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-هاي گندم ديم با استفاده ازآغازگرهاي نيمه تصادفي اينتروني بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ
  اگزوني

  3دريكوندرضا  و 2سميعي كامران ،1نظريان فيروزآباديفرهاد ، *،1اسماعيلياحمد 

  دانشكده كشاورزي، گروه زراعت و اصلاح نياتات دانشگاه لرستان،لرستان،  1
  واحد كنگاور، گروه مهندسي كشاورزيلامي، دانشگاه آزاد اسكنگاور،  2

  آباد خرم آباد، دانشگاه آزاد اسلامي، واحد خرم 3

  22/4/94 :تاريخ پذيرش  28/4/93 :تاريخ دريافت

  چكيده

يكي از اين نشانگرها كه  .ردگياهان زراعي استفاده فراواني دا امروزه استفاده از نشانگرهاي مولكولي در برآورد تنوع ژنتيكي در
نتايج . مي باشد اگزون-است، نشانگر نيمه تصادفي مربوط به ناحيه اتصال اينترن RAPDلت توسعه يافته تري از نشانگر حا

نشان صورت گرفت، پركاربرد در غرب كشور ديم دوروم رقم گندم  2و ديم لاين و رقم گندم نان  23كه بر روي مطالعه حاضر 
 88 تا 38 درصد چندشكلي از. گندم چندشكلي نشان دادند هاي گر بين ارقام و لاينآغاز 17تصادفي،  نيمهآغازگر  32داد كه از 

تجزيه . با استفاده از ماتريس تشابه مشخص گرديد كه بيشترين تشابه بين ارقام مارون و گهر وجود داشت. درصد متغير بود
 7گندم را در  هاي و لاين ارقام ،65/0ه و قطع دندروگرام در ضريب تشاب ضرايب تشابه جاكارد و روش اتصال كاملاي  خوشه

تجزيه هماهنگ اصلي نيز توانست . دادندمجزا را گروه دو  يلكنيز به طور جداگانه تش و لاين ديگر رقم 2گروه قرار داد و 
طالعه بطور آغازگر مورد استفاده در اين م هفده .بندي كند اساس فاصله فضائي گروه را به خوبي بر مورد مطالعه گندم هاي ژنوتيپ

مودند، هر چند فاصله ژنتيكي اندك تا بندي ن را با توجه به ميزان تنوع ژنتيكي گروه هاي گندم و لايناي ارقام  قابل ملاحظه
گندم نان و گندم دوروم  هاي ژنوتيپبهاره و زمستانه، و  هاي و لاين بندي توانست ارقام گروهاين . مشاهده شد آنهابين  متوسطي

بهاره و  هاي ارقام و لاينآغازگرهاي اگزوني توانست  از بندي بدست آمده  همچنين گروه. همديگر تفكيك نمايد را به خوبي از
  .تفكيك نمايدو در فاصله دورتري  اينتروني گندم دوروم و گندم نان را بهتر از آغازگرهايهاي  ارقام و لاينپائيزه و همينطور 

  بندي گروه ،اگزون -اينترون، گندم ديم، تنوع ژنتيكي: هاي كليدي اژهو

 ismaili.a@lu.ac.ir  : ي، پست الكترونيك0661-4200012 :تلفن مسئول،نويسنده * 

 مقدمه

كمبود مواد غذايي و افزايش روزافزون جمعيت جهان به 
هاي جدي را در  ويژه در كشورهاي در حال توسعه، نگراني

يكي از  .)12( رابطه با آينده توليد غذا بوجود آورده است
هاي مرتبط با غذا  مهمترين روشها جهت رفع نگراني

به منظور ارزيابي و استفاده از علوم و فنون اصلاح نباتات 
لاح نباتات، صابعبارتي ديگر . باشدميبهره برداري از تنوع 

انتخاب افراد برتر از درون جوامع متنوع گياهي است و 

گياهي موفقيت انتخاب بستگي به وجود تنوع در جمعيت 
   .)8( دارد

ارزيابي تنوع ژنتيكي با استفاده از نشانگرهاي مولكولي 
، در استفاده بهينه از تنوعات ژنتيكي DNAمبتني بر 

موجود، از دستاوردهاي مهم بيوتكنولوژي گياهي براي 
تاكنون نشانگرهاي  و گردد نباتات محسوب مي اصلاح

اهان مولكولي فراواني به منظور بررسي تنوع ژنتيكي گي
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در  .)18، 13( زراعي توليد و مورد استفاده قرار گرفته است
از تك شده است گزارش  1990در سال  كه RAPD روش

 شود نوكلئوتيد استفاده مي 10غالباً  آغازگرهايي با طول
در  RAPDبا وجود كاربردهاي فراوان نشانگر  .)21(

هاي مبتني بر  گياهان زراعي مختلف، بهبود ساير سيستم
PCR  با استفاده از تك آغازگرها، ضمن حفظ مزايا و

جهت  ، قدم بسيار مهمي درRAPDكاهش معايب روش 
هاي  نوعي از اين سيستم .)7( باشد جايگزيني آن مي

ي است كه مكان هدف آنها نشانگري استفاده از آغازگرهاي
 =ISJ(اكسون  - اساس نواحي برش اتصال اينترون بر

Intron-Exon Splice Junction( ملكول در فرآيند پردازش 
RNA اين روش توسط وينينگ و لانگريج. بر است پيام 

 )21( پيشنهاد شد و بعداً توسط رافالسكي و همكاران )20(
تواند در تمام گياهان زراعي كاربرد  مي فناين . ارتقاء يافت

هاي حفاظت شده بوده و  اساس توالي داشته باشد، زيرا بر
 .دهد اصي را مورد هدف قرار ميمكان اتصال بسيار اختص
تواند مكان اتصالي براي  ها مي استفاده از اين توالي

تصادفي را به  نيمهباشد كه آغازگرهاي  PCRآغازگرهاي 
تا  10هاي  اين دسته از آغازگرها با توالي. آورند وجود مي

نوكلئوتيدي، به دو دسته آغازگرهاي مكان هدف  18
 IT= Intron(و اينترون ) ET= Exon Targeting(اكسون 

Targeting (آغازگرهاي . شوند بندي مي تقسيمIT  نواحي از
نواحي از اكسون را شناسائي و  ETاينترون و آغازگرهاي 
اين نشانگر  .)16، 14، 10( دهند مورد تكثير قرار مي

كاملاً تصادفي نبوده و نتايج  RAPDبرخلاف نشانگر 
ارپذيري بالاتر و تكر RAPDحاصل از آن نسبت به نشانگر 

مهمترين مزيت و كاربرد اين . چندشكلي بالايي دارد
آغازگرها در ارزيابي تنوع ژنتيكي و نيز اجتناب از هدف 

، 15( قرار دادن مناطق هتروكروماتيني در ژنوم گياهان است
چندشكلي حاصل از اين نوع آغازگرها ناشي از . )20

د رونويسي تفاوت در تكثير قطعاتي از ژنوم است كه مور
  .)17(گيرند قرار مي

اولين گياه زراعي اهلي  ).Triticum aestivum L (گندم نان 
شده است و مهمترين گياه زراعي به عنوان منبع اصلي 

از  .جهت تهيه غذا براي انسان و دام بر كسي پوشيده نيست
كشور ايران داراي اقليم خشك و نيمه خشك بوده و طرفي 

ها در اكثر مناطق منجر به  ي سالكاهش بارندگي در برخ
به همين دليل در حال حاضر  .گردد بروز تنش خشكي مي

آوري و  نياز مبرمي به تحقيقات در زمينه شناسايي، جمع
در گندم بويژه گندم ديم در كشور  برترهاي  توليد ژنوتيپ
هاي  استفاده از روشبراي اين منظور، . گردد احساس مي

اي مولكولي بعنوان ابزاري كارا مولكولي از جمله نشانگره
آوري  هاي جمع برداري از ژنوتيپ ارزيابي و بهره در جهت

بر اين اساس در اين . حائز اهميت فراوان است شده
و لاينهاي مهمترين ارقام برآورد تنوع ژنتيكي پژوهش به 

در مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعي  نانديم گندم 
   .است شده پرداختهلرستان 

  هاشمواد و رو
كه در  مطالعه حاضر در: DNAمواد گياهي و استخراج 

نباتات و بيوتكنولوژي دانشكده  آزمايشگاه اصلاح
ژنوتيپ گندم  25از  ،شدكشاورزي دانشگاه لرستان  اجرا 

دوروم  گندمرقم  2لاين گندم نان و  رقم و 23شامل 
منابع طبيعي  مركز تحقيقات كشاورزي و ازآوري شده  جمع

گياهي   DNAاستخراج). 1جدول ( استفاده گرديدستان، لر
به صورت  )5(و همكاران  اي دلاپورتا به روش ريزنمونه

بوته از هر  15با استفاده از مقدار مساوي برگ از  بالك
از طريق  DNAكميت و كيفيت . انجام گرفت ژنوتيپ

بيوفتومتر دستگاه وفتومتري با استفاده از وروش اسپكت
محلول  ،DNAي ها كليه نمونهاز . ن گرديدتعيياپندورف 

 PCRدر هر ميكروليتر تهيه و در واكنش  ي نانوگرم 5پايه 
  .مورد استفاده قرار گرفت

 32تعداد : آگارز و الكتروفورز ژل PCRآغازگرها، شرايط 
نوكلئوتيدي با توجه به  18تا  10تصادفي  آغازگر نيمه

فزابيوتك  مطالعات انجام شده قبلي تهيه شده از شركت
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از اين . مورد استفاده قرار گرفت )ساخت كشور كانادا(
پيكومول  10غلظت  با( PCR واكنشاجراي آغازگرها براي 

 X10 ، MgCl2، بافرdNTPsمواد . استفاده شد )بر ميكروليتر
  .  .تهيه شدند BIORONاز شركت مراز  و آنزيم تك پلي

تصادفي براي آغازگرهاي ميكروليتر مخلوط واكنش  بيست
از  PCRهاي  براي انجام واكنش در نظر گرفته شد و

 Gradient5331مدل Eppendorfدستگاه ترموسايكلر 
با توجه به اينكه آغازگرهاي نيمه تصادفي . گرديد استفاده

هائي با تعداد نوكلئوتيد متفاوت بوده و  داراي توالي
تكثير در دو لذا ، است ي صاختصاهمچنين بخشي از آن 

  ).2جدول(جرا گرديد مرحله ا

  هاي گندم مورد بررسي و شجره آنها ژنوتيپ -1جدول
 شجره ٭ژنوتيپ  شماره ژنوتيپ

  هاي داخلي حاصل كراس با ژنوتيپ 2آذر  1
  كردستان سازي شده از گندم بومي منطقهخالص سرداري  2

  )دوروم-تتراپلوئيد( سيمره  3
-Omrabiبا نام اوليه ( ICARDAرقم معرفي شده با منشا 

5(  
  از توده هاي بومي استان لرستان )دوروم-تتراپلوئيد(شاهيوندي  4
  Tan"s"/Vee"//Opata زاگرس  5
  ICARDAرقم معرفي شده با منشا  كوهدشت  6
 Nd/Vg9144//Kal/Bb/3/Yaco گهر  7

-Avd*Pchu((28mt54A*N10-Brv21  مارون  8
c/Kt54B)  

  Attila.(CM85836-50Y-OM-OY-3M-OY) چمران  9
10  IRENA IRENA/BABAKAS/PASTOR-CM 

11  TV2 TEV2/3/URES/FUN/KAUZ-CM 

12  NESTOR NESTOR/3/HE1/3*CNO72//2* SERI/CMS92 

13  FLORKWA-2 FLORKWA-2/KAUZ1CA94 

14  PASTOR PASTORCM(CM=CIMMYT) 

15  HAMAM-4 HAMAM-4 -1CA92 

16  CHEN/AEGILOPS 
CHEN/AGILOPS.SQUAROSA(TAUS)BCN3

/NE  
17  SERI/RAYON SERI/RAYON CRG 2753 

18  SITTA/CHIL SITTA/CHIL/IRENA/CM 

19  ZEMAMRA-8 ZEMAMRA-8-ICW91 

20  BERKUT BERKUT CM96 

21  PIGO PASTOR CM95 

22  SERI SERI/3//RL6010/4* YR CM96 

23  CROC CROC_1/AE.SGUAROSA. 

24  BAVIACORA BAVIACORA M92 CM 92... 

25  SERI82 SERI82/SHUHA"S" ICW 89 … 

  .باشند گندم دوروم ديم مي 4و  3رقمهاي شماره . دو مورد اول زمستانه و بقيه بهاره است ٭

به كمك دستگاه  UVزير نور ژلها برداري  و عكس شددرصد استفاده  5/1ژل آگارز با غلظت افقي ز الكتروفورز ا
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 قطعات. صورت گرفت GAS9000 مدل  UVItecخوان  ژل
و عدم ) 1(اساس وجود  تكثير شده توسط آغازگرها بر

 درصد چند شكلي. گذاري شدند نمره) 0(وجود باند 
بر اساس ) تعداد كل باندها بهتعداد باند چند شكل نسبت (

  .محاسبه شد )20(ه و همكاران ياروش تيماپا

براي محاسبه قطعات تكثيري  دهي از نمره از نتايج حاصل
ر دسته از آغازگرها و مجموع ماتريس تشابه براي ه

با توجه به ماهيت . ها استفاده شدهاي دو گروه آغازگر داده

هاي  كه از نوع داده(دهي باندهاي تكثيريافته  روش نمره
از  ،)دباش باند ميكيفي با حالت دوگانه يا دودويي براي هر 

براي محاسبه ماتريس تشابه ضريب تشابه جاكارد  روش
از اين ماتريس تشابه براي تجزيه كلاستر  نهايتاً. استفاده شد

اساس روش  بر NTSYS.pc (Version 2.02e)افزار با نرم
بندي سبب شد كه  اين روش گروه .استفاده شد اتصال كامل

اي در دندروگرام حاصل از تجزيه كلاستر  حالت زنجيره
   .برطرف شود

  تصادفي با آغازگرهاي نيمه PCRهاي حرارتي در واكنش  دورهزمان و دماي مورد نياز براي مراحل مختلف هر يك از  -2جدول
  مورد نياز يدما  زمان نام چرخه  تعداد چرخه

  چرخه 7
  درجه سانتيگراد 94  ثانيه 40 اي شدنرشتهتك

  درجه سانتيگراد)  Tm+2(  دقيقه1 اتصال آغازگر
  درجه سانتيگراد 72  دقيقه2 بسط

  چرخه 33
  درجه سانتيگراد94  ثانيه 40 اي شدنرشتهتك

  درجه سانتيگراد)  Tm+6(  دقيقه1 اتصال آغازگر
  درجه سانتيگراد 72  دقيقه2 بسط

  درجه سانتيگراد 72  دقيقه10 بسط نهائي  چرخه 1
Tm   =دماي ذوب آغازگر      

  نتايج و بحث
% 64باند چندشكل توليد نمودند كه  97آغازگرها مجموعاً 

. توليد شده را شامل گرديدعدد باند  150 درصد از كل
بيشترين تعداد باند چندشكل بترتيب متعلق به آغازگرهاي 

ET18-6 وIT15-33  و كمترين تعداد باند متعلق به آغازگر
ET18-4 متوسط تعداد باند به ازاي هر ). 3 جدول( بود
در . عدد بود 8/2عدد و براي هر ژنوتيپ  6/8آغازگر 

در مطالعه خود بر  )14( همين زمينه نوزيلسكي و همكاران
روي تنوع ژنتيكي ارقام لوبيا با استفاده از آغازگرهاي 

تصادفي، متوسط تعداد باند به ازاي هر ژنوتيپ را  نيمه
از علل اينكه متوسط تعداد باند  .باند گزارش نمودند 5/11

در پژوهش حاضر نسبت به برخي پژوهشهاي گذشته 
 .تواند برگردد يكمتر است احتمالا به مواردي متعددي م

اگزوني با - ازجمله اينكه توالي ناحيه حفظ شده اينترون
اينكه در بسياري از گياهان حفظ شده است وليكن 

تفاوتهاي جزئي در اين ناحيه بين جنسهاي دور گياهي 
و  )ET(هر دو گروه آغازگرهاي اينتروني ). 3(وجود دارد 

بالائي توانستند قطعات تكثير شده با وضوح  )IT(اگزوني 
ضمن اينكه درصد چندشكلي كلي . توليد نمايند

در ميان  ).3 جدول(بيشتر بود   ITآغازگرهاي گروه 
باند و  11و  14با  IT15-34و  ET18-6آغازگرها، آغازگر 

درصد بيشترين چندشكلي را در ميان آغازگرها به  88و  86
بالاترين ميانگين اندازه قطعات توليد  .خود اختصاص دادند

بود و كمترين ميانگين   IT15-31مربوط به آغازگر  شده
و   ET18-2طولي قطعات توليد شده مربوط به آغازگرهاي 

IT15-33  جفت باز بود 400و  500با ميانگين .  

هاي هر دو  اساس ضرايب تشابه بدست آمده از داده بر
درصد  92تا  36اي از  هاي تشابه دامنه ارزش گروه آغازگر،

كمترين شباهت ژنتيكي ). اند نشان داده نشدهنتايج (داشتند 
با دو رقم سيمره و شاهيوندي و  Pastorبين رقم ) 36/0(
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بين ارقام مارون و گهر وجود ) 92/0(بيشترين شباهت 
و  ضمن اينكه ميانگين ضريب تشابه بين ارقام. داشت
درصد بود و ضريب تشابه بين  68نيز  نان گندم هاي لاين

اين كه دليل  درصد برآورد شد 65نيز دو رقم گندم دوروم 
د ناشي از علل مختلفي ازجمله وجود توان ميزان شباهت مي

در . هاي اصلاحي گندم دانست والدين مشترك در برنامه
ميانگين ضريب تشابه  )16(مطالعه رافالسكي و همكاران 

بدست آمد در حالي كه در  62/0بين اينبردهاي ذرت، 
تا  19/0اين مقدار از  )10( نمطالعه جاروسلاو و همكارا

ميانگين شباهت بين  )7(گاول و همكاران . متغير بود 61/0
ارقام گندم و تريتيكاله با استفاده از آغازگرهاي نيمه 

 اي همچنين در مطالعه .گزارش نمودند 63/0تصادفي را 

نشان دادند كه نشانگرهاي ) 6(ديگر، دريكوند و همكاران 
اند جوهاي ديم دورديفه و شش  تهاگزوني توانس –اينترون 

ن پوشينه و با پوشينه را از ودهاي جو ب رديفه و ژنوتيپ
با توجه به ضرايب تشابه بدست . همديگر تفكيك نمايند

هاي گندم مورد بررسي  آمده مشاهده شد كه بين ژنوتيپ
شباهت ژنتيكي بالائي وجود داشت كه بيانگر ضعيف بودن 

اين شباهت بالاي  .مطالعه بود پايه ژنتيكي بين ارقام مورد
در توليد ارقام احتمالاً به دليل مشترك بودن منشا ژنتيكي 

و باشد و به همين دليل بهتر است در مطالعات  گندم نان مي
تري  پلاسم متنوع از منابع ژرمهاي اصلاحي آينده،  برنامه

  .استفاده نمودبرداري بيشتر از تنوع ژنتيكي  جهت بهره

  هاي گندم مورد بررسي داراي چندشكلي در ژنوتيپ يسه آغازگرهامقاي -3دولج

  درصد چندشكلي  تعداد قطعات چندشكل  تعداد قطعات تكثير شده  )5'-3'(توالي نوكلئوتيدي  نام آغازگر رديف
1  ET18-1 ACTTACCTGAGGCGCGAC 9  5  56  
2  ET18-2 ACTTACCTGCTGGCCGGA 8  5  63  
3  ET18-4 ACTTACCTGCCTGCCGAG 7  4  57  
4  ET18-6 ACTTACCTGCCTACGCGG 14  12  86  
5  ET15-35  ACTTACCTGCCGCAG 8  4  50  
6  ET15-36 ACTTACCTGGGGCTC 11  7  64  
7  ET12-25 AGCAGGTGACTG 9  4  44  
8  ET12-26 AGCAGGTGGACT 8  3  38  
9  ET12-28 AGCAGGTCGAAG 7  5  71  
10  IT10-4 ACGTCCACCA 6  4  67  
11  IT10-6 ACGTCCATCC 8  5  63  
12  IT15-31 GAAGCCGCAGGTAAG 10  7  70  
13  IT15-32  GACTCGCCAGGTAAG 8  6  75  
14  IT15-33 GATGCCCCAGGTAAG 11  8  73  
15  IT15-34 GCGGCATCAGGTAAG 8  7  88  
16  IT15-35  CGAAGCCAGGTAAG 7  4  57  
17  IT15-36 ACCTACCTGGGGCTC 11  7  64  

در مطالعات متعددي كه به بررسي تنوع ژنتيكي ارقام و 
هاي مختلف گندم با استفاده از نشانگرهاي مولكولي  لاين

پرداخته است، ضعيف بودن پايه ژنتيكي و كم بودن فاصله 
بوتا و . ژنتيكي در اين جنس مورد تاكيد قرار گرفته است
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 در مطالعات مشابهي) 9(و اقبال و همكاران ) 4(همكاران 
كه با استفاده از نشانگرهاي مولكولي بر روي برآورد تنوع 

اند، شباهت  ژنتيكي ارقام و لاينهاي مختلف گندم انجام داده
ژنتيكي و ضعيف بودن پايه ژنتيكي جنس گندم را مورد 

مثل استفاده از (تاكيد قرار داده و توسعه پايه ژنتيكي گندم 
هاي  ابع ژني گونهپلاسمي جديد و يا استفاده از من منابع ژرم

را كاملاً جدي ) وحشي داراي ژنهاي مقاومت به تنشها

خودباروري بالا، پيچيدگي ژنومي، اندازه بزرگ . اند دانسته
ژنوم و پخش بودن آن در تعداد زيادي كروموزوم، تكراري 

و ضعيف بودن پايه ژنتيكي در  DNAبودن بخش زيادي از 
نشانگرهاي  جنس گندم سبب كاهش راندمان استفاده از

هاي اصلاحي اين گياه شده  ژنتيكي و موفقيت در برنامه
  ).11(است 

  
  .)مي باشد 100bpاندازه  بيانگر نشانگر Mاعداد شماره ژنوتيپ و ( IT15-31آغازگر  الگوي باندي توليد شده توسط -1شكل 

 ها ژنوتيپ بندي گروه ،اساس ضرايب تشابه بدست آمده بر
دندروگرام بدست  و جام گرفتان اتصال كاملبه روش 

در اين ). 2شكل( قطع شد 65/0آمده در ضريب تشابه 

ژنوتيپ نيز  2گروه تقسيم شدند و  7حالت ارقام گندم به 
   .به تنهايي هر يك تشكيل يك گروه جداگانه دادند

  

  

  

  

  

  

شماره ژنوتيپ را  ،اعداد( ابه جاكارد و روش اتصال كاملبا استفاده از ضرايب تش ژنوتيپ گندم 25اي  دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه -2شكل 
  )دهند نشان مي

برخلاف ساير ارقام مورد مطالعه از جمله ارقامي هستند كه اين دو رقم . و سرداري بود 2 روه اول شامل دو رقم آذرگ

1 

2

3

 

0.33 0.43 0.62 
Coefficient

0.920.77

4

5

6

7
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و  گروه دوم شامل ارقام. باشند داراي تيپ رشد بهاره مي
، ZEMAMRA ،CHENگهر، مارون، چمران،  هاي لاين

SITTA ،BERKUT  وHAMAM4 ارقام داخلي . بود
ارقام گروه سوم شامل  .قرار گرفتنداين گروه عمدتاً در 

 IRENAو  TRV2 ايراني زاگرس و كوهدشت و دو لاين
و  PASTOR، NESTORهاي  گروه چهارم شامل لاين .بود

FLORKWA-Z هاي لاين .بود PIGO و SERI  در گروه
در گروه  SERI82و  BAVIACORAهاي  لاين، پنجم
 بطورو دو رقم گندم دوروم سيمره و شاهيوندي نيز  ششم

هاي  در اين بين لاين .را تشكيل دادندهفتم جداگانه گروه 
SERI/RAYON  وCROC  نيز هر كدام جداگانه تشكيل
در ) شاهيوندي و سيمره( هفتم گروه. يك گروه دادند
با ساير  زيادي و با فاصله ژنتيكي 56/0ضريب تشابه 

صله ژنتيكي بيشتر ها ادغام شد كه نشان دهنده فا گروه
با ارقام و  )تتراپلوئيد(دوروم اين ارقام  )كمترين تشابه(

علت مشاهده چنين رسد  به نظر مي .هاي گندم نان بود لاين
حالتي نيز تا حد زيادي امري طبيعي است زيرا نوع تركيب 

ب رخداد اين هايي كه انتخاب شده است سب ژنوتيپ
 ،به عبارتي ديگر در اين پژوهش هدف. وضعيت شده است

و ژنوتيپهاي ديم بهاره  بررسي تنوع ژنتيكي برترين لاينها
در محققين را تا  كز تحقيقات استان و غرب كشور بودمر

ولي جهت كنترل  ب والدين تلاقي آنها را ياري كند،انتخا
نوع ژنتيكي، كارايي روش ملكولي اتخاذ شده براي بررسي ت

ارقام تتراپلوئيد و ارقام (هاي شاهد  يكسري ژنوتيپ
در . گرديداضافه  مورد بررسيهاي  نيز به ژنوتيپ) زمستانه

شود اين ارقام تتراپلوئيد  در كلاستر نيز ديده مينهايت نيز 
   .د كاملاً تفكيك گرديدنداز ارقام هگزاپلوئي

اس فاصله اس ها بر به منظور بررسي توزيع فضائي ژنوتيپ
 =PCOOA( تجزيه هماهنگ اصليآنها از همديگر از 

Principle Co-Ordinate Analysis (نتيجه . استفاده گرديد
 هنشان داده شد 5و  4، 3شكل تجزيه هماهنگ اصلي در 

ها بر روي نمودار تجزيه  ژنوتيپبا مقايسه فواصل . است
و فواصل ژنتيكي كه در روش تجزيه  هماهنگ اصلي

بدست آمده بود، مشاهده شد كه هر دو روش اي  خوشه
. اند ها را به طور مشابهي از همديگر تفكيك نموده ژنوتيپ

اي به طور  هائي كه در تجزيه خوشه در اين روش ژنوتيپ
هاي مجزائي را به خود اختصاص داده بودند  جداگانه گروه

. اند گرفتهقرار ها  در فاصله دورتري نسبت به ساير ژنوتيپ
هاي  ژنوتيپ(اين در اين روش ارقام گندم دوروم  بر  علاوه

بطور مناسبتري از ساير ارقام گندم نان در ) 4و  3شماره 
فاصله فضائي دورتري قرار گرفته است كه نشان دهنده 

  . باشد مي گونهاختلاف ژنتيكي بالا بين اين دو 

توانست  ETگروه بندي بدست آمده توسط آغازگرهاي 
وه آغازگري ارقام بهاره و زمستانه را همانند تركيب دو گر

كه رسد  به نظر مي احتمالاً .جدا كنند ITبهتر از آغازگرهاي 
توسط اين آغازگرها است كه  DNAبدليل تكثير بخشي از 

همچنين آغازگرهاي . كند سازي را كنترل مي صفت بهاره
توانستند ارقام گندم دوروم را بهتر از آغازگرهاي  ETگروه

IT  در مجموع با  .ارقام گندم نان تفكيك نماينداز ساير
آنكه استفاده از نشانگرهاي تصادفي در بسياري از مطالعات 

، وليكن برتري استفاده از )2، 1(باشد  مرسوم مي
تصادفي در مطالعات متعددي گزارش شده  نشانگرهاي نيمه

  ).3(است 

در مجموع از آن جايي كه ارقام مذكور از بهترين 
رد استفاده در اصلاح گندم ديم منطقه مورد پلاسم مو ژرم

باشد در صورت استفاده صحيح و انتخاب والدين  نظر مي
تواند منجر به بهبود  ها با فاصله ژنتيكي مناسب، مي تلاقي

كه هدف نهائي در اصلاح گياهان (كميت و كيفيت عملكرد 
از آنجايي كه اطلاعات حاصل از نشانگرهاي . گردد) است

در اين تحقيق بخشي از اطلاعات ژنوم گياه  مورد استفاده
گردد كه از  دهد؛ بنابراين توصيه مي هدف را تشكيل مي

نتايج تنوع ژنتيكي برآورد شده از اين تحقيق در كنار 
مثل نشانگرهاي (اطلاعات حاصل از ساير نشانگرها 

براي اصلاح اين گياه ) مورفولوژيك و مولكولي ديگر
    . استفاده كرد
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  تصادفي هاي گندم با استفاده از تركيب دو گروه آغازگرهاي نيمه تجزيه هماهنگ اصلي ژنوتيپ -3شكل 

  
   ITتصادفي  هاي گندم با استفاده از آغازگرهاي نيمه تجزيه هماهنگ اصلي ژنوتيپ -4شكل 

  
   ETتصادفي  هاي گندم با استفاده از آغازگرهاي نيمه تجزيه هماهنگ اصلي ژنوتيپ -5شكل 

  

از معاونت پژوهشي دانشگاه لرستان كه هزينه : اريزاسگسپ
. گردد فراهم نمودند تشكر و قدرداني مي انجام طرح را

همچنين از مركز تحقيقات كشاورزي و منايع طبيعي 
ژنتيكي ياري نمودند لرستان كه ما را در تهيه مواد 
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Assessment of genetic diversity among rain-fed wheat genotypes, 

using intron-exon semi random primers 
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Abstract 
Molecular markers have many applications in estimation of genetic diversity in crops 
and intron-exon splicing junction is a developed marker from RAPD that use as semi-
random primers. In this research, 25 wheat genotypes including 23 rain-fed bread wheat 
cultivars/lines and 2 rain-fed durum genotypes were studied. Results showed that 17 
primers from 32 semi-random primers had polymorphism among wheat cultivars/lines 
and percent of polymorphism varied from 38 to 88. Similarity matrices identified the 
highest similarity had between Maroon and Gahar cultivars. Cluster analysis on the 
basis of complete linkage method and Jacard similarity coefficient at 0.65 discriminated 
genotypes to 7 clusters and 2 genotypes were separated in 2 different clusters. Co-
ordinate component analysis also could group the studied wheat genotypes based on 
their spatial distances. Although wheat cultivars/lines were well classified via 17 
polymorphism primers, a low to medium genetic distance was estimated. This clustering 
could distinguish and isolate spring wheat cultivars/lines from winter ones and also 
hexaploid from tetraploid. Results showed that clustering via exon-targeting (ET) 
primers could distinguish and isolate winter wheat cultivars/lines from spring ones and 
durum wheat genotypes from hexaploid ones with a significant distance compared to 
intron-targeting (IT) primers.  
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