
 

 

 

 

 

 ژنتيک نوين

 1403، پاييز 3، شماره نوزدهم دوره

 193 - 203صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 آژیلوپس

 تنوع آللی 

 ذخایر ژنتیکی 

 پلاسمژرم 

 چکیده

 

 

 

 

 

 

 

 

یکی در کلکسیون محوری گونه تتجزیه ساختار جمعیت و بررسی تنوع ژن

Aegilops tauschii Coss ای با استفاده از نشانگرهSSR 

Population genetic structure and investigation of genetic diversity 

in the core collection of Aegilops tauschii Coss. species using SSR 

markers 
 

 2، علی اشرف مهرابی1نجات بوشهری، علی اکبر شاه1همتا، محمدرضا بی1امیدی منصور، 1*هدی مرادخانی

 

 استاد، دانشگاه تهران، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، کرج، ایران، دانشجوی دکترا ترتیببه -1

 دانشیار، دانشکده علوم کشاورزی، دانشگاه شاهد، تهران، ایران -2

 

Moradkhani H*1, Omidi M1, Bihamta M1, Shahnejat Booshehri1 A, Mehrabi 

AA2 

 

1- PhD Student, Professors, College of Agriculture and Natural Resources, 

University of Tehran, Karaj, Iran 

2- Associate Professor, Department of Plant Genetics, Faculty of Agricultural 

Science, Shahed University, Tehran, Iran 

 

 
 

 hodamoradkhani12@gmail.com  :نویسنده مسئول مکاتبات، پست الکترونیکی *

 (12/09/1403تاریخ پذیرش:  - 26/06/1403)تاریخ دریافت:  

آيد. در شمار میهترين ذخاير ژنتيکی گندم بعنوان يکی از مهم( به .Aegilops sppجنس آژيلوپس )

نقش مهمی در تکامل گندم نان دارد  .Ae. tauschii Cossهای موجود در اين جنس، گونه بين گونه

نژادی مرتبط با بهبود تحمل های بههای مفيد برای استفاده در برنامهو علاوه برآن منبع غنی از ژن

آوری شده توده جمع 48باشد. در اين پژوهش، تنوع ژنتيکی موجود در میهای محيطی به تنش

مورد بررسی قرار گرفت. بر اساس الگوی  SSRاز نواحی ايران و ترکيه با استفاده از نشانگرهای 

های ارزيابی شده تکثير شد که تمامی قطعه در مجموعه نمونه 72باندی مشاهده شده در مجموع 

( و قدرت MI(، شاخص نشانگر )PICمتوسط شاخص اطلاعات چندشکلی )ها چندشکل بودند. آن

دست آمده از تجزيه بود. با توجه به نتايج به 89/1و  66/0، 36/0ترتيب برابر با ( بهRpتمايز )

ها ( مشخص شد بيشترين ميزان تنوع ژنتيکی مربوط به بين جمعيتAMOVAواريانس مولکولی )

(، شاخص اطلاعات Neهای مؤثر )نتيکی نشان داد بيشترين تعداد آللبود. بررسی پارامترهای تنوع ژ

دست های ايران بود. با توجه به نتايج بهط به تودهبو( مرHe( و هتروزيگوتی مورد انتظار )Iشانون )

ها ها در زير گروهای و تجزيه ساختار جمعيت مشخص شد الگوی توزيع نمونهآمده از تجزيه خوشه

از روند خاصی تبعيت نکرده که خود بيانگر سطح بالايی از تنوع ژنتيکی در ها و زير جمعيت

توان طورکلی بر اساس نتايج به دست آمده از اين پژوهش میباشد. بهپلاسم بررسی شده میژرم

های مفيد جهت استفاده عنوان مرجعی برای يافتن آللتواند بهمی Ae. tauschiiاظهار داشت گونه 

 ا به ارقام اصلاحی مورد توجه قرار گيرند.هو انتقال آن
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جز یکی از نخستین  .Triticum aestivum Lگندم نان با نام علمی 

گیاهان تکامل یافته توسط بشر است که قدمت تکامل آن به حدود 

د. بر اساس اسناد و شواهد موجود شوسال قبل بر می 12000

مشخص شده است این گیاه زراعی نخستین بار در بخش هلال 

از مناطقی از کشورهای لبنان، ایران، سوریه،  حاصلخیز که مشتمل

(. با Faris et al. 2014اسرائیل، اردن و ترکیه تکامل یافته است )

مشخص شده است که نواحی ترین شواهد حال بر اساس تازهاین

های وحشی گیری بین گونهغربی ایران خواستگاه نخستین دورگ

با توجه به روند . (Weide et al. 2013) باشدگندم در جهان می

 2050شده است تا سال  برآوردافزایش رشد جمعیت در جهان 

 بوده که ازین هاانسان هیتغذ یبرا گندم تن اردیلیم کی به کینزد

 مناسب ینژادبه قاتیتحق و هاپروژه یاجرا به منوط ازین نیا رفع

منابع ژنتیکی گیاهی پایه (. Arzani and Ashraf 2016) است

و جزو یکی از ارزشمندترین ذخایر ملی هر کشور امنیت غذایی 

شوند. ایجاد ارقام تجاری با ثبات عملکرد و کیفیت محسوب می

ار داشتن منظور دستیابی به امنیت غذایی وابسته به در اختیبالا به

 یکیتنوع ژنت بودن محدودباشد. از طرف دیگر خزانه ژنی غنی می

سبب  شده به شرایط کنونی سازگارارقام اصلاحی قابل استفاده در 

منبع  یک عنوانی بهوحش یشاونداناستفاده از خو شده است تا

 نژادگرانبهابزار مناسبی برای آل  یدها هایو متنوع از آلل یغن یژن

 یشاوندانو خو یارقام بوم گندم در نظر گرفته شوند. در واقع

محیطی خود  یطبه شرا ی بالایی کهسازگار دلیل به ها،آن یوحش

 توانند تنوع رو میاز این و بوده هاژن ینترمناسب یدارا دارند،

-Pourیند )نماین را تأم نژادگرانبه یازمورد ن ژنتیکی

Aboughadareh et al. 2017) . 

 3دهد که حدود بررسی روند تکامل گندم نان و دوروم نشان می

های وحشی گندم ها بین گونهمیلیون سال پیش از نخستین تلاقی

در بین ذخایر ژنتیکی (. Peng et al. 2011) استکیل شده تش

 یرذخا ترینمهم عنوانبه آژیلوپس و یتیکومجنس تر گندم، دو

جنس این دو موجود در  هایگونهآیند. شمار میهآن ب یکیژنت

 یمخزن ژن یبوده و بخش اصل یگندم زراع یشاوندانخو ترینمهم

 یعتنوع، توز یاز مراکز اصل یکی ایران. شوندیرا شامل م یاهگ ینا

 هایگونه یژهوگندم به یوحش یشاوندخو هایو پراکنش گونه

 یاز نواح یکه برخ یبه نحو آیدیشمار مهب Aو  Dواجد ژنوم 

عنوان منشأ کشور به یشمال، شمال غرب، غرب و جنوب غرب

با توجه (. Etminan et al. 2019) اندشده معرفی هاگونه ینا یاصل

 یوحش هایمشخص شده است که گونهشات موجود به گزار

 هاجهت استفاده از آن ییبالا یلپتانس یدارا D برخوردار از ژنوم

از  یاریبس ینگندم هستند. علاوه بر ا یاصلاح هایبرنامه در

 Dنشأت گرفته از ژنوم یگندم زراع یفیو ک یزراع یاتخصوص

به گندم نان  Dوالد دهنده ژنوم  .(Etminan et al. 2019باشد )یم

این گونه دیپلوئید بوده باشد. می .Aegilops tauschii Cossگونه 

 DDبا ساختار ژنومی  x2=n2=14و دارای ساختار کروموزومی 

عنوان واسطه ژنوم خود بههب Ae. tauschiiباشد. گونه می

ترین خویشاوند وحشی گندم نان شناخته شده است. از اصلی

های یاهی یکساله بوده که دارای ساقهشناسی، گنقطه نظر گیاه

طور متوسط دارای باشد و بهها کوچک و نوک تیز مینازک و برگ

باشد. شکل خاص متر میسانتی 9 – 11هایی به طول سنبله

های وحشی های این گونه سبب شده است تا از دیگر گونهسنبله

 .Ae این گونه خود دارای دو زیر گونه .خوبی متمایز شودگندم به

tauschii subspecies tauschii  وAe. tauschii subspecies 

sterangulata عنوان باشد. سواحل دریای خزر و آذربایجان بهمی

ها، اند. دامنهترین مراکز توزیع این گونه شناخته شدهعمده

ها، نواحی جنگلی مرطوب و حتی ها، علفزارها، حاشیهسراشیبی

های این ترین رویشگاهعنوان اصلیدرون مزارع گندم زراعی به

شوند. در مناطق کم باران با میانگین بارش گونه محسوب می

خوبی رشد نموده و سبب متر این گونه بهمیلی 150 – 350سالانه 

های های برخوردار از ژنعنوان یکی از گونهشده است تا آن نیز به

راکندگی متحمل به خشکی در نظر گرفته شود. این گونه دارای پ

توان عنوان کرد تنها گونه موجود می که طوریای است بهگسترده

در جنس آژیلوپس است که از مرکز تکامل به نواحی شرقی 

گسترش یافته است. همچنین در مرکز چین پراکنش وسیعی از آن 

 .(Kilian et al. 2009) مشاهده شده است

طالعه الگوی تنوع نژادی مهر برنامه به هایپایه تریناساسییکی از 

آگاهی  باشد. در واقعپلاسمی آن میموجود در منابع ژرمژنتیکی 

پلاسمی سبب خواهد در منابع ژرمموجود تنوع ژنتیکی  از سطح

برای ختلف نتیکی مرتبط با اهداف اصلاحی مژی هاشد تا ظرفیت

  مقدمه
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 Mohammadi and Prasannaشناسایی شود ) هر گونه گیاهی

نشانگرهای مولکولی ابزار مناسبی برای  (. در این راستا2003

های ژنتیکی و تجزیه ساختار ژنتیکی در جمعیت ارزیابی تنوع

در ها آنهای متنوعی از کاربرد انواع گزارش باشند ومی گیاهی

( 2006)عنوان مثال است. به ارزیابی ژرمپلاسم گندم در اختیار

Saeidie et al. از  هایییتعموجود در جم یکیژنت عتنو یدر بررس

از  یرانمختلف ا یشده از نواح آوریجمع Ae. tauschiiگونه 

 سطح خود یجاستفاده کردند و براساس نتا 1SSR ینشانگرها

را گزارش نمودند. همچنین در این مطالعه  یکیاز تنوع ژنت بالایی

گزارش شده ( 65/0) یچندشکل یزانمتوسط ممیزان بالای از 

 یاز نشانگرها .Tahernezhad et al (2010) ی. در بررساست

SSR مختلف  هایدر توده یکیتنوع ژنت یدر بررسAe. tauschii 

آلل  208مجموع  در SSRنشانگر  19با استفاده از  و استفاده شد

بود.  94/10هر لوکوس  یمتوسط تعداد آلل برا کهشد  ییشناسا

دست هب دندروگرامو  یکیتشابه ژنت یببا توجه به ضرا ینهمچن

از  ینشان داده شد که سطح قابل توجه ایخوشه یهه از تجزآمد

شده وجود دارد و  یبررس هاییتدرون جمع یکیتنوع ژنت

 یکتفک یتجم یردر سه ز Ae. tauschiiمربوط به  هایتوده

 .T هایگونه یتساختار جمع .Naghavi et al (2010) شدند.

aestivum  وAe. tauschii لف مخت یشده از نواح آوریجمع

دادند و مورد ارزیابی قرا  SSR یبا استفاده از نشانگرها یرانا

متعلق  هایدر توده تنوع ژنتیکی مشاهده شده یزانم گزارش کردند

 یزانشتر بوده و میمناطق ب یرنسبت به سا یرانا یشمال یاحبه نو

به  Ae. tauschii یوحش هاییتموجود در جمع یکیتنوع ژنت

. علاوه باشدمی T. aestivum هاییتجمع بیشتر از یارمراتب بس

شده از  آوریجمع هاییتمحققان اظهار داشتند جمع ینا ین،بر ا

دارای بیشترین تنوع ژنتیکی  مازندرانگلستان،  هایاستان

برای کاوش  ایمنبع بالقوه توانندیمناطق مباشند. لذا این می

 نژادگرانبه یبرا یدمف یاصلاح هاییلاز پتاسهای برخوردار توده

تنوع   .Moradkhani et al(2015) در مطالعهگندم فراهم آوردند. 

های مختلف آژیلوپس صورت ژنتیکی و مقایسه میزان آن در گونه

و  Ae. tauschiiگرفت و مشخص شد میزان تنوع ژنتیکی در گونه 

Ae. crassa ها بود. نتایج مطالعهبیشتر از سایر گونهSingh et al. 

                                                           
1 Simple sequence repeat 

انگر وجود سطح قابل توجهی از تنوع ژنتیکی در نیز بی( 2019)

نشانگر  713بود. این محققان  Ae. tauschiiهای بین جمعیت

SNP های ارزیابی شده گزارش دادند. دار در بین جمعیتمعنی

از ای در ارزیابی مجموعه  .Bokaei et al(2023) همچنین

و استفاده کردند  2CBDPوحشی گندم از نشانگرهای های گونه

ی نسبت به سایر گونه دارا Ae. tauschiiها نشان داد گونه نتایج آن

با توجه به اهمیت باشد. میزان تنوع ژنتیکی بالاتری می

این  Ae. tauschiiویژه گونه ویشاوندان وحشی گندم و بهخ

پژوهش با هدف بررسی و مقایسه میزان تنوع ژنتیکی موجود در 

نواحی مختلف ایران و ترکیه  ط بهبومر Ae. tauschiiهای جمعیت

 انجام شد.  SSRبا استفاده از نشانگرهای 

 

آوری شده از نواحی جمع Ae. tauschiiتوده  48 پژوهشدر این 

مورد مطالعه و نمونه(  22نمونه( و ترکیه ) 26مختلف ایران )

ها از بانک ژن گیاهی دانشگاه تمامی نمونهارزیابی قرار گرفتند. 

ارائه شده  1ها در جدول آنفهرست و کد دسترسی ایلام تهیه و 

بذر از هر یک از  10ژنومی تعداد  DNAمنظور استخراج به است.

های برگی د و نمونهشهای مورد بررسی در گلدان کشت توده

ها در مرحله دو برگی به صورت بالک برداشت و در دمای آن

ژنومی بر  DNAتخراج گراد نگهداری شدند. اسدرجه سانتی -80

 (. 1987Doyle and Doyleصورت گرفت ) 3CTABاساس روش

 DNAهر نمونه نیز با استفاده از الکتروفورز  DNAکیفیت 

منظور درصد مشخص شد. به 8/0استخراجی بر روی ژل آگارز 

جفت آغازگر  40فراهم آوردن اطلاعات ژنوتیپی در مجموع از 

SSR  مربوط به ژنومD ها در جدول ه شد که توالی آنگندم استفاد

در ( PCR) یمرازپل اییرهواکنش زنجنشان داده شده است.  2

 10عبارت از  PCRانجام شد. اجزای واکنش  یکرولیترم 20حجم 

 2میکرولیتر آب دوبار تقطیر شده،  Master mix ،6میکرولیتر 

میکرولیتر از هریک از آغازگرهای رفت و  1و  DNAمیکرولیتر 

  .ودبرگشتی ب

                                                           
2 CAAT-box derived polymorphism 
3 Cethyl Trimenthyl Ammonium Bromide 

  هاواد و روشم
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 های ارزیابی شده در این پژوهشلیست و کد دسترسی توده -1جدول 

 منشاء کد ردیف منشاء کد ردیف

1 IUGB-51 25 ایران IUGB-279 ایران 

2 IUGB-180 26 ایران IUGB-222 ایران 

3 IUGB-145 27 ایران IUGB-95 ترکیه 

4 IUGB-97 28 ایران IUGB-94 ترکیه 

5 IUGB-6 29 ایران IUGB-131 ترکیه 

6 IUGB-17 30 ایران IUGB-96 ترکیه 

7 IUGB-1 31 ایران IUGB-253 ترکیه 

8 IUGB-196 32 ایران IUGB-137 ترکیه 

9 IUGB-50 33 ایران IUGB-119 ترکیه 

10 IUGB-36 34 ایران IUGB-135 ترکیه 

11 IUGB-32 35 ایران IUGB-96 ترکیه 

12 IUGB-2 36 ایران IUGB-125 هترکی 

13 IUGB-31 37 ایران IUGB-138 ترکیه 

14 IUGB-205 38 ایران IUGB-124 ترکیه 

15 IUGB-209 39 ایران IUGB-137 ترکیه 

16 IUGB-226 40 ایران IUGB-95 ترکیه 

17 IUGB-245 41 ایران IUGB-248 ترکیه 

18 IUGB-144 42 ایران IUGB-129 ترکیه 

19 IUGB-223 43 ایران IUGB-94 هترکی 

20 IUGB-15 44 ایران IUGB-123 ترکیه 

21 IUGB-166 45 ایران IUGB-126 ترکیه 

22 IUGB-257 46 ایران IUGB-95 ترکیه 

23 IUGB-216 47 ایران IUGB-255 ترکیه 

24 IUGB-214 48 ایران IUGB-251 ترکیه 

 
 هاچندشکلی آن در این پژوهش به همراه اطلاعات استفاده شده SSRتوالی آغازگرهای  -2جدول 

No. توالی   آغازگر NPB PIC Rp MI 

1 barc 70 F GCGTGTCGTGCTTGTTCTCGGTTC 2 27/0 04/1 54/0 

  
R CGCTATTTGCCGCCACCTCCATCA 

    
2 barc 105 F CAGGAAGAAAAGGAAAGCATG 2 42/0 79/2 84/0 

  
R GCGGTGTGGCAATAATTACTTTTT 

    
3 barc 130 F CGGCTAGTAGTTGGAGTGTTGG 1 04/0 29/3 04/0 

  
R ACCGCCTCTAGTTATTGCTCTC 

    
4 barc 135 F ATC GCC ATC TCC TCT ACC A 2 38/0 83/2 76/0 

  
R GCG AAC CCA TGT GCT AAG T 

    
5 barc 141 F GGCCCATGGATAATTTTTGAAATG 2 42/0 54/1 85/0 

  
R CAATTCGGCCAAAGAAGAAGTCA 

    
6 barc 152 F CTTCCTAAAATCGGGCAACCGCTTGTTG 2 20/0 79/0 41/0 

  
R GCGTAATGATGGGAGTGGCTATAGGGCAGTT 
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7 barc 170 F CGCTTGACTTTGAATGGCTGAACA 2 37/0 71/1 75/0 

  
R CGCCCACTTTTTACCTAATCCTTTT 

    
8 barc 175 F GCGTAACAGAAGCGGAGAAAGC 2 48/0 63/1 96/0 

  
R GCGAATCATTTAGTGTTAGGTGGC 

    
9 barc 178 F GCGTATTAGCAAAACAGAAGTGA 2 29/0 67/1 58/0 

  
R GCGACTAGTACGAACACCACAAA 

    
10 barc 186 F GGAGTGTCGAGATGATGTGGAAA 2 30/0 79/0 60/0 

  
R GCAGACGTCAGCAGCTCGAGAG 

    
11 barc 204 F CGCAGAAGAAAAACCTCGCAGAAAA 1 41/0 63/1 41/0 

  
R CGCAGTGTATCCAAATGGGCAAG 

    
12 barc 205 F GCGACAGTTGTAGCGGCAGTAGC 2 32/0 88/0 63/0 

  
R GAGCGTAGTAGAAGCAGAAGGAG 

    
13 barc 54 F GCGTTGGCTAATCATCGTTCCTTC 3 47/0 42/2 41/1 

  
R AGCACCCTACCCAGCGTCAGTCAA 

    
14 barc 59 F GCG GAG TCT GCA AT 2 48/0 96/1 96/0 

  
R GCA TCC ACC TCC GCA GTC AGT 

    
15 barc 66 F GCGGCATTTACATTTCAGATAGA 2 33/0 13/1 65/0 

  
R TGTGCCTGATTGTAGTAACGTATGT 

    
16 barc 87 F AGGCCTAGAGACTCAAAGCTG 2 20/0 42/2 39/0 

  
R GCGCTCTTCATCAACACATTCCTC 

    
17 barc 95 F GGGGTGTGGTTGTTTGTAAGG 1 04/0 92/3 04/0 

  
R TGCGAATTCTATATACGATCTTGA 

    
18 cfa 2040 F TCAAATGATTTCAGGTAACCAC 1 50/0 04/3 50/0 

  
R TTCCTGATCCCACCAAACAT 

    
19 cfa 2187 F TAGCAAAGGGTGCATGTGAG 1 50/0 04/2 50/0 

  
R GCATGTTACGTCGCTGTTGT 

    
20 cfd 51 F GGAGGCTTCTCTATGGGAGG 2 49/0 79/1 99/0 

  
R TGCATCTTATCCTGTGCAGC 

    
21 cfd 79 F TCTGGTTCTTGGGAGGAAGA 2 49/0 88/1 97/0 

  
R CATCCAACAATTTGCCCAT 

    
22 cfd 9 F TTGCACGCACCTAAACTCTG 2 47/0 38/2 94/0 

  
R CAAGTGTGAGCGTCGG 

    
23 gwm 272 F GCAAGAAGCAACAGCAGTAAC 2 44/0 2 89/0 

  
R CAGATGCTCTTCTCTGCTGG 

    
24 gwm 314 F AGGAGCTCCTCTGTGCCAC 1 46/0 04/2 46/0 

  
R TTCGGGACTCTCTTCCCTG 

    
25 gwm 337 F GACCAAGATATTCAAACTGGCC 2 30/0 75/1 59/0 

  
R AGCTCAGCTTGCTTGGTACC 

    
26 gwm 358 F ATCATGTCGATCTCCTTGACG 2 32/0 79/0 63/0 

  
R TGCCATGCACATTAGCAGAT 

    
27 gwm 382 F GTCAGATAACGCCGTCCAAT 2 44/0 33/1 89/0 

  
R CTACGTGCACCACCATTTTG 

    
28 gwm 533 F AAGGCGAATCAAACGGAATA 2 35/0 92/0 69/0 

  
R GTTGCTTTAGGGGAAAAGC 

    
29 wmc 285 F TGTGGTTGTATTTGCGGTATGG 2 42/0 21/1 83/0 

  
R TTGTGGTGCTGAGTTAGCTT 

    
30 wmc 765 F GGGATCAGACTGGGACTGGAG 2 46/0 54/1 93/0 

  
R GGGTTGGCTTGGCAGAGAA 
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31 wms 102 F TCTCCCATCCAACGCCTC 2 34/0 67/2 68/0 

  
R TGT TGG TGG CTT GAC TAT TG 

    
32 wms 113 F ATTCGAGGTTAGGAGGAAGAGG 2 32/0 50/2 64/0 

  
R GAGGGTCGGCCTATAAGACC 

    
33 wms 114 F ACAAACAGAAAATCAAAACCCG 1 22/0 46/2 22/0 

  
R ATCCATCGCCATTGGAGTG 

    
34 wms 121 F TCCTCTACAAACAAACACAC 1 49/0 92/2 49/0 

  
R CTCGCAACTAGAGGTGTATG 

    
35 wms 16 F GCTTGGACTAGCTAGAGTATCATA 2 39/0 08/1 77/0 

  
R CAATCTTCAATTCTGTCGCACGG 

    
36 wms 190 F GTGCTTGCTGAGCTATGAGTC 2 49/0 13/2 99/0 

  
R GTGCCACGTGGTACCTTTG 

    
37 wms 24 F CACACAAGGCACCATTGC 2 48/0 29/2 96/0 

  
R CAATGGACATAGTTGTGTGCG 

    
38 wms 37 F ACTTCATTGTTGATCTTGCATG 1 22/0 54/1 22/0 

  
R CGACGAATTCCCAGCTAAAC 

    
39 wms 52 F CTATGAGGCGGAGGTTGAAG 2 12/0 25/0 23/0 

  
R TGCGGTGCTCTTCCATTT 

    
40 wms 55 F GCATCTGGTACACTAGCTGCC 2 31/0 83/2 62/0 

  
R TCATGGATGCATCACATCCT 

    

  
 میانگین 

 
36/0 89/1 66/0 

NPB ،PIC ،MI  وRp باشند.ت تمایز میو قدر شاخص نشانگری ترتیب بیانگر تعداد باندهای چندشکل، محتوای اطلاعات چندشکلبه 
 

سازی اولیه در شامل یک مرحله واسرشت PCRچرخه حرارتی 

چرخه حرارتی  35دقیقه و  5درجه سلسیوس به مدت  95دمای 

ثانیه، اتصال  45درجه به مدت  95سازی در دمای شامل واسرشت

ثانیه در دمای  45آغازگر )بسته به دمای بهینه هر آغازگر( به مدت 

درجه به  72هر آغازگر، بسط آغازگر در دمای  بهینه شده برای

درجه  72دقیقه، و توسعه نهایی آغازگر در دمای  1مدت 

منظور ، بهPCRپس از انجام دقیقه بود.  5سلسیوس و به مدت 

درصد  5/2آشکارسازی قطعات تکثیر شده از ژل آگارز با غلظت 

شد. استفاده  TAE 1xدقیقه در  120ولت به مدت  100و با ولتاژ 

انجام  Safe view IIهای بارگذاری شده در محلول آمیزی ژلرنگ

با استفاده از  UVشد و پس از آن قطعات تکثیری تحت نور 

 آشکارسازی شدند. Gel Documentationدستگاه 

دست آمده از هر  آغازگر پس از آشکارسازی قطعات تکثیری به

یک و ترتیب به صورت وجود و عدم وجود قطعات تکثیری به

صفر امتیازدهی شدند. میزان کارایی آغازگرهای استفاده شده نیز 

از طریق برخی از پارامترهای تعیین کننده مانند شاخص محتوای 

( و قدرت 2MI(، شاخص نشانگری )1PICاطلاعات چندشکلی )

( برای هر یک از آغازگرهای استفاده شده محاسبه 3Rpتفکیک )

ها، تجزیه یکی بین و درون گونهمنظور تعیین واریانس ژنتشد. به

 GenAlEXافزار ( با استفاده از نرمAMOVA4واریانس مولکولی )

(Peakall and Smouse, 2006 .انجام شد ) همچنین مقادیر

پارامترهای مربوط به تنوع ژنتیکی برای هر یک از دو گروه 

های مورد بندی نمونهگروهجمعیت مطالعه شده محاسبه شد. 

-Neighborاس ماتریس تشابه جاکارد و به روش بررسی بر اس

joining افزار با استفاده از نرمMEGA ver.5.1  .صورت گرفت

( Kهای موجود )ساختار جمعیت با هدف تعیین تعداد زیرجمعیت

و روش آماری بیزین صورت  Structureافزار با استفاده از نرم

تکرار  10(. این تجزیه بر اساس Pitchard et al. 2000گرفت )

در نظر  Kمستقل برای هر زیر جمعیت احتمالی با مقادیر اولیه 

( اجرا شد. علاوه بر این برای هر دو 10تا  1گرفته شده )از 

                                                           
1 Polymorphism information content 
2 Marker index 
3 Resolving power 
4 Analysis of molecular variance analysis (AMOVA) 
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در نظر گرفت شد.  50000مقدار  MCMCو  Burn-inشاخص 

افزار ( با استفاده از نرمKهای واقعی )سپس تعداد زیر جمعیت

Structure Harvester تعیین شد (Evanno et al. 2005.) 

 

 تمامیاستفاده شده در این تحقیق،  SSRآغازگر  40از مجموع 

توده  48در  باند 72چند شکل و قادر به شناسایی  هاآغازگر

منظور بررسی تعیین کارایی آغازگرهای به بررسی شده بودند.

(، PICهای محتوای اطلاعات چندشکل )استفاده شده شاخص

( محاسبه و و نتایج MI( و شاخص نشانگری )Rpتمایز ) قدرت

به تعداد  Rpو  PICهای ارائه شده است. شاخص 2آن در جدول 

ها در جمعیت های ژنی نشانگر و فروانی نسبی آنهای مکانآلل

نشان دادن  در ها رامورد بررسی وابسته بوده و توانایی آن

در بین آغازگرهای (. Farshadfar 1995دهند )چندشکلی نشان می

، 19، 18، 17، 11، 3های استفاده شده، تعداد نه آغازگر )شماره

( تنها یک باند نشان دادند. با این حال، آغازگر 38و  34، 33، 24

دارای سه باند بود. سایر آغازگرها دو باند تکثیر شده  13شماره 

های شناسایی شده توسط آغازگرهای نشان دادند. تعداد آلل

های تکراری و یا تواند ناشی از یکسانی در شمار توالیمیمختلف 

(. Prevost and Wilkinson 1999ساختار نوکلئوتیدی ژنوم باشد )

 04/0دارای دامنه تغییراتی بین  36/0با میانگین  PICشاخص 

)مربوط به آغازگرهای  50/0( و 3)مربوط به آغازگر شماره 

و  25/0بین  Rpخص ( بود. دامنه تغییرات شا19و  18شماره 

 Rpبود. کمترین و بیشترین مقادیر شاخص  89/1با میانگین  92/3

بود. میانگین  3و  39ترتیب مربوط به آغازگرهای شماره به

ترتیب به 13و  3بود و آغازگرهای شماره  66/0برابر  MIشاخص 

مقدار این شاخص را به خود اختصاص دادند.  نکمترین و بیشتری

یج به دست آمده از این پژوهش در تطابق با نتایج طور کلی نتابه

بود.  .Pour-Aboughadareh et al (2022) گزارش شده توسط

های گندم وحشی دارای ژنوم این محققان نیز در ارزیابی جمعیت

D  سطح بالایی از چندشکلی را گزارش نموده و اظهار داشتند که

رایی سیستم های تعیین کننده کاتر شاخصوجود مقادیر پایین

دلیل تکثیر تعداد قطعات کمتری به Rpو  MIنشانگری همچون 

نسبت به دیگر نشانگرهای مولکولی  SSRتوسط آغازگرهای 

 باشد. می

( نشان داد بیشترین AMOVAنتایج تجزیه واریانس مولکولی )

ها بود. با توجه به نتایج میزان تنوع ژنتیکی مربوط به درون گروه

های مشخص است که هر یک از جمعیت 1 ارائه شده در شکل

Ae. tauschii  مربوط به نواحی مختلف ایران و ترکیه از سطح

بالایی از تنوع ژنتیکی برخوردار هستند که این نتیجه بیانگر غنای 

ها و پلاسم جهت کشف تنوع آللی و یافتن ژنآللی این ژرم

قایسه منظور مباشد. بههای جدید با اهداف اصلاحی خاص میآلل

های بررسی شده تسطح تنوع ژنتیکی موجود در هر یک از جمعی

ارائه شده  2پارامترهای تنوع ژنتیکی محاسبه و نتایج آن در شکل 

 است. 

 

 

 

 

 

 

 

 
های میزان واریانس ژنتیکی تخمین زده شده در بین و درون جمعیت -1شکل 

Ae. tauschii  با استفاده از نشانگرهایSSR 

 

ایج به دست آمده مشخص شد بیشترین تعداد با توجه به نت

های چند شکل ( و درصد جایگاهNaهای مشاهده شده )آلل

(PPLمربوط به جمعیت ) های ترکیه بود. با این حال بیشترین

( و I(، شاخص شانون )Neهای مؤثر )مقادیر تعداد آلل

های ایران بود. ( مربوط به جمعیتHeهتروزیگوتی مورد انتظار )

های ایران نسبت به ترکیه پلاسمیجه بیانگر متنوع بودن ژرماین نت

نژادگران گندم فراهم تواند منبع ژنتیکی غنی برای بهبوده که می

-Pour( 2022)دست آمده از این پژوهش، آورد. مطابق نتایج به

Aboughadareh et al.  نیز سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را در

های وحشی گندم نسبت به سایر گونه Ae. tauschiiهای جمعیت

گزارش دادند. همچنین  SSRبومی ایران با استفاده از نشانگرهای 

  نتایج و بحث
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های نیز تأیید کننده یافته .Bokaei et al (2023) نتایج مطالعه

طوری که این محققان نیز دست آمده از این پژوهش بود، بهبه

ده از بیشترین مقادیر پارامترهای تنوع ژنتیکی را با استفا

گزارش  Ae. tauschiiدر گونه  CBDPو  SCoTنشانگرهای 

پلاسمی های ژرمکردند. بالا بودن سطح تنوع ژنتیکی در گونه

آورد تا بتوانند از تنوع نژادگران فراهم میشرایطی را برای به

نژادی خود استفاده نمایند. به عبارت های بهمشاهده شده در برنامه

پلاسمی بالا آللی در این مجموعه ژرم دیگر هرچقدر میزان تنوع

های جدید در آن مجموعه به مراتب بیشتر باشد امکان یافتن آلل

است که خود بیانگر یافتن پتانسیل اصلاحی جدید در بین افراد 

 .Aeهای اصلاحی گونه باشد. در رابطه با پتانسیلآن جمعیت می

tauschii یشتر موارد ای انجام شده است و در بمطالعات گسترده

های مفیدی ها و آللمشخص شده است که این گونه حاوی ژن

عنوان نمونه، باشد. بههای محیطی میبرای مقاومت به انواع تنش

نشان داد گونه  .Pour-Aboughadareh et al (2022) نتایج مطالعه

Ae. tauschii های بواسطه سیستم آنتی اکسیدانتی و سایر مکانیسم

های خویشاوندی قابلیت د نسبت به سایر گونهفیزیولوژیکی خو

بالایی در حفظ شرایط رشدی پایدار خود در شرایط تنش خشکی 

نیز   Hiarat and Khirana(2015) شدید دارد. نتایج پژوهش

نسبت به گونه  Ae. tauschiiبیانگر پتانسیل فیزیولوژیکی بالای 

Ae. speltoides یک  در شرایط تنش گرمایی بود. همچنین در

 .Pour-Aboughadareh et al(2024) مطالعه انجام شده توسط

تحمل بالایی  Ae. crassaبه همراه  Ae. tauschiiنشان دادند گونه 

به شرایط تنش شوری در مراحل اولیه رشد خود نسبت به گندم 

نان دارند. همچنین در این مطالعه مشخص شد که توانایی بالای 

های فیزیولوژیکی و توانایی انسیمهای بواسطه وجود مکاین گونه

رو، ها در شرایط تنش شوری است. از اینبالای فتوسنتزی آن

در مقابله با انواع  Ae. tauschiiرسد قابلیت بالای گونه نظر میبه

زای محیطی مرتبط با غنای آللی آن بوده که خود شرایط تنش

گونه ساز انجام مطالعات گسترده و تکمیلی بر روی این زمینه

 باشد. می

ای به های ارزیابی شده تجزیه خوشهبندی نمونهمنظور گروهبه

و بر اساس ماتریس ضرایب فاصله  Neighbor-joiningروش 

انجام شد. با توجه به نتایج به دست آمده مشخص شد میانگین 

بود و  43/0های مورد بررسی برابر ضریب فاصله بین نمونه

( آن به ترتیب بین 80/0قدار )( و بیشترین م01/0کمترین )

و  47های شماره از جمعیت ایران و نمونه 2و  1های شماره نمونه

از جمعیت ترکیه مشاهده شد )جدول ضرایب فاصله ارائه  48

نمونه  48ای نشده است(. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه

ارزیابی شده را در سه گروه اصلی تفکیک نمود. با توجه به 

دست آمده مشخص شد های بهها در زیرگروهع نمونهالگوی توزی

طور کامل منطبق با توزیع جغرافیایی ها بهروند توزیع نمونه

باشد. گروه اول شامل یک نمونه از جمعیت ایران و یک نمی

نمونه از جمعیت  15نمونه از جمعیت ترکیه بود. گروه دوم شامل 

همراه ونه ایرانی بهنم 10نمونه از جمعیت ترکیه بود.  10ایران و 

 (. 3نمونه از جمعیت ترکیه گروه سوم را تشکیل دادند )شکل  11

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 SSRایران و ترکیه با استفاده از نشانگرهای  Ae. tauschiiهای پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده در جمعیت -2شکل 
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های مشخص شده به رنگ قرمز و مشکی . نمونهNeighbor-joiningی بر اساس ماتریس فواصل ژنتیکی و روش ادست آمده از تجزیه خوشهدندروگرام به -3شکل 

 باشند.های ایران و ترکیه میترتیب معرف جمعیتبه

 

 

 

 

 

 

 

 

 SSRبا استفاده از نشانگرهای  Ae. tauschiiهای بررسی شده های واقعی در نمونهدست آمده برای تعیین تعداد زیر جمعیتبندی بهالگوی گروه -4شکل 

 

های بررسی شده از بندی نمونهتر روند گروهمنظور بررسی دقیقبه

دست آمده تجزیه ساختار جمعیت استفاده شد. با توجه به نتایج به

های از این تجزیه مشخص شد سه زیر جمعیت واقعی در جمعیت

از مورد بررسی وجود داشت. زیر جمعیت اول شامل پنج نمونه 

( و سه نمونه 12و  11، 10، 9، 8های شماره جمعیت ایران )نمونه

های ( بود. نمونه38و  37، 36های شماره از جمعیت ترکیه )نمونه

، 27های شماره از جمعیت ایران و نمونه 6و  5، 4، 3، 2، 1شماره 

از جمعیت ترکیه زیر جمعیت  35و  34، 33، 32، 31، 30، 29، 28

های ند. زیر جمعیت سوم نیز در برگیرنده نمونهدوم را تشکیل داد

و  25، 24، 23، 22، 21، 20، 19، 18، 17، 16، 15، 14، 13شماره 

، 43، 42، 41، 40، 39های شماره از جمعیت ایران و نمونه 26

طور (. به4از جمعیت ترکیه بود )شکل  48و  47، 46، 45، 44

زیابی شده در های ارکلی مشاهده الگوی نامنظم توزیع نمونه

ای و ساختار جمعیت دست آمده از تجزیه خوشهبندی بهگروه

های ایران و نشان دهنده سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در جمعیت

دست آمده از این پژوهش که نتایج به طوریباشد بهترکیه می

باشد مطابق با سایر نتایج گزارش شده توسط دیگر محققان می

(Naghavi et al. 2010; Moradkhani et al. 2015; Etminan et 

al. 2019; Pour-Aboughadareh et al. 2022; Bokaei et al. 

2023.) 

 گیری کلینتیجه

 SSRدست آمده از این پژوهش نشانگرهای با توجه به نتایج به

استفاده شده کارایی لازم جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در 

ری شده از ایران و ترکیه را آوجمع Ae. tauschiiپلاسم ژرم
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دست آمده از تجزیه تنوع به جداشتند. علاوه براین بر اساس نتای

ژنتیکی مشخص شد بیشترین میزان تنوع ژنتیکی مربوط به درون 

باشد. از نظر مقایسه سطح تنوع ژنتیکی، ها میجمعیت

های مربوط به ایران نسبت به ترکیه سطح بالاتری از جمعیت

دلیل بومی بودن ژنتیکی را نشان دادند که این نتیجه بهمیزان تنوع 

طور کلی بر این گونه به نواحی شمالی کشور دور از انتظار نبود. به

توان اظهار داشت دست آمده از این پژوهش میاساس نتایج به

 Ae. tauschiiویژه گونه پلاسمی کشور بهتمرکز بر روی منبع ژرم

خصوص پتانسیل اصلاحی این گونه تواند اطلاعات مفیدی در می

 نژادی فراهم آورد.های بهجهت استفاده از آن در برنامه
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