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ی ونهگدر سه  Uو  D ،Sهای هدف از تحقیق حاضر بررسی روابط بین ژنوم

ی ر دو گونهد Aبا ژنوم  (Aegilops)نیای وحشی دیپلوئید از جنس گندم

باشد. می ISSRآغازگر  15با استفاده از  (Triricum) گندمدیپلوئید از جنس 

ک شکل مکان ی 6ایی کنند، که مکان را شناس 105توانستند  ISSRآغازگرهای 

توسط مبود و  7مکان چندشکل بودند. میانگین تعداد مکان تولید شده  99و 

به  UBC865و IS13 ،IS6بود. آغازگرهای  60/6تعداد مکان چند شکل 

های مورد عنوان آغازگرهای برتر در شناسایی تنوع ژنتیکی در بین جمعیت

بالایی بر  دو جنس تنوع ژنتیکی های هربررسی معرفی شدند. در بین گونه

ای نهاساس نشانگر مورد استفاده وجود داشت و سهم بالای واریانس بین گو

ها بر اساس نشانگر مورد ای نشان داد که گونهنسبت به واریانس درون گونه

ه به ای و تجزیبررسی کاملاً تفرق داشتند. نتایج ماتریس تشابه، تجزیه خوشه

های اند و در گونهد که دو جنس از هم تفکیک شدهمختصات اصلی نشان دا

یشترین فاصله ب( U)ژنوم  Ae. umbellulataنیای وحشی گونه جنس گندم

 Ae. tauschiiو  Ae. strangulateها داشت و دو گونه را با دیگر گونه

 Ae. speltoides( کمترین فاصله را داشتند و در مرحله بعد با گونه D)ژنوم 

شان داد و ن Sفاصله کمتری با ژنوم  Dگروه شدند. بنابراین ژنوم ( هم S)ژنوم 

شت. رسی دابیشترین فاصله را با دو ژنوم دیگر براساس نشانگر مورد بر Uژنوم 

نیای ندمگمتعلق به جنس گندم نیز بیشترین فاصله را با سه ژنوم جنس  Aژنوم 

 Uوحشی، ژنوم نیای های متعلق به جنس گندموحشی داشت. اما در بین ژنوم

 بود. Aدارای فاصله کمتری با ژنوم 

 

، فیلوژنتیک، روابط ISSRنیای وحشی، نشانگر گندم کلیدی:های واژه

 .ژنومی
 

The objective of this study was to investigate the 

relationships between D, S, and U genomes in three 

diploid species of Aegilops genus with genome A in 

two diploid species of Triticum genus, using 15 ISSR 

primers. The ISSR primers were able to identify 105 

locations, that the number of 6 locations were 

monomorphic and 99 locations were polymorph. The 

mean number of generated location was 7.00 and the 

average number of polymorphic location was 6.60. The 

primers of IS13, IS6 and UBC865 were introduced as 

superior primers for determining of genetic variation in 

the studying populations. There was a high genetic 

diversity based on the used marker among the species 

of two genera and the high contribution of variance to 

interspecies than intraspecific showed that the species 

were completely differentiating according to the studied 

marker. The results of similarity matrix, cluster analysis 

and principal coordinate analysis were showed that the 

two species were separated from together and in the 

species of Aegilops genus, Ae. umbellulata (U genome) 

had the most distance with other species, Ae. 

strangulate and Ae. tauschii (D genome) had the lowest 

distance and falling in one group with Ae. speltoides (S 

genome) in the next stage. Therefore, the D genome 

showed a lower distance with the S genome and the U 

genome had the greatest distance with two other 

genomes based on studied markers. The A genome 

(Triticum genome) had the most distance with three 

Aegilops genome. But the U genome among genomes 

belonging to the Aegilops genus had a lower distance 

than A genome. 

 

Keywords: Aegilops, ISSR Marker, Phylogenetic, 

Genomic relationship. 
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 مقدمه
برای اولین بار توسط لینه  (Goatgrasses) علف بز

شد که  بندیطبقه .Aegilops Lبه عنوان جنس 
)در پلويید گونه پلی 12گونه ديپلويید و  11تعداد 

از اين جنس در دنیا شناسايی شده گونه(  23مجموع 
، در ايران نیز (Sallares & Brown, 2004) است

نیای وحشی س گندمگونه از جن 17تقريبا تعداد 
 ,.Ranjbar et al) شناسايی و گزارش شده است

غربی و مرکز های اين جنس در شمال. گونه(2008
ی دريای مديترانه آسیا، در ايران و سرتاسر منطقه

 . (Kazutoshi et al., 1998)اند پراکنده شده
از طرفی جايگزينی ارقام پر محصول منجر به 

ع در بسیاری از فرسايش ژنتیکی و کاهش تنو
محصولات زراعی شده است. بروز فرسايش ژنتیکی در 

های زراعی موجب افزايش ضرورت ژرم پلاسم گندم
استفاده از تنوع ژنتیکی موجود در خويشاوندان وحشی 

. جنس (Ranjbar et al., 2010) گندم شده است
نیای وحشی از خويشاوندان نزديک گندم است و از گندم

شود. اين جنس منبع حسوب میاجداد وحشی آن م
 Hosseini) باشدژنتیکی خوبی برای اصلاح گندم می

et al., 2013) های ديپلوئید و و شامل تاکسون
و ترکیباتی  D ،S ،C ،N ،U ،Mهایپلوئید با ژنومپلی

. همه حیات روی کره (Cabi, 2010) باشداز آنها می
زمین از طريق يک گذشته مشترک به يکديگر متصل 

ده است. بازسازی فیلوژنتیکی اين تاريخ، يکی از ش
 .شناسی معاصر استها در زيستترين چالشسخت

فیلوژنتیک مولکولی و تجزيه و تحلیل تنوع ژنتیکی 
بندی و روابط تواند به روشن شدن وضعیت طبقهمی

های زراعی و خويشاوندان وحشی آنها تکاملی بین گونه
در برنامه . (Poczai et al., 2012)کمک کند 

 تواند به برنامهاصلاحی، آگاهی از روابط خويشاوندی می
 ,Borem & Fritch-neto) سرعت بیشتری بدهد

يکی از  تحلیل تنوع ژنتیکی تجزيه و، بنابراين (2014
 باشدريزی اصلاحی میترين مراحل در برنامهاساسی

(Mohammadi & Prasanna, 2003). 

يا نشانگرهای های ژنتیکی مولکولی نشانگر
DNA ای را فراهم های گستردهبررسیانجام ، امکان

های مولکولی در توان . مزيت نشانگراندآورده
 ،های موجود در جوامعگیری از پلی مورفیسمبهره

و  هابافت بودن اختصاصی بدون تداخل عواملی مانند
. (Naghavi et al., 2002) باشدمی محیطیاثرات 

ازگرهای نیمه اختیاری هستند و آغ ISSRنشانگرهای 
موجود در يک فاصله قابل  DNAمستلزم تکثیر قطعات 

بسط در بین دو منطقه تکراری يکسان ريزماهواره 
ها، حذف يا اضافه باشند. جهش در طول ريزماهوارهمی

شدن نوکلئوتیدها در فاصله بین دو آغازگر و تغییرات 
آنجا که است. از  مؤثرديگر در اندازه قطعات حاصل 

اند، بنابراين ها در نقاط مختلف ژنوم واقع شدهريزماهواره
های متفاوت بر روی ژل باندهای مختلفی با اندازه

شود و تمام سطح ژنوم را تحت پوشش قرار حاصل می
. از (Borem & Fritch-neto, 2014) دهندمی

توان به تکرارپذيری بسیار بالا، مزايای اين مارکر می
زمان تعداد زيادی جايگاه، دقت و تنوع بالا، آنالیز هم

 هزينه پايین و سرعت و سهولت اجرای آن اشاره کرد
(Pradeep et al., 2002). 

جنس های در زمینه بررسی روابط ژنومی بین گونه
های با روش (.Aegilops L) نیای وحشیگندم و گندم

متعدد و استفاده از نشانگرهای مختلف تحقیقات زيادی 
اخل و خارج از کشور انجام شده است. بررسی در د

  ،Ae. tauschii پذيری بین شش گونهتلاقی

Ae. umbellulata (UU)، Ae. triumeialis 

(CCUU)، Ae. columnaris (MMUU)، 

Ae. cylindrical (CCDD)، Ae. crassa 

(DDMM) با گندم نان Triticum aestivum 

(AABBDD) هایگونه تلاقی از بهترين نشان داد که 

Ae. triumeialis، Ae. columnaris  و 
Ae. umbellulata  با گندم نان حاصل شد و رويان

                                                                     
. Tissue specificity 



 43 ...عنوان مختصر ی وحش یاینجنس گندم Uو  D ،S یهاوابط بین ژنومر یبررسفريدونی و همکاران:  

 

صورت طبیعی تمايز يافت، که اين مسئله ناشی از هب
، (Aghaei et al., 2002) گزارش شد Uژنوم 

همولوژی کروموزومی بین سه گونه از جنس همچنین 
 و  Ae. tauschii، Ae. crassaنیای وحشی )گندم

Ae. cylindrica حامل ژنوم )D  مشخص با گندم نان
ها حداقل که امکان تهیه هیبريدهای بین اين گونه کرد

 Aghaei et) وجود دارد نجات جنین با استفاده از روش

al., 2007)روابط فیلوژنتیکی بین گندم نان  . در بررسی
و  A ،Bنیای وحشی به منظور يافتن منشاء ژنوم و گندم

D مشخص شد مولکولی  نشانگرر گندم با استفاده از د
 از  Bو ژنوم  Ae. tauschiiاز  Dمنشاء ژنوم  که

Ae. Speltoides است (Petersen et al., 2006). 
گندم و  جنس هایروابط فیلوژنتیکی بین گونه بررسی

ی کلروپلاستی DNAنیای وحشی بر اساس گندم
نیای وحشی های ديپلوئید گندمارتباط قوی بین گونه

 ,.Dizkirici et al) نشان دادرا با گندم  Bحامل ژنوم 

 S5 rDNAتنوع در توالی زيرواحد استفاده از . (2013
(Baum et al., 2009) مورفولوژی دانه گرده و بررسی 
(Panajiotidis et al., 2000) های در بین گونه

برای ها نیای وحشی نشان داد که اين روشگندم
نیای وحشی بررسی روابط فیلوژنتیکی در جنس گندم

ها را از همديگر تفکیک هستند و اغلب گونهکارآمد 
سی دو روش انتقال در برر Cox et al. (2017)کردند. 

 که داشتند بیانبه گندم  Ae. tauschiiاز گونه  Dژنوم 

 به نسبت بیشتری آللی تنوع Ae. tauschii در D ژنوم

 مورفولوژيکی-آگرو تنوع بررسی دارد. گندم در D ژنوم

 که داد نشان گندم وحشی خويشاوندان از اکسشن 180

 جنس هایگونه بین ژنتیکی تنوع از بالايی سطح

 اساس بر و دارد وجود ايران در گندم و وحشی نیایدمگن

 با گروه هر درون هاگونه توزيع که شد گزارش نتايج

-Pour) دارد مطابقت آنها ژنومی ساختار

Aboughadareh et al., 2017).  باتوجه به آنچه بیان
بررسی روابط بین  شد هدف از اجرای تحقیق حاضر

ونه ديپلوئید جنس برای چهار گ Aو  D ،S ،Uهای ژنوم
ی به همراه دو گونه (.Aegilops L) نیای وحشیگندم

با استفاده از نشانگر  (Triticum)ديپلوئید جنس گندم 
 باشد.می ISSR مولکولی

 

 هامواد و روش
از برخی ای گونهروابط بین  به منظور بررسی

نیای گندمجنس گندم و  جنس های ديپلوئیدگونه
 30، در مجموع ISSRشانگر نوحشی با استفاده از 

گونه از بانک ژن دانشگاه ايلام انتخاب  6جمعیت از 
، بانک ژنکد  شامل:مشخصات مواد ژنتیکی که شد. 

نشان داده شده  1 در جدولکد جمعیت منشاء و 
 است.

 

 های مورد بررسیلیست جمعیت .1جدول 
 ژن کد بانک منشاء گونه کد جمعیت کد بانک ژن منشاء گونه کد جمعیت

51St Ae. strangulata آذربايجان IUGB-00051 1057Sp Ae. speltoides ايلام IUGB-01057 

213St Ae. strangulata مازندران IUGB-00213 416Sp Ae. speltoides ايران IUGB-00416 

276St Ae. strangulata بوشهر IUGB-00276 83Sp Ae. speltoides کرمانشاه IUGB-00083 

306St Ae. strangulata تاجیکستان IUGB-00306 25Sp Ae. speltoides کرمانشاه IUGB-00025 

233St Ae. strangulata گرگان IUGB-00233 963Sp Ae. speltoides ايلام IUGB-00963 

1429Um Ae. umbellulata ايلام IUGB-01429 19Bo T. boeticum کرمانشاه IUGB-00019 

360Um Ae. umbellulata لاماي IUGB-00360 368Bo T. boeticum ايلام IUGB-00368 

234Um Ae. umbellulata شیراز IUGB-00234 155Bo T. boeticum خرم آباد IUGB-00155 

887Um Ae. umbellulata ايلام IUGB-00887 18Bo T. boeticum خرم آباد IUGB-00018 

103Um Ae. umbellulata کرمانشاه IUGB-00103 10Bo T. boeticum کردستان IUGB-00010 

375Ta Ae. tauscii اردبیل IUGB-00375 77Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00077 

374Ta Ae. tauscii گیلان IUGB-00374 154Ur T. urartu کهگیلويه IUGB-00154 

108Ta Ae. tauscii ايران IUGB-00108 165Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00165 

198Ta Ae. tauscii زنجان IUGB-00198 206Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00206 

205Ta Ae. tauscii اردبیل IUGB-00205 162Ur T. urartu چهارمحال IUGB-00162 

http://link.springer.com/search?facet-author=%22Ayten+Dizkirici%22
http://link.springer.com/search?facet-author=%22Ayten+Dizkirici%22
http://www.bio.auth.gr/en/biblio/author/1291
http://www.bio.auth.gr/en/biblio/author/1291
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بذرهای هر جمعیت داخل گلدان کشت شدند و 
DNA ای با های دو تا سه هفتهاز برگ گیاهچه
 Doyleطبق دستورالعمل تغییر يافته  CTABروش 

& Doyle (1987) با صورت بالک استخراج شد. هب
درصد کمیت و کیفیت  8/0استفاده از ژل آگارز 

DNA مراز با ای پلیبررسی شد. واکنش زنجیره
انجام شد. میکرولیتر  20در حجم  Bio Radدستگاه 

 بود.  2اجزای واکنش به شرح جدول 
 
شده برای سازیمراز بهینهای پلیاجزا واکنش زنجیره .2جدول 

 ISSRنشانگر 

 اجزا يک نمونه
 میکرولیتر  20جهت تهیه 

 ISSRبرای آغازگر 

 میکرو لیتر PCR (x10) 2بافر 
 میکرو لیتر 5/1 میلی مولار( 50کلريد منیزيم )

 میکرو لیتر 4/0 میلی مولار(  10مخلوط نوکلئوتیدی )
 میکرو لیتر 2/1 آغازگر 

Taq ( واحد در میکرولیتر 5پلیمراز ) میکرو لیتر 3/0 
DNA (10 )میکرو لیتر 2 نانوگرم در میکرولیتر 

 میکرو لیتر 6/12 آب دوبار تقطیر
 میکرو لیتر 20 جمع

 
برای هر آغازگر مورد استفاده کد، توالی  3در جدول 

و دمای اتصال ارائه شده است. چرخه حرارتی شامل 
درجه  95سازی اولیه در دمای يک مرحله واسرشت

سیکل حرارتی بود  35دقیقه و  5گراد و به مدت سانتی
سازی که در هر چرخه نیز، زمان و دمای واسرشت

گراد، زمان اتصال درجه سانتی 95ثانیه و  30 ترتیببه
ثانیه و دمای آن برای هر آغازگر متفاوت بود  30آغازگر 

درجه  71/67تا  47های اتصال در اين تحقیق )دما
نین زمان و دمای توسعه رشته گراد بودند( همچسانتی

گراد بود. توسعه درجه سانتی 72ثانیه و  60نیز به ترتیب 
گراد درجه سانتی 72دقیقه در دمای  5نهايی به مدت 

 5/1انجام شد. در مرحله بعد الکتروفورز ژل آگاروز 
 Bio Rad، توسط دستگاه TBEدرصد با بافر واکنش 

ورت گرفت. ص Safe Viewآمیزی با انجام شد و رنگ
 Gelها از نهايتا به منظور عکسبرداری از نمونه

Document  .شرکت کیاژن( استفاده شد( 

به منظور استفاده از اطلاعات الکتروفورزی حاصل از 
در آنالیزهای آماری ابتدا هر جمعیت  ISSRنشانگر 

براساس داشتن )کد يک( يا نداشتن )کد صفر( باند، 
، تعداد تکثیر شدههای مکانکدبندی شد. تعداد 

چندشکل و درصد چندشکلی برای هر آغازگر  هایمکان
های محتوای اطلاعات چندشکل محاسبه شد. شاخص

(PIC)1 مؤثر، نسبت چندگانه (EMR)2 شاخص ،
برای هر آغازگر  4(RP) و قدرت تفکیک 3(MI) نشانگر

، NTSYSافزارهای محاسبه شد. با استفاده از نرم
DARwin 6.0  وGenAlEx 6.41  ماتريس تشابه )از

ها و از ضريب ضريب تشابه جاکارد در بین جمعیت
ها استفاده شد(، تجزيه تشابه دايس در بین گونه

و تجزيه به مختصات  تجزيه کلاسترواريانس مولکولی، 
 ها محاسبه شد. ها و گونهاصلی در بین جمعیت

 

 نتایج و بحث
، Dهای ومژنبین ها و ارتباط تنوع ژنتیکی بین جمعیت

S  وU  با ژنومA  آغازگر  15با استفاده ازISSR  برای
 ISSRهای مورد بررسی ارزيابی شد. آغازگرهای گونه

ز ارا شناسايی کردند، که  ISSRمکان  105در مجموع 
مکان چندشکل  99مکان يک شکل و  6اين تعداد 

 ازگرآغ بودند. میانگین تعداد مکان تولید شده توسط هر
ود ب 6/6و متوسط تعداد مکان چند شکل  مکان بود 7

 ISSR (10بیشترين مکان  IS14(. آغازگر 4)جدول 
کمترين  UBC869مکان( را شناسايی کرد و آغازگر 

 (. 4مکان( را شناسايی کرد )جدول  5) ISSRمکان 
 بیشترين تعداد مکان تولید شده مربوط به جمعیت

963Sp  وط مربمکان و کمترين تعداد مکان  79با تعداد
ول ارائه مکان تولید شده بود )جد 49با  51St به جمعیت

 نشده است(. 
 

 

 
 

 

                                                                     
. Polymorphism information content  

. Effective multiplex ratio  

. Marker index  

. Resolving power  
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 تنوع ژنتیکیمورد استفاده در بررسی  ISSR. آغازگرهای 3جدول 

 دمای آغازگر توالی آغازگر آغازگر کد

05IS 5'- AG AG AG AG AG AG AG AGC-3' Co 53.35 
06IS 5'- CA CA CA CA CA CA CA CA G-3' Co 56.19 
07IS 5'- GT GT GT GT GT GT GT GT C-3' Co 56.20 
9IS 5'- CT CT CT CT CT CT CT CT G-3' Co 51.33 

10IS 5'- GA GA GA GA GA GA GA GA RC-3' Co 67.71 
11IS 5'-AC AC AC AC AC AC AC AC C-3' Co 57.78 
14IS 5'- GACA GACA GACA GACA-3' Co 51.42 
16IS 5'-DBD AC AC AC AC AC AC AC A-3' Co 65.25 

844UBC 5'-CTC TCT CTC TCT CTC TRC-3' Co 55.00 
848UBC 5'-CAC ACACAC ACACAC ARG-3' Co 55.00 
857UBC 5'-ACA CAC ACA CAC ACA CYG-3' Co 55.00 
865UBC 5'-CCG CCG CCG CCG CCG-3' Co 65.00 
866UBC 5'-CTC CTC CTC CTC CTC CTC-3' Co 60.00 
868UBC 5'-GAA GAA GAA GAA GAA GAA-3' Co 47.00 
869UBC 5'-GTT GTT GTT GTT GTT GTT-3' Co 47.00 

 
های تنوع برای آغازگرهای مورد همچنین شاخص

ارائه شده است.  4بررسی محاسبه شده و در جدول 
و  UBC857 ،UBC868 ،IS5 ،IS6 آغازگرهای

IS16 کلی کمتر از صددرصد شدارای درصد چند
بودند و در ديگر آغازگرها میزان درصد چندشکلی 
برابر صددرصد داشتند. کمترين درصد چندشکلی به 

درصد( اختصاص داشت.  7/66) UBC868آغازگر 
درصد بود، که  21/94شکلی نیز متوسط درصد چند

های توان بیان داشت آغازگرها در بین جمعیتمی
لی بالايی بودند. متوسط شکمورد بررسی دارای چند

بود. آغازگرهای  369/0شکلی محتوای اطلاعات چند
UBC844 ،UBC866 ،IS6 ،IS10 ،IS11 ،IS14 

 400/0بیشتر يا مساوی  PICبا میزان  UBC865و
نسبت به ديگر آغازگرها در نشان دادن تنوع ژنتیکی 

های مورد بررسی برتر ای جمعیتبین و درون گونه
با  UBC865و  IS14گر آغازگر بودند. از طرف دي

( برتر MIداشتن بیشترين میزان شاخص نشانگر )
( نیز ملاحظه RPبودند. برای شاخص قدرت تفکیک )

دارای  IS16و  IS5 ،IS14 ،IS6شد که آغازگرهای 
نیز  EMRبیشترين مقادير بودند. برای شاخص 

اختصاص  IS7و  IS14بیشترين مقدار به آغازگرهای 
های مورد گوی باندی جمعیتال 1يافت. شکل 

 دهد.را نشان می IS5بررسی برای آغازگر 
به منظور تعیین تفاوت ژنتیکی بین شش گونه مورد 

بررسی تجزيه واريانس ملکولی انجام شد که بر اساس 
دار در سطح ها اختلاف معنیدر بین گونه PhiPTآماره 

درصد واريانس موجود به  18وجود داشت و تنها  1%
درصد به  82ها اختصاص يافت و معیتداخل ج

 (. 5ای اختصاص داشت )جدول واريانس بین گونه
های مورد بررسی با استفاده تشابه ژنتیکی جمعیت

ارائه شده است.  6از ضريب تشابه جاکارد در جدول 
و  368Boبا  155Boبیشترين تشابه بین جمعیت 

 000/1به ترتیب با ضرايب  206Urبا  165Urجمعیت 
بود و کمترين تشابه ژنتیکی بین جمعیت  940/0و 

154Ur  213باSt  19و جمعیتBo  51باSt  به ترتیب با
 بود. 190/0و  197/0میزان 

ها بر اساس ضرايب تشابه جاکارد برای جمعیت
ای و گونهای، درونمتوسط ضريب تشابه بین گونه

متوسط ضريب تشابه برای هر گونه محاسبه شد 
ن اساس متوسط تشابه بین ( و بر اي6)جدول 
ای بود. متوسط تشابه بین گونه 423/0ها جمعیت

بود.  841/0ای و متوسط تشابه درون گونه 356/0
های گونه گونه مورد مطالعه جمعیت 6همچنین در بین 

Ae. strangulate  دارای کمترين متوسط ضريب
ها ساير گونه هایای نسبت به جمعیتتشابه درون گونه

های بودند و در مرحله بعد جمعیت 791/0ن با میزا
به  Ae. tauschiiو  Ae. speltoidesهای گونه

نسبت 823/0و  811/0ترتیب با متوسط ضريب تشابه 
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ريب تشابه کمتری داشتند. از طرف ضها به ديگر گونه
 و  Ae. umbellulataهای گونه ديگر جمعیت

T. boeticum با متوسط ضريب تشابه  به ترتیب
دارای کمترين تنوع ژنتیکی درون  887/0و  888/0
)با توجه به آغازگرهای  ISSRای بر اساس نشانگر گونه

 های مورد مطالعه بودند.مورد استفاده( در بین گونه
های مورد بررسی با نتايج تشابه ژنتیکی بین گونه
ارائه شده است.  7ضريب تشابه دايس در جدول 

ترين تشابه ژنتیکی گردد، بیشکه ملاحظه میهمچنان

 Ae. tauschiiو  Ae. strangulateبین دو گونه 
 ( و در مرحله بعد دو گونه928/0وجود داشت )

T. urartu  وT. boeticum  دارای تشابه بالايی
 های( بودند. کمترين تشابه بین گونه824/0)

T. boeticum  وAe. umbellulata  449/0با ضريب 
 ،Ae. umbellulata هوجود داشت. در مجموع سه گون

Ae. strangulate  وAe. tauschii با گونه 
T. boeticum  دارای کمترين میزان تشابه به ترتیب با

 بودند. 478/0و  468/0، 449/0مقادير 
 

 
 IS5های مورد بررسی با استفاده از آغازگر الگوی باندی جمعیت .1 شکل

 
 در آغازگرها EMRو  PIC ،MI ،RPهایباند و باند چند شکل، درصد چندشکلی و شاخصتعداد کل  .4جدول 

 PIC MI RP EMR درصد چند شکلی های چند شکلمکان های تکثیر شدهمکان آغازگر کد

7IS 8 8 100% 0.122 0.97 6 8 
844UBC 7 7 100% 0.404 2.83 5 7 
848 UBC 6 6 100% 0.361 2.17 4.3 6 
857 UBC 8 7 87.50% 0.361 2.22 7 6.1 
866 UBC 7 7 100% 0.400 2.80 6.2 7 
868 UBC 6 4 66.7% 0.244 0.65 6.8 4 
869 UBC 5 5 100% 0.374 1.87 5.5 5 

5IS 8 7 87.50% 0.367 2.25 10.7 7 
6IS 7 6 85.70% 0.403 2.08 7.3 6 
9IS 7 7 100% 0.399 2.80 6.8 7 

10IS 7 6 100% 0.400 2.40 4.1 6 
11IS 6 6 100% 0.411 2.47 4.9 6 
14IS 10 10 100% 0.453 4.53 7.7 10 
16IS 7 6 85.70% 0.395 2.04 7.2 6 

865 UBC 7 7 100% 0.442 3.10 6.3 7 
 6.54 6.38 2.35 0.369 %94.21 6.60 7.00 میانگین

 
 ISSR های مورد بررسی با استفاده از آغازگرهایتجزيه واريانس مولکولی برای گونه .5جدول 

Φ منابع تغییرات درجه آزادی میانگین مربعات واريانس اجزا درصد واريانس کل 

 ها بین جمعیت 5 102.83 19.71 82% **0.821

 هاداخل جمعیت 24 4.30 4.30 18% 

 کل 29  24.01 100% 

 %1دار در سطح ** معنی
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 ISSRها با استفاده از ضريب تشابه جاکارد بر اساس نشانگر تشابه ژنتیکی بین جمعیت .6جدول 
 51St 213St 276St 306St 233St 1429Um 360Um 234Um 887Um 103Um 375Ta 374Ta 108Ta 198Ta 205Ta جمعیت

213St 0.885        423/0ها متوسط تشابه بین جمعیت 

276St 0.839 0.842        356/0ای متوسط تشابه بین گونه 

306St 0.793 0.860 0.881         841/0ای متوسط تشابه درون گونه 

233St 0.709 0.684 0.712 0.700      ی متوسط تشابه گونهAe. strangulate  791/0 

1429Um 0.414 0.443 0.413 0.446 0.406     ی متوسط تشابه گونهAe. umbellulata  888/0 

360Um 0.420 0.408 0.438 0.413 0.433 0.870    ی متوسط تشابه گونهAe. tauschii  823/0 

234Um 0.420 0.429 0.419 0.432 0.455 0.870 0.923   ی متوسط تشابه گونهT. boeticum  887/0 

887Um 0.429 0.437 0.446 0.459 0.441 0.907 0.889 0.889  ی متوسط تشابه گونهT. urartu  846/0 

103Um 0.441 0.389 0.438 0.395 0.433 0.836 0.923 0.887 0.889 ی متوسط تشابه گونهAe. speltoides  811/0 

375Ta 0.754 0.789 0.783 0.770 0.690 0.431 0.397 0.417 0.405 0.378      

743Ta 0.672 0.705 0.730 0.692 0.695 0.458 0.405 0.405 0.452 0.405 0.828     

108Ta 0.651 0.683 0.734 0.697 0.700 0.427 0.413 0.413 0.421 0.413 0.800 0.897    

198Ta 0.705 0.683 0.762 0.723 0.672 0.446 0.413 0.413 0.459 0.413 0.831 0.930 0.898   

205Ta 0.684 0.750 0.746 0.733 0.741 0.375 0.361 0.400 0.389 0.342 0.818 0.729 0.733 0.763  
19Bo 0.190 0.200 0.202 0.229 0.278 0.213 0.231 0.247 0.241 0.215 0.210 0.235 0.259 0.244 0.237 

368Bo 0.210 0.220 0.221 0.247 0.263 0.232 0.235 0.250 0.259 0.235 0.244 0.268 0.293 0.277 0.225 
155Bo 0.210 0.220 0.221 0.247 0.263 0.232 0.235 0.250 0.259 0.235 0.244 0.268 0.293 0.277 0.225 
18Bo 0.208 0.218 0.220 0.232 0.247 0.231 0.218 0.234 0.260 0.218 0.244 0.269 0.263 0.278 0.224 
10Bo 0.238 0.247 0.247 0.259 0.260 0.244 0.232 0.247 0.272 0.232 0.272 0.280 0.274 0.289 0.253 
77Ur 0.215 0.225 0.272 0.253 0.253 0.238 0.241 0.241 0.266 0.241 0.299 0.291 0.284 0.300 0.297 
154Ur 0.219 0.197 0.215 0.213 0.279 0.211 0.230 0.230 0.224 0.230 0.257 0.250 0.244 0.260 0.271 
165Ur 0.231 0.225 0.272 0.253 0.270 0.238 0.241 0.241 0.266 0.256 0.299 0.308 0.300 0.316 0.297 
206Ur 0.228 0.238 0.284 0.265 0.267 0.235 0.238 0.238 0.263 0.238 0.312 0.304 0.296 0.313 0.311 
162Ur 0.218 0.228 0.275 0.256 0.274 0.225 0.228 0.228 0.253 0.228 0.303 0.312 0.304 0.321 0.301 
1057Sp 0.362 0.352 0.384 0.417 0.394 0.347 0.352 0.371 0.361 0.371 0.380 0.370 0.437 0.397 0.403 
416Sp 0.348 0.338 0.391 0.386 0.381 0.333 0.379 0.379 0.348 0.379 0.368 0.357 0.406 0.386 0.413 
83Sp 0.362 0.371 0.384 0.417 0.353 0.386 0.333 0.352 0.380 0.352 0.380 0.408 0.417 0.417 0.382 
25Sp 0.391 0.380 0.411 0.444 0.403 0.375 0.380 0.380 0.389 0.400 0.408 0.417 0.444 0.425 0.391 
963Sp 0.426 0.435 0.444 0.479 0.418 0.370 0.338 0.356 0.365 0.356 0.443 0.451 0.479 0.458 0.448 

 19Bo 368Bo 155Bo 18Bo 10Bo 77Ur 154Ur 165Ur 206Ur 162Ur 1057Sp 416Sp 83Sp 25Sp جمعیت

368Bo 0.920              

155Bo 0.920 1.000             

18Bo 0.784 0.863 0.863            

10Bo 0.830 0.906 0.906 0.882           

77Ur 0.567 0.581 0.581 0.576 0.623          

154Ur 0.582 0.542 0.542 0.564 0.533 0.745         

165Ur 0.621 0.633 0.633 0.576 0.623 0.846 0.816        

206Ur 0.610 0.623 0.623 0.567 0.639 0.902 0.765 0.940       

162Ur 0.576 0.590 0.590 0.559 0.607 0.900 0.725 0.900 0.920      

1057Sp 0.243 0.263 0.263 0.247 0.244 0.270 0.225 0.253 0.250 0.240     

416Sp 0.225 0.230 0.230 0.211 0.227 0.309 0.262 0.290 0.286 0.275 0.813    

83Sp 0.227 0.263 0.263 0.264 0.276 0.288 0.225 0.270 0.267 0.257 0.840 0.776   

25Sp 0.237 0.273 0.273 0.257 0.253 0.280 0.254 0.280 0.260 0.250 0.880 0.780 0.808  
963Sp 0.267 0.286 0.286 0.253 0.282 0.276 0.250 0.293 0.273 0.263 0.792 0.731 0.863 0.830 

 
 ها با استفاده از ضريب تشابه دايسدر بین گونه ISSRتشابه ژنتیکی بر اساس نشانگر  .7جدول 

  Ae. strangulata Ae. umbellulata Ae. tauschii T. boeticum T. urartu گونه

Ae. umbellulata 0.670      

Ae. tauschii 0.928 0.650     

T. boeticum 0.468 0.449 0.478    

T. urartu 0.507 0.468 0.541 0.824   

Ae. speltoides 0.678 0.620 0.672 0.504 0.553  



 (41-53) 1396 زمستان، بیستمشماره  ،هفتم سال، فناوری گیاهان زراعیعلمی ـ پژوهشی زيست مجله 48

 

 
 
 

 

 

 ای به روشنمودار درختی حاصل از تجزيه خوشه
UPGMA  براساس ضريب فاصله جاکارد برای

ارائه شده است.  2های مورد بررسی در شکل جمعیت
گروه  6ها در گردد، جمعیتهمچنان که ملاحظه می

های مربوط به قرار گرفتند و همچنین جمعیت
و جنس از همديگر کاملاً تفکیک شدند. د 2های گونه

تفکیک  Ae. strangulateو  Ae. tuoschiiگونه 
در  332Stکاملی از همديگر نداشتند، بطوريکه جمعیت 

ر های مرتبط با گونه مربوط به خود قراگروه جمعیت
 Ae. tuoschiiهای گونه نگرفت و با جمعیت

ها ها تفکیک جمعیتگروه شد. اما برای ديگر گونههم
 تايجا نبکاملاً انجام شد و نتايج حاصل از گروه بندی 

  شت.ابه کاملاً مطابقت دابدست آمده از ماتريس تش

ها با ای گونهدندروگرام حاصل از تجزيه خوشه
و بر اساس ضريب فاصله دايس در  UPGMAروش 

که ملاحظه ارائه شده است. همچنان 3شکل 
جنس کاملاً از هم تفکیک  2های گردد گونهمی

 هایشدند و در دو گروه جدا قرار گرفتند. گونه
Ae. tuoschii  وAe. stranguiata  با بیشترين

شباهت قبل دو گونه ديگر در يک گروه قرار گرفتند و 
با فاصله نسبتا  Ae. speltiodesدر مرحله بعد گونه 

متوسطی که با دو گونه قبلی داشت با آنها هم گروه 
در بین چهار گونه  Ae. umbellulataشد. گونه 

نیای وحشی بیشترين فاصله مورد مطالعه جنس گندم
ها با توجه به نمودار تهیه شده بر گر گونهرا با دي

 نشان داد. ISSRاساس نشانگر 
 

 
 UPGMAجمعیت به روش  30در  ISSRای بر اساس نشانگر نمودار درختی حاصل از تجزيه خوشه .2شکل 



 49 ...عنوان مختصر ی وحش یاینجنس گندم Uو  D ،S یهاوابط بین ژنومر یبررسفريدونی و همکاران:  

 

 

 
 UPGMAبه روش  ISSRها بر اساس نشانگر ای گونهدندروگرام حاصل از تجزيه خوشه .3شکل 

 
اساس تجزيه به مختصات اصلی شش مولفه بر 

 100ها استخراج شد که در مجموع برای جمعیت
درصد واريانس را توضیح دادند و مختصات اول و 

درصد از واريانس را توضیح دادند )جدول  87/65دوم 
ارائه نشد(. نمودار دو بعدی مختصات اول و دوم نیز 

گردد که ملاحظه میارائه شد. همچنان 4در شکل 
ها بر روی دياگرام با نتايج تجزيه جمعیتپراکنش 

های هر گونه کلاستر کاملا مطابقت داشت و جمعیت
بود که از  233Stکاملاً از همديگر تفکیک شدند. تنها 

فاصله  Ae. stranguiataهای گونه گروه جمعیت
 Ae. tauschiiهای گونه گرفته و با گروه جمعیت

کلاستر نیز تر بود، که اين تنیجه در تجزيه نزديک
 مشاهده شد. 

 6بر اساس نتايج تجزيه به مختصات اصلی برای 
ها سه محور گونه به منظور ارزيابی روابط بین ژنوم

درصد واريانس را  26/88مختصات اول در مجموع 
توضیح دادند )جدول ارائه نشد(. نمودار دو بعدی 

ارائه شد. با توجه به  5مختصات اول و دوم در شکل 
 های متعلق به دو اهده شد که گونهنمودار مش

  جنس از همديگر تفکیک شدند و دو گونه
Ae. stranguiata  وAe. tauschii  با داشتن

در يک منظقه  ISSRشباهت بالا بر اساس نشانگر 
 Ae. umbellulata هاینمودار قرار داشتند و گونه

نیز شباهت نسبتاً بالايی داشتند و  Ae. speltiodesو
ی حاوی قه از نمودار قرار گرفتند. دو گونهدر يک منط

نیز در يک منطقه از نمودار قرار داشتند. نتايج  Aژنوم 
ی تابع تشخیص مطابقت کاملی با حاصل از تجزيه

ها نتايج تجزيه کلاستر و ماتريس تشابه بین گونه
 داشت. 

ها تنوع به خوبی مشخص شد که در بین گونه
مورد استفاده وجود  ژنتیکی بالايی بر اساس نشانگر

ای نسبت به داشت و سهم بالای واريانس بین گونه
ها بر اساس ای نشان داد که گونهواريانس درون گونه

نشانگر مورد بررسی کاملاً تفرق داشتند. وجود تنوع 
در بین  ISSRژنتیکی بالا بر اساس نشانگر 

 Ae. Crassa (Khoramifard et ههای گونجمعیت

al., 2017) یونهو گAe. Cylindrical 

(Mohammadi et al., 2014)  .گزارش شده است
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توان دريافت که نشانگر مورد در هر حال به خوبی می
های مورد استفاده توانايی بالايی در تفکیک گونه

های مورد مطالعه را به خوبی بررسی داشت و جمعیت
در زيرگروه خود قرار داد. گزارش مشابه برای سه 

 .Aryanegad et alس شبدر توسط گونه از جن
ارائه شده است  ISSRبا استفاده از نشانگر  (2013)

های سه گونه از همديگر کاملاً تفکیک و جمعیت
 شدند.

 

 
 ISSRنشانگر جمعیت مورد بررسی بر اساس  30نمودار پراکنش مختصات اول و دوم تجزيه به مختصات . 4شکل 

 

 
 ISSR جمعیت مورد بررسی بر اساس نشانگر 30جزيه به مختصات نمودار پراکنش حاصل از ت .5شکل 
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با توجه به پارامترهای نشانگری در مجموع 
عنوان به UBC865 و IS14 ،IS6 آغازگرهای

آغازگرهای برتر در شناسايی تنوع ژنتیکی در بین 
های مورد بررسی معرفی شدند. هر چند ديگر جمعیت

چند شکلی را نشان دادند.  آغازگرها نیز سطح مناسبی از
و  PIC ،RP ،EMRاستفاده از پارامترهای نشانگری 

MI  در انتخاب آغازگرهای مناسب برای بررسی تنوع
 Safari et) ی چچم يکسالههای گونهژنتیکی جمعیت

al., 2014) های مختلف جنس نعناعو گونه 
(Zinodini et al., 2013) .گزارش شده است 

ای و يب تشابه بین گونهبالا بودن متوسط ضر
ای بیانگر اين پايین بودن ضريب تشابه درون گونه

مطلب بود که نشانگر مورد بررسی تنوع بیشتری در 
های هر گونه ها نشان دادند و درون جمعیتبین گونه

تنوع کمتری وجود داشت و همین مسئله باعث 
های مورد بررسی شد و تايیدی بر تفکیک گونه

برای  Dمولکولی بود. ژنوم تجزيه واريانس 
آغازگرهای مورد استفاده تنوع بالاتری درون 

های خود نشان داد و به عبارتی در مناطق جمعیت
تکثیر شده توسط آغازگرهای مورد استفاده در بین 

تغییرات بیشتری مشاهده  Dهای دارای ژنوم جمعیت
ها مشاهده شد که جمعیت Uشد. اما برای ژنوم 

راساس آغازگرهای مورد استفاده شباهت بیشتری ب
های تکثیری توان بیان داشت که مکانداشتند و می

 Uهای ژنوم توسط آغازگرهای مورد بررسی در جمعیت
و  Ae. strangulateتغییرات کمتری داشتند. دو گونه

Ae. tauschii  هردو دارای ژنومD  هستند و وجود
ای تشابه بالا در بین آنها طبیعی است و همچنین بر

باتوجه به  T. boeticumو  T. urartuدو گونه 
هستند نتیجه بدست آمده با  Aاينکه دارای ژنوم 

 .Aliyev et alساختار ژنتیکی آنها مطابقت داشت. 
، روابط با استفاده از ماتريس تشابه نی و لی )2007(

                                                                     
1. Nei and Li 

های ديپلوئید و تتراپلوئید ای در ژنوتیپبین گونه
الگوی باندی حاصل از  جنس تريتیکوم را بر اساس

مورد بررسی قرار داد و بیان  RAPDنشانگرهای
بر  T. monococcumبا  T. boeticumداشت که 

اساس ماتريس تشابه فاصله ژنتیکی بالايی دارند. 
Petersen et al. (2006)  در بررسی روابط

نیای وحشی و گندم به های گندمفیلوژنتیکی جنس
با استفاده از  Dو  A ،Bهای منظور يافتن منشاء ژنوم

گزارش  EFGآغازگر  10و  DMCIآغازگر  11
نیای های گندمکردند که از نظر فیلوژنتیکی جنس

های بین آنها مونوفیلیک يا وحشی، گندم و تلاقی
 Cenkci et al. (2008)يک شکل هستند. اما 

تا  420/0متوسط ضرايب فاصله نسبتا بالايی )بین 
يب جاکارد( بر اساس نشاتگر با استفاده از ضر 000/1

RAPD نیای وحشی های دو جنس گندمدر بین گونه
و گندم گزارش کردند و همچنین نتايج اين تحقیق 

( 356/0پايینی ) ای نسبتاًنیز متوسط تشابه بین گونه
فاصله کمتری با  Dنشان داد. مشاهده شد که ژنوم 

 بیشترين فاصله را با دو ژنوم Uدارد و ژنوم  Sژنوم 
ديگر براساس نشانگر مورد بررسی نشان داد و از طرف 

متعلق به جنس گندم نیز بیشترين فاصله  Aديگر ژنوم 
نیای وحشی داشت. همچنین را با سه ژنوم جنس گندم

نیای وحشی، های متعلق به جنس گندمدر بین ژنوم
بود که اين  Aدارای فاصله کمتری با ژنوم  Uژنوم 

مطابقت  Cenkci et al. (2008)نتیجه با گزارش 
دارد. همچنین نتايج بدست آمده برای روابط بین 

 & Sallaresای با نتايج گزارش شده توسط گونه

Brown (2004)  که با استفاده از نشانگرEST  روابط
نیای وحشی و های ديپلوئید گندمای گونهبین گونه

 خويشاوندان آنها را بررسی کردند، مطابقت دارد.
نشانگر مورد استفاده به خوبی تنوع در مجموع 

ها و روابط بین ژنتیکی موجود در ساختار جمعیت
دست آمده با گزارشات های را نشان داد و نتايج بگونه

 & Cenkci et al., 2008; Sallares) ارائه شده

Brown, 2004)  مطابقت داشت. بنابراين باتوجه به
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در  کارايی بالای نشانگر مولکولی مورد استفاده
گردد که در ای پیشنهاد میبررسی روابط بین گونه

مطالعات فیلوژنتیکی از اين نشانگر استفاده شود. 

توان ارتباط همچنین با توجه به نتايج بدست آمده، می
 Dو  Sرا نسبت به دو ژنوم  Aبه ژنوم  Uبیشتر ژنوم 

 های اصلاحی مد نظر قرار داد. در برنامه
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