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در مجموع  ، جفت نشانگر ريزماهواره 17 با استفاده ازتوده آژيلوپس تائوشي  30بررسي تنوع ژنتيكي منظور به

 6/4ها برابر ميانگين تعداد آلل در كل لوكوس. شكلي بودندآلل داراي چند 69كه  شدآلل شناسايي  71تعداد 
و كمتـرين   12و  3ه بـين دو ژنوتيـپ   بيشترين ميزان عدم تشاب. بود /. 654شكلي مقدار و ميانگين محتواي چند

بيشترين و كمتـرين فاصـله ژنتيكـي بـه ترتيـب در روش      . مشاهده شد 10و  7ميزان عدم تشابه بين دو ژنوتيپ 
-بررسي ميزان عدم تشابه بين ژنوتيپ. شدمحاسبه  42/0و  92/0و در روش جاكارد  265/0و  85/0دايس مقدار 

هـا،  هـاي خـارجي دارنـد و در بـين آن    نوع بيشتري نسبت بـه ژنوتيـپ  هاي ايراني تها نشان داد كه ژنوتيپ
 بنـابراين  . ترنـد هاي اسـتان مازنـدران متنـوع   ويژه ژنوتيپبه ) مازندران و گيلان( هاي نواحي شماليژنوتيپ

  و  بـوده ويژه مازندران مركز تنوع ژنوتيپ ها و خاستگاه اصلي گونه آژيلوپس تائوشي نواحي شمال ايران به
  .اين گونه از اين نقاط به ساير مناطق انتقال يافته استه نظر مي رسد ب

  

 هاي كليدي واژه
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   مقدمه
اي ديپلوييد گونه )Aegilops tauschii( آژيلوپس تائوشي

)2n=2x=14, DD(  است كه دهنده ژنومD به گندم نان )Triticum 

aestivum(  است)Dudnikov 2000( . مركز تنوع آن جنوب درياي
خزر است كه از غرب به تركيه و از شرق به افغانستان و چين 

ن در ايران، شمال غربي، شمال، شمال محدود مي شود توزيع آ
آژيلوپس ). Slagere 1994(شرقي و همچنين مركز ايران مي باشد 

 Eig(تائوشي و استرانگولاتا است  داراي دو زيرگونه تائوشي

مشخص شده كه زيرگونه استرانگولاتا نسبت به زيرگونه  ).1929
 .(Pestsova et al. 2000)تائوشي به گندم نان نزديك تر است

. مطالعات متعددي حاكي از تنوع ژنتيكي زياد در اين گونه است
Saeidi et  al. (2006)  جمعيت  57با مطالعه تنوع ژنتيكي

آژيلوپس تائوشي با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره، سطح 
 Naghavi)  در اين گونه مشاهده كردند بالايي از تنوع ژنتيكي را

et al. 2010) يكي در ژنوم با بررسي تنوع ژنتD  گندم زراعي و
نشانگر  21ژنوم با استفاده از آژيلوپس داراي اين  هايگونه

ريزماهواره، بيشترين تنوع ژنتيكي را براي آژيلوپس تائوشي نتيجه 
نيز با مطالعه تنوع ژنتيكي  Tahernezhad  et al. (2010). گرفتند

جمعيت ايراني آژيلوپس تائوشي با استفاده از صفات  28
ورفولوژيك و نشانگرهاي ريزماهواره، چندشكلي زيادي را در م

با بررسي تنوع  Naghavi  et al. (2010). اين گونه مشاهده كردند
ژنتيكي جمعيت هاي آژيلوپس تائوشي شمال ايران، نشان دادند 
كه بيشترين تنوع ژنتيكي مربوط به زيرگونه تائوشي است و فاصله 

  .و استرانگولاتا كم است ژنتيكي بين دو زيرگونه تائوشي
  :از جمله اهداف اين تحقيق مي توان به موارد زير اشاره نمود

برآورد تنوع ژنتيكي آژيلوپس تائوشي براي شناسايي و  - 1
 ؛اهداف اصلاحي

شكل در ماهواره چندشناسايي و معرفي نشانگرهاي ريز - 2
هاي اصلاحي آژيلوپس تائوشي كه قابليت انتقال به جمعيت

 ؛داشته باشند گندم نان را

- مطالعه وضعيت و ساختار تنوع ژنتيكي درون و بين جمعيت - 3

منظور تعيين مركز تنوع و پراكنش هاي آژيلوپس تائوشي به
 ؛اين گونه ديپلوئيد

 .گونه تائوشي و استرانگولاتابررسي اشتقاق ژنتيكي دو زير - 4

   هامواد و روش
شي از دو جمعيت آژيلوپس تائو 30مواد گياهي در اين تحقيق از 

پس از ). 1جدول ( زير گونه تائوشي و استرانگولاتا استفاده شد
 به DNAها در داخل گلدان، استخراج ژنوتيپ ،كاشت بذور

  اي بر اساس روش هفته 3تا  2  هايگياهچه  از  گياه تك صورت 
  

  مورد استفاده Aegilops tauschiiهاي  مشخصات جمعيت -1جدول 
  آوري محل جمع  زير گونه  شماره

1 tauschii شهرستان نوشهر -مازندران 

2 tauschii حومه ايران خودرو -شهر رامسر 

3 tauschii دشت مغان 

4 tauschii تهران -ورودي جاده زنجان 

5 tauschii 30 تا كليبر 30-كيلومتري اهر كليبر 

6 tauschii  اردبيل -جاده قديم سرعين 5كيلومتر 

7 strangulata آمل -مازندران 

8 tauschii آمل -مازندران 

9 tauschii 40 چالوس -كيلومتري جاده كرج 

10 tauschii 40 چالوس -كرج جاده - كيلومتري چالوس 

11 tauschii كيلومتري چالوس 45 -چالوس -جاده كرج 

12 tauschii ايران 

13 tauschii رامسر كيلومتر تا 5رامسر  -جاده سلمان شهر 

14 strangulata - 

15 tauschii جمهوري آذربايجان  
16 tauschii شهرستان رشت 

17 tauschii كيلومتري سرعين 15 -سرعين  -جاده اردبيل 

18 tauschii گردنه حيران -اردبيل -جاده آستارا 

19 strangulata 30 تا كليبر 30-كيلومتري اهر كليبر 

20 tauschii كيلومتري سرعين 15 -سرعين -جاده اردبيل 

21 strangulata كيلومتري بهشهر 20-جاده گلوگاه بندر بهشهر 

22 tauschii ارمنستان 

23 tauschii روستاي حيران -اردبيل 

24 tauschii 10 تبريز -كيلومتري جاده اهر 

25 strangulata رشت-جاده كوچصفهان -گيلان 

26 tauschii روستاي حيران -اردبيل 

27 tauschii شهرستان نور 

28 strangulata تركمنستان 

29 tauschii روبروي دانشگاه آزاد -چالوس 

30 tauschii تا آستارا كيلومتر 3 - جاده تالش آستارا -تائوشي 
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CTAB همچنين تعيين كيفيت . با كمي تغيير انجام گرفتDNA 
پس . درصد، انجام شد 8/0استخراج شده با استفاده از ژل آگارز 

تكثيري بر  DNA، الكتروفورز )2ولجد( PCRاز انجام واكنش 
صورت گرفت و ژل  TBEدرصد با بافر واكنش  3روي ژل آگارز 
آميزي در محلول اتيديوم برومايد قرار داده و از را جهت رنگ
 .لوميناتور جهت نمايان شدن باندها استفاده شددستگاه ترانس

آوران و آب مقطر از شركت ژن فن DNAكليه مواد به جز 
و  شدتهيه ) دانمارك TAG COPENHAGEN شركت نماينده(

صورت  Roder et al. (1998)براساس مطالعات  آغازگرهاانتخاب 
  .گرفت

  
  استفاده شده در اين آزمايش  PCRچرخه حرارتي -2جدول 

 درجه حرارت  زمان  تعداد چرخه

ºC)(  
  مرحله

 اوليه)اي شدنتك رشته(واسرشت سازي  95  دقيقه5 1
  
35  
  

 واسرشت سازي 95  ثانيه30
  ايتك رشته DNAاتصال آغازگر به  50،55،60  ثانيه 30
  آغازگر) توسعه(بسط 72  ثانيه 60

  نهايي) توسعه(بسط 72  دقيقه5  1
  .شدانتخاب  ºC103دماي سرپوش *
  

صورت صفر و بندي باندها بهها بعد از امتيازتجزيه و تحليل داده
،  EXCELافزارهايهاي حاصله با استفاده از نرميك داده

EXCEL STAT،DARWIN   و MAGA 3.1  شدتجزيه .  
  

   نتايج و بحث
گونه گندم آژيلوپس تائوشي با جمعيت از دو زير 30تنوع ژنتيكي 

-نـدي بانـد بـه   بامتيـاز . ماهواره بررسي شـد استفاده از نشانگر ريز

انجـام   بانـد براي هـر  ) صفر(و عدم حضور ) يك(صورت حضور
در  )PIC(شـكلي له ژنتيكـي و محتـواي چنـد   گرفت و سپس فاص ـ

هـاي مـورد   ماهواره مورد استفاده در تمام ژنوتيپهاي ريزلوكوس
 15لوكـوس مـورد بررسـي تعـداد      21آزمايش بررسـي شـد و از   

شـكل  ( شكلي مناسب از خود نشان دادندلوكوس تكثير شده چند
ع لوكوس نيز باندهاي منومورف نشان دادند و در مجمو 2البته ) 1

. شكلي بودندآلل آن داراي چند 69آلل شناسايي شد كه  71تعداد 

 Xgwm111-7dهاي شكلي لوكوسهاي داراي چنددر بين لوكوس
 2با  Xgwm33-1dآلل بيشترين و لوكوس  7با  Xgwm649-6dو 

هاي توليدي توسط هـر آغـازگر   آلل كمترين تعداد را در ميان آلل
  . داشتند

 30در ) هر باند به منزله يك آلل( ه شدهتعداد كل باندهاي مشاهد
آلل بيشـترين و   28با  11ژنوتيپ شماره . بود 589ژنوتيپ برابر با 
آلل كمترين تعداد آلل را در گيـاه در تمـام    13با  1ژنوتيپ شماره 
گـروه   7مورفيسـم آللـي در ميـان    حـداكثر پلـي  . جايگاهها داشتند

مورفيسم آللي يو حداقل پل 7و6هميولوگ در گروهاي هميولوگ 
با   Tahernezhad et al. (2010). مشاهده شد 1در گروه هميولوگ 

تـوده   28الـل را در بـين    208مكـان ريـز مـاهواره،     19استفاده از 
آژيلوپس تائوشي شناسايي كردند كه متوسط الل براي هر لوكوس 

 12نيـز بـا اسـتفاده از     Saeidi et al. (2006) .بدسـت آمـد   94/10
تـوده آژيلـوپس تائوشـي     57الل را در بين  66اهواره، مكان ريز م

گـزارش   3/7شناسايي كردند كه متوسط الل را براي هـر لوكـوس   
مكـان   9بـا اسـتفاده از    Naghavi  et al. (2010) در مطالعه. كردند

الل شناسايي شد كه متوسـط الـل را بـراي هـر      141ريز ماهواره، 
راي هـر لوكـوس را در   همچنين تعداد الل ها ب. بود 7/15لوكوس 

تـا   5و براي زيرگونه اسـترانگولاتا از   20تا  8زيرگونه تائوشي از 
 211نيـز بـا اسـتفاده از     Wang  et al. (2010) .گزارش كردنـد  11

الـل را   308ت تائوشـي،  تـوده از جمعي ـ  78مكان ريز مـاهواره و  
بـود    14/8شناسايي كردند كه متوسط الل را بـراي هـر لوكـوس    

(Haji Karam et al. 2011)  .    نمونـه   86با مطالعـه تنـوع ژنتيكـي
 10تائوشي جمع آوري شده از نواحي شمال ايـران بـا اسـتفاده از    

آلـل را مشـخص كردنـد كـه      140مكان ريز ماهواره، در مجمـوع  
آلل بـراي   5/15آلل بودند و ميانگين  25تا  9ل بين داراي دامنه آل

  .هر لوكوس بود
و با نتايجي كه در  6/4ميانگين تعداد آلل در كل لوكوسها برابر با 

تعداد آللها از  ،Christiansen et al. (2002)مطالعات قبلي توسط 
- آلل براي هر نشانگر ريز 6/3يك تا هفت متغير بود و با  متوسط 

طور متوسط آلل و به 29تا  3از  ،Stodart et al. (2005) ، ماهواره
و  12تا  2تعداد آلل را از  ، Maccaferri et al. (2003) و آلل 10

گزارش داده  5/4با ميانگين  Agrama et al. (2003) ،6/5ميانگين 
  .نمودبودند مطابقت  مي
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  )xgwm33-1dلوكوس (مكان ريزماهواره تكثير شده  -1شكل

  
ها شكلي هر لوكوس ريزماهواره در تمام جمعيتچند محتواي

شكلي در بين در اين تحقيق بيشترين محتواي چند. شدمحاسبه 
-مربوط به لوكوس 839/0شكلي با مقدار هاي داراي چندلوكوس

و كمترين ميزان با مقدار  Xgwm649-6d و Xgwm111-7d  هاي
  ).3جدول(باشدمي Xgwm33-1dمربوط به لوكوس  375/0

بود كه با نتايج گزارش  654/0شكلي مقدار ميانگين محتواي چند
هاي ريزماهواره در گندم، توسط شده در مطالعات قبلي مكان

Roder  et al. (1995)   71/0و ميانگين  79/0تا  23/0با مقدار ،
Plaschke  et al. (1995)  79/0تا  29/0از ،Prasad et al.  (2000) 

و با  81/0تا  23/0از  Agrama  et  al. (2003) ،71/0با ميانگين   ،
 .Tahernezhad et al. گزارش شده مطابقت داشت 62/0ميانگين 

 267/0شكلي را در اين گونه نيز ميانگين محتواي چند (2010)
 17تا  5بدست آوردند و تعداد كل باندهاي چندشكلي را از 

نگين محتواي ميا  Saeidi et al. (2006)در مطالعه . گزارش كردند
 .متغير بودند 12تا  4و تعداد كل باندها نيز از  6591/0شكلي چند

Li Jun  et al. (2007)  توده از اين  85با بررسي تنوع ژنتيكي
رفت كه دامنه مكان ريز ماهواره، نتيجه گ  22گونه با استفاده از 

در . است 8129/0تا  3385/0محتواي چندشكلي اين ماركرها از 
دامنه محتواي چندشكلي از   Haji Karam et al. (2011)مطالعه 

نتايج مطالعات انجام شده در اين مورد و  .بود 38/0تا  16/0
شكلي همچنين اين تحقيق بيانگر اين است كه محتواي چند

مثل تعداد آلل توليدي توسط هر همبستگي مثبتي با عواملي 

 .Prasad  et al)در نواحي تكرار شونده  )n )GTلوكوس، محتواي

- به. و تعداد ژنوتيپ و تعداد آغازگر ريزماهواره دارد ، (2000

شكلي را ميانگين محتواي چند  Roder  et al. (1995)طوري كه 
و همين  63/0آغازگر در گندم  15ژنوتيپ و  18در تحقيقي با 

به  54/0 ،رساندند 6ها را به عدد مقدار را زماني كه تعداد ژنوتيپ
  .دست آوردند

 Jacard؛ Daice 1945( ها به روشضريب عدم تشابه ژنوتيپ

و ) 5و4جدول (محاسبه  DARwinافزار با استفاده از نرم )1912
). 3و2شكل ( انجام شد UPGMAاي با الگوريتم تجزيه خوشه

  هاي ژنوتيپ بين   دايس روش  در  تشابه  عدم   ميزان بيشترين 
 7هاي و كمترين ميزان عدم تشابه بين ژنوتيپ درصد 85با  12و3

در روش جاكارد بيشترين ميزان . مشاهده گرديد 265/0با  10و 
و كمترين ميزان عدم  92/0با  12و 3 هاي عدم تشابه بين ژنوتيپ

هاي ژنوتيپ. دمشاهده ش 42/0با  10و 7هاي تشابه بين ژنوتيپ
  جزء  دو  هر هستند  ژنتيكي   فاصله  بيشترين  داراي كه  12 و3
  

و محتواي  آغازگرنام مكان ريزماهواره، تعداد آلل، دماي اتصال  -3جدول 
 شكليچند

PIC-Value 
دماي 
 اتصال

تعداد 
 آلل

 نام لوكوس
 شماره
  آغازگر

 رديف

703/0  50 4 Xgwm16-5d 2 1 

592/0 60 3 Xgwm30-2d 3 2 

375/0 60 2 Xgwm33-1d 4 3 

592/0 60 3 Xgwm44-7d 5 4 

839/0 55 7  Xgwm111-7d  7 5 

703/0 50 4 Xgwm121-7d 8 6 

768/0 60 5 Xgwm271-5d 9 7 

768/0 55 5 Xgwm320-2d 10 8 

000/0 60 1 Xgwm325-6d 11 9 

768/0 55 5 Xgwm341-3d 12 10 

703/0 60 4 Xgwm383-3d 13 11 

839/0 60 7 Xgwm469-6d 14 12 

703/0  60 4 Xgwm539-2d 15 13 

768/0 60 5 Xgwm608-4d 16 14 

000/0 60 1 Xgwm642-1d 18 15 

768/0 55 5 Xgwm337-1d 20 16 

703/0 50 4 Xgwm624-4d 21 17 
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  Tahernezhad etدر مطالعـه  . باشـند هاي داخل كشور ميژنوتيپ

al. (2010)   بود 73/0تا  23/0دامنه ضرايب جاكارد بين .  
در روش ) 28و 22 ،15 ،14( هاي خارج از كشـور در بين ژنوتيپ

و  28و14دايس و جاكارد بيشترين فاصله ژنتيكي بين دو ژنوتيـپ  
باشد كـه فاصـله   مي 15و14هاي كمترين فاصله مربوط به ژنوتيپ

و در روش جاكـارد   789/0در روش دايـس   28و14هـاي  ژنوتيپ
و در روش  450/0كمترين فاصله در روش دايـس  . باشدمي 88/0

. مشـاهده شـد   15و14هـاي  بوده كه در بين ژنوتيپ 62/0جاكارد 
با استفاده از دندروگرام تهيه  آژيلوپسژنوتيپ گندم  30بندي گروه

مـاهواره  نشـانگرهاي ريـز   مكـان  17لل توليد شـده از  آ 69شده با 
فاصـله ژنتيكـي محاسـبه شـده بـا      ). 3و  2هـاي  شكل(شد انجام 

تـا   48/0بـين    Naghavi et al. (2009)ضرايب دايـس در مطالعـه   
بود كـه نتيجـه گرفتنـد كـه فاصـله ژنتيكـي بـين زيرگونـه          24/1

 Haji. سـت استرانگولاتا و گندم نان كمتـر از زيرگونـه تائوشـي ا   

Karam et al. (2011)  بــا اســتفاده از ضــرايب دايــس، بيشــترين
را مربـوط بـه اسـتان هـاي     ) 88/0(شباهت ژنتيكي بين نمونه هـا  

را در تعدادي از ) صفر(قزوين و گيلان و كمترين شباهت ژنتيكي 
 101/0ميـانگين شـباهت ژنتيكـي هـم     . نمونه ها مشـاهده كردنـد  

  .بدست آمد
  
 
 
 
 
 
 
 
  
  
  
  
  
  
  
باند  69ژنوتيپ گندم نياي تائوشي، با استفاده از  30 يبند گروه -2كل ش

  UPGMAالگوريتم(هماهوارمكان نشانگرهاي ريز 17دهي شده از  نمره
  .)براساس ماتريس عدم تشابه دايس

  

  
 

  
باند  69ژنوتيپ گندم نياي تائوشي، با استفاده از  30 يبند گروه -3شكل 
  UPGMAالگوريتم( هماهوارنشانگرهاي ريزمكان  17دهي شده از  نمره

  ).براساس ماتريس عدم تشابه جاكارد
  

هاي حاصل جايي قرار گرفت كه تنوع درون خط برش دندروگرام
هـا در  ها كمتر از تنوع بين آنها باشد، در نتيجه كليه ژنوتيـپ گروه

در روش دايـس بيشـترين متوسـط    . سه گروه مستقل قرار گرفتند
و كمتـرين فاصـله بـين دو     654/0بـا   2و  1هاي فاصله بين گروه

در اين روش بيشترين متوسط . شدمشاهده  623/0با  3و  1گروه 
در گـروه دوم و كمتـرين متوسـط     537/0گروهي بـا  فاصله درون

  . شددر گروه اول مشاهده  507/0فاصله درون گروهي با 
ها جهـت بـرآورد ميـزان    محاسبه متوسط فاصله خالص ميان گروه

 106/0با  3و  1ها به همديگر نشان داد كه دو گروه زديكي گروهن
بـا   2و  1هـاي  و گـروه ) بيشـترين قرابـت  ( داراي كمترين فاصله

بيشترين فاصله در گروه اول  . داراي قرابت كمتري هستند 132/0
بـا   22و  18 – 21و  18هـاي  براساس روش دايس بـين ژنوتيـپ  

مشـاهده   286/0با  6و  5يپ و كمترين فاصله بين دو ژنوت 722/0
هـا بـه ترتيـب داراي    شد، در روش جاكـارد نيـز همـين ژنوتيـپ    

در گـروه  . بودند 44/0و  84/0بيشترين و كمترين فاصله به ميزان 
داراي  688/0بـا   30و  17هـاي  دوم براساس روش دايس ژنوتيپ

داراي كمترين  27و  26 – 26و  17هاي بيشترين فاصله و ژنوتيپ
 17و  28هـاي  بودند اما در روش جاكارد ژنوتيپ 412/0 فاصله با

 – 26و  17هـاي  و ژنوتيپ 81/0بيشترين فاصله را با  17و  30 –
در گـروه سـوم    . نشان دادنـد  58/0كمترين فاصله را با  27و  26
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در هـر دو روش دايـس و    14و  8بيشترين فاصله بين دو ژنوتيپ 
 ترين فاصله بين ژنوتيپو كم 85/0و  737/0جاكارد به ترتيب با 

 265/0در هر دو روش دايس و جاكارد به ترتيب بـا   10و  7هاي 
 . شدمشاهده  42/0و 

 5ژنوتيپ مورد بررسي استان اردبيل  7بر اساس تجزيه كلاستر از 
در  26و17در گروه اول و دو ژنوتيپ  23و 20 ،18 ،6 ،3ژنوتيپ 

ژنوتيپ مـورد   12گروه دوم قرار گرفتند، همچنين براين اساس از 
 29و13 ،12 ،11 ،10 ،9 ،8 ،7ژنوتيـپ   8بررسي استان مازنـدران  
در  21و1،2ژنوتيپ  3در گروه دوم و  27در گروه سوم و ژنوتيپ 

ژنوتيـپ اسـتان گـيلان     3تجزيه كلاستر از . گروه اول قرار گرفتند
را در گـروه دوم   30و25ژنوتيپ  2را در گروه سوم و  16ژنوتيپ 
استان آذربايجان شرقي در گروه  24و19 ،5ژنوتيپ  3ر ه. قرار داد

از  14از جمهــوري آذربايجــان و  15ژنوتيــپ  .اول قــرار گرفتنــد
از تركمنسـتان در گـروه دوم و    28سوئد در گروه سوم، ژنوتيـپ  

براساس روش . از ارمنستان در گروه اول جاي گرفتند 22ژنوتيپ 
 فاصـله را ژنوتيـپ   هاي استان اردبيل بيشتريندايس بين ژنوتيپ

 26و  17هاي و كمترين فاصله را ژنوتيپ 706/0با  26و  18هاي 
ها به ترتيـب  نشان دادند در روش جاكارد همين ژنوتيپ 412/0با 

در . نشـان دادنـد   58/0و  83/0بيشترين و كمتـرين فاصـله را بـا    
هاي اسـتان مازنـدران در   روش دايس بيشترين فاصله بين ژنوتيپ

هاي و كمترين فاصله بين ژنوتيپ 771/0با  13و2هاي بين ژنوتيپ
  . مشاهده شد 265/0با  10و  7

و  87/0بـا   13و2روش جاكارد بيشترين فاصله را بين دو ژنوتيپ 
در . نشـان داد  42/0بـا   10و7هـاي  كمترين فاصله را بين ژنوتيـپ 

هـاي اسـتان گـيلان    روش دايس بيشترين فاصله در بـين ژنوتيـپ  
و كمترين فاصـله مربـوط    744/0با  30و16هاي يپمربوط به ژنوت
در روش جاكارد همـين  . باشدمي 636/0با  30و25به دو ژنوتيپ 

و  85/0ها به ترتيب داراي بيشترين و كمتـرين فاصـله بـا    ژنوتيپ
هاي استان آذربايجان شرقي براسـاس  بين ژنوتيپ. باشندمي 78/0

و  526/0بـا   24و5هـاي  روش دايس بيشترين فاصله بين ژنوتيـپ 
امـا  . مشاهده شـد  422/0با  19و 5كمترين فاصله بين دو ژنوتيپ 

روش جاكارد بيشترين و كمترين فاصله را به ترتيـب بـين همـين    
براساس روش دايس در بين . نشان داد 59/0و  69/0ها با ژنوتيپ
بيشترين فاصله بين ) مازندران و گيلان(هاي نواحي شماليژنوتيپ

و كمتـرين فاصـله بـين دو     789/0با  25و 8 ،16 و 1هاي ژنوتيپ
روش جاكارد نيز بيشـترين  . مشاهده شد 265/0با  10و 7 ژنوتيپ

) مازنـدران و گـيلان  (هاي نواحي شمالي فاصله را در بين ژنوتيپ
و كمترين فاصله را بين  88/0با  25و 8 ،16و1هاي در بين ژنوتيپ

-ين در بين ژنوتيـپ همچن . نشان داد 42/0با  10و  7دو ژنوتيپ 

براسـاس  ) اردبيـل و آذربايجـان شـرقي   ( هاي نواحي شمال غرب
و  706/0بـا   26و18هاي روش دايس بيشترين فاصله بين ژنوتيپ

روش . مشاهده شد 286/0با  6و 5هاي كمترين فاصله بين ژنوتيپ
هـا بـه   جاكارد نيز بيشترين و كمترين فاصله را بين همين ژنوتيپ

-هاي جمـع طور كلي ژنوتيپبه. نشان داد 44/0و  83/0ترتيب با 

تنـوع بيشـتري   ) مازندران و گـيلان (آوري شده در نواحي شمالي 
اردبيل ( آوري شده نواحي شمال غربهاي جمعنسبت به ژنوتيپ

هـاي نـواحي   در بـين ژنوتيـپ   . نشان دادنـد ) و آذربايجان شرقي
تري نسبت هاي استان مازندران داراي تنوع بيششمالي نيز ژنوتيپ

هاي اين اسـتان در هـر   هاي استان گيلان بودند و نمونهبه ژنوتيپ
ويـژه اسـتان   بنـابراين نـواحي شـمالي بـه    . سه گروه قـرار داشـتند  

باشد و مازندران مركز تنوع و خاستگاه اصلي آژيلوپس تائوشي مي
اين گونه از اين نقاط به ساير مناطق انتقال يافتـه اسـت كـه لـزوم     

كـه بـا نتـايج    . نمايـد پلاسم اين مناطق را ايجاب مـي توجه به ژرم
تحقيقات قبلي كه مركز تكامل واهلي شدن گنـدم را غـرب ايـران    

 Saeidi  et al. (2006). وشرق عراق بيان كـرده انـد مطابقـت دارد   
توده اژيلوپس تائوشي توسـط نشـانگر مولكـولي     56نيز بابررسي 

يه شمال ايـران بيـان   ميكرو ساتلايت بيشترين تنوع ژنتيكي را ناح
همچنين سطح بالاي تنـوع ژنيتيكـي اژيلـوپس تائوشـي     . كرده اند

و  . Lubbers et  al. 1991 (Dvorak et  al. 1998))(درايران توسط 
(Pestsova   et al. 2000) تجزيـه كلاسـتر    .نيز گزارش شده است

طــور براســاس هــر دو روش دايــس و جاكــارد نشــان داد كــه بــه
بين اين دو زيرگونـه تفكيـك خاصـي در نظـر      توانمشخص نمي

هاي هر دو زيرگونه درداخل هر سه گـروه قـرار   گرفت و ژنوتيپ
در جمعيـت  به عبارت ديگر با اسـتفاده از ايـن آغازگرهـا    . گرفتند

مــورد بررســي هيچگونــه اشــتقاقي بــين دو زيرگونــه تائوشــي و  
تعـداد   تواند ناكافي بودناسترانگولاتا حاصل نشده كه دليل آن مي

 .آغازگرها باشد
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 )ني(نياي تائوشي، محاسبه شده با روش دايس  ژنوتيپ گندم 30ضرايب عدم تشابه ميان  -4جدول 
Dice 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 

2 0.455                             

3 0.394 0.450                            

4 0.484 0.421 0.368                           

5 0.543 0.429 0.429 0.400                          

6 0.515 0.600 0.450 0.474 0.286                         

7 0.611 0.488 0.628 0.561 0.467 0.488                        

8 0.750 0.487 0.744 0.622 0.561 0.641 0.333                       

9 0.571 0.600 0.771 0.515 0.514 0.486 0.474 0.471                      

10 0.744 0.565 0.739 0.636 0.542 0.609 0.265 0.333 0.415                     

11 0.707 0.625 0.750 0.696 0.560 0.500 0.529 0.489 0.442 0.370                    

12 0.697 0.600 0.850 0.684 0.714 0.700 0.674 0.436 0.600 0.565 0.292                   

13 0.571 0.771 0.771 0.758 0.730 0.714 0.526 0.588 0.533 0.610 0.535 0.543                  

14 0.688 0.641 0.744 0.784 0.659 0.590 0.619 0.737 0.529 0.600 0.447 0.590 0.588                 

15 0.706 0.707 0.756 0.692 0.721 0.659 0.500 0.600 0.667 0.617 0.673 0.610 0.500 0.450                

16 0.789 0.689 0.822 0.674 0.660 0.733 0.542 0.591 0.650 0.529 0.509 0.422 0.500 0.500 0.391               

17 0.677 0.579 0.526 0.556 0.550 0.579 0.659 0.622 0.515 0.636 0.522 0.632 0.636 0.568 0.590 0.535              

18 0.484 0.421 0.526 0.611 0.450 0.632 0.561 0.568 0.697 0.591 0.696 0.684 0.636 0.622 0.590 0.628 0.556             

19 0.500 0.488 0.349 0.512 0.422 0.488 0.565 0.619 0.737 0.633 0.608 0.767 0.684 0.714 0.682 0.792 0.610 0.512            

20 0.421 0.467 0.422 0.488 0.447 0.467 0.500 0.636 0.650 0.608 0.585 0.733 0.650 0.682 0.652 0.800 0.628 0.442 0.292           

21 0.613 0.474 0.579 0.611 0.600 0.632 0.415 0.622 0.697 0.591 0.652 0.684 0.636 0.730 0.641 0.721 0.722 0.722 0.610 0.442          

22 0.548 0.579 0.632 0.611 0.700 0.684 0.561 0.622 0.697 0.682 0.609 0.684 0.636 0.730 0.641 0.628 0.667 0.722 0.561 0.581 0.500         

23 0.643 0.600 0.600 0.576 0.568 0.543 0.632 0.765 0.733 0.707 0.581 0.771 0.733 0.529 0.667 0.700 0.636 0.697 0.526 0.500 0.576 0.455        

24 0.586 0.556 0.500 0.471 0.526 0.556 0.538 0.657 0.613 0.667 0.591 0.778 0.742 0.657 0.622 0.707 0.588 0.647 0.436 0.463 0.471 0.471 0.419       

25 0.625 0.641 0.692 0.730 0.610 0.487 0.714 0.789 0.647 0.733 0.617 0.641 0.706 0.579 0.650 0.682 0.622 0.622 0.667 0.545 0.730 0.622 0.588 0.657      

26 0.655 0.556 0.611 0.647 0.632 0.500 0.590 0.657 0.613 0.571 0.636 0.722 0.742 0.714 0.676 0.659 0.412 0.706 0.692 0.659 0.529 0.647 0.548 0.563 0.429     

27 0.742 0.632 0.579 0.667 0.600 0.579 0.561 0.622 0.697 0.500 0.652 0.684 0.636 0.784 0.590 0.628 0.500 0.722 0.610 0.721 0.611 0.611 0.636 0.588 0.568 0.412    

28 0.688 0.744 0.692 0.784 0.610 0.538 0.571 0.526 0.647 0.511 0.617 0.692 0.765 0.789 0.700 0.773 0.676 0.730 0.667 0.636 0.568 0.568 0.588 0.543 0.526 0.429 0.459   

29 0.750 0.641 0.795 0.676 0.659 0.590 0.476 0.526 0.529 0.511 0.532 0.487 0.588 0.526 0.500 0.500 0.568 0.622 0.667 0.682 0.676 0.784 0.765 0.600 0.632 0.657 0.514 0.526  

30 0.556 0.706 0.647 0.688 0.556 0.529 0.676 0.697 0.655 0.650 0.619 0.647 0.655 0.636 0.600 0.744 0.688 0.750 0.676 0.641 0.563 0.625 0.724 0.600 0.636 0.600 0.500 0.455 0.576 
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   ژنوتيپ گندم نياي تائوشي، محاسبه شده با روش جاكارد 30ضرايب عدم تشابه ميان  -5جدول 

Jac 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 

2 0.63                             

3 0.57 0.62                            

4 0.65 0.59 0.54                           

5 0.7 0.6 0.6 0.57                          

6 0.68 0.75 0.62 0.64 0.44                         

7 0.76 0.66 0.77 0.72 0.64 0.66                        

8 0.86 0.66 0.85 0.77 0.72 0.78 0.5                       

9 0.73 0.75 0.87 0.68 0.68 0.65 0.64 0.64                      

10 0.85 0.72 0.85 0.78 0.7 0.76 0.42 0.5 0.59                     

11 0.83 0.77 0.86 0.82 0.72 0.67 0.69 0.66 0.61 0.54                    

12 0.82 0.75 0.92 0.81 0.83 0.82 0.81 0.61 0.75 0.72 0.45                   

13 0.73 0.87 0.87 0.86 0.84 0.83 0.69 0.74 0.7 0.76 0.7 0.7                  

14 0.81 0.78 0.85 0.88 0.79 0.74 0.76 0.85 0.69 0.75 0.62 0.74 0.74                 

15 0.83 0.83 0.86 0.82 0.84 0.79 0.67 0.75 0.8 0.76 0.8 0.76 0.67 0.62                

16 0.88 0.82 0.9 0.81 0.79 0.85 0.7 0.74 0.79 0.69 0.68 0.59 0.67 0.67 0.56               

17 0.81 0.73 0.69 0.71 0.71 0.73 0.79 0.77 0.68 0.78 0.69 0.77 0.78 0.72 0.74 0.7              

18 0.65 0.59 0.69 0.76 0.62 0.77 0.72 0.72 0.82 0.74 0.82 0.81 0.78 0.77 0.74 0.77 0.71             

19 0.67 0.66 0.52 0.68 0.59 0.66 0.72 0.76 0.85 0.78 0.76 0.87 0.81 0.83 0.81 0.88 0.76 0.68            

20 0.59 0.64 0.59 0.66 0.62 0.64 0.67 0.78 0.79 0.76 0.74 0.85 0.79 0.81 0.79 0.89 0.77 0.61 0.45           

21 0.76 0.64 0.73 0.76 0.75 0.77 0.59 0.77 0.82 0.74 0.79 0.81 0.78 0.84 0.78 0.84 0.84 0.84 0.76 0.61          

22 0.71 0.73 0.77 0.76 0.82 0.81 0.72 0.77 0.82 0.81 0.76 0.81 0.78 0.84 0.78 0.77 0.8 0.84 0.72 0.74 0.67         

23 0.78 0.75 0.75 0.73 0.72 0.7 0.77 0.87 0.85 0.83 0.74 0.87 0.85 0.69 0.8 0.82 0.78 0.82 0.69 0.67 0.73 0.63        

24 0.74 0.71 0.67 0.64 0.69 0.71 0.7 0.79 0.76 0.8 0.74 0.88 0.85 0.79 0.77 0.83 0.74 0.79 0.61 0.63 0.64 0.64 0.59       

25 0.77 0.78 0.82 0.84 0.76 0.66 0.83 0.88 0.79 0.85 0.76 0.78 0.83 0.73 0.79 0.81 0.77 0.77 0.8 0.71 0.84 0.77 0.74 0.79      

26 0.79 0.71 0.76 0.79 0.77 0.67 0.74 0.79 0.76 0.73 0.78 0.84 0.85 0.83 0.81 0.79 0.58 0.83 0.82 0.79 0.69 0.79 0.71 0.72 0.6     

27 0.85 0.77 0.73 0.8 0.75 0.73 0.72 0.77 0.82 0.67 0.79 0.81 0.78 0.88 0.74 0.77 0.67 0.84 0.76 0.84 0.76 0.76 0.78 0.74 0.72 0.58    

28 0.81 0.85 0.82 0.88 0.76 0.7 0.73 0.69 0.79 0.68 0.76 0.82 0.87 0.88 0.82 0.87 0.81 0.84 0.8 0.78 0.72 0.72 0.74 0.7 0.69 0.6 0.63   

29 0.86 0.78 0.89 0.81 0.79 0.74 0.65 0.69 0.69 0.68 0.69 0.66 0.74 0.69 0.67 0.67 0.72 0.77 0.8 0.81 0.81 0.88 0.87 0.75 0.77 0.79 0.68 0.69  

30 0.71 0.83 0.79 0.81 0.71 0.69 0.81 0.82 0.79 0.79 0.76 0.79 0.79 0.78 0.75 0.85 0.81 0.86 0.81 0.78 0.72 0.77 0.84 0.75 0.78 0.75 0.67 0.63 0.73 
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مـاهواره  هـاي ريـز  منظور ارزيابي اطلاعـات حاصـل از لوكـوس   به
 17بندي شـده ايـن   بررسي شده اطلاعات حاصل از نوارهاي نمره

شكل با روش تجزيه به مختصـات اصـلي   ماهواره چندنشانگر ريز
جـدول  (نتايج اين تجزيه آمـاري . مورد بررسي تكميلي قرار گرفت

 62/18صلي اول و دوم به ترتيـب  دهد كه محورهاي انشان مي) 6
محـور   8در مجموع . درصد از اطلاعات را در بر داشتند 99/10و 

اين نتـايج  . سوم از اطلاعات نشانگرها بودقادر به تبيين بيش از دو
ماهواره انتخـاب شـده در ميـان    هاي ريزبيانگر توزيع مناسب مكان

هـا ايـن   البتـه در انتخـاب آغازگر  . ژنوم افراد بررسـي شـده اسـت   
آغازگرهاي مورد اسـتفاده   موضوع از قبل مد نظر بود و تلاش شد

 گندم معمـولي باشـد    Dكرموزوم ژنوم  7مربوط به نشانگرهايي از 
(Roder et al. 1995) پلات با دو محور مختصات اصلي ترسيم باي

 درصد اطلاعات بانـدهاي نمـره   61/29اول و دوم كه در مجموع 

ها به خوبي از هـم   نشان داد كه ژنوتيپ دهي شده را در بر داشت،
 .Haji Karam et al  در مطالعـه ). 4شـكل  (انـد  تميـز داده شـده  

تجزيه به مختصات اصلي نمونه هاي تائوشي، هر دو بعـد   (2011)
درصـد   5/6درصد از تغييرات را توجيه مي كرد كه  12در مجموع 

  .ديددرصد آن توسط بعد دوم توجيه گر 5/5آن توسط بعد اول و 
ماهواره اگر شود كه تعداد اندكي نشانگر ريزچنين استنباط مي

داشته باشند به خوبي در تفكيك   Dپراكنش مناسبي در ژنوم
كنند و همچنين براي هاي آژيلوپس تائوشي موفق عمل ميگونه

-البته جمعيت. اي، اين نشانگر بسيار كاراستگونهاختلافات درون

شده وحشي بوده و شايد كفايت اين هاي گندم آژيلوپس استفاده 
تعداد از نشانگرها در اين مورد مربوط به تنوع زياد موجود در 

دامنه آزمون دو. هاي بررسي شده در اين تحقيق باشدميان ژنوتيپ
مانتل جهت محاسبه ميزان همبستگي دو ماتريس ضرايب عدم 

شد و  انجام XLstatافزار تشابه دايس و جاكارد با استفاده از نرم
  ).5شكل ( شدمحاسبه  996/0ضريب همبستگي دو ماتريس 

  سپاسگزاري
دانيم كه از كليه اساتيد و كاركنان دانشگاه در اينجا بر خود لازم مي

واحد كرمانشاه تقدير و  ايلام و همچنين دانشگاه آزاد اسلامي
  .تشكر نماييم

  
  

  
 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
 
 
 

سي با استفاده از اطلاعات دو محور رژنوتيپ مورد بر 30باي پلات  -4شكل 
  مختصات اصلي اول و دوم

  

  
ميزان همبستگي دو ماتريس ضرايب عدم تشابه دايس و جاكارد با  -5شكل 

 استفاده از آزمون دو دامنه مانتل
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