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محسوب  گندم نژادی های به براى استفاده دربرنامه منبع ژنتيکی ارزشمندی وحشى خويشاوندان

باشد که  ترين خويشاوندان وحشی گندم می يکی از مهم Triticum boeoticumگونه . شوند می

 ژنتيکی تنوع، پژوهشدر اين . خيز است های مرکزی و شرقی هلال حاصل بخشآن خاستگاه اوليه 

با  های زاگرس آوری شده از دو ناحيه شمالی و جنوبی رشته کوه جمع توده مختلف 31بين 

در  CBDP و ISSRهای  آغازگر. گرفت قرار یمورد بررس CBDPو ISSRنشانگرهای استفاده از 

 ژنتيکی ميزان فاصله .قابل امتيازدهی ايجاد نمودند باند چند شکل 66و  231 ترتيب به مجموع

دست  هب 01/1و 36/1ترتيب  هب CBDPو  ISSRهای  ها بر اساس داده برآورد شده بين جفت ژنوتيپ

تا  23/1و  ISSRبرای آغازگرهای  38/1 تا 20/1شاخص محتوای اطلاعات چندشکل در دامنه . آمد

به  CBDPو ISSR های ترکيبی تجزيه کلاستر داده. متغير بود CBDPبرای آغازگرهای  03/1

بندی نمود که البته دو توده  های مورد بررسی را در دو گروه کلی طبقه توده  UPGMAروش

وسط تجزيه به مختصات بندی ت اين گروه. بندی شدند صورت جداگانه دسته هب 39و  36شماره 

ها تا  آوری نمونه مورد تاييد قرار گرفت و با موقعيت جغرافيايی محل جمع( PCoA) اصلی

درصد از  10نشان داد که ( AMOVA) نتايج تجزيه واريانس ملکولی. ای مطابقت داشت اندازه

. باشد ها می درصد آن مربوط به بين جمعيت 6ها و  تنوع برآورد شده مربوط به درون جمعيت

نشان داد  (H) و ميزان هتروزيگوسيتی( I) شاخص شانون ، (Ne) ثرؤ، الل م(Na) برآورد تعداد الل

تری برخوردار  ژنتيکی بيشکه جمعيت زاگرس شمالی در مقايسه با زاگرس جنوبی از ميزان تنوع 

نواحی زاگرس در   T. boeoticumای برای گونه نتايج اين تحقيق بيانگرتنوع قابل ملاحظه. باشد می

ابزار مناسبی برای ارزيابی تنوع  ISSRهمانند نشانگرهای  CBDPبود و نشان داد که نشانگرهای 

  .باشند ژنتيکی در خويشاوندان وحشی گندم می

 

 های کلیدی‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
98

.1
4.

2.
7.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
8-

23
 ]

 

                               1 / 8

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1398.14.2.7.3
https://mg.genetics.ir/article-1-1594-fa.html


 علیرضا اطمینان و همکاران  ... Triticum boeoticum های جمعيتژنتيکی  تنوعارزيابی 

 

 961  9318 تابستان/ 2شماره / چهاردهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

 

به  طور عمده محدود بهپراکنش خویشاوندان وحشی گندم در دنیا 

. باشد خیز می حوزه هلال حاصل واقع در تعدادی از کشورهای

خویشاوندان های اصلی  رویشگاهیکی از عنوان  نیز بهایران کشور 

ترین مراکز تنوع ذخایر توارثی این ژرم  یکی از غنی ،وحشی گندم

از  .(Weide et al. 2013) آید جهان به حساب میپلاسم در 

های  توان توده ترین منابع تنوع ژنتیکی قابل دسترس می مهم

اجداد  هاى خویشاوند و گونه. وحشی و نژادهای بومی را برشمرد

هاى  های مفید براى ایجاد لاین دلیل دارا بودن ژن وحشى گندم به

ش سازگاری های زیستی و غیرزیستی و گستر مقاوم به تنش

و از سوی ژنتیکی در برابر تغییرات محیطی حایز اهمیت هستند 

 صفات مختلف زراعی،بهبود منبع ژنتیکى مهمى براى دیگر، 

محسوب  دانه ثر در کیفیتؤهاى م پروتئینمیزان عملکرد و 

منبع ژنتیکی غنی یک عنوان  به رو، این ژرم پلاسم از این. شوند می

های  استفاده در برنامهبرای  مفید یها ها و آلل جهت یافتن ژن

 Schneider et)اند نژادگران قرار گرفتهنژادی گندم مورد توجه به به

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

2017a).  ها در  ها و جمعیت عامل پایداری اکوسیستمتنوع ژنتیکی

آب و هوایی ویژه تغییرات  مقابل تغییرشرایط زیست محیطی به

پلاسم جهت  آگاهی از ماهیت و میزان تنوع موجود در ژرم. است

بررسی تنوع چنین،  هم. باشد به کار بردن این منابع، مهم می

منابع  ت ازظاثر و حفؤمدیریت مکمک به  ژنتیکی از لحاظ

 .Pradeep et al) است برخوردار بالایی از اهمیت یپلاسم ژرم

های فراوانی  واجد گونه ژیلوپسآ دو جنس تریتیکوم و (.2002

ترین خویشاوندان وحشی گندم زراعی را تشکیل  هستند که مهم

صورت مستقیم و  ها به که بعضی از این گونه  طوری بهدهند، می

 اند معرفی شده Dو  A ،Bعنوان والد بخشنده ژنوم  غیرمستقیم به

(Weide et al. 2013; Kilian et al. 2007; Pour-Aboughadareh 

et al. 2018a).  شناسایی ظرفیت بررسی تنوع ژنتیکی امکان

 ژنتیکی صفات مرتبط با اهداف اصلاحی مهم و مورد نظر را برای

مطالعه الگوپذیری تنوع ژنتیکی از سازد و  نژادگران فراهم می به

دهنده سازگاری احتمالی  ها نشان تنوع جغرافیایی و اقلیمی توده

 Mohammadi and)باشد  میهای متفاوت  ها با محیط آن

Prasanna 2003 .)برای  نشانگرهای مولکولی ابزار قدرتمندی

مطالعه  و های گیاهی مطالعه و تخمین ساختار ژنتیکی جمعیت

 1ریزماهواره بین نشانگرهای .اند فراهم آورده ای روابط بین گونه

(ISSR )از دهه  که هستند ای نشانگرهای مولکولی نیمه تصادفی

 سیستم در این. گیرند ی تا کنون مورد استفاده قرار میمیلاد 99

های  مکمل با توالیآغازگر تکثیر در حضور یک  ی،نشانگر

شده،  تکثیر قطعات واقع، در .پذیرد هدف انجام می تیکروساتلایم

 از معکوس و متوالی ی قطعه دو هایی از ژنوم هستند که بین توالی

 Zietkiewicz et) اند گرفته قرار میکروساتلایت تکراری هایتوالی

al. 1994.) های  با آغاز روند عبور از نشانگرDNA تصادفی به 

های نشانگر  سمت نشانگرهای اختصاصی و هدفمند ژنی، سیستم

2 حفاظت شده DNAجدیدی موسوم به چند شکلی 
CBDP 

توسعه یافتند که مبتنی بر مناطق محافظت شده نواحی پروموتری 

 19طور معمول  به CBDPازگرهای طول آغ. ها هستند ژن

: است نوکلئوتیدی بوده و هر آغازگر از سه بخش تشکیل شده

نوکلئوتیدی است که در  11تا  19بخش نخست شامل یک توالی 

. گیرد قرار می( CCAATپیش از توالی حفاظت شده ) 5انتهای 

ی اصلی و ثابت تمامی  عنوان هسته به CCAATبخش دوم توالی 

بخش سوم شامل دو تا سه نوکلئوتید انتخابی در آغازگرهاست و 

مورفیسم بر اساس  باشد که مسئول ایجاد پلی آغازگر می 3انتهای 

 Singh) .هـای مختلف است شدن با نوکلئوتیدهـایی در ژنوم جفت

et al. 2014.) نشانگرهای  کاربرد موفقیت آمیزCBDP  در ارزیابی

 م گندم دورومساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی در ژرم پلاس

(Etminan et al. 2018 )و خویشاوندان وحشی گندم (Etminan 

et al. 2019 )است گزارش شده.  

گرفته با به کار بردن نشانگرهای مولکولی  انجامهای  در پژوهش

های  ای از میزان تنوع ژنتیکی در گونه حظهلامختلف سطح قابل م

 .Tهاز جمل آن وحشیخویشاوندان مختلف گندم زراعی و 

boeoticum است نشان داده شده (Pour-Aboughadareh et al. 

2017a; Pour-Aboughadareh et al. 2017b; Etminan et al. 

 Zamanianfard et al. 2015Moradkhani et al. 2015; 2017 ; 

).  

برداری  نمونه T. boeoticumهای  در توده ژنتیکیدر ارزیابی تنوع 

با استفاده از نشانگرهای که ان های غربی ایر از بخش شده

                                                           
1 Inter Simple Sequence Repeats 
2
 CAAT box- derived polymorphism  

  مقدمه
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RAPD ،AFLP  وSSR  شد که  مشخص، گرفتانجام

میزان از نسبت به دو سیستم نشانگری دیگر  SSRنشانگرهای 

برخوردار بوده و نتایج حاصل از اطلاعات چندشکلی بالاتری 

های  ها بالاترین میزان تنوع ژنتیکی را در استان تجزیه داده

مطالعه . (.Naghavi et al 2009) داد کرمانشاه و لرستان نشان

با استفاده از  Ae. tauschiiمختلف های  انجام گرفته بر روی توده

تنوع  وتی سیهتروزیگومیزان بیشتر  از حاکینیز  SSRنشانگرهای 

باشد  می شمالی ایران نسبت به سایر نواحیدر مناطق ژنتیکی 

(2010 .Naghavi et al).  های دیپلوئید  گونهدر بررسی میزان تنوع

 آوری شده از مناطق مختلف زاگرس با استفاده گندم اینکورن جمع

 .Tهای گونه است که گزارش شده ISSRاز نشانگرهای 

boeoticum  وT. monococcum و ( درصد 99)ترتیب بیشترین  به

علاوه . باشنددارا میمیزان چندشکلی را ( درصد 22/29)ترین  کم

 44/92)های مناطق غربی  ای نیز، توده قهاز لحاظ تنوع منط ،بر این

زاگرس ( درصد 79/74)نسبت به مناطق جنوبی غربی ( درصد

. (Mousavifard et al. 2015) چند شکلی بیشتری را نشان دادند

 Ae. tauschiiژنتیکی بالایی در گونه تنوع در مطالعه دیگری، 

های آوری شده از مناطق مختلف ایران با استفاده از نشانگر جمع

SSR است گزارش شده (Saeidi et al. 2006.) چنین در بررسی  هم

تنوع ژنتیکی نژادهای بومی گندم در منطقه شمال غرب ایران با 

چندشکلی گزارش  ، درصد بالایی ازISSRاستفاده از نشانگرهای 

مناسبی در مطالعات تنوع  عنوان ابزار شده و این نشانگرها به

در (. Sofalian et al. 2008) اند دهژنتیکی ارقام گندم معرفی ش

بر روی ژرم پلاسم گندم با استفاده از مطالعات صورت گرفته 

 و SCoT نشانگرهایکه  مشخص شده نشانگرهای نوظهور نیز

CBDP های گندم دارای عملکرد بهتری  در انگشت نگاری توده

سایر مطالعات توانند برای  میطوری که این نشانگرها  بههستند 

 ;Hamidi et al. 2014) گیرندگندم مورد استفاده قرار  در ژنتیکی

Etminan et al. 2017 ; Etminan et al. 2019)  ،در این بررسی

آوری  جمع T. boeoticumهای  تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت

گرهای نشده از منطقه کوهستانی زاگرس با استفاده از نشا

 .مورد بررسی قرار گرفت ISSR و CBDPمولکولی 

 

 

از گونه  توده 39شامل در این تحقیق  مواد گیاهی مورد استفاده

ها از مناطق مختلف  بود که بذور آن Triticum boeoticumوحشی 

بذرها در گلخانه . آوری شد کشور با ثبت موقعیت جغرافیایی جمع

و پس از تولید های مخصوص نشا در کوکوپیت کشت  و در سینی

های جوان  ژنومی از بافت مزوفیل برگ DNAتخراج اس گیاهچه،

ژنومی از گیاهان بر اساس روش  DNAاستخراج . صورت گرفت

CTAB (1987) Doyle and Doyle کیفیت و  انجام شدDNA 

درصد مورد تایید قرار 9/9ل آگارز ژاستخراجی توسط الکتروفورز 

 .گرفت

 ISSRزگر آغا 15آغازگر شامل  22در این مطالعه، در مجموع از 

چندشکل  ها باندهای استفاده شد که تمامی آن CBDPآغازگر 7و

 1 جدول در آغازگرها مشخصات .قابل امتیازدهی ایجاد نمودند و

 تکثیر برای آغازگرها، شرایط سازی بهینه از پس .است ارایه شده

میکرولیتر  2لیتر شامل  میکرو 29در حجم  PCRهای  واکنش

DNA نانوگرم  19با غلظت ) آغازگرولیتر میکر 2،  استخراج شده

مستر  میکرولیتر 19و  دیونیزهمیکرولیتر آب  2،  (بر میکرولیتر

 تکثیرهای  کلیه واکنش .انجام شد (2x Master mix) میکس

که  طوری هانجام شد ب Biorad (T-100) ترموسایکلر دردستگاه

اولیه  سازی رشتهسیک مرحله واشامل   CBDPبرای آغازگرهای

دقیقه و سیکل حرارتی  4گراد به مدت  درجه سانتی 95مای در د

یک سازی به مدت  رشتهسچرخه که در آن مرحله وا 35شامل 

با یک دقیقه  گراد، مرحله اتصال سانتی درجه 94با دمای دقیقه 

   دوبه مدت بسط آغازگر مرحله  گراد و درجه سانتی 59دمای 

در نهایت یک مرحله . گراد بود درجه سانتی 72با دمای  دقیقه  

دقیقه جهت  7گراد به مدت  درجه سانتی 72توسعه نهایی با دمای 

چرخه حرارتی برای آغازگرهای  .انجام گرفتتکثیر  تکمیل فرآیند

ISSR  95 اولیه در دمای سازی  هرشتسشامل یک مرحله وانیز 

چرخه حرارتی  35سپس  دقیقه و 7گراد به مدت  درجه سانتی

 درجه 95ثانیه در دمای  59ی به مدت ساز شامل واسرشته

ثانیه و با دمای بهینه سازی  59، اتصال آغازگر به مدت گراد سانتی

 72ثانیه و با دمای  99و مرحله توسعه  شده برای آغازگر مربوطه

  .بود گراد درجه سانتی

  ها مواد و روش
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 و تفکیک درصد 5/1توسط الکتروفورز ژل آگارز  PCRمحصول 

 ها از آنبرداری  عکس سپس و Safe View با ها ژلآمیزی  رنگ

صورت صفر و یک،  به تکثیری قطعات امتیازدهی از پس .انجام شد

برای  (MI) و شاخص نشانگر (PIC) محتوای اطلاعات چندشکل

تمامی آغازگرهای مورد استفاده بر اساس روابط پیشنهاد شده 

ای  خوشه تجزیه. محاسبه شد  .Powell et al(1996) توسط

 Perrier and) افزار ها با استفاده از نرم بندی نمونه منظور گروه به

Jacquemoud-Collet 2006) DARwin روش  بهUPGMA 

 GenAlEx (Peakall et al. 2006) افزار از نرمصورت گرفت و 

و محاسبه ( AMOVA)برای تجزیه واریانس مولکولی 

 .شد های تنوع ژنتیکی استفاده شاخص

دست آمده از تجزیه و تحلیل باندهای حاصل از  هب جینتا 1جدول 

 CBDPآغازگر 7 و ISSR آغازگر 15ت ژنومی توسط قطعا ریتکث

 ISSRآغازگرهای . دهد مینشان را پژوهش  نیمورد استفاده در ا

تکثیر  چند شکل و واضح باند 25و  239ترتیب  هب CBDPو 

 2بین  CBDP تعداد باندهای چندشکل برای آغازگرهای. نمودند

میانگین . متغیر بود 22 تا 11بین  ISSRو برای آغازگرهای  19تا 

ترتیب  هنیز ب CBDPو  ISSRباندهای چندشکل برای آغازگرهای 

در  PICترین میزان  ترین و کم بیش .برآورد شد 29/9و  33/15

میزان  بهISSR-8 ترتیب برای آغازگر  ، بهISSRمیان آغازگرهای 

دست آمد و میانگین این  هب 24/9میزان  بهISSR10 و آغازگر  39/9

همراه مقادیر مربوط به  به Triticum boeoticumمختلف های  مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی توده CBDP و  ISSRآغازگرهای توالی -1 جدول

 ها برآورد شده برای آن (PIC) و محتوای اطلاعات چندشکل (MI) شاخص نشانگر
 دمای اتصال توالی آغازگرکد

(Annealing) 
تعداد باند 

 چندشکل

PIC 

 یچندشکل اطلاعات زانیم
MI 
 

 نشانگر شاخص

ISSR-2 5'-TCGTCGTCGTCGTCGG-3' 59 19 39/9 49/5 

 ISSR-3 5'-TCGTCGTCGTCGTCGC-3' 49 14 32/9 49/4 

ISSR-4 5'-AGAGAGAGAGAGAGAGYT-3' 45 21 31/9 51/2 

ISSR-7 5'- CTCTCTCTCTCTCTCTG-3' 45 12 22/9 12/3 

ISSR-8 5'- GTGTGTGTGTGTGTGTC-3' 45 11 39/9 19/4 

ISSR-9 5'- CACACACACACACACAG-3' 9/45 15 39/9 59/4 

ISSR-10 5'- AGAGAGAGAGAGAGAGC-3' 47 12 24/9 94/3 

ISSR-11 5'- ACACACACACACACACYA-3' 45 22 33/9 22/7 

ISSR-12 5'- GTGTGTGTGTGTGTGTYG-3' 5/47 19 33/9 94/5 

ISSR-13 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAYC-3' 5/47 15 22/9 99/3 

ISSR-15 5'- ACACACACACACACACYG-3' 5/47 12 34/9 99/4 

ISSR-812 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAA-3' 47 12 33/9 92/3 

ISSR-826 5'-ACACACACACACACACC-3' 49 13 34/9 42/4 

ISSR-880 5'-GGAGAGGAGAGGAGA-3' 44 12 37/9 44/4 

ISSR-903 5'-BDBCACCACCACCACCAC3' 55 19 29/9 32/5 

 75/4 31/9 33/15  میانگیـــــن 

CBDP-1 5'- TGAGCACGATCCAAT AGC-3' 05 12 27/9 24/3 

CBDP-3 5'- TGAGCACGATCCAAT ACC-3' 05 9 22/9 99/2 

CBDP-4 5'- TGAGCACGATCCAAT AAG-3' 05 2 39/9 99/1 

CBDP-5 5'- TGAGCACGATCCAAT CTA-3' 05 19 33/9 99/5 

CBDP-6 5'- TGAGCACGATCCAAT CAG-3' 05 9 29/9 24/2 

CBDP-11 5'- TGAGCACGATCCAAT TGC-3' 05 7 43/9 91/3 

CBDP-15 5'- TGAGCACGATCCAATTGA-3' 05 2 23/9 39/1 

 91/2 39/9 29/9  میانگیـــــن 

(D ) نمایانگر بازهایA،G،T،(B )نمایانگر بازهای C،G،T و (Y )نمایانگر بازهای C،T باشد می. 

  نتایج و بحث
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. به ثبت رسید 31/9 برابر ISSRازگرهای شاخص برای تمام آغ

 75/4برابر  ISSRبرای آغازگرهای  MIچنین متوسط شاخص  هم

-ISSR ترتیب به آغازگر ترین مقدار آن، به ترین و کم بود که بیش

در . تعلق داشت 12/3میزان  بهISSR-7 و آغازگر  22/7میزان  به 11

، PICدار ترین مق ترین و کم نیز بیش CBDPمیان آغازگرهای 

 CBDP-15و  43/9میزان  به CBDP-11 هایترتیب برای آغازگر به

ترین مقدار  ترین و کم چنین بیش هم. به ثبت رسید 23/9میزان  به

MI ترتیب متعلق به آغازگر در میان این آغازگرها به CBDP-5 

متوسط . بود( 39/1میزان  به) CBDP-15و آغازگر ( 9/5 میزان به)

نیز  CBDPبرای آغازگرهای  MIو  PICهای  مقدار شاخص

و MI های شاخصطور کلی  هب. بود 91/2و  3/9ترتیب معادل  به

PIC یک توسط شده ایجاد چندشکلی تشخیص بیانگر احتمال 

 و تشخیص قابل های آلل تعداد به که باشند می فرد دو بین آغازگر

ها برای یک  است و هرچه میزان این شاخص وابسته ها آن فراونی

دهنده  تر باشد نشان ستم نشانگری یا یک آغازگر مشخص بیشسی

قدرت تفکیک بالاتر آن نشانگر یا آغازگر خاص در ارزیابی مواد 

دست آمده برای  هبر اساس متوسط مقادیر ب .باشد ژنتیکی می

با توجه به حداکثر مقدار این در این تحقیق و  PIC  شاخص

باشد، مقادیر  می 5/9شاخص برای نشانگرهای بارز که برابر با 

حاصل در تحقیق حاضر، حد قابل قبولی از قدرت تفکیک را 

 .دهد برای نشانگرهای مورد استفاده نشان می

از  درصد 2 (AMOVA) براساس نتایج تجزیه واریانس مولکولى

از تنوع درصد  94ها و  تغییرات کل مربوط به تنوع بین جمعیت

بیانگر تواند  میضوع که این مو بودها  مربوط به درون جمعیت

هاى مورد مطالعه  هاى اختصاصى در هریک از جمعیت وجود الل

محاسبه شده برای  Dice باتوجه به ضریب فاصله(. 2جدول)باشد 

میانگین  ISSRو  CBDPهای  ها براساس ترکیب داده تمامی توده

دست  هب37/9ها برابر  فواصل ژنتیکی برآورد شده بین جفت توده

مربوط به ( ترین تشابه بیش)ترین فاصله  کم میان، آمد که در این

و  12/9میزان  به( هردو از استان کرمانشاه) 2و  1 های شماره توده

از استان ) 35بین توده شماره ( ترین تشابه کم)ترین فاصله  بیش

میزان  به( از استان کردستان) 39و  29های شماره  با توده( لرستان

  .مشاهده شد 71/9

نشان داد ( 2جدول ) مولکولی واریانس ل از تجزیهنتایج حاص

جز درون جمعیتی بوده  مربوط به( درصد 94) سهم بالایی از تنوع

. باشد جز بین جمعیتی می درصد از تنوع کل مربوط به 2و تنها 

 توان می اندک،جمعیتی  تنوع بین برای عنوان یک دلیل احتمالی به

ی اشاره دیده جریان ژندر نتیجه پ ژنتیکیپوشانی  همبه پدیده 

 و زراعی های گونه های مختلف از جمعیت در بررسی. نمود

 SCoTنشانگرهای  از استفاده با و آژیلوپس تریتیکوم جنس وحشی

 است درون جمعیتی گزارش شده ژنتیکی از تنوع بالایی سطحنیز 

(Pour-Aboughadareh et al. 2017b; Pour-Aboughadareh et 

al. 2018b.) انواع ژرم  درون جمعیتی درمطالعه تنوع الاترسهم ب

 ، RAPD ،SCoTنظیر DNA مختلف وسیله نشانگرهای هب ها پلاسم

SSR و ISSR است شده گزارش سایر محققان توسط (Thomas et 

al. 2010; Etminan et al. 2016; Etminan et al. 2017.) 

ورد های م که الگوی توزیع باندها در جمعیت 1شکل با توجه به 

شود که تعداد باندهای تکثیر  دهد، ملاحظه می مطالعه را نشان می

در مقایسه با  های متعلق به ناحیه زاگرس شمالی توده شده در

های مربوط به  تر بوده و از سوی دیگر، توده بیش جنوبی زاگرس

ناحیه زاگرس شمالی در مقایسه با زاگرس جنوبی واجد باندهای 

وجود باندهای اختصاصی در . باشند تری نیز می اختصاصی بیش

فرد در  هتواند بیانگر وجود مواد ژنتیکی منحصر ب ها می جمعیت

مناطق مختلف باشد که این موضوع اهمیت بررسی تنوع ژنتیکی 

تری از مناطق اقلیمی ایران را  در این گیاه را در سطح گسترده

 (.3جدول)آشکار ساخت 

 
 

 

 

 

 

 

 

  T. boeoticumهای  حاصل از بررسی جمعیت CBDP و ISSRهای  داده (AMOVA) ینتایج تجزیه واریانس ملکول -2 جدول

 درصد واریانس تبیین شده میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادی منابع تغییرات

 2 232/191 232/191 1 ها بین جمعیت

 94 353/45 959/1279 37 ها درون جمعیت
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 آوری شده از نواحی شمالی و جنوبی زاگرس جمع T. boeoticumهای  ها در جمعیتالگوی توزیع باند -1شکل 

 

 

 و ISSR نواحی شمالی و جنوبی زاگرس با استفاده از آغازگرهای T. boeoticumهای   شده در بررسی قطعات حاصل از تکثیر در جمعیت مقادیر برآورد -3جدول 
CBDP 

 

 

 آوری شده از نواحی شمالی و جنوبی زاگرس جمع Triticum boeoticumهای تنوع ژنتیکی در  مقایسه شاخص-4جدول 

 جمعیت
 تعداد الل 

Na 

 تعدادالل موثر
 Ne 

 شاخص شانون
I 

 هتروزیگوسیتی
He 

 39/9 42/9 52/1 94/1 شمال زاگرس

 27/9 41/9 47/1 29/1 جنوب زاگرس

 29/9 43/9 49/1 91/1 میانگین

 

ثر، شاخص تنوع شانون و ؤهای مشاهده شده و ممقادیر تعداد الل

میزان هتروزیگوسیتی به تفکیک برای دو جمعیت مورد مطالعه در 

طور که در این جدول مشاهده  همان. است ، ارایه شده4جدول

های مورد  ثر در مجموعه تودهؤشود، متوسط تعداد الل و الل م می

از سوی دیگر بر . دست آمد هب 49/1و  91/1ترتیب  هبررسی ب

اساس مقادیر برآورد شده برای شاخص شانون و هتروزیگوسیتی 

شود که جمعیت زاگرس شمالی در مقایسه با زاگرس  ملاحظه می

تفاوت در . دار استتری برخور جنوبی از سطح تنوع ژنتیکی بیش

های جغرافیایی  های متعلق به موقعیت سطح تنوع ژنتیکی جمعیت

عنوان نمونه در  به. است مختلف در مطالعات دیگر نیز گزارش شده

های اینکورن با  بررسی تنوع ژنتیکی گندمیک مطالعه با هدف 

 طور همشخص شد که اگر چه ب استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

غرب کشور  در غرب و شمال در این ژرم پلاسم تیکیتنوع ژن کلی

غرب  آوری شده از شمال های جمع جمعیتباشد لیکن   میبالا

آوری شده  های جمع جمعیت در مقایسه باتری  تنوع بیشاز ایران 

 (.Kharestani et al. 2013) برخوردارنداز غرب کشور 

ای بر  مورد مطالعه با انجام تجزیه خوشهنمونه  39بندی  گروه

بر روی  Diceو ضریب فاصله  UPGMAاساس الگوریتم 

بندی،  در این دسته. های ترکیبی هردو نشانگر صورت گرفت داده

 35و ( مربوط به استان کرمانشاه) 31نظر از دو توده شماره  صرف

های  صورت فردی در گروه هکه ب( مربوط به استان لرستان)

طالعه در دو گروه کلی مجزایی قرار گرفتند، سایر افراد مورد م

ای با موقعیت  بندی تا اندازه بندی شدند که این دسته دسته

این (. 2شکل) ها مطابقت داشت آوری آن جغرافیایی محل جمع

طور نسبی با نتایج مطالعه تنوع ژنتیکی گیاه دارویی  هنتایج ب

های متعلق به مناطق  بذرالبنج که حاکی از قرار گرفتن توده

های  یک به یکدیگـر در یک گـروه و یا زیر گروهجغـرافیایی نزد

 باشند مطابقت دارد های مولکولی می هم بر اسـاس داده نزدیک به

(Etminan et al. 2012.) هیحاصل از تجز جینتا دییمنظور تأ به 

 ان هتروزیگوسیتیمیز تعداد باند اختصاصی تعداد باند جمعیت

 39/9 44 299 نواحی شمالی

 27/9 2 251 نواحی جنوبی
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که  شدانجام  (PCoA) یبه مختصات اصل هیتجز ،یا خوشه

  تجزیهها در صفحه مختصات، اطلاعات حاصل از پراکنش توده

دهنده  نشان PCoAنتایج . ای را تا حدود زیادی تایید نمود خوشه

تواند به علت ماهیت  ها بود که این موضوع می تفرق نسبی توده

های مورد بررسی باشد و البته در عین حال، پوشش  هتروژن نمونه

 .نماید ژنومی مناسب آغازگرهای مورد استفاده را نیز تایید می

 
 Triticumوحشی توده گندم 39ای  حاصل از تجزیه خوشه دندروگرام -2شکل

boeoticum  روش  بهUPGMA 

 

 
 یبر اساس دو بردار اول اصل T. boeoticum های پراکنش توده -3 شکل

 ISSRو  CBDP های با استفاده از داده یاصل مختصاتبه  هیحاصل از تجز

 

 SCoTو نشانگرهای هدفمند ژنی مانند  ISSRکارایی نشانگرهای 

 Etminan) برآورد تنوع ژنتیکى در خزانه ژنتیکى گندم دوروم در

et al. 2016) های مختلف از خویشاوندان وحشی گندم و گونه 

(Etminan et al. 2019 ) است نیز گزارش شده.  

 گیری کلی نتیجه

 نتایج این بررسی سطح قابل توجهی از تنوع ژنتیکی در گونه

Triticum boeoticum ق شمالی و جنوبی زاگرس را در مناط

بر . نشان داد های کردستان، کرمانشاه و لرستان عمدتا شامل استان

های این تحقیق، میزان تنوع در مناطق شمالی زاگرس  اساس یافته

تواند با شرایط  تر از مناطق جنوبی آن بود که این موضوع می بیش

در  صورت گرفته مطالعات. اقلیمی و توپوگرافیکی آن مرتبط باشد

اى در ژرم پلاسم  ارتباط با ارزیابى تنوع ژنتیکى و روابط بین گونه

های  سیستم کمتر از سایر انواع CBDP گندم توسط نشانگر

دلیل جدیدتر بودن  هتواند ب باشد که این موضوع می نشانگری می

های مرسوم مبتنی  این سیستم نشانگری در مقایسه با سایر سیستم

اگر چه نشانگر  .باشد DNAنگاری  برای انجام انگشت PCRبر 

ISSR  در مقایسه باCBDP تری  از متوسط تولید باند بیش

عنوان  به CBDP لیکن با توجه به ماهیت نشانگربرخوردار است، 

در مقایسه با  استفاده از این نشانگر ،یک نشانگر هدفمند ژنى

نتایج این . شود ترجیح داده مى ISSRنشانگر نیمه تصادفی 

ورد شده برای آهای بر شان داد که بر اساس شاخصنپژوهش 

ضمن  CBDP نشانگرمقایسه بین این دو سیستم نشانگری، 

با توجه به ها  بندى افراد طبق ساختار ژنومى آن در گروه کارامدی

تنوع ناحیه حفاظت سازد که همان  ماهیت تنوعی که آشکار می

 باشد مىاگزونی و متمرکز بر مناطق  ها ژن ساختمان شده درون

داشته  نیز کاربرد داشته باشدتجزیه ارتباط  مطالعاتدر  تواند می

 .باشد
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