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 دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم و تحقيقات )تهران(

 (12/1/1334تاريخ تصويب:  - 22/5/1333)تاريخ دريافت: 

   

 چکيده

ماهوارۀ ژنومي مکان ريز 11از  ، .Aegilops triuncialis L جمعيت 35منظور بررسي تنوع ژنتيکي  به

در  گندم نان استفاده شد. Dو   Aهاي جفت آغازگر ريزماهوارۀ برگرفته از ژنوم 55 شده از ميان انتخاب

ها در  آلل داراي چندشکلي بودند. آلل 52 که مشاهده شد SSRهاي  براي تمامي مکان آلل 11مجموع 

چندشکلي  اطلاعات محتوايداشتند.  آلل براي هر مکان ژني قرار 12/4آلل و با ميانگين  2تا  1دامنۀ 

 گرنشاندر  251/0تا  Xgwm654-5Dو  Xgwm30-2D ،Xgwm383-3Dهاي گرنشاندر  533/0 از

Xgwm156-5A  ميانگين فاصلۀ متفاوت بود.  222/5تا  113/1متغير بود. همچنين شاخص نشانگر از

بين دو جمعيت از لرستان و ) 231/0بود و کمترين فاصلۀ ژنتيکي  253/0شده برابر  ژنتيکي محاسبه

هاي  دست آمد. روش ها به خوزستان( و بيشترين فاصلۀ ژنتيکي نيز با ميزان يک براي تعدادي از جمعيت

طور کامل از هم تفکيک کند و عدم ارتباط بين تنوع  ها را به اي نتوانست جمعيت بندي خوشه گروه

نتايج هاست.  تنوع ژنتيکي زياد اين جمعيتدهندۀ  مولکولي و تنوع جغرافيايي را نشان داد که نشان

گروهي است و هيچ  درصد تنوع کل مربوط به تنوع درون 100تجزيۀ واريانس مولکولي نشان داد که 

  SSRپذيري نشانگرهاي شده مشاهده نشد. اين تنوع و انتقال هاي ارزيابي آلل اختصاصي براي جمعيت

ابزار  SSRدهد که نشانگرهاي  نشان ميهاي گندم  هاي زراعي به ساير گونه شده در گندم شناخته

 اند. کارامدي براي مديريت منابع ژنتيکي خويشاوندان وحشي گندم
 

 .SSR، L.  Aegilops triuncialisاي، تنوع ژنتيکي، نشانگر  خوشه تجزيۀ  :هاي کليدي واژه

 

 مقدمه

 ، گياهي يکساله، خودگشنL. Aegilops triuncialisونۀ گ

اين . است Triticeae و طايفۀ Poaceaeة خانواد و متعلق به

است که  UUCCبا ژنوم  (x6=n2=20) آلوتتراپلوئيد گونه

 Ae. umbellulataهاي ديپلوئيد  از تلاقي گونه

(46=x2=n2با )  ژنومUU  وAe. caudata (46=x2=n2) با 

 Ae. triuncialis ۀگونوجود آمده است.  به CCژنوم 

 استدر جهان  Aegilops ۀترين گون گسترده

(Vanichanon et al., 2003).  اين گونه منبع بسيار

هاي مختلف گندم، از  خوبي از مقاومت در برابر بيماري

 ,.Aghaee-Sarbarzeh et alجمله زنگ برگ است )

 Cyst هاي مقاومت به نماتد (. همچنين داراي ژن2001

اين  زيادسازگاري (. Romero et al., 1998) استغلات 

پلوئيدي  هاي ژنتيکي پلي ه، ممکن است از ويژگيگون

و تکامل عملکردهاي ژن جديد  زيادمانند تنوع ژنتيکي 

 (. Soltis & Soltis, 2000منتج شود )
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اولين گام در مديريت مؤثر منابع ژنتيکي و ذخاير 

توارثي گياهي، داشتن اطلاعات کامل از ميزان تنوع 

هاي  ي گونهو با دانستن ساختار ژنتيک استژنتيکي 

برداري بهتر از  وحشي، اصلاحگران قادر به شناسايي و بهره

هاي اصلاحي و همچنين قادر به مديريت  تنوع در برنامه

هاي ذخاير  مؤثر منابع ژنتيکي از طريق تعيين حجم نمونه

توارثي براي نگهداري در بانک ژن يا بذر و شناسايي 

 Falahati-Anbaran etها خواهند بود ) همنامي و ترادف

al., 2006 از جمله نشانگرهاي مبتني بر .)DNA ،

 زيادعلت سطوح  که به اند نشانگرهاي ريزماهواره

بارز، پوشش وسيع  چندشکلي، چندآللي بودن، وراثت هم

ژنومي و همچنين سهولت آشکارسازي و تشخيص کاربرد 

 (. Plaschke et al., 1995فراواني دارند )

رسي تنوع ژنتيکي بعضي از مطالعات مختلفي دربارة بر

 Okunoانجام گرفته است. در مطالعۀ  Aegilopsهاي  گونه

et al. (1998 در زمينۀ بررسي تنوع ژنتيکي بين ،)442 

)ژنوم  Ae. cylindrica،(DD)ژنوم tauschii . Aeتوده از 

CCDD ،)Ae. crassa  ژنوم(DDMM،) Ae. biuncialis 

( UUCCوم )ژن Ae. triuncialis( و UUMM)ژنوم 

قفقاز  ۀشده از آسياي مرکزي و شمال منطق آوري جمع

طور  به Aegilopsهاي  ، گونهRAPDنشانگر  ۀوسيل به

و  Dهاي با ژنوم  کلي به دو گروه اصلي، يکي شامل گونه

تقسيم شدند.  Uهاي با ژنوم  ديگري شامل گونه

Ranjbar et al. (2008 تنوع ژنتيکي )ۀنمون 28 

Ae. crassa استان در ايران را با  44شده از  ريآو جمع

بررسي کردند. نتايج  SSRجفت آغازگر  24استفاده از 

گونه ارتباط جغرافيايي و  اين تحقيق نشان داد که هيچ

هاي مورد بررسي وجود ندارد که  مولکولي بين نمونه

 . پژوهشستها تفاوت ژنتيکي اين نمونه ةدهند نشان

Ghavibazoo et al. (2011نشان ) هاي  جمعيت که ادد

Ae. triuncialis زيرواحدهاي نظر از زيادي تنوع داراي 

اي  خوشه تجزيۀو  هستند کم مولکولي وزن با گلوتنين

قابل قبولي بين تنوع  ۀها نشان داد که رابط جمعيت

 Jam Baranduzi ود ندارد.جژنتيکي و تنوع جغرافيايي و

et al. (2013 براي بررسي تنوع ژنتيکي )4از  توده 94 

، Ae. tauschii، Ae. cylindricaشامل  Aegilopsگونه 
umbellulata Ae. ،Ae. triuncialis ،Ae. biuncialis  و

Ae. crassa  آغازگر  42ازISSR  .در استفاده کردند

هاي  گونه ،اي خوشه تجزيۀهاي حاصل از  دندروگرام

Aegilops  جاي گرفتندمورد مطالعه در سه گروه اصلي 

ه ي با ژنوم مشترک در يک گروه قرار دادها و گونه

توده از  68ژنتيکي ( تنوع 2014)  .Fathi et al .شدند

استان در مناطق  49شده از  آوري مع Ae. triuncialis ۀگون

بررسي کردند.  ISSRآغازگر  42غربي ايران را با استفاده از 

گروه  سهشده را در  هاي بررسي جمعيت يا خوشه تجزيۀ

 بندي کرد.  گروه اصلي

 هاي جمعيت ژنتيکي تنوع ۀهدف اين تحقيق مطالع

Ae. triuncialis ايران با  ۀمنطق چندشده از  آوري جمع

استفاده از نشانگر مولکولي ريزماهواره و استفاده از 

 و موجود پلاسم ژرم بهتر مديريت آمده در دست اطلاعات به

 . استنژادي  به هاي برنامه در آن از بهينه ةاستفاد

 

 ها مواد و روش
 مواد گیاهی

که  Ae. triuncialis جمعيت 94در اين تحقيق از بذور 

استان شامل اردبيل، آذربايجان شرقي، آذربايجان  42از 

غربي، همدان، کردستان، کرمانشاه، لرستان، ايلام، 

چهارمحال و بختياري، کهگيلويه و بويراحمد، خوزستان 

 .(4شد )جدول آوري شده بود، استفاده  و فارس جمع

 

 ژنومی DNA خراجاست

DNA هاي  صورت بالک از بافت برگ گياهچه ژنومي به

گياهچه از هر پنج برگي رشديافته در گلدان ) دو تا سه

 CTAB (Cethyl Trimethylروش  جمعيت(، به

Ammonium Bromide براساس دستورالعمل )Doyle 

& Doyle (1987 با اندکي تغيير استخراج )کميت . شد

ها با استفاده از روش الکتروفورز  نمونه DNAکيفيت  و

DNA  درصد و نيز روش 0/8روي ژل آگارز

نانومتر  208و  248هاي  اسپکتروفتومتري در طول موج

نانوگرم  488ها تا حد  نمونه DNAو غلظت  شدبررسي 

 در ميکروليتر رقيق شد.

 

 اي پلیمراز مراحل واکنش زنجیره

جفت  24و A روي ژنوم  جفت نشانگر ريزماهواره 94

استفاده شد گندم نان در اين بررسي D نشانگر از ژنوم 

که جداسازي اين نشانگرهاي ريزماهواره از ژنوم گندم 
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( شرح داده شده 1998) Roder et al. توسطنان قبلاً 

 DNAميکروليتر  4اي پليمراز با  است. واکنش زنجيره

، X48بافر ميکروليتر  4/4نانوگرم(،  488ژنومي )غلظت 

 6/8مولار،  ميلي 28ميکروليتر کلريد منيزيم  4

 ميکروليتر از هر 44/8مولار،  ميلي dNTPs 4ميکروليتر 

( و رو به عقب Forwardجلو )  به کدام از آغازگرهاي رو

(Reverse 488( )غلظت  ،)ميکروليتر  9/8پيکومول

 واحد( که در نهايت با آب دو بار 4پليمراز ) Taqآنزيم 

 واکنش ميکروليتر رسيد، انجام گرفت. 44ر به حجم تقطي

برنامۀ  با BioRad ترموسايکلر دستگاه در پليمراز اي زنجيره

 درجۀ 36 در دماي اوليه سازي دقيقه واسرشته 4 زماني

 48چرخۀ حرارتي انجام گرفت که  94گراد، و  سانتي

ريزي  ( برنامهTouchdown) داون صورت تاچ چرخۀ اول به

به اين صورت که دماي اتصال آغازگر به رشتۀ شده بود، 

گراد بيشتر از دماي اتصال واقعي در  درجۀ سانتي 4الگو 

درجه از دماي  4/8ازاي هر چرخه،  نظر گرفته شد و به

دماي اتصال واقعي رسيد. در  اتصال کاهش يافت تا به

ثابت بود )بسته به دماي بعد دماي اتصال  ۀچرخ 24

ثانيه انجام  98بود( و با زمان اتصال آغازگر متفاوت 

سازي  گرفت. در هر چرخه نيز زمان و دماي واسرشته

گراد بود. زمان و  درجۀ سانتي 36ثانيه و  98ترتيب  به

درجه بود.  22ثانيه و  98 ترتيب دماي بسط رشته نيز به

تکثيرشده با استفاده از الکتروفورز ژل  DNAقطعات 

 1X TBE, (Tris Burateدرصد در بافر  4/4آگارز 

EDTAآميزي ژل از محلول  رنگ ( تفکيک شد و جهت

 اتيديوم برمايد استفاده شد.
 

 شده در اين تحقيق استفاده triuncialis Aegilopsهاي  . جمعيت4جدول 

 کد آوريمحل جمع کد آوريمحل جمع

 A1 شهرمشکين -جادة اردبيل A19 ايذه -ناغان

 A2 منطقۀ چغلوندي -لرستان A20 ا بروجنکيلومتر ت 48 -بروجن -جادة ياسوج

 A3 دامنۀ مانشت کوه –سرابله  A21 مهارلو -جادة شيراز

 A4 همدان -جادة اسدآباد A22 سپيددشت -آباد کيلومتري خرم 98

 A5 ارتفاعات مشرف به شهر سرابله A23 اردل -جادة دهدز

 A6 کليبر -کيلومتري اهر A24 48 مهاباد -جادة بوکان

 A7 منطقۀ شوراب -انديمشک -آبادجادة خرم A25 ديواندره -اکاکارض

 A8 دورود-ابتداي جادة اليگودرز A26 کيلومتر تا بروجن 444 -بروجن -سختجادة سي

 A9 نزديک روستاي چغاسعيد -نورآباد -جادة هرسين A27 کيلومتري سرعين 44 -سرعين -جادة اردبيل

 A10 شلمزار -ل و بختياريچهارمحا A28 آباد خرم -جادة فيروزآباد

 A11 سپيدان -جادة کامفيروز A29 محله زيرتل -ياسوج

 A12 بعد از گردنۀ شلمزار A30 روستاي کلتان -سپيدان -جادة شيراز 48کيلومتر 

 A13 سپيددشت -آباد ابتداي جادة خرم A31 کيلومتري کامياران 4 -کامياران -جادة کرمانشاه

 A14 جادة دهدز -تانخوزس A32 تمرگ -جادة هرسين

 A15 دامنۀ مانشت کوه –سرابله  A33 ناغان -خوزستان

 A16 جادة ايذه A34 شهرکرد -چهارمحال و بختياري

 A17 کيلومتري بناب 98 -بناب -جادة آذر شهر A35 ياسوج -جادة سپيدان

 A18 دلفان -لرستان  

 

 ها وتحلیل داده تجزیه

( انجام 8باند ) نبود ( و4امتيازدهي براساس وجود باند )

 PICچندشکلي يا ميزان اطلاعات گرفت. 

(Polymorphic Information Content با استفاده از )

 :شد( محاسبه Naghavi et al., 2007) 4 رابطه

(4)                             )pp(ppPIC jij

k

i

k

ij

i  


 

12
1

1 1

 

بيانگر  Pj ؛ام iبيانگر فراواني آلل  Piدر اين فرمول 

بيانگر تعداد آلل است. همچنين  kو  ؛ام jاواني آلل فر

( با Marker Index) MIميزان شاخص نشانگر يا 

 ,.MI = PIC×N×β (Powell et al استفاده از فرمول

 ميانگين ميزان PICکه   طوري ( محاسبه شد، به1996

 تعداد کل Nآغازگر،  هر جفت براي چندشکلي اطلاعات
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نسبت چندشکلي براي  β و آغازگر هر جفت براي باندها

( Diceدايس ) ۀهاي فاصل . شاخصاستهر جفت آغازگر 

هاي اتصال ميانگين  ( همراه با روشJaccardو جاکارد )

 UPGMA  (Unweighted Paired Group Methodيا

using Arithmetic average و اتصال مجاور يا )NJ 

(Neighber Joiningبا استفاده از نرم ) افزارDARwin 

5.0 (Perrier et al., 2003 محاسبه و با استفاده از )

 XLSTAT( Addinsoft, New York, USAافزار ) نرم

 MEGAافزار نرم 4/9 ۀمقايسه شدند. از نسخ 2013

(Kumar et al., 2004 براي )ۀاي و محاسب خوشه تجزيۀ 

و سپس با  شدها استفاده  ژنتيکي درون گروه ۀفاصل

 & GenAlEx (Peakall افزار نرم 64/4 ۀاستفاده از نسخ

Smouse, 2006ها، ميزان  ژنتيکي بين جمعيت ۀ( فاصل

هتروژني و  ةشد هاي چندشکل، شاخص تصحيح مکان

واريانس  تجزيۀو شد شاخص اطلاعات شانون محاسبه 

 AMOVA (Analysis of Molecularمولکولي يا 

Variance ).نيز انجام گرفت 

 

 نتايج و بحث

جفت  24و A مربوط به ژنوم جفت نشانگر  94 از

درصد( و  4/20) 48ترتيب  به، Dنشانگر مربوط به ژنوم 

درصد( جفت نشانگر انتخاب و امتيازدهي  9/99) 2

مورف  جفت پلي 46، جفت نشانگر 42شدند. از اين 

ها براساس آنها صورت گرفت. در مجموع  بودند و ارزيابي

آلل داراي چندشکلي  40که  شدآلل مشاهده  24

 0تا  4که تعداد آلل براي هر آغازگر از   طوري بودند، به

آلل  0با  Xgwm156-5A(. نشانگر 2متغير بود )جدول 

-Xgwm126-5A ،Xgwm372بيشترين و نشانگرهاي 

2A  وXgwm111-7D  با يک آلل کمترين تعداد آلل را

هاي توليدي توسط هر آغازگر داشتند.  در ميان آلل

بود براي هر جفت نشانگر  40/6نيز   ميانگين تعداد آلل

آلل در  3تا  2( با 2013) .Kharestani et alبا نتايج  که

مطابقت داشت.  48/6هر لوکوس ريزماهواره و ميانگين 

ها  ( نيز تعداد آلل2012) et al. Esmailiدر مشاهدات 

ها براي هر  و ميانگين تعداد آلل دمتغير بو 2تا  2بين 

 محاسبه شد.  4/6لوکوس 

 ي اطلاعاتايزان محتوماستفاده از فراواني آللي،  با

هر براي  (MIو شاخص نشانگر ) (PIC) چندشکلي

که نتايج در جدول  شدمحاسبه طور جداگانه  ، بهگرآغاز

در  چندشکلي ي اطلاعاتابيشترين محتو. آمده است 2

 044/8بين نشانگرهاي داراي چندشکلي با مقدار 

با  آنکمترين  و Xgwm156-5A گرنشانمربوط به 

، Xgwm30-2Dهاي گرنشانمربوط به  439/8

Xgwm383-3D  وXgwm654-5D ميانگين است .

شده  بود که با نتايج گزارش 299/8ي چندشکلي امحتو

هاي ريزماهواره در گندم، توسط  در مطالعات قبلي مکان

et al. Röder (1995 با ميانگين )و ،24/8 Prasad et 

al. (2000 با ميانگين )مطابقت داشت. در بررسي  24/8

Shiri et al. (2009محتو )ي اطلاعات چندشکلي از ا

بود. نتايج  24/8متغير و ميانگين آن  32/8تا  92/8

ه با آغازگرهاي ريزماهواره و گرفت مطالعات انجام

ي اهمچنين اين بررسي بيانگر اين است که محتو

همبستگي مثبتي با تعداد آلل توليدي  ،چندشکلي

دارد. بيشترين شاخص نشانگر با مقدار ر نشانگر توسط ه

و کمترين  Xgwm156-5A گرنشانمربوط به  000/4

-Xgwm30هاي گرنشانمربوط به  223/4ميزان با مقدار 

2D ،Xgwm383-3D  وXgwm654-5D  بود. ميانگين

 بود.  43/9 شاخص نشانگر

بهترين شاخص  کردن براي مشخصتحقيق در اين 

الگوريتم براي ترسيم دندروگرام، ترين  فاصله و مناسب

هاي اتصال  دايس و جاکارد با روش فاصلۀهاي  شاخص

( با استفاده از NJ( و اتصال مجاور )UPGMAميانگين )

محاسبه و براساس ضرايب  DARwin 5.0افزار  نرم

( با Montel testکوفنتيک حاصل از آزمون مانتل )

ند. مقايسه شد XLSTAT 2013افزار  استفاده از نرم

 UPGMAنتايج نشان داد که شاخص دايس و الگوريتم 

( 343/8در آزمون مانتل ضريب کوفنتيک بالاتري )

در نتيجه در گزارش نتايج از آنها استفاده  ؛نشان دادند

ها با استفاده از ماتريس  ژنتيکي بين جمعيت فاصلۀشد. 

که بر اين اساس ميانگين  شددايس محاسبه  فاصلۀ

بود و کمترين  043/8شده  سبهژنتيکي محا فاصلۀ

)بين دو جمعيت از لرستان و  294/8ژنتيکي  فاصلۀ

ژنتيکي نيز با ميزان يک  فاصلۀخوزستان( و بيشترين 

 دست آمد. ها به براي تعدادي از جمعيت

 فاصلۀهاي حاصل از ماتريس  با استفاده از داده

ها با  بندي جمعيت ، گروهUPGMAدايس و الگوريتم 
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انجام گرفت. دندروگرام  MEGA افزار منر 4/9 ۀنسخ

بندي  (، قادر به گروه4اي )شکل  خوشه تجزيۀحاصل از 

ها را در سه  براساس مناطق جغرافيايي نبوده و جمعيت

جمعيت از  24 ،گروه عمده قرار داد. در گروه اول

هاي لرستان، چهارمحال و بختياري، آذربايجان  استان

ن شرقي، اردبيل، غربي، کردستان، ايلام، آذربايجا

در  ؛کهگيلويه و بويراحمد، کرمانشاه، فارس و خوزستان

هاي اردبيل، کهگيلويه و  جمعيت از استان 4گروه دوم 

در گروه سوم و  ؛بويراحمد، فارس، لرستان و خوزستان

هاي لرستان، ايلام، همدان، فارس، جمعيت از استان 3

کرمانشاه، چهارمحال و بختياري و خوزستان قرار 

تنوع  نداشتنگرفت. نتايج اين دندروگرام، ارتباط 

  طوري دهد، به مولکولي و تنوع جغرافيايي را نشان مي

شده در يک استان يا شهر  آوري هاي جمع که جمعيت

اند که  اي قرار گرفته هاي جداگانه ها يا زيرگروه در گروه

. از طرف ديگر آنهاست زيادتفاوت ژنتيکي  ةدهند نشان

اند  هايي که در يک گروه قرار گرفته معيتبسياري از ج

که اين مورد دليل  اند از مناطق جغرافيايي متفاوت

ها در مناطق  اين جمعيت ةتشابه ژنتيکي گسترد

نظر  آمده به دست . با توجه به نتايج بهاستمختلف کشور 

و تقريباً يکنواخت در  زيادرسد که اين گونه با تنوع  مي

ب ايران وجود دارد. نتايج شمال غرب، غرب و جنوب غر

 Ghavibazoo et هاي هاي پژوهش يافته با اين پژوهش

al. (2011)  وFathi et al. (2014)  تنوع در بررسي

 مطابقت دارد. Ae. triuncialisهاي  ژنتيکي جمعيت

Fathi et al. (2014)  يکي از دلايل تطابق کم بين تنوع

جايي توسط  ژنتيکي و منشأ جغرافيايي را قابليت جابه

دليل وجود در  چهارپايان بيان کردند؛ زيرا اين گياه به

مراتع و داشتن ريشک ممکن است توسط چهارپايان 

 جا شوند. جابه

 
 هاي تکثيري، محتواي اطلاعات چندشکلي و شاخص نشانگر آنها همراه تعداد آلل . مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده به2جدول 

MI PIC 
 تعداد 

 ها آلل
 اتصال دماي

(°C) 
 توالي آغازگر موتيف

(5′    3′) 
 رديف لوکوس

04/6 04/8 4 48 (CA)18 R: CAT TCT CAA ATG ATC GAA CA 
Xgwm2-3A 4 

L: CTG CAA GCC TGT GAT CAA CT 

042/2 289/8 6 48 (AT)5(GT)15 R: TGG TCG TAC CAA AGT ATA CGG 
Xgwm10-2A 2 

L: CGC ACC ATC TGT ATC ATT CTG 

042/2 289/8 6 48 (AC)16 R: AAT GCA AAG TGA AAA ACC CG 
Xgwm95-2A 9 

L: GAT CAA ACA CAC ACC CCT CC 

-- -- 4 48 (CA)15 
R: GTT GAG TTG ATG CGG GAG G 

Xgwm126-5A 6 
L: CAC ACG CTC CAC CAT GAC 

000/4 044/8 0 48 (GT)14 
R: CAA TGC AGG CCC TCC TAA C 

Xgwm156-5A 4 
L: CCA ACC GTG CTA TTA GTC ATT C 

04/6 04/8 4 48 (GA)8YC 
R: CTT TTC TTT CAG ATT GCG CC 

Xgwm165-4A 4 
L: TGC AGT GGT CAG ATG TTT CC 

06/9 240/8 4 48 (GA)37 R: ACA TGC ATG CCT ACC TAA TGG 
Xgwm312-2A 2 

L: ATC GCA TGA TGC ACG TAG AG 

042/2 289/8 6 48 (GA)36 
R: AGT GCT GGA AAG AGT AGT GAA GC 

Xgwm332-7A 0 
L: AGC CAG CAA GTC ACC AAA AC 

06/9 240/8 4 48 (CT)11(T)2(CT)21 R: ACC GTG GGT GTT GTG AGC 
Xgwm369-3A 3 

L: CTG CAG GCC ATG ATG ATG 

-- -- 4 48 (GA)51 R: GAA GGA CGA CAT TCC ACC TG 
Xgwm372-2A 48 

L: AAT AGA GCC CTG GGA CTG GG 

223/4 439/8 9 48 (AT)19(GT)15 R: TTC TGC ACC CTG GGT GAT 
Xgwm30-2D 44 

L: ATC TTA GCA TAG AAG GGA GTG GG 

04/6 04/8 4 48 (GA)28 R: ACT GGC ATC CAC TGA GCT G 
Xgwm44-7D 42 

L: GTT GAG CTT TTC AGT TCG GC 

-- -- 4 44 (CT)32(GT)17 R: ACC TGA TCA GAT CCC ACT CG 
Xgwm111-7D 49 

L: TCT GTA GGC TCT CTC CGA CTG 

00/4 06/8 2 48 (CT)4imp(GA)10 R: AGC TGC TAG CTT TTG GGA CA 
Xgwm271-5D 46 

L: CAA GAT CGT GGA GCC AGC 

223/4 439/8 9 48 (GT)27 R: GAC ATC AAT AAC CGT GGA TGG 
Xgwm383-3D 44 

L: ACG CCA GTT GAT CCG TAA AC 

042/2 289/8 6 48 (GA)16 R: GAT CCC TCT CCG CTA GAA GC 
Xgwm608-4D 44 

L: ACA TTG TGT GTG CGG CC 

223/4 439/8 9 44 (GT)28 
R: TGC GTC AGA TAT GCC TAC CT 

Xgwm654-5D 42 
L: TGC TGA TGT TGT AAG AAG GC 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.sid.ir


 4936تابستان ، 2 ة، شمار64 ةايران، دور گياهان زراعيعلوم  262

 
 

 

Mohammadi et al. (2014 تنوع ژنتيکي )94 

 44شده از  آوري جمع ،Aegilops cylindricaجمعيت 

بررسي  ISSRآغازگر  42استان ايران را با استفاده از 

دايس و  فاصلۀحاصل از ماتريس کردند. دندروگرم 

 ها را در دو گروه عمده و جمعيت NJالگوريتم 

هاي متعددي قرار داد. نتايج اين تحقيق نيز  زيرگروه

ارتباط بين تنوع مولکولي و تنوع جغرافيايي را نداشتن 

( ارتباط 2007) .Farkhari et al نشان داد. در پژوهش

هاي  جمعيتتنوع مولکولي و تنوع جغرافيايي  نداشتن

Ae. cylindrica عنوان علف هرز  را در وجود اين گونه به

هاي اين گياه همراه با  جايي دانه هدر مزارع گندم و جاب

 برداشت محصول بيان کردند.

 

 
 UPGMAبا استفاده از شاخص دايس و الگوريتم  Ae. triuncialis هاي بندي جمعيت . گروه4شکل 

 

 94تر اطلاعات مولکولي،  منظور بررسي بهتر و دقيق به

آوري آنها به سه  جمعيت مورد بررسي براساس محل جمع

، A1 ،A6 ،A17جمعيت ) 4گروه کلي شمال غرب با 

A24 ،A27 جمعيت ) 44(؛ غرب باA2 ،A3 ،A4 ،A5 ،

A7 ،A8 ،A9 ،A13 ،A15 ،A18 ،A22 ،A25 ،A28 ،

A31 ،A32 جمعيت ) 44(؛ و جنوب غرب باA10 ،A11 ،

A12 ،A14 ،A16 ،A19 ،A20 ،A21 ،A23 ،A26 ،A29 ،

A30 ،A33 ،A34 ،A35آگاهي از ( تقسيم شدند. براي 

 اصلوف ،ي مورد بررسيها و بين گروهتنوع ژنتيکي درون 

ها براساس ماتريس فاصلۀ دايس با  درون گروهژنتيکي 

نيز ماتريس و  MEGAر افزا نرم 4/9استفاده از نسخۀ 

 64/4با استفاده از نسخۀ  ها صله و تشابه بين گروهفا

، Neiشدة  از طريق شاخص تصحيح GenAlEx افزار نرم

(، 9)جدول  آمده دست براساس اطلاعات به محاسبه شد.

 326/8تا  034/8اي از  ها دامنه گروهفاصلۀ ژنتيکي درون 

( 034/8) ها گروهداشت که کمترين فاصلۀ ژنتيکي درون 

و بيشترين فاصلۀ  شمال غرب کشور هگرومربوط به 

بيشترين . بود غرب کشور گروه( مربوط به 326/8) ژنتيکي

I 

 II 

III 

 A24(Bukan-Mahabad)

 A25(Kakareza-Divandarreh)

 A23(Dehdez-Ardal)

 A22(Khorramabad-Sepiddasht)

 A7(Lorestan-Shoorab)

 A29(Yasuj-Zirtal)

 A27(Ardabil-Sareyn)

 A28(Firuzabad-Khorramabad)

 A5(Sarableh)

 A6(Ahar-Kaleibar)

 A26(Sisakht-Borujen)

 A10(Shalamzar)

 A12(Shalamzar)

 A8(Aligudarz-Dorud)

 A9(Kermanshah-Harsin)

 A11(Kamfiruz-Sepidan)

 A17(Azarshahr-Bonab)

 A15(Sarableh-Manesht)

 A14(Khuzestan-Dehdez)

 A13(Khorramabad-Sepiddasht)

 A16(Khuzestan-Izeh)

 A1(Ardabil-Meshginshahr)

 A20(Yasuj-Borujen)

 A21(Shiraz-Maharloo)

 A18(Lorestan-Delfan)

 A19(Naghan-Izeh)

 A2(Lorestan-Chaghalvandi)

 A3(Sarableh-Manesht)

 A4(Asadabad-Hamedan)

 A35(Sepidan-Yasuj)

 A30(Shiraz-Sepidan)

 A32(Kermanshah-Harsin)

 A34(Shahrekord)

 A31(Kermanshah-Kamyaran)

 A33(Naghan)

0.00.10.20.30.4
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ميان دو گروه شمال غرب و   Neiفاصلۀ ژنتيکي شاخص

( و کمترين فاصله نيز ميان دو 889/8جنوب غرب کشور )

( وجود داشت، 888/8گروه غرب و جنوب غرب کشور )

شباهت ژنتيکي را  عبارت ديگر اين دو گروه، بيشترين به

 دارند.
 

)پايين قطر(  ژنتيکي ها، فاصلۀ . فاصلۀ ژنتيکي درون گروه9جدول 
 Ae. Triuncialisهاي  گروه و همساني ژنتيکي )بالاي قطر( بين

 گروه
درون 

 ها وهگر

 ها بين گروه

 غرب شمال غرب
جنوب 
 غرب

 332/8 333/8 *** 034/8 شمال غرب
 888/4 *** 884/8 326/8 غرب

 *** 888/8 889/8 382/8 جنوب غرب

 

افزار  نرم 64/4ها در نسخۀ  با استفاده از آناليز داده

GenAlEx، هاي چندشکل، تعداد آلل  ميزان آلل

شدة  هاي تصحيح شده، تعداد آلل مؤثر، شاخص مشاهده

هتروژني و شانون، براي هر گروه و ميانگين کل آنها 

 هاي جنوب غرب گروه جمعيت (.6دست آمد )جدول  به

 (،26/29) هاي چندشکل مکاندرصد  بيشترين کشور با

(، تعداد آلل مؤثر 644/4شده ) تعداد آلل مشاهده

( و 442/8)شدة هتروژني  تصحيحشاخص (، 492/4)

، تنوع آللي و هتروژني بيشتري (432/8) شاخص شانون

 هاي چندشکل مکان. کمترين ميزان نشان داد

(، تعداد آلل 432/8شده ) (، تعداد آلل مشاهده40/23)

 (808/8)شدة هتروژني  تصحيحشاخص (، 486/4مؤثر )

( نيز مربوط به گروه 443/8) شاخص شانون و

 .ودب هاي شمال غرب کشور جمعيت

هاي تجزيۀ  ترين جنبه که يکي از مهم آنجا از

منظور  اي، تعيين تعداد مطلوب خوشه است، به خوشه

هترين نقطۀ برش تعيين تعداد مطلوب خوشه و تعيين ب

( درون AMOVAدندروگرام، تجزيۀ واريانس مولکولي )

افزار نرم 64/4نسخۀ با استفاده از ها  و بين گروه

GenAlEx ، صورت گرفت. در تجزيۀ واريانس مولکولي

اين امکان نيز وجود دارد که اجزاي واريانس محاسبه و 

نتايج  سهم هر يک از آنها در تنوع کل تعيين شود.

دهد که  ( نشان مي4واريانس مولکولي )جدول تجزيۀ 

سه گروه وجود دارد که بين داري  تمايز ژنتيکي معني

درصد تنوع کل مربوط به تنوع  488طبق اين اطلاعات 

نتيجه اينکه کليۀ قطعات تکثيرشده  گروهي است. درون

در هر سه گروه موجود و هيچ آلل ريزماهوارة ژنومي از 

العه در اين تحقيق مختص به هاي مورد مط ميان جايگاه

 .هاي مورد مطالعه نبوده است گروه خاصي از جمعيت

Fathi et al. (2014 در بررسي خود عنوان کردند که )

درصد( ممکن  34ها ) درصد زياد واريانس درون گروه

هايي با فاصلۀ ژنتيکي زياد  وجود جمعيتدليل  است به

 .شده باشد هاي بررسي در گروه

 
 Ae. triuncialisهاي  هاي ژنتيکي در گروه سبۀ شاخص. محا6جدول 

 گروه
تعداد 

 نمونه

هاي  مکان درصد

 چندشکل

تعداد آلل 

 شده مشاهده

 تعداد 

 آلل مؤثر

شدة  تصحيح شاخص

 هتروژني

شاخص اطلاعات 

 شانون

432/8 40/23 4 شمال غرب ± 483/8  486/4 ± 826/8  808/8 ± 844/8  443/8 ± 829/8  

926/4 28/44 44 غرب ± 449/8  482/4 ± 844/8  838/8 ± 844/8  449/8 ± 840/8  

644/4 26/29 44 غرب جنوب ± 484/8  492/4 ± 842/8  442/8 ± 842/8  432/8 ± 843/8  

422/4 96/44 94 کل ميانگين ± 840/8  444/4 ± 844/8  836/8 ± 880/8  448/8 ± 842/8  

 
 Ae. triuncialisهاي  . تجزيۀ واريانس مولکولي گروه4 جدول

 منابع 

 اتتغيير

  درجۀ

 آزادي

 مجموع 

 مربعات

 ميانگين 

 مربعات

 درصد 

 واريانس

 آمارة 
PhiPT 

 درصد احتمال 

 داريمعني

 908/8 886/8 %8 234/4 438/42 2 هاگروهن بي

   %488 840/4 042/439 92 هاگروهدرون 

   %488  642/284 96 کلجمع 
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 گیري کلی نتیجه

وع ژنتيکي، با توجه به اينکه آگاهي از الگوي پراکنش تن

ريزي اقدامات حفاظتي مؤثر  يکي از مراحل اساسي پايه

هاي گياهي است و نظر به اينکه درک  ذخاير ژنتيکي گونه

هاي گياهي براي استفادة کامل از  ساختار ژنتيکي گونه

هاي اصلاحي امري  پلاسم آنها براي اجراي برنامه ژرم

 Ae. triuncialisجمعيت  94ضروري است، تنوع ژنتيکي 

جفت نشانگر ريزماهواره بررسي شد. در  42با استفاده از 

هاي  مجموع نتايج اين تحقيق نشان داد که جمعيت

 ر از تنوع زيادي برخوردارند ودر سراسر کشو شده بررسي

 

کشور توجه به گسترش اين گونه در جغرافياي وسيعي از با

 توان از نشانگرهاي متفاوت، مي با شرايط اقليمي بسيار

 هاي منابع ژنتيکي جمعيت ولي براي مديريتمولک

Ae. triuncialis  ايران در راستاي شناسايي نشانگرهاي

به  هاي مهم در کنترل تحمل بخش در مورد ژن آگاهي

هاي زيستي و غيرزيستي بهره گرفت. همچنين نتايج  تنش

تواند اطلاعات باارزشي را براي استفاده از  اين تحقيق مي

پذيري نشانگرهاي  منظور انتقال هاين منابع ژنتيکي ب

هاي زراعي براي ارزيابي خويشاوندان  شده در گندم معرفي

 کنندگان قرار دهد.  وحشي آنها در اختيار اصلاح

REFERENCES 
1. Aghaee-Sarbarzeh, M., Singh, H. & Dhaliwal, H. S. (2001). A microsatellite marker linked to leaf 

rust resistance transferred from Aegilops triuncialis into hexaploid wheat. Plant Breeding, 120(3), 

259-261. 

2. Doyle, J. J. & Doyle, J. L. (1987). A rapid DNA isolation procedure for small quantities of fresh leaf 

tissue. Phytochemical Bulletin, 19, 11-15.  

3. Esmaili, K., Mehrabi, A. A., Etminan, A. R., Azizian, E., Mansoury, S., Hossein Abadi, M. & 

Haidarnezhadian, M. (2012). Study of genetic diversity in Aegilops tauschii accessions using SSR 

marker. Journal of Genetic Novin, 7(4), 333-342. (in Farsi) 

4. Falahati-Anbaran, M., Habashi, A. A., Esfahany, M., Mohammadi, S. A. & Ghareyazie, B. (2006). Study 

of genetic diversity and relationships of diploid and tetraploid annual medics using Microsatellite markers. 

Journal of Science and Technology of Agricultural and Natural Resources, 10(3), 349-358. (in Farsi) 

5. Farkhari, M., Naghavi, M. R., Pyghambari, S. A. & Sabokdast, M. (2007). Genetic variation of 

Jointed Goatgrass (Aegilops cylindrica Host.) from Iran, using RAPD-PCR and SDS-PAGE of Seed 

Proteins. Pakistan Journal of Biological Sciences, 10(17), 2868-2873.  

6. Fathi, T., Souhani, M. M., Samizadeh Lahiji, H. & Mehrabi, A. A. (2014). Genetic diversity among 

accessions of Aegilops triunsialis L. from west of Iran using ISSR molecular markers. Iranian 

Journal of Field Crop Science, 45(2), 85-93. (in Farsi) 

7. Ghavibazoo, F., Asghari Zakaria, R. & Jahanbakhsh-Godehkahriz, S. (2011). Studying of Low 

Molecular Weight Glutenin Subunits diversity in wild wheat Aegilops triuncialis by SDS-PAGE 

method. In: Proceeding of the first national conference on economic resolutions in the field of 

Agriculture and Natural Resources, Qom, Iran. (in Farsi) 

8. Jam Baranduzi, A., Sofalian, O., Asghari Zakaria, R., Asghari, A. & Shokrpour, M. (2013). 

Assessment of genetic diversity in Aegilops species in North-West of Iran using ISSR marker. 

Yuzuncu Yil University Journal of Agricultural Sciences, 23(2), 66-75. 

9. Kharestani, H., Nasrolah Nejad Qomi, A. A. & Mehrabi, A. A. (2013). Genetic diversity assessment 

of Einkorn wheat by using microsatellite markers. Electronic Journal of Crop Production, 6(2), 1-16. 

(in Farsi) 

10. Kumar, S., Tamura, K. & Nei, M. (2004). MEGA3: Integrated software for Molecular Evolutionary 

Genetics Analysis and sequence alignment. Briefings in Bioinformatics, 5(2), 150-163.  

11. Mohammadi, S., Mehrabi, A. A., Arminian, A. & Fazeli, A. (2014). Genetic Diversity Structure of 

Aegilops cylindrica Accessions Revealed by Genomic ISSR Markers. Journal of Plant Genetic 

Research, 1(1), 13-26. (in Farsi) 

12. Naghavi, M. R., Ghareyazie, B. & Hosseini Salekdeh, Gh. (2007) Molecular Markers (2
nd

 ed.). 

Tehran: University of Tehran Press. (in Farsi) 

13. Okuno, K., Ebana, K., Noov, B. & Yoshida, H. (1998). Genetic diversity of Central Asian and north 

Caucasian Aegilops species as revealed by RAPD markers. Genetic Resources and Crop Evolution. 

45(4), 389-394. 

14. Peakall, R. & Smouse, P.E. (2006). GenAlEx 6: genetic analysis in Excel. Population genetic 

software for teaching and research. Molecular Ecology Notes, 6(1), 288-295. 

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Kumar%20S%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15260895
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Tamura%20K%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15260895
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Nei%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15260895
http://www.sid.ir


 264 ... هاي ريزماهوارة ژنومي بررسي تنوع آللي لوکوس و همکاران: مهرابي 

15. Perrier, X., Flori, A. & Bonnot, F. (2003) Data Analysis Methods. 43-76. In: Hamon, P., Seguin, M., 

Perrier, X. & Glaszmann, J.C. (Ed.), Genetic Diversity of Cultivated Tropical Plants. Enfield, 

Science Publishers, Montpellier, 359p. 

16. Plaschke, J., Ganal, M. W. & Röder, M. S. (1995). Detection of genetic diversity in closely related 

bread wheat using microsatellite markers. Theoretical and Applied Genetics, 91(7), 1001-1007. 

17. Powell, W., Morgante, M., Ander, C., Hanafey, M., Vogel, J., Tingy, S. & Rafalaski, A. (1996). The 

comparision of RFLP, RAPD, AFLP and SSR (microsatellite) marker for germplasm analysis. 

Molecular Breeding, 2(3), 225-238.  

18. Prasad, M., Varshney, R. K., Roy, J. K., Balyan, H. S. & Gupta, P. K. (2000). The use of 

microsatellites for detecting DNA polymorphism, genotype identification and genetic diversity in 

wheat. Theoretical and Applied Genetics, 100, 584-592. 

19. Ranjbar, M., Naghavi, M. R., Zali, A.A., Aghaii, M. J., Pirseiedi, M. & Mardi, M. (2008). Evaluation 

of Genetic Diversity of Aegilops crassa of Iran Using SSR Markers. Journal of Genetic Novin, 3(1), 

29-38. (in Farsi) 

20. Röder, M. S., Korzun, V., Wendehake, K., Plaschke, J., Tixier, M. H., Leroy, P. & Ganal, M. W. 

(1998). A microsatellite map of wheat. Genetics, 149(4), 2007-2023. 

21. Romero, M.D., Montes, M.J., Sin, E., Lopez-Braña, I., Duce, A., Martin-Sanchez, J.A., Andrés, M.F. 

& Delibes, A. (1998). A cereal cyst nematode (Heterodera avenae Woll.) resistance gene transferred 

from Aegilops triuncialis to hexaploid wheat. Theoretical and Applied Genetics, 96(8), 1135-1140. 

22. Shiri, M., Mehrabi, A. A., Shahriari, F. & Bagheri, A. R. (2009). Genetic diversity assessment of 

Einkorn wheat populations of T.boeoticum and Turartu from West and North-West areas of Iran 

using SSR markers. Journal of Applied Biology, 22, 44-54. (in Farsi) 

23. Soltis, D. E. & Soltis, P. S. (2000). The role of genetic and genomic attributes in the success of 

polyploids. Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America, 

97(13), 7051-7057. 

24. Vanichanon, A., Blake, N.K., Sherman, J.D. & Talbert, L.E. (2003). Multiple origins of allopolyploid 

Aegilops triuncialis. Theoretical and Applied Genetics, 106(4), 804-810. 

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/12647053
http://link.springer.com/search?facet-author=%22I.+Lopez-Bra%C3%B1a%22
http://link.springer.com/search?facet-author=%22A.+Duce%22
http://link.springer.com/search?facet-author=%22M.+Mena%22
http://link.springer.com/search?facet-author=%22M.+F.+Andr%C3%A9s%22
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/12647053
http://www.sid.ir

