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 (11/11/1033تاریخ پذیرش: - 03/9/1033)تاریخ دریافت: 

 
 شود. گونه وحشی نژادی محسوب می های به تعيين تنوع ژنتيکی يک مرحله مهم و اساسی در برنامه

 T. urartu ه ژنومعنوان دهند به A واسطه دارا بودن تنوع اللی غنی از های زراعی، به به گندم

های زنده، منبع  نظر صفات مهمی از جمله ويژگی های زراعی، کيفيت پروتئين و تحمل به تنش

ژنتيکی ارزشمندی برای اصلاح گندم می باشد. در اين مطالعه، تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيت 

جمع آوری شده از مناطق مختلف جغرافيايی ايران با  T. urartu اکسشن مختلف ۵۸موجود در 

 014در مجموع  ISSR آغازگر 01مورد بررسی قرار گرفت. تعداد  ISSR استفاده از نشانگرهای

 باند را تکثير نمودند که همگی آنها چندشکل بودند. متوسط شاخص محتوای اطلاعات چندشکل

(PIC)  و شاخص نشانگر (MI)  به دست آمد که بيانگر قدرت تفکيک بالای  ۸5/4و   44/1بترتيب

و بر اساس ضريب  NJ آغازگرهای مورد استفاده بود. دندروگرام حاصل از تجزيه کلاستر به روش

بندی بندی نمود که اين طبقه گروه اصلی طبقهاکسشن مختلف را در دو  ۵۸عدم تشابه جاکارد تمام 

مطابقت داشت. تجزيه  STRUCTURE از نرم افزاربا نتايج تجزيه ساختار جمعيت با استفاده 

درصد( از تنوع کل مربوط به تنوع 91نشان داد که سهم بالايی ) (AMOVA) واريانس مولکولی

درصد( می باشد. بر اساس 4درون جمعيت ها بوده و سهم تنوع بين گروه ها بسيار کمتر )

تنوع  Nei(He)  و شاخص تنوع (I) شاخص شانون (Ne) های تنوع مانند تعداد الل موثر شاخص

جهی تو. اين نتايج نشان داد مقدار قابلهای مورد مطالعه مشاهده شد نسبتاً برابری در داخل جمعيت

های مورد مطالعه وجود دارد که اين يافته ضرورت حفاظت از اين از تنوع ژنتيکی در بين اکسشن

وندان وحشی گندم را برای استفاده ذخاير ژنتيکی ارزشمند و همچنين پتانسيل قابل توجه خويشا

 ISSR شود.  اين نتايج همچنين بيانگر کارايی نشانگرهای نژادی يادآور می های به در برنامه

 .باشد عنوان تکنيکی قابل اعتماد و کارآمد در بررسی تنوع و مطالعات انگشت نگاری می به
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نژادی و  های به فرسایش ژنتیکی یکی از نتایج منفی برنامه

های موجود  های نوین زراعت در جهان است. گزارش سیستم

بیانگر آن است که که ایجاد ارقام اصلاح شده تاکنون منجر به از 

دست رفتن چیزی در حدود سه چهارم تنوع ژنتیکی در گیاهان 

های گیاهی و  تهدیدی جدی برای گونهزراعی مهم شده است که 

(. Al-Maamari et al. 2020)آید  شمار می کشاورزی پایدار به

همانند سایر گونه های گیاهی، میزان تنوع ژنتیکی در ژرم پلاسم 

نژادی و کشت و کار ارقام تجاری  گندم نیز در نتیجه فرایندهای به

 ;Peng et al. 2011پرمحصول  دستخوش تغییر قرار گرفته  است )

Reif et al. 2011  .) 

از سوی دیگر طی چند دهه اخیر، جهان با تغییرات اقلیمی 

شدیدی روبرو بوده که این تغییرات به واسطه تاثیر بر شرایط 

های محیطی مختلف  وجود آمدن تنش ها و نیز به زیست بوم

 Fita etسزایی بر تولیدات کشاورزی داشته باشد ) تواند تاثیر به می

al. 2015; Pour-Aboughadareh et al. 2018 سازگاری .)

کشاورزی با تغییرات اقلیمی یکی از موضوعات چالشی حال 

حاضر در حوزه تولیدات غذایی بوده و ضرورت امنیت غذایی 

غذای مردم دنیا   کند گیاهانی که با هدف تامین جهان ایجاب می

ازگار باشند شوند بتوانند با شرایط اقلیمی جدید س کشت و کار می

(Lipper et al. 2014.) 

پلاسم و  مطالعه تنوع ژنتیکی نه تنها با هدف حفاظت از ژرم

منظور فراهم شدن اطلاعات  جلوگیری از فرسایش ژنتیکی، بلکه به

های گیاهی برای  جامع در خصوص میزان تنوع و ساختار جمعیت

های  ها و ایجاد جمعیت گزینش والدین مناسب در انجام تلاقی

های مطلوب برای  پلاسم، استفاده از آلل جدید، مدیریت منابع ژرم

اصلاح کمی و کیفی گیاهان زراعی و ایجاد ارقام مناسب بر اساس 

 Al-Maamariنژادی نقش بسیار مهمی دارد ) های به اهداف برنامه

et al. 2020; Mohammadi and Prasanna 2003 یکی از .)

کارگیری مواد  کی توجه به بههای جلوگیری از فرسایش ژنتی راه

های  پلاسم نژادی و استفاده از ژرم ژنتیکی متنوع در برنامه های به

های اصلاحی است. در این راستا،  مختلف برای ایجاد جمعیت

های مهم قابل استفاده  خویشاوندان وحشی یکی از ژرم پلاسم

های جدید در گیاهان  برای اصلاحگران به منظور ایجاد واریته

ای بین گندم و  های بین گونه باشند و امروزه انجام تلاقی عی میزرا

عنوان راهکاری برای غلبه بر مشکل  خویشاوندان وحشی آن به

پلاسم این گیاه زراعی مهم تلقی  کاهش تنوع ژنتیکی در خزانه ژرم

 (.King et al. 2017; Zhang et al. 2017می شود )

ژنتیکی بسیار ارزشمندی خویشاوندان وحشیِ گیاهان زراعی منابع 

های با  هستند که اهمیت این منابع ارزشمند عمدتاً به خاطر ژن

ای که مقاومت به  های شناخته شده ارزش آنها است؛ چه ژن

های زنده، سازگاری به شرایط نامساعد محیطی و همچنین  تنش

هایی که در حال حاضر  کنند و چه ژن کیفیت محصول را کنترل می

نژادی مورد  های به توانند در پروژه د و در آینده میناشناخته هستن

با  .(Pour-Aboughadareh et al. 2018استفاده قرار گیرند )

اینحال، یکی از موانع به کارگیری خویشاوندان وحشی گیاهان 

نژادی، دانش محدود ما از تنوع ژنتیکی  های به زراعی در برنامه

های مربوط به ترکیب  پلاسم و همچنین چالش موجود در این ژرم

 Brunazzi etباشد ) های اصلاحی می های مطلوب آنها در لاین الل

al. 2018 .) 

 2و آژیلوپس 1چندین گونه مختلف از دو جنس تریتیکوم

دهند؛  مهمترین خویشاوندان وحشی گندم زراعی را تشکیل می

صورت مستقیم یا غیرمستقیم  ها به که برخی از این گونه طوری به

 شوند.  شناخته می Dو  A  ،Bان والد بخشنده ژنوم های عنو به

Triticume urartu (2n = 14; genome Aگونه 
u
A

u یکی از )

 به گندم Aخویشاوندان وحشی مهم گندم است که بخشنده ژنوم 

 ;T. turgidum subsp. durum (2n = 28 زراعی تتراپلوئید 

genome AABB) ندم یا همان گندم ماکارونی، و همچنین گ

T. aestivum  (2n = 42; genome AABBDD )زراعی هگزاپلوئید

(. در Dvorak et al. 1993شود ) یا همان گندم نان محسوب می

 T. urartuنتایج تحقیقات گذشته نشان داده شده است که گونه 

کننده صفات زراعی مهمی همچون نرخ  های کنترل واجد ژن

 ,Austin et al. 1986; Morganand and Austinفتوسنتز بالا )

( و مقاومت به Guzmán and Alvarez 2012(، کیفیت دانه )1986

 .Rouse and Jin, 2011; Sheedy et al., 2012; Qiu et alبیماری )

                                                           
1 Triticume 
2 Aegilops 
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نژادی به منظور ایجاد  های به تواند در برنامه باشد که می ( می2005

 های تجاری جدید گندم مورد استفاده قرار گیرد. واریته

های وحشی گندم  یکی از مراکز اصلی تنوع و پراکنش گونه ایران

عنوان جزیی از هلال  محسوب می شود و این منطقه جغرافیایی به

حاصلخیز نقش بسزایی در تکامل گندم زراعی داشته است که در 

امر در رشته  های  هایی مبنی بر تکامل گندم این ارتباط گزارش

یران نیز ارائه شده است های زاگرس واقع در مناطق غربی ا کوه

(Weide et al. 2013; Zohary and Hopf 1973 .)  

ISSRنشانگرهای 
پرکاربرد در زمینه بررسی  از جمله نشانگرهای 1

این نشانگر باشند.  های گیاهی مختلف می تنوع ژنتیکی در گونه

تصادفی است و برای طراحی  نشانگر نیمه، یک لکولیوم

ستن اطلاعات خاصی در خصوص آغازگرهای آن نیازی به دان

ژنوم نیست. در این سیستم نشانگری، تکثیر در حضور یک 

گیرد و  میکروساتلایت هدف انجام می های آغازگر مکمل با توالی

هایی از ژنوم هستند که بین دو قطعه  توالی قطعات تکثیر شده،

های تکراری میکروساتلایت قرار  توالی متوالی و معکوس از

در مطالعات تنوع ژنتیکی و  SSRو  ISSRنشانگرهای  از .اند گرفته

های زراعی و وحشی گندم  در گونه  تجزیه ساختار جمعیت

توان به ارزیابی تنوع ژنتیکی در  استفاده شده که از آن جمله می

(، مطالعه تنوع و Heidari et al. 2017پلاسم گندم دوروم ) ژرم

 Aegilops triuncialisساختار ژنتیکی جمعیت در گونه 

(Khodaee et al. 2021،) های  بررسی تنوع ژنتیکی در اکسشن

بررسی   Triticum boeoticum (Mousavi et al. 2019،) مختلف

 Aegilopsهای مختلف  ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی در اکسشن

tauschii (Nouri et al. 2021 و بررسی روابط ژنتیکی در )

 .Moradkhani et alوپس)اکسشن های دو جنس تریتیکوم وآژیل

 ( اشاره نمود.2012

با استفاده از  T. urartuتاکنون تنوع ژنتیکی در گونه وحشی 

 RAPD-PCRنشانگر تصادفی  نشانگرهای ملکولی مختلفی نظیر

(Vierling and Nguyen 1992; Castagna et al. 1997; 

Dhaliwal et al. 1993آیزوزایم ،) (Moghaddam et al. 2000 ،)

RFLP (Castagna et al. 1997 ،)AFLP (Baum and Bailey 

(  مورد بررسی قرار Gholamian et al. 2019) SCoT( و 2013

                                                           
1 Inter simple sequence repeats 

های مختلف  در این تحقیق، تنوع ژنتیکی در اکسشن گرفته است.

جمع آوری شده از مناطق مختلف غرب و  T. urartu گونه

د بررسی قرار مور ISSRغرب ایران با استفاده از نشانگرهای شمال

 گرفت.
 

اکسشن مختلف از گونه  58مواد گیاهی این تحقیق شامل تعداد 

منطقه جغرافیایی مختلف  7آوری شده از  جمع T. urartuوحشی 

( عمدتا شامل مناطق غربی و شمالغربی ایران بود که 1)جدول

آوری و اندازه هر جمعیت به تفکیک هر  مشخصات محل جمع

ها در  ارائه شده است. بذور هریک از اکسشن 1در جدولمنطقه 

سینی مخصوص نشاء کشت و جهت تولید گیاهچه در شرایط 

 نگهداری شد.   گلخانه

از بافت برگ هر تک  DNAها، استخراج پس از رشد گیاهچه

( انجام شد و Doyle and Doyle 1987) CTABبوته به روش 

درصد 5/0آگارز استخراج شده بر روی ژل  DNAسپس کیفیت 

آغازگر  11مورد بررسی و تایید قرار گرفت. در مجموع تعداد 

ISSR  از بین آغازگرهای مورد استفاده الگوهای باندی قابل

امتیازدهی ایجاد نمودند و تجزیه و تحلیل آماری بر مبنای این 

 تعداد آغازگر انجام شد. 

 PCRدمای اتصال آغازگرها با استفاده از روش گرادیانت 

در  DNAنمونه  58با تمام  PCRهای  سازی گردید و واکنش بهینه

های  انجام شد. واکنش T-100مدل  Bioradدستگاه ترموسایکلر 

PCR  میکرولیتر  2  میکرولیتر شامل 20در حجم DN  ،2الگو 

پیکومول بر میکرولیتر، 10میکرولیتر آغازگر با غلظت 

آب دیونیزه استریل میکرولیتر  1و   Mix 2X Masterمیکرولیتر 10

(DDWانجام شد و واکنش ) های تکثیر با برنامه دمایی شامل یک

مدت  گراد به درجه سانتی 49سازی اولیه در دمای  مرحله واسرشته

سازی در دمای  چرخه حرارتی شامل واسرشته 00دقیقه و سپس  9

گراد به مدت یک دقیقه، اتصال آغازگر در دمای  درجه سانتی 49

برای هریک از آغازگرها به مدت یک دقیقه و مرحله شده  بهینه

 مدت دو دقیقه و  گراد به  درجه سانتی 72توسعه رشته  در دمای 

 

 

  هامواد و روش

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

14
 ]

 

                             3 / 13

https://mg.genetics.ir/article-1-1746-fa.html


 فتانه غلامیان و همکاران  مطالعه تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيت در يک مجموعه از...

 

 454 1441 زمستان/ 4/ شماره هفدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

درجه سانتیگراد به  72در نهایت یک مرحله بسط نهایی در دمای 

 دقیقه انجام شد.  7مدت 

با استفاده از روش الکتروفورز  PCRقطعات تکثیر شده در واکنش 

وسیله  های حاصل به درصد تفکیک و ژل 8/1گارز بر روی ژل آ

Safeview آمیزی گردید. سپس تصویر الگوهای باندی، در  رنگ

صورت  ثبت و امتیازدهی باندها به Gel documentationدستگاه 

ترتیب برای عدم وجود باند و وجود باند( انجام  صفر و یک )به

 شد.

های  شاخص آغازگرهای مورد استفاده سودمندی بررسی برای

( Rp2( قدرت تفکیک )PIC1چندشکل ) اطلاعات میزان محتوای

جهت برآورد مقادیر  .شد ( محاسبهMI0و شاخص نشانگر)

ها از ضریب عدم تشابه جاکارد فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

ای خوشهها، تجزیه بندی نمونهمنظور گروه استفاده شد و به

افزارهای  نرم گردید. ازانجام  Neighbor joining (NJ)روش  به

DARwin ver. 6 (Perrier et al 2006 و )MEGA ver. 5.1 

(Tamura et al. 2011برای انجام تجزیه )  های آماری نظیر تجزیه

ای، تجزیه به مختصات اصلی و برآورد فواصل ژنتیکی و  خوشه

همچنین رسم دندروگرام، نمودار توزیع فراوانی فواصل ژنتیکی 

های ارزیابی شده نیز جزیه ساختار جمعیت در تودهاستفاده شد. ت

صورت گرفت. در این تجزیه  STRUCTUREبا استفاده از نرم 

های واقعی تجزیه بر پایه مدل بیزین جهت یافتن زیر جمعیت

(Bayesian انجام و به تعداد )مرتبه تکرار شد. تعداد شاخص 10-

 Markov Chain Monte Carloو شاخص  burn-inهای 

(MCMC) در نظر گرفته  80000تکرار به تعداد مساوی و  در هر

های واقعی از شد. سپس به منظور دستیابی به تعداد زیر جمعیت

 Structure Harvester (Earl and von Holdtنرم افزار بر خط 

منظور تجزیه و تحلیل تنوع درون  ( استفاده شد. همچنین به2012

( و AMOVAلکولی )ها، تجزیه واریانس مو و بین جمعیت

های  همچنین برآورد پارامترهای ژنتیکی شامل درصد لوکوس

(، تعداد He(، هتروزیگوسی )I(، شاخص شانون )PPLچندشکل )

 ( با استفاده Neهای مؤثر ) و تعداد آلل (Naهای مشاهده شده ) آلل

                                                           
1 Polymorphism information content 
2 Resolving power 
3 Marker index 

 

( انجرام  Peakall and Smouse 2006) GenAlEx- ver 6.5از نررم  

 شد.

آوری شده از  جمع T. urartuمحل جمع آوری اکسشن های   : مشخصات1جدول

 مناطق مختلف ایران

Longitude 

(E) 

Latitude 

(N) 

ارتفاع از 

سطح دریا 

 )متر(

اندازه 

 نمونه

کد 

-ژنوتیپ

 ها

محل 

آوری جمع

 نمونه ها

 باشماق 19-1 19 1804 ´´22´34°27 ´´18´46°16

 کرند 27-18 10 1471 ´´52´33°17 ´´24´46°19

 سیسخت 07-25 10 1170 ´´30´33°53 ´´29´50°51

 فرخشهر 80-05 10 1741 ´´30´33°53 ´´34´51°11

 بیستون 11-81 12 1881 ´´26´36°25 ´´22´47°25

 سنقر 72-12 10 1107 ´´26´34°25 ´´33´47°52

 مریوان 58-70 10 1815 ´´34´35°37 ´´31´42°19

 

 

برای تکثیرر قطعرات ژنرومی در مجمروع     آغازگر مورد استفاده  11

باند تکثیر کردند که همگری بانردها چندشرکل بودنرد      119تعداد 

درصد(. تعداد باندهای چندشرکل در برین    100)میزان چندشکلی 

باند برای آغازگر  18تا  ISSR-15باند برای آغازگر  7آغازگرها از 

ISSR-25  هرر  ازای  متفاوت بود و متوسط تعداد باند چندشکل بره

(. میرانگین شراخص   2دست آمرد )جردول   به28/10نشانگر معادل 

برابرر   ISSR( برای آغازگرهای PICشکل )محتوای اطلاعات چند

)آغرازگر   07/0ای برین   دست آمرد و مقرادیر آن در دامنره    به 99/0

ISSR-15 آغازگرهررای 97/0( تررا(ISSR-01   وISSR-14 متغیررر )

ی آغازگرهرای مرورد   ( نیرز بررا  MIبود. میانگین شاخص نشانگر )

ترتیرب بررای    بره   17/1ترا   10/2با دامنه تغییر  80/9استفاده برابر 

 Rpبررود. همچنررین شرراخص  ISSR-25و  ISSR-15آغازگرهررای 

برررود  ISSRبررررای مجمرروع آغازگرهرررای   85/1دارای متوسررط  

(. شاخص محتوای اطلاعات چندشکل بر اساس فراوانی 2)جدول

قدرت تمایز آغازگر ها می باشرد  ها محاسبه می شود و بیانگر آلل

(Powell et al. 1996    بره عبرارت دیگرر شراخص .) PIC   احتمرال

تشخیص چندشکلی ایجاد شده توسط یرک آغرازگر برین دو فررد     

های قابل تشخیص و فراونی آنهرا وابسرته   باشد که به تعداد آللمی

و   MIشاخص های دیگری نظیرر   ،PICعلاوه بر  شاخص  .است

  نتایج و بحث
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Rp د در تعیین کارایی یک سیستم نشانگری مفید واقرع  تواننیز می

شود، زیرا این شاخص ها هر یک به نحوی به قابلیت یک آغازگر 

در نشان دادن قطعات چندشکل و قدرت تفکیک آنها اشاره دارند 

(Prevost & Wilkinson 1999; Powell et al. 1996; Anderson 

et al. 1993محترروای  (.  بررا توجرره برره حررداکثر مقرردار شرراخص

( ایرن  80/0( بررای نشرانگرهای غالرب )   PICاطلاعات چند شکل)

نتایج نشان داد کره آغازگرهرای  مرورد اسرتفاده از کرارایی بسریار       

خوبی در تفکیک ژنوتیپ های مورد مطالعه برخوردار بوده انرد و  

 برای سایر مطالعات تنوع ژنتیکی قابل توصیه هستند.

 

های  گونه تنوع ژنتیکی در در مطالعات ISSRکارایی نشانگرهای 

 Shaygan et al. 2021; Heidariمختلف گندم مانند گندم دوروم )

et al. 2017; Etminan et al. 2016 گونه های مختلف ،)

Aegilops (Thomas and Bebeli 2010گونه ،)  های دیپلوئید

های  (، اکسشنPour-Aboughadareh et al., 2017وحشی گندم )

های  (، گونهKhodaee et al. 2021)  Ae. triuncialisمختلف

D (Moradkhani et al. 2015 ، )آژیلوپس واجد ژنوم 

Aegilops tauschii (Nouri et al. 2021 )مختلف های  اکسشن

  شده است.گزارش 

 آوری شده از مناطق مختلف ایران جمع T. urartuهای  ع ژنتیکی اکسشنمورد استفاده در بررسی تنو ISSRآغازگرهای  و شاخص های برآورد شده توالی -2جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

هرای هرای    مقادیر حاصل از محاسبه میزان فاصله ژنتیکی ژنوتیرپ 

مختلف بیانگر وجود تنوع بالایی در مواد ژنتیکی مورد مطالعه بود. 

 ها بر اساس ضریب عدم برآورد  فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

 

 

در  70/0تشابه جاکارد نشان داد میزان فواصل ژنتیکی با میانگین 

های ارزیابی شده متغیر بود. بر بین ژنوتیپ 42/0تا  14/0دامنه 

 ( بین اکسشن42/0اساس این داده ها، بیشترین فاصله ژنتیکی)

 TAB NPB PIC MI Rp توالی آغازگر آغازگر ردیف

1 ISSR -01 DBDACACACACACACACA 11 11 97/0 15/8 07/0 

2 ISSR -03 GACAGACAGACAGACA          10 10 91/0 19/9 02/7 

3 ISSR -04 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 4 4 90/0 51/0 12/8 

4 ISSR -05 ACACACACACACACACC 11 11 99/0 57/9 24/7 

5 ISSR -06 GAGAGAGAGAGAGAGARC 12 12 90/0 22/8 14/7 

6 ISSR -07 CTCTCTCTCTCTCTCTG 11 11 98/0 01/8 55/7 

7 ISSR -09 CACACACACACACACAG 5 5 90/0 94/0 18/8 

8 ISSR -11 ACACACACACACACACYA 4 4 90/0 11/0 10/8 

9 ISSR -12 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 4 4 91/0 14/9 10/1 

10 ISSR -13 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 10 10 98/0 20/9 08/7 

11 ISSR -14 AGAGAGAGAGAGAGAGT 11 11 97/0 12/8 11/5 

12 ISSR -15 ACACACACACACACACYG 7 7 07/0 10/2 80/0 

13 ISSR -23 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 4 4 92/0 52/0 81/8 

14 ISSR -25 CACACACACACACACARG 18 18 99/0 17/1 02/10 

15 ISSR -27 TGTGTGTGTGTGTGTGRC 11 11 98/0 40/9 91/7 

16 ISSR -28 TCTCTCTCTCTCTCTCG 11 11 98/0 01/8 70/7 

 85/1 20/0 00/3 22/13 22/13 میانگین

TAB ،NPB ،PIC  ،MI  وRp باشند. ، تعداد باند چندشکل، محتوای اطلاعات چندشکل، شاخص نشانگر و قدرت تفکیک میتکثیر شده ترتیب بیانگر تعداد کل باند به 
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 90و   99)از منطقره بیسرتون( برا دو اکسشرن شرماره       11شرماره  

شاهده شد.  در مطالعه دیگری که بره  )هردو از منطقه فرخ شهر( م

منظررور ارزیررابی تنرروع ژنتیکرری در چنررد گونرره آژیلرروپس از      

 ، Ae. tauschii ،Ae. cylindricaخویشاوندان وحشی گندم شرامل  

Ae. crassa و Ae. speltoides     برا اسرتفاده از نشرانگرهایISSR 

 در داخرل هریرک از   ژنتیکری  تنروع  از برالایی  انجام شد نیز سطح

همچنرین در   .(Moradkhani et al. 2015)گرزارش شرد    هرا  گونه

تنروع   SSRتحقیق دیگرری کره در آن برا اسرتفاده از نشرانگرهای      

 T. urartuژنتیکی در یک مجموعه بزرگ از اکسشن های مختلف 

 که عمدتا از کشورهای واقع در ناحیه هلال حاصلخیز جمع آوری

ز تنوع ژنتیکری  شده بودند مورد بررسی قرار گرفت، سطح بالایی ا

 (. درWang et al. 2017در مجوعه مورد مطالعه شناسایی شد )

مقابل این نتایج، در بررسی تنوع ژنتیکی در اکسشن های مختلف 

T. urartu  با استفاده از نشانگرهایRFLP  وRAPD  میزان تنوع

 Vierling and Nguyenدر این گونه پایین گزارش شده است )

1992; Dhaliwal et al. 1993; Castagna et al. 1997 این .)

تناقض علاوه بر اینکه طبیعتا به ماهیت مواد ژنتیکی مورد بررسی 

مربوط می باشد به عوامل دیگری مانند اندازه جمعیت مورد 

بررسی، نوع نشانگر و پوشش ژنومی آن و همچنین گستردگی 

 محل جغرافیایی نمونه برداری مرتبط است.

ژنتیکری بررآورد شرده برر اسراس ضرریب        توزیع فراوانی فواصل

 نشان داده شده است. 1جاکارد در شکل 

 

با استفاده از  T. urartuهای مختلف  بر اساس ضریب عدم تشابه جاکارد در مطالعه تنوع ژنتیکی اکسشن توزیع فراوانی فواصل ژنتیکی برآورد شده بین افراد -1شکل

 ISSRنشانگرهای 

و مراتریس   neighbor joiningوریتم تجزیه کلاستر بر اسراس الگر  

هرای مرورد    ، اکسشرن ISSRفاصله جاکرارد حاصرل از داده هرای    

(. در ایرن  2بنردی کررد )شرکل    مطالعه را در دو گروه اصلی دسرته 

های مربروط بره منراطق جغرافیرایی مشرابه ترا        بندی، اکسشن دسته

بنردی شردند اگرر چره در مرواردی نیرز        حدودی با یکدیگر دسته

بندی بر اسراس تنروع    ها و عدم مطابقت بین گروه ناختلاط اکسش
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تروان   لکولی با پراکنش جغرافیایی مشراهده شرد. بنرابراین نمری    وم

لکولی وهای م های مورد مطالعه را بر اساس داده بندی اکسشن گروه

هرا  آوری آن در انطباق کامل با پراکنش جغرافیرایی و محرل جمرع   

 .Tهرای مختلرف    سشنعنوان نمود. در بررسی تنوع ژنتیکی در اک

urartu آوری شررده از منرراطق مختلفرری از ناحیرره هررلال     جمررع

هرا در سره    کلیره اکسشرن   SNPحاصلخیز با استفاده از نشانگرهای

بنردی   کره در ایرن گرروه    طروری  گروه از یکدیگر تفکیک شدند به

های ناحیه شرقی هلال حاصلخیز با یکدیگر در یک گرروه   اکسشن

 آوری شده از کشورهای اردن و معهای ج قرار گرفتند و اکسشن

بنردی ترا حردود     لبنان نیز در یک کلاستر قرار گرفتند. ایرن گرروه  

   ها را منطبق بر فاصله جغرافیایی لکولی اکسشنوزیادی تنوع م

 

 های دیگری (. در گزارشBrunazzi et al. 2018ها نشان داد )آن

ملکولی یرا  های  ها بر اساس داده بندی ژنوتیپ عدم تشابه گروهنیز 

مورفولوژیررک بررا پررراکنش جغرافیررائی آنهررا عنرروان شررده اسررت   

(Pezhmanmehr et al. 2009; Bradeen et al. 2002; Solouki et 

al. 2008 توانررد در نتیجرره زمینرره ژنتیکرری   (. ایررن موضرروع مرری

پلاسم، پراکنش وسریع در   فرد مواد ژنتیکی، جابجائی ژرم منحصربه

دلیرل   دم پوشرش ژنرومی لازم بره   محدوده جغرافیایی و همچنین ع

مکانیسم نشانگر مورد استفاده یرا تعرداد ناکرافی آغازگرهرا باشرد.      

هرای منراطق جغرافیرایی     بندی اکسشرن  منظور نمایش بهتر گروه به

های مربوط به هر منطقه جغرافیایی با رنگ متمرایز   مختلف، نمونه

 نشان داده شده اند. 0از سایرین در دندروگرام شکل 

 

 T. urartuمختلف   اکسشن 58در مطالعه تنوع ژنتیکی  ISSRبر اساس داده های  neighbor joiningدندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر به روش  -2شکل 
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 T. urartuتلف مخ  اکسشن 58های مربوط به هر منطقه جغرافیایی با رنگ متمایز از سایر مناطق در دندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر  نمایش اکسشن -0شکل 

ISSRهای  بر اساس داده NJمنطقه جغرافیایی با استفاده از ضریب فاصله جاکارد و الگوریتم  7از آوری شده  جمع

 

نتایج تجزیه واریانس مولکولی که باهدف تفکیک واریانس 

ها به دو بخش درون و بین جمعیتی انجام  مولکولی بین اکسشن

کل مربوط به جزء درون  درصد از واریانس 41شد نشان داد که 

درصد از تنوع کل توسط تنوع بین  9گروهی بوده و تنها 

(. غالب بودن بخش درون 9شود )شکل ها تبیین می جمعیت

جمعیتی واریانس بر جزء بین جمعیتی در تجزیه واریانس ملکولی 

 Etminan et) داده های تحقیقات دیگر نیز فراوان دیده شده است

al. 2019; Heydari et al. 2017; Gholamian et al. 2019 بیشتر.)

تواند مؤید این باشد که  ای می بودن واریانس بین گونه

 های مختلف مورد بررسی دارای بیشترین میزان تفرق از  جمعیت

 

که جریان ژنی درون هر یک از آنها در  طوری یکدیگر بوده به

تنوع  کمترین میزان خود قرار دارد. در مقابل، بالا بودن میزان

درون جمعیتی نسبت به بین جمعیتی بیانگر وجود سطح بالایی از 

 تنوع و اختلاف ژنتیکی افراد 

 تواند درباشد که به نوبه خود این تنوع میدرون یک جمعیت می

در تولید  کارگیری از آنها های گوناگون و بههای و یا ژنیافتن آلل

خویشاوندان  های جدید موثر باشد. این موضوع در موردلاین

اهمیت دوچندانی دارد چرا که  T. urartuوحشی گندم مانند 

توجهی را  مطالعات انجام شده بر روی این گونه وحشی تنوع قابل

 Cuesta etهای گلوتنین نشان داده است ) در این گونه از نظر الل
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al., 2015های  تواند در اصلاح کیفی گندم ( که این موضوع می

ویژه اینکه در نتایج  و امیدبخش باشد. بهزراعی بسیار مفید 

های  تحقیقات گذشته گزارش شده که تنوع مولکولی در جمعیت

T. urartu باشد  با صفات زراعی و کیفیت دارای همبستگی می

(Wang et al. 2017 .) 

 

ای توزیع واریانس ژنتیکی بر اساس نتایج تجزیه  نمودار دایره -9شکل 

مختلف   اکسشن 58در مطالعه تنوع ژنتیکی   ISSR های واریانس ملکولی داده

T. urartu  منطقه مختلف 7جمع آوری شده از 

 

های مورد  نتایج مربوط به برآورد پارامترهای ژنتیکی جمعیت

(، Ne( تعداد آلل موثر)Naشده ) تعداد آلل شناسایی بررسی شامل

های  ( و درصد لوکوسI(، شاخص شانون )Heشاخص تنوع نی )

ارائه شده  0( به تفکیک هر جمعیت در جدولP%) چندشکل

شود تفاوت  است.  همانگونه که در این جدول ملاحظه می

چندانی بین بیشترین و کمترین مقادیر پارامترهای برآورد شده در 

عنوان مثال تعداد  های مورد بررسی وجود ندارد. به بین جمعیت

)برای  04/1جمعیت مورد مطالعه در دامنه  7های موثر در  آلل

)برای جمعیت های کرند و مریوان(  99/1جمعیت بیستون( تا 

کند. همچنین کمترین و بیشترین میزان شاخص شانون  تغییر می

باشد. با توجه به اندازه نسبتاً برابر  می 92/0و  05/0ترتیب  به

ها  از نظر میزان  رسد که جمعیت نظر می ها این طور  به جمعیت

شابهی دارند؛ کما اینکه برآورد مقدار تنوع ژنتیکی وضعیت م

باشد؛ همانطور  ( نیز گویای همین موضوع میHeشاخص تنوع نی)

شود  مشاهده می 0که در ستون مربوط به این شاخص در جدول 

 00/0فاصله کمترین و بیشترین مقدار این شاخص تنها برابر با 

های باشماق، کرند و  ( با جمعیت29/0بین جمعیت بیستون )

 ( است.27/0وان )مری

های مورد  نتایج مربوط به برآورد پارامترهای ژنتیکی جمعیت

(، Ne( تعداد آلل موثر)Naشده ) تعداد آلل شناسایی بررسی شامل

های  ( و درصد لوکوسI(، شاخص شانون )Heشاخص تنوع نی )

ارائه شده  0( به تفکیک هر جمعیت در جدولP%چندشکل )

 است.  

شود تفاوت چندانی بین  دول ملاحظه میهمانگونه که در این ج

بیشترین و کمترین مقادیر پارامترهای برآورد شده در بین 

عنوان مثال تعداد  های مورد بررسی وجود ندارد. به جمعیت

)برای  04/1جمعیت مورد مطالعه در دامنه  7های موثر در  آلل

)برای جمعیت های کرند و مریوان(  99/1جمعیت بیستون( تا 

 کند.  میتغییر 

 05/0ترتیب  همچنین کمترین و بیشترین میزان شاخص شانون به

ها این طور   باشد. با توجه به اندازه نسبتاً برابر جمعیت می 92/0و 

ها  از نظر میزان تنوع ژنتیکی وضعیت  رسد که جمعیت نظر می به

( نیز Heمشابهی دارند؛ کما اینکه برآورد مقدار شاخص تنوع نی)

باشد؛ همانطور که در ستون مربوط به  موضوع میگویای همین 

شود فاصله کمترین و  مشاهده می 0این شاخص در جدول 

بین جمعیت بیستون  00/0بیشترین مقدار این شاخص تنها برابر با 

 ( است.27/0های باشماق، کرند و مریوان ) ( با جمعیت29/0)

تحقیق در مورد مطالعه در این    جمعیت 7 الگوی توزیع باندها در 

های  ارائه شده است. همه باندهای تکثیر شده در جمعیت  7شکل

درصد بودند. باندهای 8مورد بررسی دارای فراوانی بیشتر از 

اختصاصی تنها در جمعیت باشماق )یک باند اختصاصی( مشاهده 

 ها فاقد باند اختصاصی بودند شد و سایر جمعیت

ه ژنتیکی خراص و  باندهای اختصاصی در یک جمعیت بیانگر زمین

رسرد کره    نظرر مری   فرد آن جمعیت اسرت و بنرابراین بره    منحصربه

صرورت   هرای حاصرل بره    های مورد بررسی بر اساس داده جمعیت

تمرایز از یکردیگر نیسرتند. ایرن موضروع در       خیلی مشخصی قابل

 ها بر اساس تجزیه کلاستر نیز مشهود بود. بندی اکسشن دسته

های واقعی در مجموعره مرورد مطالعره    فتن زیرجمعیتمنظور یا به

 نشان 1تجزیه ساختار جمعیت انجام شد که نتیجه آن در شکل
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داده شده است. نتایج به دست آمرده از ایرن تجزیره نشران داد در     

اکسشرن   58زیر جمعیت واقعی در  2بهترین شرایط ممکن تعداد 

T. urartu  داشرت   منطقه جغرافیرایی مختلرف وجرود    7مربوط به

(=2 K.) 

 

. دو زیر جمعیت احتمالی یافت شده با رنگ سبز و قرمز مشخص Bayesianبر اساس مدل  ISSRتجزیه ساختار جمعیت تعیین شده بر استفاده از آغازگرهای  -1شکل

اند.شده

 نتیجه گیری کلی
نتایج این بررسی میزان قابل توجهی از تنوع ژنتیکی را در گونه 

اد. مقایسه میزان پارامترهای ژنتیکی برآورد مورد بررسی نشان د

ها  های مورد بررسی نشان داد که این جمعیت شده در جمعیت

تقریبا از سطح تنوع یکسانی برخوردار هستند. بر اساس نتایج 

تجزیه واریانس ملکولی جزء درون گروهی واریانس با فاصله زیاد 

 سهم بسیار بیشتری را به خود اختصاص داد که بیانگر

هاست و این تنوع  های زیاد ژنتیکی افراد درون جمعیت اختلاف

کارگیری آنها در تولید  های گوناگون و بهتواند در یافتن آللمی

 ارقام اصلاحی جدید موثر واقع شود. 

 58برآورد تنوع ژنتیکی و پارامترهای تنوع محاسبه شده در 

 اکسشن جمع آوری شده از مناطق مختلف بر اساس داده های
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ISSR تواند در تجزیه تنوع ژنتیکی  نشان داد که این نشانگر می

های گیاهی سودمند باشد و  آغازگرهای  پلاسم موجود در ژرم

باشند. همچنین با  مورد استفاده برای تحقیقات آتی قابل توصیه می

عنوان منبعی ارزشمند از  به T. urartuتوجه به اهمیت گونه 

های زنده، انجام  رد و مقاومت به تنشهای موثر در بهبود عملک ژن

اقدامات حفاظتی از این منبع مهم ژنتیکی که از پتانسیل بالقوه 

نژادی گندم برخوردار است، و همچنین بهره  بسیار بالایی در به

گیری از ظرفیت ژن های موجود در این ژرم پلاسم ارزشمند 

 شود. برای اصلاح ویژگی های ارقام زراعی توصیه می
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