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ی هاتنشواسطه متحمل بودن به انواع به کهترين اجداد ژنتيکی گندم است آژيلوپس يکی از مهم

آيد. هدف اصلی گندم به شمار می نژادگرانبهزيستی و غيرزيستی يک منبع ژنتيکی ارزشمند برای 

 Ae. tauschii  توده آژيلوپس متعلق به گونه 89جود در اين پژوهش ارزيابی تنوع ژنتيکی مو

آوری شده از مناطق مختلف ايران و کشورهای ترکيه، افغانستان، ارمنستان، سوئد و جمع

( بود. ميانگين Simple Sequence Repeatريزماهواره ) آغازگر 32آذربايجان با استفاده از 

 (RPو قدرت تفکيک ) (MIنشانگر ) (، شاخصPICی محتوای اطلاعات چند شکل )هاشاخص

بود که مشخص کرد نشانگرهای استفاده شده کارايی مناسب و  88/1و 82/1، 81/0ترتيب برابر با به

های اين گونه را دارا هستند. نتايج تجزيه به مختصات اصلی بالايی جهت بررسی روابط بين توده

(PCoA نشان داد سه )ی را توجيه کردند. کيژنتيرات واريانس تغيکل  ازدرصد  88/41نخست  مؤلفه

وسيله نتايج هبندی کرد که بی ارزيابی شده را به چهار گروه اصلی طبقههاتودهی اخوشهتجزيه 

ی اخوشه بندید. باتوجه به الگوی گروهش ديتأئ( PCoAحاصل از تجزيه به مختصات اصلی )

های جداگانه از يکديگر خود در گروهها بر اساس منشاء جغرافيايی حاصل، در برخی موارد توده

نتايج حاصل  های ايرانی مشاهده شد.های غيرايرانی در گروه تودهقرار گرفتند و نيز حضور توده

ييد نمود و نشان داد که أها را تاختلاط و تبادل ژنتيکی زياد توده از تجزيه ساختار جمعيت

دست هطور کلی نتايج ببه هاست.جغرافيايی آنهای مورد بررسی مستقل از منشا بندی تودهطبقه

وجود دارد، لذا تنوع  Ae. tauschiiهای مختلف آمده نشان داد که تنوع ژنتيکی بالايی بين توده

شود که برای استفاده در های مطلوب میژنتيکی بالا سبب يافتن منابع جديد آللی و معرفی آلل

 گران گندم خواهد کرد. نژادهای اصلاحی کمک شايانی به بهبرنامه
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شده در  لاحترین پیامدهای منفی استفاده از ارقام اصاز مهم یکی

فرسایش ژنتیکی و ضعیف  افزایش، های کشاورزی مدرنسیستم

شدن پایه ژنتیکی بسیاری از ارقام گیاهان زراعی است. در 

بروز دامنه های اخیر، وقوع تغییرات گسترده اقلیمی سبب سال

های غیرزنده شده که این امر به نوبه خود تولید وسیعی از تنش

 Ahmadi et) کندکشاورزی را با خطر جدی روبرو می محصولات

al. 2019 تغیییرات آب و هوایی و افزایش جمعیت، امنیت .)

شود بینی میغذایی جهان را در معرض خطر قرار داده است. پیش

 .ناکافی باشد 2050جهان تا سال که تولید محصولات زراعی 

راهبردهای مختلف تطبیقی و فناوری اصلاح نباتات برای رفع این 

چالش پیشنهاد شده است. بسیاری از این راهکارها در تنوع 

ایی زیستی محصولات نهفته است که از قبل سازگاری فوق العاده

 ;FAO 2009کنند )را نسبت به انواع شرایط محیطی حفظ می

Zhao et al. 2022 .) 

% کل کالری  20سزایی در تأمین هدر میان غلات، گندم نقش ب

مصرفی مردم در کل جهان دارد. با توجه به تغییرات آب و هوایی 

بینی های غیرزیستی و زیستی است، پیشکه عمدتاً ناشی از تنش

طور چشمگیری شود تقاضای گندم برای نان در آینده بهمی

عنوان های خویشاوند زراعی به(. گونهReden 2013افزایش یابد )

ترین منابع ژنی برای اصلاح گیاهان و حفظ پایداری یکی از مهم

آیند. در واقع خویشاوندان وحشی اکوسیستم زراعی به حساب می

دلیل داشتن ارتباط ژنتیکی بندی گیاهان است که بهواحدی از طبقه

م یا غیرمستقیم در طور مستقینزدیک با گیاهان زراعی به نسبتاً

به سه  (Aegilopsها )ها نقش دارند. آژیلوپسبهبود و تکامل آن

شوند که شامل دیپلویید، تتراپلویید و سطح پلوئیدی تقسیم می

های متعدد بیانگر این است که هنوز باشند. بررسیهگزاپلویید می

طور کامل استفاده های خویشاوند گندم بهتنوع ژنتیکی درون گونه

ده است. تعیین و بررسی تنوع ژنتیکی بین و درون نش

نژادی ایی همواره مورد توجه متخصصین بههای گونهجمعیت

برداری ذخایر ژنتیکی از گیاهی بوده است. بنابراین حفاظت و بهره

ای برخوردار است. دو جنس آژیلوپس و تریتیکوم از اهمیت ویژه

هستند که دارای ترین خویشاوندان وحشی گندم زراعی مهم

 .Ae.tauschii ،Aeی های فراوانی هستند که سه گونهگونه

speltoides  وAe. urartu ی های بخشندهعنوان گونهترتیب بهبه

 ;Dvorak et al. 1993اند )معرفی شده Aو  D ،Bژنوم 

Kihara1944; Blake et al. 1999).  گونه Ae. tauschii با بخشیدن

وحشی  ترین خویشاوندعنوان اصلیزراعی بههای به گندم D ژنوم

 (.Pour-Aboughadareh 2018) گندم نان معرفی شده است

توان گفت توجه و اهمیت به این منابع طبیعی بسیار بنابراین می

مندی نژادگران جهت بهرهغنی و ارزشمند کمک شایانی به به

وری بهرهکند. یک راهکار ارزشمند برای افزایش ها میبیشتر از آن

ها و ثبات محصول که ممکن است در طیف وسیعی از محیط

های جدید اعمال شود، بهبود ژنتیکی محصول از طریق انتقال ژن

های جدید از انواع ها و حتی آللQTL)با هیبریداسیون(، 

خویشاوندان وحشی گرفته تا ارقام بومی یا اصلاح شده است. به 

های ژنتیکی طور همزمان زمینهاین ترتیب اصلاح کنندگان باید به

های محیطی بر تولید دانه را کاهش دهند را بهبود و تاثیر تنش

(Pour-Aboughadareh et al. 2021). 

نشانگرهای مولکولی ابزارهایی کارآمد هستند که در جهت 

انداز جدیدی را برای محققین پیشرفت فرایند اصلاح گیاهان چشم

ثیرپذیری از تغییرات محیطی أنگرها تاند. بعضی از نشافراهم کرده

ها از ها از نظر تعداد و تنوع زیاد آنندارند و فراوانی بالای آن

ها در تعیین تنوع ژنتیکی و بررسی لحاظ ساختاری از مزایای آن

 شودروابط خویشاوندی و نیز تشخیص هویت گیاهان شمرده می

(2019Golkar  andmybodi -Mirmohamadi .)SSR1 ها

های ویژه برای گونهپرکاربردترین نشانگرهایی هستند که به

ها یا توالی تکرارهای ساده باشند. ریزماهوارهوحشی، مفید می

(SSR) طور گسترده در سراسر در پروکاریوت و یوکاریوت به

های کدکننده و ها، قسمتویژه در یوکروماتین یوکاریوتژنوم به

های قابل ی وجود دارند. دادهای و اندامکهسته DNAغیرکدکننده 

ها در مناطق SSRدهد گسترش توجهی وجود دارد که نشان می

تواند موجب از دست رفتن عملکرد ژن از کدکننده پروتئین می

ها UTR ′5ها در SSRطریق جهش با تغییر چارچوب شود. 

ثیر بر رونویسی و ترجمه تنظیم کنند اما أتوانند بیان ژن را با تمی

-1ها )شوند. ریزماهوارهها باعث لغزش رونویسی میUTR ′3در 

نوکلئوتید( زیر  10ها )بیش از نوکلئوتید( و مینی ماهواره 10

                                                           
1 Simple sequence repeats 
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( هستند که همرا با TRsهای تکرارهای پشت سرهم )مجموعه

تکرارهای پراکنده غالب )بقایای عناصر قابل انتقال(، مناطق 

(. Vieria et al. 2016)دهند تکراری ژنومی را تشکیل می

ای در مطالعات طور گسترده( بهSSRهای تکراری ساده )توالی

توان به فراوان ها میشوند. از مزایای آنژنتیک جمعیت استفاده می

بودن، چند آللی بودن و امکان امتیازدهی آسان نسبت به دیگر 

 (. Mekapogau et al. 2023آغازگرها نام برد )

ر رابطه با استفاده از نشانگرهای مطالعات بسیار گوناگونی د

گندم  در ارزیابی و بررسی تنوع ژنتیکی موجود در SSRمولکولی 

و خویشاوندان وحشی آن در سایر نقاط جهان و ایران صورت 

تنوع ژنتیکی و   .Pour-Aboughadareh et al(2022) گرفته است.

 Aegilopsو  Triticumگونه گندم 4توده از  100ساختار جمعیتی 

مورد بررسی قرار  SSRو  SCoT ،CBDPنشانگر  3را با استفاده از

کارایی بیشتری  CBDPها نشان داد که نشانگر دادند. نتایج آن

دلیل محتوای به SSRداشت و نشانگرهای  SCoTنسبت به 

PICاطلاعات چند شکل)
RP( بالا و قدرت تفکیک )1

( و 2

MIشاخص نشانگر )
به بقیه داشتند. ( بالاتر کارایی برتری نسبت 3

نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی با استفاده از 

ها های نشانگری نشان داد تنوع بیشتری در درون گونههمه سیستم

ای نیز نشان ها وجود دارد. تجزیه و تحلیل خوشهنسبت به بین آن

های بندی تودهکارایی بیشتری در گروه SSRداد که نشانگر 

در مطالعات خود از   .Daneshvar et al(2020)ه دارد. آزمایش شد

 .Aeهای مختلفدر بررسی تنوع ژنتیکی در گونه  SSRنشانگر

cylindrica  وAe. crassa 25ها از استفاده کردند. در تحقیق آن 

قطعه تکثیر نمودند و  49استفاده شد که در مجموع  SSRآغازگر 

نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی نشان داد بیشترین سهم 

ای بود و نیز بر اساس تنوع ژنتیکی مربوط به تنوع بین گونه

نسبت به  Ae. crassaپارامترهای ژنتیکی مشخص شد که گونه 

رخوردار است. در از تنوع ژنتیکی بیشتری ب Ae. cylindricaگونه 

گونه مختلف آژیلوپس  6توده از  72پژوهشی دیگر تنوع ژنتیکی 

آوری شده از گرجستان و آذربایجان با استفاده از نشانگر جمع

 72ای بررسی شد. نتایج تجزیه خوشه SSRمولکولی ریزماهواره 

                                                           
1 Polymorphism information content 
2 Resolving power 
3 Marker index 

ها بندی آنبندی کرد که با توجه به طبقهخوشه تقسیم 6توده را به 

های یک استان در یک زیر خوشه قرار گرفتند و نشان هاغلب تود

بندی از روی پارامترهای ژنتیکی دهنده این مطلب بود که طبقه

ارتباط نزدیکی با منطقه جغرافیایی آن توده دارد. با وجود این 

واقعیت که کشور آذربایجان یکی از مرکز مهم تنوع آژیلوپس 

 Ae. trincialisو Ae. biuncialisو Ae. tauschiiهای است و گونه

توانند های بسیار متنوع از این گونه میاند، تودهاز این کشور بوده

های مفید برای سازگاری گندم جهت بهبود و مدیریت آلل

 (.Abbasov et al. 2018های اصلاحی آن ارائه کنند )برنامه

های وحشی گندم با توجه به شرایط اقلیمی متفاوت، امروزه گونه

باشند و طقه در معرض خطر فرسایش ژنتیکی و انقراض میهر من

باشد. ها شایان توجه بیشتری میآوری و مطالعه آنبنابراین جمع

های مختلف آژیلوپس در این پژوهش مطالعه تنوع ژنتیکی توده

( متعلق به نواحی جغرافیایی مختلف ایران Ae. tauschiiتائوشی )

ارمنستان و سوئد با استفاده از و افغانستان، آذربایجان، ترکیه، 

(، برای شناسایی و استفاده در SSRای )نشانگرهای ریزماهواره

نژادی صورت گرفت. همچنین مطالعه کارایی های بهبرنامه

 های مختلف آژیلوپس تائوشیدر تفکیک توده SSRنشانگرهای 

 از دیگر اهداف تحقیق حاضر بود.
 

توده آژیلوپس  89مطالعه در این تحقیق شامل مواد گیاهی مورد 

ها از بانک ژن غلات ( بود که بذور آنAe. tauschiiتائوشی )

آورده  1ها در جدول ( تهیه و مشخصات آنIUGBدانشگاه ایلام )

 DNAشده است. پس از کشت بذرها و تولید گیاهچه، استخراج 

 CTABهای تازه و جوان بر اساس روش ژنومی از بافت برگ

استخراج  DNA(. کیفیت Doyel and Doyle 1987انجام شد )

 Nanodrop, Thermoشده با استفاده از دستگاه نانودراپ )

Scientific)  د. شبررسی 

های مختلف مورد منظور بررسی تنوع ژنتیکی موجود در تودهبه

استفاده شد. برای طراحی  SSRجفت آغازگر  32مطالعه، از 

را جستجو  miRBase V19ر، پایگاه داده آغازگرهای مورد نظ

اند شناسایی هایی که به تنش شوری پاسخ دادهmiRNAکرده و 

ها در گیاهان نابالغ مربوط به آن miRNAهای شد. همچنین توالی

  هاواد و روشم
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 Kozomara and Griffiths-Jonesآوری شده )مختلف جمع

برای   Grameneدر پایگاه داده  Blastn( و سپس سه نوع 2011

 Jaiswal etبازی انجام شد )جفت 1000تن یک توالی طولانی یاف

al. 2006 آغازگرها توسط شرکت سیناکلون سنتز و طبق دستور .)

توالی آغازگرهای مورد استفاده در این . شرکت سازنده رقیق شدند

سازی شرایط ارائه شده است. پس از بهینه 2تحقیق در جدول 

شامل  PCRتکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرها اجزای واکنش 

 1ژنومی،  DNAمیکرولیتر  Master Mix ،1میکرولیتر  5/7

برگشت  SSRمیکرولیتر آغازگر  1رفت،  SSRمیکرولیتر آغازگر 

میکرولیتر  15میکرولیتر آب دیونیزه شده در حجم نهایی  5/4و 

مورد مطالعه  SSRستم نشانگر در سی PCRبود. برنامه دمایی 

درجه  97سازی اولیه در دمای شامل یک مرحله واسرشت

چرخه حرارتی شامل  35دقیقه و در ادامه  5گراد به مدت سانتی

گراد، درجه سانتی 95دقیقه در دمای  1واسرشت سازی به مدت 

ثانیه در دمای بهینه سازی شده برای  45اتصال آغازگر به مدت 

(، توسعه آغازگر )پلیمریزاسیون( به مدت 65-57ین هر آغازگر )ب

گراد و در نهایت بسط نهایی در درجه سانتی 72دقیقه در دمای  1

 دقیقه بود.  1درجه به مدت  72دمای 
 

 ارزیابی شده در این مطالعه Ae. tauschiiتوده  89اطلاعات مربوط به  -1جدول 

 آوریمحل جمع کد بانک ژن کد آوریمحل جمع کد بانک ژن کد آوریمحل جمع کد بانک ژن کد

 ایران )سمنان( 0562 81 ایران 00309 47 ایران 00039 2

 ایران)آذربایجان شرق( 0667 84 ایران 00310 48 ایران )گیلان(  00107 5

 ایران )گلستان( 0804 86 سوئد 00311 49 ایران 00108 6

 ایران )مازندران( 0836 87 ایران 00312 50 ایران 00141 7

 ایران )مازندران( 0945 88 ایران 00313 51 ایران 00143 8

 ایران )سمنان( 1559 90 ایران 00315 53 سرعین(-ایران )اردبیل 00151 10

 ایران )خراسان( 1970 94 ایران )کرج چالوس( 00325 54 اردبیل( -ایران )آستارا 00164 12

 ایران )مازندران( 2115 96 ارمنستان 00362 55 کلیبر(  -ایران )اهر 00193 13

 )مازندران( ایران 2120 97 ایران )مازندران( 00365 56 چالوس(   -ایران )کرج 00238 18

Aladozge 99 ایران )کلیبر( 00367 58 چالوس( -ایران )کرج 00245 19

h 
 ایران )رشت(

Aladozge 100 کلچای(-ایران )گیلان 00369 59 آمل(-ایران )مازندران 00247 20

h 
 ایران )رشت(

 ایران )رشت( Gilan 101 ایران 00370 60 ایران )مازندران( 00249 21

 ایران 1 102 ایران 00371 61 آستارا( km3ایران ) 00260 22

 ایران 3 104 ایران )آستانه( 00374 62 چالوس( -ایران )کرج 00261 23

 ایران )برغان( 18 105 ایران ) دشت مغان ( 00375- 63 اردبیل(-)سرعینایران  00273 26

 ایران )رضوانشهر( 23 106 ایران )کلیبر( 00386 65 ایران )چالوس( 00274 27

 ایران )رضوانشهر( 24 107 ایران )مازندران( 00396 66 بهشهر( km 20ایران ) 00276 28

 ایران )جاده پونل( 26 109 ایران )جاده چالوس( 00400 67 تبریز(–ایران )اهر  00279 29

 ایران )جاده پونل( 28 111 ایران )نور( 00401 68 افغانستان 00289 30

 ایران جاده پونل( 29 112 ایران )نور( 00402 69 آذربایجان 00291 32

 ایران )جاده رشت( 33 114 تالش( -ایران )رشت 00404 70 ترکیه 00295 35

 ایران)جاده رشت( 34 115 ایران )کرج چالوس( 00405 71 ارمنستان 00296 36

 ایران )جاده رشت( 35 116 ایران 00429 72 ایران 00297 37

 ایران )فومن( 43 118 ایران )آذربایجان شرقی( 01746 73 ایران 00298 38

 ایران )اردبیل( C1 0205 ایران )آذربایجان غربی( 50006 74 ایران  00300 40

 ایران )گلستان( C2 0222 ایران )خراسان( 50037 75 افغانستان 00302 41

 ایران )آستارا( C4 0381 ایران )آذربایجان شرقی( 50084 76 ترکیه 00303 42

 ایران )نورآباد( C5 0382 ایران )خراسان( 50133 77 ایران 00305 43

 ایران C6 2076 ایران )خراسان( 50136 78 ایران 00307 45

    ایران)آذربایجان غربی( 0312 79 آذربایجان 00308 46
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(، شاخص نشانگر PICهای چند شکل، محتوای اطلاعات چند شکل )ها، آللمشخصات آغازگرها و نتایج حاصل از تکثیر آغازگرهای مورد بررسی، تعداد آلل -2جدول 

(MI( و قدرت تفکیک نشانگر )RP.) 

RP MI PIC آغازگر موتیف تعداد آلل تکثیرشده های چند شکلآلل 

96/1 4/1 88/0 4 5 (GCAT)3 SSR1 

94/1 58/2 86/0 3 3 (CATG)3 SSR2 

94/1 68/3 92/0 4 4 (GAA)11 SSR3 

66/0 31/2 77/0 3 3 (CT)7 SSR5 

96/1 85/0 91/0 3 4 (AGTGGG)5 SSR6 

18/3 3/4 86/0 5 5 (CTCCC)5 SSR7 

96/1 85/0 91/0 3 4 (CT)7CA(CT)3(GT)4(GC)6 SSR8 

92/1 68/3 92/0 4 4 (TC)16 SSR9 

98/1 86/3 92/0 3 4 (AC)6ATGCAGCGC(GCAGG)4 SSR10 

24/1 28/2 94/0 3 3 (GCCG)4 SSR11 

38/1 68/1 84/0 2 2 (CTG)7 SSR12 

94/1 19/2 73/0 3 3 (CT)13 SSR13 

96/1 8/0 86/0 3 4 (AAATCC)3 SSR14 

92/1 75/0 8/0 3 4 (CT)8 SSR15 

96/1 85/0 91/0 3 4 (TGAGA)4 SSR16 

98/1 29/0 8/0 2 3 (CGGC)4 SSR17 

98/1 42/1 71/0 2 2 (TA)6 SSR18 

98/1 38/1 69/0 2 2 (AG)6 SSR19 

96/1 7/4 94/0 5 5 (TC)21 SSR20 

88/1 52/2 84/0 3 3 (GATG)3 SSR21 

96/1 52/2 84/0 3 3 (TTC)5 SSR22 

98/1 1/1 55/0 2 2 (GAGC)3 SSR23 

98/1 5/1 75/0 2 2 (TTC)4 SSR24 

90/1 58/2 86/0 3 3 (CATG)3 SSR25 

98/1 29/0 81/0 2 3 (AGCT)3 SSR26 

94/1 52/1 95/0 4 5 (GGAGA)3 SSR27 

90/1 52/1 95/0 4 5 (CCT)5 SSR28 

98/1 19/0 52/0 2 3 (GGAC)3 SSR29 

98/1 1/1/ 55/0 2 2 (GTA)4 SSR30 

22/1 7/1 85/0 2 2 (CCCTCT)4 SSR31 

96/1 26/0 71/0 2 3 (GAGAGG)4 SSR32 

 میانگین    81/0 82/1 88/1

 

با الکتروفورز بر روی  PCRپس از انجام واکنش تکثیر، محصول 

 SafeViewآمیزی ژل ها با درصد تفکیک و رنگ 3ژل آگارز 

 ها صورت گرفت.برداری از آنانجام و عکس
بندی شدند. ها به دو جمعیت ایرانی و غیرایرانی تقسیمکل توده

صورت غالب به صورت صفر امتیازدهی الگوهای باندی هم به

)عدم حضور باندها( و یک )حضور باندها( برای استفاده در 

صورت همبارز بر ای و مختصات اصلی و هم بههای خوشهتجزیه

های ژنتیکی انجام شد. مقادیر ها برای محاسبه شاخصاساس آلل

های تعیین کننده کارایی سیستم نشانگری مانند هر یک از شاخص

های چند شکل، محتوای چند های تکثیر شده، تعداد آللتعداد آلل

( RP( و شاخص تفکیک )MI(، شاخص نشانگری )PICشکلی )

لی د. تجزیه واریانس مولکوشبرای هرآغازگر محاسبه 

(AMOVAشاخص ،) تمایز بین جمعیت( هاFst و محاسبه )

 Genافزارهای مربوط به تنوع ژنتیکی با استفاده از نرمشاخص

Alex ver. 6.503 ( انجام شدPeakall and Samouse 2006) .

ها بر اساس ضریب فاصله مقادیر فاصله ژنتیکی بین جفت توده
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ای به ، تجزیه خوشههابندی تودهجاکارد محاسبه و به جهت گروه

دلیل دارا بودن بالاترین ضریب همبستگی ه)ب UPGMAروش 

 ,NTSYS (Version 2.02g افزارکوفنتیک( با استفاده از نرم

Exeter Software, Setauket, NY و تجزیه ساختار جمعیت با )

 صورت گرفت.  Structure Version 2.3.4افزار استفاده از نرم

 

ترین اقدامات اولیه در شناسایی نشانگرهای کارآمد و یکی از مهم

ها در ارزیابی تنوع ژنتیکی، تعیین ساختار مفید برای استفاده از آن

جمعیت و بررسی روابط فیلوژنتیکی، ارزیابی میزان کارایی 

های مورد آغازگرها در ارائه سطح چند شکلی موجود در نمونه

در این مطالعه از مجموع (. Ahmadi et al. 2019)بررسی است 

آغازگر دارای تکثیر مناسب و قابل  SSR، 31جفت آغازگر  32

قطعه چند شکل تکثیر  91طوری که در مجموع امتیازدهی بودند به

 نمودند.

محاسبه شده (PIC) مقدار میانگین محتوای اطلاعات چند شکلی 

( تا SSR29) 52/0آن بین دامنه تغییرات بود و  81/0برابر 

95/0SSR27)   وSSR28 )(1980) طبق گزارش .متغیر بود 

Botstain et al. ،آغازگرهایی که PIC  داشته باشند  5/0بالاتراز

ها بسیار دارای اطلاعات سودمند زیادی هستند و در تمایز توده

تا  25/0ها بین آنPIC باشند، آغازگرهایی که مقدار کارآمد می

 PIC باشد آغازگرهای سودمندی هستند و آغازگرهایی که 5/0
باشد حاوی اطلاعات سودمند اندکی هستند.  25/0ها کمتر از آن

نتایج این تحقیق نشان داد آغازگرهای مورد مطالعه قدرت 

تشخیص بالایی در تعیین فاصله ژنتیکی در مقایسه با سایر 

هنده کارایی بالا و انتخاب آغازگرهای دیگر دارند و نیز نشان د

های وحشی آژیلوپس ها در تمایز و ارزیابی تودهدرست آن

 (MI)باشد. میزان شاخص نشانگری تائوشی مورد بررسی می

برای  19/0بین مورد مطالعه  SSR دست آمده برای نشانگرهایهب

 برابر MIبا مقدار میانگین  SSR20برای 7/4وSSR29 آغازگر 

نشان داد ( RP) میزان قدرت تفکیک نشانگربود. بررسی  82/1

استفاده شده در این مطالعه دارای قدرت تمایز SSR آغازگرهای 

باشند که کمترین و بیشترین قدرت تمایز آغازگری متفاوتی می

 برای آغازگر 18/3و  SSR5برای آغازگر  66/0ترتیب برابر به

SSR7  با میانگینRP  بود 88/1برابر با. 
مقدار محتوای اطلاعات  .Daneshvar et al (2020) ایمطالعهدر 

با را  Ae. crassaو  Ae. cylindricaچند شکل در دو جمعیت 

و  37/0تا حداکثر  001/0از حداقل ، SSRاستفاده از نشانگرهای 

اند. همچنین متوسط گزارش کرده 26/0را برابر  PICمیانگین 

( RP) تفکیک نشانگرو قدرت  51/0برابر( MI)شاخص نشانگر 

ها های مورد بررسی آنSSRنشان دهنده این بود که  29/1برابر 

نسبت به نتایج این تحقیق دارای کارایی و قدرت تمایز بسیار 

 کمتری هستند.

تجزیه واریانس مولکولی، تنوع ژنتیکی مشاهده شده در  با

های آژیلوپس تائوشی مورد بررسی به دو بخش تنوع بین و توده

نشان داده شده  3ای تفکیک شد که نتایج آن در جدول گونه درون

ای برآورد است. بر اساس این نتایج میزان واریانس درون گونه

درصد( بود.  6ای )درصد( بیشتر از واریانس بین گونه 94شده )

بالا بودن تنوع ژنتیکی درون گروهی مشاهده شده بین 

زمینه ژنتیکی بسیار دلیل تواند بههای مورد بررسی میژنوتیپ

های آژیلوپس تائوشی و همچنین منشاء متفاوت درون توده

مورد استفاده در  SSRباشد که نشانگرهای ها ژنتیکی متفاوت آن

این تحقیق به خوبی توانستند این تنوع را نشان دهند. استفاده از 

تواند بسیار کارآمد های اصلاحی میاین تنوع ژنتیکی در برنامه

نتایج تجزیه واریانس   .Etminan et al(2019) ر مطالعاتباشد. د

 Triticumهای گندم وحشیبرای توده AMOVAمولکولی 

boeoticum  با استفاده از نشانگرهایISSR  94نیز نشان داد که% 

% آن مربوط  6ها و از تنوع برآورد شده مربوط به درون جمعیت

آمده از پژوهش  دستهباشد که با نتایج بها میبه بین جمعیت

-منظور بررسی تنوع ژنتیکی در تودهبههمخوانی دارد.  فوق کاملاً

برخی از پارامترهای تنوع ژنتیکی مانند تعداد  Ae. tauschiiهای 

(، شاخص Neثر )های مؤ(، تعداد آللNaهای مشاهده شده )آلل

(، هتروزیگوتی He(، هتروزیگوتی مورد انتظار )Iاطلاعات شانون )

( برای دو جمعیت ایرانی F( و شاخص تثبیت )Hoشده )مشاهده 

نشان داده شده  4ها در جدول و غیرایرانی محاسبه و نتایج آن

 است.

 

  نتایج و بحث
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 مورد بررسی Ae. tauschiiهای در توده SSR( بر اساس آغازگرهای AMOVAتجزیه واریانس مولکولی ) -3جدول 

 درصد تغییرات% واریانس براورد شده میانگین مربعات مجموع مربعات ازادیدرجه  منبع تغییرات

 %6 936/1 631/61 631/61 1 بین گروه ها

 %94 308/30 308/30 774/2636 87 هادرون گزوه

 %100 244/32  404/2698 88 کل

 

 

 ایرانی و غیرایرانیآوری شده جمع Ae. tauschiiهای های تنوع ژنتیکی درتودهمقایسه شاخص -4جدول 
 Na Ne I He Ho F جمعیت    

 95/0 029/0 466/0 805/0 111/2 188/3 ایرانی

 942/0 027/0 334/0 547/0 669/1 156/2 غیرایرانی 

 946/0 028/0 4/0 676/0 89/1 672/2 کل

Na ،Ne ،I ،He ،Ho  وF موثر، شاخص شانون، هتروزیگوتی مورد انتظار، هتروزیگوتی مشاهده شده و های های مشاهده شده، تعداد آللدهنده تعداد آللترتیب نشانبه

 باشند.شاخص تثبیت می

 

( و شاخص Ne) ثرؤ(، تعداد آلل مNaتعداد آلل مشاهده شده )

در جمعیت ایرانی در مقایسه با جمعیت  (Iاطلاعات شانون )

دهد تنوع ژنتیکی و نشان می غیرایرانی بیشتر بود که این نتایج

این را آللی در ارقام ایرانی بیشتر از ارقام غیرایرانی است. شاید 

های ایرانی نسبت به دلیل بیشتر بودن تعداد ژنوتیپبتوان به

غیرایرانی و یا سطح بالای تنوع ژنتیکی در ارقام ایرانی بیان کرد، 

ررسی ایرانی های مورد باز طرف دیگر خواستگاه هر یک از توده

مربوط به نواحی جغرافیایی متفاوتی بوده و با توجه فرآیند 

اند ممکن ها به شرایط محل رویش خود داشتهسازگاری که آن

است در طی زمان از لحاظ محتوای ژنتیکی باهم متمایز شده 

و  4/0( کل برابرHe)میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار  باشند.

( در دو جمعیت برابر HOده شده )مقدار هتروزیگوسیتی مشاه

دست آمد که نشان دهنده درصد بسیار پایین هب 028/0

باشد. همچنین های مورد مطالعه میهتروزیگوتی در جمعیت

 د.شمشاهده  94/0ها برابر( در کل تودهFمیانگین شاخص تثبیت )

های ژنتیکی بین و درون های متعددی برای برآورد تفاوتروش

باشد. می Fها شاخص دارد که یکی از آن ها وجودجمعیت

های افراد مختلف در یک جمعیت و همبستگی ژن Fstشاخص 

ها را از طریق میزان هتروزیگوسیتی دوری و نزدیکی بین جمعیت

دهد. ها را نشان میها و نیز تنوع در جمعیتها و فراوانی آنآلل

ه باشند مقدار این از لحاظ فراوانی آللی مشاب زمانی که افراد کاملاً

متفاوت  شاخص برابر با صفر و زمانی که افراد از نظر آللی کاملاً

طور (. بهWier et al. 1996) شودباشند این مقدار برابر یک می

های افراد زیر جمعیت به کل )همبستگی ژن Fstکلی میانگین 

های آژیلوپس تائوشی مورد بررسی برابر با جمعیت( در توده

های افراد در کل جمعیت( )همبستگی ژن Fitنگین ، میا091/0

های افراد درون )همبستگی ژن Fisو میانگین  956/0برابر با 

 نشان داده شده است. 5بود که در جدول  952/0جمعیت( برابر با 

( 091/0است ) 15/0-05/0که بین  Fstبا توجه به میانگین 

متوسط و  هاتوان نتیجه گرفت که در کل تمایز بین جمعیتمی

در آغازگر  Fstهم شبیه هستند. بیشترین میزان ها بهزیرجمعیت

SSR2  و کمترین در  2/0برابر باSSR29  .برابر با صفر بود

توانسته است بیشترین تمایز را بین SSR2 عبارت دیگر به

تواند هیچ تمایزی بین نمی عملاً SSR29ها نشان دهد و جمعیت

 ها نشان دهد. جمعیت

 

)همبستگی  Fitهای افراد در درون جمعیت( و شاخص )همبستگی ژن Fisهای افراد زیر جمعیت به کل جمعیت(، شاخص )همبستگی ژن Fstهای شاخص -5جدول 

 (.Nmهای افراد در کل جمعیت( و شاخص جریان ژنی )ژن
 F STF ITF ISF Nmشاخص 

 914/3 952/0 956/0 091/0 میانگین
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  Fisو Fitهای دست آمده برای شاخصهبا توجه به میانگین ب

های آژیلوپس مورد بررسی دارای توان بیان کرد که ژنوتیپمی

باشند. در این همبستگی بسیار زیادی در درون و کل جمعیت می

که میزان جریان ژنی بین  Nmپژوهش میانگین شاخص 

لذا با توجه به اعداد  .بود 914/3دهد برابر ها را نشان میجمعیت

 89توان بیان کرد که مقدار هتروزیگوتی در دست آمده میهب

باشد و نیز با ژنوتیپ آژیلوپس تائوشی مورد مطالعه بسیار کم می

توان گفت دست آمده )بیشتر از یک( میهب Nmتوجه به مقدار 

ها در حال برقراری و حفظ ارتباط ژنتیکی در دراز مدت جمعیت

اظهار داشتند زمانی   .Lowe et al(2004. )و در طول زمان هستند

ها در حال حفظ ارتباط ژنتیکی بالاتر از یک باشد جمعیت Nmکه 

خود در دراز مدت هستند و زمانی که کمتر از یک باشد 

ن ژنتیکی و تمایز از ها در دراز مدت در حال دور شدجمعیت

 Nmو  Fstباشند. در این تحقیق میانگین شاخص یکدیگر می

بود و نشان دهنده این است که  914/3و 091/0ترتیب برابر به

ها از نظر ساختاری و فراوانی آللی بسیار به هم شباهت جمعیت

های تصادفی ها یا تلاقیدلیل مهاجرتدارند که ممکن است به

 (2022) دو جمعیت در طول زمان باشد.صورت گرفته بین 

Fabriki-ourang et al. های متعلق به هشت روابط ژنتیکی توده

گونه مختلف آژیلوپس را با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

CoRAP های هدفمند مورد بررسی قرار دادند و نتایج مبتنی بر ژن

 (Nmحاصل از بررسی ساختار جمعیت، نشان داد جریان ژنی )

بود که این  45/0برابر  Fstو مقدار شاخص  47/0پایین و برابر 

ها بوده و در مجموع نتایج بیانگر تنوع بالای بین جمعیت

 اند.از هم متمایز شده ها کاملاًهای مورد بررسی آنجمعیت

 Ae. tauschiiهای مختلف منظور بررسی میزان شباهت بین تودهبه

های حاصل از ستفاده از دادهها با ابندی آنو همچنین گروه

ای تجزیه خوشه UPGMAماتریس تشابه جاکارد و الگوریتم 

نشان داده شده است. دامنه  1انجام و دندروگرام آن در شکل 

ها با استفاده از ضریب تشابه دست آمده بین ژنوتیپهمیزان تشابه ب

متغیر بود که این دامنه تشابه بالا نشان  1تا  111/0جاکارد از 

های مورد مطالعه بود. نمودار درختی دهنده تنوع بالای بین توده

 4توده آژیلوپس مورد بررسی را به  SSR ،89های حاصل از داده

ها در بندی کرد. دلیل پراکندگی کل تودهزیر گروه اصلی تقسیم

های ژنتیکی توان به شباهت و یا تفاوتهای گوناگون را میگروه

که افرادی که بیشترین شباهت را داشتند  طوریها نسبت داد بهآن

های مجزا هایی با بیشترین فاصله در گروهدر یک گروه و توده

های هتروزیس و توان در برنامهقرار گرفتند که از این نتایج می

ای با گیری بهره برد. خط برش دندروگرام تجزیه خوشهدورگ

از تجزیه به ها در نمودار بای پلات حاصل توجه به پراکنش توده

ای گروه اصلی تقسیم شدند از ناحیه 4مختصات اصلی که به 

ها را به چهار گروه تفکیک نماید. زیرگروه اول لحاظ شد که توده

های غیرایرانی مانند افغانستان، توده که توده 50متشکل از 

هایی از نقاط مختلف ایران در ارمنستان، ترکیه و آذربایجان با توده

توده که همه  17ر گرفتند، زیرگروه دوم متشکل از یک گروه قرا

توده که  21های ایرانی بود، زیر گروه سوم متشکل از شامل توده

های غیرایرانی ترکیه، افغانستان، ارمنستان و سوئد در کنار توده

های متعلق به نواحی مختلف ایران در کنار هم و در یک توده

 21قط شامل تک توده گروه قرار گرفتند و زیر گروه چهارم ف

های بندی توده)سلمانشهر مازندران( بود. باتوجه به الگوی گروه

های آژیلوپس شود که در برخی موارد تودهمورد بررسی، دیده می

ایی های جداگانهتائوشی بر اساس منشاء جغرافیایی خود در گروه

ار های غیرایرانی در کناند و نیز حضور تودهاز یکدیگر متمایز شده

های ایرانی در یک گروه زیاد دور از انتظار نبود زیرا با توجه توده

به شباهت اقلیم جغرافیایی و شرایط آب و هوایی مناطق مختلف 

کشورهای همسایه، نتیجه فوق  ایران به کشورهای دیگر خصوصاً

 .بینی بودقابل پیش

های مختلف آژیلوپس تائوشی از جهت بررسی تنوع ژنتیکی توده

های مولکولی ( با دادهPCoAتجزیه به مختصات اصلی )روش 

لفه ؤها استفاده شد. نتایج نشان داد سه مبندی نمونهبرای گروه

درصد از اطلاعات مولکولی را توجیه  88/41نخست در مجموع 

تواند بیانگر پراکندگی مناسب (. این می6نمودند )جدول 

باشد زیرا آغازگرهای مختلف بر روی ژنوم آژیلوپس تائوشی 

لفه نشان دهنده توزیع مناسب آغازگرها بر روی ژنوم ؤسهم هر م

است. در ارزیابی تنوع ژنتیکی بهترین حالت زمانی است که 

نشانگرها توزیع مناسب و یکنواختی در کل ژنوم داشته باشند تا 

که نشانگرها از برداری کنند. در صورتیبتوانند از کل ژنوم نمونه

ها وم انتخاب شده باشند همبستگی بین آنهای مختلف ژنبخش
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های بیشتری جهت تغییرات کلی لفهؤشود و در نتیجه به مکم می

(. نمودار دو بعدی حاصل از تجزیه Jafari et al. 2023نیاز است )

ها را به چهار دسته (، پراکنش توده2به مختصات اصلی )شکل 

 PCoAاصلی تقسیم کرد. در مجموع تجزیه به مختصات اصلی 

خوبی دو جعیت ایرانی و غیرایرانی مورد بررسی را از نتوانست به

هم تفکیک کند و این با توجه به قدمت کشت و احتمال حضور 

ارقام ایرانی و غیرایرانی در کنار هم در گذشته و یا  شرایط 

بینی بود. نتایج حاصل از این جغرافیایی مشابه قابل پیش

دار درختی حاصل از تجزیه بندی تا حد زیادی با نموگروه

یید کننده أای مطابقت دارد و تجزیه به مختصات اصلی تخوشه

منظور یافتن به دست آمده است.های بتجزیه خوشه

های مورد مطالعه، تجزیه ساختار های واقعی در تودهزیرجمعیت

جمعیت انجام شد. نتایج حاصل از این تجزیه نشان داد، تعداد سه 

ژنوتیپ مورد بررسی وجود  89در مجموعه زیرجمعیت واقعی 

برآورد شد  3در حالت بهینه برابر با  Kعبارت دیگر مقدار دارد. به

(3 K=در نتایج ب .)های دست آمده از این تجزیه نیز تودهه

های ایرانی در گروه اول و دوم جای غیرایرانی در کنار توده

 (.3گرفتند )شکل 
 

 UPGMAبه روش  Ae. tauschiiتوده گندم وحشی  89ای دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

 

 SSRبا استفاده از نشانگرهای  Ae. tauschiiتوده  89( PCoAتجزیه به مختصات اصلی ) -6جدول 
 3 2 1 مؤلفه

 92/10 08/13 87/17 %واریانس

 88/41 95/30 87/17 %واریانس تجمعی
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 .SSRهای هتوده مختلف آژیلوپس تائوشی بر اساس داد 89( در PCOAنمودار تجزیه به مختصات اصلی ) -2 شکل

 

 
ها در شکل توده 89تا  1. ترتیب سیستماتیک شماره SSRبا نشانگرهای  Ae. tauschiiتوده  89دست آمده از تجزیه ساختار جمعیت در ههای بزیرجمعیت -3 شکل

 باشد.می 1جدول  6Cتا  2 ترتیب مطابق با کدهایبه

 

ها دست آمده از تفکیک جمعیتهدر واقع با توجه به الگوی ب

ها مستقل از بندی ژنوتیپتوان اظهار داشت که گاهی طبقهمی

توان به بالا بودن میزان تنوع هاست که آن را میزیستگاه آن

و نیز به شباهت زیاد  هاژنتیکی موجود در هر یک از جمعیت

ها نسبت داد. در این راستا در پژوهشی ساختار ژنتیکی آن

های اصلاحی و بومی گندم دوروم با استفاده از جمعیت در توده

دست همورد ارزیابی قرار گرفت و در نتایج ب ISSRآغازگرهای 

زیر  6های بومی و اصلاحی در آمده از این پژوهش نیز توده

 .Aslanparviz et al)  کنار یکدیگر قرار گرفتنددر  جمعیت اصلی

های حفاظت (. ارزیابی تنوع ژنتیکی در گیاهان برای برنامه2022

 طوریاز ذخایر توارثی و اصلاح نباتات کاربردی حیاتی دارد. به

های گیاهی برای انتخاب که اطلاع از میزان تنوع ژنتیکی در گونه

باشد ام امری ضروری مینژادهای والدینی در جمعیت حصول ارق

(Pour-Aboghadare et al. 2017 تنوع ژنتیکی بالا بیان کننده .)

عدم یکنواختی است و سبب یافتن منابع جدید آللی و معرفی 

های اصلاحی شود که برای استفاده در برنامههای مطلوب میآلل

 کمک شایانی به به نژادگران خواهد کرد.  

دست آمده از این مطالعه مشخص هنتایج بطور کلی با توجه به به

قابلیت بسیار بالایی در تولید قطعات  SSRشد که آغازگرهای 

ترین پارامترهای چند شکل دارند و باتوجه به اینکه یکی از مهم

است و  PICتعیین کننده سودمندی یک سیستم نشانگری شاخص 

زیاد  محاسبه شده در این مطالعه نشان دهنده سودمندی PICمیزان 

نتایج حاصل از  باشد. همچنینو کارایی بسیار زیاد این آغازگر می

ها اختلاط و تبادل ژنتیکی بسیار زیاد بررسی ساختار جمعیت

های تودهبندی دهد طبقهنماید که نشان مییید میأها را تجمعیت

هاست. آغازگرهای جغرافیایی آن مورد بررسی مستقل از منشاء
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SSR این پژوهش تنوع ژنتیکی بالایی را در درون  استفاده شده در

های آژیلوپس تائوشی نشان داد و مشخص شد تنوع آللی جمعیت

کافی در مجموعه مورد ارزیابی وجود دارد که امکان غربال کردن 

ها از نظر صفات کیفی و کمی مختلف در شرایط محیطی ژنوتیپ

عنوان یک به توانآورد. از این رو از این مجموعه میرا فراهم می

با در نظر  منبع ژنی بسیار ارزشمند بهره جست. از سوی دیگر

های آماری مختلف مشخص دست آمده از تجزیههگرفتن نتایج ب

 .Aeهای وحشی شد سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون توده

tauschii های بر اساس دادهSSR  وجود دارد که این میزان تنوع

برداری ابزاری کارآمد و مفید جهت بهره عنوانتواند بهژنتیکی می

کار گرفته های اصلاحی گندم بهاز این منابع ژرم پلاسمی در برنامه

شود برای درک بهتر از تنوع ژنتیکی موجود شود. لذا توصیه می

های متعدد از در این جنس از تعداد بیشتری نمونه شامل گونه

تری تنوع ردهطور گستنقاط متفاوت جهان استفاده کرد تا به

با توجه به بالا بودن میزان ژنتیکی مورد بررسی قرار گیرد. 

( نشانگرهای مورد استفاده در PICمحتوای اطلاعات چند شکل )

ها برای تشخیص تنوع بین این تحقیق، پیشنهاد می شود از آن

ها بهره تمامی ارقام آژیلوپس تائوشی و تفکیک و تمایز دقیق آن

د شودست آمده پبشنهاد میهه به تنوع زیاد ببرد. همچنین با توج

مطالعات تکمیلی چه در سطح مورفولوژیکی و چه در سطح 

مولکولی برای غربال تعداد بیشتری توده آژیلوپس با هدف 

های زیستی و های مرتبط با انواع تنشها و آللشناسایی ژن

 غیرزیستی صورت گیرد.
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