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توده آژيلوپس بومی ايران با استفاده از  81در اين پژوهش تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيت 

از  هبا استفاد. ورد بررسی قرار گرفتمCBDP (CAAT-box derived polymorphism )آغازگرهای 

با توجه به ميانگين . قطعه تکثير شد که تمامی قطعات چندشکل بودند 40آغازگر در مجموع  11

مشخص شد آغازگرهای استفاده شده کارايی لازم جهت بررسی  MIو  PIC ،Rpهای شاخص

( AMOVA)واريانس مولکولی تجزيه . دارا هستندها و ساختارهای ژنتيکی را روابط بين ژنوتيپ

های  براساس مقادير شاخص. بيشتر است هاگونه دروننسبت به  ها گونه بيننشان داد ميزان تنوع 

، (Ne)های موثر  ، تعداد آلل(Na)های مشاهده شده تنوع ژنتيکی مشخص شد بيشترين تعداد آلل

( PPL)های چندشکل  هو درصد جايگا( I)بيشترين ميزان شاخص شانون  ،(He)شاخص تنوع ژنی 

های ارزيابی  ای و ساختار جمعيت تمامی ژنوتيپتجزيه خوشه .بود Ae. triuncialisگونه مربوط به 

 یطورکل به. بندی کردند دستهها  مطابق با ساختار ژنومی آنترتيب در سه گروه اصلی  شده را به

با توجه . وجود دارد لوپس ايرانهای آژي تودهدر  يیبالا يکیدست آمده نشان داد تنوع ژنت به يجنتا

 تواندیمجموعه م يناکه تودهای وحشی دارای سازگاری بالايی با محيط خود هستند،  به اين

  .يردگندم مورد استفاده قرار گ یاصلاح هایبا ارزش در برنامه یمنبع ژن يکعنوان  به
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ترین منابع  عنوان یکی از مهم های خویشاوند گیاهان زراعی بهگونه

ژنی برای اصلاح گیاهان و حفظ پایدار اکوسیستم زراعی 

در واقع خویشاوندان وحشی، واحدی از . شوندمحسوب می

دلیل داشتن ارتباط ژنتیکی نسبتاً  بندی گیاهان است که بهطبقه

صورت غیر مستقیم و یا مستقیم در  نزدیک با گیاهان زراعی به

به یک یا دو خزانه  طور کلی ها نقش دارند و بهتکامل و بهبود آن

 Maxted et)ژنی و یا یک تا چهار گروه تاکسونومی تعلق دارند 

al. 2006 .)(2009) براساس گزارش Maxted et al.  در بین

های خویشاوندی گیاهان زراعی، گندم دارای بیشترین تعداد گونه

های گیاهی این تفاوت طوری در مقایسه با سایر گونه هاست ب

رو با توجه به نقش و اهمیت  از این. باشد بسیار چشمگیر می

های وحشی داشتن اطلاعات کافی در خصوص نحوه  گونه

پلاسمی  پراکنش و میزان تنوع ژنتیکی درون این منابع ژرم

ها استفاده مفید و اصلاح گیاهان ضروری است تا بتوان از آن

 ترین ایران یکی از مهم(. Salimi et al. 2005)عمل آورد  زراعی به

های وحشی گندم در خاورمیانه  مراکز اولیه توزیع و پراکنش گونه

هایی از شمال غربی تا جنوبی کشور با  باشد و بخشو جهان می

ترین مراکز تنوع  عنوان کلیدی قرارگیری در هلال حاصلخیز به

علاوه (. Van-Slagern 1994)آیند شمار می هها ببرای این گونه

هایی سبب شده است تا ایران در زمره براین، وجود چنین زیستگاه

بین . زانه ژنی گندم شناخته شودخترین کشورهای دارای غنی

ترین  خویشاوندان وحشی گندم، جنش آژیلوپس یکی از مهم

و  .Triticum aestivum L)های زراعی خویشاوندان وحشی گندم

T. turgidum var. durum )های  واسطه اهدا ژنوم هباشد و بمیD 

-Pour)ها نقش بسزایی در تکامل گندم دارند  به این گونه Bو 

Aboughadareh et al. 2018a .)های آژیلوپس در سه سطح  گونه

شوند و از نظر  بندی می دیپلوئید، تتراپلوئید و هگزاپلوئید گروه

 S/Bو  U ،D ،C ،N ،M ،Tهای  ساختار ژنومی نیز دارای ژنوم

ساس گزارشات موجود برا(. Van-Slageren 1944)باشند  می

های مشخص شده است تاکنون از تنوع ژنتیکی درون گونه

بررسی تنوع . طور کامل استفاده نشده است خویشاوند گندم به

پلاسمی و تعیین ساختارهای های ژرمژنتیکی بین و دورن جمعیت

نژادگران بوده و لذا حفاظت و جمعیت همواره مورد توجه به

ای برخوردار خویشاوندی از اهمیت ویژه هایبرداری از گونهبهره

 (. Pour-Aboughadareh et al. 2018a)است 

تر و  امروزه پیشرفت در ابزارهای مولکولی موجب ارزیابی دقیق

ای شده تنوع ژنتیکی و همچنین بررسی روابط بین گونه سریع

ترین این ابزارها نشانگرهای مولکولی که  یکی از مهم. است

ها با قابلیت کمک به محققین هایی روی کروموزومعنوان مکان به

در تجزیه و مطالعه ژنوم موجودات دارای مزایایی همچون بیان 

مستقل از شرایط محیطی، داشتن توارث مندلی، برخورداری از 

ای از کل ژنوم فرد بودن، کم هزینه میزان چندشکلی بالا، نماینده

نشانگرهای (. Collard and Mackill 2008)باشند بودن و غیره می

گذاری، مولکولی در پنج دسته کلی شامل نشانگرهای مبتنی بر لکه

های ، مبتنی بر توالی(PCR)ای پلیمراز مبتنی بر واکنش زنجیره

، مبتنی بر (هامانند ماهواره، ماهوارک و ریزماهواره)تکراری 

mRNA شوند بندی میها گروهیابی و ریزآرایهو مبتنی بر توالی

(Varshney 2010 .) در دهه اخیر پیشرفت در بیوتکنولوژی و

ابزارهای مولکولی منجر به توسعه چندین نشانگر مبتنی بر نواحی 

ها ترین این سیستم از مهم. های هدفمند شده استپروموتوری ژن

 CBDP (CAAT-box derivedتوان به نشانگرهای می

polymorphism )(2014) که توسط اشاره کرد Singht et al. 

 11این نشانگرها دارای توالی به طول . توسعه و معرفی شده است

را نشان  CAATباشند که چندشکلی ناحیه جعبه نوکلئوتید می

های نشانگری مبتنی بر ژن هدف شده دهند و استفاده از سیستممی

در رابطه با استفاده از این سیستم مولکولی گزارشات . است

عنوان نمونه،  به. ی گیاهی مختلف وجود داردهامتعددی در گونه

(2019) Pour-Aboughadareh et al.  در بررسی تنوع ژنتیکی

های آژیلوپس ایران از دو سیستم نشانگری  موجود در گونه

CBDP  وSCoT (Start codon targeted polymorphism )

استفاده نمودند و علاوه بر گزارش سطح بالایی از تنوع ژنتیکی 

خوبی  به CBDPهای مختلف نشان دادند نشانگرهای گونه درون

های مختلف و نشان دادن رابطه فیلوژیکی بندی گونه قادر به گروه

تنوع  .Etminan et al (2019) در بررسی. باشندها میبین گونه

پلاسمی متعلق به دوازده گونه توده ژرم 221ژنتیکی موجود در 

 CBDPکردند نشانگرهای آژیلوپس و تریتیکوم ایران گزارش 

های مربوط به گونه بر اساس ساختار نحو مطلوبی توانستند توده به
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در . های مجزایی از یکدیگر تفکیک کنندها در گروهژنومی آن

خوبی  واقع این نتایج بیانگر این است که این سیستم نشانگری به

تواند در  ای بوده و میقابل استفاده در بررسی روابط بین گونه

های در تهیه نقشه SSRبارز مانند  ترکیب با سایر نشانگرهای هم

  .Tiwari et al(2016)همچنین . ژنتیکی مورد استفاده قرار گیرد

و  RAPD ،ISSR ،SCoTنیز کارایی چهار سیستم نشانگری 

CBDP  را تعیین تنوع ژنتیکی موجود در گونهAndrographis 

paniculata اظهار داشتند نشانگرهای این محققان . مقایسه کردند

CBDP  با دارا بودن بیشترین مقادیر اطلاعات چندشکلی و قدرت

خوبی قادر  تمایز آغازگرها نسبت به سه سیستم نشانگری دیگر به

. های ارزیابی شده بودبندی تودهتعیین ساختار جمعیت و گروه

 CBDPطور کلی این تحقیق با هدف بررسی کارایی نشانگرهای  به

توده آژیلوپس  18یابی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت در ارز

 .Aeو Ae. tauschii ،Ae. triuncialisمتعلق به سه گونه 

cylindrica انجام شد  . 

توده آژیلوپس  18شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

پس از  (.1جدول )آوری شده از نواحی مختلف ایران بود جمع

و تولید لخانه شرایط گدر  هابذور هر یک از ژنوتیپکشت 

های جوان بر اساس ژنومی از برگ DNAاستخراج  گیاهچه،

پس از (. Doyle and Doyle 1987) انجام شد CTABروش 

ل آگارز ژژنومی کیفیت آن با استفاده الکتروفورز  DNAاستخراج 

نتیکی منظور بررسی تنوع ژ به. درصد مورد بررسی قرار گرفت 1/8

های  بر اساس توالی CBDPآغازگر  12و تجزیه ساختار جمعیت 

سنتز و استفاده شد  .Singht et al (2014) ارائه شده توسط

 (. 2 جدول)

 
 ها همراه کد دسترسی بانک ژن آن به آژیلوپسهای متعلق به سه گونه  فهرست توده -1جدول 

 کد بانک ژن گونه ردیف کد بانک ژن گونه ردیف ژن کد بانک گونه ردیف

1 Ae. triuncialis IUGB-03000 29 Ae. cylindrica IUGB-00035 75 Ae. tauschii  IUGB-00141  

2 Ae. triuncialis IUGB-03001 38 Ae. cylindrica IUGB-00137 71 Ae. tauschii  IUGB-00143  

3 Ae. triuncialis IUGB-03002 31 Ae. cylindrica IUGB-00173 79 Ae. tauschii  IUGB-00144  

4 Ae. triuncialis IUGB-03003 32 Ae. cylindrica IUGB-00194 08 Ae. tauschii  IUGB-00151  

7 Ae. triuncialis IUGB-03004 33 Ae. cylindrica IUGB-00217 01 Ae. tauschii  IUGB-00157  

0 Ae. triuncialis IUGB-03005 34 Ae. cylindrica IUGB-00240 02 Ae. tauschii  IUGB-00164  

5 Ae. triuncialis IUGB-03006 37 Ae. cylindrica IUGB-00246 03 Ae. tauschii  IUGB-00193  

1 Ae. triuncialis IUGB-03007 30 Ae. cylindrica IUGB-00387 04 Ae. tauschii  IUGB-00196  

9 Ae. triuncialis IUGB-03008 35 Ae. cylindrica IUGB-00421 07 Ae. tauschii  IUGB-00198  

18 Ae. triuncialis IUGB-03009 31 Ae. cylindrica IUGB-00035 00 Ae. tauschii  IUGB-00223  

11 Ae. triuncialis IUGB-03010 39 Ae. cylindrica IUGB-00137 05 Ae. tauschii  IUGB-00224  

12 Ae. triuncialis IUGB-03011 48 Ae. cylindrica IUGB-00173 01 Ae. tauschii  IUGB-00238  

13 Ae. triuncialis IUGB-03012 41 Ae. cylindrica IUGB-00194 09 Ae. tauschii  IUGB-00245  

14 Ae. triuncialis IUGB-03013 42 Ae. cylindrica IUGB-00217 58 Ae. tauschii  IUGB-00247  

17 Ae. triuncialis IUGB-03014 43 Ae. cylindrica IUGB-00240 51 Ae. tauschii  IUGB-00249  

10 Ae. triuncialis IUGB-03015 44 Ae. cylindrica IUGB-00246 52 Ae. tauschii  IUGB-00260  

15 Ae. triuncialis IUGB-03016 47 Ae. cylindrica IUGB-00387 53 Ae. tauschii  IUGB-00261  

11 Ae. triuncialis IUGB-03017 40 Ae. tauschii  IUGB-00205  54 Ae. tauschii  IUGB-00263  

19 Ae. triuncialis IUGB-03018 45 Ae. tauschii  IUGB-00222  57 Ae. tauschii  IUGB-00269  

28 Ae. triuncialis IUGB-03019 41 Ae. tauschii  IUGB-00275  50 Ae. tauschii  IUGB-00273  

21 Ae. triuncialis IUGB-03020 49 Ae. tauschii  IUGB-00381  55 Ae. tauschii  IUGB-00274  

22 Ae. triuncialis IUGB-03021 78 Ae. tauschii  IUGB-00382  51 Ae. tauschii  IUGB-00276  

23 Ae. triuncialis IUGB-03022 71 Ae. tauschii  IUGB-02076  59 Ae. tauschii  IUGB-00279  

24 Ae. triuncialis IUGB-03023 72 Ae. tauschii  IUGB-00020  18 Ae. tauschii  IUGB-00289  

27 Ae. triuncialis IUGB-03024 73 Ae. tauschii  IUGB-00039     

20 Ae. triuncialis IUGB-03025 74 Ae. tauschii  IUGB-00051     

25 Ae. cylindrica IUGB-00030 77 Ae. tauschii  IUGB-00080     

21 Ae. cylindrica IUGB-00032 70 Ae. tauschii IUGB-00108  
 

   

  ها مواد و روش
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 تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرها، شرایط سازی بهینه از پس

( Biorad-T100مدل )ترموسایکلر  با استفاده دستگاه PCRواکنش 

 2میکرولیتر و شامل  28مخلوط واکنش در حجم نهایی . انجام شد

میکرولیتر آب  0،  آغازگرمیکرولیتر  2،  ژنومی DNAمیکرولیتر 

کلیه . بود PCR master Mix (2X) میکرولیتر 18و  دیونیزه

یک مرحله شامل  در برنامه دمایی هر واکنش های تکثیر واکنش

 4گراد به مدت  درجه سانتی 94اولیه در دمای  سازی رشتهسوا

یک سازی به مدت  رشتهسشامل واحرارتی  چرخه 38دقیقه و 

آغازگر به مدت یک  گراد، اتصال سانتی درجه 94دمای دقیقه در 

گراد، توسعه آغازگر  درجه سانتی 78دقیقه در دمای 

و  گراد درجه سانتی 52ر دمای دقیقه د 2به مدت ( پلیمریزاسیون)

 .گراد بود درجه سانتی 52دقیقه در دمای  5بسط نهایی به مدت 

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

 Safeview با ها ژل آمیزی رنگ و تفکیک درصد 7/1 آگارز ژل

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

 PIC: polymorphism)الگوها، مقادیر محتوای چندشکلی 

information content) قدرت تمایز ،(Rp: resolving power ) و

ترتیب با استفاده از  به( MI: marker index)شاخص نشانگر 

 Anderson et al. ، (1999)(1993) های ارائه شده توسط فرمول

Prevost and Wilkinson (2007) و Varshney et al.  برای هر

و ( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی . آغازگر محاسبه شد

های مشاهده مانند تعداد آلل های تنوع ژنتیکیمحاسبه شاخص

، (I)، شاخص شانون (Ne)های مؤثر ، تعداد آلل(Na)شده 

های ژنی ژنی برای هر و درصد مکان( He)شاخص تنوع ژنی نی 

 Peakall and)انجام شد  GenAlEx افزار از نرم گونه با استفاده

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

بندی  گروه منظور اساس ضریب فاصله جاکارد محاسبه و به

با استفاده از  Neighbor-joiningای به روش  خوشهها تجزیه  نمونه

در  یتساختار جمع یهتجز .صورت گرفت DARwinافزار  نرم

 STRUCTUREبا استفاده از نرم  یابی شده نیزهای ارزتوده

های واقعی در این تجزیه جهت یافتن زیر جمعیت. صورت گرفت

مرتبه  18انجام و به تعداد ( Bayesian)تجزیه بر پایه مدل بیزین 

 Markov Chainو شاخص burn-inهای تعداد شاخص. تکرار شد

Monte Carlo (MCMC)  78888در هر تکرار به تعداد مساوی و 

منظور دستیابی به تعداد زیر  سپس به. در نظر گرفته شد

 Structure Harvesterافزار بر خط  های واقعی از نرم جمعیت

(Earl and von Holdt 2012 )استفاده شد. 

 

آغازگر  12با استفاده از  :تعیین کارایی آغازگرهای استفاده شده

قطعه تکثیر شد  94ستفاده شده در این پژوهش در مجموع تعداد ا

میانگین تعداد قطعات چندشکل . ها چندشکل بودندکه تمامی آن

آغازگرهای (. 2جدول )بود  13/5به ازای هر آغازگر برابر با 

CBDP-5  وCBDP-6  قطعه و در مقابل آغازگر  پنجبا تکثیر

CBDP-11  اد قطعات چندشکل قطعه دارای بیشترین تعد 14با

های مهم در تعیین کارایی یک سیستم  یکی از شاخص. بودند

در واقع این شاخص توانمندی . باشد می PICنشانگری، شاخص 

آغازگرهای استفاده شده را از لحاظ تفکیک افراد مورد ارزیابی 

دارای میانگین  PICشاخص (. Powell et al. 1996)دهد  نشان می

و ( CBDP-11مربوط به آغازگر ) 37/8و دامنه تغییراتی بین  44/8

 47/2بین  MIشاخص . داشت( CBDP-3مربوط به آغازگر ) 41/8

و  CBDP-6متغیر بود و آغازگرهای  12/3با میانگین  51/0و 

CBDP-11 ترتیب کمترین و بیشترین مقدار این شاخص را  به

های ذکر شده، شاخص  وه بر شاخصعلا. خود اختصاص دادند به

Rp  نیز توانایی یک سیستم نشانگری را در ایجاد باندهای قابل

دو (. Prevost and Wilkinson 1999)کند امتیازدهی تعیین می

و ( 85/7)ترتیب کمترین  به CBDP-5و  CBDP-11آغازگر 

که  طوری را تعیین کردند به Rpمقدار شاخص ( 45/10)بیشترین 

با توجه به اطلاعات . دست آمد هب 08/1این شاخص میانگین 

دست آمده مشخص شد آغازگرهای استفاده شده در این تحقیق  هب

های ژنتیکی را دارند و نتایج  کارایی لازم جهت انجام سایر تجزیه

 های برخی از محققان همچون دست آمده در این زمینه با یافته هب

(2016) Tiwari et al.، (2019)Etminan et al.  (2019) و Pour-

Aboughadareh et al. مطابقت داشت. 

نتایج تجزیه واریانس  :ایبرآورد تنوع ژنتیکی بین و دورن گونه 

درصد از کل واریانس ژنتیکی  72نشان داد ( AMOVA)مولکولی 

باشد و در مقابل سهم تنوع ای میمربوط به واریانس بین گونه

  نتایج و بحث
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توان بر این اساس می(. 3 جدول)درصد بود  41ای درون گونه

خوبی  آغازگرهای استفاده شده در این پژوهش به اظهار داشت

های ارزیابی شده در سطح ای تودهند اختلافات بین گونهدقادر بو

در واقع وجود تفاوت در ساختار ژنومی . ژنوم را آشکار کنند

ه دست آمده از این تجزی ههای مورد مطالعه تایید کننده نتایج بگونه

پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده برای هر یک از . خواهد بود

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

و  Ae. tauschiiهای نسبت به گونه Ae. triuncialisشود گونه می

Ae. cylindrica  از نظر پارامترهایNa ،Ne ،I ،He  وPPL  دارای

دست آمده از  هبا این حال، این نتایج با نتایج ب. بیشترین مقادیر بود

 .Etminan et al و .Pour-Aboughadareh et al (2019) مطالعه

این محققان با استفاده از نشانگرهای . مطابقت نداشت( 2019)

SCoT  وCBDP های  نشان دادند میزان تنوع ژنتیکی درون گونه

Ae. cylindrica  وAe. tauschii  بیشتر ازAe. triuncialis است .

ترین دلایل وجود تفاوت در مقادیر  در واقع یکی از مهم

توان به  پارامترهای ژنتیکی محاسبه شده برای هر گونه را می

طور کلی  به. های ارزیابی شده نسبت دادتفاوت در تعداد نمونه

 .Ae و Ae. triuncialisبالا بودن پارامترهای ژنتیکی در گونه 

cylindrica ژنتیکی در بین  عر وجود سطح بالایی از تنوبیانگ

 .های موجود در این گونه استتوده

 

 های آژیلوپساستفاده شده در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در گونه CBDPهای ژنتیکی آغازگرهای شاخص -2جدول 

 TAB NPB PPB PIC Rp MI توالی آغازگر

CBDP1 TGAGCACGATCCAATAGC 1 1 188 39/8 77/5 91/3 

CBDP2 TGAGCACGATCCAATAAT 9 9 188 48/8 52/1 49/4 

CBDP3 TGAGCACGATCCAATACC 5 5 188 37/8 5 40/3 

CBDP4 TGAGCACGATCCAATAAG 0 0 188 41/8 92/7 99/2 

CBDP5 TGAGCACGATCCAATCTA 7 7 188 48/8 85/7 49/2 

CBDP6 TGAGCACGATCCAATCGA 7 7 188 47/8 04/7 47/2 

CBDP7 TGAGCACGATCCAATGAT 5 5 188 40/8 02/1 31/3 

CBDP8 TGAGCACGATCCAATGTT 5 5 188 45/8 55/0 49/3 

CBDP9 TGAGCACGATCCAATATA 9 9 188 41/8 2/18 42/4 

CBDP10 TGAGCACGATCCAATGAG 9 9 188 40/8 39/11 11/4 

CBDP11 TGAGCACGATCCAATGCG 14 14 188 41/8 45/10 51/0 

CBDP12 TGAGCACGATCCAATTGA 1 1 188 45/8 15/9 51/3 

 12/3 188 13/5 188 13/5 13/5 میانگین

Ta : ،دمای اتصال آغازگرTAB : ،تعداد کل قطعات تکثیریNPB : ،تعداد قطعات تکثیری چندشکلPPB : ،درصد چندشکلیPIC : محتوای

 شاخص نشانگر: MIقدرت تمایز، و : Rpاطلاعات چندشکل، 

 

 CBDPهای آژیلوپس بر اساس نشانگرهای گونه( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی  -3جدول 

 ایدرون گونه ایبین گونه منبع تغییرات

df 2 55 

SS 17/747 71/541 

MS 92/252 03/9 

Est.Var 11/18 03/9 

Var 71% 49% 

SS : ،مجموع مربعاتMS : ،میانگین مربعاتEst. var : ،واریانس تخمین زده شدهVar :واریانس کل 
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عبارتی تنوع  ای و یا بهعلاوه براین وجود تنوع بالا درون گونه

ها مطلوب ها و ژنتواند شانس یافتن آللآللی بالا در یک گونه می

پیش از این (. Pour-Aboughadareh et al. 2017)را افزایش دهد 

های آژیلوپس و در برخی از مطالعات انجام شده بر روی گونه

های  پلاسمی گندم مشخص شده است گونههای ژرمدیگر گونه

ها از پتانسیل اصلاحی  نسبت به سایر گونه Dوحشی واجد ژنوم 

تحمل به های مرتبط با افزایش بهتری برای بکارگیری در برنامه

را ... های غیر زنده مانند خشکی، شوری، سرما و انواعی از تنش

 (2018a,c) عنوان نمونه در مطالعات صورت گرفته توسط به. دارند

Ahmadi et al.  گونهAe. cylindrica  نسبت بهAe. tauschii 

. تحمل بیشتری نسبت به شرایط تنش شوری و خشکی نشان داد

است این گونه نسبت به سایر دیگر علاوه براین، گزارش شده 

طور کارآمدتری  های آژیلوپس نیز در شرایط تنش کم آبی بهگونه

توانسته است بیوماس و ساختار ریشه خود را حفظ کند 

(Ahmadi et al. 2018b .)(2019) در مطالعه Suneja et al.  نیز به

 .Tنسبت به  Ae. tauschiiهای تحمل قابل توجهی در گونه

diccocoides گزارش . نسبت به تنش خشکی اشاره شده است

های وحشی نسبت به سایر گونه Ae. triuncialisشده است گونه 

های بالای نمک را از طریق کنترل  گندم وحشی و زراعی غلظت

 HTKو  SOSهای دخیل در القای تحمل به تنش مانند بیان ژن

نظر  به رو از این(. Ahmadi et al. 2020)کند بهتر تحمل می

سزایی در  هتواند تاثیر ب پلاسمی می رسد استفاده از این منابع ژرم می

های محیطی در ارقام  بهبود صفات کیفی و افزایش تحمل به تنش

 . گندم داشته باشد
 

های مختلف آژیلوپس پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده در گونه -4جدول 

 CBDPبر اساس آغازگرهای 

 Na Ne I H PPL گونه

Ae. triuncialis 58/1 70/1 40/8 31/8 11/17% 

Ae. cylindrica 71/1 31/1 33/8 22/8 82/05% 

Ae. tauschii 03/1 32/1 38/8 28/8 90/07% 

 %58/52 24/8 30/8 41/1 01/1 میانگین

Na ،Ne ،I ،He و ،PPL های مشاهده شده، تعداد دهنده تعداد آلل ترتیب نشان به

های ژنی  شاخص شانون، شاخص تنوع ژنی نی، و درصد جایگاههای مؤثر،  آلل

 .باشند چندشکل می

 

با این حال، بایستی مدنظر داشت که استفاده از خویشاوندان 

های تلاقی ممکن است همیشه نتایج جالبی وحشی در برنامه

ها سبب دلیل لینکاژ ژنی با برخی از ژن دنبال نداشته باشد و به به

نامطلوب شود بنابراین لازم است در این راستا بروز یک فنوتیپ 

. های مختلف صورت گیردمطالعات تکمیلی بر روی گونه

فواصل : های آژیلوپس و تعیین ساختار جمعیت بندی توده گروه

با میانگین  90/8تا  83/8های بررسی شده بین ژنتیکی بین توده

مشخص ها با توجه به ماتریس ضرایب بین توده. متغیر بود 72/8

و بیشترین  Ae. triuncialisکمترین فاصله ژنتیکی مربوط به توده 

بود  Ae. tauschiiو  Ae. triuncialisآن مربوط به دو توده از گونه 

منظور  به(. ماتریس ضرایب فاصله ژنتیکی نشان داده نشده است)

انجام و  NJای به روش ها تجزیه خوشه بندی توده گروه

نشان داده  A-1دست آمده از این تجزیه در شکل  هدندورگرام ب

های ارزیابی شده در چهار گروه کلی قرار کلیه توده. شده است

، گروه دوم شامل Ae. tauschiiهای  گروه اول شامل توده. گرفتند

های  ، گروه سوم شامل کلیه تودهAe. cylindricaهای  کلیه توده

Ae. triuncialis از گونه گروه چهارم تنها سه توده Ae. tauschii 

یت نیز نشان داد تعداد سه نتایج تجزیه ساختار جمع. بود

 3)توده بررسی شده وجود دارد  18زیرجمعیت واقعی در مجموع 

 =K .)ها مشخص  دست آمده از تفکیک توده با توجه به الگوی به

های کاملاً های مربوط به هر گونه در زیر جمعیتشد که توده

بنابراین این نتیجه مؤید (. B-1شکل )فکیک شدند متمایز از هم ت

خوبی قادر  این است که آغازگرهای استفاده شده در این تحقیق به

پیش . اند ها بوده ها بر اساس ساختار ژنومی آن بندی توده به گروه

نیز اظهار داشتند  .Pour-Aboughadareh et al (2018a) از این

های هدفمند نسبت به سایر نشانگرهای  نشانگرهای مبتنی بر ژن

های  توانند نمونهخوبی می به... و  RAPD ،ISSRغالب مانند 

ها  های مختلف را بر اساس ساختار ژنومی آن متعلق به گونه

عنوان ابزارهای  بندی کنند و در مطالعات فیلوژنیک به گروه

 . کارآمدی مورد استفاده قرار گیرند

قیق نشان داد سطح بالایی از تنوع ژنتیکی طور کلی نتایج این تح به

های آژیلوپس وجود دارد که نیاز است از این در بین و درون گونه

کارگیری خویشاوندان وحشی  هعنوان یک فرصت برای ب تنوع به

ها های پایه از آنهای اصلاحی و ایجاد جمعیتگندم در برنامه
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ی تعیین کننده هاعلاوه براین، با توجه به شاخص. استفاده نمود

کارایی سیستم نشانگری مشخص شد آغازگرهای انتخاب شده در 

های  خوبی سطح بالایی از چند شکلی را در بین توده این تحقیق به

نوبه خود بیانگر کارایی این سیستم  اند که به ارزیابی شده نشان داده

های خویشاوندی گندم  بندی جمعیت در مطالعات ژنتیکی و گروه

رو، استفاده از سیستم در سایر مطالعات تکمیلی مانند  یناز ا. است

 . شود های ژنتیکی توصیه می اشباع نقشه

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 18و الگوی ساختار جمعیت برای ( A)با استفاده از ماتریس ضرایب فاصله ژنتیکی  CBDPای بر اساس آغازگرهای دست آمده از تجزیه خوشه هدندروگرام ب -1شکل 

 (B)توده آژیلوپس بررسی شده 
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