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های خويشاوندی گندم اطلاعات مفيدی برای آگاهی از ميزان تنوع ژنتيکی موجود در گونه

منظور  بهاين مطالعه، در . پلاسمی فراهم خواهد نمودهای اصلاحی و مديريت منابع ژرمبرنامه

توده متعلق به  98های زراعی و وحشی گندم تنوع ژنتيکی موجود در برخی از گونهارزيابی 

 11با استفاده از  Ae. speltoidesو  T. aestivum ،T. durum ،T. urartu ،Ae. tauschiiهای  گونه

قطعه تکثير يافت که تمامی  141آغازگر،  11در مجموع . مورد بررسی قرار گرفتند CBDPآغازگر 

و قدرت تمايز ( PIC = 49/8)های اطلاعات چندشکل ميانگين شاخص. ها چندشکل بودندآن

(77/18 = Rp )علاوه بر اين، ميانگين . بيانگر قابليت اين سيستم نشانگری در ارزيابی تنوع ژنتيکی بود

، اطلاعات (Ne)و مؤثر ( Na)های مشاهده شده ، تعداد آلل(PPL)های چند شکل درصد مکان

بود که اين  77/8و  39/8، 74/1، 44/1، درصد  49/77ترتيب برابر با  به( H)و تنوع ژنتيکی ( I)شانون 

و  37که طوری باشد، بهمی( AMOVA)ها در تطبيق با نتايج حاصل از تجزيه واريانس مولکولی يافته

روابط ژنتيکی بين . ای بودترتيب مربوط به تنوع بين و درون گونه درصد از تغييرات کل به 73

دست آمده نشان داد که  ای بررسی شد و نتايج بههای مورد بررسی با استفاده از تجزيه خوشهتوده

تأييد نيز ( PCoA)نتايج تجزيه به مختصات اصلی . ها درون سه گروه اصلی قرار گرفتندکليه توده

های مختلف بر اساس ساختار ژنومی ای بود و نشان داد که تودهکننده نتايج حاصل از تجزيه خوشه

طور کلی، نتايج حاصل از اين مطالعه نشان داد  به. بندی شدندگروه های مختلف گروه خود در

ژنتيکی  ای و ميزان تنوعطور مفيدی قادر به منعکس نمودن روابط بين گونهبه CBDPنشانگرهای 

های اصلاحی از اينرو، استفاده از اين تکنيک در ساير برنامه. پلاسمی گندم هستندهای ژرمدر گونه

 .باشدهای ژنتيکی قابل توصيه میيابی و تهيه نقشهمانند مکان

 

 های کليدی واژه
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از ( Aegilops)و آژیلوپس ( Triticum)های تریتیکوم جنس

باشند که می Triticeaهای موجود در تیره جنسترین  مهم

ترین خویشاوندان وحشی گندم ها مهمهای موجود در آن گونه

ها به طوری که برخی از این گونه دهند بهزراعی را تشکیل می

و  A ،Bعنوان والد بخشنده ژنوم  صورت مستقیم و غیر مستقیم به

D وع، توزیع و ایران یکی از مراکز اصلی تن. اندشناخته شده

طوری که قرارگیری  های خویشاوند گندم است بهپراکنش گونه

غربی در هلال  هایی از جنوبغربی و بخش نواحی غرب، شمال

 خیز حاصل
ها در تکامل گویای این واقعیت است که این زیستگاه 

طوری که اخیراً  به. سزایی داشته است هگندم زراعی نقش ب

های نیز شواهدی از تکامل گندم 2مطالعات باستانشناسی گیاهی

های زاگرس واقع در مناطقی از هایی از رشته کوهدر بخش 1امر

(. Weide et al. 2013)نشان داده است ( نواحی گلان)استان ایلام 

ها به شرایط دلیل قدمت و سازگاری آن خویشاوندان وحشی به

 ها وعنوان منبع ژنتیکی غنی برای یافتن ژن محیطی مختلف به

های محیطی و زنده و حتی هایی برای مقابله با انواع تنشآلل

-Schneider et al. 2008; Pour)اند کیفیت دانه در نظر گرفته شده

Aboughadareh et al. 2017 .)عنوان مثال،  بهMunns et al. 

به  T. monococcumاز گونه  TmHKT1;5Aبا انتقال ژن ( 2012)

های تحت شرایط تنش شوری لاین ارقام گندم دوروم نشان دادند

درصد عملکرد دانه بیشتری  22ایزوژنتیک برخوردار از این ژن 

نیز  .Byrt et al (2014) چنین هم. های شاهد دارندنسبت به لاین

به  T. monococcumاز گونه  Kna1گزارش کردند که انتقال ژن 

ارقام اصلاحی گندم موجب افزایش تحمل به تنش شوری و 

در رابطه با کیفیت دانه نیز . شودتر عملکرد دانه میکاهش کم

های خویشاوندی شناسایی و به ارقام های زیادی در گونه ژن

 .Wang et al (2018) در مطالعه. است اصلاحی منتقل شده

سبب بهبود  Ae. umbellulataاز گونه  1Uمشخص شد ژنوم 

بر این علاوه . کیفیت خمیر و نان در ارقام گندم نان خواهد شد

(2016) Wang et al.  نیز با شناسایی ژنGlu-B3h های در گونه

                                                           
1
 Fertile crescent 

2
 Archaeobotanical 

3
 Emmer 

خویشاوند وحشی و انتقال آن به ارقام زراعی سبب بهبود 

 . انی خمیر و کیفیت نان شدندشسخاصیت ک

ضعیف شدن پایه ژنتیکی ارقام زراعی از یک سو و تغییرات 

به دنبال نژادگران گندم است تا به اقلیمی از سوی دیگر سبب شده

ها در راستای بهبود پایه برداری از آنمنابع جدیدی جهت بهره

با توجه به اینکه تنوع ژنتیکی پایه و اساس . ژنتیکی گندم باشند

( Mohammadi and Prasanna 2003)باشد هر برنامه اصلاحی می

وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون منابع  و نظر به

کارگیری از  هرسد بنظر می ر ایران، بهپلاسمی گندم موجود د ژرم

ها در کارگیری از آن های در باین منابع عظیم طبیعی مسیر تازه

تنوع ژنتیکی و الگوی  .های اصلاحی آینده ایجاد نمایدبرنامه

های خویشاوند گندم پلاسمی وگونهساختار جمعیت در منابع ژرم

لکولی مورد زراعی با استفاده از طیف وسیعی از نشانگرهای مو

عنوان نمونه، در ارزیابی تنوع ژنتیکی  به. بررسی قرار گرفته است

آوری شده از جمع Ae. tauschiiهایی از گونه موجود در جمعیت

سطح بالایی از سطح  SSRنواحی مختلف ایران از نشانگرهای 

در (. Saeidi et al. 2006)است  بالایی از تنوع ژنتیکی مشاهده شده

های منظور بررسی روابط فیلوژنتیکی بین گونه به ای کهمطالعه

–Gulbitti( 2007)وحشی مربوط به جنس تریتیکوم توسط 

Onarici et al.  انجام گرفت از نشانگرهایAFLP با . استفاده شد

ها میزان چندشکلی مشاهده شده در توجه به نتایج مطالعه آن

سایر بیشتر از  T. boeoticumو  T. monococcumهای گونه

 .Naghavi et alعلاوه بر این، . های جنس تریتیکوم بود گونه

های وحشی ای از تودهدر بررسی تنوع ژنتیکی مجموعه( 2009)

T. boeoticum آوری شده از نواحی غربی ایران از  جمع

با توجه به . استفاده کردند SSRو  RAPD ،AFLPنشانگرهای 

ن مشخص شد که دست آمده از مطالعه این محققا نتایج به

نسبت به دو سیستم نشانگری دیگر از میزان  SSRنشانگرهای 

علاوه بر این، . اطلاعات چندشکلی بالاتری برخوردار هستند

ای نشان داده شد که براساس دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه

آوری شده از نواحی جغرافیایی مختلف مربوط های جمعجمعیت

تان سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را به های کرمانشاه و لرسبه استان

طوری که این مناطق سطح وسیعی از  خود اختصاص دادند به

عنوان بخشی از حوزه هلال  زیستگاه این گونه را در غرب ایران به

  مقدمه
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نتایج حاصل از بررسی تنوع . اندخیز به خود اختصاص داده حاصل

 T. aestivumو  Ae. tauschiiهای مختلف ژنتیکی موجود در توده

نشان داده است که میزان  SSRبا استفاده از نشانگرهای 

و شاخص ( He)، تنوع ژنتیکی (Ho)هتروزیگوتی مشاهده شده 

برداری شده از نواحی شمالی ایران های نمونهدر توده( I)شانون 

تر بوده و میزان تنوع ژنتیکی موجود در  نسبت به سایر مناطق بیش

مراتب بسیار کمتر از تنوع ژنتیکی به  T. aestivumهای توده

علاوه بر این، . است Ae. tauschiiهای وحشی موجود در جمعیت

آوری های جمعوجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در جمعیت

های مربوط های گلستان، مازندران نسبت به نمونهشده از استان

بلیت تواند بیانگر قاهای اردبیل، قزوین و سمنان نیز میبه استان

های ای از پتاسیلاین نواحی جغرافیایی در تأمین منابع بالقوه

(. Naghavi et al. 2010)اصلاحی مفید برای اصلاح گندم باشد 

منظور نشان دادن میزان تنوع ژنتیکی موجود در  ای که بهدر مطالعه

برداری شده از نواحی های دیپلوئید گندم اینکورن نمونهگونه

انجام  ISSRاگرس با استفاده از نشانگرهای های زمختلف رشته

 .Tو  T. boeoticumهای د که گونهشگرفت، مشخص 

monococcum 92/96)و کمترین ( درصد 69)ترین  ترتیب بیش به 

 .Mousavifard et al)میزان چندشکلی را نشان دادند ( درصد

ای نیز، چنین در این مطالعه، از نقطه نظر تنوع منطقه هم(. 2015

نسبت به نواحی ( درصد 44/69)های مربوط به نواحی غربی توده

تری  زاگرس از چند شکلی بیش( درصد 19/14)جنوبی غربی 

 .Pour–Aboughadareh et al(2017) در ارزیابی. برخوردار بودند

 T. boeoticumهای نیز سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در جمعیت

طوری این  ارش شد، بهآوری شده از مناطق مختلف ایران گزجمع

ویژه مناطق مربوط  محققان اظهار داشتند که نواحی غربی ایران به

عنوان منبع مفیدی از  تواند بههای کرمانشاه میبه استان

های مهم در این های ژنتیکی و اصلاحی برای کاوش ژن پتانسیل

 . گونه در نظر گرفته شود

های لفی از سیستمهای مولکولی انواع مختامروزه با پیشرفت روش

نشانگری در تجزیه تنوع ژنتیکی و بررسی روابط بین گونه 

های اخیر چندین سیستم نشانگری جدید در سال. شوداستفاده می

ها نشانگرهای توسعه یافته است که در بین آن PCRمبتنی بر 

 
CBDP  نیز از جمله نشانگرهای نو ظهور در عرصه بررسی تنوع

این نشانگرها با استفاده . آیندشمار میژنتیکی و ساختار جمعیت به

توانند چندشکلی مبتنی بر نقاط از نقاط حفاظت شده ژنوم می

آغازگرهای استفاده شده در این سیستم . هدفمند ژنوم ایجاد نمایند

و منجر به نشان دادن چندشکلی  نوکلئوتید بوده 16دارای طول 

 .شوندمیهای گیاهان پروموتر ژن CAATموجود در ناحیه جعبه 

، مقرون به صرفه بودن، تکرارپذیری بالا و ارائه میزان علاوه بر این

است تا این سیستم نشانگری بتواند  بالایی از چندشکلی سبب شده

حتی در در مطالعات مرتبط با تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت و 

QTL)مکان یابی صفات کمی 
های چنین اشباع نقشه و هم ( 

تا کنون (. Singh et al. 2014)ژنتیکی مورد توجه قرار گیرد 

مطالعات زیادی در رابطه با ارزیابی تنوع ژنتیکی و روابط بین 

پلاسم گندم با استفاده از انواع گوناگونی از ای در ژرمگونه

ته است، با این حال اطلاعاتی های نشانگری صورت گرفسیستم

. باشددر دسترس نمی CBDPدر رابطه با کاربرد سیستم نشانگری 

رو، هدف از این پژوهش بررسی میزان تنوع ژنتیکی موجود  از این

های نیای وحشی آن های گندم زراعی و گونهدر برخی از توده

وه علا. باشدمی T. urartuو  Ae. tauschii ،Ae. speltoidesیعنی 

بندی براین، نشان دادن قابلیت این سیستم در تفکیک و گروه

 .آیدشمار میهای مورد بررسی از دیگر اهداف این تحقیق بهتوده

 

 .Tهای توده زراعی و وحشی متعلق به گونه 69در این پژوهش 

aestivum ،T. urartu ،Ae. tauschii  وAe. speltoides آوری  جمع

نواحی جغرافیایی مختلف ایران مورد مطالعه و ارزیابی  شده از

های مورد مطالعه از بانک ژن غلات واقع کلیه توده. قرار گرفت

تهیه و ( Ilam University Gene Bank; IUGB)در دانشگاه ایلام 

ده شدرج  1ها در جدول آوری آنمشخصات ژنومی و محل جمع

 .است

بذر از هر یک از  19ژنومی، ابتدا تعداد  DNAمنظور استخراج  به

های برگی در د و نمونهشهای مورد ارزیابی در گلدان کشت توده

                                                           
1
 CATT-box derived polymorphism 

2
 Quantitative traits loci 

  ها مواد و روش
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ژنومی  DNAصورت بالک برداشت و استخراج  برگی به 2مرحله 

 با استفاده از دستورالعمل 
CTAB  و بر اساس روشDoyle and 

                                                           
1
 Cethyl Trimenthyl Ammonium Bromide 

Doyle (1987) کیفیت  .انجام شدDNA  استخراجی هر توده

 .درصد مورد بررسی قرار گرفت 2/1وسط الکتروفورز ژل آگارز ت
 

 

های مورد ارزیابی در این پژوهشآوری و مشخصات ژنومی تودهکد، محل جمع -1جدول   

 ردیف گونه کد استان ردیف گونه کد استان

  IUGB-00269 Ae. tauschii گیلان IUGB-01671  41 لرستان

(D genome) 
1 

 IUGB-00020 2 اردبیل IUGB-01695 42 کرمانشاه

 IUGB-00107 1 گیلان IUGB-01696 41 کرمانشاه

 IUGB-00164 4 اردبیل 44 - مرکزی

 T. durum - لرستان

(AB genome) 
 IUGB-00193 2 آذربایجان شرقی 42

 IUGB-00196 9 مازندران IUGB-00038 49 اصفهان

 IUGB-00198 1 زنجان IUGB-00268 41 خوزستان

 IUGB-00222 6 گلستان IUGB-00517 46 خوزستان

 IUGB-00223 6 مازندران IUGB-00520 46 اردبیل

 IUGB-00224 19 گیلان IUGB-00522 29 کهگیلویه و بویراحمد

 IUGB-00245 11 مازندران IUGB-00531 21 کردستان

 IUGB-00247 12 مازندران IUGB-00543 22 کردستان

 IUGB-00260 11 گیلان IUGB-00651 21 گلستان

 IUGB-00261 14 مازندران IUGB-00658 24 خراسان رضوی

 IUGB-00275 12 اردبیل IUGB-00663 22 خراسان رضوی

 IUGB-00325 19 مازندران IUGB-00770 29 کهگیلویه و بویراحمد

 IUGB-00365 11 مازندران IUGB-00912 21 ایلام

 IUGB-00366 16 گیلان IUGB-01673 26 لرستان

 IUGB-00369 16 گیلان IUGB-01677 26 لرستان

 IUGB-00402 29 مازندران IUGB-01859 99 کرمانشاه

 IUGB-00025 Ae. speltoides کرمانشاه IUGB-01692 91 کرمانشاه
(B genome) 

21 

 IUGB-00083 22 کرمانشاه IUGB-01731 92 ایلام

 IUGB-01688 91 - IUGB-00337 21 کرمانشاه

  IUGB-00077 T. urartu کرمانشاه
(A genome) 

94 - IUGB-00416 24 

 IUGB-00963 22 ایلام IUGB-00079 92 کردستان

 IUGB-01057 29 ایلام IUGB-00094 99 کردستان

 IUGB-00074 T. aestivum آذربایجان غربی IUGB-00124 91 کردستان
(ABD genome) 

21 

 IUGB-00133 26 خراسان رضوی IUGB-00128 96 کرمانشاه

 IUGB-00134 26 قزوین IUGB-00145 96 کردستان

 IUGB-00264 19 اصفهان IUGB-00154 19 کهگیلویه و بویراحمد

 IUGB-00447 11 کردستان IUGB-00162 11 چهارمحال و بختیاری

 IUGB-00453 12 آذربایجان غربی IUGB-00206 12 کرمانشاه

 IUGB-00460 11 زنجان IUGB-00285 11 کرمانشاه

 IUGB-00480 14 آذربایجان غربی IUGB-00286 14 چهارمحال و بختیاری

 IUGB-00482 12 کردستان IUGB-00324 12 کرمانشاه

 IUGB-00485 19 آذربایجان غربی IUGB-00344 19 کرمانشاه

 IUGB-00516 11 خوزستان IUGB-00346 11 کردستان

 IUGB-00911 16 ایلام IUGB-00347 16 اردبیل

 IUGB-01569 16 لرستان IUGB-00423 16 کرمانشاه

 IUGB-01635 49 ایلام IUGB-00426 69 کردستان
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 .Singh et alآغازگر طراحی شده بر اساس مطالعه 22از بین 

آغازگر که قادر به تولید قطعات چند شکل بودند  12، (2014)

. ها انجام شدارزیابی تنوع ژنتیکی بر اساس آنانتخاب و 

نشان داده  2مشخصات هر یک از این آغازگرها در جدول 

ای سازی شرایط تکثیر، واکنش زنجیرهپس از بهینه. است شده

میکرولیتر  19میکرولیتر شامل  29در حجم ( PCR )پلیمراز 

Master mix2X PCR (Ampliqon, ID: 5200300-1250) ،9 

میکرولیتر  2ژنومی و  DNAمیکرولیتر  2یتر آب دیونیزه، میکرول

-در ترموسایکلر با دمای واسرشت PCRتکثیر . آغازگر انجام شد

 19دقیقه و سپس  4درجه سلسیوس به مدت  64سازی اولیه 

درجه سلسیوس به مدت یک دقیقه، یک دقیقه  64چرخه با دمای 

لسیوس س 12دمای اتصال هر آغازگر و دو دقیقه در دمای 

درجه  12دقیقه دمای  1عنوان دمای گسترش و در نهایت  به

نیز در  PCRمحصولات . سلسیوس جهت بسط نهایی انجام شد

 Safeview IIآمیزی با درصد و با استفاده از رنگ 2/1ژل آگارز 

پس از امتیازدهی قطعات . تفکیک و سپس امتیازدهی شدند

حتوی اطلاعات چون م تکثیری، معیارهای کارایی نشانگر هم

MI)، شاخص نشانگر (PIC )چندشکل 
Rp)و قدرت تمایز (  

  )

                                                           
1
 Polymerase chain reaction 

2
 Polymorphism information content 

محاسبه  .Powell et al (1996) بر اساس روابط ارائه شده توسط

چنین  ها و همها و گونهمنظور تعیین تنوع ژنتیکی بین جنس به. دش

AMOVA)ها، تجزیه واریانس مولکولی تنوع درون آن
با (  

جهت بررسی و مقایسه . انجام شد GenAlEX افزار استفاده از نرم

های خویشاوندی میزان تنوع ژنتیکی موجود در هر یک از گونه

، (PPL )های چندشکل پارامترهای ژنتیکی درصد لوکوس

H)، تنوع ژنی نی (I )شاخص شانون 
های مشاهده ، تعداد آلل( 

  )های مؤثر و تعداد آلل( Na )شده 
Ne) افزار با استفاده از نرم 

POP-GENE های مورد بررسی بر بندی تودهگروه .برآورد شدند

با  Neighbor-joiningاساس ماتریس تشابه جاکارد و به روش 

تجزیه به . صورت گرفت DARwin ver. 6افزار  استفاده از نرم

PCoA)مختصات اصلی 
و  GenAlEXافزار  با استفاده از نرم نیز(   

مختلف و تأیید نتایج تجزیه  هایبا هدف ارزیابی روابط بین گونه

 .ای انجام شد خوشه

                                                                                                
3
 Marker index 

4
 Resolving power 

5
 Analysis of molecular variance  

6
 Percentage of polymorphism loci 

7
 Shannon’s information index 

8
 Nei’s genetic diversity 

9
 Number of observed alleles 

10
 Effective number of alleles 

11
 Principal coordinate analysis 

 توده مورد مطالعه 69در  PCRو نتایج حاصل از تکثیر  CBDPمشخصات توالی آغازگرهای  -2جدول 
شاخص 

 نشانگری

قدرت 

 تمایز

محتوی اطلاعات 

 چندشکل

درصد 

 چندشکلی

تعداد قطعات 

 چندشکل

تعداد قطعات 

 تکثیر شده
درصد 
GC 

Sequence (5´→3´) آغازگر 

69/4 12/19 469/9 199 19 19 29 AGCCAATTGAGCACGATC CBDP-1 

46/4 12/6 466/9 199 6 6 66/16 AATCAATTGAGCACGATC CBDP-2 

49/4 12/6 469/9 199 6 6 29 ACCCAATTGAGCACGATC CBDP-3 

61/4 12/6 461/9 199 19 19 44/44 AAGCAATTGAGCACGATC CBDP-4 

46/4 92/6 466/9 199 6 6 44/44 CTACAATTGAGCACGATC CBDP-5 

14/4 22/11 499/9 199 6 6 29 CAGCAATTGAGCACGATC CBDP-6 

21/2 12/12 491/9 199 12 12 29 CGACAATTGAGCACGATC CBDP-7 

16/4 14/11 492/9 199 6 6 29/22 CGGCAATTGAGCACGATC CBDP-8 

16/4 12/19 466/9 199 6 6 44/44 GATCAATTGAGCACGATC CBDP-9 

69/4 49/11 469/9 199 19 19 44/44 GTTCAATTGAGCACGATC CBDP-10 

61/1 11/6 466/9 199 6 6 29 TGCCAATTGAGCACGATC CBDP-11 

41/2 11/12 462 199 11 11 66/16 ATACAATTGAGCACGATC CBDP-12 

12/4 92/19 461/9 199 6 6 29 GAGCAATTGAGCACGATC CBDP-13 

21/4 29/11 419/9 199 6 6 29/22 GCGCAATTGAGCACGATC CBDP-14 

66/1 19/6 469/9 199 6 6 44/44 TGACAATTGAGCACGATC CBDP-15 

 میانگین 49/6 49/6 199 46/9 91/19 22/4
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آغازگر  12دست آمده از تکثیر  ای از نتایج بهخلاصه 2در جدول 

در کل . است مورد استفاده در این پژوهش نشان داده شده

ها چندشکل قطعه تکثیری یافت شد که تمامی آن 141آغازگرها 

مربوط به آغازگر )تعداد کل قطعات تکثیری از هشت . بودند

CBDP-11  وCBDP-15 ) مربوط به آغازگر )قطعه  12تاCBDP-

دست آمده  با توجه به نتایج به. قطعه متغیر بود 4/6با میانگین ( 7

ترتیب با  به CBDP-7و  CBDP-5د که آغازگرهای شمشخص 

ترین قدرت تمایز  ترین و بیش دارای کم 12/12و  92/6مقادیر 

(Rp )های مورد مطالعه در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در توده

نیز بین نشانگرهای استفاده شده متغیر و دارای  MIشاخص . بودند

-CBDPآغازگر ) 21/2و ( CBDP-15آغازگر ) 66/1ای بین دامنه

بود و  46/9برابر  PICمتوسط شاخص . بود 22/4با میانگین ( 7

 . بودند 49/9لیه آغازگر دارای مقداری بیش از ک

بر اساس نشانگرهای ( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

CBDP  درصد از تغییرات کل، مربوط به تنوع  11نشان داد که

درصد از تغییرات با تنوع درون  91که ای است در حالیبین گونه

استفاده  عبارت دیگر آغازگرهای به. باشدای قابل توجیه میگونه

داری را شده در این تحقیق به خوبی قادر بودند تنوع ژنتیکی معنی

(. 1جدول )های مورد ارزیابی نشان دادند در بین و درون توده

های مختلف نتایج حاصل از برآورد پارامترهای ژنتیکی در گونه

 94/1با میانگین  Naشاخص . است نشان داده شده 4در جدول 

ترین و  طوری که کمبود به 16/1تا  24/1ی بین دارای دامنه تغییرات

 .Tو  Ae. speltoidesهای ترتیب در گونه ترین مقدار آن به بیش

aestivum از نظر شاخص . مشاهده شدNe  نیز گونهT. durum 
 Ae. tauschiiترین مقدار بود و به دنبال آن گونه  دارای بیش

با  .وردار بودندبالاتری برخ Neها از شاخص نسبت به سایر گونه

 Ae. speltoidesهای ترین مقدار این شاخص در گونه این حال کم

های مورد متوسط مقدار این پارامتر نیز در کلیه گونه. مشاهده شد

های نیز بین گونه Iمقدار شاخص . دست آمد هب 44/1مطالعه 

ترین مقدار این  بود و بیش 16/9مختلف متفاوت و دارای میانگین 

 .Aeو  T. durum ،T. aestivumهای متعلق به گونهپارامتر 

tauschii شاخص . بودH ترین معیارهای عنوان یکی از مهم نیز به

های مورد تنوع ژنتیکی باعث نشان دادن الگوی متفاوتی از گونه

 Ae. tauschiiو  T. durum ،T. aestivumهای گونه. مطالعه شد

یکی برخوردار بودند و در ترین مقدار تنوع ژنت ترتیب از بیش به

با این . بود Hترین مقدار  دارای کم Ae. speltoides مقابل گونه

ترین  بیش Ae. speltoidesهای مورد بررسی وجود، در بین گونه

ها نشان های ژنی را نسبت به سایر گونهمیزان چندشکلی در مکان

 .داد

 

 CBDPتوده مورد ارزیابی با استفاده از آغازگرهای  69( AMOVA)واریانس مولکولی تجزیه  -1جدول 

 

 

 

 
 

 ها های نیای وحشی آنهای زراعی و گونهنتایج حاصل از برآورد پارامترهای ژنتیکی در گونه -4جدول 

 (Ne)های مؤثر تعداد آلل (I)شاخص شانون  (H)تنوع ژنتیکی نی  های چندشکلدرصد مکان
های مشاهده تعداد آلل

 (Na)شده 
 گونه ژنوم تعداد نمونه

  /     / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /     ABD T. aestivum 

  /     / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /     AB T. durum 

  /     / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /     Au T. urartu 

  /     / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /    B Ae. speltoides 

  /     / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /     D Ae. tauschii 

  /  ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   /    / ±   کل     /  

 

  نتایج

 منبع تغییرات درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس برآورد شده درصد تغییرات

 بین گونه 4 91/196 49/162 19/11 11

 درون گونه 12 26/14442 21/16 21/16 91

 کل 16 69/2214  11/19 199
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 هاهای زراعی و اجدادی آنژنتیکی بین گونه( بالای قطر اصلی)و تشابه ( پایین قطر اصلی)ضرایب فاصله  -2جدول 

T. aestivum T. durum Ae. speltoides Ae. tauschii T. urartu گونه 

 

69/9 991/9 114/9 124/9 T. aestivum 

192/9 
 

691/9 629/9 126/9 T. durum 

414/9 141/9 

 

664/9 192/9 Ae. speltoides 

196/9 129/9 112/9 

 

129/9 Ae. tauschii 
122/9 219/9 129/9 121/9 

 

T. urartu 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 Neighbor-Joiningای بر اساس ماتریس ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد با استفاده از روش خوشهدندروگرام حاصل از تجزیه  -1شکل 

 

های مختلف با توجه به نتایج حاصل از ماتریس فاصله بین توده

ترین فاصله ژنتیکی و به موازات  بیش( Nei’s)مبتنی بر فاصله نی 

و  T. durumن دو توده متعلق به گونه آن کمترین تشابه ژنتیکی بی

Ae. tauschii  های ماتریس فواصل ژنتیکی بین توده)مشاهده شد

با این حال، دو توده متعلق به (. است ارزیابی شده نشان داده نشده

. ترین فاصله ژنتیکی با یکدیگر بودند دارای کم T. aestivumگونه 

عی و اجداد وحشی های زرااز نقطه نظر فواصل ژنتیکی بین گونه

 T. durum ،T. urartuهای که، گونه( 2جدول )ها مشاهده شد آن
 .Tترین تشابه ژنتیکی با گونه  دارای بیش Ae. tauschiiو 

aestivum  هستند ولی گونهAe. speltoides ها نسبت به سایر گونه

باشد که می T. aestivumتری نسبت به  دارای فاصله ژنتیکی بیش

دور از انتظار نیست، زیرا اگرچه در بیشتر منابع گونه این نتیجه 

Ae. speltoides عنوان والد دهنده ژنوم  بهB های به گونهT. 

aestivum  وT. durum است با این حال، این  در نظر گرفته شده

آژیلوپس بوده و در اکثر مطالعات  Setopsisگونه متعلق به بخش 

به منظور . شودها متمایز میگونهای از سایر عنوان گروه جداگانه به

های ارزیابی شده، تجزیه تر روابط بین گونهتوصیف دقیق

ای با استفاده از ماتریس تشابه ژنتیکی جاکارد و به روش  خوشه

Neighbor-Joining دست آمده  ضریب کوفنتیک به. انجام شد

ای های تجزیه خوشهبرای این روش در مقایسه با سایر روش

با توجه به دندروگرام (. 664/9)ترین مقدار خود بود دارای بالا

توده زراعی و وحشی گندم در سه گروه  69حاصل از این تجزیه 

شامل ( GI)گروه اول (. 1شکل )اصلی از یکدیگر متمایز شدند 

و یک توده مربوط به گونه  T. aestivum متعلق به گونه توده 19

T. durum گروه دوم . بود(GII )رنده در برگیرنده کلیه در برگی

. که از سه زیر گروه تشکیل شدخویشاوندان وحشی بود به طوری

 Ae. speltoidesو  Ae. tauschiiهای های مربوط به گونهکلیه توده
زیر گروه دوم نیز شامل . قرار گرفتند( Sub-I)در زیر گروه اول 

به یک توده متعلق . بود T. urartuهای مربوط به گونه کلیه توده

از ( Sub-III)عنوان زیر گروه سوم  نیز به تنهایی به T. durumگونه 

های سومین گروه اصلی نیز شامل توده. ها متمایز شددیگر توده

 .Tهمراه دو توده متعلق به گونه  به T. durumمربوط به گونه 
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aestivum های بندی تودهبا توجه به نتایج حاصل از گروه. بود

های ها در گروهتوان عنوان نمود که تفکیک تودهمورد مطالعه می

منظور تأیید  به. باشدها میمختلف منطبق بر ساختار ژنومی آن

ای، تجزیه به مختصات اصلی نتایج حاصل از تجزیه خوشه

(PCoA )با توجه به نتایج حاصل از این تجزیه . انجام شد

درصد از  11/96د دو مؤلفه نخست قادر به توجیه شمشخص 

های مولکولی بودند که بر این اساس غییرات موجود در دادهت

 Coord)های مورد بررسی بر مبنای این مؤلفه نمودار پراکنش توده

ملاحظه  2همانطور که در شکل . ترسیم شد( Coord 2و  1

های تقریباً مجزایی از توده مورد بررسی در گروه 69د، شو می

تأیید کننده نتایج حاصل  یکدیگر تفکیک شدند که به میزان زیادی

های پلات ترسیم شده، تودهبا توجه به بای. ای بوداز تجزیه خوشه

به صورت یک گروه جداگانه از سایر  T. urartuمربوط به گونه 

و  Ae. tauschiiهای مربوط به دو گونه توده. ها متمایز شدندتوده

Ae. speltoides همراه چند توده از گونه  بهT. durum ناحیه  در

های در نهایت اکثر توده. جای گرفتند پلاست  بای مجزایی از مرکز

های همراه تعدادی از توده نیز به T. aestivumمربوط به گونه 

 . ها متمایز شدندنیز از سایر توده T. durumمتعلق به گونه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
برای ( PCoA)پلات حاصل از تجزیه به مختصات اصلی نمودار بای -2شکل 

 CBDPها بر اساس آغازگرهای توده گندم زراعی و نیای وحشی آن 69

 

کارگیری از  پیشرفت در ابزارهای مولکولی منجر به تغییر الگوی به

به نشانگرهای مبتنی بر ژن  DNAنشانگرهای تصادفی و مبتنی بر 

 Poczai et)است  های نشانگری جدید شدهچنین ارائه سیستم و هم

al. 2013 .)توان به های نشانگری جدید میاز جمله سیستم

اگرچه تا کنون مطالعات . اشاره نمود CBDPنشانگرهای 

گوناگونی در رابطه با ارزیابی تنوع ژنتیکی و بررسی روابط بین 

از این تکنیک صورت  دهخویشاوندی در گیاهان مختلف با استفا

ت این تکنیک گرفته است، با این حال اطلاعاتی در رابطه با قابلی

بندی خویشاوندان وحشی گندم در ارزیابی توع ژنتیکی و گروه

تواند نخستین گزارش در رو، این نتایج می از این. باشدموجود نمی

آغازگر  12نتایج حاصل از این ارزیابی نشان داد . این زمینه باشد

طور کامل قادر به ارائه میزان چندشکلی بالایی  استفاده شده به

استفاده از این  بادست آمده  که میزان چندشکلی بهه طوریبودند ب

درصد بود که این میزان نسبت به سایر  199آغازگرها برابر 

 69/21با  Jojobaمطالعات انجام شده در گیاهان مختلف مانند 

 درصد 14/99با  Fenel، (Heikrujam et al. 2011) درصد

(Yadav and Malik 2017 ) وKalmeg  رصدد 21/62با (Tiwari 

et al. 2017 )رسد این سیستم نظر می بنابراین به. تر بود بیش

نشانگری دارای قابلیت بالایی در نشان دادن میزان چندشکلی 

 بین در. باشدپلاسمی گندم می های ژرمموجود در بین گونه

 هایشاخص های نشانگری،معیارهای تعیین کننده کارایی سیستم

PIC و Rp شاخص دو این زیرا برخوردارند ایویژه اهمیت از 

 پتانسیل و اثر بخشی تعیین در نشانگری سیستم یک قابلیت

 تمایز قدرت و ژنتیکی تنوع ارزیابی در شده استفاده آغازگرهای

(. Powell et al. 1996) دهند‌می نشان را بررسی مورد هاینمونه

 ایجاد چندشکلی تشخیص احتمال PIC شاخص دیگر عبارت به

 هایآلل تعداد به که باشدمی فرد دو بین آغازگر یک توسط شده

 به نیز Rp شاخص. است وابسته هاآن فراونی و تشخیص قابل

 استفاده مورد رفته کار هب آغازگرهای تمایز جهت معیاری عنوان

 سیستم یک توانایی شاخص این حقیقت در. گیردمی قرار

 این با. کندمی تعیین امتیازدهی قابل باندهای ایجاد در را نشانگری

 این که داشتند اظهار Prevost and Wilkinson( 1999) وجود،

 بازتاب در آغازگر یک توانایی درباره اطلاعاتی تواندنمی شاخص

 را مطالعه تحت ژنوتیپ گروه یک تاکسونومی با ژنتیکی روابط

 اظهار توانمی آمده دست به نتایج به توجه با بنابراین. کند فراهم

 پلاسمژرم مجموعه درون ژنتیکی تنوع از بالایی سطح که داشت

  بحث
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 رابطه این در. دارد وجود تحقیق این در مطالعه مورد گندم

 از دیگر استفاده با گرفته صورت قبلی مطالعات از بسیاری

 بین را ژنتیکی تنوع از بالایی سطح نیز مولکولی نشانگرهای

 .Naghavi et al) اندداده نشان تریتیکوم و آژیلوپس های‌گونه

2009; Tahernezhad et al. 2010; Hamidi et al. 2014; 

Mousavifard et al. 2015; Moradkhani et al. 2015; Pour-

Aboughadareh et al. 2018.) 

نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی سطح بالایی از تنوع 

ه نشان داد که های بررسی شدژنتیکی را بین و درون جمعیت

های اصلاح گندم مورد تواند در برنامهرسد این تنوع مینظر می به

 .Pour-Aboughadareh et alدر این رابطه، . استفاده قرار گیرد

(2017a) های زراعی و وحشی هایی از گونهنیز با بررسی جمعیت

سطح بالایی از  SCoTجنس تریتیکوم با استفاده از نشانگرهای 

وجود تنوع ژنتیکی بالا درون . کی را گزارش کردندتنوع ژنتی

پلاسمی با استفاده از نشانگرهای مولکولی متفاوت های ژرمگونه

قان نیز قتوسط سایر مح ISSRو  RAPD ،SCoT ،SSRمانند 

 ;Thomas et al. 2010; Etminan et al. 2016)است  گزارش شده

Etminan et al. 2017 .)از مقایسه  دست آمده بررسی نتایج به

ترین پارامترهای ژنتیکی نشان داد از های مختلف از نظر مهمگونه

( PPLو  Na ،Ne ،I ،H)نظر کلیه پارامترهای برآورد شده 

نسبت به دو  Ae. tauschiiو  T. aestivum ،T. durumهای  گونه

از میزان تنوع آللی و  Ae. speltoidesو  T. urartuگونه اجدادی 

،  .Huang et al(2002) در این راستا. رخوردارندژنتیکی بیشتری ب

(2007)Gulbiti-Onarici et al.  ،(2017 )Etminan et al. و 

(2018) Pour-Aboughadareh et al.  نیز با استفاده از نشانگرهای

مولکولی مختلف سطح قابل توجهی از میزان تنوع ژنتیکی در 

با این حال، نتایج مطالعه . گزارش نمودند را های ذکر شدهگونه

(2013 )Wang et al.  در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در

، Ae. tauschiiهای  های خویشاوند وحشی نشان داد که گونه گونه

T. urartu  وAe. speltoides ترین میزان تنوع ژنتیکی  دارای بیش

رسد  نظر می هرو، ب از این. های زراعی هستند در مقایسه با گونه

اختلاف مشاهده شده در میزان سطح تنوع ژنتیکی برآورد شده در 

های موجود  های مختلف ممکن است ناشی از تعداد توده بین گونه

های مورد بررسی در هر گونه و یا حتی منشأ جغرافیایی نمونه

 .باشد

دست آمده با استفاده از تجزیه  بندی به بررسی الگوی گروه

تواند بیانگر انطباق ساختار ژنومی با روند می PCoAای و  خوشه

گونه که در  همان. های مورد بررسی باشدبندی توده گروه

 T. aestivumهای زراعی، د تودهشوملاحظه می 1و  2های  شکل

، به خوبی از سایر خویشاوند وحشی خود در T. durumو 

های  تودهاز طرف دیگر کلیه . اند ای متمایز شده های جداگانه گروه

چنین  و هم Aبا ساختار ژنومی  T. urartuمربوط به گونه 

 Ae. speltoidesو  Ae. tauschiiهای های مربوط به گونه توده

از یکدیگر و دو فرم زراعی  Bو  Dترتیب با ساختارهای ژنومی  به

طورکلی نتایج به دست آمده از این تحقیق  به. گندم متمایز شدند

دارای پتانسیل بالایی در  CBDPانگری نشان داد که سیستم نش

بندی افراد بر اساس ساختار ای و گروهنشان دادن روابط بین گونه

توان اظهار داشت که استفاده از رو میاز این. باشدها میژنومی آن

یابی این نشانگر مولکولی در آزمایشات تجزیه ارتباط و نقشه

زیرا این . ه قرار گیردطور مؤثری مورد استفاد تواند بهژنتیکی می

کند و با توجه نشانگر بر اساس تنوع ناحیه حفاظت شده عمل می

های هایی در ارتباط با توالیبه اینکه این مناطق عموماً شامل دامین

درون ژن هستند و بر مناطق ژنی متمرکز  DNAشده  حفاظت

یابی های کاربردی نظیر نقشههمین دلیل در برنامه باشند به می

QTL  نسبت به نشانگرهای تصادفی برتری دارند(Andersen and 

Lubberstedt 2003 .) 

 

 سپاسگزاری

بدین وسیله از مرکز تحقیقات بیوتکنولوژی گیاهی دانشگاه آزاد 

 و تجهیزات فراهم آوردن امکانات خاطر اسلامی واحد کرمانشاه به

  .شود انجام این پژوهش قدردانی می جهتآزمایشگاهی 
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