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 ( 1403/ 12/ 26 تاریخ پذیرش: -  1403/ 01/ 17)تاریخ دریافت:  

می محسوب  جهان  جمعيت  اصلی  غذای  سه  از  يکی  وگندم  در    ه ياول   گام  شود  موفقيت  برای 

  اين گياه   یو بوم   یوحش  شاونداني در خو  یکيبرآورد تنوع ژنت  آن، شناسايی و   های اصلاحیبرنامه 

آغازگرباشد.  می از  قرابت  استفاده  و  تنوع  شناسايی  برای  ساده  و  دقيق  روشی  ريزماهواره،  های 

  ی ابيارز با هدف  براين اساس، مطالعه حاضر گندم است. یو بوم ی وحش شاونداني خوژنتيکی ارقام و 

نواحی مختلف ايران متعلق به چهار گونه    توده   69  مابينروابط فيلوژنتيکی    ی و بررسیتنوع ژنتيک

Triticum aestivum  ،T. boeoticum  ،T. durum    وT. urartu  نشانگر  با از  های  استفاده 

در  جفت آغازگر ريزماهواره استفاده شد و    23صورت گرفت. برای اين منظور از    ایريزماهواره 

ميانگين    57مجموع   با  تکتير شد.    166/3آلل چندشکل  ريزماهواره  ازای هر جايگاه  به  فاصله  آلل 

 885/0تا    08/0ها با نشانگرهای مورد بررسی، دارای دامنه تغييرات بين  های گونه ژنتيکی بين توده 

که   توده بود  بين  آن،  ميزان  بين    T. urartuو    T. boeoticumهای  کمترين  آن  ميزان  بيشترين  و 

ژنی  T. boeoticumو    T. aestivumهای  توده  تنوع  ميزان  بيشترين  شد.  شاخص   مشاهده  و  نی 

تعلق داشت. دندروگرام حاصل   T. urartuبه جمعيت  188/0و  12/0ترتيب برابر اطلاعاتی شانون به 

ها را به چهار گروه اصلی تقسيم کرد و در  ، توده Neighbour joiningای با الگوريتم  خوشه يه  زتجاز  

توده گروه  تمامی  مختصات    T. aestivumهای  بندی حاصل  به  تجزيه  گرفتند.  قرار  گروه  در يک 

بندی حاصل  ها براساس دو مولفه اول، گروه ( از طريق نمايش دوبعدی تفکيک توده PCoAاصلی )

توده مورد مطالعه در سه زيرجمعيت    69 ای را تاييد نمود. با تجزيه ساختار جمعيتاز تجزيه خوشه 

ب گرفتند  توده   طوریه قرار  گونه  که  دو  و   T. urartuو    T. boeoticumهای  شباهت  بيشترين  با 

شدند.   واقع  زيرجمعيت  يک  در  ژنتيکی  تحقيق نتايجاختلاط  نشانگر نشان اين  که  های داد 

از  ،ایريزماهواره  گونه،  چهار  هر  در  تکثير  و  اتصال  قابليت  بر  جهت   خوبی تمايز قدرت علاوه 

 برخوردار بودند.  های مورد مطالعه ژنتيکی توده  تنوع بررسی

 

 های کلیدی واژه
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روزه   همه  و  است  جهان  مردم  اغلب  اصلی  و  پایه  غذای  گندم 

پروتئین و  کالری  از  زیادی  تامین  مقدار  را  بشر  نیاز  مورد  های 

دارای   گندم وحشى خویشاوندان.  (Kafi et al. 2018)کند  می

 هوایی  و آب شرایط تغییر از حاصل هایتنش به بالایی سازگاری 

 کیفی مختلف و کمی صفات بهبود براى مهمى ژنتیکى منبعو    بوده

مفید  ژرم عنوانبه دنتوانمی و  شوندمی محسوب  در پلاسم 

گیرد   استفاده مورد گندم نژادی به هایبرنامه  Ahmadi and)قرار 

Pour–Aboughadareh 2018  .)ژنتیکی میزان از آگاهی  و تنوع 

گیاهان در آن برآورد پلاسم  مواد   ژنتیکی روابط تعیین و ژرم 

گام برنامه  اصلاحی،  در  میاولیه  نباتات  اصلاح   باشد.های 

(Rahmani et al. 2019)بررسی بیانگر های.   واقعیت  این متعدد 

گونه ژنتیکی تنوع از هنوز که است    کامل  طوربه  گندم ایدرون 

بنابراین نشده استفاده کهمی نظربه است،    بر  تسلط از فارغ  رسد 

ژنتیکی، در موفقیت  مدرن، هایفناوری استفاده متکی بهبود   از به 

گونه موجود ژنتیکی تنوع و هایدر  به  وابسته وحشی اهلی 

)آن  تنوع    (.Pour-Aboughadareh et al. 2016هاست  بررسی 

صفاتمی از  استفاده  با  نشانگرهای   تواند  یا  و  مورفولوژیک 

تغییرات   از بازتابی  مورفولوژیک که صفات  مولکولی صورت گیرد.

ت،  باشندمی فنوتیپی محیطی  أتحت  عوامل  وثیر  نتیجه   در  بوده 

ق ب  نشانگرهای  باشند.نمی اعتماد ابلچندان  خصوص  همولکولی 

بر   مبتنی  به،  DNAنشانگرهای  و  متخصصین  کمک  به  نژادگران 

ی  ریگ بر دورگ  یمبتن  یاصلاح  یهامشکلات برنامه  تا بتوانند  کرده

 .Ebrahimi et alرا برطرف کنند )ها بر بودن برنامهزمان مخصوصا

. بنابراین، جایگزین مناسبی برای نشانگرهای مورفولوژیکی  (2011

و    کروموزوم تشخیص ژن،ها  آیند و با استفاده از آن به حساب می

مبتنی بر    نشانگرهای بین . ازباشدمی پذیربه راحتی امکان نیژ تنوع

DNA، بالا  به هاماهواره زری برای   بیشتری کاربرددلیل چندشکلی 

ژنتیکی  تنوع   اندکرده  داپی نشانگرها سایر به نسبت  مطالعات 

(Rahmani et al. 2019  .)ساده   یهای تکراریا توالیها  زماهوارهیر  

(SSRبا و  هم  یتکرارها  (  سر  پشت   DNAاز    یبخش  ،کوتاه 

نواح  بوده  یتکرار در  غ  یکه  و  توز  ریرمزکننده    ع ی رمزکننده 

)شده سطوح  دلیل  به  حاضرنشانگرهای    .(Yao et al. 2007اند 

شکلی چند  در    ،بالای  فراوانی  و  بودن  همبارز  پذیری،  توارث 

ایده نشانگرهای  دامنهآگیاهان  برای  از  لی  وسیعی  از    مطالعاتی 

به گزینش  ژنتیکی،  نقشه  تهیه  مطالعجمله  نشانگر،  ژنتیک    هکمک 

شجره تحلیل  و  تجزیه  ژنتیکی،  نگاری  انگشت  و  جمعیت،  نامه 

ژرم  در  ژنتیکی  تنوع  تغییرات  میزان  کردن  ها  پلاسم   مشخص 

 (.Mohamadi et al. 2014باشند )می

MicroRNA (miRNA)  ،کی  RNA  رشته   کدکننده   ریغ  یاتک 
  ی هاتنش  اب   مرتیط  هایو پاسخ  نمو طور گسترده رشد،  که به  است 

رونویسی و  هدف در سطح    یهاژن   میتنظ  قی را از طر  یستیرزیغ
های  miRNA. (Chen et al. 2017کند ) کنترل می  یسیپس از رونو 

و   UTR’3و به نواحی   دطول دارن  دینوکلئوت  24تا    21معمولاً    بالغ
5’UTR  ،mRNAمی متصل  آنها  از  این  جشوند.  توالی  که  ایی 

RNAکد غیر  حفهای  بسیار  توالیاشونده  این  است  شده  ها  ظت 
آغازگرهای   مناسبی جهت طراحی  بسیار  با  می  SSRگزینه  باشند. 

بالای   پتانسیل چند شکلی  از  تنها  نه  استراتژی  از    SSRاین  بلکه 
بالای   شدگی  گونهmiRNAحفاظت  در  جنسها  حتی  و  های  ها 

اصلاحی  مطالعات  و  ژنیتکی  تنوع  بررسی  گیاهان جهت  مختلف 
 .  (Ramachandran et al. 2020توان بهره برد )می

 غازگرآ  40  با استفاده از  را  گندمژنوتیپ    90،  دریکوند و همکاران

SSR    آلل شناسایی شد و میزان    80مجموع    که در  کردندبررسی

 Darikvand et al) بود غیرتم 0/ 8 – 0/ 12اطلاعات چند شکلی از 

مطالعه 2013 در  ژنتیکی  (.  تنوع  دیگر  گندم  10ای   .T)  رقم 

aestivum)    از استفاده  آغازگر    14با  و   SSRجفت  تجزیه  مورد 

بالایی از چندشکلی را   هاتحلیل قرار گرفت که ریزماهواره سطح 

در مجموع   و  دادند  نشان  مطالعه  این  در    4۵8در  تکثیر شد.  آلل 

این مطالعه تنوع ژنتیکی بین ارقام گندم با میانگین فاصله ژنتیکی  

)  67تا    16 شد  گزارش  و    Zeb et al. 2009  .)Singhدرصد 

نشانگرهایبه  رانهمکا بررسی  ژن SSR منظور  بر  های  مبتنی 

مبتنی بر ژن کاندید   SSRنشانگر    6۵پاسخگو به شوری در گندم،  

برای    SSRانتخاب کردند و نتایج حاصل نشان داد که نشانگرهای  

توده بین  در  تنوع  پاسخآشکارسازی  با  گندم  به  های  متفاوت  های 

بودند ) مفید  بسیار  تحقیق Singh et al. 2018تنش شوری  این   .)

ی و بررسی روابط فیلوژنتیکی در  تنوع ژنتیک  یابیارزنیز با هدف  

توده گونهبین  از   Triticum aestivum  ،Triticumهای  هایی 

boeoticum  ،Triticum durum  ،T. urartu    از استفاده  با 

ب نتایج  شد.  انجام  ریزماهواره  میهنشانگرهای  آمده  تواند دست 

  مقدمه 
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رابستر   و  در جهت    یبعد  قاتیتحق  یبرا  مناسبی  ارتقاء اصلاح 

 فراهم کند.خصوصیات گندم 
 

پژوهش   این  چهار   69در  به  متعلق  گندم  بومی  و  وحشی  توده 

مورد    T. aestivum  ،T. boeoticum  ،T. urartu  ،T. durumگونه  

از   یک  هر  بذور  گرفت.  قرار  بهتودهبررسی  مربوط  مذکور   های 

مناطق مختلف کشور از بانک ژن دانشگاه ایلام تهیه شدند )جدول 

از برگ DNA . استخراج(1 تازه گیاهچهژنومی  ای بر اساس  های 

با دستورالعمل  CTAB 1روش مطابق   Doyle andاصلاح شده و 

Doyle (1987)   منظور بررسی کیفیت و کمیت  انجام شد. بهDNA  

آگارز ژل  الکتروفورز  روش  دو  از  شده  درصد  استخراج  یک 

استفاده شد. آغازگرهای مورد استفاده    اسپکتروفتومتر ( و  1)شکل  

در این پژوهش با استفاده از مطالعات صورت گرفته توسط سایر  

 Yao et al. 2007; Eren et al. 2015; Baiمحققان طراحی شدند )

et al. 2018های  (. بدین صورت که توالیMicro  RNA ها در این

 
1 Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide;CTAB 

توالی و  گرفته  قرار  بررسی  مورد  توالیمطالعات  نابالغ،  های  های 

از    SSRمنظور طراحی آغازگرهای  ها بهدست آن  بالادست و پایین

شد.    Mirbase.orgسایت   زنجیرهاستخراج  در  واکنش  پلیمراز  ای 

از    1۵حجم   استفاده  با  و  آغازگر    23میکرولیتر    mir-SSRجفت 

)جدول   گرفت  از 2صورت  باندی،  الگوهای  مشاهده  برای   .)

آگارز   ژل  پلی   3الکتروفورز  ژل  و  ولتاژاکریلدرصد  با    400آمید 

دقیقه استفاده شد. قطعات تکثیری در نهایت با    80ولت به مدت  

آشکارسازی شدند. رنگ    Gel Docو دستگاه    UVاستفاده از نور  

  0/ 2آمید با استفاده از محلول نیترات نقره  اکریلهای پلی آمیزی ژل

مقدار   حاصل،  باندهای  ظاهرسازی  برای  شد.  انجام   2۵0درصد 

با   سرد  سدیم  کربنات  محلول  از  لیتر  میکرولیتر   ۵00میلی 

درصد    37آلدهید  میکرولیتر فرم  ۵00درصد و    2تیوسولفات سدیم  

اینکه   از  پس  شد.  اضافه  ژل  حاوی  سینی  به  محلول  و  ترکیب 

لیتر میلی 1۵0باندها به شکل مطلوبی روی ژل نمایان شدند، مقدار 

درصد به محلول ظاهرسازی اضافه شد.    6/ ۵محلول استیک اسید  

-اکریل های پلیمنظور تثبیت باندهای ظاهر شده، ژلدر نهایت، به

  pHدقیقه با آب مقطر سرد شستشو شدند تا به    10آمید به مدت  

 خنثی برسند.

 
 Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69آوری کد و محل جمع -1جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  هاواد و روشم 

T. aestivum T. boeticum T. durum T. urartu 
 آوری محل جمع  کد توده  آوری محل جمع  کد توده  آوری محل جمع کد توده  آوری محل جمع  کد توده 

 جاده اسلام آباد،کرند  ۵3 گلپایگان  3۵ مهاباد 18 نقده 1

 جاده مریوان   -سقز ۵4 خرمشهر  36 قروه  19 گنبد کاووس  2

 مریوان  ۵۵ اهواز  37 سپید دشت  20 قزوین  3

 مریوان  ۵6 اردبیل  38 طالقان 21 شهر رضا  -اصفهان 4

 جاده اسلام آباد  ۵7 یاسوج  39 پاوه 22 سقز  ۵

 مریوان  ۵8 سنندج  40 طالقان 23 خوی  6

 سی سخت  ۵9 سنندج  41 خلخال  24 زنجان  7

 فرخشهر  60 گرگان  42 اشنویه  2۵ مهاباد 8

 سنقر  61 مشهد  43 اسلام آباد 26 کامیاران  9

 بیستون  62 مشهد  44 سرخون  27 ارومیه  10

 شهرکرد 63 گچساران  4۵ اسلام آباد 28 ایذه  11

 کرمانشاه  -جاده سنقر  64 صالح آباد  -مهران 46 سنقر  29 صالح آباد  -مهران 12

 کرمانشاه  6۵ پلدختر  47 کلیبر -اهر 30 بروجرد  13

 مریوان  -جاده سقز  66 پلدختر  48 فیروزآباد  31 چرداول   -شیروان  14

 آذربایجان غربی  67 سرپل ذهاب  49 سرخون  32 پلدختر  1۵

 کرمانشاه  68 قصرشیرین  ۵0 خوزستان  33 قصر شیرین  16

 مریوان  69 ایلام  ۵1 شهر کرد  34 قصر شیرین  17

   قصرشیرین  ۵2    
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و   شده  تکثیر  قطعات  وجود  برای  یک  از  باندها  امتیازدهی  برای 

صفر برای عدم وجود باند استفاده شد. جهت تعیین تنوع ژنتیکی  

از (  AMOVA)  1ها و تجزیه واریانس مولکولی گونه  درون و بین

استفاده گردید. مقایسه و بررسی    Gen ALEX ver.6.503افزار  نرم 

های وحشی و خویشاوند با استفاده از  میزان تنوع ژنتیکی در گونه

های ، تعداد آلل(I)  3تنوع شانون   (،He)  2پارامترهای تنوع ژنی نی

شده  م(Na)  4مشاهده  آلل  تعداد  مکان  (،Ne)  ۵ثر ؤ ،  های  درصد 

مشاهده (  PPL) 6چندشکل  مورد  هتروزیگوستی  همچنین   7و 

(uHe)  نرمبه و    POPGENEافزار  کمک  تشابه  انجام شد. ضریب 

 
1 Analysis of molecular variance analysis; (AMOVA) 
2 Nei’s gene diversty; (He) 
3 Shannon’s information index; (I) 
4 Observed number of alleles; (Na) 
5 Effective number of alleles; (Ne) 
6 Percentage of polymorphic loci; (PPL) 
7 Unbiased expected heterozygosity; (uHe)  

گونه میان  ژنتیکی  نی   Triticumهای  فاصله  براساس شاخص  نیز 

تودهشمحاسبه   بهد.  مطالعه  مورد  و  های  نی  تشابه  ماتریس  کمک 

روش نرم Neighbor-joianingبراساس  از  استفاده  با  افزار ، 

MEGA  بهگروه همچنین  شدند.  تایید بندی  و  ارزیابی  منظور 

اصلی   مختصات  به  تجزیه  کلاستر،  تجزیه  از  حاصل   8آنالیزهای 

(PCoA  )نرم از  استفاده  برای    Gen ALEXافزار  با  شد.  انجام 

تعداد   جمعیت،  ساختار  جمعیت   Kتجزیه  با  )زیر  واقعی(  های 

نرم از  وب  استفاده  تحت    STRUCTURE HARVESTERافزار 

آغازگرهای  به اساس  بر  جمعیت  ساختار  تجزیه  آمد.  دست 

افزار  با استفاده از نرم  Bayesianاختصاصی استفاده شده با روش  

STRUCTURE 2.3.4    تکرار مستقل    10انجام شد. در این تجزیه

شرایط   نظر    MCMC = 100000و    Burn-in = 100000با  در 

 گرفته شد. 

 
8 Principal coordinate analysis 

 

 
 روی ژل آگارز یک درصد.  Triticumهای ژنومی استخراج شده برای تعدادی از توده DNAکیفیت  -1شکل 

L  سینا ژن( شاخص استانداردbp100 .) 

 
 ها مشخصات آغازگرهای ریزماهواره طراحی شده و دمای بهینه اتصال آن -2جدول 

   (C°)دمای اتصال  ( ۵՜-3՜) توالی برگشت  (۵՜-3՜) توالی رفت موتیف  نام آغازگر  ردیف 

1 Mir160-b 3(CCT) ACGGACCGAGGACAACGGA TGCCTGGCTCCCTGTATGCCA 63  
2 Mir160-b2 3(GGT) GACTGCGTACGAATTCAC CTCCTGTATGCCACTCCATC 63  
3 Mir169g 3(TTA) GACTGCGTACGAATTCAC GGCTGCGAAGAAATGAATAA 63  
4 n(GGGG) 3(AAGA) GACTGCGTACGAATTGAC TATAGCTGTGTTCTCAGGTCG 59  
۵ Mir399 3(TTAT) TCTTGCCACTCCTTGTTCC CCGGAGAGCGATAAAATACC 63  
6 P2 3(TGGA) GACACGGAGATGGAGGTTG GGTGGATTTTGATTGGTGG 59  
7 Mir396a-1 4(TAC) TCTGCTTCGCTAGATCGCT AACATGGCAGGGAGCATAA 60  
8 Mir164c-1 4(GCCG) TATCCAGGTGGTGGAATGG GCGTTGAAGCAAAACTGGT 60  
9 Mir1134-1 4(TTC) GAGCGAACGGAAACAAAGA AGCGATGAAAAGCCAACAG 57  
10 Mir1134-2 4(TCC) CTGTTGGCTTTTCATCGCT GAGGACGACAGTTCGGCTA 62  
11 Mir396a-2 4(TAG) TACGGTGCGGTGTCTACAA TGAATTTGCCCGTGGTTAT 60  
12 P8 3(GTAG) TCTACTCCTCGCTGCTGCT TGCTCGGTGGGTGTCTTAC 62  
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13 Mir5069a 3(AATTC) TGTGTGCGATTTGATTTGG GCGGGTGAGTTGGATCTTA 59  
14 Mir164c-2 3(CATG) GGCTAGTGTGTCGCTCGAT CGGTCTGCTTCCAAAACAC 62  
1۵ Mir395b 3(TAGC) AGCAGCCGACTATGTGCTC ACTGTTGATTGCCACCCAG 61  
16 Mir159 3(CTAG) GGCCAAACAGGATACGCTA CCAGGACGAATTGCATCA 59  
17 Mir1120c 6(TA) CCGGTACTAAATGTTTGGGG TCCTACCAACAGAGCGCAT 62  
18 P14 3(CCAC) CGAACATAGAATCGGACGG CCTCGTTGCGTCAATCTTT 59  
19 Mir319b 3(ATTC) AACTTGCTTCCTCGTGTGC CACCCTTCAGTCCAACCAC 62  
20 Mir164d 3(GATG) TTCTCCAGCATGGCTTCTC TTGGAATAAATGGGCCTTG - 
21 Mir156k-1 4(GCA) CCGTTTTGGGTGGGATATT TGGTTTTGGAGCAGAGGAG 57  
22 Mir156k-2 3(AAAAT) TCTCCGACTTTACCATGCC AGTGTACCGGCAGCATCTC 62 
23 Mir160f 6(TCCT) TTGGCATTGAGGGAGTCAT TAAGGATAAGCCGTCGCAG ۵7 

 

بهینه اختصاصی،  قطعات  تکثیر  شرایط  جهت  برای    PCRسازی 

  2MgCl  ،dNTPsالگو،    DNAاجزاء مختلف و مواد واکنش، مانند  

آغازگر طراحی شده،    23د. از میان  شو دمای اتصال آغازگر اجرا  

قطعههیچ  mir164dآغازگر   آغازگر گونه  و  نکرد  تکثیر  ای 

1-mir396a    4با توالی تکراری(TAC)    نیز تنها قادر به تکثیر یک

به بود.  از  قطعه  یک  هر  در  موجود  تنوع  میزان  مقایسه  منظور 

پارامترگونه از  برخی  آللها،  تعداد  مانند  ژنتیکی  مهای  ثر، ؤ های 

شکلی  چند  درصد  و  نی  ژنی  تنوع  شانون،  اطلاعات  شاخص 

ها مورد بررسی قرار گرفت )جدول های ژنی درون جمعیت مکان

کند و مقدار آن تنوع ژنی نی میزان هتروزیگوسیتی را بیان می(.  3

تا   صفر  می  0/ ۵از  بین  متغیر  و  درون  ژنتیکی  تنوع  به  که  باشد 

به  جمعیت  جمعیتی  ژنی  تنوع  اندازه  هر  دارد.  بستگی    0/ ۵ها 

 Nei)  یابدتر باشد هتروزیگوتی در آن جمعیت افزایش مینزدیک

مطا1973 این  در  نی  ژنی  تنوع  میانگین  برابر  (.  که  بود    0/ 08لعه 

به جمعیت   مربوط  میزان  مقدار    T. aestivumکمترین  و   0/ 02با 

جمعیت   به  مربوط  میزان  مقدار    T. urartuبیشترین    0/ 12به 

ژنوتیپ گندم   ۵2باشد. وحدانی کیا و همکاران نیز در ارزیابی  می

از دو نشانگر   استفاده  تنوع    ISSRنشانگر    10و    SSRبا  از معیار 

از   آن  مقدار  که  کردند  استفاده  نی  برای   0/ 44تا    0/ 22ژنی 

 (.Vahdanikia et al. 2021متغیر بود )  ISSRو    SSRنشانگرهای  

آلل به ازای   3/ 166آلل با میانگین    ۵7در پژوهش حاضر در کل  

که دامنه آللی را برای    8تا    1ی  هر جایگاه ریزماهواره تکثیر شد 

بودند.   آلل مشهر جایگاه دارا  های  اهده شده برای جمعیت تعداد 

از   بررسی  میانگین    1/ 0تا    0/ 737مورد  بود.    0/ 912با  متغیر 

آلل متعلق به جمعیت   آن    T. aestivumکمترین میزان  و بیشترین 

ثر نیز برای  ؤ بود. میانگین تعداد آلل م  T. durumت  یمتعلق به جمع

با میزان   T. urartuدست آمد که جمعیت  هب  1/ 14۵ها  تمامی نمونه

ترتیب بیشترین  به  1/ 047با میزان    T. aestivumو جمعیت    1/ 216

ثر را دارا بودند. از اختلاف بین تعداد آلل  ؤ و کمترین میزان آلل م

آلل موثر،  آلل  و  میکل  حاصل  نادر  و  های  تفکیک  در  که  شوند 

های  سزایی دارند. با ترکیب نشانگرهایی با آللهتمایز افراد نقش ب

می بالا  ژنوتیپ نادر  بتوان  را  نزدیک  خویشاوندی  با  طور  ههای 

 (.  Ribeiro et al. 2004ثر تفکیک نمود ) ؤ م

ژنوتیپ گندم با استفاده    2۵در بررسی  (  2016امینی و همکاران )

با    4۵از   به  QTLآغازگر ریزماهواره مرتبط  های دخیل در تحمل 

تعداد   میانگین    7تا    2شوری،  با  در هر جایگاه    3/ ۵2آلل  را  آلل 

به دیگری  محققان  کردند.  تکثیر  تنوع  ریزماهواره  بررسی  منظور 

نشانگر ریزماهواره را مورد استفاده    20های اینکورن،  ژنتیکی گندم

آلل چندشکل حاصل شد که تعداد   86قرار دادند که در مجموع  

متغیر    4/ 1آلل با میانگین    9تا    2های چندشکل بین  ها در مکانآلل

 (.Kharestani et al. 2013)بود 

جمعیت  کل  برای  شانون  شاخص  مطالعه، میانگین  مورد  های 

به  هب  0/ 132 مربوط  مقدار  بیشترین  که  آمد  با    T. urartuدست 

به    0/  188مقدار مربوط  مقدار  کمترین  مقدار   T. aestivumو  با 

مطالعه    .بود  0/ 037 شاخص  وحدانیدر  مقدار  همکاران  و  کیا 

نشانگرهای   برای    0/ 34و    0/ 43ترتیب  به  ISSRو    SSRشانون 

( شد  هتروزیگوسیتی    (.Vahdanikia et al. 2021برآورد  میزان 

از   مطالعه  این  در  میانگین    0/ 128تا    0/ 026نشانگرها    0/ 088با 

و    T. aestivumکمترین میزان هتروزیگوسیتی مربوط به  متغیر بود.  

به   مربوط  هتروزیگوسیتی  میزان  که  می  T. urartuبیشترین  باشد 

شاخص   و  هتروزیگوسیتی  میزان  مستقیم  ارتباط  دهنده  نشان 

است. مهم    شانون  معیارهای  از  یکی  انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی 

و   بوده  نشانگری  اطلاعات  میزان  و  نشانگرها  آللی  تنوع  ارزیابی 

  نتایج و بحث 
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دهد احتمال متفاوت بودن دو آلل تصادفی در دو فرد را نشان می

(Haliloglu et al. 2023) .لاین   99دیگر تنوع ژنتیکی  در پژوهشی

نشانگرهای    49و   از  استفاده  با  گندم  شد.  SSRرقم  بر   بررسی 

ب نتایج  آمدههاساس  و    دست  هتروزیگوسیتی  مقدار  بیشترین 

به هتروزیگوستی  برابرمیانگین  بود   0/ 43و    0/ 89  ترتیب 

(Rahmani et al. 2019  .)  های چند درصد جایگاهنتایج حاصل از

جمعیت   در  شکلی  چند  میزان  بیشترین  که  داد  نشان   .Tشکلی 

urartu    جمعیت در  میزان  کمترین  دارد    T. aestivumو  وجود 

های مهم  (. میزان اطلاعات چند شکلی، یکی از شاخص۵)جدول  

تنوع   برای  معیاری  و  بوده  نشانگرها  تمایز  قدرت  مقایسه  جهت 

   آللی در هر مکان است.

 
 با نشانگرهای ریزماهواره Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69برای پارامترهای ژنتیکی  -3جدول 

 %Na Ne I He uHe PPL ژنوم  تعداد توده  گونه 

T. aestivum 17 AABBDD 737/0 047/1 037/0 02۵/0 026/0 02/7 

T. boeoticum 17 bAbA 930/0 207/1 184/0 122/0 126/0 60/38 

T. durum 18 AABB 000/1 109/1 118/0 072/0 074/0 82/29 

T. urartu 17 uAuA 982/0 216/1 188/0 124/0 128/0 3۵/40 

 9۵/28 088/0 086/0 132/0 14۵/1 912/0 میانگین  69 

Na         ،Ne ،I ،He ،uHe  وPPL ثر، شاخص شانون، شاخص تنوع ژنتیکی نی، شاخص  ؤ های مهای مشاهده شده، تعداد آللدهنده تعداد آللترتیب نشانبه

 ها هتروزیگوستی مورد انتظار و درصد چندشکلی آلل

 
 ریزماهواره با نشانگرهای  Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69تجزیه واریانس مولکولی برای  -4جدول 

 درجه آزادی  منبع تغییرات 

df 

 مجموع مربعات 

SS 

 میانگین مربعات 

MS 

 درصد واریانس  واریانس برآورد شده 

 76 629/9 122/169 ۵07.366 3 ها بین گونه

 24 061/3 061/3 997/198 6۵ ها درون گونه

 100 690/12  362/706 68 کل

 
 های مورد مطالعه ضرایب فاصله ژنتیکی )پایین قطر اصلی( و تشابه ژنتیکی )بالای قطر اصلی( بین جمعیت -۵جدول 

 

 

 

 

 

 

بهترین روش از  آماری جهت  تجزیه واریانس مولکولی یکی  های 

های مولکولی  ها بر اساس دادهها و گروهبررسی ساختار جمعیت 

عنوان یک  های موجود در یک گونه بهباشد. در این مطالعه تودهمی

جمعیت مجزا در نظر گرفته شدند. برای تحلیل اختلافات ژنتیکی  

جمعیت  درون  و  تجزیهمیان  از  استفاده  ها،  مولکولی  واریانس  ی 

درصد از سهم کل تنوع    24( و نتایج نشان داد که  4شد )جدول  

درصد را واریانس بین   76ها و  ژنتیکی را واریانس درون جمعیت 

ای ها توجیه نمود. اختلاف سه برابری سهم تنوع بین گونهجمعیت 

گونه درون  تنوع  به  معنینسبت  اختلاف  بیانگر  بین ای  دار 

)گونهجمعیت  تودهها  تفکیک  صحت  و  اساس ها(  بر  ها 

  سفالیان و همکاران باشد. در این راستا  نشانگرهای ریزماهواره می

بررسی خود   در  تودهنیز  میان  بالا  تنوع  را  ایران  بومی  گندم  های 

نشانگرهای که  داشتند  بیان  و  کردند  در    ریزماهواره  گزارش 

ای بسیار کارآمد است و روابط  تشخیص تنوع ژنتیکی درون گونه

 T. aestivum T. boeoticum T. durum T. urartu 

T. aestivum ** 42۵/0 630/0 474/0 

T. boeoticum 8۵۵/0 ** 641/0 923/0 

T. durum 463/0 44۵/0 ** 703/0 

T. urartu 746/0 080/0 3۵3/0 ** 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

17
 ]

 

                             6 / 10

https://mg.genetics.ir/article-1-1858-en.html


 صديقه فابريكي اورنگ و همكاران   ای و تجزيه...های ريزماهواره ملکولی جايگاهتنوع 

 

 1403  زمستان / 4شماره  / نوزدهمژنتیک نوین/ دوره  265

 

جمعیت  بین  میژنیتیکی  منعکس  را   .Sofalian et al)  کنندها 

2008 .) 

فاصله تنوع  برآورد  بررسی  برای  مناسبی  شاخصی  ژنتیکی  ی 

است. فاصله ژنتیکی  مطالعه  این  ژنتیکی  در  با    69ی  گندم  توده 

های حاصل از  و براساس داده Neighbor joiningاستفاده از روش  

باندامتیاز فاصلهدهی  شد.  برآورد  تودهها  بین  ژنتیکی  دارای ی  ها 

بین   تغییراتی  بین    0/ 88۵تا    0/ 08دامنه  آن،  بود که کمترین میزان 

و بیشترین میزان آن نیز    T. urartuو    T. boeoticumهای  جمعیت 

جمعیت  شد   T. boeoticumو    T. aestivumهای  بین  مشاهده 

(. افزایش دامنه فاصله ژنتیکی بیانگر کارایی مناسب این  ۵)جدول  

 باشد.  نشانگر جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی می

واریته  هاژنوتیپ بندی  دسته بهو  مختلف،  پیهای  به منظور  بردن 

ژنتیکی موجود  و    فاصله  تنوع  از  بهبرنامهدر  استفاده  نژادی  های 

می قرار  استفاده  برای    (.Rahmani et al. 2019)گیرد  مورد 

ژنوتیپ گروه دادهبندی  براساس  ازها  ریزماهواره  تجزیه   های 

الگوریتم  خوشه از  استفاده  با  شد.   استفاده  Neighbor-joiningای 

جمعیت  حاصل،  دندروگرام  تقسیم   چهاربه    هادر  اصلی  گروه 

، 66،  68،  63،  67،  60،  61،  62،  ۵7،  ۵۵،  ۵3،  ۵4های  شدند. توده

توده  64 اول،  گروه  ، 27،  28،  31،  20،  19،  29،  32،  34  هایدر 

در گروه   69،  ۵6،  ۵8،  ۵9،  21،  22،  23،  26،  18،  24،  2۵،  30،  33

، 12،  13،  2،  4،  6،  9،  10،  11،  14،  17،  1۵،  ۵،  16های  دوم، توده

، ۵2،  4۵،  47  هایدر گروه سوم و توده  38،  37،  49،  3،  1،  7،  8

گروه    36،  3۵،  39،  40،  41،  42،  43،  44،  46،  48،  ۵0،  ۵1 در 

گرفتند  چهارم از مناطق جغرافیایی  در گروه اول، توده  .قرار  هایی 

و   رضوی،  خراسان  گلستان،  خوزستان،  اصفهان،  شامل  مختلف 

می نشان  که  داشت  قرار  لحاظ نمونهدهد  ایلام  از  که  هایی 

لزوماً هستند  هم  از  دور  هم    جغرافیایی  از  ژنتیکی  لحاظ  دور  از 

  T. durumاز جمعیت    یهایتوده  بندی حاصل،در گروه  باشند.نمی

که نشان قرار گرفتند    T. boeoticumهایی از جمعیت  در کنار توده

 .T  گونه  هایی تودهکلیه  باشد.دهنده قرابت بالای این دو گونه می

durum  تودهبه گروه    49،  38،  37های  جز  یک  داشتنددر  .  قرار 

تمام   گروه    T. aestivum   های تودههمچنین  یک  در  و  باهم 

شدنددسته پژوهشی    .(2)شکل  بندی  ژنتیکی  مشابه  در    40تنوع 

مورد    SSR  نشانگر  10با استفاده از  (  T. aestivum)ژنوتیپ گندم  

گرفت  قرار  خوشه  و   بررسی  تجزیه  تقسیماز  برای  بندی ای 

گرفتند قرار  مجزا  ها در سه گروه  ژنوتیپ   کهها استفاده شد  ژنوتیپ 

(Nazari and Abdolshahi 2014.) 

 
 ریزماهوارهبا نشانگرهای  Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69ای تجزیه خوشه -2 شکل

 

ها، تجزیه بندی آنها و طبقهمنظور تعیین روابط ژنتیکی بین گونهبه

( تجزیه PCoAبه مختصات اصلی  برای  عنوان روشی مکمل  به   )

ای صورت گرفت. در تجزیه به مختصات انجام گرفته، دو  خوشه

درصد از تغییرات را توجیه کردند که    7۵/69مؤلفه اول مجموعا  

درصد از    20/ 80و    48/ 9۵ترتیب  از این میزان، مؤلفه اول و دوم به

تغییرات را تبیین نمودند. با زیاد شدن همبستگی متغیرهای اولیه، 
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Coord. 1

Principal Coordinates Analysis  (PCoA)

T. aestivum

T. boeoticum

T. durum

T. urartu

چند مولفه اول به میزان بیشتری درصد تغییرات موجود در نمایش 

می توجیه  را  دندروگرام  )ترسیمی   .Mohammadi et alکنند 

برای    PCoA(. در مطالعه حاضر، نمودار دوبعدی حاصل از  2003

توده گروهتفکیک  اول،  مؤلفه  دو  اساس  بر  از  ها  حاصل  بندی 

خوشه از  تجزیه  حاصل  دوبعدی  نمودار  در  نمود.  تایید  را  ای 

PCoAتوده دسته،  گروه  پنج  در  شامل  ها  اول  گروه  شدند.  بندی 

گونه    17تا    1های  توده به  متعلق  همگی  که    T. aestivumبود 

و در گروه سوم نیز   49،  38،  37های  باشند. در گروه دوم تودهمی

،  ۵0،  48،  47،  46،  4۵،  44،  43،  42،  41،  40،  36،  3۵های  توده

ها در این دو گروه متعلق به گونه  گرفتند، تمام توده  قرار  ۵2،  ۵1

T. durum   ۵4،  ۵3،  34،  32های  باشند. در گروه چهارم تودهمی ،

و در گروه پنجم    68،  67،  66،  6۵،  64،  63،  62،  61،  60،  ۵7،  ۵۵

،  29،  28،  27،  26،  2۵،  24،  23،  22،  21،  20،  19،  18های  توده

های دو  (. توده3قرار گرفتند )شکل  69،  ۵9،  ۵8،  ۵6،  33،  31،  30

به دو گونه   بودند    T. urartuو    T. boeoticumگروه آخر مربوط 

دسته هم  با  مختصات  که  به  تجزیه  تحقیق  این  در  شدند.  بندی 

تجزیه همانند  توانست  تودهی خوشهاصلی    T. aestivumهای  ای 

ب دهد.هرا  قرار  گروه  یک  در  مجزا  مشابه    طور  پژوهشی  از  در 

رقم گندم    49لاین و    99بندی  تجزیه به مختصات اصلی در گروه

نشانگرهای   از  استفاده  به    SSRبا  توجه  با  که  شد  استفاده 

بندی در دو گروه اصلی دسته  هاژنوتیپ   بندی صورت گرفته،گروه

 (. Rahmani et al. 2019شدند )

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ریزماهواره با نشانگرهای  Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69نتایج تجزیه به مختصات اصلی برای  -3شکل

 
 با نشانگرهای ریزماهواره  Triticumتوده متعلق به چهار گونه  69نتایج تجزیه ساختار جمعیت برای  -4شکل 
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گروهبه تودهمنظور  واقعی  بندی  تعداد  یافتن  و  بررسی  مورد  های 

جمعیت زیرجمعیت  ساختار  تجزیه  داده ها،  ماتریس  اساس  ها  بر 

گرفت  به  .صورت  نتایج  به  توجه  آمده،  با  مورد   69دست  توده 

در   توده  3مطالعه  پراکنش  بررسی  گرفتند.  قرار  جمعیت  ها  زیر 

، 41،  40،  39های  ( نشان داد زیرجمعیت اول شامل توده4)شکل  

باشند.  می  38،  3۵،  47،  4۵،  42،  ۵2،  ۵1،  ۵0،  48،  46،  44،  43

،  ۵6،  29،  28،  27،  26،  2۵،  24،  23،  21،  20،  19،  18های  توده

۵8 ،۵9 ،30 ،33 ،31 ،63 ،66 ،67 ،64 ،6۵ ،60 ،22 ،۵7 ،69 ،62  ،

تا    1های  در زیرجمعیت دوم و توده  32،  34،  61،  ۵4،  ۵3،  ۵۵،  68

(. در 4در زیرجمعیت سوم قرار گرفتند )شکل    49و    38،  37،  17

گروه همخوانی مقایسه،  جمعیت،  ساختار  تجزیه  از  حاصل  بندی 

تجزیه با  داد.  خوشه  بالایی  نشان  اصلی  به مختصات  تجزیه  ای و 

های آماری  بندی با تجزیهدست آمده از سه گروهههمچنین نتایج ب

توده جدایش  عدم  دهنده  نشان  نیز  گونهمختلف  براساس  های  ها 

اکثر گروهها میمنطقه جغرافیایی آن ها  بندیباشد، بطوری که، در 

استانتوده از  در  هایی  کردستان  اردبیل،  خوزستان،  اصفهان،  های 

 یک گروه حضور داشتند.

 کلي  گیرینتیجه 

اساس  بر  تحقیق  این  در  استفاده  مورد  نشانگرهای  طراحی 

ناحیه  توالی از  حاصل  صورت  micro RNAهای  مختلف  های 

توالی این  بالای  شدگی  حفاظت  لحاظ  به  از  گرفت.  استفاده  ها، 

های تکراری مشخص را در هر  عنوان آغازگر، تکثیر توالیها بهآن 

شد.  Triticumگونه    4 توالی  موجب  این  از  حاصل  ها پتانسیل 

جمعیت  ساختار  مطالعه  و  تنوع  مناسب  بررسی  در  امکان  را  ها 

پذیر کرد. همچنین، تعداد زیاد آلل سطح گونه و درون گونه امکان

در  ژنتیکی  تنوع  بررسی  امکان  ریزماهواره  جایگاه  هر  ازای  به 

از آندرون جمعیت  نمود.  میسر  نیز   .Tهای  گونهجایی که،  ها را 

boeoticum    وT. urartu  های مورد مطالعه در نسبت به دیگر گونه

 ،بودند دارا را  ر بالاتری از تنوع ژنی نی و شانونیدااین پژوهش مق

برای   توان نتیجه گرفت نشانگرهای مورد بررسیمی  بر این اساس

نژادی  های بهمهبوده و گزینه مناسبی برای برناتر  ها متنوعاین گونه

می اساسشوندمحسوب  بر  گروه  .  روش  سه  تودههر  های  بندی، 

از دیگر تودهه ب  49و    38،  37  T. durumهای گونه  صورت مجزا 

کهدسته شدند  ژنتیکی  بندی  اختلاف  دهنده  توده  نشان  ها  این 

توده بقیه  به  گونه مینسبت  این  در  های  بنابراین  و  صورت باشد، 

مطلوب    داشتن آن میصفات  از  والد  بهها  توان  زمینه  عنوان  با 

متفاوت   برنامهژنتیکی  دورگدر  و  اصلاحی  استفاده  های  گیری 

های داد نشانگر نشان تحقیق این از حاصل نتایج در مجموع  .نمود

پژوهش در استفاده  مورد  ریزماهواره   خوبی  تمایز قدرتاز    این 

گونهتوده  ژنتیکی تنوع تعیین جهت  رخوردار  ب گندم هایهای 

 باشند. می

 سپاسگزاری

بین دانشگاه  محترم  مسئولان  و  اساتید  از  وسیله  امام بدین  المللی 

های مالی و معنوی این تحقیق تشکر و  خمینی )ره( بابت حمایت 

 .  دشو قدردانی می

 

 

 
Ahmadi J, Pour-Aboughadareh AR (2018) Expression 

pattern of anti-oxidant genes in wheat wild relatives under 

water Deficit stress. Modern Genetics Journal 3:351-361. 

(In Farsi) 

Amini A, Gazvini H, Amirnia R (2016) Study on salinity 

tolerance and allelic diversity of microsatellite markers 

associated with salinity in Iranian wheat genotypes. Crop 

Biotech 16: 75-89. 

Bai Q, Wang X, Chen X, Shi G, Liu Z, Guo C, Xiao K, 

(2018) Wheat miRNA TaemiR408 acts as an essential 

mediator in plant tolerance to Pi deprivation and salt stress 

via modulating stress-associated physiological processes. 

Frontiers in plant science 9: 1-17. 

Chen X Y, Yang Y, Yu X R, Xiong F (2017) Novel 

insights into miRNA regulation of storage protein 

biosynthesis during wheat caryopsis development under 

drought stress. Frontiers in Plant Science 8: 284883. 
Darikvand R, Bihamt MR, Najafian G, Ebrahimi A (2013) 

Investigation of genetic diversity among bread wheat 

cultivars (Triticum aestivum L.) using SSR markers. 

Journal of Agricultural Science 1: 122-129. 

Ebrahimi A, Fatahi R, Zamani Z (2011) Analysis of 

genetic diversity among some Persian walnut genotypes 

(Juglans regia L.) using morphological traits and SSRs 

markers. Scientia Horticulturae 130: 146-151. 

  منابع 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

17
 ]

 

                             9 / 10

https://mg.genetics.ir/article-1-1858-en.html


 صديقه فابريكي اورنگ و همكاران   ای و تجزيه...های ريزماهواره ملکولی جايگاهتنوع 

 

 268 1403  زمستان / 4شماره  / نوزدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

Eren H, Pekmezci MY, Okay SE, Turktas M, Inal B, Ilhan 

E, Atak M, Erayman M, Unver T (2015) Hexaploid wheat 

(Triticum aestivum L.) root miRNome analysis in response 

to salt stress. Annals of Applied Biology 167:208-216. 

Haliloglu K, Türkoğlu A, Öztürk A, Niedbała G, Niazian 

M, Wojciechowski T, Piekutowska M (2023) Genetic 

diversity and population structure in bread wheat 

germplasm from Turkey using iPBS-retrotransposons-

based markers. Agronomy 13:255. 

Kafi H, Navabpour S, Zaynali Nezhad KH, Pahlavani M H 

(2018) Evaluation of genetic diversity in Iranian and 

exotic wheat genotypes using SSR markers. Modern 

Genetics Journal 2:308-311. (In Farsi) 

Kharestani H, Nasrolah Nejad AA, Qomi S, Mehrabi S 

(2013) Genetic diversity assessment of Einkorn wheat by 

using microsatellite markers. Electronic journal of crop 

production 2:1-15. (In Farsi) 

Mohammadi SA, Prasanna B (2003) Analysis of genetic 

diversity in crop plants-salient statistical tools and 

considerations. Crop Science 43:1235-1248. 

Mohammadi M, Mirfakhraee SRG, Abbasi AR (2014) 

Genetic diversity in bread wheat (Triticum aestivum L.) as 

revealed by microsatellite markers and association analysis 

of physiological traits related to spring cold stress. Modern 

Genetics Journal 3:279-288. (In Farsi) 

Nazari M, Abdolshahi R (2014) Evaluation of genetic 

diversity in bread wheat cultivars (Triticum aestivum L.) 

using morpho-physiological traits and SSR markers. 

Agricultural Biotechnology Journal 6: 215-231. (In Farsi) 

Nei M (1973) Analysis of gene diversity in subdivided 

populations, Proceedings of the National Academy of 

Sciences 70:3321-3323. 

Pour-Aboughadareh AR, Moghaddam M, Alavikia SS, 

Mehrabi AA (2016) Assessing heritability of agro-

morphological characters and relationship between genetic 

diversity with geographical factors in Einkorn wild wheat 

populations collected from West and Northwest of Iran. 

Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant Breeding 

and Genetic Research 2:287-304. 

International Journal of Agriculture and Biology 10:465-

468. 

Rahmani M, Rahimi M, AbdoliNasab M, Maleki M 

(2019). Evaluation of genetic diversity of different bread 

wheat (Triticum aestivum L.) varieties using molecular 

markers ISSR and RAPD. Iranian Journal of Biology 

34:248-262. 

Ramachandran S R, Mueth N A, Zheng P, Hulbert S H 

(2020) Analysis of miRNAs in two wheat cultivars 

infected with Puccinia striiformis f. sp. tritici. Frontiers in 

Plant Science 10:494589. 

Ribeiro-Carvalho C, Guedes-Pinto H, Igrejas G, 

Stephenson P, Schwarzacher T, Heslop-Harrison J S 

(2004) High levels of genetic diversity throughout the 

range of the Portuguese wheat landrace ‘Barbela’. Annals 

of Botany 94:699-705. 

Singh AK, Chaurasia S, Kumar S, Singh R, Kumari J, 

Yadav MC, Singh N, Gaba S, Jacob SR (2018) 

Identification, analysis and development of salt responsive 

candidate gene based SSR markers in wheat. BMC plant 

biology 18:1-15. 
Sofalian O, Chaparzadeh N, Javanmard A and Hejazi MS 

(2008) Study the genetic diversity of wheat landraces from 

northwest of Iran based on ISSR molecular markers. 
Vahdanikia FS, Samizadeh Lahiji H, Zahravi M, 

Mohsenzadeh Golfazani M (2021) Evaluating genetic 

diversity of some wheat genotypes using SSR and ISSR 

molecular markers. Cereal Research 11:43-54. 

Wei Y M, Hou Y C, Yan Z H, Wu W, Zhang Z Q, Liu D 

C, Zheng Y L (2005) Microsatellite DNA polymorphism 

divergence in Chinese wheat (Triticum aestivum L.) 

landraces highly resistant to Fusarium head blight. 

Journal of Applied Genetics 46:3-9. 

Yao Y, Guo G, Ni Z, Sunkar R, Du J, Zhu JK, Sun Q 

(2007) Cloning and characterization of microRNAs from 

wheat (Triticum aestivum L.). Genome biology 8:1-13. 

Zeb B, Khan I, Ali S, Bacha S, Mumtaz S, Swati Z (2009) 

Study on genetic diversity in Pakistani wheat varieties 

using simple sequence repeat (SSR) markers. African 

Journal of Biotechnology 8:17-27.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

17
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

https://mg.genetics.ir/article-1-1858-en.html
http://www.tcpdf.org

