓

 بارز توارث هم ✓

جا که هر نشانگر ریزماهواره به منزله یک مکان ژنی است. بنابراین هر نوار، یک مکان  از آن ✓

های  آید. از این خاصیت در مطالعات تکاملی و ژنتیک جمعیت و تجزیهژنی به حساب می

 (.Pejic et al, 1998شود )ژنتیکی استفاده می

 AFLP و RAPDاندازه که در نشانگرهای ن نشانگرها، مشکل همولوگ بودن نوارهای همدر ای ✓

 (.Yu et al, 2000افتد، وجود ندارد ) تفاق میا

ها در  اگرچه هزینه استفاده از این نوع نشانگرها زیاد است ولی به واسطه پتانسیل باتی آن ✓

 ,Powell et alتفاده هستند ) مورفیسم و هتروزیگویستی، به فراوانی قابل اس تشخیص پلی

1996.) 



 
 

26 

 

 هامعایب ریزماهواره  -2-11-4

گیر است.  هاست که بسیار پرهزینه و وقتاحی اولیه آغازگرهای آن طرها مشکل عمده ریزماهواره

های  ها و توالیهای تکراری در کروموزوم شناسایی و طراحی اولیه آغازگرها، نیاز به شناسایی توالی

ها کار نشده است یابی دارد. از این رو در گیاهانی که روی آنا و در نهایت توالیهاحاطه کننده آن

 (.karp et al, 1997; Chao et al, 2003باشد )بسیار پرهزینه می

بارز  گاهی ممکن است به علت تکرار بیش از یک بار یک مکان خاص در ژنوم، امکان امتیازدهی هم

 الگوی نواری وجود نداشته باشد 

-لیمراز در هنگام تکثیر صورت میپ Tagه به دلیل سر خوردن آنزیم ک Stutterعلت ظهور نوارهای به 

باشد ها مشکل میها از هتروزیگوتچنین تشخیص هموزیگوتها و همگیرد، امتیازدهی نوار

(Pemberton et al, 1995; Narvel et al, 2000 .) 

 های مولکولی های آماری تجزیه داده روش -2-12

ها، وجود و عدم وجود نوار با اعداد یک و صفر مشخص شدند. استفاده از  ه منظور تجزیه و تحلیل دادهب

های  ها در میان ژنوتیپها و تفاوتتواند به منظور شناسایی و درک بهتر شباهتماتریس تشابه می 

ابی زمانی که  مورد بررسی بسیار مؤثر باشد. ضرایب تشابه از صفر تا یک متغیر است. در این ارزی

شود و صفر حالتی است که تمام  نشانگرها برای دو ژنوتیپ کاملاً یکسان باشند، ضریب تشابه یک می

های این ماتریس سپس  (. دادهWolfe et al, 1998نشانگرها برای دو ژنوتیپ کاملاً متفاوت باشند )

  گیرد.قرار می  ورد تجزیه و تحلیل م  DARwin 05 و  Ntsysافزارهای آماری نظیر توسط نرم

 گیری فواصل و تشابه ژنتیکیاندازه  -2-12-1

ها  هایی آللی که بین افراد، جمعیتها یا فراوانیگیری در سطح توالی ژنهر تفاوت ژنتیکی قابل اندازه 

ها قابل ثبت باشد تفاوت ژنتیکی بوده که تعیین آن و روابط ژنتیکی بین افراد یکی از اهداف  یا گونه

های ژنتیکی بین دو ژنوتیپ، جمعیت یا فرد را  های گیاهی است. فواصل یا تشابهلاح گونهارزشمند اص
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گیری فاصله  منظور اندازههای آماری گوناگونی محاسبه کرد. بهها از روش توان بسته به نوع دادهمی

-های نشانگرهای مولکولی چندین روش مختلف معرفی گردیده است. معمولژنتیکی بر مبنای داده

روند شامل ضریب  کار میهای مولکولی بهگیری فاصله ژنتیکی که برای داده های اندازه ترین روش 

 باشند.( و دایس میSokal et al, 1958ساده ) تطابق (، Jaccard et al, 1912تشابه جاکارد )

 های چند متغیره آماریتجزیه  -2-12-2 

 ایتجزیه خوشه  -2-12-2-1

د متغیره است که برای تعیین تنوع بین جوامع مختلف گیاهی و جانوری و  های آماری چنیکی از روش 

گیرد  های مختلف براساس فاصله یا تشابه ژنتیکی مورد استفاده قرار میها به گروهبندی آندسته

نژادگر کمک کند: یکی پیدا کردن  تواند به به(. این روش در دو مورد می1387)صبوری و همکاران، 

ها و افراد محدودی از هر گروه  ها و دیگری کاهش دادهی افراد براساس تشابه ژنتیکی آنهای واقعگروه

   (. Jacobson et al, 1992شوند )یا دسته انتخاب می

2-2-12-2-  UPGMA6 

های  باشد، و برای رسم درختچههای مختلف مورد مطالعه میبندی نمونهیک روش ساده برای خوشه

ی ساختار موجود در یک ماتریس تشابه است  گیرد که منعکس کنندهر میکوفنتیک مورد استفاده قرا

(Legendre et al, 1998.) 

 (PCA)7های اصلی تجزیه به مؤلفه  -3-2-12-2

های چند متغیره است که کاربرد زیادی در تجزیه تنوع ژنتیکی دارد. نقطه آغاز  یکی دیگر از تکنیک

ها( برای چندین نشانگر به دست آمده از دو یا چند تاکسون  های کمی )فراوانی آللدر این روش، داده

های چند بعدی برای تجزیه روابط دیده شده استفاده  باشد. این روش از معادله)تاکسا( یا جمعیت می

های چند بعدی بیشترین  کند که در میان مجموعه دادههایی را استخراج می، مؤلفهPCAکند. می

 
6   - Unweighted Pair Group Method With Arithmetic Mean (UPGMA) 
 
7   - Principal Component Analysis (PCA) 
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نمایند. اگر دو و یا سه مؤلفه اول بخش بزرگی از واریانس را توجیه  جیه میمیزان واریانس ممکنه را تو

آمیزی بوده است. محورهای اصلی متوالی نشان دهنده نخستین محور اصلی،  نمایند، تجزیه موفقیت

دومین محور اصلی و ... است که هر کدام نشان دهنده میزان واریانس بوده و به ترتیب میزان واریانس  

توان در یک محور مختصات )دو یا سه بعدی( پلات  های اصلی را میشود. حال دادهمتر میکمتر و ک

-و در کنار هم قرار گرفتن آن بندی ها را از روی نحوه گروهنمود و بدین ترتیب میزان تشابه بین نمونه

 (.Kurt weising et al, 2015) ها درک نمود

یکی و پتانسیل ژنتیکی هرگونه گیاهی امری ضروری و  قبل از انجام هر کار اصلاحی شناخت تنوع ژنت

شود ) احتشام نیا و  عنوان یک برتری تلقی می تزم است و وجود تنوع ژنتیکی در کارهای اصلاحی به 

(. در شیوه سنتی، ارزیابی تنوع ژنتیکی بر اساس خصوصیات فنولوژیک و مورفولوژیک  1388همکاران، 

خصوص در مورد درختان میوه تعدادی از صفات تحت ترثیر  ده و به بر بو گیرد این روش زمانصورت می 

های مولکولی فرصت جدیدی برای توصیف ژنتیکی ارقام و  گیرد. روش تغییرات محیطی قرار می 

 (.  1393ژنوتیپ های گیاهی فراهم کرده است )مردی و همکاران،  

لید شناسایی و اصلاح  کاربرد نشانگرهای مولکولی در تعیین تنوع ژنتیکی و ایجاد ک-2-13

 ارقام

های کلاسیک تخمین تنوع ژنتیکی بین گیاهان بر پایه خصوصیات ریختی استوار بوده ولی این  روش 

. امروزه  (Ford-Lloy and Painting, 1996گیرند )خصوصیات تحت ترثیر فاکتورهای محیطی قرار می 

تنوع ژنتیکی، ابعاد جدیدتری یافته و  های شناسایی و تشخیص با استفاده از نشانگرهای مولکولی، روش 

ها و ارقام، تخمین تنوع زیستی و  تر شده است از طرفی دیگر این نشانگرها در شناسایی گونه دقیق 

 (. Williams et al, 1995اصلاح ارقام کاربرد دارند )

ز  ، به متخصصین و به نژاد گران گیاهی کمک کرد تا بر بسیاری اDNAظهور تکنولوژی نشانگرهای 

کنند و  های نوکلئوتیدی عمل می این مشکلات انتخاب فائق آیند. این نشانگرها بر پایه تفاوت در ترادف 

 (.Ebrahimi et al, 2011) است شده رایج بسیار هاازآن امروزه استفاده 
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 مروری بر منابع -2-14

ث تغییرهایی  های متفاوت داشته و باعهای محیطی واکنشهای ساختار ظاهری تحت ترثیر عاملصفت

 Xuشود )های ظاهری گیاه مینوعی موجب افزایش تنوع در ویژگیشود و بههای شاخص میدر ویژگی

et al., 1995;Viljoen et al., 2009هایی که کمتر تحت ترثیر  (. بنابراین لزوم استفاده از شاخص

ند اولویت باتیی دارد. در  دهها نشان میگیرند و تغییر کمی را در طول سالهای محیطی قرار میعامل

های گیاهی کند. در  تواند کمک شایانی در تمایز رقمهای آناتومی می بررسی ساختار ظاهری، بررسی

ای از تغییر ساختار ظاهری  ای سبب به وجود آمدن طیف گستردههای بین گونهدرختان میوه تلاقی

 Empinotti Ulloa etمایز را ایجاد کند )تواند تشده است که در بعضی موارد تنها بررسی آناتومی می

al, 2002 ؛Duarte, 2008.)  ( خصوصیات گیاه2002اوسته و همکاران )های انگور  شناسی جمعیت

وحشی را در اسپانیا مورد مطالعه قرار دادند. نتایج حاصل از آمپلوگرافی وجود تنوع ژنتیکی باتیی را  

 نژادی بود. های بهژنتیکی و شروع برنامه نشان داد که کلیدی برای جلوگیری از فرسایش

منظور آمپلوگرافی ارقام انگور و  ای بهدر تحقیقاتی، بسیاری از محققین از نشانگرهای ریزماهواره

ها قادر به  ای در مطالعات آنشناسایی ارقام سینونیم و همونیم استفاده کردند. نشانگرهای ریزماهواره

 Martinez et al, 2004; Najafiجمعیت از پیش تعیین شده بود ) بندی ارقام براساس تفکیک و گروه

et al, 2006; Dangle et al, 2001نشانگر   12( با بکارگیری 2006چنین نجفی و همکاران )(. هم

رقم انگور اروپایی مورد   36رقم انگور مناطق مختلف ایران را همراه با  136ای تنوع ژنتیکی ریزماهواره

داری را از نظر میزان تنوع  ها تجزیه واریانس مولکولی اختلاف معنی. در مطالعه آنبررسی قرار دادند 

داری بین ارقام ایرانی و اروپایی  ولی تفاوت معنی ورهای نواحی مختلف ایران نشان داد، ژنتیکی بین انگ 

اده از  های دانشگاه کشاورزی پنجاب با استفژنوتیپ انگور باغ  24بررسی تنوع ژنتیکی  مشاهده نشد.

صفات مورد بررسی توانستند تنوع بین ارقام را نشان دهند و  صفات مورفولوژیکی انجام شد، که 

 (.(Singh, A. et al. 2019گروه تقسیم بندی کردند ها را به سه گروه اصلی و هفت زیر ژنوتیپ 
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ر یک پژوهش  یافته است. د گسترش های انگور رای شناسایی دقیق واریتهب  SSRاستفاده از نشانگرهای 

های مختلف و چند رقم هیبرید  نمونه انگور متشکل از گونه 110هت تشخیص ج SSRمکان  5از 

مورفیسم زیادی  لیپ SSRهای کلکسیون دانشگاه کرنل آمریکا استفاده گردید. مشاهده شد که مکان

جا که نشانگرهای  بود. از آنمتغیر 987/0تا  947/0که به ازای هر مکان متفاوت و از طوریدارند. به

SSR صورت محافظت  های خویشاوند به ای از گونهبارز، دارای چندشکلی بات بوده و در بین دامنهمه

-پلاسم باشند، این گروه از نشانگرها نه تنها برای شناسایی انگور بلکه برای تفکیکی سایر ژرمشده می

 ( Laboy and Alpha, 1998های ژنتیکی نیز بسیار مناسب توصیه شده است )

ستفاده شد. نتایج اصلی از این تحقیق  ا SSRمکان  4پلاسم انگور در اسپانیا از جهت بررسی یک ژرم

پلاسم بهتر است از نشانگر  های ژرمها و یا بانکتبادل اطلاعات با سایر آزمایشگاه جهت نشان داد که 

SSR باش ها ساده و معتبر میستفاده شود. چون نتایج حاصل از آنا( دUlanovsky et al, 2002.) 

مورد   SSRنشانگر  20انگور وحشی و کشت شده حوضه مدیترانه و آسیای میانه با  1378در مطالعه 

  از  وحشی  ارقام  گروه اول، : کردند  مشخص  را ژنتیکی  گروه سه هاتحلیل  و آزمایش قرار گرفتند. تجزیه 

  جورجیا  و  آذربایجان جمهوری  ارمنستان،  از وحشی  گروه دوم،  ارقام .اسپانیا و ایتالیا فرانسه،  کرواسی، 

 قرار داشتند  ترکمنستان و  پاکستان ایران، جورجیا،  ایتالیا،  فرانسه،  اسپانیا، ارقام  در گروه سوم،  و

(Riaz, s et al. 2018 .) 

ها  واریته انگور را انجام دادند. از نظر آن 20ار مطالعه بر روی ک SSRمکان  4در پژوهشی با استفاده از 

بارز بودن، سادگی تجزیه و  دلیل مزایایی که دارند )سطوح باتی چندشکلی، همهب  SSRنشانگرهای 

های انگور را  المللی جهت توصیف واریتهرسانی بینتکرار پبیر بودن( امکان تاسیس یک مرکز اطلاع

 (. Thomas and Scott, 2003آورند )فراهم می
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رقم انگور مورد بررسی قرار گرفته   77ر متمایز کردن د SSRدر آزمایش دیگری قدرت نشانگرهای 

آمیزی نقره استفاده شده است. این چهار مکان کار  روش رنگ و  SSRمکان  4است. در این آزمایش از 

 (.Boeers et al, 1996خوبی انجام داده است ) تمایز ارقام را به

 SSRاستفاده از نشانگر های انجام شده در گیاهان مختلف با مروری بر پژوهش -2-14-1

تواند گام مؤثری در استفاده از  تعیین ارتباط بین نشانگرهای مولکولی و صفات مورفولوژیک، می

ترین توجیه  های صفات کمی، محتملگزینش جمعیتی باشد. پیوستگی ژنتیکی بین نشانگرها و مکان

 (.  Virk et al, 2000برای وجود ارتباط بین نشانگرهای مولکولی و نمود صفات کمی باشد )

دند  کرنشانگر را در یونجه زراعی شناسایی  SSR ،17با استفاده از نشانگر ( 2010)  محمدی و همکاران

 دادند.صفت مورفولوژیک مطالعه شده نشان می 11داری با حداقل یکی از که رابطه معنی

از   RAPDبت به نس SSR( نشان داده شد که نشانگرهای 2011در پژوهش چوتستوا و همکاران )

 کارایی باتتری در تعیین هویت هیبریدهای ذرت برخوردارند.

تجزیه ارتباط برای صفات مورفولوژیک در بادام   ، ایهع (، در مطال2010و همکاران ) عبدالهی مندولکانی

  های ( را انجام دادند و گزارش کردند که همه مکانSSRای ) زمینی با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

-های مورد استفاده تولید کردند بهای مورد استفاده الگوی نواری چندشکل بین ژنوتیپریزماهواره

صورتی که میانگین  زمینی مورد مطالعه تولید شد. بهآلل در جمعیت بادام  80صورتی که در مجموع 

-ل برای جایگاهآلل برای هر مکان ریز ماهواره و میانگین میزان اطلاعات چند شک  115/6ها تعداد آلل

 ( متغیر بود. PM183)برای نشانگر  % 95( تا pPGPseq-2c11درصد )برای نشانگر  % 47و از   %80ها 

( نشان داد استفاده از ترکیب سیستم نشانگرهای مولکولی و  1394نتایج پژوهش مفاخری و همکاران )

بلبلی  کی لوبیا چشممرفوفنولوژیک در شناسایی نشانگرهای مرتبط با صفات مهم زراعی و مرفولوژی

باشد. البته بهتر است جهت افزایش کارایی شناسایی نشانگرهای مرتبط، از نشانگرهای بیشتر مؤثر می

 ر مطالعات تجزیه ارتباط استفاده شود.د SSRر کنار  د SNPو مؤثرتر مانند 
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نجام  ا SSRآغازگر  23ژنوتیپ گندم دیم توسط  25(، بر روی 1392در پژوهش خیرالهی و همکاران ) 

طور کامل نوارهای مختلفی را تکثیر کردند. در تمام جمعیت آغازگرها  آغازگر به 20شد. از این تعداد 

های متفاوت داشتند. بیشترین و کمترین  بیش از یک باند و مابقی یک باند چندشکل در ژنوتیپ

 Xcfd40غازگر آ  و  3Aر روی کروموزوم ب Xbarc54ترتیب مربط به آغازگرهای چندشکلی باندها به

 Xcfd168ه ترتیب مربوط به نشانگرهای ب PICچنین بیشترین و کمترین بود، هم 50وی کروموزوم ر

رای ارزیابی تنوع ژنتیکی در  ب  SSRل تحلیها نشان داد که تجزیه و ود. نتایج کلی آنب Xgwm30 و

 باشد.های گندم روشی سودمند میبین ژنوتیپ

  SSRهای گندم نان و دوروم دیم با استفاده از نشانگرهای از ژنوتیپدر بررسی تنوع ژنتیکی تعدادی 

ای  های تشابه دامنهدست آمده، ارزش ( براساس ضرایب تشابه به1394وسط میردریکوند و همکاران )ت

کمترین آن  و  Seri82 و  Seriهای را نشان دادند. بیشترین تشابه ژنتیکی بین ژنوتیپ 86/0تا  0/ 14از 

ای  مشاهده شد. تجزیه خوشه % 14و  % 86ترتیب به میزان ه ب Sita/chil و Baviacoraهای بین ژنوتیپ

های گندم نان و دوروم را از هم تفکیک نماید. و با توجه به تنوع ژنتیکی که با استفاده  توانست ژنوتیپ

نژادی  ههای ب طور مطلوب در برنامهتوان از فواصل ژنتیکی بهه دست آمد، میب SSRاز نشانگرهای 

 گندم استفاده کرد.  

ای را بر روی ژنوتیپ های گردو منطقه سلیمانیه عراق  ( مطالعه 2013مصطفی هاما صلیح و همکاران )

  RAPD و  SSRانجام دادند. هدف این مطالعه شناسایی روابط ژنتیکی با استفاده از مارکر مولکولی 

ررسی شدند نتایج نشان  ب SSRنشانگر  9 و  RAPDنشانگر  10ژنوتیپ گردو با استفاده از  12ود.ب

  SSR 26مورفیک بودند اما در آنالیز ها پلیتا از آن  36یجاد شد که تنها ا RAPDباند در  85دادکه 

و در   0/ 93تا  0/ 4شابه ژنتیکی از ت RAPDتا پلی مورفیسم را نشان دادند. در  23باند ایجادشده که 

SSR 27/0  محاسبه شد. ژنوتیپ های  1تاWazi  و kirmashan ترین روابط را  در هر دو مارکر نزدیک

 ورترین ژنوتیپ ها بودند. د Awesar و Twanaنشان دادند و ژنوتیپ های 
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( در آزمایشی روابط ژنتیکی گردو را با سه نوع نشانگر مولکولی بررسی  2014) ن دوگان و همکارا

المللی با استفاده  ل ترکیه و ارقام بین ژنوتیپ گردو از داخ 59کردند. در این تحقیق روابط ژنتیکی بین 

ررسی شد. نتایج بیان کرد که  ب SSRجفت آغازگر  16 و  ISSRآغازگر  25 و RAPDآغازگر  25از 

SSR که رصد( بود، درحالی د  1/99ارای باتترین نرخ پلی مورفیسم ) دISSR  و RAPD تایج نسبتاً  ن

درصد بودند. طبق نتایج آزمون   69و  1/71سم ای را ایجاد کردند به ترتیب دارای پلی مورفیمشابه

ه  ب ISSR و  SSRو کمترین بین  0/ 46اتترین مقدار ب RAPD و  ISSRمنتل میزان همبستگی بین 

 . بود 32/0مقدار 

( در زمینه کاربرد نشانگرهای ریز ماهواره جهت شناسایی و  1393در پژوهشی که مردی و همکاران )

رقم گردوی ایرانی استفاده   5نشانگر در  30ز مجموع ا SSRنشانگر  5 ثبت ارقام گردو انجام دادند، از

اندهای ب Z63-Z60-Z53-Z30-K72ر رقم های د WM-6 و ABRII و WP-376کردند.نشانگرهای 

چندشکلی اختصاصی را ایجاد کردند. وجود غیریکنواختی ژنتیکی در بین درختان مورد مطالعه باعث  

 د مادری گردید. عدم توصیه درختان به عنوان وال

ژنوتیپ   31( در ژنوتیپ های گردوی ایرانی انجام دادند 2011)ن ای که ابراهیمی و همکارامطالعه 

  SSRنشانگر  9رقم خارجی موردبررسی قرار دادند. در این مطالعه از  4گردوی ایرانی به همراه 

بعد دیگر این مطالعه از  آلل در هر آغازگر ایجاد شد. در  10/5آلل با میانگین  39ستفاده شد که ا

مرغی کل در  ، وزن تخم73/17تا  52/7ی صفات مورفولوژیکی برتر مانند وزن نات که در محدوده 

استفاده شد. نتایج این تحقیق نشان داد   05/67تا  78/38، درصد مغز در محدوده 9/ 83تا  4محدوده 

 حاظ ژنتیک دارا هستند. ژنوتیپ های ایرانی تنوع باتیی را هم ازلحاظ مورفولوژیک و ازل

( بر روی شناسایی ارقام گردوهای اصلی رشد یافته در  2014پژوهش دیگری توسط چن و همکاران )

گردو انجام   35صفت نات بر روی  22و  SSR ارکرم 12چین انجام شد. شناسایی مولکولی با استفاده از

. نتایج نشان داد که  بندی شدند گروه دسته  11ژنوتیپ گردو بر اساس صفت نات در  35شد. 

 تر از هتروزیگوتی مورد انتظار گردید.  وضوح پایینشده به  هتروزیگوتی مشاهده 
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(، اولین نقشه ژنتیکی ژنوم گندم براساس نشانگرهای ریزماهواره را ترسیم  1998راد و همکاران )

مکان ژنی روی   A ،115مکان ژنی روی ژنوم  93مکان ژنی ریزماهواره ) 279کردند. آنان با استفاده از 

 ( این نقشه را تهیه کردند.Dمکان ژنی روی ژنوم  71 و  Bژنوم  

ژنوتیپ گندم از   13نشانگر ماهواره برای برآورد تنوع ژنتیکی در بین  43(، از 2002احمد و همکاران )

  8تا  2آلل متفاوت شناسایی شدند. نشانگرها بین  156منشرهای متفاوت استفاده کرد که در مجموع 

ها رابطه ژنتیکی  کدام از ژنوتیپ طور کلی هیچتولید کردند. به   6/3لل به ازاء هر مکان ژنی و با متوسط آ

نزدیکی را نشان ندادند در تحقیق کاربرد نشانگرهای مورفولوژیک و مولکولی در بررسی تنوع انار به  

دهد  ی از انارها نشان میطوح باتیی از تنوع را حتی در تعداد کمس  SSRاین نتیجه رسیدند که مارکر 

آبادی،  پلاسم است )جعفری نجفکه موید آن است که ابزار قوی جهت مطالعه تنوع ژنتیکی ژرم

1390 .) 

های اروپا  در پژوهشی جهت تعیین قابلیت تکرارپبیری نشانگرهای مولکولی در میان شبکه آزمایشگاه

ز قابلیت  ا RAPDادند که نشانگر ستفاده نمودند و نشان دا AFLP و RAPD ،SSRاز سه نشانگر 

نها یک باند متفاوت در تکرارهای  ت AFLPباشد. در مورد نشانگر تری برخوردار میتکرارپبیری کم

ر میان همه  د SSRهای نشانگر که همه آللها مشاهده شد در حالیمختلف در بین آزمایشگاه

 (. Powell et al, 1996ها تکثیر گردید )آزمایشگاه

( نشان دادند که نشانگرهای ریزماهواره قدرت بیشتری برای  Karim et al, 2009مکاران )کریم و ه

ها دارند و گزارش نمودند که همبستگی میان نتایج حاصل از آشکارسازی سطح تنوع بین جمعیت

های مختلف، در حد پایینی قرار  ژنوتیپ ریزماهواره برای برآورد میزان شباهت و RAPDنشانگرهای 

 دارد. 

رای  ب RAPD و SSRدر پژوهشی جهت تعیین تنوع ژنتیکی گندم دیپلوئید وحشی از دو نوع نشانگر 

طوری  ها با یکدیگر متفاوت بود، بهبندی ژنوتیپتجزیه کلاستر جمعیت استفاده نمودند که نتایج گروه
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جمعیت  معیت مبکور به سه گروه و براساس نشانگرهای ریزماهواره ج RAPDکه براساس نشانگرهای 

 (.  Naghavi et al, 2007مورد مطالعه به دو گروه تقسیم شد )

آلل با میانگین   71، تعیین هویت نمودند که SSRجفت آغازگر  6واریته سیب مجارستان را با  40

( بود  8/0دست آمد و میانگین هتروزیگوسیتی برای مارکرها خیلی بات )برای هر جایگاه ژنی به 8/11

(Wichmann et al, 2007.) 

صفت زراعی )ارتفاع بوته، قطر طبق، وزن هزار دانه، رون، عملکرد دانه در    6ارتباط بین هتروزیستی در  

  SSRپرایمر  15اینبرد تین آفتابگردان را توسط  23بوته، عملکرد روغن در بوته( و فاصله ژنتیکی بین 

ها نتیجه گرفتند فاصله  دست آمد. آنبه  13/0تا  8/0ورد بررسی قرار دادند. میزان فاصله ژنتیکی بین م

داری با هتروزیگوسیتی نداشته و بیشترین همبستگی منفی بین درصد روغن  ژنتیکی همبستگی معنی 

 (.Gvozdenovic et al, 2009و فاصله ژنتیکی وجود دارد ) 

رد  وم  SRRجفت آغازگر  5رقم و پایه سیب ایران را با استفاده از  24در آزمایشی، روابط ژنتیکی 

لوکوس ریزماهواره با میانگین   5مورفیک در آلل پلی  52بررسی قرار دادند. در این تحقیق در مجموع 

 (.  1387)جهرمی شیرازی و همکاران،  دست آمد به 4/10

های اصلاحی  طور کلی امروزه استفاده از نشانگرهای مولکولی منجر به افزایش سرعت و دقت برنامهبه

تواند حاکی از آن باشد که نشانگرها در  (. این نتایج می1392همکاران، نژاد و شده است )حدادی

( و طیف وسیعی از  Leao et al, 2011دهند )ترکیبات ژنتیکی مختلف کارآیی متفاوتی را نشان می

 ها مشاهده گردید.  تفاوت ژنتیکی بین ژنوتیپ
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 برداری ش نمونهمحل و رو -3-1

  36دقیقه شرقی و عرض  58درجه  54با طول در شهرستان شاهرود ) 1397این پژوهش در سال 

متر از سطح دریا   1380دقیقه شمالی( واقع در استان سمنان انجام شد. شاهرود با ارتفاع 25درجه و 

ان مشخص شده است شهرست 1-3ر و خشک است. همانطور که در تصوی وهوای سرددارای آب 

چنین از شرق با استان خراسان شمالی و رضوی  های شمالی مازندران، گلستان و همشاهرود با استان

 در همسایگی قرار دارد. 

 

نقشه شهرستان شاهرود و شهرهای همسایه آن 1-3شکل  

 مواد گیاهی  -3-2

  ( 1-4)شکل  مطالعه( مورد ارزیابی قرار گرفتند. ارقام مورد 1-3واریته انگور )جدول   55در این مطالعه 

 باشد. واقع در کلکسیون تحقیقاتی مرکز تحقیقات شاهرود می

 صفات مورفولوژیکی مربوط به برگ  -3-2-1

ها،  صفات مورد بررسی عبارتند از: برگ کامل )شکل پهنک، تعداد لپ، شکل دندانه، عمق بریدگی لوب

-ی اصلی، زاویه بین رگبرگ هاآرایش بریدگی پهنک در مجاور دمبرگ، طول دمبرگ ، طول رگبرگ

های اصلی در سطح برگ، رنگ آنتوسیانین در دمبرگ، رنگ  های اصلی، رنگ آنتوسیانین رگبرگ
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شامل: طول حبه، عرض حبه، شکل حبه،   ( 3-4)شکل  . صفات میوه (2-4( )شکل آنتوسیانین گره

در درصدهای آب  وری حبه  غوطه  ، رنگ پوست حبه، رنگ گوشت حبه، وجود یا عدم وجود دانه در حبه

(. طبق  1-3نمک مختلف )جرم حجمی حبه(، طول خوشه، عرض خوشه، تراکم خوشه )جدول 

ها استفاده  رای ارزیابی تمایز، یکنواختی و پایداری، از صفات و حالت تظاهر آنب DUSدستورالعمل 

تیازدهی با  گیرد. صفاتی که تغییرات پیوسته دارند امشده است که بر این اساس امتیازدهی صورت می

طور کلی صفات مورد نظر اسمی هستند و  ،... انجام گردید. به 4، 3، 2، 1استفاده از اعداد متوالی 

 کددهی صرفاً جهت تعیین وضعیت صفت، گرفته است.

 تجزیه و تحلیل آماری  -3-2-2

ر گرفتند  مورد تجزیه و تحلیل قرا 17سخه ن  SPSSافزار با استفاده از نرم حاصلهای مورفولوژیک داده

  و  Wardای با روش های آماری شامل تجزیه همبستگی بین صفات، تجزیه خوشهو تجزیه و تحلیل

های  داده و  Spermanهای کیفی براساس آزمون های اصلی صورت پبیرفت. آنالیز دادهتجزیه به مؤلفه

  و  Ward Methodبندی با استفاده از کلاسه روش ورت پبیرفت. ص Pearsonکمی براساس آزمون 

 براساس فاصله اقلیدوسی است.
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آوری شده از مرکز تحقیقات شاهرودارقام مورد مطالعه جمع -1-3جدول   

 کد ژنوتیپ نام رقم کد ژنوتیپ نام رقم کد ژنوتیپ نام رقم

Fakhri Germez 

 
6089 Unknown 

 
6071 Sabz Dargaz 

 
6005 

Fakhri Sefide 6088 Perlet 6070 Sefied Dargaz 

 
6006 

Lorom 

 
6087 Kandoei 

 
6069 Khalili danedar2 

 
6007 

Sahebi 

 
6086 Angosht 

 
6068 Khalili danedar3 

 
6008 

Lale 

 
6085 Kardinal 

 
6067 Toroghi Kashmar 

 
6009 

Khorasani 

 
6084 Rishbaba 

 
6066 Unknown2 

 
6010 

Khali Danedar 

 
6083 Ghochi shahr 

 
6065 Kalili Bidane 

Kashmar 

 

6011 

MirMohamad 

Jalali 

 

6082 Rishbaba 

 
6064 Kaldari Birjand 

 
6012 

Dishiei 

 
6081 Siah 

 
6063 PirGholi 1 

 
6013 

Rishbaba 

 
6080 Sahebi2 

 
6062 PirGholi 2 

 
6014 

Sefide Fakhri 1 

 
6079 Askari 

 
6061 Khalili nar 

Ghochan 

 

6015 

Sefide Fakhri 2 

 
6078 Siah serke 

 

 

6060 Shoghali 

Nishabour 

 

6016 

Tabas Shiraz 

 
6077 Sahebi 

 
6059 Keshmeshi Jer 

Tudeh 

 

6017 

Askari Esfahan 

 
6076 Kolahdari 

 
6058 Pich Kashmar 

 
6018 

Mehr 6075 Sabzmal Kashmar 

 
6001 Kalili Nar Rezvan 

 
6019 

Samarghandi 

 
6074 Shahpasnd 

 
6002 Mayeh Mishi 

Birjand 

 

6020 

Khalili danedar1 

 
6073 Fakfri Nishabour 

 
6003 Askari 

 
6026 

Yaghoti 6072 Lale Kashmar 

 
6004 Sarkhak 

 
6030 

    Askari 

 
6048 
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DUS صفات مورفولوژیکی مربوط به امتیازدهی براساس دیسکریپتور   -2-3جدول   

شماره 

 صفت

نام  نام صفت

 اختصاری 

 امتیاز حالت تظاهر 

 1،2،3،4،5 ندارد یا خیلی کم، کم، متوسط، زیاد، خیلی زیاد  Ag گره آنتوسیانین: 1

 1،2،3،4،5 اد ندارد یا خیلی کم، کم، متوسط، زیاد، خیلی زی As دمبرگ آنتوسیانین: 2

 1،2،3،4،5 ندارد یا خیلی کم، کم، متوسط، زیاد، خیلی زیاد  Al رگبرگ آنتوسیانین: 3

 مترمیلی - Ll طول دمبرگ برگ: 4

برگ کامل، سه لب، پنج لب، هفت لب، بیش از هفت  Nc تعداد لوب برگ: 5

 لب

- 

 1،2،3،4،5 ایوجهی، مدور، قلوه گوش، پنجقلبی، سه Sl شکل برگ: 6

بسیار گسترده، کاملاً باز، نیمه باز، کمی باز، لوب  Ol پوشانی بریدگی هم برگ: 7

پوشانی دارد، پوشانی دارد، لوب کامل همنیمی هم

 پوشانی دارد لوب خیلی کامل هم

1،2،3،4،5،6،7،8،9 

 1،2،3،4،5 زیاد کم، کم، متوسط، زیاد، خیلیخیلی Cl عمق بریدگی برگ: 8

هر دو طرف فرورفته، هر دو طرف راست، یک طرف  St هشکل دندان برگ: 9

برآمده و یک طرف فرورفته، ترکیبی از هر دو طرف 

 راست و هر دو طرف برآمده

1،2،3،4،5 

درصد،  15درصد، آب نمک  5آب مقطر، آب نمک  Gd جرم حجمی حبه 10

 درصد  17/ 5آب نمک 

1،2،3،4،5 

 

 مترسانتی طول رگبرگ اصلی LV1 طول رگبرگ 11

 مترسانتی طول رگبرگ کناری  LV2 طول رگبرگ 12

 مترسانتی طول رگبرگ نزدیک دمبرگ LV3 طول رگبرگ 13

 درجه  زاویه بین رگبرگ اصلی و کناری  AL1 زاویه برگ 14

 درجه  زاویه بین رگبرگ کناری و نزدیک دمبرگ AL2 زاویه برگ 15

 رجه د زاویه بین دو رگبرگ مجاور دمبرگ AL3 زاویه برگ 16

 مترمیلی - Gl طول حبه 17

 مترمیلی - Ga عرض حبه 18

 مترسانتی - Bl طول خوشه 19

 مترسانتی - Ba عرض خوشه 20

 مترسانتی - Fs طول دم میوه 21

 - باز، متراکم، خیلی متراکم H تراکم خوشه 22

دوک مانندی، بیضوی باریک، بیضوی، گرد، بیضی  Gs شکل 23

مرغی وارونه، مرغی باز، تخمخممرغی، تپهن، تخم

 طاقدار )قوسی( 

1،2،3،4،5،6،7،8،9 

سبز روشن، سبز مایل به زرد، زرد مایل به سبز،  Gb رنگ پوست 24

بنفش، دورنگ )بنفش و سبز(، صورتی ملایم، صورتی 

 مایل به سبز، زرشکی

1،2،3،4،5،6،7،8،9،10،11 

رنگ وشن، بیرنگ متمایل به زرد ررنگ، بیبی Gf رنگ گوشت 25

متمایل به سبز روشن، سبز روشن، سبز خیلی روشن، 

 زرد روشن، زرد خیلی روشن

1،2،3،4،5،6،7،8 

 - دارد، ندارد  S ببر  26
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 های بخش مولکولی مواد و روش -3-3

 CTABز بافت برگ به روش  ا DNAبرداری و استخراج نمونه  -3-3-1

 داری شد. نگه  -80برداری شد و در فریز  نهاز برگ تازه درختان انگور نمو 97در بهار سال  

 DNAمراحل استخراج    -3-3-2

( با اندکی  2011حیدری و همکاران ) بق روش ط CTABز گیاه به روش پایه ا DNAاستخراج 

  و  شد  پودر  سترون چینی  هاون  در  مایع  ازت با  گیاه جوان هایبرگ گرم  یک  مقدارتغییرات انجام شد. 

به هر لوله،   .گردید  منتقل متریمیلی 5/1 سانتریفیوژ  های لوله به  شده در پو  بافت از  گرممیلی 750

درجه سلسیوس   65ماری در میکرولیتر از بافر استخراج که از نیم ساعت قبل در حمام بن 750مقدار 

طور مجزا و به سرعت به  مرکاپتوانول به-داری شده بود، اضافه شد. میزان پنج میکرولیتر از بتانگه

 ت هر لوله، در زیر هود اضافه شد و محتویات لوله کاملاً مخلوط شدند.محتویا

ها  داری و طی این مدت نمونهدرجه سلسیوس نگه 65ها به مدت نیم ساعت در حمام آب گرم نمونه .1

 هر پنج دقیقه ورتکس گردیدند.

ایزوآمیل الکل   -کلروفوم  ها در دمای اتاق به هر لوله به میزان هم حجم نمونه پس از سرد شدن نمونه .2

 ها ورتکس شدند.( افزوده شده و لوله24:1)

  rpm 14000 ها به مدت پنج دقیقه روی شیکر قرار گرفتند و پس از مدت پنج دقیقه در نمونه .3

 سانتریفیوژ شدند.

های جدید منتقل شد و مجدداً به هر لوله، هم حجم  ها به آرامی به لولهمایع باتی هر یک از لوله .4

 ایزوآمیل الکل اضافه شد. -، کلروفوم محتویات آن

 سانتریفیوژ شدند. rpm14000ها به مدت پنج دقیقه در نمونه .5

  و  pH 2/5موتر ه حجم استات سدیم س  1/0های جدید منتقل گردید و مایع باتیی به آرامی به لوله  .6

-نیز می  جهت رسوب نوکلئیک اسید  درصد  100هم حجم آن ایزوپروپانول سرد اضافه شد )از اتانول 

ها کاملاً مخلوط شدند. در این  توان استفاده کرد(. محتویات هر لوله به آرامی و با وارونه کردن لوله

 ابل مشاهده بود. ق DNAمرحله کلاف 
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 قرار گرفتند.    -20دقیقه در فریزر    30ها به مدت لوله .7

  DNAوژ شدند تا در دمای چهار درجه سلسیوس سانتریفی rpm14000دقیقه در  15ها به مدت نمونه .8

 ها رسوب کند. ر ته لولهد

  درصد  70میکرولیتر اتانول  500ا ب DNAها خارج شد و رسوب مایع باتیی رسوب به آرامی از لوله .9

 سانتریفیوژ شدند. rpm13000ها به مدت پنج دقیقه در شستشو گردید نمونه

به مدت دو ساعت در   هاها خارج شد و سپس لولهفازرویی محتوی اتانول به آرامی از لوله .10

 بخیر شود.  ت DNAاملاً خشک شود و اتانول از رسوب ک DNAمحیط آزمایشگاه قرار گرفتند تا رسوب 

میکرولیتر آب مقطر استریل اضافه شد   50پس از اطمینان از خشک شدن رسوب، به هر لوله  .11

ملاً در آب حل  اک DNAدرجه سلسیوس قرار گرفتند تا رسوب  55دقیقه در  20ها به مدت و نمونه

 داری شدند.نگه   -20ها در فریزر ت کردن نمونهیپشود. پس از پا

 غلظت مورد استفاده جهت تهیه بافر استخراج  مواد و -3-3جدول 

 نیاز به اوتوکلاو لیترمیلی 100در  غلظت )موتر( مواد

CTAB - 2% خیر 

PVP-40 -- 2% خیر 

NaCl M5 ml4/1 بله 

EDTA ,Ph=8 M5/0 ml20 بله 

Tris Hcl ,PH=8 M1 ml100 بله 

Mercaptoethanol - - خیر 

 رسید  8به  HCL آن توسط    pHلیتر و  میلی  100در نهایت حجم بافر با آب مقطر دوبار تقطیر استریل به حجم  

 DNAبررسی کمیت و کیفیت  -3-4

 با استفاده از الکتروفورز افقی  متافور  الکتروفورز ژل آگارز  -3-4-1

های  پروتئین، مقداری از نمونه و DNAز نظر شکستگی و یا وجود آلودگی ا DNAین کیفیت برای تعی

DNA درصد حاوی   8/0های حاصل از ژل آگارز مخلوط گردیدند و در چاهک 8بافر بارگباری  با

ی مشخص تحت جریان  با اندازه 9مقیاس  DNAاتیدیوم بروماید بارگباری شدند. سپس در کنار یک 

دقیقه مورد بررسی قرار گرفت. پس از پایان الکترورز، ژل بر   30ولت و به مدت  100ولتاژ الکتریکی با 

 
8 Loading Buffer 
9 DNA Ladder 
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برداری گردید. وجود  ماوراء بنفش قرار گرفته و از آن عکس و تحت اشعه 10برداری روی دستگاه عکس

 باشد.یم DNAکیفیت مطلوب   دهندهنشان 12و فاقد کشیدگی  11باندهای کاملاً  واضح 

 در این تحقیق  استفاده  مورد SSR نشانگرهایو توالی    خصاتمش  -4-3جدول

 آغازگر  شماره پرایمر 

 کد

 دما اتصال  توالی

 درجه سانتی گراد 

8 VVS2-(F) CAGCCCGTAAATGTATCCATC 55 

8 VVS2-(R) AAATTCAAAATTCTTATTCAACTGG 55 

5 VVMD5- (F) CTAGAGCCTACGCCAATCCAA 55 
5 VVMD5-(R) ATACCAAAAATCATATTCCTAAA 55 

6 VVMD7-(F) AGAGTTGCGGAGAACAGGAT 55 

6 VVMD7-(R) CGAACCTTCACACGCTTGAT 55 
7 VVMD25-(F) TTCCGTTAAAGCAAAAGAAAAGG 55 
7 VVMD25-(R) TTGGATTGAAATTTATTATTGAGGGG 55 
2 VVMD27-(F) TACCAGATCTGAATACATCCGTAAGT 58 
2 VVMD27-(R) ACGGGTATAGAGCAAACGGTGT 58 
3 VVMD28-(F) ACCAATTCAATGAAAAGAGAGAGAGAG 58 
3 VVMD27-(R) TCATCAATTTCGTATCTCTATTTGCTG 58 
4 VVMD32-(F) TATGATTTTTTAGGGGGGTGAGG 58 
4 VVMD32-(R) GCAAAGATGGGATGACTCGC 58 
1 VrZAG79-(F) AGATTGTGGAGGAGGGAACAAACCG 58 
1 VrZAG79-(R) TGCCCCCATTTTCAAACTCCCTTCC 58 

 

 مراز ای پلیسازی واکنش زنجیره بهینه  -3-5

دمای اتصال انجام گرفت. واکنش   و  DNAراساس دو عامل میزان غلظت ب PCRسازی واکنش بهینه

با غلظت و مقدار   5-3میکرولیتر مطابق جدول  15ها در حجم مراز برای تمامی نمونهای پلی زنجیره

 مشخصی صورت گرفت. 

 

 

 

 

 

 
10 Gel Documentation 
11 Sharp 
12 Smear 
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 غازگرهای مورد آزمایش آ  PCRسازی برای  شرایط بهینه  -5-3جدول  

واکنش  اجزاء مواد غلظت  نیاز  مورد میزان   

میکرولیتر   2x-10 5   مستر   

پیکومول SSR 10 (F)  آغازگر میکرولیتر   5/0   

پیکومول SSR 10(R)  آغازگر میکرولیتر   5/0   

DNA  نانو گرم   30-20 الگو میکرولیتر   2   

میکرولیتر   2x-10 7   آب دیونیزه   

اییحجم نه میکرولیتر   15 -   

 

  مورد  آغازگرهای برای مناسب حرارتی برنامه مختلف، هایبرنامه  و دماها آزمایش از پس پژوهش دراین

  بین  تفاوت  تنها و  شد  استفاده  یکسان حرارتی  برنامه  آغازگرها، تمامی  برای  که  آمد  دستبه  مطالعه 

    6-3 جدول  در نظر  مورد  های جایگاه تکثیر  برای  ترموسایکلر حرارتی  برنامه. بود اتصال دمای  در هاآن

 .است شده  داده نشان

 ریزماهواره   هایجایگاه  تکثیر  برای  برنامه حرارتی  -6  -3جدول  

 چرخه  تعداد (ثانیه -زمان )دقیقه درجه سانتی گراد()دما مرحله 

 1 دقیقه 3 95 اولیه  واسرشته سازی

  ثانیه 30 94 واسرشته سازی 

 35 ثانیه 45 55-4/67 آغازگرها اتصال

  دقیقه 1 72 تکثیر 

 1 دقیقه 10 72 نهایی تکثیر
 

 های مولکولی تجزیه و تحلیل داده   -3-6

سیتی مورد  وهای مؤثر، هتروزیگ برای هر آغازگر دامنه باندهای تکثیری، تعداد کل باند، تعداد آلل

دهنده رابطه بین وجود یک  انانتظار و مشاهده شده تعیین گردید. میانگین باندهای دارای اطلاعات نش

 آنالیز باندها براساس ها با روش جاکارد و ای داده تجزیه خوشه های تحت مطالعه است. باند در ژنوتیپ

(bp) افزار و با نرمDARwin 5.0 فتانجام پبیر (Nei and Li, 1979 ). 
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 استخراجی بر روی ژل آگارز  DNAنمایش کیفیت نمونه  -2-3شکل

 

 

 

 

 

 متافور بر روی ژل آگارز 7و  4، 6های آغازگرنمایش کیفیت نمونه  -3-3شکل
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 صفات مورفولوژیکی  -4-1

نگاری علم تمایز انگور  شود. ریخت نگاری استفاده می بررسی ساختار ژنتیکی انگور از ریخت  به منظور

  آن هزاران رقم انگور بدون استفاده از نشانگرهای  شناسی است و براساس های ریخت براساس ویژگی 

عنوان یکی از مراکز پیدایش و پراکنش  ایران به(. Chitwood et al, 2014)شوند ژنتیکی شناسایی می 

(. Doulati Baneh et al, 2010انگور در جهان از تنوع ژنتیکی و مورفولوژیکی باتیی برخوردار است )

دن انواع فلاونوئیدها از جمله آنتوسیانین از ارزش غبایی باتیی برخوردار  میوه انگور به دلیل دارا بو 

(  1394مهر و همکاران، ها ترثیر دارد )پژماناست. رقم و شرایط محیطی بر ترکیب و درصد آنتوسیانین 

(. میانگین  Downey et al, 2004دهد )را نیز تحت ترثیر قرار میای و دارویی آنارزش تغبیهو 

که بیشترین مقدار در  طوری بود به 25/2 (1-4)شکل  ژنوتیپ مورد مطالعه  55نین گره در آنتوسیا

بود. افزایش درصد تنوع در   5و پیچ کاشمر به مقدار  1نام، پیرقلی شماره های دیشویی، بیژنوتیپ

( تریید  1393زاده و همکاران )های اصلی در گیاه انگور توسط موسیصفت رنگ آنتوسیانین رگبرگ

رتباط  ( به این نتیجه دست یافتند که مقدار آنتوسیانین ا1394مهر و همکاران )شد. در مطالعه پژمان 

کاشمر این ارتباط را نشان دادند.  نام و پیچ ه در این تحقیق ارقام بیباتیی با رنگ ارقام داشت، ک

و   6017، 6004، 6014های متر بود که در ژنوتیپمیلی 79/8بیشترین طول دمبرگ با میانگین 

مشاهده شد. میانگین طول رگبرگ   6062در ژنوتیپ  8/4و کمترین این صفت به مقدار  6020

(LV1در ژنوتیپ ) متر بود که بیشترین آن در ژنوتیپ شغال نیشابور با  میلی 27/12های مورد آزمایش

عنوان  ل میوه بهطو  متر ثبت گردید.میلی 5/7و کمترین آن در ژنوتیپ عسگری با مقدار  5/15مقدار 

ای برخوردار است.  یکی از صفات مهم در میزان تولید میوه نهایی و بازارپسندی محصول از اهمیت ویژه

طول و عرض حبه با   (.Ershadi, 1997گیری اندازه میوه است )عرض میوه نیز یک شاخص برای اندازه

ای مورد مطالعه به خود اختصاص  همتر در میان ژنوتیپمیلی  23/17متر و میلی 21/ 83های میانگین

چنین بیشترین  متر بدست آمد. هم سانتی 00/11و  4/17های دادند. طول و عرض خوشه با میانگین

در ژنوتیپ یاقوتی   1/ 3متر و کمترین آن به مقدار سانتی 7میوه در ژنوتیپ عسگری به مقدار طول دم
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در   98/28و انحراف معیار با مقدار  84/134بیشترین میزان واریانس با مقدار  ( حاصل گردید.6072)

رنگ پوست و گوشت  آنتوسیانین،  هایزاویه برگ مشاهده شد. در میان صفات مورد مطالعه، صفت

، بیشترین ضریب تغییرات را داشتند. نتایج تفاوت  پوشانی بریدگی برگحبه، طول دم میوه و هم 

ترین ضریب  کم ، (2-4)شکل  برگ شکلن چنی داری را در صفات مورد بررسی نشان داد. هممعنی

. با توجه به وجود تنوع در صفات مورد مطالعه، امکان انتخاب برای مقادیر  تغییرات را ایجاد کرد

( تنوع بسیار  1389(. نتایج مطالعات دولتی بانه و همکاران )1-4)جدول  مختلف یک صفت وجود دارد 

رنگ برگ جوان، شکل سینوس دمبرگی، شکل   باتیی در صفاتی نظیر شکل برگ، تعداد لوب برگی، 

دندانه، حاشیه پهنک، اندازه، شکل و رنگ پوست حبه، میزان رشد رویشی، سیستم باردهی و زمان  

چنین نتایج حاضر با برخی نتایج صفات برگ و شاخه  رقم انگور نشان دادند. هم 50رسیدن را در بین 

رسولی   ( همخوانی دارد. 1397شمتی و همکاران )( و ح2006(،  نجاتیان  )2009در مطالعات کرمی ) 

چه، رنگ گوشت میوه، طول دم  ( ضریب تغییرات بات را در صفات وزن خوشه1393و همکاران ) 

در مطالعه لئو و همکاران   خوشه، وزن دم حبه، وزن و طول هسته در انگور رسیده گزارش دادند. 

زیل بررسی کردند و نتیجه گرفتند تنوع باتیی در  خوری را در برانگور تازه 136( تنوع ژنتیکی  2011)

بندی براساس خصوصیات مورفولوژیک اطلاعات مفیدی درباره روابط بین  طبقه ارقام انگور وجود دارد.

(.  Balmer and Blank, 2005نماید )های ژن گیاهی فراهم میگران و مدیران بانکها برای اصلاحگونه

امل محیطی بوده و در اکثر اوقات پارامترهای مورفولوژیک به دلیل  صفات ظاهری گیاه تحت ترثیر عو

های  ها و تفاوتتوانند معیار خوبی برای تشخیص کامل شباهتعدم ثبات و تغییر پبیری زیاد نمی

ها و  ارقام انگور باشند، با این رویکرد نشانگرهای مولکولی ابزارهای مکمل برای درک بهتر شباهت

گیرند،  ی تحت ترثیر شرایط محیط قرار نمیولکول باشند. نشانگرهای مرقام انگور میهای ژنتیکی اتفاوت

کننده صفات مهم کشاورزی هستند و  های کنترلاند، دارای پیوستگی با ژنکندهادر سرتاسر ژنوم پر

 ,Baradakci et alهای افراد را در سطح توالی نوکلئوتیدی ژنوم مشخص نمایند )توانند تفاوتمی

2002) 
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 در این تحقیق  های انگور مورد مطالعهواریته 55عکس خوشه -1-4شکل 
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 در این تحقیق  های انگور مورد مطالعهواریته 55در  برگتنوع شکل  2-4شکل
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 آمار توصیفی صفات مورفولوژی مورد بررسی-1-4جدول

ضریب  واریانس  رانحراف معیا میانگین حداکثر حداقل واحد گیری شده صفات اندازه  شماره 

تغییرات 

)%( 

 59/ 28 1/ 786 1/ 33636 2/ 2545 5 1 کد آنتوسیانین:گره 1

 48/ 33 1/ 855 1/ 36206 2/ 8182 5 1 کد آنتوسیانین:دمبرگ 2

 50/ 74 0/ 306 0/ 55353 1/ 0909 5 1 کد آنتوسیانین:رگبرگ 3

 27/ 52 5/ 855 2/ 41972 8/ 7911 16 4/ 8 مترسانتی برگ:طول دمبرگ 4

 - - - 5 5 5 کد عداد لوببرگ:ت 5

 10/ 12 0/ 099 0/ 31463 3/ 1091 4 3 کد برگ:شکل 6

 42/ 22 1/ 897 1/ 37731 3/ 2545 8 2 کد پوشانی بریدگی برگ:هم 7

 31/ 04 0/ 756 0/ 86923 2/ 8 5 1 کد برگ:عمق بریدگی 8

 35/ 85 1/ 928 1/ 3885 3/ 8727 5 2 کد برگ:شکل دندانه 9

 21/ 73 0/ 473 0/ 68755 3/ 1636 5 2 کد جرم حجمی حبه 10

 13/ 61 2/ 792 1/ 67095 12/ 273 15/ 5 7/ 5 مترسانتی طول رگبرگ 11

 15/ 61 2/ 956 1/ 71926 11/ 0164 14/ 3 7/ 5 مترسانتی طول رگبرگ 12

 17/ 82 2/ 011 1/ 41821 7/ 96 11/ 3 4/ 5 مترسانتی طول رگبرگ 13

 14/ 33 45/ 695 6/ 7598 47/ 1636 65 31 درجه  زاویه برگ 14

 17/ 57 74/ 943 8/ 65695 49/ 2727 66 25 درجه  زاویه برگ 15

 17/ 61 134/ 840 28/ 98506 164/ 5727 212 16/ 5 درجه  زاویه برگ 16

 21/ 61 22/ 248 4/ 71670 21/ 8313 31/ 85 12/ 32 مترمیلی طول حبه 17

 15/ 02 6/ 698 2/ 588 17/ 2356 23/ 45 10/ 55 مترمیلی عرض حبه 18

 26/ 30 20/ 948 4/ 57691 17/ 4 25 6 مترسانتی طول خوشه 19

 27/ 84 9/ 396 3/ 06523 11/ 0091 17 3/ 9 مترسانتی عرض خوشه 20

 42/ 92 2/ 502 1/ 58189 3/ 6855 8 1/ 3 مترسانتی طول دم میوه 21

 34/ 15 0/ 632 0/ 79476 2/ 3273 3 1 کد تراکم خوشه 22

 49/ 74 3/ 174 1/ 7815 3/ 5818 8 1 کد حبه شکل 23

 80/ 23 8/ 877 2/ 97939 3/ 7091 11 1 دک رنگ پوست 24

 55/ 35 4/ 051 2/ 01259 3/ 6364 8 1 کد رنگ گوشت 25

 13/ 24 0/ 018 0/ 13484 1/ 0182 2 1 کد ببر  26

 ضریب همبستگی بین صفات -4-1-1

کند، اطلاعاتی را درباره صفات  گیری میضرایب همبستگی، که روابط خطی ساده بین صفات را اندازه

عنوان  تواند به( و معیاری از ارتباط بین صفات بوده و میBhat, 1980) دهند ر قرار می مختلف در اختیا

چنین در شناسایی صفاتی که در برنامه  های گزینشی مهم مورد استفاده قرار گیرد. همشاخص

 (. 1379باشند مفید هستند )خورشید و همکاران، گزینشی دارای اهمیت ناچیز یا فاقد اهمیت می
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 ضریب همبستگی پیرسون بین صفات کمی  -4-1-1-1

ی بین دو متغیر  رابطهتعیین ضریب همبستگی پیرسون، به منظور تعیین میزان رابطه، نوع و جهت 

-شود. براساس نتایج بهای و یک متغیر نسبی به کار برده میای یا نسبی و یا یک متغیر فاصلهفاصله

متغیرهای مربوط به رشد رویشی و صفات دیگر  همبستگی معنادار بین  ، (2-4دست آمده از جدول )

  1بین صفت طول رگبرگ و زاویه برگ رابطه معنادار و همبستگی بسیار باتیی در سطح وجود داشت. 

(  LV3و  LV1 ،LV2( با طول رگبرگ )AL2 و  AL1درصد وجود دارد. بین صفت زاویه برگ )

( همبستگی بسیار باتیی و  AL3گ )داری مشاهده شد. زاویه برهمبستگی منفی و رابطه غیرمعنی

( داشت ولی با زاویه  LV3و  LV1 ،LV2درصد با طول رگبرگ ) 1داری در سطح رابطه بسیار معنی

-4)شکل  درصد داشت. صفت عرض حبه  1دار در سطح ( همبستگی منفی و رابطه معنی AL1برگ )

طول خوشه با زاویه برگ و   ( و با طول حبه همبستگی مثبت را نشان داد.45/0درصد )  1در سطح  (3

ی  همبستگی مثبت و معن ( 1393) رسولی و همکاران دار شد.درصد معنی 5و  1عرض حبه در سطح 

اری بین قدرت رشد بوته با اندازه خوشه، تراکم خوشه و تراکم حبه در خوشه را گزارش دادند ولی  د

-به ژوهش حاضر مغایرت داشت.دار داشت که با نتایج پی طول حبه با عرض حبه رابطه منفی و معن

تر  طور کلی اگر همبستگی مثبتی بین دو صفت وجود داشته باشد برنامه اصلاحی برای یک گیاه راحت

( و عرض  32/0( و با زاویه برگ ) 27/0چنین صفت عرض خوشه با طول دمبرگ )گیرد. همصورت می

دار و  درصد معنی 1در سطح   (0/ 85دار شدند و با طول خوشه )درصد معنی 5( در سطح 0/ 29حبه )

دار شد  درصد معنی 5( در سطح 33/0میوه ) همبستگی مثبتی را از خود نشان دادند. صفت طول دم

دار و همبستگی منفی را ایجاد کرد. رنگ  ( رابطه غیرمعنیAL2و  AL1در صورتی که با زاویه برگ ) 

ر و همبستگی منفی از خود نشان  داپوست و ببر نیز با برخی صفات مورد مطالعه رابطه غیرمعنی

دادند. در این بین رابطه خطی بین صفت ببر و عرض خوشه وجود نداشت. برخی از این نتایج با  

های دیگر پژوهشگران مبنی بر وجود ارتباط و همبستگی بین صفات مختلف رویشی و میوه انگور  یافته

   (.Ekhvaia and Akhalkatsi, 2010با یکدیگر، مطابقت داشت )
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 در این تحقیق های انگور مورد مطالعهواریته 55 حبهتنوع رنگ و شکل در برش طولی  3-4شکل 
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 واریته انگور   55ضریب همبستگی پیرسون بین صفات مورد بررسی در بین    -2-4جدول  

 
LL LV1 LV2 LV3 AL1 AL2 AL3 Gl Ga Bl Ba Fs Gb S 

LL 1 
             

LV1 17 /0  1 
            

LV2 07 /0  76 /0 ** 1 
           

LV3 06 /0  53 /0 ** 83 /0 ** 1 
          

AL1 18 /0-  19 /0-  096 /0-  054 /0-  1 
         

AL2 09 /0-  27 /0-  28 /0-  420 /0-  163 /0-  1 
        

AL3 09 /0  39 /0 ** 391 /0 ** 312 /0 * 471 /0- ** 54 /0-  1 
       

Gl 40 /0-  19 /0  20 /0  23 /0  03 /0  15 /0-  177 /0  1 
      

Ga 02 /0-  14 /0  12 /0  11 /0  02 /0  25 /0-  11 /0-  45 /0 ** 1 
     

Bl 19 /0  17 /0  13 /0  13 /0  20 /0-  08 /0-  36 /0 ** 243 /0  30 /0 * 1 
    

Ba 27 /0 * 32 /0  16 /0  14 /0  16 /0-  13 /0-  32 /0- * 234 /0  29 /0 * 85 /0 ** 1 
   

Fs 22 /0  188 /0  246 /0  33 /0 * 062 /0-  036 /0-  136 /0  197 /0  15 /0  164 /0  186 /0  1 
  

Gb 14 /0-  081 /0  06 /0  068 /0  074 /0-  127 /0-  183 /0  006 /0-  057 /0  051 /0-  034 /0  215 /0-  1 
 

S 05 /0-  146 /0-  121 /0-  19 /0-  064 /0-  075 /0  002 /0  18 /0-  133 /0-  108 /0  00 /0  114 /0  033 /0-  1 

 دار هستند. یرمعنیغو ضرایب بدون علامت  %1و  %5دار به ترتیب در سطح معنی **و  *

 ضریب همبستگی اسپیرمن بین صفات کیفی  -4-1-1-2

شود که  ضریب همبستگی اسپیرمن صورتی از ضریب همبستگی پیرسون است و زمانی به کار برده می

با توجه به نتایج ثبت  ها در دست باشد. های آنبندی شده باشند یا به جای اعداد، رتبهها رتبههنمر

درصد با صفت آنتوسیانین   1شده صفت آنتوسیانین دمبرگ همبستگی قوی و بسیار باتیی و در سطح 

ین گره  درصد با صفات آنتوسیان 5گره دارد. آنتوسیانین رگبرگ همبستگی مثبت و متوسطی در سطح 

و دمبرگ از خود نشان داد. شکل برگ با آنتوسیانین دمبرگ همبستگی و شکل دندانه با عمق  

چنین شکل برگ با تراکم خوشه  دار شد. همدرصد معنی 1بریدگی برگ در جهت منفی و در سطح 

همبستگی متوسط و در جهت مثبت داشت. صفت رنگ گوشت با آنتوسیانین گره و آنتوسیانین  

درصد به وجود آورد ولی با شکل برگ   1و  5بطه مستقیم و همبستگی مثبت در سطح دمبرگ را

در مطالعات دیگری هم صفت   (.3-4درصد از خود نشان داد )جدول  5رابطه معکوس در سطح 
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های مورفولوژیکی مشخص  آنتوسیانین تنوع بین ارقام را نشان داد و تنوع بین ارقام انگور با شاخص

 (.Singh, A. et al. 2019) شد 

 واریته انگور   55ضریب همبستگی اسپیرمن بین صفات مورد بررسی در بین    -3-4جدول  

Gf Gs H Gd St Cl Ol Sl Al As Ag  

          1 Ag 

         1 **816 /0 As 

        1 *294/0 *329/0 Al 

       1 068 /0- *302/0- 135 /0- Sl 

      1 027 /0- 117 /0- 066 /0- 068 /0- Ol 

     1 075 /0 036 /0 086 /0 073 /0 091 /0- Cl 

    1 *329/0 016 /0 033 /0 189 /0- 003 /0 099 /0 St 

   1 12 /0- 118 /0 248 /0- 01 /0 26 /0 054 /0 123 /0 Gd 

  1 028 /0 169 /0 001 /0- 105 /0- 004 /0- 207 /0- 106 /0- 92 /0- H 

 1 175 /0- *338/0 149 /0- 072 /0- 014 /0- 103 /0- 106 /0 196 /0 159 /0 Gs 

1 104 /0 201 /0- 147 /0- 003 /0 07 /0- 125 /0 *274/0 107 /0 **350 /0 *269 /0 Gf 

 دار هستند. و ضرایب بدون علامت غیرمعنی %1و  %5دار به ترتیب در سطح معنی **و  *

 ای صفات مورفولوژی تجزیه خوشه  -4-1-2

های  گیریزمان اندازهبه طور همای است که طی آن ای تکنیک آماری چند متغیرهتجزیه خوشه

بندی شدند و سپس  ها گروه( صورت گرفته، نمونهSimilarityچندگانه که براساس میزان تشابه ) 

ای افراد در خوشه  گیرند. به این ترتیب، در تجزیه خوشههای مشابه در یک خوشه قرار مینمونه

 شتری را باهم دارند.  د و به لحاظ ژنتیکی قرابت بینبیشترین تشابه را باهم دار

واریته انگور با استفاده از کلیه صفات مورد بررسی به روش وارد صورت   55بندی در این مطالعه گروه

  15بندی شدند. کاهش فاصله روی مقیاس کلاستر از طور کلی ارقام به دو گروه اصلی تقسیمگرفت. به
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  (. گروه اول شامل سبزمال کاشمر، 1-4کل بندی شدند )ش گروه تقسیم 6ها و ارقام به ، ژنوتیپ10به 

نام  کاشمر، بی، پیچ2، پیرقلی کاشمر دانه ، خلیلی بی 2دار پسند، لوروم، خلیلی دانه شاه کالدری بیرجند، 

  قرار گرفتند.  در یک گروه که قرابت نزدیکی باهم داشتند و در کنار هم بود ، مهر و خلیلی نر قوچان2

توسیانین رگبرگ، تعداد لپ، شکل دندانه، جرم حجمی، طول رگبرگ و  چون آناین گروه در صفاتی هم

که رقم سبزمال کاشمر از نظر شکل دندانه و ارقام لورم و  طول حبه به هم نزدیک بودند در حالی

در فاصله دورتری نسبت به سایر ارقام قرار   و طول دمبرگ خلیلی نر قوچان از نظر جرم حجمی

 ز نظر طول حبه فاصله نسبتا زیادی با سایر ارقام گروه نشان داد. چنین رقم لورم اهم داشتند.

،  2 دار، عسکری اصفهانی، یاقوتی، عسکری رضوان، خلیلی دانه ، خلیلی نر 1 ری کگروه دوم شامل عس

ولوژی را  ( قرابت ژنتیکی بین صفات مورف1393رسولی و همکاران ) و پرلت بود. 1، پیرقلی 3 ریعسک

این گروه از نظر آنتوسیانین و طول دمبرگ، شکل   و یاقوتی تایید کردند. در ارقام پرلت، عسکری 

از نظر   1( و تراکم خوشه به هم نزدیک یا مشابه بودند ولی ارقام پیر قلی AL2دندانه، زاویه برگ )

دار از نظر شکل دندانه،  و خلیلی دانه  2از نظر طول دمبرگ،  عسکری  1آنتوسیانین گره، عسکری 

( و رقم پرلت از نظر تراکم خوشه نسبت به سایر ارقام فاصله  AL2نظر زاویه برگ )از  1عسکری 

 داشتند.

گروه چهارم شامل   به تنهایی در گروه سوم جای گرفت.به دلیل بات بودن آنتوسیانین  رقم دیشویی

  کشمشی جرتوده، مایه میشی بیرجندی، شغالی نیشابور، میرمحمد جلالی، ترقی کاشمر، سفید درگز و 

از نظر صفات جرم حجمی، طول رگبرگ، طول و عرض حبه، طول خوشه،   .ند بود 3دار خلیلی دانه

و   3دار که ارقام خلیلی دانه رنگ پوست میوه نسبت به هم شباهت یا فاصله نزدیکی داشتند. در حالی

  3دار مایه میشی بیرجند از نظر جرم حجمی، رقم کشمشی جرتوده از نظر طول حبه، رقم خلیلی دانه

از نظر عرض حبه و طول خوشه و رقم کشمشی جرتوده و مایه میشی و شغالی نیشابور از نظر رنگ  

 پوست در فاصله بیشتری قرار داشتند.
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شامل   قرار گرفتند. این گروه به دو زیر گروه تقسیم شد. زیر گروه اول   های زیادیدرگروه پنجم ژنوتیپ

و زیر گروه دوم   ، سیاه، فخری نیشابور، فخری قرمز 1سبز درگز، سرخک، کاردینال، صاحبی ارقام 

-، طبس شیراز، بی1داردری، سمرقندی و خلیلی دانه ، کلاه 3 ی، صاحب2ی، صاحبی کندور شامل ارقام

در زیر گروه دوم در صفت رنگ گوشت ارقام به هم شبیه هستند، اما رقم   .باشند می شهرنام و قوچی 

ز نظر تراکم خوشه این زیر گروه به هم شبیه هستند ولی ارقام زیر  ا فخری قرمز از بقیه متمایز بود. 

اند  طور کلی ارقام گروه پنجم از نظر طول حبه به هم نزدیک گروه اول، تراکم خوشه متنوع داشتند. به

کاشمر، خراسانی،  گروه آخر شامل لعل، لعلولی رقم فخری نیشابور در فاصله دورتری قرار گرفت. 

  2 باباو ریش 1 بابا، ریش1بابا، سیاه سرکه، سفید فخری ، ریش2شت، سفید فخری فخری سفید، انگ 

این گروه از نظر صفات آنتوسیانین، طول رگبرگ، طول خوشه و طول و عرض حبه فاصله نزدیکی   بود.

نتایج این پژوهش   به هم داشتند ولی رقم لعل کاشمر در فاصله دورتری نسبت به ارقام قرار داشت.

های انگور از نظر صفات مورفولوژیکی تنوع باتیی وجود دارد و تجزیه  پلاسم اد که بین ژرمنشان د

ها از نظر جغرافیایی مناطق رشد متفاوتی دارند ولی از نظر رفتار  پلاسماگرچه ژرم ، ای نشان دادخوشه

(  1392کاران )پور و هم گیرند که با نتایج فتحعلیها در یک گروه مشترک قرار میرشد، بعضی از آن

،  5ای در فاصله ( تجزیه خوشه1393زاده و همکاران )در تحقیق موسی در گیاه شوید همخوانی دارد. 

دانه قوچان در گروه جداگانه قرار گرفت.  بندی کرد که رقم کشمشی بیارقام را به چهار گروه تقسیم 

در یک تحقیق   بندی شد.وهطور جداگانه و مستقل گررقم دیشویی در گروه سوم به حاضر،  که تحقیق 

ای با استفاده از صفات مورفولوژیکی و براساس فاصله اقلیدسی و به روش  حاصل از تجزیه خوشهنتایج 

  ی کاتیی در صفات زراعی و مورفولوژیهای گلرنگ مورد بررسی دارای تنوع بنشان داد که ژنوتیپوارد 

)غلامی و همکاران،  گلرنگ استفاده کرد  توان از این پتانسیل برای اصلاح خصوصیاتبودند که می 

1397 .)   
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 صفت مورفولوژیک 26واریته انگور براساس  55دندروگرام  4-4شکل 

 گروه دوم 
 گروه اول 

 گروه اول 

دوم گروه    

سوم  گروه  

 گروه چهارم 

ششم گروه   

پنجم گروه   
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 های اصلی تجزیه به مؤلفه  -4-1-3

های به دست آمده از ارزیابی صفات مختلف مورفولوژیکی در محدوده  با توجه به حجم وسیع داده 

توانند در قالب فاکتورها یا  های مورد بررسی، با استفاده از تجزیه فاکتور، صفات مختلف میوتیپژن

گر را  پژوهش  توانشود. این های اصلی مورد بحث قرار گیرد که هر کدام چند صفت را شامل میمؤلفه

-4اید. جدول )نمبرای کار روی تعداد فاکتور یا مؤلفه کمتری نسبت به تعداد زیادی صفت فراهم می

دهنده  دهد. میزان واریانس نسبی هر مؤلفه نشانهای اصلی را نشان می( نتایج تجزیه به مؤلفه4

صورت درصد بیان شده است. در این  اهمیت آن مؤلفه در واریانس کل صفات مورد بررسی است و به

-ایند. تجزیه به عاملدرصد واریانس کل را توجیه نم 41/73مؤلفه مستقل توانستند مجموعاً  9تجزیه  

گیری شده توسط تعداد کمی عامل یا  ها، توصیفی از کوواریانس یا همبستگی بین چند متغیر اندازه

ها بیانگر نحوه قرار گرفتن  عاملنتایج تجزیه به (.Guertin and Bailey, 1982متغیر پنهانی است )

 ها ست.  آنهای مختلف با ضرایب عاملی برخی صفات مهم بررسی شده در عامل

ترین ضرایب عاملی مثبت آن  دهد و بزرگدرصد از تغییرات متغیرها را توضیح می 814/11عامل اول 

 باشد. ( میLV3 و LV2, LV1متعلق به طول رگبرگ )

شود در این عامل آنتوسیانین گره،  ها را شامل میدرصد از تغییرات داده 209/10عامل دوم 

طور که  باشند. همانترین ضرایب عاملی مین رگبرگ دارای بزرگآنتوسیانین دمبرگ و آنتوسیانی

اند و سه صفت همبستگی مثبت  شود تمام این صفات با ضرایب مثبت در مدل قرار گرفتهمشاهده می

 داری دارند.  و معنی

ترین ضرایب عاملی مثبت آن  کند و بزرگ درصد از تغییرات متغیرها را توجیه می 202/10عامل سوم 

( صفاتی مثل  1390زهی و همکاران )در تحقیق هاشم باشد.ق به طول خوشه و عرض خوشه میمتعل

در انگور گزارش   عنوان عامل دوم درصد از واریانس صفات به 97/24عرض خوشه و وزن خوشه با 

 کردند.  
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انی  پوش کند. این عامل برای صفات همها را توجیه می درصد از تغییرات کل داده 832/8عامل چهارم 

باشند. ضریب عاملی  دار می( دارای ضریب مثبت و معنیAL2و  AL1بریدگی در برگ، زاویه برگ )

 ( منفی است.  AL3برای )

کند. این عامل برای صفت زاویه برگ  ها را توجیه می درصد از تغییرات کل داده 7/ 372عامل پنجم 

(AL2و طول دم ) صفت طول حبه دارای ضریب منفی  باشد. داری میمیوه دارای ضریب مثبت و معنی

 باشد.دار میو معنی

درصد از واریانس کل را توجیه نمود. صفات جرم حجمی حبه و ببر دارای ضریب   6/ 845عامل ششم 

 باشند.دار میعاملی مثبت و معنی 

دهد. صفت طول دمبرگ در جهت منفی و  درصد از تغییرات متغیرها را نشان می 632/6عامل هفتم  

 داری را نشان داد. ر براین عامل موثر بود. و طول حبه همبستگی مثبت و معنی دامعنی

ای که صفاتی  گونهکند بهدرصد از تغیرات را توجیه می  01/6بستگی در عامل هشتم بررسی ضرایب هم

 داری را نشان دادند. نظیر عرض و شکل حبه ضرایب عاملی مثبت و همبستگی معنی 

ز واریانس کل را توجیه نمود. صفاتی همچون شکل دندانه و جرم حجمی  درصد ا 502/5با  عامل نهم

داری را  حبه همبستگی مثبت و معناداری را نشان دادند و صفت رنگ گوشت همبستگی منفی معنی

 نشان داد.  

( نشان داد که سه  1393عاملی صفات مورفولوژی انگور توسط رسولی و همکاران )  تجزیه و تحلیل

حبه و طول حبه   100میوه، وزن که طول دمطوریی را در این تجزیه داشتند بهعامل اول نقش مهم

ها در آزمایش  عامل . نتایج تجزیه بهدرصد از واریانس توجیه کردند  31/ 86را به عنوان عامل اول با 

عامل اصلی قرار گرفتند و در   13( نشان دادند صفات مورد بررسی در 1395رفیعی و همکاران ) 

عامل اول که بیشتر مربوط به   5درصد از واریانس کل را توجیه کردند.  38/85ک به مجموع نزدی 
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های حبه و ببر نقش  چنین صفات کمی مربوط به میوه از جمله ویژگیصفات میوه و برگ بود. هم 

 های مورد مطالعه بود. بیشتری در توجیه واریانس انگور در ژنوتیپ

 برای صفات مورفولوژیکی   مؤلفه اصلی  9برای  درصد واریانس و درصد تجمعی    -4-4جدول  

    مقادیر اولیه 
 درصد تجمعی درصد واریانس مجموع  شماره

1 953/2 814/11 814/11 

2 552/2 209/10 023/22 

3 55/2 202/10 224/32 

4 208/2 832/8 556/41 

5 843/1 372/7 428/48 

6 711/1 845/6 273/55 

7 658/1 632/6 904/61 

8 502/1 01/6 914/67 

9 376/1 502/5 417/73 
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 واریته انگور   55صفت مورفولوژیکی در    25های اصلی  نتایج آنالیز تجزیه به مؤلفه  5-4جدول  

          هامؤلفه 

 9 8 7 6 5 4 3 2  1 صفات
Ag 111/0-  884/0 022/0- 054/0 105/0 046/0- 11/0- 043/0 035/0- 

As 095/0-  846/0 068/0- 028/0- 079/0- 054/0- 186/0- 044/0- 274/0- 

Al 294/0  583/0 087/0 199/0 199/0- 315/0 361/0 034/0- 21/0 

LL 096/0  112/0 257/0 061/0 001/0 014/0- 842/0- 002/0 165/0 

Sl 021/0-  145/0- 183/0 134/0- 042/0- 119/0- 064/0- 046/0 774/0 
Ol 042/0-  274/0- 022/0 736/0 154/0- 296/0- 052/0- 028/0 11/0- 

Cl 048/0  118/0- 087/0- 048/0 754/0- 061/0 105/0- 018/0- 041/0 

St 363/0  016/0- 057/0- 131/0 57/0 089/0 159/0 199/0- 047/0 

Gd 172/0  157/0 206/0- 152/0- 063/0- 691/0 086/0- 248/0 97/0 
Lv1 771/0  043/0 129/0 253/0- 01/0- 039/0- 062/0- 012/0 015/0- 

Lv2 936/0  066/0- 042/0 126/0- 027/0- 012/0 034/0 001/0 023/0- 

Lv3 884/0  095/0- 042/0 002/0 009/0- 032/0- 03/0 005/0- 042/0 

Al1 047/0-  173/0 205/0- 541/0 194/0 34/0- 096/0 107/0 027/0- 
Al2 213/0-  1/0 094/0 707/0 066/0 303/0 112/0 3/0- 064/0- 
Al3 325/0  206/0- 264/0 734/0- 036/0- 032/0- 032/0 206/0- 104/0- 
Gl 213/0  354/0- 15/0 014/0- 211/0 423/0- 598/0 115/0 151/0 

Ga 135/0  104/0- 224/0 056/0 098/0 216/0- 211/0 746/0 135/0 

Bl 078/0  063/0- 89/0 165/0- 149/0 046/0 077/0 119/0 154/0 

Ba 094/0  07/0- 882/0 152/0- 102/0 137/0- 07/0- 164/0 049/0 

Fs 347/0  321/0- 055/0 01/0 696/0 056/0 281/0- 063/0 003/0- 

H 086/0-  12/0- 706/0- 161/0- 231/0 086/0- 324/0 043/0 134/0 

Gs 13/0-  083/0 065/0 008/0 179/0- 293/0 135/0- 76/0 147/0- 
Gb 012/0-  074/0- 041/0 255/0- 346/0- 015/0- 207/- 201/0 462/0- 
Gf 0  386/0 283/0 048/0 159/0 263/0- 186/0- 043/0- 502/0- 
S 204/0-  216/0- 121/0 016/0- 13/0 626/0 003/0 106/0- 12/0- 

 اندشدهدار در نظر گرفته به عنوان معنی 5/0صفات باتی ضریب  *

 صفات مورفولوژیکی  پلاتتجزیه تری-4-1-3-1

یا چند  ها یک های پلات قادرند تصویری دو و یا سه بعدی ایجاد نمایند که هر یک از ابعاد آن آزمون

-ها در محدوده این عوامل اصلی میشود. بنابراین پراکنش ژنوتیپگبار محسوب میتاثیر عامل اصلی 

هایی که در  خصوص ژنوتیپها  کمک کند. بهها و تفاوت بین آننوتیپتواند به تعیین بهتر فاصله ژ 
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ت با استفاده  پلاصورت بسیار قوی یا ضعیف هستند در این پژوهش تجزیه ترییک، دو یا سه عامل به

درصد از سهم کل واریانس را به خود اختصاص داده بودند، انجام شد   32/ 225  از سه عامل اصلی که

های اول، دوم و سوم به کار برده  ها براساس صفات مؤثر در عاملش ارقام و ژنوتیپ(. پراکن2-4)شکل 

-ها است. بنابراین براساس تجزیه تریدهنده تشابه ژنتیکی آنشد و تجمع در یک ناحیه از پلات نشان

و   های اول، دوم پلات ارقامی که در یک محدوده نزدیک به هم قرار دارند، از نظر صفات مؤثر در عامل 

  3ها را در پلات ارقامگیرند. نتایج تجزیه تریسوم شباهت بیشتری نشان داده و در یک گروه قرار می 

پسند، پیچ کاشمر،  رقم مستقل قرار داد. گروه یک شامل ارقام لورم، ترقی کاشمر، شاه 3گروه ویژه و 

گز، شغالی نیشابور، فخری  دار، ریش بابا، سیاه، سفید در سبزمال کاشمر، میرمحمد جلالی، خلیلی دانه

باشد. این  نیشابور، خلیلی نر رضوان، عسکری اصفهانی، مهر، کشمشی جر توده و کالدری بیرجند می

باشد. گروه دوم شامل عسکری،  دسته دارای صفات مطلوب آنتوسیانین و طول و عرض خوشه می

،  2، ریش بابا 2صالحی، صاحبی  ، ریش بابا، 1دار ، خلیلی دانه3دار کاردینال، سمرقندی، خلیلی دانه

عسکری، کندویی، فخری قرمز، فخری سفید، انگشتی، پرلت، طبس شیراز، سبز درگز، خراسانی،  

باشند. در این دسته برخی از ارقام نسبت به عامل اول قوی و برخی  دانه کاشمر مییاقوتی، خلیلی بی

دار  . گروه سوم شامل سرخک، خلیلی دانه ارقام دیگر نسبت به عامل سوم در انتهای منفی قرار گرفتند 

و خلیلی نر قوچان بود. ارقام این گروه از نظر صفات قرار گرفته در   2، مایه میش بیرجند، پیرقلی 2

  1عامل دوم قوی و از نظر صفات تشکیل دهنده عامل اول نسبتاً قوی هستند. ارقام دیشویی، پیر قلی 

قرار   3الیه منفی عامل ق قرار نگرفتند. رقم دیشویی در منتهیهای فوکدام از گروهدر هیچ 2نام و بی

قرار گرفته است و از نظر صفات رگبرگ و   2و  1های در وسط عامل 1گرفته است. رقم پیر قلی 

+ عامل دوم قرار گرفته است  3+ تا 2که در فاصله    2نام چنین رقم بیآنتوسیانین برتری نسبی دارد. هم

 ن برتری دارد. از نظر صفت آنتوسیانی
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های اول، دوم و مؤثر در عامل ژیکیو فولرمو رقم انگور براساس صفات 55پلات )تصویر سه بعدی( پراکنش تجزیه تری -5-4شکل 

 سوم 

 SSRتجزیه -4-2

ها را به منابع نامحدود چند شکلی تبدیل  ها در ژنوم موجودات یوکاریوت، آنتنوع وسیع ریزماهواره

برای مطالعات مربوط به شناسایی ارقام،   SSRوزه در تحقیقات زیادی از نشانگرهای کرده است. امر 

براساس شود. ها استفاده مییابی ژنهای مشابه و نیز بررسی تنوع ژنتیکی و مکانانطباق اسامی واریته

آلل مختلف ایجاد شد که در   44و در مجموع  SSRجفت آغازگر  8( 1-4اطلاعات موجود در جدول ) 

  308/26چنین آلل بیشترین مقداررا نشان دادند. هم 7با  VVS2و  VVMD27ن بین آغازگرهای ای

آلل مؤثر بدست آمد. بیشترین   3/ 288آلل مختلف و  5آلل مؤثر تکثیر شد که به ازای هر مکان ژنی 

در   917/1آلل بود. کمترین تعداد آلل مؤثر با  840/4با  VVMD27تعداد آلل مؤثر مربوط به آغازگر 
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( در چهار جفت آغازگر بر  1381مشاهده گردید. نتایج مطالعه محمدی و همکاران ) VVMD7آغازگر 

های مختلف از پنج آلل  های مشاهده شده در مورد مکانآلل درقم انگور نشان داد که تعدا 18روی 

بود که   38های مشاهده شده ( متغیر بود. که تعداد کل آللVVS2آلل )مکان  13( تا VVS4)مکان 

نتایج نشان داد که میانگین شاخص شانون در همه   .آلل بود 5/9ها به ازای هر مکان متوسط تعداد آلل

( و کمترین مقدار آن  759/0)VVMD27بود. بیشترین مقدار این شاخص در آغازگر  115/0آغازگرها 

ه شده با نشانگر  ( مشاهده شد. مقدار هتروزیگوستی مورد انتظار و مشاهد 740/0) VVMD7در آغازگر 

SSR  ( نشان داده شده است. میانگین هتروزیگوستی  1-4مورد استفاده در این تحقیق در جدول )

بود ولی هتروزیگوستی مشاهده شده در جفت آغازگرهای مورد   673/0مورد انتظار در جمعیت موجود 

ن هتروزیگوستی مشاهده  در مکان ژنی اکثر آغازگرها متغیر بود. میانگی 0/ 955تا  227/0استفاده بین 

( در  1388بود که تقریباً با هتروزیگوستی مورد انتظار برابر بود. محمدی و همکاران ) 528/0شده 

درصد )مکان   89( تا VVS4درصد )مکان  65آزمایش خود سطوح هتروزیگوسیتی مورد انتظار از 

VVS2 گزارش دادند. سطوح  درصد  5/81( تغییر داشت و میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار را

تقریباً یکسان بود.   VVMD7 و  VVS2های هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در مورد مکان

هتروزیگوسیتی کمتر از مورد انتظار مشاهده شد. بات بودن  VVMD6و  VVS4های در مورد مکان

هده شده در مقایسه با  ها سبب کاهش هتروزیگوسیتی مشاهای هموزیگوس در این مکانتعداد ژنوتیپ

یا محتوای   PICرقم انگور شد.  شاخص مهم دیگری که در این مطالعه بررسی شد  18مورد انتظار در 

مورفیسم را نشان دادند و بدین  پلی درصد  100اطلاعات چند شکل بود. در این تحقیق تمام پرایمرها 

ژنوتیپ مورد مطالعه   22لی در بین ترتیب همه جفت آغازگرها از بیشترین توانایی در ایجاد چند شک

 برخوردار بودند.   

های تکثیر شده به ازای هر مکان ژنی ترثیر مستقیمی بر بازدهی آن مکان در تظاهر  تعداد آلل

-که بات بودن تعداد آللطوری هتروزیگوستی، فراوانی ژنوتیپی و محتوای اطلاعات چند شکل دارد. به

فزایش کارایی و میزان اطلاعات چند شکل دارد. بات بودن تعداد  های تکثیر شده در یک مکان سبب ا
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رسانی آن مکان برای تعیین تنوع  های تکثیر شده در یک مکان سبب افزایش کارایی و میزان اطلاعآلل

ها  امکان تعیین ژنوتیپ افراد براساس اندازه آلل SSR(. در تجزیه Bowers et al, 1996شود ) ارقام می

( است، لبا در صورت هتروزیگوت بودن فرد،  n2جا که انگور دیپلویید )شود. از آنم میدر مکان فراه

دو باند )دو آلل( و برای افراد هموزیگوت یک باند در هر مکان ژنی مشاهده خواهد شد. در پژوهشی  

سی  ژنوتیپ انگور ایرانی و رو 41( به منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی 1386که توسط رمضانی و همکاران )

ها نشان داد  که نتایج آن ،نشانگر ریزماهواره استفاده گردید  9دانه از کالیفرنیا )آمریکا(، از و سه رقم بی

آلل در هر جایگاه( مشاهده گردید. محتوای اطلاعات   3/8آلل )میانگین  11تا  6در هر جایگاه بین 

ها  تفاده شده در تمام ژنوتیپمتغیر بود. نشانگرهای اس  88/0تا  65/0چند شکلی نشانگرها نیز بین 

چندشکلی یکسانی را نشان  SSrVrZAG47و  VVMD27چندشکلی باتیی را نشان دادند. دو جایگاه 

رود که این دو نشانگر در واقع یک جایگاه ریزماهواره را تکثیر نمایند. در  دادند که این احتمال می

  14خود را با استفاده از صفات مورفولوژیک و نمونه ن  60ای تنوع ژنتیکی و تمایزات جغرافیایی مطالعه

نشانگر ریزماهواره مورد بررسی قرار دادند. نشانگرها سطح باتیی از چندشکلی را در ارقام مورد بررسی  

-متغیر بود، اغلب نشانگرها پلی 89/0تا  0/ 31نشان دادند. میزان اطلاعات چند شکلی آغازگرها از 

های مورد  ر کارا بودن این نشانگرها در برآورد تنوع ژنتیکی نمونهمورفیسم باتیی داشتند که بیانگ 

 (Ghaffari et al, 2014مطالعه بود )

با محتوای چند شکلی بات،   SSRدهد که بکارگیری نشانگرهای نشان می SSRنتایج حاصل از تجزیه 

فاده از چهار مکان  ای با است پلاسم انگور بسیار مفید است. در مطالعههای ژرمدر مدیریت کلکسیون

SSR ،20 ها به این نتایج دست یافتند که نشانگرهای واریته انگور را از هم متمایز کردند. آنSSR   به

-ایی، ترسیم نقشهبارز بودن، سادگی در تجزیه و تکرارپبیری بات جهت انجام تحقیقات شجرهدلیل هم

نمونه انگور را   SSR ،39چهار جفت پرایمر چنین  با استفاده از های ژنتیکی بسیار مناسب هستند. هم

ها را  در کارهای بیولوژیکی مولکولی سبب شده تا آن SSRاز هم متمایز کردند. دقت باتی نشانگرهای 
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از حساسیت باتیی برخوردارند و به   SSRبدانند، چرا که نشانگرهای  RFLPجانشین خوبی برای 

 (.Ulanovsky et al, 2002یک شدن هستند )ها ساده بوده و حتی قابل اتوماتکارگیری آن

  65بررسی شد. آغازگرها توانستند  SSRژنوتیپ انگور با شش نشانگر  29ای روابط ژنتیکی در مطالعه 

متغییر بود. نشانگرها  897/0تا  483/0آلل مختلف ایجاد کنند و هتروزیگوستی مشاهده شده بین 

 .((Burçak Işçi. 2019ند.  توانستند تنوع بین ارقام را به خوبی نشان ده

 ژنوتیپ انگور   22ر  د  SSRی  آمده ازآغازگرها دست بهنتایج  -6-4جدول

تعداد  

 ژنوتیپ 

تعداد 

های  آلل

 مختلف

تعداد 

های  آلل

 مؤثر

شاخص  

 شانون

هتروزیگوسیتی  

 مشاهده شده

هتروزیگوسیتی  

 مورد انتظار

پلی 

 مورفیسم

VrZAG79 22 5 083/3  280/1  364/0  676/0  100 

VVMD27 22 7 840/4  759/1  727/0  793/0  100 

VVMD28 22 6 050/4  536/1  636/0  753/0  100 

VVMD32 22 6 572/3  502/1  227/0  720/0  100 

VVMD 22 4 390/2  986/0  955/0   582/0  100 

VVMD7 22 3 917/1  740/0  500/0  478/0  100 

VVMD25 22 6 373/3  441/1  318/0  704/0  100 

VVS2 22 7 083/3  378/1  500/0  676/0  100 

500/5 22 (میانگین)   288/3  328/1  528/0  673/0  100 

SE 000/0  550/0  323/0  115/0  084/0  035/0  000/0  

 

 ضریب عدم تشابه -4-2-1

بیشترین ضریب عدم تشابه در واقع بیانگر بیشترین فاصله ژنتیکی و کمترین ضریب عدم تشابه نشان  

های مورد آزمایش با استفاده  هاست. ضریب عدم تشابه در بین ژنوتیپیپاز شباهت بیشترین این ژنوت

دهنده فاصله ژنتیکی متوسط  ( که نشان56/0ا میانگین )ب SSRهای مولکولی نشانگر از مجموع داده

قرار گرفتند. بیشترین   1تا  3/0ها بین محدوده . واریته(1-4)شکل های مورد آزمایش بودبین واریته

(،  0/ 88(، فخری سفید با صاحبی )93/0دار با کاردینال )های خلیلی دانه ابه بین ژنوتیپضریب عدم تش

ها نسبت به هم فاصله  باشد. این ژنوتیپ( می81/0بابا )با ریش 1(، سفید فخری 86/0کاردینال با لعل )
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عنوان والد  توان نتیجه گرفت که این ارقام در صورت داشتن صفات مطلوب بهمی  ژنتیکی باتیی دارند.

های  کمترین ضریب عدم تشابه بین ژنوتیپ های اصلاحی انگور استفاده کرد.گیری و برنامهدر دورگ 

با   2( و پرلت 0/ 21با میانگین ) 2با عسکری  3، عسکری 3با عسکری  2، پرلت 1با پرلت  2پرلت 

ه به هم است  های یاد شد ( مشاهده گردید که نشان دهنده شبیه بودن ژنوتیپ0/ 25) 2عسکری 

 (.  7-4)جدول 

 

 SSRجفت پرایمر  8رقم انگور حاصل از  22نمودار میانگین فاصله ژنتیکی جاکارد بین   -6-4شکل  
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 SSR  ژنی  مکان  8   های  داده  اساس  بر  انگور  ژنوتیپ  22  تشابه  عدم  ماتریس  -7-4  جدول

 کد
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 91  20 21 

2 
 

44 /0  
                    

3 
 

44 /0  44 /0  
                   

4 
 

75 /0  50 /0  44 /0  
                  

5 
 

63 /0  69 /0  88/0  69 /0  
                 

6 
 

44 /0  50 /0  69 /0  50 /0  31 /0  
                

7 
 

56 /0  50 /0  63 /0  50 /0  63 /0  31 /0  
               

8 
 

69 /0  56 /0  69 /0  50 /0  56 /0  25 /0  44 /0  
              

9 
 

81/0  56 /0  56 /0  56 /0  63 /0  63 /0  69 /0  63 /0  
             

10 
 

75 /0  50 /0  50 /0  56 /0  63 /0  69 /0  69 /0  69 /0  38 /0  
            

11 
 

56 /0  69 /0  63 /0  69 /0  56 /0  44 /0  56 /0  56 /0  50 /0  63 /0  
           

12 
 

75 /0  44 /0  75 /0  69 /0  44 /0  50 /0  63 /0  63 /0  63 /0  56 /0  63 /0  
          

13 
 

71 /0  86/0  79 /0  57 /0  64 /0  43 /0  71 /0  57 /0  64 /0  64 /0  50 /0  93/0  
         

14 
 

69 /0  56 /0  63 /0  56 /0  63 /0  56 /0  69 /0  44 /0  69 /0  63 /0  63 /0  63 /0  79 /0  
        

15 
 

69 /0  69 /0  75 /0  56 /0  56 /0  50 /0  50 /0  56 /0  56 /0  56 /0  63 /0  56 /0  64 /0  63 /0  
       

16 
 

69 /0  50 /0  63 /0  50 /0  56 /0  38 /0  50 /0  31 /0  50 /0  56 /0  44 /0  44 /0  71 /0  44 /0  31 /0  
      

17 
 

46 /0  71 /0  50 /0  50 /0  71 /0  64 /0  71 /0  64 /0  57 /0  43 /0  64 /0  71 /0  64 /0  64 /0  29 /0  36 /0  
     

18 
 

71 /0  64 /0  71 /0  79 /0  71 /0  57 /0  57 /0  50 /0  57 /0  57 /0  43 /0  50 /0  79 /0  57 /0  36 /0  21/0  43 /0  
    

19 
 

57 /0  64 /0  57 /0  64 /0  64 /0  57 /0  57 /0  64 /0  64 /0  57 /0  43 /0  71 /0  71 /0  50 /0  50 /0  50 /0  43 /0  36 /0  
   

20 
 

64 /0  64 /0  57 /0  50 /0  57 /0   64 /0  64 /0  64 /0  57 /0  50 /0  64 /0  64 /0  71 /0  50 /0  29 /0  43 /0  29 /0  43 /0  29 /0  
  

21 
 

64 /0  50 /0  64 /0  64 /0  64 /0  64 /0  71 /0  71 /0  43 /0  36 /0  64 /0  43 /0  71 /0  71 /0  43 /0  50 /0  50 /0  50 /0  64 /0  50 /0  
 

22 
 

63 /0  56 /0  63 /0  69 /0  56 /0  50 /0  50 /0  44 /0  56 /0  50 /0  50 /0  50 /0  79 /0  44 /0  38 /0  25/0  50 /0  21/0  36 /0  21/0  50/

0 

 

 SSRهای ای داده تجزیه خوشه 4-2-2

بندی  ها به چهار گروه مشخص گروهای، ژنوتیپی خوشهها در تجزیهژنوتیپ بندی براساس نتایج گروه

نمودار حاصل با الگوریتم   و رقم عسکری اصفهان به صورت جداگانه در یک خوشه قرار گرفت.شدند 

UPGMA نتایج دندروگرام نشان داد که واریته کاردینال در فاصله ژنتیکی زیادی نسبت  . رسیم شد ت

بابا، لعل، فخری  های صاحبی، ریش(. در گروه یک، ژنوتیپ3-4گیرد )شکل ها قرار می به سایر واریته

. گروه  بودند ، کاردینال و سرخک 2سبزمال کاشمر، سفید فخری  قرار گرفتند و گروه دوم شامل قرمز 

باشد.  دار و فخری سفید میدانه ، کندوری، خلیلی 1، سفید فخری 2نام های بیشامل ژنوتیپ سوم

در گروه   2و عسگری  3، عسگری 2، پرلت 1قوچان، عسگری نر، سیاه، خلیلی 1های پرلت یپژنوت

در تحقیقی که در   قرار گرفت.  پنجم تنهایی در گروه جای گرفتند. ژنوتیپ عسگری اصفهانی به  چهارم
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 به تنهایی در یک گروه قرار گرفت   Buca Razakısıژنوتیپ انگور انجام شد رقم  29ترکیه روی 

Burçak Işçi. 2019)).  

 

 بر مبنای بخش مولکولیواریته انگور  22بندی حاصل از گروهدندروگرام  -7-4شکل 

 SSRکلید شناسایی بررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگر   -4-2-3

( ارائه شده  2-4مکان ژنی میکروساتلایت در جدول )  8های انگور براساس آنالیز مکان ژنی ژنوتیپ

های مختلف شناسایی کرد.  ها را در جمعیتتوان ژنوتیپراحتی میها بهه از طریق این دادهاست ک

جفت نشانگر   8طور کامل نشان داده شده است. در نتیجه استفاده از ژنوتیپ به 22کلید شناسایی در 

SSR  جهت تکثیرDNA آغازگر ،VrZAG79 1های سفید فخری توانست دو باند را در ژنوتیپ  ،

های  دار، عسکری، خلیلی نر قوچان، عسکری و کندویی نشان دهند و از ژنوتیپک، خلیلی دانهسرخ

 گروه پنجم

 گروه چهارم

 گروه سوم

 گروه دوم

 گروه اول
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دیگر تنها یک باند حاصل گردید. ارقام فخری قرمز، سیاه سرکه، سرخک، کاردینال، عسکری اصفهانی،  

باند  های دیگر دو و ژنوتیپ VVMD27سیاه و کندویی با به وجود آوردن یک باند، توسط جفت پرایمر 

بابا، لعل، فخری سفید،  های ریشدر ژنوتیپ VVMD28چنین جفت نشانگر از خود نشان دادند. هم

دار، عسکری اصفهانی، عسکری،  دانه، خلیلی 2نام ، سیاه سرکه، سبزمال کاشمر، بی2سفید فخری 

فت آغازگر  های دیگر دو باند را از خود نشان دادند. جعسکری،کندویی و پرلت تک باند و در ژنوتیپ

VMD32 وجود  را به 2و  1های ریش بابا، سیاه سرکه، عسکری، پرلت توانست دو باند را در ژنوتیپ

های دو باند را از  تعداد زیادی از ژنوتیپ VVMD7و  VVMDچنین در جفت آغازگرهای آورد. هم

را از خود نشان  تنها ژنوتیپ فخری سفید تک باند  VVMDخود نشان دادند که در این بین در پرایمر 

و سیاه توانستند دو باند را   2نام ، بی1داد. ارقام لعل، صاحبی، فخری قرمز، سیاه سرکه، سفید فخری 

بابا، لعل،  های ریشدر ژنوتیپ VVS2به وجود آورند. جفت پرایمر  VVMD25توسط جفت آغازگر

دار، عسکری اصفهان،  دانه، خلیلی2نام ، سیاه سرکه، سبز مال کاشمر، بی2فخری سفید، سفید فخری

، سرخک و  1عسکری و پرلت دو باند را ایجاد کرد و در ارقام صاحبی، فخری قرمز، سفید فخری 

های کاردینال، خلیلی نر قوچان، عسکری، سیاه، پرلت و  عسکری تک باند نشان داده شد اما در ژنوتیپ

 باندی نشان داده نشد.   کندوری هیچ
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 SSRمکان ژنی    8های انگور براساس  ژنوتیپمکان ژنی    8-4جدول  

VVS2 VVMD25 VVMD7 VVMD VVMD32 VVMD28 VVMD27 VrZAG79  

270-250  260-260  250-250  240-200  270-250  270-250  200-180  260-260  ریش بابا  

270-250  265-250  250-250  240-200  280-280  260-250  210-190  260-260  لعل 

250-250  265-255  270-250  240-200  270-270  250-250  210-180  260-260  صاحبی  

250-250  265-255  270-270  240-200  280-280  250-250  190-190  270-270  فخری قرمز  

270-250  260-260  270-270  250-250  280-280  270-260  220-200  250-250  فخری سفید  

270-250  260-260  270-250  240-200  280-280  270-260  220-200  270-270 2سفید فخری     

270-250  265-255  260-250  240-200  280-260  270-260  200-200  270-270  سیاه سرکه 

250-230  270-270  270-250  240-200  280-280  260-240  220-200  270-270  سبزمال کشمر  

250-250  265-250  270-270  240-200  290-290  260-260  220-210  250-230 1سفید فخری     

290-502  260-260  270-270  240-200  270-270  280-260  210-190  250-250 2نام  بی   

250-250  250-250  270-250  250-210  295-295  260-260  200-200  280-250  سرخک  

270-250  260-260  270-250  240-200  280-280  270-260  210-190  280-250 دار خلیلی دانه   

0-0  240-240  270-270  240-200  295-295  802-280  220-220  270-270  کاردینال  

250-230  250-250  270-250  240-200  280-280  250-240  205-205  250-250  عسکری اصفهانی  

250-220  250-250  270-270  240-200  280-260  270-230  230-200  270-250  عسکری  

250-250  250-250  270-250  240-200  280-280  260-240  230-200  270-250  عسکری  

0-0  250-250  270-270  240-200  270-270  250-250  230-200  270-250  خلیلی نر قوچان  

0-0  250-250  270-250  240-200  260-260  260-240  230-200  280-250  عسکری  

0-0  260-250  270-250  240-200  260-260  250-250  200-200  250-250  سیاه  

0-0  250-250  270-270  240-200  280-260  250-250  200-801  250-250  پرلت  

0-0  250-250  270-270  240-200  250-250  270-260  210-190  260-250  کندوری  

250-240  250-250  270-250  240-200  280-260  260-240  200-180  250-250  پرلت  

 

 SSR( نشانگر PCAهای اصلی )تجزیه به مؤلفه  -4-2-4

-بیشتر برای کاهش ابعاد مجموعه داده ( تبدیلی در فضای برداری است کهPCoAتجزیه مؤلفه اصلی )

توسط پیرسون ارئه شد. این آنالیز شامل تجزیه مقادیر   1901گیرد و در سال ها مورد استفاده قرار می

های مولکولی در آنالیز تنوع ژنتیکی نیز  باشد، این تکنیک براساس دادهویژه ماتریس کوواریانس می

تجمع افراد در یک  ایش سه بعدی پراکنش افراد استفاده کرد. توان از آن برای نمکاربرد دارد ولی می

چنین این آنالیز در مطالعات مولکولی  باشد. همی تشابه ژنتیکی افراد میدهنده ناحیه از نمودار نشان

دست  باشد. براساس نتایج بهی نحوه توزیع نشانگرهای مورد استفاده در سطح ژنوم میدهندهنشان
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)مجموعاً   04/9و  55/11، 4/13، 71/14، 61/16ترتیب یژه پنج مؤلفه اول بهآمده درصد مقادیر و 

 (. 9-4درصد( از واریانس کل بود )جدول  31/65

 SSRهای اصلی از پرایمر  نتایج حاصل از تجزیه مؤلفه  -9-4جدول  

 مؤلفه  مقادیر ویژه درصد مقادیر ویژه

61/16 0351/0 1 

71/14 0310/0 2 

4/13 0283/0 3 

55/11 0244/0 4 

04/9 0191/0 5 

 

 SSRهای انگور با استفاده از نشانگر رابطه ژنتیکی بین ژنوتیپ  -4-2-5

نشان داده شده   SSRهای مولکولی های اصلی داده( نمودار حاصل از تجزیه به مؤلفه8-4در شکل ) 

به تنهایی در یک  اصلی و ژنوتیپ صاحبی  ها در چهار گروهاست، با توجه به نمودار حاصل از ژنوتیپ

باشد. گروه دوم شامل  بابا و کاردینال میگروه اول شامل فخری قرمز، لعل، ریش گروه مجزا قرار گرفت. 

باشد. و گروه سوم شامل  و سیاه می 1، سفید فخری خلیلی نر قوچان 1، کندوری، پرلت 2نام بی

عسگری اصفهانی، سرخک،   باشد. ومی 3دار و عسگری ، خلیلی دانه2، پرلت 2، عسگری 1عسگری 

 ، سبز مال کاشمر و فخری سفید در گروه چهارم قرار گرفتند. 2سیاه سرکه، سفید فخری  
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In this study, 26 morphological traits were evaluated in 55 grape genotypes and used in 

molecular segmentation of 8 SSR primer pairs to evaluate 22 selected grape genotypes.  درمقایسه

  SSR  هایای دادهو تجزیه خوشه  SSRهای انگور با استفاده از نشانگر نوتیپژنتیکی بین ژنمودار رابطه 

، عسکری  1، کندوری، سفید فخری 2نام ، بیابابارقام فخری قرمز، لعل، ریشتوان نتیجه گرفت که می

، سرخک به دلیل قرار گرفتن در یک گروه آماری  2سفید فخری ، سبزمال کاشمر، 2، پرلت  3و  2، 1

چنین ارقام  کر شده باشد. همذتواند نشان از فاصله ژنتیکی نزدیک بین ارقام در هر دو دندروگرام می

، عسکری اصفهانی،  1دار، فخری سفید، خلیلی نر قوچان، سیاه، پرلت صاحبی، کاردینال، خلیلی دانه

های جداگانه، فاصله ژنتیکی بیشتری داشته  رود به دلیل قرار گرفتن در گروه سیاه سرکه احتمال می

بندی در  گرفتن در یک گروه و پرلت به دلیل ضریب عدم تشابه پایین و قرار 3و  2، 1باشند. عسکری 

 کند. تر میتر در این ارقام را قوی هر دو دندروگرام احتمال فاصله ژنتیکی نزدیک

 گروه دوم

 گروه سوم

 گروه چهارم

 

 گروه اول
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 گیری نتیجه

به لحاظ سطح زیر کشت و هم ارزش غبایی و اقتصادی از محصوتت مهم باغی در دنیا است  انگور هم 

شناسی، محقق را در  های مختلف ریخت(. آگاهی از جنبه1393سختی و همکاران، زاده سی)حاجی

ت کند. ارقام انگور در ایران بسیار زیاد اس سازی گیاهان یاری میبرداری و اهلیتعیین راهکارهای بهره

های بارز و زیادی از نظر مشخصات ظاهری و رویشی و دیگر صفات وجود دارد. در  و این ارقام تفاوت

-ها و یا ارقام مورد آزمایش از نظر صفات اندازه این تحقیق، دامنه وسیعی از تغییرات در بین ژنوتیپ

باشد. نیمی از  می ها دهنده پتانسیل ژنتیکی بات در بین ژنوتیپگیری شده، حاصل گردید که نشان

صفات مورفولوژی مورد مطالعه بیشترین درصد تنوع را به وجود آوردند و به آسانی قادر به تفکیک و  

. همبستگی مثبت و منفی  داشتتمایز ارقام بودند و کمترین ضریب تغییرات به زاویه برگ انگور تعلق 

پیرسون و اسپیرمن در این  چنین صفات کیفی با توجه به ضرایب همبستگی میان صفات کمی و هم

طوری که صفات طول رگبرگ با زاویه برگ، عرض حبه با  آزمایش نتایج قابل توجه را نشان دادند. به

چنین صفت آنتوسیانین  طول حبه، طول خوشه با زاویه برگ و عرض خوشه با طول خوشه و هم

در   ود اختصاص دادند.همبستگی مثبت و بسیار باتیی در بین کلیه صفات مورد مطالعه را به خ

عنوان عوامل  ها سه عامل اصلی طول رگبرگ، آنتوسیانین و طول و عرض خوشه بهمختصات به عامل

  22قرابت ژنتیکی را بین   SSRجفت آغازگر   8ضریبی مثبت شناخته شد. دندروگرام کلاستر حاصل از 

به سایر ارقام از خود نشان داد.   تواریته انگور نشان داد که ژنوتیپ کاردینال فاصله ژنتیکی زیادی نسب

ژنتیکی   فاصله های پرلت با سیاه ژنتیکی بات و ژنوتیپ فاصلهدار با کاردینال دو ژنوتیپ خلیلی دانه 

ای توانست در یک گروه جداگانه  پلات و تجزیه خوشهرقم دیشویی در تجزیه تریکمی باهم دارند. 

ماید. تفکیک  های مختلف انگور را از همدیگر تفکیک نبندی تا حدودی توانست ژنوتیپقرار گیرد. گروه

آغازگر   8همه ای بود. تایید کننده تجزیه خوشه اها از طریق تجزیه و پلات سه بعدی نیز تقریبتیپژنو

ها در  ها و قرار دادن آندن نمونهق، چند شکلی باتیی جهت متمایز کر مورد استفاده در این تحقی 

نشان دادن  در  SSRتوان نتیجه گرفت که نشانگر میپس ین داشتند. های مع ها و زیرگروهگروه
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به دلیل توارث   SSR چنین نشانگر. همبرخوردار استدر یک مکان منفرد از توانایی باتیی  اطلاعات

ای و ترسیم  های چندگانه توانایی باتیی در ارزیابی تنوع ژنتیکی، روابط شجرهبارز و داشتن آللهم

ها، مراحل جداسازی ترین آنمعایبی نیز دارند که اصلی  SSRکی دارند، اما نشانگر های ژنتینقشه

است. این مراحل شامل تشکیل کتابخانه ژنومی، کلون کردن، تعیین توالی کردن و   SSRهای مکان

 باشند.باشد که هر یک از این مراحل پرهزینه و کاربر میطراحی پرایمرمی

 پیشنهادات 

 .های دیگر جهت شناسایی دقیق و مطمئنکارگیری نشانگربه .1

 . های مورد بررسی در این پژوهشنامه ژنوتیپبررسی شجره .2

 آغازگر.استفاده از تعداد بیشتر   .3

 .تبادل اطلاعات با دیگر مراکز کلکسیون انگور در کشور برای تعیین قرابت ژنتیکی انگورها .4
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های  . بررسی فنوتیپی بررخی ژنوتیپ1389. و طالبی، م. شمیلی، م.، طلایی، ا.، فتاحی مقدم، م

 . 95 -110، صفحه 41، شماره 2انبه در ایران. مجله علوم باغبانی ایران، جلد 

. روش ساده و بهینه  1388، سلیمانی دشتکی، م.، عالمی سعید، خ. و رضازاده، م. . شیرآلی، م

شانگرهای مولکولی. همایش  غلات جهت مطالعات ژنتیکی با استفاده از ن DNAاستخراج 

 صفحه.  4ای عبا و بیوتکنولوژی، قهمنط

اصول احداث و مدیریت باغ میوه. انتشارات آموزش و ترویج کشاورزی تهران،   . 1389شیرآوند، د. 

 تهران.

بندی انواع برنج در سطوح مختلف از  طبقه . 1387صبوری، ه.، نهویی، م.، تورایی، آ. و کانونی، م. 

براساس عملکرد سوربیتول در آنالیز کلاستر، کنگره آگرونومی و گیاهان   پتانسیل اسمزی

 . 327 -340، صفحه  7پرورشی ایران، شماره  

( و  PCRمراز )ای پلی واکنش زنجیره . 1375عبدمیشانی، س.، اشرفی، ح. و فصیحی هرندی، ا. 

علوم زراعت و   کاربردهای آن در ژنتیک و اصلاح نباتات ایران، مقاتت کلیدی چهارمین کنگره 

 . 194-241اصلاح نباتات ایران، دانشکده کشاورزی دانشگاه صنعتی اصفهان، 
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ای  تجزیه خوشه. 1397نیا، ن.، نورآیین، م.، شکاری، ف و جان محمدی، م. غلامی، م.، صباغ

نامه اصلاح گیاهان  های زراعی. پژوهشهای گلرنگ با استفاده از تعدادی ویژگیبرخی از ژنوتیپ

 . 159-166. 25، سال دهم، شماره زراعی

پور، ز.، نباتی احمدی، د.، رجبی معماری، ح.، سیاهپوش، ا. و صدیقی دهکردی، ف. فتحعلی

-ای در زرمهای مرفولوژیکی و تجزیه خوشهتعیین تنوع گیاهی با استفاده از ویژگی. 1393

 .  58-67،  4ماره ، ش 37های گیاه شوید. تولیدات گیاهی )مجله علمی کشاورزی( جلد پلاسم

های انگور  (. تنوع و روابط ژنتیکی برخی ژنوتیپ1387، خوشخوی، م. و طباطبایی، ب. ا. ) قبادی، س. 

(Vtis vinifera L. استان اصفهان با استفاده از نشانگر )RAPD  علوم و  فنون کشاورزی و .

 . 627-635، 45منابع طبیعی، شماره 

،  1نژادی نهال و ببر، جلد آبی استان کردستان. مجله به  ارزیابی ارقام انگور . 1388کرمی، م ج. 

 .  1-31صفحه 

. تنوع ژنتیکی چند  1391پور، ح. کریمی،شهری، م. ر. دهواری، و. حاجیان شهری، م. و ابراهیم

-. مجله بهISSRو  RAPDرقم انگور استان خراسان رضوی براساس نشانگرهای مولکولی 

 . 159-172، 2ه ، شمار28-1نژادی نهال و ببر. جلد 

بررسی تنوع ژنتیکی   . 1393پور، ح. دهواری، و. مختاریان، ع. و ابراهیم  کریمی،شهری، م. ر. 

المللی و  . اولین کنگره بینSSRبین چند ژنوتیپ فرانسوی و ایرانی انگور با استفاده از نشانگر 

 سیزدهمین کنگره ژنتیک ایران.  صفحه.  

تنوع ژنتیکی ارقام انگور ایرانی براساس نشانگرهای . 1381. محمدی، ح، ر.، بهار، م. و قبادی، س

RAPD  وSSRصفحه.   86نامه کارشناسی ارشد بیوتکنولوژی کشاورزی. ، پایان 

 ، احمدی ، ع.  ، کاوند ، م.  ، خیام نکویی ، ح.  ، جمالی.، ر ، حق جویان ، م.  ، زین العابدینی ، م.  ، مردی

کاربرد نشانگرهای ریزماهواره  . 1393ط. خوشکام.  ، کرمیو ع.  ، لونی ، ل.  ، صادقی ، ک. 

 .584-593ص  4، شماره 28جهت شناسایی و ثبت ارقام گردو. مجله علوم باغبانی. جلد 

پیوسته با صفات   SSR. شناسایی نشانگر 1395همتا، م. ر . و عباسی، ع. ر. ، بیمفاخری، خ. 

( تحت تنش  Vigna unguiculta L. Walpهای لوبیا چشم بلبلی، )مورفولوژیک در ژنوتیپ

-60خشکی، مجله علمی پژوهشی زیست فناوری گیاهان زراعی، سال پنجم، شماره چهاردهم. 

43 . 

رقم انگور   23معرفی و تشریح خصوصیات مورفولوژیکی و بررسی تنوع ژنتیکی  . 1391زاده، ر. موسی

 نامه کارشناسی ارشد، دانشگاه فردوسی مشهد.در خراسان رضوی. پایان
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بررسی تنوع  . 1393نژاد، غ و مختاریان، ع. فر، ع. داوری، شور، م.، تهرانیزاده، ر. موسی

های تولید گیاهی، جلد  ژنتیکی برخی ارقام انگور براساس صفات مورفولوژیک. نشریه پژوهش

 بیست و یکم، شماره چهارم.  

،  SSRولکولی های نخود با استفاده از نشانگر مبررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ . 1396میر دریکوند، ر. 

 . 127-137، 1، شماره 8های حبوبات ایران، جلد پژوهش

بررسی تنوع ژنتیکی   . 1393نادری، ح.، شکرپور، م.، اصغری، ع.، کانونی، ه. و اسفندیاری، ع. ا. 

،  45. علوم گیاهان زراعی ایران. دوره ISSRهای نخود با استفاده از نشانگرهای مولکولی تین

 . 509-519، 4شماره  

 صفحه.  160های شفا بخش. نشر امیرکبیر.  . خوردنی1389 اقی، م. نر

انتشارات دانشگاه  ، نشانگرهای مولکولی. 1386ق.  ، و حسینی سالکده  .یاضی، ب، قره . ر . م ، نقوی

 .  334تهران، ص  

نقش بانک ژن و مواد گیاهی در افزایش محصوتت زراعی، مقاتت کلیدی اولین   . 1372وجدانی، پ. 

 .285-294زراعت و اصلاح نباتات ایران، کرج،  کنگره علوم

ها برای صفات  عامل بررسی تنوع ژنتیکی و تجزیه به . 1390زهی، م.، مرادقلی، ا. و کمالی، م. هاشم

شهریور، دانشگاه   14 -17مورفولوژیک ارقام انگور، هفتمین کنگره علوم باغبانی ایران، اصفهان، 

 صنعتی اصفهان. 
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 Abstract 

Iran is one of the major countries producing grapes that grows varieties and genotypes 

of various grape varieties..The aim of this study was to evaluate the genetic and 

morphological diversity of some genotypes in the grape collections in Shahroud 

Agriculture Research Station by using of morphological and SSR markers. In this study, 

26 morphological traits were evaluated in 55 grape genotypes and used in molecular 

segmentation of 8 SSR primer pairs to evaluate 22 selected grape genotypes. The results 

obtained from the studied traits showed that there is a high variation in the traits being 

evaluated. The highest diversity index is related to Anthocyanin, petiole length, leaf 

shape, cluster density traits and the lowest diversity index is related to leaf angle. The 

results of correlation coefficients showed positive and significant correlation between 

some traits such as leaf angle with vein length, cubic width with cubic length, panicle 

width with panicle length and fruit color with petiole anthocyanin. The dendrogram of 

morphological traits was divided into four distinct groups at a distance of 15 to 10 

cultivars and Dishui cultivar was grouped alone because of high anthocyanin. All SSR 

markers were polymorphic. The pair of primers used in this study showed binary and 

single bands in 22 genotypes. The cluster analysis of molecular data was performed 

based on the UPGMA method and Jaccard similarity coefficient. In cluster analysis with 

SSR markers, cultivars were categorized and divided into four groups.The results 

showed that Cardinal cultivar is more distant than other cultivars and Askari Isfahan 

cultivar was grouped alone. The results of this study indicate the presence of molecular 

and morphological diversity among Shahrood collection grape cultivars.  

Keywords: Grapes, Morphological characteristics, Dendrogram, SSR 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

90 

 

 

 

Assessment the morphological and genetic diversity of selected 

genotypes from grapes collection in Shahrood 

 

By: 

Kobra Abiri 

 

 

 

Supervisor: 

Mehdi Rezaei 

 

 

Advisors: 

Parvis Hidari 

Hamid Reza Tahanean 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
November 2019 

 

 

 


