
 

 

 

 

 ژنتيک نوين

 1317بهار ، 1، شماره سيزدهمدوره 

 157 - 161صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 تنوع ژنتیکی 

 ساختار جمعیت 

 گندم دوروم

 پی.ان.نشانگرهای اس 

 چکیده

 

 

 

 

 

 

 

 

بررسی تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت و الگوی عدم تعادل لینکاژی در 

با استفاده از ( .Triticum durum Desf)های گندم دوروم  ژنوتیپ

 پی .ان .نشانگرهای اس

Genetic Variation, Population Structure and Linkage 

Disequilibrium in Durum Wheat (Triticum durum Desf.) 

Genotypes using SNP Markers 
 

 3، ماریون رودر1، علی آرمینیان2اله محمدی، ولی1*اشرف مهرابی، علی1سجاد منصوری

گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی دانشگاه  ، استادیار،دانشیار ،دکتری شجویدان ترتیب به -1

 ایلام، ایلام، ایران

 ، ایرانکرجدانشگاه تهران،  دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، اصلاح نباتات،زراعت و  گروهدانشیار،  -2

 نتیک گیاهی، موسسه ژنتیک گیاهی و تحقیقات گیاهان زراعی، گاترزلبرن، آلمانژ ،استاد -3

 

Mansori S
1
, Mehrabi AA

*1
, Mohammadi V

2
, Arminian A

1
, Röder M

3 

 

1- PhD Student, Associate Professor, Assistant Professor, Department of Agronomy 

and Plant Breeding, Faculty of Agriculture, Ilam University, Ilam, Iran 

2- Associate Professor, Department of Agronomy and Plant Breeding, University 

College of Agriculture and Natural Resources, University of Tehran, karaj, Iran 

3- Professor, Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK), Gatersleben, 

Germany 

 

 alia.mehrabi@yahoo.com: نویسنده مسئول مکاتبات، پست الکترونیکی *

 (13/12/69: تاریخ پذیرش - 4/11/69: تاریخ دریافت) 

منظور بررسی تنوع ژنتيکی، ساختار جمعيت و الگوی عدم تعادل لينکاژی در  اين پژوهش به

. پی انجام شد. ان. با استفاده از نشانگرهای اس( .Triticum durum Desf)های گندم دوروم  ژنوتيپ

ژنوتيپ گندم دوروم عمدتاً با منشاء ايرانی استفاده شد که از نقاط مختلف  111بدين منظور از 

ن پی گندم تعيي. ان. اس 15Kکل جمعيت مورد بررسی با آرايه . آوری شده بودند ايران جمع

( 66/0)ميانگين آماره ژنتيکی محتوای اطلاعات چندشکلی هر نشانگر در کل جمعيت . ژنوتيپ شد

نتايج ضرايب خويشاوندی نسبی بين . برآورد شد 37/0و  01/0ترتيب  بود و حداقل و حداکثر آن به

و ها صفر بود   درصد از ضرايب خويشاوندی بين جفت ژنوتيپ 15/51ها نشان داد که  جفت ژنوتيپ

بنابراين مشخص شد که . بودند 5/0تنها حدود يک درصد از ضرايب دارای مقادير بيش از 

بررسی روابط ژنتيکی بين . های مورد مطالعه وجود دارد خويشاوندی بسيار کمی در ژنوتيپ

های گندم دوروم با استفاده از روش تجزيه به مختصات اصلی نشان داد که نسبت واريانس  ژنوتيپ

شش زيرجمعيت . درصد است 56/7و  35/16ترتيب  به مولفه نخستدو  وسيله بهيين شده ژنوتيپی تب

شناسايی شد و  STRUCTUREهای گندم دوروم با استفاده از برنامه  در مجموعه ژنوتيپ

ها تقريباً بر اساس  اين زيرگروه. آمده با تجزيه مختصات اصلی را تاييد کرد دستبهبندی  گروه

. اطلاعات حاصل از اين تحقيق نشان داد که نشانگرهای اس. ز هم تفکيک شدندمنشاء جغرافيايی ا

های گندم هستند  پی ابزار بسيار توانمندی برای ارزيابی تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيت ژنوتيپ. ان

های  کمک نشانگر در برنامه عنوان والد تلاقی و گزينش به ها به توانند در انتخاب ژنوتيپ و می

 .مورد استفاده قرار گيرندنژادی  به
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یک گونه تتراپلوئید ( .Triticum durum Desf)گندم دوروم 

این گیاه از (. AABB)است  Bو  Aهای زراعی متشکل از ژنوم

منشاء گرفته است ( T. dicoccoides)اهلی شدن گندم امر وحشی 

و ( AA ،2n = 14ژنوم ) T. urartuکه خود از تلاقی طبیعی بین 

( BBدهنده ژنوم ) Aegilops speltoidesیک خویشاوند قدیمی 

شواهد باستان شناسی و (. Peng et al. 2011)است  ایجاد شده

اهلی شدن گندم دوروم از امر وحشی در دهد که  ژنتیکی نشان می

سال قبل از میلاد اتفاق  هزار 8خیزی حدود  ناحیه هلال حاصل

گندم (. Salamini et al. 2002; Oliveira et al. 2012)افتاده است 

دوروم که منبع اصلی سمولینا است، اغلب در تولید محصولات 

غذایی از جمله پاستا، بیگل، کوسکوس و دیگر محصولات نهایی 

 (.Elouafi and Nachit 2004)شود  ای استفاده میمحلی مدیترانه

میلیون هکتار و تولید  11سطح زیر کشت این محصول در جهان 

دهد یکی از  است که نشان می میلیون تن برآورد شده 33آن 

 International Grain)گیاهان مهم زراعی برای تغذیه بشر است 

Council, IGC Grain Market reports, 2013 .) امروزه بیش از

مدیترانه، عمدتاً در ایتالیا،  نیمی از گندم دوروم تولیدی، در منطقه

اسپانیا، فرانسه، یونان، غرب آسیا و کشورهای شمال آفریقا کشت 

چنین در ایالات متحده،  هم(. Maccaferri et al. 2003)شود  می

کانادا و آرژانتین و مقداری در روسیه، ترکیه، مکزیک و هندوستان 

نوع ژنتیکی آگاهی از ت (.De Vita et al. 2007)د شونیز کشت می

نژادی گیاهان زراعی بسیار کلیدی و ساختار جمعیت برای به

منظور استفاده موثر از  باشد و ارزیابی تنوع در ژرم پلاسم به می

 Nielsen et)نژادی ضروری است های به منابع ژنتیکی در برنامه

al. 2014 .) اختار جمعیت سعلاوه بر آن، آگاهی از تنوع ژنتیکی و

یابی ارتباطی و  لاعات ارزشمندی برای انجام نقشهتواند اط می

عنوان بخشی از هلال  ایران به. ر فراهم کندنشانگکمک  گزینش به

 خیزی یکی از مرکز اولیه تنوع برای گندم و خویشاوندان حاصل

نشانگرهای (. Salamini et al. 2002)رود  شمار می به وحشی آن

تنوع ژنتیکی گیاهان  مولکولی ابزارهای توانمندی برای ارزیابی

باشند  یابی ژنتیکی و روابط فیلوژنتیکی می زراعی و وحشی، نقشه

(Mohammadi and Prasana 2003 .) تا به امروز نشانگرهای

مولکولی متعددی برای مطالعه تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت 

 .RFLP (Szücs et alهای گندم دوروم شامل  ژنوتیپ

2000،Autrique et al. 1996; ) ،RAPD (Szücs et al. 2000 

Mantzavinou et al. 2005;) ،AFLP (Sciacca et al. 2010 ) و

SSR (Medini et al. 2005; Laidò et al. 2013  ) مورد استفاده

های نوکلئوتیدی چندشکلی حاصل از تفاوت. قرار گرفته است

های توالی در ژنوم هستند ترین تفاوت، معمول(پی.ان.اس)

(Rafalski 2002 .)پی برای ارزیابی تنوع . ان. نشانگرهای اس

باشند، زیرا فراوانی ها بسیار مفید میژنتیکی موجود در جمعیت

این نوع نشانگر نسبت به دیگر نشانگرها بسیار زیاد بوده و 

. ارزیابی افراد جمعیت با این نوع نشانگر به زمان کمتری نیاز دارد

نسبت به نشانگرهای ریزماهواره،  دلیل نرخ پایین جهش علاوه به به

ها برای مطالعه و بررسی چگونگی تکامل ژنوم بسیار پی.ان.اس

یکی از کاربردهای این (. Varshney et al. 2007)باشند مفیدتر می

قدرت . ها در تعیین ساختار جمعیت استنشانگر استفاده از آن

ارتباط  آماری تعیین ساختار جمعیت با تعداد نشانگر به کار رفته

. ان. نشانگر اس 111مستقیم دارد، از طرفی قدرت تشخیص هر 

(. Kalinowski 2002)آر است .اس.نشانگر اس 11-21پی برابر با 

پی با میزان اطلاعات بالا . ان. علاوه بر این کارایی نشانگرهای اس

نشانگرهایی که تنوع آللی بالایی در جمعیت از خود نشان )

آر .اس.تر از نشانگرهای اس بر و یا حتی بیشتواند برامی( دهند می

ها و  پی. ان. شناسایی مداوم اس(. Smith et al. 2007)باشد 

است که  پی، باعث شده.ان.های تعیین ژنوتیپ اس توسعه پلتفرم

 Edwards)پی مورد توجه روز افزون باشند . ان. نشانگرهای اس

et al. 2012 .)پی با تراکم . ان .های تعیین ژنوتیپ اس امروزه آرایه

طور گسترده ای برای مطالعه الگوهای ژنومی تنوع و  بالا، به

صفت در -استنتاج روابط خویشوندی و شناسایی روابط نشانگر

 (.Wang et al. 2014)شوند  ژرم پلاسم استفاده می

مطالعاتی که به بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت با  با وجود

استفاده از نشانگرهای مولکولی صورت گرفته است، اما تاکنون 

درباره تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت ژنوتیپ های گندم دوروم 

. ان. های بومی ایران با استفاده از نشانگرهای اس ویژه ژنوتیپ به

راین استفاده از نتایج این تحقیق بناب. است پی گزارشی ارائه نشده

های دوروم بسیار مورد نژادی گندمهای بهتواند در برنامهمی

ترین اهداف تحقیق حاضر بررسی تنوع  مهم. استفاده قرار گیرد

  مقدمه
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ژنتیکی، ارزیابی ساختار جمعیت و الگوی عدم تعادل لینکاژی 

پی  .ان. های گندم دوروم با استفاده از نشانگرهای اس درژنوتیپ

 .بود

 

ژنوتیپ گندم دوروم که از بانک ژن دانشکده  144در این مطالعه 

کشاورزی دانشگاه ایلام، تهیه شده بودند، مورد استفاده قرار 

ها به مناطق مختلفی از ایران تعلق عمده این ژنوتیپ. گرفت

داشتند و منشاء بقیه از کشورهای ایتالیا، بلغارستان، آرژانتین، 

اطلاعات . پرتغال، افغانستان و عراق بود استرالیا،کروواسی، 

ها  ها نیز در دسترس نبود و منشاء آنجغرافیایی تعدادی از ژنوتیپ

های ایرانی  تیپژنو(. 1جدول . )عنوان نامعلوم نامگذاری شد به

جمعیت از شمال  21جمعیت از جنوب غرب،  31خود شامل 

جمعیت از غرب، هشت جمعیت از شمال غرب، یک  14شرق، 

 .جمعیت از مرکز و یک جمعیت از جنوب شرق بود

 
 

 های گندم دوروم مورد مطالعه در این تحقیقلیست ژنوتیپ. 1جدول 
 منشاء شماره بانک ژن شماره منشاء شماره بانک ژن شماره 

1 IUGB-00650  38 (مغان)اردبیل IUGB-00687 بلغارستان 

2 IUGB-00651  39 (گرگان)گلستان IUGB-00688 آرژانتین 

3 IUGB-00652 40 (میانه)شرقی  بایجانآذر IUGB-00689 استرالیا 

4 IUGB-00653 41 (شیروان) شمالی خراسان IUGB-00690 بلغارستان 

5 IUGB-00654  ،42 نامعلومایران IUGB-00691 لرستان 

6 IUGB-00655  ،43 نامعلومایران IUGB-00692  (دزفول)خوزستان 

7 IUGB-00656 44 ایران، رقم زردک IUGB-00693  (دزفول)خوزستان 

8 IUGB-00657 45 مشهد IUGB-00694 لرستان 

9 IUGB-00658 46 مشهد IUGB-00695 لرستان 

10 IUGB-00659 47 مشهد IUGB-00696 لرستان 

11 IUGB-00660 48 مشهد IUGB-00697 لرستان 

12 IUGB-00661 49 مشهد IUGB-00698 لرستان 

13 IUGB-00662 50 مشهد IUGB-00699 لرستان 

14 IUGB-00663 51 مشهد IUGB-00700 لرستان 

15 IUGB-00664 52 مشهد IUGB-00701 لرستان 

16 IUGB-00665 53 مشهد IUGB-00702 لرستان 

17 IUGB-00666 54 مشهد IUGB-00703 لرستان 

18 IUGB-00667  55 (گلوران)لرستان IUGB-00704 کرمانشاه 

19 IUGB-00668  56 (گلوران)لرستان IUGB-00705 کرمانشاه 

20 IUGB-00669 57 (کالی فلاوندیوکا)لرستان IUGB-00706 لرستان 

21 IUGB-00670 58 (فلاوندی)لرستان IUGB-00707 لرستان 

22 IUGB-00671 59 (زیق آباد)لرستان IUGB-00708 لرستان 

23 IUGB-00672 60 میتسوتا IUGB-00709 لرستان 

24 IUGB-00673 61 نامعلوم IUGB-00710 لرستان 

25 IUGB-00674 62 نامعلوم IUGB-00711  ،نامعلومایران 

26 IUGB-00675 63 نامعلوم IUGB-00712 لرستان 

27 IUGB-00676 64 نامعلوم IUGB-00713  ،نامعلومایران 

28 IUGB-00677 65 نامعلوم IUGB-00714  ،نامعلومایران 

29 IUGB-00678  ،66 نامعلومایران IUGB-00715  ،نامعلومایران 

30 IUGB-00679  ،67 نامعلومایران IUGB-00716  ،نامعلومایران 

31 IUGB-00680  ،68 نامعلومایران IUGB-00717 لرستان 

32 IUGB-00681 69 کروواسی IUGB-00718  ،نامعلومایران 

  ها مواد و روش
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33 IUGB-00682 70 افغانستان IUGB-00719  ،نامعلومایران 

34 IUGB-00683  ،71 نامعلومایران IUGB-00720  ،نامعلومایران 

35 IUGB-00684  ،72 نامعلومایران IUGB-00721  ،نامعلومایران 

36 IUGB-00685 73 پرتغال IUGB-00722  ،نامعلومایران 

37 IUGB-00686 74 افغانستان IUGB-00723  ،نامعلومایران 

 

 منشاءء شماره بانک ژن شماره منشاء شماره بانک ژن شماره 

75 IUGB-00724  ،114 نامعلومایران IUGB-00763 کرمانشاه 

76 IUGB-00725  ،115 نامعلومایران IUGB-00764  ،نامعلومایران 

77 IUGB-00726  ،116 نامعلومایران IUGB-00765 کرمانشاه 

78 IUGB-00727 117 (محل نامعلوم) ایران IUGB-00766 کرمانشاه 

79 IUGB-00728  118 (بم)کرمان IUGB-00767 کرمانشاه 

80 IUGB-00729 119 عراق IUGB-00768 کرمانشاه 

81 IUGB-00730 120 (شوشتر)خوزستان IUGB-00769 کرمانشاه 

82 IUGB-00731 121 کرمانشاه IUGB-00770  (گچساران)کهکیلویه و بویر احمد 

83 IUGB-00732 122 کرمانشاه IUGB-00771 کرمانشاه 

84 IUGB-00733 123 (گلپایگان)اصفهان IUGB-00772 همدان 

85 IUGB-00734  ،124 نامعلومایران IUGB-00773  (ایزه)خوزستان 

86 IUGB-00735  ،125 نامعلومایران IUGB-00774  (ایزه)خوزستان 

87 IUGB-00736  ،126 نامعلومایران IUGB-00775  (دزفول)خوزستان 

88 IUGB-00737  ،127 نامعلومایران IUGB-00776  (دزفول)خوزستان 

89 IUGB-00738  ،128 نامعلومایران IUGB-00777 اردبیل 

90 IUGB-00739  ،129 نامعلومایران IUGB-00778 اردبیل 

91 IUGB-00740 130 مشهد IUGB-00779 اردبیل 

92 IUGB-00741 131 مشهد IUGB-00780 اهر)شرقی  بایجانآذر( 

93 IUGB-00742 132 مشهد IUGB-00781 اهر)شرقی  بایجانآذر( 

94 IUGB-00743 133 مشهد IUGB-00782 لرستان 

95 IUGB-00744 134 مشهد IUGB-00783 لرستان 

96 IUGB-00745 135 مشهد IUGB-00784 شرقی بایجانآذر 

97 IUGB-00746 136 مشهد IUGB-00785 لرستان 

98 IUGB-00747 137 مشهد IUGB-00786 ایتالیا 

99 IUGB-00748 138 مشهد IUGB-00787 ایتالیا 

100 IUGB-00749 139 مشهد IUGB-00788 ایتالیا 

101 IUGB-00750 140 مشهد IUGB-00945  (دره شهر)ایلام 

102 IUGB-00751 141 مشهد IUGB-00790 ایتالیا 

103 IUGB-00752 142 مشهد IUGB-00791 ایتالیا 

104 IUGB-00753 143 مشهد IUGB-00792 ایتالیا 

105 IUGB-00754 144 مشهد IUGB-00793 ایتالیا 

106 IUGB-00755  ،نامعلومایران    

107 IUGB-00756  ،نامعلومایران    

108 IUGB-00757  ،نامعلومایران    

109 IUGB-00758  ،نامعلومایران    

110 IUGB-00759 لرستان    

111 IUGB-00760 لرستان    

112 IUGB-00761  ،نامعلومایران    

113 IUGB-00762  (پاوه)کرمانشاه    
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ها، در موسسه های مولکولی و تعیین ژنوتیپ نمونهآزمایش

بدین . انجام شد( IPK )تحقیقات ژنتیک گیاهان زراعی آلمان 

منظور از هر ژنوتیپ سه بذر در گلخانه کشت شد و استخراج 

DNA صورت بالک به روش  ههای سه برگی باز نمونهCTAB
با   

برای (. Doyle and Doyle 1990)د شاندکی تغییرات انجام 

. های استخراج شده از ژل آگارز استفاده شد DNAبررسی کیفیت 

ای از  گندم که مجموعه K13هر ژنوتیپ با استفاده از آرایه 

ها روی نمونه. پی بود، تعیین ژنوتیپ شد. ان. اس 13119

 24که هر یک دارای  ultra HDIllumina infiniumهای  چیپ

سپس نشانگرهایی با داده گم شده بیشتر . نمونه بودند، آنالیز شدند

دند و شدرصد حذف  3از ده درصد و فراوانی آلل مینور کمتر از 

پی برای ارزیابی تنوع . ان. اس 9281مجموعه جدیدی متشکل از 

مکان ژنومی . ژنتیکی و ساختار جمعیت مورد استفاده قرار گرفت

یابی رهای مورد استفاده در این پژوهش، از اطلاعات نقشهنشانگ

 لینکاژی 
ITMI ده بود، در اختیار این شپی مشخص . ان. اس

 .تحقیق قرار گرفت

PIC)آماره ژنتیکی محتوای اطلاعات چندشکلی 
رای هر ب( 4

با استفاده از رابطه زیر  PowerMarkerافزار  وسیله نرم هنشانگر، ب

 (.Powel et al. 1996)محاسبه شد 

 

. تعداد آلل هر نشانگر اس nو ام  i فراوانی آلل Piدر این رابطه 

های یک  برای آلل)تواند بین صفر  این شاخص می. پی است. ان

ها در  هایی که فراوانی آن برای آلل)و یک ( شکل در جمعیت

منظور تعیین ساختار ژنتیکی  به. تغییر کند( جمعیت برابر است

بندی  های احتمالی از دو روش گروه زیرجمعیتجمعیت و تعیین 

و تجزیه به  STRUCTURE 4.3.2افزار  بیز با استفاده از نرم

(. Pritchard et al. 2000)استفاده شد ( PCoA)مختصات اصلی 

های ژنوتیپی چندین جایگاه ژنی، در این روش با استفاده از داده

منتسب  های مشخصیافراد موجود در جمعیت را به زیر گروه

واینبرگ -ها از تعادل هاردیکه زیرجمعیت  طوری هکند، بمی

                                                           
1 Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant 

Research 
2
 Cetyl trimethylammonium bromide 

3
 International Triticeae Mapping Initiative 

4
 Polymorphism Information Content 

پی برای برآورد . ان. اس 9281افزار فوق با  نرم. برخوردار باشند

یعنی تعداد ) Kتعداد بهینه . دشها اجرا  تعداد زیرجمعیت

از طریق ( های مورد مطالعه در جمعیت مورد نظر زیرجمعیت

 3111و تعداد تکرار  Burnin 3111سازی با طول دوره  شبیه

MCMC در این آزمایش مقادیر اولیه . افزار تعیین شد در این نرم

K  جهت مطابقت دادن نتایج با . در نظر گرفته شد 6تا  1از

تکرار مستقل  3یکدیگر و اطمینان از برآورد صحیح پارامترها 

مدل خطی مخلوط با . دشها لحاظ برای هر یک از زیرجمعیت

ها مورد استفاده قرار همبسته برای تعیین زیرجمعیتفراوانی آللی 

های  ترین تعداد زیرجمعیت از آماره برای تعیین مطلوب. گرفت

Ln P(D)  وKΔ استفاده شد .Ln P(D)  لگاریتم طبیعی درست

میانگین حسابی . زیرجمعیت است Kها در نمایی توزیع ژنوتیپ

تکرارهای جمع این مقادیر در )این مقادیر بر روی تکرارها 

همراه انحراف معیار  به( مختلف و تقسیم آن بر تعداد تکرارها

 : شود که عبارت است ازنشان داده می L(K)مربوطه با 
L(K) = Mean LnP(D) ± SD 

نموداری ( K)ها بر روی تعداد زیر جمعیت L(K)با ترسیم مقادیر

 ای آید که بهترین زیرجمعیت بر روی این نمودار نقطهدست میبه

چنین در روش دیگری، بیشینه  هم. شوداست که نمودار مسطح می

 Evanno)دهد  ها را نشان می ، بهترین تعداد زیرجمعیتKΔمقدار 

et al. 2005 .)ها از تجزیه به  برای تعیین روابط ژنتیکی ژنوتیپ

افزار  های اصلی بر اساس فاصله ژنتیکی به کمک نرممولفه

NTSYS  استفاده شد(Rohlf 2000; Nei 1972 .)چنین برای  هم

ها  محاسبه ماتریس ضرایب خویشاوندی بین جفت ژنوتیپ

(Kinship )افزار  از نرمSPAGEDi  د شاستفاده(Hardy and 

Vekemans 2002.) 

عدم تعادل لینکاژی با استفاده از تخمین مربع همبستگی فراوانی 

 PowerMarkerافزار  آللی بین جفت نشانگرها با استفاده از نرم

 (.Liu and Muse 2005)محاسبه شد 

آماره ژنتیکی محتوای اطلاعات چندشکلی معیاری معمول برای 

میانگین . نشان دادن کارایی یک لوکوس یا سیستم نشانگر است

چنین حداقل و حداکثر آن  هم. بود 29/1این آماره در کل جمعیت 

که محتوای اطلاعات  آنجاییاز . برآورد شد 31/1و  18/1ترتیب  به

  نتایج و بحث
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 3/1گاه از  تواند هیچ پی نمی. ان. چندشکلی نشانگرهای اس

تجاوز کند، در نتیجه تنوع ژنتیکی نسبتاً پایین این نشانگرها مورد 

آر .اس.که برای نشانگرهای چندآللی مانند اس انتظار بود، درحالی

در  (.Ren et al. 2013)دست آید  تواند تا یک به می PICمقدار 

پی با کیفیت بالا برای ارزیابی تنوع . ان. اس 1363تحقیقی از 

گندم نان استفاده شد که بر اساس نتایج حاصل،  112ژنتیکی 

د شگزارش  33/1میانگین محتوای اطلاعات چندشکلی 

(Würschum et al. 2013 .) 131در مطالعه دیگر تنوع ژنتیکی 

پی چند شکل، . ان. سنشانگر ا 649گندم دوروم را با استفاده از 

بر اساس نتایج حداقل، حداکثر و میانگین محتوای . دشارزیابی 

 گزارش شد 18/1و  2/1، 19/1ترتیب  اطلاعات چندشکلی به

(Ren et al. 2013.) لاین گندم نان پاییزه و  418چنین ارزیابی  هم

پی با کیفیت بالا، میانگین . ان .اس 1266بهاره با استفاده از 

گزارش شد  19/1محتوای اطلاعات چندشکلی در جمعیت 

(Chao et al. 2010.) وسیله  هتفاوت در نتایج گزارش شده ب

ها در تعداد  دلیل تفاوت مطالعات مختلف، ممکن است به

های مورد مطالعه، تعداد نشانگرهای مورد استفاده و روش  ژنوتیپ

 Zarei Abbasabad)آشکار کردن چندشکلی باشد  کار رفته برای به

et al. 2016.) 

ها نشان داد که  ضرایب خویشاوندی نسبی بین جفت ژنوتیپ

ها صفر  درصد از ضرایب خویشاوندی بین جفت ژنوتیپ 83/38

 1/1تا ( جز صفر هب)درصد از مقادیر بین صفر  11/18بود و حدود 

جز  هب) 1/1ندی از چنین درجات متفاوتی از خویشاو هم. بودند

 99/21ها مشاهده شد که حدود  بین جفت ژنوتیپ 3/1تا ( 1/1

تنها حدود یک درصد . شد ها را شامل می درصد از جفت ژنوتیپ

بنابراین نتایج این . بودند 3/1از ضرایب دارای مقادیر بیش از 

تجزیه بیانگر این است که خویشاوندی بسیار کمی در 

از دلایلی که برخی از . وجود داردهای مورد مطالعه  ژنوتیپ

اند، شجره مشترک  ها ضریب خویشاوندی بالایی داشته ژنوتیپ

ها نقش  عبارت دیگر والدین مشترکی در ایجاد آن هاست، به آن

 (.Saura et al. 2013)اند  داشته

در مطالعات ژنتیکی، ساختار جمعیت برای توضیح روابط افراد در 

اندازی از روابط  شود و چشم ده میها استفا درون و بین جمعیت

از طرفی در . نماید تکاملی افراد در یک جمعیت را ارائه می

مطالعات تجزیه ارتباط، وجود ساختار در جمعیت مورد مطالعه، 

یابی به نتایج قابل اعتماد  تواند عامل بازدارنده در جهت دست می

باشد و در صورتی که اثر عوامل ساختار جمعیت و روابط 

یشاوندی در تجزیه ارتباط در نظر گرفته نشوند، نتایج مثبت خو

 (.Breseghello and Sorrells 2006)وجود خواهد آمد کاذب به

 KΔو  Kهای  ، آمارهSTRUCUREافزار  طبق نتایج حاصل از نرم

با توجه (. 1شکل )ها ترسیم شد  استخراج و نمودار دو بعدی آن

وجود داشت،  LnP(D)به اینکه تنها تغییر بسیار جزئی در منحنی 

پذیر  های احتمالی در ژرم پلاسم امکان بنابراین تعیین زیرجمعیت

صورت کاملاً واضح  به KΔدر مقابل نمودار (. الف -1شکل )نبود 

گی دهد که در آن شکست نشان می=K 9یک مقدار بیشینه را در 

دست بنابراین بر اساس نتایج به (.ب -1شکل)کاملاً روشن است 

در ژرم پلاسم مورد ( =9K)آمده شش زیر جمعیت احتمالی 

با در نظر گرفتن مقدار آستانه (. 2شکل )مطالعه شناسایی شد 

 31 ژنوتیپ گندم دوروم، 144، از کل 9/1احتمال عضویت 

تیپ به ساختار دوم ژنو 11، (درصد 6/21)ژنوتیپ به ساختار اول 

ژنوتیپ  4، (درصد 6)ژنوتیپ به ساختار سوم  13، (درصد 9/1)

ژنوتیپ به ساختار پنجم  34، (درصد 8/2)به ساختار چهارم 

تعلق ( درصد 3/8)ژنوتیپ به ساختار ششم  12و ( درصد 9/23)

های مخلوط  مانده هم به گروه ژنوتیپ ژنوتیپ باقی 41.داشتند

ها  از آنجاکه تعداد زیادی از ژنوتیپ(. ددرص 8/21)متعلق بودند 

دهنده وجود  اند، نشان های مخلوط منتسب شده به گروه ژنوتیپ

های گندم دوروم  اختلاط در جمعیت. در جمعیت است  اختلاط

هایی از بیش از  های بومی از آلل تواند ناشی از تلفیق در نمونه می

پراکنش گندم از دلیل  یک خزانه ژنی منفرد باشد که این امر به

(. Oliveira et al. 2012)بیش از یک جمعیت اجدادی تکی است 

تواند این باشد که جریان ژنی بین ارقام مختلف  دلیل دیگر می

های جدید به  ممکن است در گذشته از طریق معرفی ژنوتیپ

پلاسم بین نواحی  چنین تبادل ژرم هم. مزارع اتفاق افتاده باشد

عنوان  های قدیم به دلیل توسعه امپراطوری های ب مختلف مدیترانه

 .Moragues et al)شود  دلیل محتمل دیگر اختلاط مطرح می

افزار  دست آمده از نرم بندی به با توجه به گروه (.2007

STRUCTUREشان  وسیله منشاء جغرافیایی هها ب ، اغلب ژنوتیپ

                                                           
1
 Admixture 
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از هم تفکیک نشدند و بنابراین هیچ سندی مبنی بر تفکیک 

این نتایج نشان . بندی یافت نشد ها در گروه افیایی ژنوتیپجغر

وسیله تنوع درونی هر  هشدت ب ها به دهد که روابط بین ژنوتیپ می

در نتیجه کشورها یا مناطقی که . شود منطقه جغرافیایی متاثر می

شوند، چون  بندی نمی تنوع نسبتاً زیادی دارند، به آسانی گروه

نتایج این تحقیق با نتایج مطالعه . استشان زیاد  فاصله ژنتیکی

ها در  وجود زیرگروه(. Ren et al. 2013)اخیر مطابقت داشت 

دلایلی از جمله منشاء  تواند به داخل یک جمعیت بزرگ می

ها، انتخاب طبیعی یا انسانی یا رانش  جغرافیایی مختلف ژنوتیپ

 Flint-Garcia et al. 2003; Buckler and)ژنتیکی باشد 

Thornsberry 2002 .)تر ساختار جمعیت و  منظور بررسی بیش به

های گندم دوروم، از  چنین مطالعه روابط ژنتیکی بین ژنوتیپ هم

در تجزیه به . روش تجزیه به مختصات اصلی استفاده شد

مختصات اصلی بر اساس داده های ژنوتیپی، پلات دو بعدی گروه 

یک (. 3شکل )اد ها را نشان ند بندی بسیار مشخصی از ژنوتیپ

ها از  تواند بخاطر تعداد نابرابر ژنوتیپ دلیل برای این موضوع می

نتایج نشان داد که . هر منطقه در ژرم پلاسم مورد بررسی باشد

وسیله اولین دو مختصات  هنسبت واریانس ژنوتیپی تبیین شده ب

 . درصد است 32/1و  33/19ترتیب  اصلی به

 
 

  
 KΔ(ب)و  Ln P(D)( الف)های مورد مطالعه بر اساس  نمودارهای دوطرفه برای تعیین تعداد مناسب زیرجمعیت در ژنوتیپ -1شکل 

 

 
عمودی  محور. دهد هر رنگ یک زیر جمعیت یا کلاستر را نشان می. =9K مطالعه بر اساسژنوتیپ گندم دوروم مورد  144برای  تجزیه کلاستر مبتنی بر مدل بیز -2شکل 

 .دهد ضریب تعلق هر فرد به هر کلاستر را نشان می

Av
er
ag
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of 
Ln 
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ΔK 
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 ژنوتیپ گندم دوروم 144نمودار بای پلات حاصل از تجزیه به مختصات اصلی  -3شکل 

 

های مربوط به مناطق غربی و  اگرچه نمودار نشان داد ژنوتیپ

های کرمانشاه و لرستان، به یک گروه  غربی ایران، استان جنوب

این . شوند که در سمت چپ نمودار مشخص هستند منتسب می

تر به هم  ها از لحاظ ژنتیکی بیش دهد که این ژنوتیپ نشان می

 Omidbakhsh Fard)که در توافق با مطالعه گذشته است  نزدیکند

et al. 2009 .)تواند به  ها می فاصله ژنتیکی کم بین این جمعیت

های  بررسی تنوع ژنتیکی نمونه. ها باشد دلیل قرابت جغرافیایی آن

گندم دوروم با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره نشان داد که 

کرمانشاه و لرستان وجود دارد های  شباهت ژنتیکی بین ژنوتیپ

(Omidbakhsh Fard et al. 2009 .)های متعلق به  ژنوتیپ

. های مورد مطالعه تفکیک شدند غرب ایران، از دیگر ژنوتیپ شمال

شرق ایران،  های متعلق به نواحی شمال پراکنش گسترده ژنوتیپ

دهد  استان خراسان رضوی، در سطح نمودار بای پلات نشان می

تری نسبت به دیگر  ها از تنوع ژنتیکی بیش معیتکه این ج

توانند با همدیگر به  ها برخوردار هستند و بنابراین نمی جمعیت

غربی ایران،  هایی از مناطق شمال ژنوتیپ. یک گروه منتسب شوند

های آذربایجان شرقی و اردبیل، یک گروه کوچک در بالای  استان

 یتالیا، بجز یک مورد، باهایی از ا ژنوتیپ. دهند نمودار تشکیل می

ها  دهنده تکامل متمایز آن همدیگر یک گروه تشکیل دادند که نشان

هایی با منشاء  چنین ژنوتیپ هم. های ایرانی است از ژنوتیپ

طور تصادفی در همه جای نمودار پراکنده بودند و  ناشناخته به

در مجموع نتایج حاصل از تجزیه . الگوی خاصی را نشان ندادند

مختصات اصلی نشان داد که تنوع ژنتیکی بالایی در به 

های ایرانی وجود  خصوص جمعیت ههای مورد مطالعه ب ژنوتیپ

های ایرانی گندم  مطالعات ژنتیکی گذشته روی ژنوتیپ. دارد

های خارجی، با استفاده از نشانگرهای  دوروم در مقایسه با نمونه

 ایتالیا بلغارستان کروواسی استرالیا افغانستان پرتغال عراق آرژانتین نامعلوم

 مشهد لرستان کرمانشاه خوزستان اردبیل ش. آذربایجان کهکیلویه اصفهان همدان

 ایلام گرگان کرمان خراسان رض رقم میتسوتا رقم زردک ایران نامعلوم  

Dim-1 
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تیکی در میان مولکولی مختلف بیانگر سطوح بالایی از تنوع ژن

 Mardi 2011; Sabouri) است تر گزارش شده یشبهاست که  آن

Robat 2012; Etminan et al. 2016). طور کلی تنوع ژنتیکی  به

شدن وجود داشته باشد  بایست در مرکز منشا و مرکز اهلی زیاد می

(Ren et al. 2013.) (1951) Vavilov  نشان داد که مناطق

و شمال آفریقا، نواحی پیدایش و تنوع خاورمیانه، خاور نزدیک 

 .باشند گندم دوروم می

کننده تعداد نشانگرهای مورد نیاز  گستره عدم تعادل لینکاژی تعیین

یابی است  صفت و وضوح نقشه-برای شناسایی ارتباطات نشانگر

(Flint-Garcia et al. 2003 .) از طرف دیگر، آگاهی از گستره عدم

یابی  یابی ارتباطی که مکان  نقشه تعادل لینکاژی در ژنوم در

شود، از اهمیت مهمی  ها بر اساس این شاخص انجام می ال.تی.کیو

شاخص عدم تعادل (. Al-Maskri et al. 2012)برخوردار است 

پی با جایگاه مشخص . ان. نشانگر اس 3321لینکاژی با استفاده از 

. کروموزوم گندم دوروم ارزیابی شد 14کروموزومی در طول 

های  مقادیر عدم تعادل لینکاژی جفتی با استفاده از مربع همبستگی

r)فراوانی آللی 
منظور شناسایی  به. بین نشانگرها تخمین زده شد( 2

ها در عدم تعادل لینکاژی درون کروموزومی، مقادیر  تفاوت

rمیانگین 
به پنج گروه بر اساس فاصله  بین جفت نشانگرها 2

نشانگرهایی با پیوستگی . ی شدندبند ها تقسیم ژنتیکی بین آن

، نشانگرهای پیوسته (مورگان سانتی 3تر از  با فاصله کم)بسیار زیاد 

، نشانگرهایی با پیوستگی متوسط (مورگان سانتی 3-11با فاصله )

، نشانگرهایی با پیوستگی ضعیف (مورگان سانتی 11-21با فاصله )

با فاصله )ل و نشانگرهای مستق( مورگان سانتی 21-31با فاصله )

میانگین شاخص عدم تعادل لینکاژی (. مورگان سانتی 31بیشتر از 

(r
طور جداگانه  ههای مذکور و برای هر کروموزوم ب برای گروه( 2

ارزیابی عدم تعادل لینکاژی . است نشان داده شده 2در جدول 

درون کروموزومی نشان داد با افزایش یافتن فاصله ژنتیکی، عدم 

دهد عدم  چنین نتایج نشان می هم. یابد کاهش میتعادل لینکاژی 

تعادل لینکاژی در طول کروموزوم و از کروموزومی به کروموزوم 

 .Hao et al)دیگر متغیر است که با مطالعات پیشین مطابقت دارد 

2011; Chao et al 2010 .)ترین مقدار عدم  در این تحقیق بیش

 پنجتر از  متعادل لینکاژی برای نشانگرهایی با فاصله ک

دهنده این  مشاهده شد که نشان 6Aمورگان روی کروموزوم  سانتی

کننده  موضوع است که لینکاژ یکی از موثرترین نیروهای ایجاد

علاوه بر این، مقادیر بالای عدم . عدم تعادل در جمعیت است

تواند نتیجه گزینش باشد که باعث افزایش  تعادل لینکاژی می

د شو های خاصی می در لوکوسهای بین آللی  همبستگی

(Schlo¨tterer 2003 .)3تر از  جفت نشانگرهایی که در فاصله کم 

ترین  مورگان قرار دارند و پیوستگی زیادی با هم دارند، بیش سانتی

در . ها، از خود نشان دادند عدم تعادل را در میان همه کروموزوم

به ترین عدم تعادل لینکاژی مربوط  این فاصله ژنتیکی بیش

های شماره  ترین مقدار به کروموزوم و کم 6Aکروموزوم شماره 

1B 6 وB مورگان  سانتی 11تا  3در فاصله . اختصاص داشت

ترین  و کم 1Aو  3Aترین مقدار مربوط به کروموزوم شماره  بیش

در بین نشانگرهای . بود 4Aمقدار مربوط به کروموزوم شماره 

ترین عدم  مورگان، بیش تیسان 31مستقل از هم با فاصله بیش از 

. اختصاص داشت  5A, 4B, 3Aهای تعادل لینکاژی به کروموزوم

گاهی اوقات دو نشانگر که بسیار بهم نزدیک هستند، ممکن است 

مقدار عدم تعادل لینکاژی پایینی از خود بروز دهند یا نشانگرهایی 

 با فاصله دورتر از هم، مقدار عدم تعادل لینکاژی بالایی را نشان

برای مثال در این تحقیق، جفت نشانگرهایی با یک فاصله . دهند

و  5A ،4Bهای  مورگان روی کروموزوم سانتی 31ژنتیکی بیش از 

3A این . عدم تعادل لینکاژی بالاتری در مقایسه با بقیه نشان دادند

های متفاوت نوترکیبی بین و درون  دلیل نرخ تنوع احتمالاً به

هتروزیگوسیتی، رانش ژنتیکی و اثرات گزینش ها،  کروموزوم

تجزیه عدم تعادل لینکاژی (. Reich and Lander 2001)است 

برای نمایش گستره عدم . چنین در سطح ژنوم نیز بررسی شد هم

تعادل در سطح ژنوم، متوسط کاهش عدم تعادل از طریق پلات 

rکردن مقادیر 
فاصله ژنتیکی بین  درون کروموزومی نسبت به 2

طور کلی نتایج این تجزیه نشان  به (.4شکل )نشانگرها حاصل شد 

داد که یک تنوع قابل ملاحظه در مقدار عدم تعادل لینکاژی روی 

سطح بالای عدم . های مختلف گندم دوروم وجود دارد کروموزوم

تعادل لینکاژی در بسیاری از نواحی کروموزومی در جمعیت، 

تواند روش موثری برای  می یابی ارتباطی دهد که نقشه نشان می

 Zhang et)در این نواحی باشد  ها آن ها و تایید ال.تی.شناسایی کیو

al. 2010.) 
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 های مختلف گندم دوروم میانگین شاخص عدم تعادل لینکاژی در فواصل ژنتیکی مختلف بر روی کروموزوم -2جدول 

 بین جفت نشانگرها( r2) لینکاژیمیانگین شاخص عدم تعادل 
 طول نقشه

 (مورگان سانتی) 
 کروموزوم

D >31cM D = 21-31 cM D=11-21 cM D =3-11 cM D <3cM 

133/1 148/1 196/1 164/1 214/1 119 1A 

134/1 136/1 143/1 144/1 121/1 3/111 1B 

132/1 131/1 162/1 141/1 141/1 1/116 2A 

141/1 143/1 193/1 183/1 146/1 2/144 2B 

141/1 132/1 131/1 166/1 294/1 4/193 3A 

133/1 138/1 133/1 132/1 136/1 131 3B 

136/1 123/1 133/1 126/1 238/1 8/191 4A 

148/1 144/1 139/1 144/1 141/1 111 4B 

191/1 131/1 146/1 111/1 211/1 1/119 5A 

131/1 133/1 138/1 192/1 231/1 9/116 5B 

134/1 141/1 133/1 141/1 311/1 2/121 6A 

136/1 138/1 141/1 149/1 121/1 4/111 6B 

141/1 131/1 143/1 143/1 146/1 6/193 7A 

132/1 141/1 142/1 146/1 143/1 142 7B 

D :فاصله ژنتیکی جفت نشانگرها 

 

 
 کاهش عدم تعادل لینکاژی در سطح ژنوم -4شکل 

 

 گیری کلی نتیجه

آگاهی از تنوع ژنتیکی ژرم پلاسم گیاهی که از نقاط جغرافیایی 

اند، تاثیر مهمی روی حفظ و استفاده از  آوری شده مختلف جمع

علاوه بر این، . نژادی دارد های به این منابع ژنتیکی در برنامه

پیش نیازهای ضروری ارزیابی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت 

. یابی ارتباطی هستند های نقشه آمیز روش برای اجرای موفقیت

تحقیق حاضر با هدف ارزیابی تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت و 

ژنوتیپ گندم با استفاده از آرایه  144الگوی عدم تعادل لینکاژی 

15K نتایج حاصل از آنالیزهای متعدد نشان . پی انجام شد. ان. اس

های گندم دوروم  نوع ژنتیکی قابل توجهی در بین ژنوتیپداد که ت

های ایرانی وجود دارد که  خصوص جمعیت همورد مطالعه ب

های  عنوان والد تلاقی در برنامه ها به توانند در انتخاب ژنوتیپ می

تجزیه عدم تعادل لینکاژی تنوع . نژادی مورد استفاده قرار گیرندبه

های  عدم تعادل روی کروموزومای را در مقدار  قابل ملاحظه

یابی ارتباطی  تواند در نقشه مختلف گندم دوروم نشان داد که می

. نشانگرهای مولکولی مرتبط با صفات زراعی ارزشمند باشد

چنین اطلاعات حاصل از این تحقیق نشان داد که نشانگرهای  هم

پی ابزار بسیار توانمندی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی و . ان. اس

توانند در  های گندم هستند که می تار جمعیت ژنوتیپساخ
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های  هایی اصلاحی مانند انتخاب به کمک نشانگر در برنامه روش

 .نژادی مورد استفاده قرار گیرند به
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