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 خلاصه
 

شكل بالا و  خصوصيات مطلوب ديگر، به عنوان            نشانگرهاي ريزماهواره به علت محتواي اطلاعات چند        

در اين  .   در مطالعات ژنتيك و اصلاحي مانند بررسي تنوع ژنتيكي گياهان بكار گرفته مي شوند                برترنشانگرهاي  

 رقم انگور متعلق    ٧٢ي، تنوع ژنتيكي و گروه بندي       تشابهات ژنوتيپ  ارزيابيتحقيق از نشانگرهاي ريزماهواره  جهت      

 ٨/٧ رقم با ميانگين     ٩٠ آلل در    ٩٤مجموعاً  .   رقم  اروپايي استفاده شد     ١٨به استان هاي فارس و خراسان همراه با        

شكل براي اين    مقادير محتواي اطلاعات چند    .  شناسايي شدند   SSR   مكان ١٢ آلل مؤثر براي      ٤/٤آلل و   

 رقم مورد   ٩٠متوسط هتروزيگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده در          .  بود  متغير ٨٩٨٢/٠ تا   ٤١٧٢/٠نشانگرها از   

 هتروزيگوسيتي مورد انتظار    VVMD21در تمام مكان ها به استثناي      .   بودند ٥٤٦/٠ و   ٧٤٢٦/٠مطالعه به ترتيب    

خنثي در اين مكان هاي ژني      بالاتر از هتروزيگوسيتي مشاهده شده بود كه احتمالاً مي تواند ناشي از وقوع آلل                 

 را در همه    يمقايسه داده هاي آللي بين جمعيت هاي اروپا، فارس و خراسان سطوح مشابهي از تنوع ژنتيك               .  باشد

مقايسه .  متغير بود )  خراسان  (٤١/٦تا  )  اروپا  (٦ميانگين تعداد آلل ها به ازاي هر جمعيت        .  جمعيت ها نمايان ساخت  

تجزيه خوشه اي  .  ري را بين ارقام فارس و خراسان نسبت به ارقام اروپايي نشان داد            پارامترهاي جمعيت تشابه بيشت   

 گروه اصلي تقسيم كرد كه در اين          ٨ ارقام را به      ،UPGMAاستفاده از روش     و  با ضريب تشابه ژاكارد      

 اصلي نيز اين     درصد ارقام اروپا در كنار يكديگر قرار گرفتند كه نتايج تجزيه به مؤلفه هاي              ٩٠گروه بندي بيش از    

 . گروه بندي را تأييد كرد
 

 ريزماهواره، واكنش زنجيره اي پليمراز، انگور، تنوع ژنتيكي:واژه هاي كليدي
 

 مقدمه
انگور يكي از مهم ترين گياهاني است كه از ارزش اقتصادي            

 رزين، آب ميوه، شيره،       كشمش، خوري،تازه  زيادي در مصارف    
شناسايي و  ).  ٣(دار مي باشد   صنايع داروسازي و تخميري برخور    

، ادغام  )١٥(طبقه بندي انگور به علت تاريخچه طولاني كشت           
ژرم پلاسمهاي مختلف، دوره رشد طولاني و سطح هتروزيگوسيتي       

 همچنين، ).  ٩(بالا تنها براساس صفات مرفولوژيك مشكل است         
 

‐٨٠٠٠حدود (تنوع ژنتيك وسيع انگور در دنيا، تعداد ارقام زياد 
و نيز انتقال قلمه هاي رويشي به نواحي جديد            )  ١٦  ()٥٠٠٠

جغرافيايي كه سبب تغييرات فنوتيپي انگور و شناسايي اشتباه و          
و دقيق  نامگذاري مجدد بسياري از ارقام شده است، شناسايي           

روش هاي مرسوم شناسايي و تمايز ارقام      .  كامل ارقام را مي طلبد   
وم، كه به شناسايي      رشته اي از عل   (  ١انگور يعني آمپلوگرافي   

خصوصيات گياه شناسايي، صفات مرفولوژيكي و بيولوژيكي            
                                                                                    
1 . Ampelography 
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 كه بر    ،١و آمپلومتري )  جنس ها، گونه ها و ارقام مو مي پردازد       
و ممكن  )  ١٤(مبناي تفاوت هاي مورفولوژيك بين ارقام مي باشد      

است بسته به مرحله رشد گياه و شرايط محيطي نتايج متفاوتي            
 شناسايي دقيق تر ارقام نياز به روش هايي        بنابراين.  حاصل گردد 

دارد كه تنها وابسته به خصوصيات فنوتيپي نبوده و تا حد ممكن 
نشانگرهاي مولكولي  .  عاري از اثر فاكتورهاي محيطي باشند        

راهكاري مناسب جهت تعيين تنوع ژنتيك انگور هستند و               
مي توانند براي ارزيابي روابط تاكسونوميك بين گونه هاي               

آيزوزايمها به عنوان اولين نشانگرهاي       .   استفاده شوند   ٢يسويت
مولكولي براي شناسايي انگور استفاده شده اند، ولي تعداد كم             
سيستم هاي آيزوزايمي موجود و بيان آنها در يك بافت و زمان             

نشانگرهاي مولكولي  .  ويژه استفاده از آنها را محدود مي سازد         
بودن در بيشتر موارد و قابل        بالا، خنثي     تنوعدي ان آ به دليل     

 نشانگرهاي مناسبي جهت    ،دسترس بودن در تمام مراحل رشد      
 ). ١٦( هستند ارقامشناسايي 

نشانگرهاي ريزماهواره  به عنوان نسل دوم نشانگرهاي دي ان آ 
 بالا، فراواني، تكرارپذيري، توارث مندلي و طبيعت         نوع ت ه علت ب

. استفاده مي شوند    رايجهم بارزشان به عنوان نشانگرهاي           
 يا تواليهاي بسيار    ٣)SSRs(ريزماهواره ها، توالي هاي ساده تكراري     
  نوكلئوتيدي هستند  ١‐٦متغير آرايه هايي از موتيف هاي كوتاه        

از كاربردهاي نشانگرهاي ريزماهواره مي توان به تجزيه          ).  ١٢(
، تجزيه شجره و تعيين           )٥(ساختار ژنتيكي جمعيت ها        

، ٤( مكان يابي ژنهاي كنترل كننده صفت كمي     و)  ٧(خويشاوندي  
 . اشاره كرد) ٧ , ٥

 شناسايي    در انگور،   يكي از كاربردهاي اصلي ريزماهواره ها     
ارقام و تعيين تنوع ژنتيكي ژرم پلاسم ها جهت تسهيل مديريت           

). ١٣(كلكسيون ارقام و كنترل تجارت ماده گياهي مي باشد              
ارقام و شناسايي    ، تشخيص بدون ابهام        SSRدقت تكنيك    

 انگور است،   ذخاير توارثي مترادف ها را كه مشكل اصلي مديريت       
 ). ٨(ممكن مي سازد 

 رقم انگور گزارش شده است كه تعداد         ٢٥٠در ايران حدود    
قابل توجهي از اين ارقام در استان هاي فارس و خراسان كشت و            
                                                                                    

1 . Ampelometry 
2 . Vitis 
3 . Simple Sequence Repeats 

غالباً به دليل عدم بررسي كامل و عدم وجود              .  كار مي شوند 
ره انگورهاي ايران، ممكن است كه ارقام يكسان با اسامي             شج

در اين تحقيق ). ١(مختلف در نقاط موخيز، نامگذاري شده باشد    
انگشت نگاري انگورهاي نواحي فارس و خراسان با استفاده از             
نشانگرهاي ريزماهواره  انجام و كارآيي ريزماهواره ها در شناسايي         

مديريت كلكسيونهاي ژرم    جهت  ،  ارقام، شناسايي مترادف ها   
پلاسم، بررسي خزانه هاي ژني انگور و طبقه بندي ژرم پلاسم به           
كمك داده هاي مولكولي براي استفاده در برنامه هاي اصلاحي           

 . بررسي گرديد
 

 ها مواد و روش
 ماده گياهي

 رقم انگور متعلق به استان هاي خراسان و فارس از                ٧٢
تهيه و مورد   قات ورامين   كلكسيون انگور موجود در مركز تحقي      

استفاده قرار گرفتند، علاوه بر اين به منظور ايجاد امكان مقايسه           
 رقم از   ١٨نتايج و تبادل اطلاعات با ساير مراكز علمي جهاني            

 واقع در فرانسه    INRAكلكسيون ارقام انگور، موسسه تحقيقات      
 دي ان آ از برگهاي گياهان      .دريافت و مورد استفاده قرار گرفت      

 ). ١٨(  و ذغال فعال استخراج گرديدCTABطابق روش م
 نشانگرهاي ريزماهواره 

، VVMD5   ،VVMD6:   ريزماهواره اي   آغازگرها     ١٢از   
VVMD7،  VVMD17   ،VVMD21   ،VVMD24   ،VVMD25 ،

VVMD26  ،VVMD27  ،VVMD28  ،VVMD32   و VVMD36   ،
 .)١ضميمهجدول (براي واكنش زنجيره اي پليمراز استفاده گرديد

 :(PCR)ش زنجيره ايي پليمراز واكن
 بافر واكنش   µl٥/٢( حاوي   µl٢٥ در حجم    PCRواكنش  هر  

X١٠  ،mM٢  ٢  /١MgCl      ،Uآنزيم    ٥/١ Taq DNA ،پليمراز  
µMاز هر آغازگر،      ٤/٠ µMاز مخلوط     ١٠٠ dNTPs   و ngاز  ٣٠ 

 دقيقه  ٣:  چرخه هاي حرارتي تكثير شامل    .  تهيه شد   )دي ان آ
 Touchdown چرخه حرارتي    ١٠،  ºC٩٤واسرشته سازي اوليه در    

PCR  ،ثانيه در        ٣٠ ºC  در   ثانيه    ٣٠،  ٩٤  ºC٦٢)  VVMD6  و 
VVMD7  (وºC  ٦٦)    لازم به ذكر است كه     (،  )ساير مكان هاي ژني

 از دماي اتصال كاسته مي شود تا در چرخه          ١  ºCدر هر چرخه      
، ٧٢  ºC    در ثانيه   ٤٥،  )آخر به دماي اصلي اتصال آغازگر برسد       
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  ºC٥٢ ثانيه در     ºC٩٤،٣٠ ثانيه در        ٣٠مل    چرخه شا     ٢٥
)VVMD6   و VVMD7  (  وºC  ٥٦)    ٤٥،  )ساير مكان هاي ژني 

 . بود٧٢ ºC دقيقه در  ٥ و بسط نهايي به مدت ٧٢ ºC رثانيه د
 الكتروفورز 

 بر روي ژل پلي        فراورده هاي واكنش زنجيره اي پليمراز     
 ، تحتmm٤/٠ و قطر   ٣٨*cm٥٥عمودي به ابعاد    %  ٦اكريلاميد  

 تفكيك   TBE)X١(در بافر   )  M٧اوره  (شرايط واسرشته سازي   
، بافر  PCRي هم حجم محصول واكنش       ذارقبل از بارگ  .  شدند

، mM EDTA١٠ و    pH:8يونيزه،  %  ٩٥فرماميد  (بارگذاري  
Xylene cyanolو  %  ٠٥/٠bromo phenol blueبه %)  ٠٥/٠

 مخلوط واكنش قبل از بارگذاري بر روي       .  نمونه ها اضافه گرديد  
قبل از بارگذاري .  واسرشته شدند٩٤ ºC دقيقه در     ٥ژل به مدت    

 راه اندازي گرديد تا دماي      W٩٠نمونه ها، سيستم در توان ثابت       
پس از رسيدن دما به حد لازم نمونه ها در          .   برسد ٥٥  ºCژل به     

 به مدت W٨٠ و توان ٥٥ ºCژل بارگذاري و الكتروفورز در دماي     
 محصولات تكثير شده توسط         . دقيقه اجرا گرديد      ٤٥‐٦٠

رنگ آميزي )  ٢(رنگ آميزي نقره و مطابق روش باسام و همكاران         
و رؤيت گرديدند و در انتها ژل ها بر روي كاغذ واتمن منتقل                

. خشك شدند   (Gel dryer Bio-rad)شده و توسط دستگاه      
 Ladderو  )  Roche( تجارتي   Ladder VIII    باندها با كمك  اندازه  

M3 ساخت شركت Elchorm Scientificتخمين زده شدند  . 
 تجزيه هاي آماري

فراواني هاي آللي، تعداد آلل هاي مؤثر، تعداد آلل ها به ازاي           
هر مكان ژني، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار و              
فراواني ژنوتيپي به عنوان پارامترهاي تنوع جمعيت توسط برنامه         

POPGENE,Ver. 32   حتواي اطلاعات  م.   محاسبه گرديدند
 و احتمال   ٢)PI(، احتمال ژنوتيپ هاي همانند     ١)PIC(چندشكل  

 زير   هايمطابق فرمول )  ١٩٩٦بروكفيلد،  )  (r(آلل هاي خنثي    
 : محاسبه شدند

∑
=

−=
n

i
ijPPIC

1

21 

                                                                                    
1 . Polymorphic Information Content 
2 . Probability of Identity 

pij     فراواني آلل j    ام نشانگرi        است، و مجموع براي n  آلل 
 .محاسبه مي گردد

( )24∑ ∑∑+= jii PPPPI 

( ) ( )He/HoHer 1−= 

pi   و pj       به ترتيب فراواني هاي آلل هاي i   و j   ،هستند He  و 
Ho               به ترتيب هتروزيگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده 

تشابه .  محاسبه گرديدندPopgene كه توسط نرم افزار مي باشند
بين ژنوتيپ ها براساس ژنوتيپ ريزماهواره ها با         )  GS(ژنتيك  

و تطابق  )  ١٩٧٢(، ني و لي      )١٩٠٨( ژاكارد   استفاده از ضرايب  
ساده برآورد و همبستگي بين ماتريس شباهتها توسط آزمون            

الگوريتم هاي مختلف تجزيه خوشه اي از      .  مانتل محاسبه گرديد  
 ٥ و دورترين همسايه    ٤، نزديك ترين همسايه   UPGMA٣قبيل  

براساس ضرايب تشابه ذكر شده جهت گروه بندي ژنوتيپ ها             
 . گرديدنداستفاده 

 
 نتايج و بحث

 تجزيه ريزماهواره
حدول ( رقم مورد مطالعه     ٩٠ در اكثر     DNAتكثير قطعات 

انجام گرديد   جفت آغازگر ريزماهواره       ١٢توسط  )  ٢ضميمه  
فراورده هاي واكنش زنجيره اي    جداسازي  تكنيك  .  )١شكل  (

 بر روي ژل هاي توالي ياب پلي آكريلاميد واسرشته ساز و          پليمراز
 نقره، الگوي     نيترات    رنگ آميزي سازي با استفاده از        آشكار

ريزماهواره اي با پراكنش مناسب در بين ژنوتيپ هاي مورد              
  آلل هاي  تفاوت روشبا استفاده از اين     .   نمايان ساخت   را مطالعه

). ١شكل( قابل تفكيك بود  در يك جايگاه دو جفت باز   با اختلاف 
. ي مختلف نشان مي دهد   تعداد آلل ها را براي مكان ها    )  ١(جدول  

هرچند افراد هموزيگوس و هتروزيگوس در هر مكان ژني به              
ترتيب توسط يك و دو باند مشخص مي شوند، ولي به علت وقوع            
آلل هاي خنثي در نشانگرهاي ريزماهواره اي، گاهاً هموزيگوسيتي       

 ). ١٧, ٦(مي تواند ناشي از وقوع آلل خنثي باشد 
 

                                                                                    
3 . Unweighted Paired Group using Arthemic Mean 
4 . Single Linkage 
5 . Complete Linkage 
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. VVMD28در مكان ژني  واسرشته ساز و رنگ آميزي نيترات نقره  درصد ٦ آللهاي ريزماهواره اي مشخص شده بر روي ژل پلي آكريلاميد ‐١شكل 

 رقم ابتدايي مربوط به ارقام ١٨ رقم كه ٢٢پس از آن .  مربوط به سايز ماركر است كه وزن هر باند در جلوي آن مشخص شده است(M)ستون اول 
 . مربوط به ايران است، مشاهده مي شود١٩‐٢٢اروپايي است و شماره هاي 

 
  مكان هاي ريزماهوارهتنوع در

 مورد آزمون در جمعيت تحت        نشانگر ريزماهواره  ١٢كليه  
 رقم توليد   ٩٠ آلل را در     ٩٤ چندشكل بودند و مجموعاً       مطالعه
 ژني   آلل در مكان هاي   ٥تعداد آلل ها در هر مكان ژني از        .  كردند

VVMD6   و VVMD26   آلل در مكان هاي ژني      ١٢ تا VVMD5  و 
VVMD28    مكان  ١٢ آلل مؤثر براي     ٤/٤ آلل و    ٨/٧ با ميانگين 

 نتايح بدست آمده تمام مطالعات قبلي       )٢جدول  (ژني متغير بود    
، ٨(را از نظر تعداد آلل ها در هر جايگاه و ميانگين را تاييد ميكند            

 تعداد ميانگين و تعداد مؤثر        تفاوت بين .  )  ١٥،  ١٤،  ١٣،  ١٢
آلل ها به ازاي هر مكان ژني وجود آلل هاي نادر را نشان مي دهد             
كه فقط در يك يا چند ژنوتيپ وجود دارند، كه اين آلل ها                  

مي توانند به عنوان شاخص هايي در ثبت و شناسايي ارقام                
 .مربوطه و حفظ حقوق اصلاح گر استفاده شوند

نشانگرهاي ريزماهواره در موكاري،    يكي از كاربردهاي اصلي     

بنابراين، پتانسيل نشانگرها در    .  شناسايي و تمايز بين ارقام است     

ايجاد ژنوتيپ هاي متفاوت براي  ارقام بسيار مورد توجه است، و            

انتخاب نشانگرهاي متمايزكننده، تعداد نشانگرهاي لازم را براي         

عيين كارايي  به منظور ت  ).  ١٣(تمايز دقيق ارقام كاهش مي دهد      

 نمونه مورد مطالعه، احتمال        ٩٠ نشانگر ريزماهواره در        ١٢

و درصد  )  PIC(، محتواي اطلاعاتي چندشكل        )PI(همانندي  

 .دهتروزيگوسيتي مورد انتظار محاسبه شدن

 
  نمونه انگور بررسي شده٩٠ريزماهواره در  مكان ژني ١٢ ي  اندازه و فراواني آلل‐١جدول 

 VVMD5 VVMD6 VVMD7 VVMD17 VVMD21 VVMD24 

تقريبي اندازه  نام آلل
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز(باند

فراواني 
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
) بازجفت(باند

فراواني
 آلل

A ٠٢٢/٠ ٢٢٠ ٢٧٨/٠ ١٩٦ ٠٢٣/٠ ٢٣٢ ٠٣٤/٠ ٢١٥ ٢١/٠ ٢٤٠ ١٢٥/٠ ٢٠٧
B ٠٦٧/٠ ٢٢٢ ٠٤٤/٠ ٢٠٤ ٠٥١/٠ ٢٣٤ ٠٩٦/٠ ٢٢٠ ٥٢٨/٠ ٢٤٦ ١٨٨/٠ ٢٠٩
C ٠٦١/٠ ٢٢٤ ٠٠٦/٠ ٢١٢ ٢١٦/٠ ٢٣٨ ٢٩٨/٠ ٢٢٢ ٠٢٨/٠ ٢٥١ ٢٣٣/٠ ٢١٢
D ١٢٢/٠ ٢٢٦ ٣٧٨/٠ ٢١٦ ٠٧٤/٠ ٢٤٢ ٤٧٨/٠ ٢٢٤ ١٩٩/٠ ٢٥٣ ١١٤/٠ ٢١٦
D ١٨٩/٠ ٢٢٨ ٢٩٤/٠ ٢١٨ ١٣١/٠ ٢٤٤ ٠٦٢/٠ ٢٢٦ ٠٣٤/٠ ٢٦٨ ٣٠١/٠ ٢٢٠
E ٠٩٤/٠ ٢٣١   ١٨٨/٠ ٢٤٦ ٠٢٣/٠ ٢٢٨   ٠١٧/٠ ٢٢٥
F ١٥/٠ ٢٣٤   ٢٠٥/٠ ٢٤٩ ٠١١/٠ ٢٣٨   ٠١٧/٠ ٢٣١
G ٠٧٨/٠ ٢٣٦   ٠٦٨/٠ ٢٥٢     ٠٠٦/٠ ٢٤٠
H ٠١١/٠ ٢٣٨   ٠٢٨/٠ ٢٥٦       
I ٠٣٣/٠ ٢٤٠   ٠١٧/٠ ٢٥٨       
J ٠٠٦/٠ ٢٤٤           
K ٠٥٦/٠ ٢٥٢           
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 ١ادامه جدول 
 VVMD25 VVMD26 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VVMD36 

 نام آلل
تقريبي اندازه 

)جفت باز(باند
فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز (باند

فراواني
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز(باند

فراواني 
 آلل

تقريبي اندازه 
)جفت باز(باند

فراواني
 آلل

A ٠٣٩/٠ ٢٣٤ ٧٢٧/٠ ٢٤٧ ٠١٧/٠ ١٧٥ ١٢٥/٠ ٢٢٠ ٠٠٦/٠ ١٧٥ ٠١٧/٠ ٢٥١
B ١٣٥/٠ ٢٣٨ ٢٣٣/٠ ٢٥٠ ٢٧٦/٠ ١٨٠ ٠٢٣/٠ ٢٣٠ ٠٧٣/٠ ٢٣٧ ٠٤٥/٠ ٢٥٤
C ٢٤٧/٠ ٢٤٢ ٠١٧/٠ ٢٥٣ ١٩/٠ ١٨٢ ٠٥٧/٠ ٢٣٦ ١٤٦/٠ ٢٤٥ ١٤٦/٠ ٢٥٨
D ١١٢/٠ ٢٤٤ ٠١٢/٠ ٢٥٦ ٢٦٤/٠ ١٨٦ ٠٢٣/٠ ٢٣٨ ١٤٦/٠ ٢٤٩ ١٢٩/٠ ٢٦٢
D ٠٩٦/٠ ٢٥٢ ٠٠٦/٠ ٢٥٨ ٠٤/٠ ١٩٠ ٣٦٩/٠ ٢٤٢ ٣٢/٠ ٢٥١ ١٩١/٠ ٢٧٢
E ٢٠٨/٠ ٢٥٤ ٠٠٦/٠ ٢٦٤ ٢١٣/٠ ١٩٦ ٠٩١/٠ ٢٥٠ ٠٨٤/٠ ٢٥٩ ٣٥٤/٠ ٢٧٩
F ١٥٧/٠ ٢٦٢     ٠٠٦/٠ ٢٥٤ ٣٣٧/٠ ٢٦٩ ٠٩/٠ ٢٨٦
G ٠٠٦/٠ ٢٧٣     ٢٢٧/٠ ٢٦٢   ٠٢٨/٠ ٢٩٤
H       ٠٠٦/٠ ٢٧٠     
I       ٠٤/٠ ٢٧٢     
J       ٠٢٣/٠ ٢٧٦     
K       ٠١١/٠ ٢٨٦     

 
 مقدار  در ژنوتيپ هاي مورد مطالعه    با توجه به پراكنش آلل ها    

PI    ٨(كه با نتايج قبلي مطابقت داشت       )  ٠٢/٠‐١٩/٠( پايين بود ،
اين اعداد احتمالي را نشان مي دهند كه يك نشانگر در              .  )١٣

جمعيت مورد مطالعه نتواند دو ژنوتيپ مستقل را از هم به                 
  دو آللVVMD26شانگر وجود در ن با اين. درستي تفكيك كند

 درصد افراد مشاهده    ٩٥در بيش از    )   جفت بازي  ٢٥٠ و   ٢٤٧(
در اين نشانگر   )  ٤٢/٠( بالا   PIلذا چندشكلي اندك سبب     .  گرديد
 كه نشانگر بيشترين مقدار      PIكمترين مقدار   ).  ١جدول  (شد  

تنوع بين ژنوتيپ ها و قدرت تمايز بالاي اين نشانگر مي باشد،             
در اين  ).  ٢جدول  (بود  )  ٠٢/٠  (VVMD5مربوط به نشانگر     

 ١٩فقط در    )   جفت بازي   ٢٨٨(مكان ژني معمول ترين آلل       
 PIدرصد افراد مشاهده شد، بنابراين تركيبي از نشانگرهاي با             

 جهت تمايز و ثبت ارقام جديد       مداركيپايين مي تواند به عنوان     
 .استفاده شوند

PIC         ب بهترين   يا تنوع ژني نيز معيار ديگري در جهت انتخا
در نشانگرهاي مورد استفاده در اين مطالعه،            .  نشانگر است 

و )  ٨٩٨٢/٠  (VVMD5 در نشانگر       PICبيشترين مقدار     
 مشاهده  PIC =٤١٧٢/٠ با   VVMD26كمترين آن در نشانگر     

 بالا داراي قدرت    PIC نشانگري با    PI، برخلاف   )٢جدول  (شد  
 .تمايز بيشتر خواهد بود

 در   تدرصد افراد هتروزيگو    معيار مورد مطالعه ديگر          
ارزيابي نشانگر با استفاده از مقادير        .   بود ريزماهوارهمكان هاي  

 مطابقت  PIبا نتايج مقادير     )  He(هتروزيگوسيتي مورد انتظار     
 ٨٥٧/٠و  )  VVMD26  جايگاه  (٤٢/٠ بين    Heمقدار  .  داشت

.  متغير بود     ٧٤٢٦/٠، با ميانگين         )VVMD5  جايگاه(
 ٠٩٣/٠دامنه اي بين     )  He(ه   هتروزيگوسيتي مشاهده شد    

و ميانگين   )  VVMD5جايگاه  (٧١١/٠)  VVMD26جايگاه(
درتمام مكان ها، به  استثناي        ).٢جدول   ( داشت      ٥٤٦/٠

VVMD21                     هتروزيگوسيتي مورد انتظار بالاتر از 
با توجه به اينكه انگور يك        .  هتروزيگوسيتي مشاهده شده بود    

 اصلاح اين گياهان    گياه دگر بارور است، بنابراين هدف نهايي در       
توليد ژنوتيپ هاي هتروزيگوت  جهت بهره برداري از پديده              

 VVMD26 و     VVMD7جايگاهدر   ).  ٨(هتروزيس است     
هتروزيگوسيتي مشاهده شده بطور معني داري پايين تر از مقادير        
مورد انتظار بود، كه احتمالاً مي تواند ناشي از وجود آلل هاي               

وامل ديگر نظير محدوديت هاي     ع.  خنثي در اين مكان ها باشد     
تلاقي و تلاقي بين افراد مشابه در برنامه هاي اصلاحي خاص  نيز            

 ).٨(باشد دليلي براي وجود افراد هموزيگوت بيشتر مي تواند 



 ١٣٨٥، سال ٣، شماره ٣٧مجله علوم كشاورزي ايران، جلد  ٥٢٢

 

  رقم انگور٩٠ استفاده شده در SSR نشانگر ١٢ پارامترهاي ژنتيكي ‐٢جدول 

SSR جايگاه 
اندازه 
 نمونه

تعداد 
 آلل ها

آلل مؤثرتعداد 
هتروزيگوسيتي 

 مورد انتظار
هتروزيگوسيتي 

 PI PIC R مشاهده شده

VVMD5 ٠٨/٠ ٨٩٨/٠ ٠٢/٠ ٧١١/٠ ٨٥٧/٠ ٧٧/٦ ١٢ ٩٠ 
VVMD6 ١١٢/٠ ٦٩١/٠ ١٦/٠ ٥١١/٠ ٦٩٥/٠ ٢٤/٣ ٥ ٩٠ 
VVMD7 ٠٨/٠ ٨٤٥/٠ ٠٤/٠ ٦٩٣/٠ ٨٤٩/٠ ٤١/٦ ١٠ ٨٨ 

VVMD17 ٢٨٧/٠ ٦٦٩/٠ ١٧/٠ ٢٠٢/٠ ٦٧٢/٠ ٠٢/٣ ٧ ٨٩ 
VVMD21 ٠٣٨/٠ ٦٣٥/٠ ١٩/٠ ٧٠٥/٠ ٦٣٩/٠ ٧٤/٢ ٥ ٨٨‐ 
VVMD24 ١٤٢/٠ ٧٩١/٠ ٠٨/٠ ٥٤٦/٠ ٧٥٩/٠ ٧٨/٤ ٨ ٨٨ 
VVMD25 ١١٣/٠ ٨٣/٠ ٠٦/٠ ٦٢٩/٠ ٨٣٣/٠ ٨٢/٥ ٨ ٨٩ 
VVMD26 ٢٣١/٠ ٤١٧/٠ ٤٢/٠ ٠٩٣/٠ ٤٢/٠ ٧٢/١ ٦ ٨٦ 
VVMD27 ١٧٣/٠ ٧٧١/٠ ١/٠ ٤٦/٠ ٧٧١/٠ ٢٩/٤ ٦ ٨٧ 
VVMD28 ٠٤٥/٠ ٧٨٣/٠ ٠٧/٠ ٧١٦/٠ ٧٩٣/٠ ٧٢/٤ ١٢ ٨٨ 
VVMD32 ٠٥٦/٠ ٧٢٩/٠ ١٢/٠ ٣٠٣/٠ ٧٩٤/٠ ٧٥/٤ ٧ ٨٩ 
VVMD36 ١١١/٠ ٧٨٩/٠ ٠٧/٠ ٤١٦/٠ ٧٩٤/٠ ٧٤/٤ ٨ ٨٩ 

 
 و  VVMD17جايگاه هاياحتمال وقوع آلل هاي خنثي در        

VVMD26        به  )١٩٩٦( براساس فرمول پيشنهادي بروكفيلد ،
در مقايسه، اين مقدار در     .   برآورد گرديد  ٢٣١/٠ و   ٢٨٧/٠ترتيب  
اين بدين معني است كه فقدان      .   منفي بود  VVMD21  جايگاه

ي خنثي  نه وقوع آلل ها  ،  باند به علت اشتباه در تكثير مي باشد        
 ).٢جدول (

  متفاوت انگورنواحيمطالعه تنوع ژنتيكي در 
با توجه به اينكه ارقام مورد مطالعه در اين بررسي متعلق به             

 اروپا، خراسان و فارس بودند، ساختار ژنتيكي اين             ناحيهسه  
 با استفاده از داده هاي مولكولي و پارامترهاي ژنتيك              نواحي

مقايسه .   قرار گرفتند   محاسبه شده مورد بررسي و مقايسه         
، سطوح مشابهي از تنوع ژنتيك را        نواحيداده هاي آللي در اين     

ميانگين تعدادآلل ها  ).  ٣جدول  (ها نمايان ساخت    ناحيه در همه   
در .  متغير بود )  خراسان  (٦/  ٤٢تا  )  اروپا  (٦ از   ناحيهبه ازاي هر    

  پايين تـر از   ت، ميـانگين تعداد افـراد هتـروزيگو      نواحيكليـه  
 .مقدار انتظـار بـود

مقدار بالاي هتروزيگوسيتي مشاهده شده نشان مي دهد كه         
ها در  ناحيه در مجموع، مكان هاي ژني نشانگرها، در هيچيك از          

بررسي تعادل هاردي ـ      .  تعادل هاردي ـ وينبرگ نمي باشد       

وينبرگ براي تك تك مكان هاي ژني با استفاده از نرم افزار                
POPGENE     در يك جمعيت با تعادل     .  مسأله بود  نيز مؤيد اين

 درصد  ٥٠هاردي ـ وينبرگ، مقدار هتروزيگوسيتي نمي تواند از         
 مقايسه جمعيت ها براساس مقياس ني              .  بيشتر باشد   

. تشابه بيشتري را بين ارقام فارس و خراسان نشان داد          )  ١٩٧٢(
 درصد  ٨/٩٢بر اين اساس، تشابه جمعيت هاي فارس و خراسان          

 ٨٣/٧٢راسان ـ اروپا و فارس ـ اروپا به ترتيب           و جمعيت هاي خ  
 .  درصد برآورد شدند٨٩/٧١و 

 
 هاي ناحيه  ژنتيك در  براورد شده پارامترهاي‐٣جدول 

 مورد مطالعه

 
تعداد 
 افراد

هتروزيگوسيتي 
 مشاهده شده

هتروزيگوسيتي 
 مورد انتظار

ميانگين 
تعداد آلل ها

ميانگين تعداد 
 آلل هاي مؤثر

 ٢/٤ ٦ ٧٥٩/٠ ٥٨/٠ ١٨ اروپا

فارس ٧٢/٣ ٠٨/٦ ٦٩٥/٠ ٥٥٣/٠ ٣٣ 
خراسان ٠٥/٤ ٤٢/٦ ٧١٩/٠ ٥٢/٠ ٣٩ 
مجموع ٤١/٤ ٨٣/٧ ٧٤٣/٠ ٥٤٤/٠ ٩٠ 

 
بر طبق نتايج فوق، مي توان پيشنهاد كرد كه ارقام متعلق به           
مناطق جغرافيايي نزديك تر تشابه بيشتري دارند كه اين مي تواند  
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 در ارقام مربوط به يك منطقه در        به دليل تثبيت آلل هاي مشابه    
 صورت   و يا تبادل ژرم پلاسم     نتيجه گزينش براي صفات خاص     

 ارقام متعلق به    و سبب ايجاد تنوع ژنتيك خاص در      گرفته باشد   
بنابراين با تشخيص ارقام منحصر به فرد       .  مختلف شود ناحيه هاي  

در نواحي متفاوت كشت انگور نه تنها مي توان از فرسايش                
ياهان موجود در مناطق مختلف جلوگيري كرد؛ بلكه          ژنتيك گ 

اين ارقام مي توانند به عنوان منابع ژني مناسب براي صفات               
 ).١٣(خاص در برنامه هاي اصلاحي استفاده شوند 

 مكان ژني براي    ١٢مقدار هتروزيگوسيتي مشاهده شده در       
 MSTATC با استفاده از نرم افزار       tسه جمعيت توسط آزمون      

سه قرار گرفت كه اختلاف معني داري بين جمعيت ها         مورد مقاي 
 . از اين نظر مشاهده نگرديد

 تجزيه خوشه اي
مقايسه نتايج روش هاي مختلف تجزيه خوشه اي با استفاده          
از ضرايب تشابه متفاوت براساس ضريب كوفنتيك و نسبت              

قه اي بازيابي شده نشان داد كه           طاطلاعات شجره اي و من      
 براساس  UPGMAها با استفاده از روش         گروه بندي ژنوتيپ  

برش .  ضريب ژاكارد بيشتر با اطلاعات موجود مطابقت دارد            
 در نقطه اي كه بيشترين      UPGMAدندروگرام حاصل از روش      

 ٨فاصله ممكن را بين گروه ها ايجاد مي نمايد، ژنوتيپ ها را به              
 ). ٢شكل (گروه اصلي تقسيم كرد 

مل دو رقم اروپايي و       ژنوتيپ شا  ١٣گروه اول متشكل از      
ابراين ن ب بوداز نقاط مختلف     عسكري  ژنوتيپ هاي با نام     اكثر  

وجود آمده   ب ممكن است از يك رقم عسگري كلوني هاي مختلفي       
 . بيشتر ارقام ايراني اين خوشه منشأ خراساني داشتند. باشد

 رقم را در بر گرفت كه يك رقم از اروپا و بقيه             ٥١گروه دوم   
 نظير  با نام هاي مشابه  در اين خوشه نيز ارقام      .  ندارقام ايران بود  

خليلي دانه دار قوچان، خليلي دير رس مشهد و خليلي بي دانه             
چنين شرايطي براي ارقام سبزك، غلامي و        .  رضوان قرار داشت  

نكته جالب توجه، تشابه زياد رقم رزقي         .  رجبي نيز صادق بود    
ن مي توان چنين   بنابراي.  مي باشد%)  ٨٥(كاشمر و فخري نيشابور     

احتمالاً كلونهاي جديدي از يك       توجيه كرد كه اين دو رقم          
گرفته از والدين مشترك منشأ      كلون باشند و يا ممكن است         

ولي متأسفانه به دليل عدم وجود شجره دقيق ارقام،             .  باشند

تصميم گيري قاطع در مورد علت تشابه زياد اين دو رقم ممكن             
 .نيست

مل اكثر ارقام از منطقه خراسان بود  عضو شا١٠گروه سوم با 
در اين مورد   .   روچه در اين گروه قرار گرفتند      ژنوتيپ هاي با نام  و  

م عسگري بيان شد استدلال     قنيز مي توان مانند آنچه در مورد ر      
 . مشابهي نمود

گروه چهارم فقط شامل يك رقم اروپايي به نام                      
CORINTO-BIANCOبود . 

اين .  اي شيراز را در بر گرفت     گروه پنجم فقط رقم تنگ ليره      
 بيشترين فاصله ژنتيكي را        CORINTO-BIANCOرقم و    

 ).GD=٢/٠(نسبت به ساير ارقام مجاور نشان دادند 
 .  رقم اروپايي را در خود جاي داد٧گروه ششم 

 و  CORINTHEگروه هفتم شامل دو رقم به نام هاي             
ALTESSEبود . 

ني گل بر طبق مشهد    رقم اروپايي و رقم ايرا     ٤گروه هشتم از    
از ميان ارقام ايراني، اين رقم بيشترين تشابه             .  تشكيل شد 

 . ژنتيكي را با ارقام اروپايي داشت
نتايج خوشه بندي نشان داد كه ارقام اروپا بجز سه رقم آنها            

 به مؤلفه هاي   اين موضوع توسط تجزيه   .  در كنار هم قرار گرفتند    
 خراسان بيشتر براساس  نيز تأييد شد و ارقام فارس وPCA اصلي

 . تشابه ماهيت فنوتيپ در مجاورت يكديگر بودند
هرچند در دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه اي ارقام مربوط         
به خراسان و فارس در گروههاي مجزا قرار نگرفتند، ولي                  

در ...   مشابه مثل ارقام عسكري و        اساميگروه بندي ارقام با      
ارآيي نشانگرهاي ريزماهواره اي گروه هاي مشابه مي تواند دال بر ك    

بنابراين عدم گروه بندي ژنوتيپ هاي     .  در تمايز ژنوتيپ ها باشد    
مربوط به يك منطقه جغرافيايي خاص دليل بر عدم توانايي               

 بلكه مي تواند نشان دهنده تبادل      نشانگرها در گروه بندي نيست   
ژرم پلاسم ناحي مختلف به صورت قلمه يا كلون هاي رويشي             

 با اين وجود استفاده از تعداد بيشتري نشانگر با پوشش              .باشد
ژنومي مناسب تر مي تواند منعكس كننده تنوع ژنتيك كامل             
ژنوتيپ ها بوده و آنها را براساس تشابهات ژنتيك گروه بندي              

 هر چند تا كنون در هيچ يك از مطالعات مشابه انجام شده نمايد
ه در مطالعه حاضر     تعداد نشاگرهاي بكار برده شده به آنچه ك         

  .)١٥، ١٣، ٨،١٢(مورد استفاده قرار گرفته است نمي رسد 
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 با SSR رقم انگور براساس داده هاي ٩٠ دندروگرام گروه بندي ‐٢شكل 

 UPGMAو الگوريتم  استفاده ازضريب تشابه ژاكارد
اعداد مشاهده شده مربوط به شماره ژنوتيپ ها مي باشند كه در (

 )ده است قيد ش٢جدول ضميمه 
 

 ١)PCA(تجزيه به مؤلفه هاي اصلي 
با توجه به اينكه روش هاي خوشه اي مورد استفاده در                
بررسي تنوع ژنتيك بيشتر از نوع روشهاي آشيانه اي است، در             

 سلسله مراتبي صورتي كه ژرم پلاسم هاي مورد مطالعه ترتيب          
نداشته و در آن ادغام ژنوتيپي صورت گرفته باشد، در غياب               

عات شجره اي مناسب نتايج حاصل از روش تجزيه اي               اطلا
                                                                                    

1 . Principal Component Analysis 

خوشه اي ممكن است قابل تفسير و توجيه با روابط ژنتيك و               
در چنين مواردي بسياري از ). ١٠(شجره  واقعي ژنوتيپ ها نباشد 

 را به عنوان روش مكمل با تجزيه خوشه اي              PCAمحققان  
صلي در اين تحقيق تجزيه به مؤلفه هاي ا          .  استفاده مي كنند 

براساس ماتريس تشابه ژاكارد جهت تعيين رابطه ژنتيكي ارقام           
نمايش گرافيكي ژنوتيپ ها    .  انگور مورد استفاده قرار گرفت       

درصد از تغييرات را      ٢٧كه جمعاً حدود      براساس دو مؤلفه اصلي   
 يه مي نمايدجتو

 ارقام اروپا در يك       اكثرطوري كه شكل نشان مي  هد،        به  
ع شدند كه بيشترين ارقام ژنوتيپ هايي         واق)  ربع سوم (ناحيه  

. هستند كه در گروه ششم حاصل از تجزيه خوشه اي قرار دارند            
 مؤلفه اصلي و     ١١ مقدار واريانس توجيه شده توسط         ٤جدول  

بطوري كه ذكر گرديد، دو     .  آنها را نشان مي دهد     واريانس تجمعي 
ش  درصد تغييرات اوليه براي نماي     ٢٧مؤلفه اصلي اول با مجموع      

با توجه به همبستگي كم بين      .  گرافيكي ژنوتيپ ها استفاده شدند   
جايگاه هاي نشانگرها در داده هاي اوليه برخلاف داده هاي               
. مرفولوژيكي اين يك امر كلي در تجزيه داده هاي مولكولي است          

هرچند كه از نقطه نظر آماري مطرح نمي باشد، ولي از ديدگاه             
كه نشانگرها قسمت هاي     بيولوژيكي نشان دهنده اين است         

بنابراين گروه بندي بر   .  متفاوتي از ژنوم را نمونه برداري كرده اند      
 .مبناي قسمت هاي متفاوت ژنوم بوده است

 
  ضريب تشابه ژاكاردبر اساس تجزيه به مؤلفه اصلي ‐٤جدول 

مقادير راكد مؤلفه اصلي  ميزان كل  توجيهدرصد
٦٤/٢٣ ٦٤/٢٣ ٢٨/٢١ ١ 
٣٠/٢٧ ٦٥/٣ ٢٩/٣ ٢ 
٧٣/٣٠ ٤٤/٣ ٠٩/٣ ٣ 
٨٩/٣٣ ١٥/٣ ٨٤/٢ ٤ 
٩٠/٣٦ ٠١/٣ ٧١/٢ ٥ 
٦١/٣٩ ٧١/٢ ٤٤/٢ ٦ 
١٧/٤٢ ٥٦/٢ ٣٠/٢ ٧ 
٦٢/٤٤ ٤٥/٢ ٢١/٢ ٨ 
٨٨/٤٦ ٢٦/٢ ٠٣/٢ ٩ 
٠٨/٤٩ ٢٠/٢ ٩٨/١ ١٠ 
٠٩/٥١ ٠٢/٢ ٨١/١ ١١ 
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  ضريب تشابه ژاكاردبر اساس SSR رقم انگور براساس داده هاي ٩٠ لگوي پراكنش ‐٣شكل 

 
  جفت آغازگر ريزماهواره  مورد استفاده١٢ست  لي‐١ضميمه 

 توالي نام مكان ژني
 دماي اتصال طول توالي )٥′ → ٣′(

VVMD5F CTA GAG CTA CGC CAA TCC AA ٢٠ 
VVMD5R TAT ACC AAA AAT CAT ATT CCT AAA ٥٦ ٢٤ 

VVMD6F ATC TCT AAC CCT AAA ACC AT ٢٠ 
VVMD6R CTG TGC TAA GAC GAA GAA GA ٥٢ ٢٠ 

VVMD7F AGA GTT GCG GAG AAC AGG AT ٢٠ 
VVMD7R CGA ACC TTC ACA CGC TTG AT ٥٢ ٢٠ 

VVMD17F TGA CTC GCC AAA ATC TGA CG ٢٠ 
VVMD17R CAC ACA TAT CAT CAC CAC ACG G ٥٦ ٢٢ 

VVMD21F GGT TGT CTA TGG AGT TGA TGT TGC ٢٤ 
VVMD21R GCT TCA GTA AAA AGG GAT TGC G ٥٦ ٢٢ 

VVMD24F GTG GAT GAT GGA GTA GTC ACG C ٢٢ 
VVMD24R GAT TTT AGG TTC ATG TTG GTG AAG G ٥٦ ٢٥ 

VVMD25F TTC CGT TAA AGC AAA AGA AAA AGG ٢٤ 
VVMD25R TTG GAT TTG AAA TTT ATT GAG GGG ٥٦ ٢٤ 

VVMD26F GAG ACG ACT GGT GAC ATT GAG C ٢٢ 
VVMD26R CCA TCA CCA CCA TTT CTA CTG C ٥٦ ٢٢ 

VVMD27F GTA CCA GAT CTG AAT ACA TCC GTA AGT ٢٧ 
VVMD27R ACG GGT ATA GAG CAA ACG GTG T ٥٦ ٢٢ 

VVMD28F AAC AAT TCA ATG AAA AGA GAG AGA GAG A ٢٨ 
VVMD28R TCA TCA ATT TCG TAT CTC TAT TTG CTG ٥٦ ٢٧ 

VVMD32F TAT GAT TTT TTA GGG GGG TGA GG ٢٣ 
VVMD32R GGA AAG ATG GGA TGA CTC GC ٥٦ ٢٠ 

VVMD36F TAA AAT AAT AAT AGG GGG ACA CGG G ٢٥ 
VVMD36R GCA ACT GTA AAG GTA AGA CAC AGT CC ٥٦ ٢٦ 

 
 ينتيجه گيري كل

 استفاده شده در اين تحقيق نشان دادند        SSRمكان هاي ژني   
كه نشانگرهاي ژنتيكي قدرتمندي در ارزيابي ارقام مختلف انگور         

محتواي اطلاعاتي بالاي نشانگرها، شناسايي ارقام زيادي       .  هستند

در حاليكه  .  را با بكارگيري مكان هاي ژني اندك ممكن مي سازد        
و پراكنش اين نشانگر در طول ژنوم ابزاري              توارث هم بارز    

اگرچه  .ارزشمند براي بررسي تنوع ژنتيكي در انگور مي باشد          
 دقت زيادي در حين تكثير و جابجايي ارقام ژرم پلاسم صورت 
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اين امر در    .  مي گيرد، ولي وقوع خطا اجتناب ناپذير است        
 جديد ارقام.  گياهان كلوني قديمي نظير انگور پيچيده تر مي گردد      

ممكن است قبل از رسيدن به مكان اصلي بسيار دست به دست            
. شوند، و اشتباهاً مي تواند در هر مرحله از طول راه ايجاد شود              

چون استفاده كنندگان ژرم پلاسم بر دريافت صحيح ارقام تأكيد         
. دارند، تأييد هويت ارقام در هر كلكسيون هدف اصلي است              

ناسايي خطاها و ارزيابي ارقام  ابزاري قوي در شSSRنشانگرهاي 
 .جديد مي باشد

از سوي ديگر با استفاده از اين نشانگرها مي توان ارقام مشابه           
البته .  را بهبود بخشيد   ژرم پلاسم   مديريترا شناسايي كرده و      

 به اهداف و امكانات      ذخاير توارثي انتخاب نشانگر در مديريت      
 RAPDگرهاي  نشاناگر چه   .  اقتصادي موجود نيز بستگي دارد     

جهت تجزيه آسان ترند و به امكانات كمتري نسبت به ريزماهواره          

 اما ماهيت غالب و مغلوبي و تكرار پذيري پائين             .احتياج دارند 
آنها، استفاده از اين نشانگرها را با ترديد هاي جدي مواجه ساخته 

، نتايج  RAPD با سهولت تقريباً يكساني با          ريزماهواره ها .است
توليد مي كنند، كه سبب     را   تبادلي    اعتماد و   و قابل  تكرارپذير

استفاده از آنها در پروژه هاي بين آزمايشگاههاي متفاوت                
 .مي گردد

 
 سپاسگزاري

مؤلفين بر خود واجب مي دانند كه از كليه مسئولين و دست           

اندركاران پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي وزارت جهاد              

كانات و كليه هزينه هاي اين     كشاورزي به خاطر فراهم آوردن ام      

 .تحقيق تقدير و تشكر نمايند

 
 رقم انگور استفاده شده در اين ٩٠ اسامي ‐٢ضميمه 

 تحقيق
شماره نام رقم شماره نام رقم

 ١ BOBAL ٢٤ سركش شيراز
 ٢ CABASMA-ALBA ٢٥ سياه معمولي شيراز

 ٣ CORINTO-BIANCO ٢٦ اتابكي شيراز
 ٤ TINTO-CAO ٢٧ خليلي دانه دار قوچان
 ٥ HARLEVELU ٢٨ خليلي ديررس مشهد

 ٦ TINTA-PINHEIRA ٢٩ سرخك نيشابور
 ٧ CORINTHE ٣٠ سفيدآبي شيراز

 ٨ DANLAS ٣١ عسكري سيرك شيراز
 ٩ AUBUN ٣٢ دم روباهي شيراز
 ١٠ MAUZAC-BLANK ٣٣ كشمشك مشهد

 ١١ GORGOLLOSA ٣٤ رزقي كاشمر
 ١٢ ALTESSE ٣٥ فخري نيشابور

 ١٣ CRUSILLON ٣٦ تنگ ليره اي شيراز 
 ١٤ POSIP ٣٧ كلاء داري بجنورد

CRVENA-SLAUBANIC ٣٨ صابوناتي شيراز ١٥ 
MUSCAT-d'ALEXANRIE ٣٩ حضوري مشهد ١٦ 

 ١٧ SANTA-PAULA ٤٠ خليلي بي دانه رضوان
 ١٨ ALVA ٤١ آش سياه شيراز

 ١٩ ديوانه كاشمر ٤٢ گچ بجنورد
 ٢٠ قوچانسنگنگ  ٤٣ لبش شيراز

 ٢١ آبي بيرجند ٤٤ عسكري قرمز قوچان
 ٢٢ مكره قوچان ٤٥ گل برطبق مشهد

٢ادامه جدول ضميمه   
 ٢٣ فلاتي شيراز ٤٦ تخم كبكي شيراز
 ٤٧ گرمك قوچان ٦٩ حسيني فردوس

 ٤٨ نيشابوري قوچان ٧٠ سمرقندي لطف آباد
 ٤٩ عسكري سفيد شيراز ٧١ سبزك كاشمر
 ٥٠ بار قوچانده من  ٧٢ بوتاني شيراز

 ٥١ ياقوتي سياه شيراز ٧٣ كشمشي بي دانه قوچان
 ٥٢ رئيسي كاشمر ٧٤ عسكري كاشمر

 ٥٣ رجبي سياه شيراز ٧٥ گيه اي شيراز
 ٥٤ عسكري پيكومي شيراز ٧٦ گندغلامي شيراز

 ٥٥ ياقوتي سفيد شيراز ٧٧ سمرقندي سياه شيراز
 ٥٦ رجبي شيراز ٧٨ كلاتي لطف آباد

 ٥٧ غلامي سياه شيراز ٧٩ لعل قوچان
 ٥٨ آيينه درشت شيراز ٨٠ سبزه لطف آباد
 ٥٦ عسكري شيراز ٨١ سفيد قوچان

 ٦٠ صاحبي شيراز ٨٢ قورچشمي شيراز
 ٦١ روچه قوچان ٨٣ رطبي شيراز

 ٦٢ انگشت عروس قوچان ٨٤ رجبي سفيد شيراز
 ٦٣ روچه كاشمر ٨٥ تخم تهراني شيراز

 ٦٤ ريش بابا شيراز ٨٦ كلوچه قوچان
 ٦٥ كشمشي قرمز قوچان ٨٧ سينه كفتري قوچان

 ٦٦ دو شاخه قوچان ٨٨ سعدي لطف آباد
 ٦٧ سياه قوچان ٨٩ كشمشي دره گز

 ٦٨ عسكري سياه شيراز ٩٠ سمرقندي سفيد شيراز
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