
 همکاران و میترا رازي
 

143 

 
 تولید گیاهیهاي  نشریه پژوهش

 1398جلد بیست و ششم، شماره دوم، 
155-143 

http://jopp.gau.ac.ir  
DOI: 10.22069/jopp.2019.14866.2328 

  
  ) .Vitis vinifera Lپلاسم انگور ( ساختار بخشی از ژرمتجزیه ارتباط و 

  )ISSRاي ( با استفاده از نشانگرهاي بین ریزماهواره
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 1چکیده
نژادگران  بهنظر  همواره مورد منظور حصول حداکثر ارزش اقتصادي چگونگی اعمال انتخاب براي چندین صفت به سابقه و هدف:

به اصلاح ارقام  اقتصادي مهم هاي ژنومی پیوسته با صفاترو اطلاع دقیق از رفتار ژنتیکی و شناسایی مکان از این. بوده است
با برخی صفات مهم پومولوژیک مانند عملکرد و  ISSRنشانگرهاي ین مطالعه ارتباط و پیوستگی بین کمک خواهد نمود. در ا

  مورد بررسی قرار گرفت. MLMیابی  غربی از طریق مدل ارتباط صفات کیفی ارقام انگور آذربایجان
  

مرکز تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی استان زراعی موجود در کلکسیون رقم انگور  45از  پژوهشدر این  ها: مواد و روش
 ISSRنشانگر  17 از و ) انجام شد1987ژنومی بر اساس روش دویل و دویل ( DNAاستفاده گردید. استخراج غربی  آذربایجان

صورت یک و صفر  ها، بهاساس وجود یا عدم وجود باند در نمونه . الگوي باندي حاصل، برگردیداستفاده  PCRدر واکنش 
. تجزیه مؤثر ساختار جمعیت با استفاده از گردیدآماري استفاده تجزیه و تحلیل امتیازدهی شدند و ماتریس حاصل براي بررسی 

   MLMهاي ژنی مرتبط با صفات مورد ارزیابی، بر اساس مدل  شناسایی مکان و Structureافزار  در نرم Bayesianروش 
  انجام گرفت. TASSELافزار  با استفاده از نرم

  

) K=2مورد استفاده در این مطالعه، ساختار ژنتیکی جمعیت به دو زیر جمعیت فرعی ( ISSRنشانگر  17بر اساس  ها: یافته
) به ساختار درصد 78/37رقم ( 17 ،) به ساختار اولدرصد 44/44رقم ( 20تقسیم گردید. بر اساس نتایج ارائه شده در بارپلات 

 ،ISSRجفت مقایسه نشانگر  2775. در این بررسی از تعلق داشتند به گروه با ساختار مخلوط) درصد 78/17م (ارقا بقیه دوم و
 داري (مکان ژنی) ارتباط معنی نشانگر 12نتایج همچنین نشان داد که  ).≥01/0P( داري نشان دادند معنی LD ،درصد 72/0

)01/0P≤ ( با صفات مورد ارزیابی نشان دادند) که از این تعداد یک مکانUBC825-4 براي (TSS) یک مکان ،UBC890-2 (
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  ) براي تعداد بذر، UBC855-2و  UBC836-7مکان ( 2بذر،  تک ) براي وزنUBC825-5و  UBC817-2مکان ( pH ،2براي 
 ) براي وزنUBC864-2و  UBC817-4مکان ( 2) براي عرض خوشه، UBC864-2و  UBC812-3 ،UBC817-4مکان ( 3

  شده شناسایی شدند. افشانی کنترل ) براي درصد تشکیل میوه در حالت گردهUBC826-4خوشه و یک مکان (
  

در ارقام انگور مورد مطالعه را نشان  MLMیابی ارتباطی و مدل نتایج مطالعه حاضر کارایی استفاده از روش مکان گیري: نتیجه
نژادي گیاهان دارد  بودند. شناسایی نشانگرهاي مشترك اهمیت زیادي در بهها بین صفات مختلف مشترك  دهد. برخی از مکان می

نظر در این  کننده صفات مورد سازند. مناطق ژنومی پیوسته با عوامل کنترل پذیر می زمان چند صفت را امکان زیرا گزینش هم
  لاح انگور استفاده شوند.هاي مختلف اص منظور توسعه برنامه توانند براي انتخاب به کمک نشانگر به مطالعه می

  
    ISSR ،Vitis viniferaنشانگر ساختار جمعیت، عدم تعادل پیوستگی، تجزیه ارتباط،  هاي کلیدي: واژه

  
  مقدمه

ترین محصولات باغی است که  انگور یکی از مهم
طور  دلیل ارزش اقتصادي، دارویی و غذایی آن به به

انگور براي  ارقاماصلاح شود. گسترده کشت می
مقاومت به سرما، خشکی و  مانندصفات ویژه 

نژادگران  همچنین عملکرد بالا همواره مورد توجه به
کروموزوم در  38اندازه ژنوم انگور با بوده است. 

جفت باز است. این ژنوم ترکیبی از  75/4×108حدود 
 DNAباشد که تکراري میهاي تکراري و غیر توالی

دهد  کل ژنوم را تشکیل می درصد 95تکراري بیش از 
نشانگرهاي مولکولی، کالبد  آوري فنبا توسعه  ).21(

پذیر  شکافی دقیق اساس ژنتیکی صفات کمی امکان
یک روش بر پایه  ISSR). 46و  42شده است (

ها است که به اطلاعات اولیه در زمینه ژنوم  ریزماهواره
 سرعت و دلیل بهو طراحی آغازگرها نیاز ندارد و 

عنوان ابزاري با ارزش در تجزیه ژنوم  سادگی کار به
طور گسترده در  ). این نشانگر به2هان مطرح است (گیا

دار کردن ژنی، مطالعات تنوع ژنتیکی، فیلوژنی، نشان
شناسی تکاملی استفاده  یابی ژنومی و زیست نقشه

  ).38شود ( می
  
  
  

شناسایی نواحی ژنومی دخیل در کنترل صفات 
 2یابی پیوستگی به دو روش اصلی نقشه معمولاً 1کمی

عدم تعادل یابی بر مبناي یا نقشه 3و تجزیه ارتباطی
یابی  گیرد. با وجود موفقیت نقشهانجام می پیوستگی

  براي صفات متعدد  4QTL پیوستگی در شناسایی
)، 34و  32، 31، 30، 29، 11ها (در بسیاري از گونه

هاي متعدد  علت محدودیت کاربرد این روش به اخیراً
  ساله  خصوص در گیاهان چند شده است. به تر کم

به زمان طولانی براي واسطه نیاز  و درختان میوه به
اي مصنوعی و حساسیت برخی از ه تولید جمعیت

استفاده از این روش عملی  ،آمیزي ها به خویش گونه
عنوان  رسد. در حال حاضر تجزیه ارتباطی به نظر نمی به

یک روش جایگزین و یا مکمل جهت شناسایی 
   شود زیاد استفاده میارتباطات بین نشانگر و صفت 

   ).49و  7(
ها بر اساس QTLیابی یابی ارتباطی مکاندر نقشه

گیرد و گستره عدم عدم تعادل پیوستگی صورت می
) در ژنوم از اهمیت اساسی LDتعادل پیوستگی (
ساختار جمعیت، اندازه نمونه و ). 1برخوردار است (

                                                             
1- QTL mapping 
2- Linkage mapping 
3- Association analysis 
4- Quantitative Trait Locus 
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ممکن است توانایی این روش در  نیز فراوانی آللی
تأثیر  شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات را تحت

صفت  -قرار دهد و موجب ارتباطات دروغین نشانگر
منظور به حداقل رساندن نتایج دروغین  به ).53( 1شود

تدا در مطالعات مرتبط با تجزیه ارتباط لازم است اب
ساختار جمعیت و روابط خویشاوندي در جمعیت 

مطالعه شده و در تجزیه ارتباط لحاظ  ،مورد استفاده
هاي  ) کارایی روش2005). یو و همکاران (49شود (

یابی ارتباطی را مورد بررسی قرار دادند  مختلف نقشه
به  )MLM(2 و گزارش کردند که مدل خطی مخلوط

براي تصحیح ساختار و  Qو  Kهاي همراه ماتریس
روابط خویشاوندي موجود در جمعیت، وضوح 

ها تا حد زیادي یابی را نسبت به دیگر روش نقشه
  . )48( دهدافزایش می

چندین مطالعه تجزیه ارتباط در انگور در مورد 
شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات پوست حبه 

) و 25)، ترکیب پروآنتوسیانیدین حبه (27و  20(
طعم در انگور  QTL) که با 24( 3گوشتی حبه بی

) گزارش شده است. 15مکان است (موسکات هم
در زمینه تجزیه ارتباط انگور روي چندین  یمطالعات

)، 45و  Myb )19هاي ژن کاندید مهم مانند ژن
VvDXS )15 ،(VvPel )51 ،(VvGAI )50 ،(

VvTFL1A )18  ژن کاندید مرتبط با  183) و 52و
) انجام گرفته است. چیت وود و 44خوشه (ساختار 

  یابی ارتباطی ) براي اولین بار نقشه2014همکاران (
 ژنتیکرا براي  )GWAM( 4بر اساس پویش کل ژنوم

 SNPنشانگر  6114انگور با استفاده از  در شکل برگ
   ).10گزارش کردند (

                                                             
1- False marker- trait associations 
2- Mixed Linear Model 
3- Fleshless berry  
4- Genome wide association mapping 

  کننده صفات مهم زراعی  لهاي کنتر شناسایی ژن
  ی هاي اصلاح مبتنطراحی برنامهگران در  به اصلاح

نماید. هر چند بر گزینش به کمک نشانگر کمک می
کارهاي زیادي در خارج از کشور در این زمینه 

هاي  تر گزینش بیش صورت گرفته است و عملاً
بر پایه نشانگرهاي مولکولی  ،مربوط به اصلاح انگور

گیرد ولی در ایران در این صورت میشده  شناسایی
طور که ذکر  همان کار خاصی انجام نگرفته است.زمینه 
هاي مربوط به تجزیه ارتباط، ساختار در بررسی گردید

و  صفت تأثیرگذار است -معیت بر ارتباط نشانگرج
هدف از این . دباید در تجزیه ارتباط لحاظ شو حتماً

یابی ارتباطی نقشهو  بررسی ساختار جمعیت، پژوهش
ط با ارقام انگور و براي خصوصیات مهم کیفی مرتب

  مرتبط با این صفات  ISSRشناسایی نشانگرهاي 
هاي اصلاحی انگور به است که در پیشبرد برنامه

  گران کمک خواهد نمود. اصلاح
  

  ها مواد و روش
 پژوهشدر این : مواد گیاهی و صفات مورد ارزیابی

موجود در کلکسیون  )1(جدول  رقم انگور 45از 
منابع طبیعی استان  مرکز تحقیقات کشاورزي و

رقام از هر کدام از این ااستفاده گردید.  غربی آذربایجان
ات مواد جامد صف و دساله انتخاب شدن 14بوته  12

بذر، تعداد بذر، عرض  ، وزن تکpHمحلول میوه، 
 درصد تشکیل میوه طول خوشه، وزن خوشه، خوشه،

افشانی آزاد و کنترل شده و درصد در حالت گرده
   مورد ارزیابی قرار گرفتند. دانه گرده زنی جوانه
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  . ISSRهاي  هاي انگور مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی با نشانگر مشخصات نمونه -1جدول 
Table 1. Characteristic of grape genotypes utilized in investigating genetic diversity using ISSR.  

  دار بذر
Seed  

  صورت استفاده به
Use 

 ژنوتیپ
Genotype  

  داربذر
Seed 

  صورت استفاده به
Use 

  ژنوتیپ
Genotype 

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 کلاتی
Kalati  

  بله
Yes 

  رومیزي
Table 

  رزقی
Rezghi  

  بله
Yes  

  رومیزي، کشمش
Table, Raisin  

 مام برایمه
Mam Braima  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

  حسینی
Hosseini  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 بول مازو
Bol Mazu  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

  تبرزه سفید
Tabarze Sefid  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 لعل قرمز
Lal Qermez  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 سقل سولیان
Saghal Solian  

  خیر
No 

  میوه آب
Juice 

 شخ سفید شخ
Sefid Shakh Shakh  

  بله
Yes  

  میوه 
Juice 

 ات اوزوم
At Ouzum  

  بله
Yes 

  رومیزي
Table  

 الحقی
Alhaghi  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 لعل سیاه
Lal Seyah  

  خیر
No 

  رومیزي
Table  

 عسکري

Askari 

  بله
Yes  

  رومیزي، کشمش
Table, Raisin 

 سیاه سردشت
Seyah Sardasht  

  خیر
No 

  رومیزي، کشمش
Table, Raisin  

 بیدانه سفید
Bidane Sefid 

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 گرمیان
Garmian  

  خیر
No 

  میوه آب
Juice 

 رجین
Rejin  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 مایه مو
Maiemo  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 سرقوله
Sarghola  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 بابا قرمز ریش
Rishbaba Qermez  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 گا چاوه
Chava Ga  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 طائفی
Taifi  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 یاقوتی
Yaghoti  

  خیر
No 

  رومیزي
Table  

 بیدانه قرمز
Bidane Qermez  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 قره گندمه
Qara Gandoma  

  بله
Yes  

  رومیزي، کشمش
Table, Raisin 

 فخري
Fakhri  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 گزندایی
Gazandaii  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 شاهرودي
Shahroudi  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 اوزوم قزل
Qzl Ouzum  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 شانی قره
Qara Shani  

  بله
Yes  

  میوه آب
Table  

 شانی آق
Agh Shani  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 صاحبی قرمز
Sahebi Qermez  

  بله
Yes  

  میوه آب
Table  

 جیغا جیغ
Jig Jiga  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 اي اینه امجه
Inah Amjai  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 لعل سفید
Lal Sefid  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 تبرزه قرمز
Tabarze Qermez  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 کلکه ریوي
Klkarevi  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 دسترچین
Dastarchin  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 ساچاخ
Sachakh  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 بابا سفید ریش
Rishbaba Sefid  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 شیرازي
Shirazi  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 ملحی آق
Agh Melhi  

  بله
Yes  

  میوه آب
Juice 

 انگوتکه
Angotka  

  بله
Yes  

  رومیزي
Table  

 گوي ملکی
Goi Melki  

  بله      
Yes  

  رومیزي
Table  

 سایانی
Sayani  
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به روش  ژنومی DNAاستخراج : مولکولیارزیابی 
CTAB  انجام ) 1987دویل و دویل (بر اساس روش

ها با  کیفیت نمونه DNA. پس از استخراج )14( شد
 TBE x5/0درصد در بافر  5/0الکتروفورز ژل آگارز 

ها با استفاده از روش اسپکترفتومتري  و کمیت آن
در  تا زمان استفاده DNAهاي پایه تعیین شد. محلول

براي  گراد نگهداري شدند. درجه سانتی -20دماي 
استفاده شد  ISSRآغازگر  17از  1ثبت ژنوتیپ

  ). 2(جدول 
میکرولیتر،  20در حجم نهایی  PCRهاي  واکنش

میکرولیتر بافر  2ژنومی،  DNAنانوگرم  30حاوي 
PCR )x10 ،(7/0  50میکرولیتر کلرید منیزیم 
 25/0تهران، ایران)، مولار (شرکت سیناژن،  میلی
مراز  واحد آنزیم تگ پلی dNTP ،1/1مول از هر  میلی

کرومول از هر یم 10(شرکت سیناژن، تهران، ایران) و 
آغازگر به همراه آب دیونیزه در دستگاه ترموسایکلر 

)Mastercycler 5331, Eppendorf .انجام گرفت (
  صورت:  مراز به اي پلیبرنامه دمایی واکنش زنجیره

گراد  درجه سانتی 94سازي اولیه در دقیقه واسرشته 4
گراد  درجه سانتی 94ثانیه در  30چرخه شامل  36و 

ثانیه در دماي اتصال  30سازي)،  (جهت واسرشته
اختصاصی مربوط به هر آغازگر (جهت اتصال 

گراد (جهت درجه سانتی 72دقیقه در  2آغازگر) و 
مدت  اد بهگر درجه سانتی 72بسط) و بسط نهایی در 

 PCRمنظور تفکیک محصولات  بهدقیقه بود.  10
درصد  7/1از ژل آگارز  ISSRمربوط به نشانگرهاي 

براي تعیین اندازه باندها نیز از نشانگر  استفاده شد.
  استفاده شد. )kb DNA ladder 1( اندازه

  
 ISSR.1مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی انگور با نشانگرهاي  -2جدول 

Table 2. Primer used for the ISSR analysis in  investigating genetic diversity of grape. 
 دماي اتصال

Annealing temperature (Cº) 
 توالی

(5ʹ→3ʹ Primer sequence)  
 فرمول توالی

Sequence formula 
 آغازگر
Primer 

50  AGAGAGAGAGAGAGAGT (AG)8T UBC 807 
52  AGAGAGAGAGAGAGAGG  (AG)8G UBC 809 
45 GAGAGAGAGAGAGAGAA (GA)8A UBC 812 
47 CACACACACACACACAT  (CA)8T UBC 816 
47 CACACACACACACACAA (CA)8A UBC 817 
50 ACACACACACACACACT  (AC)8T UBC 825 
50 ACACACACACACACACAC  (AC)8C UBC 826 
50 ACACACACACACACACG  (AC)8G UBC 827 
52 AGAGAGAGAGAGAGAGYT  (AG)8YT UBC 834 
50 AGAGAGAGAGAGAGAGYA  (AG)YA UBC 836 
54 ACACACACACACACACYT  (AC)8YT UBC 855 
52 ACACACACACACACACYG  (AC)8YG UBC 857 
52 ATGATGATGATGATGATG  (ATG)6 UBC 864 
52  GACAGACAGACAGACA  (GACA)4 UBC 873 
48 GGAGAGGAGAGGAGA  (GGAGA)3 UBC 880 
52 VHVGTGTGTGTGTGTGT VHV(GT)7 UBC 890 
45 GAGAGAGAGAGACC  (GA)6CC A12 

                                                             
1- Genotyping 
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الگوي باندي حاصل، : هاتجزیه و تحلیل داده
ها،  در نمونه براساس وجود یا عدم وجود باند

صورت یک و صفر امتیازدهی شدند و ماتریس  به
 حاصل براي بررسی ساختار جمعیت استفاده شد.

بندي  منظور تجزیه مؤثر ساختار جمعیت و دسته به
هاي مناسب و  جمعیت دقیق ارقام مورد مطالعه به زیر

، ارزیابی ساختار جمعیت با 1تشخیص ارقام مختلط
 Structureافزار  در نرم Bayesianاستفاده از روش 

ها  انجام گرفت. در این روش، هر یک از ژنوتیپ) 35(
هاي فرضی جمعیت ا یک احتمال و طوري به زیرب

جمعیت میزان عدم  گردند که در هر زیرمنتسب می
تعادل پیوستگی حداقل و تعادل مرحله گامتی حداکثر 

زیر جمعیت  10تا  1ن مطالعه، بین ). در ای39باشد (
ش دقت ی اولیه در نظر گرفته شد و جهت افزایفرض

تکرار منظور گردید.  5ها  جمعیت براي هر کدام از زیر
و  Admixtureبراي این منظور از مدل ترکیبی 

تکرار آزمایش  100000استقلال فراوانی آللی با 
)burn-in 2 تکرار 100000) و

 MCMC استفاده گردید 
تعداد  شود.نمایی حاصل تا منحنی حداکثر درست

)، با استفاده از دو روش Kها (واقعی زیرجمعیت
 Structureبرآورد شد. یکی بر اساس معیار انتخابی در 

ها را با در نظر که احتمال پسین داده LnP(D)یعنی 
کند و دیگري بر اساس  فرضی محاسبه می Kگرفتن 
. این روش بر )16) (2005ایوانو و همکاران (روش 
استوار است که شیب تابع احتمالی  ΔKآماره 

LnP(D) شکند که تعداد اي میرا در نقطهK  فرضی
در آن نقطه داراي حداکثر احتمال باشد. پس از تعیین 

بر اساس آن تشکیل گردید و  Q، ماتریس Kتعداد 
 TASSELافزار  براي انجام تجزیه ارتباط وارد نرم

یز مطابق ها ن جمعیت انتساب افراد به زیر) گردید. 5(
انجام شد و براي  )2011اسپاتارو و همکاران ( روش

                                                             
1  - Mixed cultivars 
2- Markov Chain Monte Carlo 

 گردیدهر فرد در هر گروه درصد عضویت محاسبه 
تواند  . مطابق این روش یک ژنوتیپ هنگامی می)43(

 7/0به انتساب یک گروه درآید که درصد عضویت آن 
تر از آن باشد و در صورتی که درصد عضویت  یا بیش

عنوان ژنوتیپ مخلوط در نظر  باشد به 69/0تر از  کم
  شود.  گرفته می

شناسایی نشانگرهاي مرتبط و داراي ارتباط 
 TASSELافزار  با نرم دار با صفات مورد ارزیابی معنی

3 مدل و بر اساس
 MLM  وابسته به به مدل3(جدول ( 

Q+K  ماتریس ضرایب ساختار جمعیت + ماتریس)
روابط خویشاوندي) جهت جلوگیري از ارتباط کاذب 

صفت انجام گرفت. میزان عدم تعادل  -بین نشانگر
 TASSELافزار  ) نیز با استفاده از نرمLDلینکاژي (

   محاسبه گردید.
  

  نتایج و بحث
تجزیه مؤثر ساختار ژنتیکی : ارزیابی ساختار ژنتیکی

هاي  جمعیت بندي دقیق افراد به زیر دسته جمعیت و
با  Kطرفه تعیین بهینه  مناسب انجام گردید. نمودار دو

با توجه به  Kنشان داد که بهترین  ISSRنشانگر 
جمعیت باشد یعنی دو زیردو می ISSRآغازگر 

مورد مطالعه شناسایی شد و  ارقام) در K=2احتمالی (
K=2 عنوان  بهK ار جمعیت و بهینه در تخمین ساخت

 محاسبه ماتریس عضویت افراد در هر کلاستر (ماتریس
Q .در نظر گرفته شد (  

)، 1بر اساس نتایج ارائه شده در بارپلات (شکل 
انگور مورد مطالعه بر اساس  رقم 45از کل 

درصد) به  44/44( رقم ISSR ،20نشانگرهاي 
درصد) به  78/37( رقم 17ساختار اول (قرمز)، 

درصد) ساختار  78/17( رقم 8و  (سبز)ساختار دوم 
  .داشتندمختلط 

                                                             
3- Mixed Linear Model  



 همکاران و میترا رازي
 

149 

  
  

). هر رنگ یک ISSR )K=2ژنوتیپ انگور مورد مطالعه بر اساس نشانگر  Bayesian 45تجزیه کلاستر مبتنی بر مدل  -1شکل 
  دهد.  جمعیت را نشان میزیر

Fig. 1. Cluster analysis based on Bayesian model in 45 genotypes of grape with ISSR (K=2). Each color 
represents a different subpopulation. 

  
افزار  تجزیه ساختار جمعیت با استفاده از نرم

Structure هایی امکان شکستن کل جمعیت به زیرجمعیت 
سازد.  با ساختارهاي متفاوت محتمل را فراهم می

ساختار یک جمعیت، حاصل انتخاب و در سطوح 
باشد و منجر به  بالاتر اختلاط در آن جمعیت می

افزایش عدم تعادل پیوستگی بین نشانگرهاي 
). آگاهی از ساختار 41و  9شود (غیرپیوسته می

ی یابی ارتباطنیاز در نقشهعنوان یک پیش جمعیت به
منظور اجتناب از شناسایی ارتباطات مثبت  تواند به می

دروغین بین نشانگرها و صفات در جهت دستیابی به 
  ). 36نتایج قابل اعتماد استفاده گردد (

 پیوستگیعدم تعادل : )LD( 1عدم تعادل پیوستگی
)LDهاي متفاوت عنوان ارتباط غیرتصادفی مکان ) به

آن در مطالعات  روي یک کروموزوم است و اخیراً از
هاي  یابی صفات کمی و ژنیابی ارتباطی و مکان نقشه

عدم تعادل پیوستگی  ).37شود (عمده استفاده می
شود. در این  گیري میاندازه r2 و  D́وسیله دو آماره  به

و میانگین این  38/0بین صفر الی  r2مطالعه ارزش 
جفت نشانگر  75در این بررسی از بود.  03/0مقدار 
ISSR، 72/0  درصدr2 1/0تر از  دار و بزرگها معنی 
عبارتی  ). به2(شکل  )≤01/0P-value≤ ،1/0r2( بودند

ها در عدم تعادل درصد از جفت مکان 72/0دیگر 
                                                             
1- Linkage disequilibrium 

 LDدهنده مقدار  از عوامل افزایشپیوستگی هستند. 
هاي  توان به سیستم اتوگامی، اپیستازي، نوآرایی می

ژنتیکی، ایزولاسیون ژنتیکی، شدن  ژنومی، رانده
ساختار جمعیت، اندازه کوچک جمعیت، انتخاب و 

که عواملی  حالی درجه خویشاوندي اشاره کرد، در
  مانند آلوگامی، تبدیل ژنی، مقادیر بالاي نوترکیبی 

  باشند  می LDو موتاسیون از عوامل کاهنده مقدار 
   ).33و  22، 1(

اولین بار در انگور وحشی فرانسوي  LDتوصیف 
 ) گزارش شده است2010توسط بارناود و همکاران (

)4( .Vitis.vinifera subsp.silvestris جزو انگورهاي 
 LDدلیل میزان بالاي نوترکیبی داراي  دوپایه است و به

دلیل کاهش اندازه جمعیت  هر چند که به پایینی است،
 احتمالبه ها  بیماري در نتیجه کاهش اندازه رستنگاه و

مقایسه با  در). 4افزایش پیدا کرده است ( LD زیاد
در  LDکه میزان  Sativaانگورهاي بومی زیر گونه 

گزارش شده است مورگان  سانتی 8/16تر از  ها بیش آن
میزان  Silvestrisگونه  ) در انگورهاي وحشی زیر3(

LD  4مورگان گزارش شده است ( سانتی 4/1حدود .(
تر از  برابر بیش 12در انگورهاي بومی  LDمیزان 

   انگورهاي وحشی گزارش شده است. 
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دهنده میزان عدم تعادل لینکاژي با  . قسمت بالاي قطري نشانISSR) بر اساس نشانگر LD plotپلات عدم تعادل لینکاژي ( -2 شکل
   دهد.  براي جفت نشانگرها را نشان می P-valueو قسمت پایین قطري  r2استفاده از آماره 

Fig. 2. LD plot generated by ISSR marker pairs. The upper diagonal shows r2 among each pair of markers. 
The lower diagonal shows the levels of significance between each pair of markers. 

  
در این مطالعه، بر اساس مدل : یابی ارتباطی مکان

MLM  12در سطح احتمال یک درصد، در مجموع 
مکان ژنی مرتبط با صفات مورد مطالعه شناسایی 

 )UBC825-4( مکان 1از این تعداد  ).3 شدند (جدول
 )،TSS( 1مواد جامد محلول میوهکننده هاي کنترلبا ژن

  ، pHکننده  هاي کنترلبا ژن) UBC890-2(مکان  1
هاي  با ژن )UBC825-5 و UBC817-2( مکان 2

و  UBC836-7( مکان 2بذر،  کننده وزن تک کنترل
UBC855-2( 3کننده تعداد بذر،  هاي کنترل با ژن 

 )UBC864-2 و UBC812-3، UBC817-4( مکان
 مکان 2کننده عرض خوشه،  هاي کنترل با ژن

)UBC817-4 و UBC864-2 (کننده  هاي کنترل با ژن
هاي  با ژن) UBC826-4( مکان 1وزن خوشه و 

افشانی  کننده درصد تشکیل میوه در حالت گرده کنترل
  .نشان دادندداري  شده ارتباط بسیار معنی کنترل

                                                             
1- Total Soluble Solids 

ها بین  دست آمده برخی از مکان بر اساس نتایج به
توان به  صفات مختلف مشترك بودند از جمله می

اشاره کرد که با UBC864-2  و UBC817-4نشانگر 
صفات وزن خوشه و عرض خوشه مرتبط بودند. 

شده  شناسایی نشانگرهاي مشترك براي صفات بررسی
تواند ناشی از اثرات پلیوتروپی و یا پیوستگی نواحی  می

). شناسایی 26ژنومی دخیل در کنترل این صفات باشد (
نژادي گیاهان  یادي در بهنشانگرهاي مشترك اهمیت ز

پذیر  زمان چند صفت را امکاندارد زیرا گزینش هم
). مطالعات کمی در مورد تجزیه 23و  47سازند ( می

ارتباط و شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات 
در ارقام انگور گزارش شده است. در  شناسی ریخت

، SSRمطالعه تجزیه پیوستگی با استفاده از نشانگرهاي 
و  SSR )VVIB23گی نزدیکی بین دو نشانگر پیوست

VVMD34 و لوکوس مربوط به جنسیت گل در (
). نتایج حاصل 40و  28 ،5انگور شناسایی شده است (

باروري انگور نشان داد  ثر درؤهاي مQTLاز بررسی 
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پایداري  5گروه لینکاژي بزرگ اثر در  QTLکه یک 
دیگر  QTLعلاوه سه  ههاي بعدي دارد. ببالایی در نسل

 14در گروه لینکاژي  QTLو دو  5در گروه لینکاژي 
هاي بعدي فقط در برخی  شناسایی شدند که در نسل

تعداد هایی براي وزن حبه،  QTL). 13نتاج فعال بودند (
بذر و وزن بذر در انگور گزارش شده است که یکی از 

باشد دانگی می بزرگ اثر براي بی QTLها یک QTLاین 
 VMC7F2است که نشانگر ریزماهواره  و گزارش شده

 QTL تجزیه). 8پیوستگی نزدیکی دارد ( QTLبا این 
دانه انگور نشان داد که دو منطقه ژنومی وزن  در ارقام بی

قرار  14و  18کنند که در گروه لینکاژي  حبه را کنترل می
دار چهار منطقه ژنومی ). در ارقام دانه17و  12 ،8دارند (

هاي  گزارش شده است که در گروهبراي وزن حبه 
همکاران  ). هوئل و8قرار دارند ( 15و  13، 5، 11لینکاژي 

گوشتی حبه  پیوسته با ژن بی SNP) نشانگرهاي 2010(
و  V.vinifera cv. Chardonnayرا در ارقام 

V.vinifera cv. Ugni Black mutant  شناسایی
زن ها گزارش کردند که این نشانگرها با و کردند. آن

  ).24حبه نیز مرتبط هستند (
نتایج مطالعه حاضر کارایی استفاده از روش 

در شناسایی  MLMیابی ارتباطی و مدل  مکان
نشانگرهاي مرتبط با صفات مورد بررسی در ارقام انگور 

دهد. لازم است نشانگرهاي مورد مطالعه را نشان می
هاي بزرگ نیز مورد بررسی شده در جمعیت شناسایی

ها با صفات مورد مطالعه  گیرد تا از ارتباط آنقرار 
ترتیب کارایی کاربرد این  اطمینان حاصل شود و بدین

  هاي اصلاحی انگور افزایش یابد.نشانگرها در برنامه

  
  . MLMبا استفاده از مدل  شده در ارقام انگور مورد مطالعه نشانگرهاي پیوسته با صفات ارزیابی -3جدول 

Table 3. Markers identified for the studied morphological traits in the studied grapevine cultivar using mixed 
linear model (MLM) procedure.  

MLM  
 

  

P-marker  F-marker  مکان ژنی  
Locus   

  آغازگر
Primer 

  صفت
Trait  

0.00098  12.650   4 (948bp)  UBC825  مواد جامد محلول میوه  
TSS  

0.01  7.283    2 (550bp)   UBC890  پی اچ  
pH 

0.0017 11.372   2 (1112bp)  UBC817  وزن تک بذر  
Seed Weight 

0.0039  9.399    5 (797bp)   UBC825  وزن تک بذر  
Seed Weight  

0.0027 10.205    7 (284bp)   UBC836  تعداد بذر  
Seed Number 

0.0097  7.368    2 (1029bp)   UBC855  تعداد بذر  
Seed Number  

0.00058  14.026    3 (1174bp)  UBC812  عرض خوشه  
Cluster Width 

0.0021  10.865    4 (698bp)   UBC817  عرض خوشه  
Cluster Width  

0.0024 10.621   2 (753bp)   UBC864  عرض خوشه  
Cluster Width  

0.0089  7.575    4 (698bp)   UBC817  وزن خوشه  
Cluster Weight 

0.00068  13.683    2 (753bp)   UBC864  وزن خوشه  
Cluster Weight  

0.0049 8.956   4 (1085bp)  UBC826  شده افشانی کنترل درصد تشکیل میوه با گرده  
Fruit set in Control Pollination 
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  گیري کلی نتیجه
هاي ژنی مرتبط با  استفاده از تجزیه ارتباط مکانبا 

صفات مورد مطالعه به خوبی مشخص شدند. نتایج 
 MLMنشان داد که تجزیه ارتباط با استفاده از مدل 

گیري صفت جلو -تواند از ارتباط دروغین نشانگر می
یابی  و قدرت نقشهدهنده وضوح کند و این نشان

باشد.  عه میارتباطی در جمعیت انگور مورد مطال
تر از یک صفت مشترك  برخی نشانگرها براي بیش

هاي اصلاحی بودند. این نشانگرهاي مشترك در برنامه

 مفیدبعدي مانند انتخاب به کمک نشانگر بسیار 
  باشند. می
  

  سپاسگزاري
از مرکز تحقیقات کشاورزي و منابع وسیله  بدین

دلیل فراهم کردن  غربی به طبیعی استان آذربایجان
فناوري دانشگاه  پژوهشکده زیستهاي گیاهی و  نمونه
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