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های غير زيستی و زيستی چون تحمل به انواع تنش واسطه پتانسيل اصلاحی خود هم هجنس آژيلوپس ب

هدف اصلی اين پژوهش ارزيابی . آيديک منبع ژنتيکی غنی و متنوع برای اصلاحگران گندم بشمار می

ز با استفاده ا Ae. crassaو  Ae. cylindricaتوده آژيلوپس متعلق به دو گونه  19تنوع ژنتيکی موجود در 

 91استفاده شده در اين ارزيابی در مجموع  SSRآغازگر  72تعداد . بود( SSR)نشانگرهای ريزماهواره 

، قدرت (H)، تنوع ژنی (PIC)های محتوای اطلاعات چندشکل متوسط شاخص. قطعه تکثير نمودند

ج حاصل از نتاي. بود 29/0و  71/9، 39/0، 76/0ترتيب برابر با  به( MI)و شاخص نشانگر ( Rp)تفکيک 

ای نشان داد بيشترين سهم تنوع ژنتيکی مربوط به تنوع بين گونه( AMOVA)تجزيه واريانس مولکولی 

از تنوع  Ae. cylindricaنسبت به  Ae. crassaبر اساس پارامترهای ژنتيکی مشخص شد که گونه . بود

-Neighborای بر اساس ضريب جاکارد و الگوريتم تجزيه خوشه. ژنتيکی بيشتری برخوردار است

joining های مربوط به های مورد بررسی را در دو گروه اصلی تفکيک نمود، به طوريکه تودهکليه توده

نشان داد دو مؤلفه ( PCoA)نتايج تجزيه به مختصات اصلی . هر گونه به خوبی از يکديگر متمايز شدند

های مربوط به ی را توجيه نمودند و بای پلات ترسيم شده تودهدرصد تغييرات مولکول 19/69نخست 

های مورد بررسی تجزيه ساختار جمعيت نشان داد توده. ای تفکيک نمودهر گونه را در گروه جداگانه

نيز بين  ( FST)ها که متوسط شاخص تمايز جمعيت طوری هدر پنج زير جمعيت واقعی تفکيک شدند ب

کلی نتايج اين پژوهش نشان داد سطح بالايی از تنوع  طور به. متغير بود 26/0 با ميانگين 10/0تا  27/0

وجود دارد  SSRهای بر اساس داده Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای وحشی ژنتيکی درون جمعيت

پلاسمی در برداری از اين منابع ژرمعنوان ابزاری جهت بهره تواند بهکه اين ميزان تنوع ژنتيکی می

يابی  توان از اين نشانگر در ساير مطالعات ژنتيکی مانند نقشه های اصلاحی گندم و همچنين میبرنامه

QTL کار گرفته شود هو تجزيه ارتباط ب. 
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ترین عنوان مهم گندم گیاهی یکساله و از تیره غلات بوده که به

جهان تولید شده و مورد ای از گیاه زراعی در سطح گسترده

دامنه سازگاری و اهمیت این گیاه زراعی . باشداستفاده انسان می

توان از این واقعیت استنباط کرد که این گیاه در را به راحتی می

 Hedge)هر ماه از سال در یکی از نقاط جهان کشت خواهد شد 

et al. 2002 .) تغییرات گسترده اقلیمی از یک سو و ضعیف شدن

ه ژنتیکی این گیاه زراعی سبب شده است تا تولید این گیاه پای

های رو یکی از راهاز این. استراتژیک با خطر جدی روبرو شود

شود می ایجاد واسطه این تغییرات هنامطلوبی که ب شرایط مقابله با

های جدید در خزانه ژنی آن گیری از پتانسیل آللتواند بهرهمی

 با توجه به تنوع ژنتیکی .(Warschefsky et al. 2014)باشد 

 تغییرات به سازگاری برای شده اصلاح زراعی هایگونه محدود در

 این در جدید هایضعیف دستیابی به آلل شانس بنابراین و اقلیمی

 وحشی گیاهان زراعی خویشاوندان از گیاهی، استفاده مواد

 را آلایده و جدید هایآلل از متنوع و غنی ژنی منبع یک تواند می

(. Pour-Aboughadareh et al. 2018)آورد  فراهم نژادگرانبه برای

در زمینه مطالعات صورت گرفته بر روی خویشاوندان وحشی 

های زراعی، بیشترین مطالعات مربوط به اجداد وحشی گندم گونه

 (. Maxted et al. 2006)باشد می

ترین خزانه عنوان مهم به Triticeaeمتعلق به تیره  1جنس آژیلوپس

های موجود در این جنس گونه. ژنتیکی گندم شناخته شده است

گروه اول در . شوندگروه اصلی تقسیم می 5کلی در  طور به

باشد که تحت عنوان می Uهای واجد ژنوم برگیرنده کلیه گونه

Aegilops های دارای گروه دوم شامل کلیه گونه. شوندشناخته می

نامیده  Cylindropyrumعنوان  هستند که به DCو  Cژنوم 

و  Dهای دارای ژنوم  گروه سوم با در برداشتن گونه. شوند می

 Vertebrataها به نام دسته  ترکیبی از این ژنوم با سایر ژنوم

 Nو  Mهای دارای ژنوم  گروه چهارم شامل گونه. اندشناخته شده

در . شوند معرفی می Comopyrumبوده که با تحت عنوان دسته 

عنوان  بوده و به Sهای واجد ژنوم ایت گروه پنجم دارای گونهنه

 ;Morris and Sears 1967)اند گذاری شده نام Sitopsisبخش 

Kimber and Feldmen 1987 .) بر اساس مطالعات صورت گرفته

                                                           
1
 Aegilops 

های مفیدی برای حاوی ژن های موجود در این جنسگونه

تی بهبود ها، خشکی، شوری و حمقاومت به آفات و بیماری

های حاصل از تغییر شرایط عملکرد و همچنین سازگاری به تنش

صفات بهبود منبع ژنتیکى مهمى براى و  آب و هوایی هستند

محسوب  دانه هاى موثر در کیفیت پروتئینو میزان  مختلف زراعی

رو، وجود چنین از این(. Hajjar and Hodgking 2007)شوند می

های در برنامه های مفیدژرم پلاسمنوان عبهتوانند خویشاوندانی می

 Schneider et)نژادگران قرار گیرند نژادی گندم مورد استفاده بهبه

al.  2008; Nevo 1998; Pour-Aboughadareh et al. 2017; 

Hajjar and Hodgking 2007 .) گونهAe. tauschii ترین  از مهم

و  مستقیم طور های موجود در جنس آژیلوپس بوده که بهگونه

به گندم نان نقش مهمی در تکامل  Dبخشنده ژنوم  عنوان گونه به

به  Dعنوان والد دهنده ژنوم  این گونه علاوه بر این به .آن دارد

 .Aeو Ae. cylindricaچون  های خویشاوند دیگری هم گونه

crassa شناخته شده است (Kilian et al. 2007) . در رابطه با

مطالعات  Ae. tauschiiمیزان تنوع ژنتیکی و اهمیت گونه 

 .Aeبیشماری صورت گرفته است، با این حال در رابطه با دو

cylindrica  وAe. crassa با . باشداطلاعات جامعی موجود نمی

های اخیر برخی از مطالعات به اهمیت و این وجود در سال

عنوان مثال در  به. اندره نمودهها اشاپتانسیل اصلاحی این گونه

 .Pour-Aboughadareh et al)بررسی پورابوقداره و همکاران 

توده وحشی و بومی گندم  193پاسخ به تنش خشکی ( 2017

های مربوط ها نشان داد برخی از توده ارزیابی نمودند و نتایج آن

نسبت به دیگر  Ae. cylindricaو  Ae. crassaبه دو گونه 

وحشی و حتی ارقام شاهد و متحمل به خشکی نمود های  توده

 .Ahmadi et al (2018b) در بررسی. بهتری از خود نشان دادند

نسبت به ارقام  Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای نیز گونه

های دفاعی متحمل به خشکی گندم نان و دوروم از نظر سیستم

لای تنش اکسیدانتی پاسخ بهتری از خود نسبت به سطوح باآنتی

از . از خود نشان دادند( درصد ظرفیت زراعی مزرعه 25)خشکی 

های دارای پتانسیل قابل توجهی ای نیز این گونهنظر سیستم ریشه

سیستم  .Ahmadi et al (2018c) که در مطالعه طوری به. باشند می

گونه تریتیکوم و آژیلوپس  12توده وحشی متعلق به  113ای ریشه

ها نشان داد در شرایط تنش خشکی و نتایج آنرا بررسی نمودند 

  مقدمه
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همراه برخی از  به Ae. cylindricaهای مربوط به گونه توده

 .Aeو  Ae. neglecta ،Ae. tauschiiهای  های مربوط به گونه توده

speltoides باشندآلی میدارای پتانسیل اصلاحی ایده . 

نگرهای ترین ابزارهای ارزیابی تنوع ژنتیکی نشا یکی از مهم

های نشانگری فراوانی جهت تا کنون سیستم. باشندمولکولی می

بررسی و ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در گیاهان زراعی مختلف 

در بین . اندکار گرفته شده هها بو خویشاونداون وحشی آن

1)ها نشانگرهای مولکولی، ریزماهواره
SSR )ای از اهمیت ویژه

شامل واحدهای تکی تا شش تایی این نشانگرها . برخوردارند

ها پراکنده ای هستند که در ژنوم بیشتر یوکاریوتتکرار شونده

دست  DNAباز از ردیف  که در هر ده کیلو جفت طوری هاند، بشده

 Litt and Luty)شود ای دیده میکم یک ردیف ریزماهواره

با توجه به این ویژگی این سیستم نشانگری در بسیاری از (. 1989

های گیاهی و جانوری در ارزیابی تنوع ژنتیکی و یا حتی ونهگ

در رابطه با . بررسی روابط فیلوژنتیکی بکار گرفته شده است

در بررسی تنوع ژنتیکی موجود در  SRRاستفاده از نشانگرهای 

گندم و خویشاوندان وحشی مطالعات گوناگونی در ایران و سایر 

در  .Saeidi et al (2006) عنوان مثال، به. نقط جهان موجود است

 Ae. tauschiiهایی از گونهبررسی تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت

 SSRآوری شده از نواحی مختلف ایران از نشانگرهای جمع

ها سطح بالایی از تنوع ژنتیکی  استفاده کردند و براساس نتایج آن

 (55/3)که متوسط میزان چندشکلی نیز بالا  طوری مشاهده شد به

منظور بررسی  به .Naghavi et al (2009) ای دیگردر مطالعه. بود

 .Tهای وحشیهای از تودهتنوع ژنتیکی در بین مجموعه

boeoticum آوری شده از نواحی غربی ایران از نشانگرهای  جمع

RAPD ،AFLP  وSSR دست  با توجه به نتایج به. استفاده کردند

 SSRنگرهای آمده از مطالعه این محققان مشخص شد که نشا

نسبت به دو سیستم نشانگری دیگر از میزان اطلاعات چندشکلی 

 .Ehtemam et al در بررسی که توسط. بالاتری برخوردار هستند

های تریتیکوم برخوردار از گونهمنظور اثبات روابط بین  به( 2010)

ایران توسط آوری شده از نواحی مختلف  جمع Aژنوم 

صورت گرفت پس از تجزیه کلاستر و گروه  SSRنشانگرهای 

 .Tو  T. boeoticumهای  های مورد مطالعه، گونهبندی گونه

                                                           
1
 Simple sequence repeats 

urartu  در یک گروه قرار درصد  93با میزان تشابه ژنتیکی

 .گرفتند

در  SSRاز نشانگرهای  .Tahernezhad et al (2010) در بررسی

استفاده  Ae. tauschiiهای مختلف بررسی تنوع ژنتیکی در توده

 231مجموع  در SSRنشانگر  19در این مطالعه با استفاده از . شد

 94/13آلل شناسایی شد و متوسط تعداد آلل برای هر لوکوس 

همچنین با توجه به ضرایب تشابه ژنتیکی و دندروگرام . بود

ای نشان داده شد که سطح قابل دست آمده از تجزیه خوشه هب

های بررسی شده وجود عیتتوجهی از تنوع ژنتیکی درون جم

در بررسی  .Naghavi et al (2010) در یک مطالعه دیگر. دارد

 Ae. tauschiiو  T. aestivumهای  ساختار جمعیت گونه

آوری شده از نواحی مختلف ایران با استفاده از نشانگرهای  جمع

SSR  گزارش کردند که میزان هتروزیگوتی مشاهده شده(Ho) ،

برداری های نمونهدر توده( I)شاخص شانون  و( He)تنوع ژنتیکی 

شده از نواحی شمالی ایران نسبت به سایر مناطق بیشتر بوده و 

به مراتب  T. aestivumهای میزان تنوع ژنتیکی موجود در توده

 .Aeهای وحشیبسیار کمتر از تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت

tauschii تند که وجود علاوه بر این، این محققان اظهار داش. است

آوری شده از  های جمع سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در جمعیت

های مربوط به های گلستان، مازندران نسبت به نمونهاستان

دهد که این مناطق  های اردبیل، قزوین و سمنان نشان می استان

های اصلاحی مفید را برای  ای از پتاسیل توانند منبع بالقوه می

 . ردنداصلاح گندم فراهم آو

با در نظر گرفتن موارد ذکر شده، این بررسی با هدف ارزیابی 

 Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای تنوع ژنتیکی موجود در گونه
به نظر . انجام شد Dمبتنی بر ژنوم  SRRبا استفاده از نشانگرهای 

رسد نتایج این پژوهش بتواند در حصول اطلاعاتی در رابطه می

د در این دو گونه خویشاوند وحشی و با میزان تنوع موجو

های  همچنین ایجاد یک دیدگاه جدید در خصوص بررسی

کارهای  و ها چه در سطح مولکولی و چه در سطح سازتکمیلی آن

 .فیزیولوژیکی ایجاد نماید-مورفو
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 Aegilopsتوده  91شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

از ها بود که بذور آن Ae. crassaو  Ae. cylindrica هایاز گونه

 1بانک ژن غلات دانشگاه ایلام تهیه و مشخصات آن در جدول 

و تولید لخانه شرایط گبذرها در پس از کشت . آورده شده است

های جوان ژنومی از بافت مزوفیل برگ DNAاستخراج  گیاهچه،

(. Doyle And Doyle 1987) انجام شد CTABبر اساس روش 

درصد  1/3ل آگارز ژاستخراجی توسط الکتروفورز  DNAکیفیت 

منظور بررسی تنوع ژنتیکی موجود در  به. مورد بررسی قرار گرفت

 استفاده و توالی SSRجفت آغازگر  25های مورد بررسی از گونه

تکثیر  شرایط بهینه سازی از پس .است ارایه شده 2 جدول ها درآن

 PCRاجزای واکنش  تصال آغازگرهای منتخب،و تعیین دمای ا

 5،  آغازگرمیکرولیتر  2،  ژنومی DNAمیکرولیتر  2شامل 

در  Mastermix (2X) میکرولیتر 13و  دیونیزهمیکرولیتر آب 

 در دستگاه های تکثیرمیکرولیتر بود و کلیه واکنش 23حجم نهایی 

برنامه دمایی هر . انجام شد( Biorad-T100مدل )ترموسایکلر 

درجه  95اولیه در دمای  سازی رشتهسیک مرحله واواکنش شامل 

شامل حرارتی  چرخه 35دقیقه و  5مدت  گراد به سانتی

گراد،  سانتی درجه 95دمای ثانیه در  45مدت  سازی به رشتهسوا

سازی شده برای  ثانیه در دمای بهینه 45مدت  آغازگر به اتصال

دقیقه در  1مدت  به( پلیمریزاسیون)طه، توسعه آغازگر آغازگر مربو

دقیقه در دمای  5مدت  و بسط نهایی به گراد درجه سانتی 22دمای 

 . گراد بود درجه سانتی 22

 روی بر الکتروفورز با PCR محصول تکثیر، واکنش انجام از پس

 Safeview با هاژل آمیزیرنگ و تفکیک درصد 5/2 آگارز ژل

امتیازدهی  از پس. گرفت صورت ها آن از برداریعکس و انجام

عدم ) و صفر( وجود باند)براساس معیار یک  الگوهای باندی

PIC)، مقادیر محتوای چندشکلی (وجود باند
و میزان ( 1

H)هتروزیگوتی یا تنوع ژنی 
برای هر جفت آغازگر با استفاده ( 2

(. Liu and Muse 2005)محاسبه شد  PowerMarkerافزار  از نرم

های و محاسبه شاخص( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

 Peakall)انجام شد  GenAlEx افزار از نرم با استفاده تنوع ژنتیکی

                                                           
1
 Polymorphic information content 

2
 Heterozygosity 

and Smouse 2006 .)ها بر  مقادیر فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

بندی  منظور گروه اساس ضریب فاصله جاکارد محاسبه و به

زیه به مختصات اصلی ها، آنالیزهای مربوطه شامل تج نمونه

(PCoA) ای به روش خوشه و تجزیهNeighbor-joining  با

 Tamura et)صورت گرفت  MEGA ver.5.1افزار  استفاده از نرم

al. 2011.) با  های ارزیابی شده نیزدر توده یتساختار جمع یهتجز

در این تجزیه . صورت گرفت STRUCTURE افراز استفاده از نرم

های واقعی تجزیه بر پایه مدل بیزین  جمعیتجهت یافتن زیر 

(Bayesian ) به  5تا  2انجام و تعداد زیر جمعیت احتمالی بین

 burn-inهای  تعداد شاخص. بار تکرار در نظر گرفته شد 13همراه 

در هر   Markov Chain Monte Carlo(MCMC) و شاخص

سپس . در نظر گرفته شد 13333تکرار به تعداد مساوی و 

افزار بر  های واقعی از نرمظور دستیابی به تعداد زیر جمعیتمن به

استفاده Structure Harvester (Earl and von Holdt 2012 )خط 

 .شد

 

آغازگر دارای تکثیر مناسب  SSR ،24جفت آغازگر  25از مجموع 

قطعلله  49کلله در مجمللوع  طللوری هو قابللل امتیللازدهی بودنللد، بلل

 2بلر اسلاس نتلایج منلدرج در جلدول      .  نمودندچندشکل تکثیر 

سایر آغازگرهای اسلتفاده   Xgwm-639جز آغازگر  مشخص شد به

برای  PICمیانگین شاخص . شده دو قطعه چندشکل تکثیر نمودند

 331/3بود و دامنه تغییرات آن بین  25/3برابر با  SSRآغازگرهای 

(Xgwm-111 ،Xgwm-272 ،Xgwm-515  وXgwm-583 ) تللللللا

شاخص تنوع ژنی بلا  . متغیر بود( بیش از نیمی از آغازگرها) 32/3

بیشلترین مقلدار ایلن    . متغیر بود 53/3و  331/3بین  34/3متوسط 

-Xgwm-16 ،Xgwm-44 ،Xgwmشاخص مربوط به آغازگرهلای  

121 ،Xgwm-296 ،Xgwm-301 ،Xgwm-325 ،Xgwm-349 ،

Xgwm-469 ،Xgwm-565 ،Xgwm-157 ،Xgwm-212  و

Xgwm-484 شللاخص . ودبللPIC  احتمللال تشللخیص چندشللکلی

باشلد کله بله تعلداد     ایجاد شده توسط یک آغازگر بین دو فرد می

 .ها وابسته استهای قابل تشخیص و فراونی آنآلل

 

  ها مواد و روش

  نتایج و بحث
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ترین معیارهای ارزیابی تنوع شاخص تنوع ژنی نیز یکی از مهم

های ارزیابی آللی نشانگرها و میزان اطلاعات نشانگری در بررسی

 Hو  PICبین شاخص . هاستتنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت

گونه که مشاهده شد  رابطه مستقیمی وجود دارد و همان

از نظر شاخص تنوع  PICآغازگرهای برخوردار از مقادیر بالای 

 .Asghari et al در بررسی. ژنی نیز دارای بیشترین مقادیر بودند

نسبت به سایر آغازگرها  Dنیز آغازگرهای مربوط به ژنوم ( 2012)

  Botstain et(1980) ق گزارشطب. بود PICدارای بیشترین میزان 

al.  آغازگرهایی که PIC داشته باشند دارای  5/3تر از  بزرگ

ها  آن  PICاطلاعات سودمند زیادی هستند، آغازگرهایی که مقادیر

 25/3هایی که کمتر از  باشد سودمند هستند و آن 5/3و  25/3بین 

در بررسی تنوع . باشند حاوی اطلاعات سودمند اندکی هستند

چندشکلی  اطلاعاتآژیلوپس میانگین محتوای  های تیکی گونهژن

 .گزارش کردند 21/3میانگین شاخص نشانگر را  و 22/3را 

(2010) Thomas and Bebeli.  از نظر شاخصH  نیز نتایج

 .Dresigacker et al(2004) دست آمده از این پژوهش با نتایج هب

متوسط که در بررسی این محققان  طوری مطابقت داشت به

شاخص قدرت تفکیک یکی . گزارش شد 4/3شاخص تنوع ژنی 

آید زیرا هم شمار می هاز پارمترهای مناسب برای انتخاب آغازگر ب

در . باشداز تعداد افراد دارای باند و هم از تعداد آلل تأثیرپذیر می

واقع این شاخص توانایی تفکیک آغازگرهای انتخابی را نشان 

در مطالعه حاضر متوسط شاخص (. Kayis et al. 2010)دهد می

 

 

 

 

 Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای های مورد ارزیابی متعلق به گونهکد دسترسی توده -1جدول 

No. Species Code No. Species Code No. Species Code 

1 Ae. cylindrica IUGB-00373 31 Ae. cylindrica IUGB-00132 51 Ae. crassa NPGBI-2063 

2 Ae. cylindrica IUGB-00189 32 Ae. cylindrica IUGB-00095 52 Ae. crassa NPGBI-911 

3 Ae. cylindrica IUGB-00236 33 Ae. cylindrica IUGB-00062 53 Ae. crassa NPGBI-1699 

4 Ae. cylindrica IUGB-00267 34 Ae. cylindrica IUGB-01359 54 Ae. crassa NPGBI-587 

5 Ae. cylindrica IUGB-00188 35 Ae. cylindrica IUGB-01238 55 Ae. crassa NPGBI-794 

5 Ae. cylindrica IUGB-00359 35 Ae. cylindrica IUGB-00239 55 Ae. crassa NPGBI-944 

2 Ae. cylindrica IUGB-00403 32 Ae. cylindrica IUGB-00078 52 Ae. crassa NPGBI-2117 

1 Ae. cylindrica IUGB-00210 31 Ae. cylindrica IUGB-00065 51 Ae. crassa NPGBI-1742 

9 Ae. cylindrica IUGB-00185 39 Ae. cylindrica IUGB-00391 59 Ae. crassa NPGBI-598 

13 Ae. cylindrica IUGB-00156 43 Ae. cylindrica IUGB-00241 23 Ae. crassa NPGBI-744 

11 Ae. cylindrica IUGB-01746 41 Ae. cylindrica IUGB-00153 21 Ae. crassa NPGBI-1473 

12 Ae. cylindrica IUGB-00221 42 Ae. cylindrica IUGB-00390 22 Ae. crassa NPGBI-1522 

13 Ae. cylindrica IUGB-00200 43 Ae. cylindrica IUGB-00399 23 Ae. crassa NPGBI-675 

14 Ae. cylindrica IUGB-00150 44 Ae. cylindrica IUGB-00201S 24 Ae. crassa NPGBI-730 

15 Ae. cylindrica IUGB-00168 45 Ae. cylindrica IUGB-01592 25 Ae. crassa NPGBI-689 

15 Ae. cylindrica IUGB-00034 45 Ae. cylindrica IUGB-00388S 25 Ae. crassa NPGBI-50067 

12 Ae. cylindrica IUGB-00078 42 Ae. cylindrica IUGB-00062S 22 Ae. crassa NPGBI-50174 

11 Ae. cylindrica IUGB-00090 41 Ae. crassa NPGBI-365 21 Ae. crassa IUGB-00379 

19 Ae. cylindrica IUGB-00406 49 Ae. crassa NPGBI-310 29 Ae. crassa IUGB-01564 

23 Ae. cylindrica IUGB-00258 53 Ae. crassa NPGBI-300 13 Ae. crassa IUGB-00881 

21 Ae. cylindrica IUGB-00248 51 Ae. crassa NPGBI-309 11 Ae. crassa IUGB-00817 

22 Ae. cylindrica IUGB-00388 52 Ae. crassa NPGBI-2066 12 Ae. crassa IUGB-00170 

23 Ae. cylindrica IUGB-01592 53 Ae. crassa NPGBI-1589 13 Ae. crassa IUGB-00408 

24 Ae. cylindrica IUGB-00202 54 Ae. crassa NPGBI-792 14 Ae. crassa IUGB-00319 

25 Ae. cylindrica IUGB-00201 55 Ae. crassa NPGBI-947 15 Ae. crassa IUGB-00280 

25 Ae. cylindrica IUGB-00406 55 Ae. crassa NPGBI-1485 15 Ae. crassa IUGB-00149 

22 Ae. cylindrica IUGB-00229 52 Ae. crassa NPGBI-1508 12 Ae. crassa IUGB-01564 

21 Ae. cylindrica IUGB-00090 51 Ae. crassa NPGBI-384 11 Ae. crassa IUGB-00830 

29 Ae. cylindrica IUGB-00270 59 Ae. crassa NPGBI-2112 19 Ae. crassa IUGB-01267 

33 Ae. cylindrica IUGB-00059 53 Ae. crassa NPGBI-720 93 Ae. crassa IUGB-00334 

      91 Ae. crassa IUGB-00284 
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Rp  بود و بیشترین میزان آن برای آغازگرهای  29/1برابر با

Xgwm-157  وXgwm-515 (95/1 ) و کمترین مقدار آن برای

نیز  MIمتوسط شاخص . دشبرآورد Xgwm-567 (92/3 )آغازگر 

 24/3و  332/3دامنه تغییرات این شاخص بین . دست آمد هب 51/3

با . و بیشتر آغازگرها از مقادیر مشابهی برخوردار بودند متغیر بود

تا  MIو  Rpدست آمده مشخص شد مقادیر  هتوجه به نتایج ب

تواند ناشی از حدودی کمتر از حد انتظار بوده که دلیل آن می

تکثیر حداکثر دو قطعه چندشکل توسط هر یک از آغازگرها 

اظهار داشتند زیاد   .Milbourne et al(1997)پیش از این . باشد می

دهنده تولید تعداد  نشان MIو  Rpهای  بودن مقادیر شاخص

بیشتری باند چندشکل و فراهم کردن اطلاعات بیشتری از ژنوم 

یابی به چنین نتایجی در این مطالعه دور از  رو دستاز این. است

 .انتظار نبود

نشلان داده   3نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی در جلدول  

ای بلرآورد  براساس این نتایج میزان واریانس بین گونله . شده است

( درصلد  41)ای بیشلتر از واریلانس درون گونله   ( درصد 52)شده 

تواند مؤید این باشد کله   ای میبیشتر بودن واریانس بین گونه. بود

هللای فللور دارای بیشللترین میللزان تفللرر از یکللدیگر بللوده  گونلله

هلا در کمتلرین میلزان    یک از آن که جریان ژنی درون هر طوری هب

 .خود قرار دارد
 

 

 Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای گندم وحشی  ها در جمعیتاستفاده شده و نتایج حاصل از تکثیر آن SSRمشخصات آغازگرهای  -2جدول 

MI Rp PIC آغازگر  تعداد آلل تنوع ژنی 

24/3 99/3 32/3 53/3 2  Xgwm-16 

24/3 32/1 32/3 53/3 2  Xgwm-44 
332/3 59/1 331/3 31/3 2  Xgwm-111 
24/3 15/1 32/3 53/3 2  Xgwm-121 
51/3 44/1 34/3 44/3 2  Xgwm-271 
332/3 94/1 331/3 331/3 2  Xgwm-272 
12/3 23/1 35/3 35/3 2  Xgwm-292 
24/3 99/3 32/3 53/3 2  Xgwm-296 
24/3 32/1 32/3 53/3 2  Xgwm-301 
24/3 91/3 32/3 53/3 2  Xgwm-325 
24/3 39/1 32/3 53/3 2  Xgwm-349 
51/3  15/1  34/3  43/3  2  Xgwm-382 
24/3  44/1  32/3  49/3  2  Xgwm-455 
24/3  91/3  32/3  53/3  2  Xgwm-469 
332/3  95/1  331/3  331/3  2  Xgwm-515 
24/3  92/3  32/3  53/3  2  Xgwm-565 

332/3  52/1  331/3  31/3  2  Xgwm-583 

15/3  44/1  31/3  31/3  2  Xgwm-608 

35/3  52/1  33/3  32/3  2  Xgwm-624 

24/3  95/1  32/3  53/3  2  Xgwm-157 

24/3 35/1 32/3 53/3 2  Xgwm-212 

55/3 55/1 33/3 41/3 2  Xgwm-232 

24/3 12/1 32/3 49/3 2  Xgwm-311 

24/3 32/1 32/3 53/3 2  Xgwm-484 

 میانگین  95/1 34/3 25/3 29/1 51/3

 
 Ae. crassaو  Ae. cylindricaدر دو گونه  SSRتجزیه واریانس مولکولی بر اساس آغازگرهای  -3جدول 

 درصد واریانس واریانس برآورد شده میانگین مربعات درجه آزادی منبع تغییرات

 52 15/3 13/129 1 ایبین گونه

 41 51/3 51/3 19 ایدرون گونه
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نیز در ارزیابی تنوع ژنتیکی  .Ahmadi et al (2020) پیش از این

با استفاده از  Dهای آژیلوپس واجد ژنوم موجود در گونه

ای بیش از نشان دادند که میزان تنوع بین گونه TRAPنشانگرهای 

با نتایج حاصل از این  باشد که در این رابطه ای میدرون گونه

 .پژوهش مطابقت نشان داد

 .Aeو Ae. cylindricaمنظور بررسی تنوع ژنتیکی در گونه  به

crassa های برخی از پارامترهای تنوع ژنتیکی مانند تعداد آلل

، شاخص اطلاعات (Ne)های مؤثر ، تعداد آلل(Na)مشاهده شده 

چندشکلی و درصد ( H)، شاخص تنوع ژنی نی (I)شانون 

ها محاسبه و نتایج برای هر یک از گونه( PPL)های ژنی  مکان

گونه که مشاهده  همان. نشان داده شده است 4ها در جدول  آن

 PPLو  Na ،Ne ،I ،Hهای  شود میانگین هر یک از شاخص می

در گونه  35/53و  11/3، 21/3، 31/1، 41/1ترتیب با مقادیر  به

Ae. crassa  نسبت بهAe. cylindrica رو بر از این. بیشتر بود

 Ae. crassaپلاسم توان اظهار داشت ژرماساس این نتایج می

ای بالایی از میزان تنوع درون گونه Ae. cylindricaنسبت به 

های ها و آللتواند امکان یافتن ژنبرخوردار است که این تنوع می

این نتیجه در واقع . مفیدی را برای به نژادگران گندم فراهم آورد

مشاهده شده در ( NPB)با بررسی تعداد باندهای اختصاصی 

 .Aeهای مربوط به هر گونه تایید شد زیرا گونهمجموعه توده

crassa  نسبت بهAe. cylindrica  از تعدادNPB  بیشتری

اگرچه در بیشتر مطالعات انجام شده سطح بالایی . برخوردار بود

حال  از تنوع آللی در گونه مورد مطالعه گزارش شده است با این

میزان پارامترهای  .Pour-Aboughadareh et al( 2018)در بررسی 

 .Aeدر گونه SCoTژنتیکی برآورد شده با استفاده از نشانگرهای 

cylindrica از  بیشترAe. crassa  با نتایج  مطالعهبود که این

 .Etminan et alدر مقابل نتایج . حاصل از این بررسی متناقض بود

این محققان با . با نتایج این بررسی مطابقت نشان داد( 2019)

های آژیلوپس توده مربوط به گونه 221ارزیابی تنوع ژنتیکی بین 

نشان دادند که گونه  CBDPو تریتیکوم با استفاده از نشانگرهای 

Ae. crassa  نسبت بهAe. cylindrica  از نظر کلیه پارامترهای

 .Arabbeigi et al (2014) .ژنتیکی دارای مقادیر بالاتری هستند

 Ae. cylindricaهای نیز در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در توده

آوری شده از نواحی مختلف ایران از نشانگرهای ریزماهواره  جمع

ها بیانگر سطح بالایی  ستفاده نمودن و نتایج حاصل از بررسی آنا

علاوه بر این، این . های مورد بررسی بوداز تنوع مولکولی در توده

های مذکور در برابر تنش شدید شوری را محققان واکنش توده

عنوان  تواند به می Ae. cylindricaبررسی و اظهار داشتند که گونه 

های القاکننده مقاومت به جستجوی ژنمنبع ژنی مهمی برای 

 .Ahmadi et al علاوه بر این. شوری در نظر گرفته شودند

(2018a ) با بررسی تنوع آللی زیر واحدهای گلوتنین و گلیادین بر

گزارش کردند میزان  DNAاساس نشانگرهای اختصاصی مبتنی بر 

 .Aeهای  اطلاعات شانون، تنوع ژنی و درصد چندشکلی در توده

crassa  بیشتر ازAe. cylindrica باشدمی . 

بنلدی   های مختلف و گروهمنظور بررسی میزان شباهت بین توده به

هلای حاصلل از ملاتریس تشلابه جاکلارد و       ها با استفاده از دادهآن

، تجزیلله (Neighbor-joining)تللرین همسللایه الگللوریتم نزدیللک

نشان داده شلده   1ای انجام و دندروگرام آن در قالب شکل خوشه

دسلت آملده مشلخص شلد کلیله       هبا توجه به دندروگرام بل . است

ها یا به اصللاح  های مورد بررسی بر اساس ساختار ژنومی آن توده

متملایز و جداگانله تفکیلک     بر اساس نوع گونه در دو گروه کاملاً

 .شدند

 
 SSRبر اساس آغازگرهای  Ae. crassaو  Ae. cylindricaای ژنتیکی در دو گونه مقادیر برآورده شده پارامتره -4جدول 

 

 

 

 

 
 

 Ae. cylindrica (n = 47) Ae. crassa (n = 44) پارامتر ژنتیکی
 39/3 ± 24/1 13/3 ± 41/1 (Na)های مشاهده شده تعداد آلل

 34/3 ± 15/1 35/3 ± 31/1 (Ne)های مؤثر تعداد آلل

 33/3 ± 15/3 34/3 ± 21/3 (I)شاخص اطلاعات شانون 

 32/3 ± 13/3 33/3 ± 11/3 (H)شاخص تنوع ژنی نی 

 21/31 35/53 (PPL)های ژنی  درصد چندشکلی مکان

 3 4 (NPB)تعداد باندهای اختصاصی 
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 .Aeهای مربوط به گونهرو گروه اول شامل کلیه تودهاز این

cylindrica های مربوط به گونه گروه دوم شامل کلیه توده وAe. 

crassa این نتایج قابلیت آغازگرهای . بودSSR  استفاده شده در

ها مبتنی بر ژنوم دهد که اگرچه تمامی آناین بررسی را نشان می

D های مختلف را از اند به خوبی قادر هستند زیرگونهبوده

غازگرهای جهت رو چنین آاز این. یکدیگر متمایز نمایند

این . های فیلوژنتیکی کارآمد خواهند بودبکارگیری در ارزیابی

نتایج با دیگر مطالعات صورت گرفته با استفاده از نشانگرهای 

خوانی نشان داد  هم CBDPو  TRAP ،SCoTمولکولی همچون 

(Pour-Aboughadareh et al. 2018; Etminan et al. 2019; 

Ahmadi et al. 2020; Pour-Aboughadareh et al. 2019 .)

دهی شده با روش تجزیه به های نمرهاطلاعات حاصل از آلل

شکل )مورد بررسی تکمیلی قرار گرفت ( PCoA)مختصات اصلی 

نتایج حاصل از این تجزیه نشان داد دو مؤلفه نخست در (. 2

درصد از اطلاعات مولکولی را در برداشتند که این  91/54مجموع 

تواند نشان دهنده پراکنش گسترده آغازگرهای مینوبه خود  به

 Ae. crassaو  Ae. cylindricaهای مختلف بر روی ژنوم گونه

خوبی بیانگر توزیع مناسب  ها بهباشد زیرا سهم هر یک از مؤلفه

های مربوط به هر با بررسی پراکنش توده. آغازگرها در ژنوم بود

اساس دو مؤلفه نخست پلات ترسیم شده بر  گونه در نمودار بای

دست آمده از این روش تا حد زیادی  بندی بهمشاهده شد که گروه

 .ای مطابقت دارد با دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 SSRهای ای بر اساس دادهدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

 Ae. Crassaو  Ae. cylindricaتوده وحشی  91دست آمده در  هب

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

بر ( PCoA)نمودار دو بعدی حاصل از تجزیه به مختصات اصلی  -2شکل 

 SSRهای اساس داده

 

های نتایج حاصل از تجزیه ساختار جمعیت نشان داد کلیه توده

عبارت دیگر  به. گروه از یکدیگر متمایز شدند 5بررسی شده در 

 FSTشاخص (. K=  5)د شبرآورد  5در حالت بهینه برابر  Kمقدار 

در  .بود 25/3با میانگین  93/3تا  52/3دارای دامنه تغییراتی بین 

های مشاهده واقع این نتیجه بیانگر جدایی ژنتیکی زیر جمعیت

یکی از دلایل اصلی . باشدهای مورد ارزیابی میشده در بین توده

های تواند ناشی از ایزوله بودن جمعیت می FSTبالا بودن مقدار 

اطق مختلف باشد که پس از سالیان طولانی آوری شده از منجمع

ها واسطه سازگار شدن به شرایط رشدی خود از دیگر جمعیت به

توان عنوان نمود میزان جریان ژنی بین  در واقع می. اندمتمایز شده

بندی با بررسی الگوی گروه. ها در حد پایینی قرار داردجمعیت

 25در برگیرنده ( Pop-1)ها مشاهده شد زیر جمعیت اول توده

شامل هشت ( Pop-2)، زیر جمعیت دوم Ae. crassaتوده از گونه 

شامل ( PoP-3)، زیر جمعیت سوم Ae. cylindricaتوده از گونه 

 15، زیر جمعیت چهارم شامل Ae. cylindricaتوده از گونه  23

توده از  19، زیر جمعیت پنجم نیز شامل Ae. crassaتوده از گونه 

نیز با دارا بودن سهم  52توده شماره . بود Ae. cylindricaگونه 

این . در هیچ زیر جمعیتی قرار نگرفت 5/3عضویت کمتر از 

ها خوبی نشان داد هر یک از زیر جمعیت بندی به الگوی گروه

صورت کاملا واضحی از یکدیگر تفکیک شده و دلیلی بر تمایز  به

برآورد شده  FSTایب که این الگو با ضر طوری ها دارد بهژنتیکی آن

برای زیر  FSTشاخص . برای هر زیر جمعیت تایید شد
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، 14/3، 93/3ترتیب عبارت بود از  های اول تا پنجم به جمعیت

توان اظهار داشت هر یک  رو می از این. 53/3و  19/3، 52/3، 11/3

های مورد بررسی دارای حداکثر تمایز ژنتیکی از  از زیر جمعیت

 .یکدیگر هستند

های آماری مختلف دست آمده از تجزیه هگرفتن نتایج ب نظر  دربا 

های مشخص شد سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون جمعیت

 SSRهای بر اساس داده Ae. crassaو  Ae. cylindricaوحشی 

عنوان ابزاری  تواند بهوجود دارد که این میزان تنوع ژنتیکی می

های اصلاحی سمی در برنامهپلابرداری از این منابع ژرمجهت بهره

شود مطالعات تکمیلی چه لذا توصیه می. کار گرفته شود هگندم ب

ای جهت ای و مزرعهدر سطح مولکولی و چه در سطح گلخانه

های فور با هدف غربال تعداد بیشتری توده از هر یک از گونه

های زنده های مرتبط با القای تحمل به تنشها و آللشناسایی ژن

 . زنده و حتی کیفیت دانه صورت گیرد و غیر

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 Bayesianو مبتنی بر مدل  SSRهای  بر اساس داده Ae. cylindricaو  Ae. crassaهای  توده متعلق به گونه 91بندی  گروه -3شکل 
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