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های چون تحمل به انواع تنش واسطه پتانسيل اصلاحی خود هم ههای تريتيکوم و آژيلوپس بجنس

هدف اصلی اين . اندگرفته شده نظر ترين خزانه ژنی گندم در عنوان اصلی ده و زنده بهغير زن

و  T. aestivumتوده بومی و وحشی متعلق به دو گونه  19پژوهش ارزيابی تنوع ژنتيکی موجود در 

Ae. tauschii  با استفاده از نشانگرهای ريزماهواره(SSR )آغازگر  69تعداد . بودSSR  استفاده شده

های شناسايی شده، متوسط تعداد آلل. قطعه چندشکل تکثير نمودند 48در اين ارزيابی در مجموع 

و قدرت تفکيک ( MI)، شاخص نشانگر (H)، تنوع ژنی (PIC)شاخص محتوای اطلاعات چندشکل 

(Rp )ی نتايج حاصل از تجزيه واريانس مولکول. بود 62/9و  80/0، 49/0، 36/0، 12/9ترتيب برابر با  به

(AMOVA )بر . بود( درصد 82)ای نشان داد بيشترين سهم تنوع ژنتيکی مربوط به تنوع درون گونه

از تنوع ژنتيکی  T. aestivumنسبت به  Ae. tauschiiاساس پارامترهای ژنتيکی مشخص شد که گونه 

 Neighbor-joiningای بر اساس ضريب جاکارد و الگوريتم تجزيه خوشه. بيشتری برخوردار است

های که برخی از توده طوری های مورد بررسی را در دو گروه اصلی تفکيک نمود، بهکليه توده

نشان ( PCoA)نتايج تجزيه به مختصات اصلی . مربوط به هر گونه در زير گروه يکسانی قرار گرفتند

بر درصد تغييرات مولکولی را توجيه نمودند و بای پلات ترسيم شده  38/90داد دو مؤلفه نخست 

تجزيه . ای بودبندی مشاهده شده توسط تجزيه خوشه اساس دو مؤلفه نخست منطبق با الگوی گروه

های ارزيابی شده را در چهار زير جمعيت واقعی تفکيک نمود و متوسط  ساختار جمعيت نيز جمعيت

 کلی نتايج اين پژوهش نشان داد سطح بالايی از طور به. دشبرآورد  90/0ها  در آن FSTشاخص 

استفاده  SSRوجود دارد و آغازگرهای  Ae. tauschiiو  T. aestivumهای  تنوع ژنتيکی درون گونه

 . خوبی قادر به نشان دادن اين ميزان تنوع بودند شده در اين پژوهش به
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ترین غله و گیاه زراعی دنیا  مهم( .Triticum aestivum L) گندم

این گیاه در محدودۀ وسیعی از شرایط اقلیمی و مناطق . است

دلیل تطابق زیاد با شرایط آب و  شود و به جغرافیایی تولید می

هوایی مختلف، دامنۀ پراکندگی آن بیش از هر گونۀ دیگر گیاهی 

 29یلیون تن، م  ۰99یاه زراعی با تولید جهانی بیش از گ این. است

میلیارد نفر از مردم  4/۴نیاز روزانه به پروتئین و کالری  درصد

توسعه  (.Arzani and Ashraf  2016a)کند جهان را تامین می

تغییر در اقلیم جهانی، فرسایش ژنتیکی و چالش تولید کشاورزی 

ویژه خویشاوندان  هئر توارثی ببرداری از ذخا پایدار نیاز به بهره

  (.Arzani and Ashraf 2016b)را بدیهی ساخته است  وحشی

های های مفیدی همچون ژنحاوی ژنوحشى گندم  انخویشاوند

های زیستی و غیر زیستی هستند مرتبط با مقاومت به انواع تنش

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

های  در برنامه های مفید ژرم پلاسمعنوان  بهوانند تژنتیکی می

-Pour)نژادگران قرار گیرند نژادی گندم مورد استفاده به به

Aboughadareh et al. 2017 .)های مختلف دو جنس گونه

Triticum  وAegilops  مهم ترین خویشاوندان وحشی گندم

ان عنو دهند که مستقیم یا غیر مستقیم به زراعی را تشکیل می

 .Weide et al) اند معرفی شده Dو  A ،Bهای بخشنده ژنوم  گونه

2013; Kilian et al. 2007 .)های آژیلوپس، گونه در بین گونهAe. 

tauschii  با اعطای ژنومD های زراعی به عنوان به گندم

این . ترین خویشاوند وحشی گندم نان شناخته شده است اصلی

و یکساله است که سواحل ( 2x=2n=14)گونه گیاهی دیپلوئید 

ترین مراکز توزیع این گونه عنوان عمده دریای خزر و آذربایجان به

در واقع این گونه تنها خویشاوند دیپلوئید از . اندشناخته شده

جنس آژیلوپس بوده که از مرکز تکامل به نواحی شرقی گسترش 

همچنین در مرکز چین پراکنش وسیعی از آن مشاهده . یافته است

ها، نواحی  زارها، حاشیه ها، علف ها، سراشیبی دامنه. ده استش

عنوان  جنگلی مرطوب و حتی درون مزارع گندم زراعی به

رشد . شوندهای این گونه محسوب میترین رویشگاه اصلی

در مناطق کم باران با میانگین بارش  Ae. tauschiiمطلوب و کامل 

این گونه نیز  متر سبب شده است تا میلی 1۴9 – 3۴9سالانه 

های متحمل به خشکی های برخوردار از ژنعنوان یکی از گونه به

حال، مشخص  با این(. Kilian et al. 2011)در نظر گرفته شود 

شده است این گونه دارای پتانسیل قابل توجهی از نظر مقاومت 

های محیطی مانند شوری، سرما، خشکی و  به انواع دیگری از تنش

 ;Sohail et al. 2011)باشد ها میو بیماریبسیاری از آفات 

Massomi-Aldizgeh et al. 2015; Ahmadi et al. 2018 .) از

رسد بررسی تنوع ژنتیکی در این گونه  نظر می رو به این

پلاسمی اطلاعات مفیدی در رابطه با وضعیت تنوع آللی برای  ژرم

  .های اصلاحی فراهم آورد ها در برنامه کارگیری از آن هب

اصلاحی بوده و برآورد میزان  برنامه اساس هر و ژنتیکی پایه تنوع

پلاسم هر گونه گیاهی نقش مهمی در پیشبرد تنوع در ژرم

های اصلاحی و حفاظت از ذخایر ژنتیکی آن دارد  برنامه

(Mohammadi and Prasanna 2003 .) جهت تعیین و برآورد

د استفاده از های مختلفی ماننتوان از روش تنوع ژنتیکی می

. نشانگرهای مورفولوژیکی، بیوشیمیایی و مولکولی استفاده نمود

در ارزیابی تنوع ژنتیکی نشانگرهای مولکولی نسبت به سایر 

نشانگرها دارای دقت و سودمندی بیشتری هستند زیرا برخلاف 

نشانگرهای مورفولوژیکی و بیوشیمیایی متأثر از شرایط محیطی و 

های یک نشانگر مناسب ترین ویژگیز مهما. رشدی گیاه نیستند

توان به دسترسی آسان به آن، سادگی روش کار و سرعت عمل می

بالا، تکرارپذیری و بالا بودن درصد چندشکل آن اشاره نمود 

(Sharma et al. 2008 .) ،در بین نشانگرهای مولکولی

1)ها  ریزماهواره
SSR )این . ای برخوردارنداز اهمیت ویژه

ای ا شامل واحدهای تکی تا شش تایی تکرار شوندهنشانگره

که  طوری هاند، بها پراکنده شدههستند که در ژنوم بیشتر یوکاریوت

دست کم یک ردیف  DNAباز از ردیف  در هر ده کیلو جفت

(. Litt and Luty 1989)شود ای دیده میریزماهواره

(2006)Saeidi et al.  در بررسی تنوع ژنتیکی موجود در

آوری شده از نواحی  جمع Ae. tauschiiهایی از گونه  معیتج

استفاده کردند و براساس نتایج  SSRمختلف ایران از نشانگرهای 

که متوسط  طوری ها سطح بالایی از تنوع ژنتیکی مشاهده شد به آن

 .Tahernezhad et al در مطالعه. میزان چندشکلی نیز بالا بود

های  رسی تنوع ژنتیکی در تودهدر بر SSRاز نشانگرهای ( 2010)

 10در این مطالعه با استفاده از . استفاده شد Ae. tauschiiمختلف 

                                                           
1
 Simple sequence repeats 

  مقدمه
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آلل شناسایی شد و متوسط تعداد  291درمجموع  SSRنشانگر 

همچنین با توجه به ضرایب . بود 04/19آلل برای هر لوکوس 

ای نشان دست آمده از تجزیه خوشه هتشابه ژنتیکی و دندروگرام ب

های ده شد که سطح قابل توجهی از تنوع ژنتیکی درون جمعیتدا

نیز در ارزیابی  .Naghavi et al (2010) .بررسی شده وجود دارد

 Ae. tauschiiو  T. aestivumهای ساختار جمعیت گونه

آوری شده از نواحی مختلف ایران با استفاده از نشانگرهای  جمع

SSR های تنوع خصگزارش کردند که مقادیر هر یک از شا

چون میزان هتروزیگوتی مشاهده شده، تنوع ژنتیکی و  ژنتیکی هم

های مربوط به نواحی شمالی ایران نسبت  شاخص شانون در نمونه

به سایر مناطق بیشتر بوده و میزان تنوع ژنتیکی موجود در 

به مراتب بسیار بیشتر از تنوع  Ae. tauschiiهای وحشی جمعیت

علاوه بر این، این . است T. aestivumهای ژنتیکی موجود در توده

محققان اظهار داشتند که وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در 

های گلستان، مازندران آوری شده از استانهای جمعجمعیت

های اردبیل، قزوین و سمنان های مربوط به استاننسبت به نمونه

های سیلنای از پتاتوانند منبع بالقوهدهد که این مناطق مینشان می

 . اصلاحی مفید را برای اصلاح گندم فراهم آوردند

کلی هدف اصلی این پژوهش بررسی تنوع ژنتیکی موجود  طور به

آوری شده از نواحی مختلف جمع Ae. tauschiiهای در جعیت

های گندم نان ایران و مقایسه آن با تنوع موجود در بین ژنوتیپ

های مختلف و تشکیل یک ی تودهبندعلاوه براین، گروه. بود

نگاری ژنومی حاصل از واره ژنتیکی بر اساس انگشتدرخت

از دیگر اهداف این پژوهش  Dمبتنی بر ژنوم  SSRنشانگرهای 

 .آیدشمار می هب

 

توده از دو گونه  0۴شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

Ae. tauschii (41 توده ) وT. aestivum (4۰ توده)  بود که بذور

ها در از بانک ژن غلات دانشگاه ایلام تهیه و کد دسترسی آنها آن

شرایط بذرها در پس از کشت . نشان داده شده است 1جدول 

های جوان ژنومی از برگ DNAاستخراج  و تولید گیاهچه، گلخانه

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

درصد  1/9ل آگارز ژاستخراجی توسط الکتروفورز  DNAکیفیت 

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

استفاده شد که  SSRجفت آغازگر  2۴های مورد بررسی از گونه

 آغازگر قادر به ارائه چندشکلی بودند که توالی 24در مجموع 

 شرایط سازی هبهین از پس .است آورده شده 2 جدول ها در آن

اجزای واکنش  تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرهای منتخب،

PCR  میکرولیتر  2شاملDNA 6،  آغازگرمیکرولیتر  2،  ژنومی 

  TaqPremixمیکرولیتر 19و  دیونیزهمیکرولیتر آب 

(2X,Amplicon ) میکرولیتر بود و کلیه  29در حجم نهایی

( Biorad-T100مدل ) ترموسایکلر در دستگاه های تکثیرواکنش

یک مرحله برنامه دمایی هر واکنش شامل . انجام شد

 ۴گراد به مدت  درجه سانتی 0۴اولیه در دمای  سازی رشتهسوا

ثانیه  4۴سازی به مدت  رشتهسشامل واحرارتی  چرخه 3۴دقیقه و 

ثانیه در  4۴آغازگر به مدت  گراد، اتصال سانتی درجه 0۴دمای در 

برای آغازگر مربوطه، توسعه آغازگر  سازی شدهدمای بهینه

و  گراد درجه سانتی ۰2دقیقه در دمای  1به مدت ( پلیمریزاسیون)

. گراد بود درجه سانتی ۰2دقیقه در دمای  ۴بسط نهایی به مدت 

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

 Safeview با هاژل آمیزی رنگ و تفکیک درصد ۴/2 آگارز ژل

امتیازدهی  از پس. گرفت صورت ها آن از برداری عکس و انجام

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

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

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

بندی  منظور گروه اساس ضریب فاصله جاکارد محاسبه و به

ی مربوطه شامل تجزیه به مختصات اصلی ها، آنالیزها نمونه

(PCoA) ای به روش خوشهو تجزیهNeighbor-joining  با استفاده

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

منظور بررسی ساختار جمعیت و یافتن تعداد  به(. 2011

                                                           
1
 Polymorphic information content 

2
 Heterozygosity 
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افزار  ارزیابی شده، از نرم هایدر نمونه( K)های واقعی زیرجمعیت

Structure  و روش آماری بیزین استفاده شد(Pitchard et al. 

های مولکولی در این روش افراد بر اساس ماتریس داده (.2000

که هر یک  طوری شوند به های مشخصی منتسب می به زیر جمعیت

با در . واینبرگ برخوردار باشند-ها از تعادل هاردیاز زیر جمعیت

های هر یک از زیر جمعیتتکرار مستقل برای  19نظر گرفتن 

علاوه بر . در نظر گرفته شد 6تا  2نیز از  Kاحتمالی مقادیر اولیه 

در  19999مقدار  MCMCو  Burn-inاین برای هر دو شاخص 

برای تعیین بهترین تعداد زیر جمعیت نیز از . نظر گرفت شد

 Earl and vonHoldt)استفاده شد  Structure Harvesterافزار  نرم

2012.) 

 

آغازگر  24استفاده شده در این بررسی  SSRآغازگر  2۴از بین 

توده بررسی شده داشته باشند و  0۴توانستند چندشکلی خوبی در 

 (. 2جدول )آلل شناسایی کردند  40در مجموع 
 

 

  نتایج و بحث

 

 مورد ارزیابی در این پژوهش Ae. tauschiiو  T. aestivumهای  کد دسترسی توده -1جدول 

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

1  IUGB-00133  T. aestivum 33  IUGB-00578  T. aestivum 65  IUGB-00366  Ae. tauschii 

2  IUGB-00134  T. aestivum 34  IUGB-00602  T. aestivum 66  IUGB-00369  Ae. tauschii 

3  IUGB-00264  T. aestivum 35  IUGB-00586  T. aestivum 67  IUGB-00402  Ae. tauschii 

4  IUGB-00447  T. aestivum 36  IUGB-00598  T. aestivum 68  IUGB-00151  Ae. tauschii 

5  IUGB-00453  T. aestivum 37  IUGB-00515  T. aestivum 69  IUGB-00291  Ae. tauschii 

6  IUGB-00460  T. aestivum 38  IUGB-01847  T. aestivum 70  IUGB-00382  Ae. tauschii 

7  IUGB-00480  T. aestivum 39  IUGB-00534  T. aestivum 71  IUGB-00238  Ae. tauschii 

8  IUGB-00482  T. aestivum 40  IUGB-00613  T. aestivum 72  IUGB-00249  Ae. tauschii 

9  IUGB-00485  T. aestivum 41  IUGB-00590  T. aestivum 73  IUGB-00367  Ae. tauschii 

10  IUGB-00516  T. aestivum 42  IUGB-00606  T. aestivum 74  IUGB-00273  Ae. tauschii 

11  IUGB-00911  T. aestivum 43  IUGB-00599  T. aestivum 75  IUGB-00274  Ae. tauschii 

12  IUGB-01569  T. aestivum 44  IUGB-01840  T. aestivum 76  IUGB-00276  Ae. tauschii 

13  IUGB-01635  T. aestivum 45  IUGB-00532  T. aestivum 77  IUGB-00279  Ae. tauschii 

14  IUGB-01671  T. aestivum 46  IUGB-00580  T. aestivum 78  IUGB-00289  Ae. tauschii 

15  IUGB-01695  T. aestivum 47 7499-2 T. aestivum 79  IUGB-00374  Ae. tauschii 

16  IUGB-01696  T. aestivum 48  TN-01-0836  Ae. tauschii 80  IUGB-00383  Ae. tauschii 

17  IUGB-00615  T. aestivum 49  IUGB-00020  Ae. tauschii 81  IUGB-00386  Ae. tauschii 

18  IUGB-00597  T. aestivum 50  IUGB-00107  Ae. tauschii 82  IUGB-00396  Ae. tauschii 

19  IUGB-00604  T. aestivum 51  IUGB-00164  Ae. tauschii 83  IUGB-00400  Ae. tauschii 

20  IUGB-00603  T. aestivum 52  IUGB-00193  Ae. tauschii 84  IUGB-00401  Ae. tauschii 

21  IUGB-00576  T. aestivum 53  IUGB-00196  Ae. tauschii 85  IUGB-00404  Ae. tauschii 

22  IUGB-00618  T. aestivum 54  IUGB-00198  Ae. tauschii 86  IUGB-00405  Ae. tauschii 

23  IUGB-01845  T. aestivum 55  IUGB-00039  Ae. tauschii 87  TN-01-1970  Ae. tauschii 

24  IUGB-00518  T. aestivum 56  IUGB-00223  Ae. tauschii 88  TN-01-2120  Ae. tauschii 

25  IUGB-00593  T. aestivum 57  IUGB-00224  Ae. tauschii 89  IUGB-00297  Ae. tauschii 

26  IUGB-00570  T. aestivum 58  IUGB-00245  Ae. tauschii 90  IUGB-01746  Ae. tauschii 

27  IUGB-00575  T. aestivum 59  IUGB-00247  Ae. tauschii 91  KC-50006  Ae. tauschii 

28  IUGB-01846  T. aestivum 60  IUGB-00260  Ae. tauschii 92  KC-50084  Ae. tauschii 

29  IUGBI-00577  T. aestivum 61  IUGB-00261  Ae. tauschii 93  TN-01-0312  Ae. tauschii 

30  IUGBI-00589  T. aestivum 62  IUGB-00143  Ae. tauschii 94  TN-01-1559  Ae. tauschii 

31  IUGB-00573  T. aestivum 63  IUGB-00325  Ae. tauschii 95  IUGB-00141  Ae. tauschii 

32  IUGB-00600  T. aestivum 64  IUGB-00365  Ae. tauschii    
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، توان تفکیک (H)ی و تنوع ژن( PIC)محتوای اطلاعات چندشکل 

های ژنی نشانگر و های مکانواسطه تعداد آلل هیک نشانگر را ب

دهند  ها در جمعیت مورد بررسی نشان میفروانی نسبی این آلل

(Farshadfar 1995 .)جز آغازگر  بهXgwm-639  2سایر آغازگرها 

های شناسایی در واقع تشابه در تعداد آلل .آلل شناسایی کردند

های تکراری، نوع اند ناشی از یکسانی در شمار توالیتو شده می

 .Nadi et al)ها و ساختار نوکلئوتیدی ژنوم باشد  نوکلئوتیدهای آن

 2با توجه به اطلاعات مندرج در جدول (. 1شکل ( )2019

 14/9از  PICآغازگر چندشکل مقدار  24مشخص شد در مجموع 

 31/9تا  Xgwm-232عنوان کمترین میزان مربوط به آغازگر  به

متغیر و  Xgwm-624عنوان بیشترین مقدار مربوط به آغازگر  به

با توجه به . بود 32/9میانگین کل محتوای چندشکلی برابر با 

بیشتر باشد قدرت تمایز  PICاینکه هرچقدر مقدار شاخص 

توان نتیجه گرفت آغازگر آغازگر نیز بیشتر خواد بود از اینرو می

Xgwm-232 آغازگرها دارای بیشتر سطح  نسبت به سایر

چندشکلی برای جایگاه خود بوده و علاوه براین از توان بالایی در 

پیش از . های بررسی شده داردآشکارسازی چندشکلی بین نمونه

که تنوع ژنتیکی  .Moradkhani et al (2015) این در مطالعه

موجود در گندم و خویشاوندان وحشی آن را ارزیابی نمودند 

گزارش شد که در این راستا با  36/9برابر با  PICشاخص  میانگین

حال مقدار  با این. نتایج این پژوهش تا حد زیادی مطابقت داشت

PIC (2009) گزارش شده توسطNaghavi et al.   نسبت به مقدار

این محققان با بررسی . مشاهده شده در این پژوهش متفاوت بود

 .T. aestivum ،Ae. tauschii ،Aeهای توده مربوط به گونه ۴2

cylindrica  وAe. crassa  متوسط شاخصPIC  جفت  21را برای

 .  گزارش نمودند ۴6/9آغازگر ریزماهواره را 

ترین معیارهای ارزیابی تنوع شاخص تنوع ژنی نیز یکی از مهم

بر . دارد PICباشد و رابطه مستقیمی با شاخص  آللی نشانگرها می

مشخص شد متوسط این شاخص برابر دست آمده  اساس نتایج به

مربوط به آغازگرهای ( ۴9/9)و بیشترین مقدار آن  41/9با 

Xgwm-469 ،Xgwm-583 ،Xgwm-608  وXgwm-157 در . بود

 Xgwm-232مقابل کمترین مقدار این شاخص برای آغازگر 

های مهم در برآورد کارایی یک از دیگر شاخص .تخمین زده شد

. اشاره نمود( MI)به شاخص نشانگر توان سیستم نشانگری می

این شاخص قادر به برآورد مناسبی از آغازگرهاست و با تعداد 

های مورد بررسی ارتباط باندهای چندشکل مشاهده شده در نمونه

 MIبررسی شاخص (. Milbourne et al. 1997)مستقیمی دارد 

استفاده در این تحقیق مورد  SSRبرآورد شده برای آغازگرهای 

با  01/9تا  21/9ن داد این شاخص دارای دامنه تغییرات بین نشا

نسبت به سایر  Xgwm-121باشد و آغازگر می 19/9میانگین 

علاوه بر . باشدمی MIآغازگرها دارای بیشترین شاخص 

مناسبی برای  معیارنیز ( Rp)های ذکر شده قدرت تفکیک  شاخص

ر تمایز افراد تمایز آغازگرهاست و بیانگر توانایی یک آغازگر د

های مشاهده این شاخص نیز با تعداد آلل. باشدمورد بررسی می

 Prevost and Wilkinson)در الگوی باندی رابطه مستقیمی دارد 

دست آمده در این پژوهش مشخص شد  هبا بررسی نتایج ب(. 1999

بوده و بیشترین و کمترین میزان  2۰/1این شاخص دارای میانگین 

 Xgwm-608و  Xgwm-232وط به آغازگرهای ترتیب مرب آن به

 (.2جدول ) باشد می
 

ها استفاده شده و نتایج حاصل از تکثیر آن SSRمشخصات آغازگرهای  -2جدول 

 T. aestivumو  Ae. tauschiiهای در جمعیت

MI Rp PIC آغازگر  تعداد آلل تنوع ژنی 

۰4/9 11/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-16 

۴1/9 ۴۰/1 20/9 3۴/9 2  Xgwm-44 
32/9 16/1 16/9 11/9 2  Xgwm-111 
01/9 11/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-121 
۰4/9 43/1 34/9 43/9 2  Xgwm-271 
61/9 ۰۴/1 21/9 2۴/9 2  Xgwm-272 
42/9 ۴2/1 33/9 41/9 2  Xgwm-292 
66/9 26/1 36/9 41/9 2  Xgwm-296 
۰2/9 2۴/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-301 
۰4/9 93/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-325 
۰4/9 21/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-349 
۰4/9 29/1 36/9 41/9 2  Xgwm-382 
۰2/9 22/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-455 
۰4/9 94/1 3۰/9 ۴9/9 2  Xgwm-469 
۰9/9 34/1 3۴/9 46/9 2  Xgwm-515 
۴2/9 60/1 26/9 39/9 2  Xgwm-565 

۰4/9 94/1 3۰/9 ۴9/9 2  Xgwm-583 

۰4/9 92/1 3۰/9 ۴9/9 2  Xgwm-608 

۰6/9 14/1 31/9 40/9 2  Xgwm-624 

۰4/9 9۴/1 3۰/9 ۴9/9 2  Xgwm-157 

69/9 ۴6/1 39/9 31/9 2  Xgwm-212 

21/9 11/1 14/9 1۴/9 2  Xgwm-232 

۰9/9 31/1 

 

3۴/9 46/9 2  Xgwm-311 

۰4/9 1۴/1 3۰/9 40/9 2  Xgwm-484 

 گینمیان  06/1 41/9 32/9 2۰/1 19/9
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ای منظور بررسی بررسی میزان تنوع ژنتیکی بین و دورن گونه به

های بر اساس ماتریس داده( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

SSR  با توجه . نشان داده شده است 3انجام و نتایج آن در جدول

دست آمده بیشترین سهم تنوع ژنتیکی مربوط به درون  هبه نتایج ب

 .Aeبیانگر تنوع آللی گسترده در دو گونه ها بود که نتیجه  گونه

tauschii  وT. aestivum پیش از این نیز سطح بالایی از . باشد می

تنوع درون گونه در گندم و سایر خویشاوندان وحشی آن با 

و  SSR ،ISSR ،SCoTاستفاده از نشانگرهای مولکولی مانند 

CBDP  گزارش شده است که در این راستا با نتایج پژوهش

-Naghavi et al. 2009; Pour)اضر مطابقت داشتند ح

Aboughadareh et al. 2017; Pour-Aboughadareh et al. 2018; 

Etminan et al. 2019; Ahmadi et al. 2020 .) 

منظور  ای، بهبا توجه به مشاهده سطح بالایی از تنوع بین گونه

رسی های مورد برمقایسه میزان تنوع موجود در هر یک از گونه

های مشاهده شده برخی از پارامترهای ژنتیکی شامل تعداد آلل

(Na)ثر ؤهای م ، تعداد آلل(Ne) شاخص اطلاعات شانون ،(I) ،

های ژنی ، درصد چندشکلی مکان(H)شاخص تنوع ژنی نی 

(PPL ) و تعداد باندهای اختصاصی(NPB )ها برآورد و مقادیر آن

شود مقادیر ه ملاحظه میطور ک همان. ارائه شده است 4در جدول 

 Ae. tauschiiتمامی پارامترهای ژنتیکی برآورد شد در گونه 

دهنده سطح بالای  بیشتر بود که این نشان T. aestivumنسبت به 

پیش از این در . باشدمی Ae. tauschiiای در تنوع آللی درون گونه

 .Pour-Aboughadareh et alو  .Etminan et al (2019) مطالعات

ای از  نیز با مقایسه پارامترهای ژنتیکی در مجموعه( 2018)

های های تریتیکوم و آژیلوپس گزارش شده است که جمعیت گونه

Ae. tauschii  نسبت بهT. aestivum  از نظر کلیه پارامترها دارای

در واقع وجود چنین سطح بالایی از تنوع . مقادیر بالاتری هستند

عنوان یک منبع ژنی  این گونه بهژنتیکی است که منجر شده است 

های اصلاحی گندم مورد توجه غنی برای استفاده در برنامه

عبارت دیگر با بررسی منابع مختلف  به. نژادگران قرار گیرد به

های این گونه چه از نظر تحمل به د که جمعیتشو مشاهده می

های زنده و غیر زنده و چه از نظر صفات کیفی دانه از انواع تنش

های  ای برخوردار بوده و در بین سایر گونههمیت ویژها

خود اختصاص داده  خویشاوندی سهم بیشتری از مطالعات را به

تواند به نوعی بیانگر وجود سطح بالایی از تنوع است که این می

آللی موجود در آن باشد که محققان را به جستجو برای یافتن 

 . های مقاومت در خود سوق داده است ژن

 
، leaderدهنده  نشان t و aو  L .در سطوح مختلف پلوئیدی Dواجد ژنوم  Triticum و  Agilopsهایدر گونهSSR (Xgwm-157 )الگوی باندی نشانگر  -1شکل 

T.aestivum(a)  وt) )A.tauschii باشدمی. 

 

 T. aestivumو  Ae. tauschiiدر دو گونه  SSRهای بدست آمده از نشانگرهای بر اساس داده AMOVAتجزیه  -3جدول 

 درصد واریانس واریانس برآورد شده میانگین مربعات درجه آزادی منبع تغییرات

 14 44/1 ۴3/۰۰ 1 ایبین گونه

 16 60/1 60/1 03 ایدرون گونه
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 SSRی بر اساس آغازگرها Ae. tauschiiو  T. aestivumمقایسه پارامترهای ژنتیکی برآورد شده در دو گونه  -4جدول 

 

 

 

 

 
 

 

با استفاده از   .Masoomi–Aldizgeh et al(2015)عنوان مثال،  به

فیزیولوژیک و آنالیز الگوی بیان ژن گزارش کردند -صفات مورفو

به ارقام زراعی و نسبت  Ae. tauschiiهای گونه که برخی از توده

 مطالعه یکدر  .متحمل به سرما دارای مقاومت بالاتری هستند

که  دشمشخص  .Sohail et al( 2011) توسط گرفته صورت

گندم  یکنسبت به ارقام سنتت Ae. tauschii هایاز توده یبرخ

دارند و تحت  یدر پاسخ به تنش خشک یبهتر یتظاهر یزراع

نسبت به  یوحش هایمونهصفات ن یانگینم یتنش خشک یطشرا

از نظر صفات مرتبط  .برخوردار بود یاز کاهش کمتر یارقام زراع

گزارش کردند تنوع  .Guangrong et al (2010) با کیفیت دانه نیز

 .Aeهایهای امگا گلیادین در جمعیتآللی بالایی برای ژن

tauschii عنوان ژن کاذب در  هژن ب ۴که تعداد  طوری وجود دارد به

 .این گونه شناسایی شد

 .Aeو  T. aestivumهای تر روابط بین تودهمنظور توصیف دقیق به

tauschii ای با استفاده از ماتریس ارزیابی شده، تجزیه خوشه

. انجام شد Neighbor-joiningتشابه ژنتیکی جاکارد و به روش 

وسط آن برابر با متغیر و مت 0۰/9تا  42/9ضریب تشابه ژنتیکی بین 

های ترتیب بین توده کمترین و بیشترین میزان تشابه به. بود 6۴/9

ماتریس )مشاهده شد ( 42/9) ۰4با  3۰و ( 0۰/9) 2۰با  2۴شماره 

دست  هبا توجه به دندروگرام ب(. ضرایب نشان داده نشده است

( GIIو  GI)ها در دو گروه اصلی آمده مشخص شد کلیه توده

دست آمده از این  هبا توجه به دندروگرام ب. دبندی شدن گروه

های مورد بررسی از الگوی یکنواختی بر  تجزیه مشخص شد توده

صورت تصادفی هر  ههای خود برخوردار نبوده و بحسب گونه

 .Tو Ae. tauschiiهای گروه در برگیرنده تعدادی از توده

aestivum گروه . بودGI  بوددر برگیرنده بیشترین تعداد توده .

های مربوط به هر گونه در کنار جز تعداد محدودی، عمدتاً توده به

عمدتاً   GIIگروه . یکدیگر در یک زیر خوشه مجزا قرار گرفتند

حال  بود ولی با این T. aestivumهای مربوط به گونه شامل توده

شکل )نیز در این گروه قرار گرفت  Ae. tauschiiتوده  ۴تعداد 

2 .) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 SSRهای ای بر اساس دادهدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -2شکل 

خطوط قرمز معرف . Ae. tauschiiو  T. aestivumتوده  0۴دست آمده در  هب

 .باشندمی T. aestivumهای مربوط به گونه توده

 

تر روابط بین دو گونه مورد بررسی و همچنین جهت بررسی دقیق

تجزیه به مختصات اصلی های مختلف الگوی پراکنش توده

(PCoA )نتایج حاصل از تجزیه نشان داد دو مؤلفه . انجام شد

درصد در مجموع  09/10و  41/39ترتیب با توجیه  نخست به

درصد از کل تغییرات مشاهده شده توسط نشانگرهای  31/۴9

SSR ( 3شکل )پلات با بررسی نمودار بای. را توجیح نمودند

فه نخست مشاهده شد الگوی ترسیم شده بر اساس دو مؤل

دست  هبندی بها تا حد زیادی منطبق با گروهپراکنش و توزیع توده

با در نظر گرفتن این نتایج . باشدای میآمده از تجزیه خوشه

های مربوط به دو توان اظهار داشت قرار گرفتن برخی از توده می

 T. aestivum  (n = 47) Ae. tauschii (n = 48) پارامتر ژنتیکی
 90/9 ± 6۴/1 9۴/9 ± 1۰/1 (Na)های مشاهده شده تعداد آلل

 90/9 ± 4۰/1 94/9 ± 66/1 (Ne)های مؤثر تعداد آلل

 9۴/9 ± 30/9 93/9 ± ۴3/9 (I)شاخص اطلاعات شانون 

 94/9 ± 2۰/9 92/9 ± 3۰/9 (H)شاخص تنوع ژنی نی 

 4۰/31۰3 19/10 (PPL)های ژنی درصد چندشکلی مکان

 9 3 (NPB)تعداد باندهای اختصاصی 
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ود تواند دلیلی بر وجگونه مختلف در کنار یکدیگر از یک سو می

ای بوده و از سوی دیگر سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون گونه

و  T. aestivumبیانگر وجود یک رابطه فیلوژنتیکی نزدیک بین 

Ae. tauschii در واقع با توجه به اینکه گونه . باشدAe. tauschii 

طور مستقیم در فرایند تکامل کندم زراعی نقش داشته است و از  به

رد استفاده در این پژوهش نیز مبتنی بر ژنوم طرفی آغازگرهای مو

D یابی به چنین نتایجی دور از انتظار نیست اند لذا دستبوده . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
های نخست  های ارزیابی شده بر اساس دو مؤلفه الگوی پراکنش توده -3شکل 

 SSRهای با استفاده از داده( PCoA)حاصل از تجزیه به مختصات اصلی 

 

های مورد بررسی و یافتن تعداد واقعی  بندی نمونه همنظور گرو به

تجزیه ساختار  SSRهای ها بر اساس ماتریس دادهزیر جمعیت

درصد  یبررس دست آمده و با توجه به نتایج به. جمعیت انجام شد

و  T. aestivumتوده  0۴مشخص شد  ۴/9افراد با آستانه  یتعضو

Ae. tauschii  در چهار زیر جمعیت(4  =K )راکنده شدندپ .

و مقدار آن در  ۴9/9ها برابر با  زیر جمعیت FSTمیانگین شاخص 

، 61/9، 26/9ترتیب برابر با  به 4تا  1های هر یک از زیر جمعیت

ها نشان داد زیر جمعیت بررسی پراکنش توده. بود ۴1/9و  ۴۰/9

، 61شماره  Ae. tauschiiهای در برگیرنده توده( SP-1)نخست 

و  04، 02، 01، 1۰، 16، 1۴، 16، 13، 12، 11، 19، ۰1، ۰4، ۰3

های شماره در برگیرنده توده( SP-2)زیر جمعیت دوم . بود 0۴

 03و  09، ۰0، ۰۰، 62، 61، 69، ۴0، ۴۰، ۴6،  ۴۴، ۴4، ۴2، ۴1

 Ae. tauschiiسه توده از گونه . بود Ae. tauschiiمتعلق به گونه 
، 4، 3، 2، 1های شماره همراه توده به( 10و  ۰2، ۴1های  شماره)

۴ ،6 ،۰ ،1 ،0 ،19 ،11 ،12 ،13 ،14 ،1۴ ،16 ،1۰ ،11 ،29 ،21 ،

22 ،23 ،24 ،2۴ ،2۰ ،21 ،20 ،39 ،31 ،32 ،33 ،34 ،3۴ ،36 ،3۰ ،

را ( SP-3)زیر جمعیت سوم  T. aestivumاز گونه  30و  31

، 49های شماره) T. aestivumهشت توده از گونه . تشکیل دادند

 Ae. tauschiiو نه توده از گونه ( 4۰و  46، 4۴، 44، 43، 42، 41
در زیر ( ۰6و  6۰، 66، 6۴، 64،  ۴3، ۴9، 40، 41های شماره)

های مورد در بین توده. قرار گرفتند( SP-4)جمعیت چهارم 

و  T. aestivumمتعلق به گونه  26های شماره بررسی نیز توده

 .Aeعلق به گونه مت 14و  ۰۴، ۰1، ۰9، 60، 63های شماره

tauschii  های مختلط در عنوان توده به ۴/9با میزان آستانه کمتر از

با بررسی روند (. 4شکل )ها قرار نگرفتند هیچ از زیر جمعیت

شود که های واقعی مشاهده میهای در زیر جمعیتپراکنش توده

خوبی از یکدیگر و در زیر  های مربوط به هر گونه بهتوده

های تمایزی تفکیک شدند و وجود برخی از تودههای مجمعیت

مربوط به هر گونه در کنار یکدیگر در یک زیر جمعیت مشابه 

ها باشد و یا تواند دلیلی بر جریان ژنی موجود در جمعیتمی

های ژنی مشاهده شده توسط آغازگرهای اینکه تعداد جایگاه

ود چنین حال وجبا این. استفاده شده به اندازه کافی نبوده است

تواند بیانگر ارتباط قوی بین گونه گندم جریان ژنی و اختلاطی می

 .باشد Ae. tauschiiنان و نیای وحشی آن 

دست آمده از این پژوهش نشان داد سطح  هکلی نتایج ب طور به

و  T. aestivumهای بالایی از تنوع ژنتیکی درون هر یک از گونه

Ae. tauschii آغازگرهای علاوه براین. وجود داشت ،SSR 

استفاده شده در این بررسی به خوبی قادر به ارائه سطح بالایی از 

ها از یکدیگر خوبی قادر به تفکیک توده چندشکلی بوده و به

های اخیر تغییرات گسترده اقلیمی با توجه به اینکه در سال. بودند

نژادگران گندم شده های فراوانی برای بهمنجر به بروز چالش

ذا نظر به وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در است، ل

اهمیت  Ae. tauschiiویژه  خویشاوندان وحشی گندم به

پلاسم گیاهی امری آوری، ذخیره و نگهداری از این ژرم جمع

 . رسدنظر می ضروری به
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