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Abstract  

Objective 

Genetic diversity in field crops and their wild ancestors plays important role in breeding 

programs. The aim of this study was to investigate the genetic diversity of einkorn 

(Triticum monococcum L. ssp. boeoticum) wheat genotypes collected from western parts 

of Iran using SSR markers.  

 

Material and methods 

In this study, genetic variation of 163 genotypes from 34 populations of einkorn wheat 

collected from western parts of Iran was investigated using 19 SSR loci developed in the 

A genome of hexaploid wheat. 
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Results 

In the investigation of 163 einkorn genotypes using 19 microsatellite loci were generated 

151 polymorphic alleles with an average of 7.94 per locus. The content of polymorphic 

information content (PIC) in the studied einkorn genotypes ranged from 0.64 for 

Xgwm480-3A locus to 0.89 for Xgwm4-4A locus. The mean content of polymorphic 

information in the studied genotypes was 0.77. According to the results, Xgwm4-4A, 

Xgwm610-4A and Xgwm282-7A loci were identified as the most suitable primers for 

studying genetic diversity and differentiation of einkorn wheat genotypes. The mean of 

Shannon coefficient of 0.16 indicated moderate variation in genotypes under study. The 

average percentage of polymorphic gene loci in the 34 studied populations was 36.74 and 

the average heterozygosity was 0.114. Based on analysis of molecular variance for 34 

populations, the variations between and within populations were calculated as 7% and 

93%, respectively. Cluster analysis based on Jaccard coefficients and UPGMA algorithm 

classified the einkorn genotypes into 10 distinct groups. The results of the principal 

coordinate analysis revealed that the two primary vectors explained 29.33% and 24.01% 

of the total molecular genetic variance, respectively.  

 

Conclusion 

The results indicated the usefulness of microsatellite markers in identifying and grouping 

einkorn wheat genotypes, so that the obtained information could be used in breeding 

projects, germplasm conservation planning and collection of einkorn wheat populations.  

Keyword: Einkorn wheat, Microsatellite markers, Triticum monococcum L. ssp. boeticum, 

West of Iran 

 

Citation: Poursiahbidi MM, Cheghamirza K, Bahraminejad S, Arzani A, Mehrabi AA (2020) Evaluation 

of genetic variation in einkorn wheat originated from west Iran using microsatellite markers. Agricultural 

Biotechnology Journal 12 (2), 183-208. 

 

Agricultural Biotechnology Journal 12 (2), 183-208. 

DOI: 10.22103/jab.2020.15516.1212 

Received: May 1, 2020; Accepted: August 9, 2020.  

© Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant Production, Shahid Bahonar University of 

Kerman-Iranian Biotechnology Society 

 



    1399و همکاران،  بیدیپورسیاه 

185 
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 

 ایریزماهواره با استفاده از نشانگرهای اینکورن غرب ایرانهای گندمارزیابی تنوع ژنتیکی 

  

  بیدیمحمدمهدی پورسیاه

دانشجوی دکتری گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، دانشگاه رازی، کرمانشاه، ایران، ایمیل: 

m.siahbidi@gmail.com 

 *اچقامیرز کیانوش

دانشیار گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، دانشگاه رازی، کرمانشاه، ایران،  مسئول، نویسنده *

  cheghamirza@yandex.ru ایمیل:  09188311085تلفن: 

 نژادبهرامی صحبت

ایمیل:  باتات، دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، دانشگاه رازی، کرمانشاه، ایران،دانشیار گروه زراعت و اصلاح ن

sohbah72@gmail.com 

 ارزانی احمد

استاد گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی، دانشگاه صنعتی اصفهان، اصفهان، ایران، ایمیل: 

a_arzani@cc.iut.ac.ir 

 مهرابی  اشرفعلی

 alia.mehrabi@yahoo.comاعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی، دانشگاه ایلام، ایلام، ایران، ایمیل: دانشیار گروه زر 

 19/05/1399، تاریخ پذیرش: 12/02/1399تاریخ دریافت: 

 

  چکیده

اینکیورن  گونی  دارد. نژادی بی یهابرنامی  رفتشییدر پ ینقی  مهمی هیای و اجداد وحشیی ننزراع اهانیدر گ یکیوجود تنوع ژنت هدف:

(Triticum monococcum L. ssp. boeoticum) هید  ی دارد.اجغرافیایی گسترده پراکن  و وسیع ایران تنوع غربی نواحی در 

  .بود ایریزماهواره نشانگرهای از استفاده با منطق  این از شده نوریجمع اینکورن هایگندم ژنتیکی تنوع بررسی تحقیقاز این 

 19 با اسیتفاده از ی ایرانغرب مکان متفاوت از س  استان 34وری شده از نجمع اینکورن گندمنوتیپ ژ 163تنوع ژنتیکی  :هامواد و روش

  شد. بررسیگندم هگزاپلویید  Aاز ژنوم  SSR جایگاه ژنی

 94/7 نیانگییبیا م ایهزماهواریر گاهیجا 19برای  نلل چندشکل 151در مجموع  ژنوتیپ گندم اینکورن مورد مطالع  163در  نتایج:

تیا  Xgwm480-3Aجایگاه ژنی برای  64/0ن مورد مطالع  بیهای ژنوتیپدر (  PIC) لیچندشکلاعات اط   محتوایدامن .شناسایی شد
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. با توج  بی  بود 77/0مورد مطالع   هایژنوتیپدر محتوای اطلاعات چندشکلی  میانگیند. متغیر بو Xgwm4-4Aژنی جایگاه رای ب 89/0

ها بیرای بررسیی تنیوع جایگاه ترینمناسب Xgwm282-7Aو  Xgwm4-4A  ،Xgwm610-4Aژنی هایجایگاه ایج بدست نمدهنت

نشیان دهنیده تنیوع  16/0میانگین ضریب شانون بی  مییزان . تشخیص داده شدند ی مورد مطالع  گندم اینکورنهاژنتیکی و تمایز ژنوتیپ

درصید و مییانگین  74/36جمعییت میورد مطالعی   34هیای ژنیی چندشیکلی در ط مکانهای تحت بررسی بیود. متوسیمتوسط در ژنوتیپ

 درون بیین واخیتلا  ، گنیدم اینکیورن جمعییت 34برای  برنورد شد. بر اساس نتایج تجزی  واریانس مولکولی 114/0هتروزیگوسیتی برابر 

 بیر اسیاس الگیوریت و ضیرایب جاکیارد اسیتفاده از  ای باتجزی  خوش مشاهده شد.  درصد 93و  7ب  ترتیب  های مورد مطالع جمعیت

UPGMA نتایج حاصل از تجزی  ب  مختصیات اصیلی طبق  .نمودبندی گروه طبق  10در  گندم اینکورن رامورد مطالع   هایژنوتیپ

 .درصد از کل واریانس ژنتیکی مولکولی را تبیین نمودند 01/24و  33/29دو بردار اولی  ب  ترتیب 

طوریکی  داشیت، ب  های گندم اینکورنبندی ژنوتیپروهدر شناسایی و گ ریزماهوارهنشانگرهای بودن مفید حکایت از نتایج  :گیرینتیجه 

هیای گنیدم اینکیورن معیتجریزی حفاظت ژرم پلاس  و ایجاد کلکسیون از های اصلاحی، برنام توان در پروژهدست نمده میاز اطلاعات ب

 استفاده نمود.

 SSR ،Triticum monococcum L. ssp. boeoticumغرب ایران، گندم اینکورن، نشانگرهای : کلیدی کلید

 

 مقدمه

 20، میلییون تین 700نماید و بیا تولییدی بیی  از ای نیمی از مردم دنیا را تامین میرین گیاه زراعی، غذتعنوان مه گندم ب 

. سیط  زییر کشیت ایین (Arzani & Ashraf 2017نماید )ا تامین مییلیارد نفر مردم جهان رم 5/4درصد پروتئین روزان  و کالری 

ای هیای مقیاوم بی  تن هشناسایی ژن .(FAO 2017گزارش شده است ) هکتار ونیلیم 7/6 حدود 2017محصول در ایران در سال 

تیرین و مه  ای برخیوردار اسیت.ی جهت افزای  تولید از اهمییت وییژهای زراعهزنده و غیر زنده محیطی ب  منظور انتقال ننها ب  گون 

 Mohammadi & Prasanna) انتخاب گیاهان برتر اسیتب  منظور وجود و یا ایجاد تنوع نژادی های ب در برنام ترین نیاز اساسی

هیای سیازی خخیایر ژنتیکیی از طرییق ژنوانید جهیت غنیتمیهای ژنتیکی پلاس  و خزان اطلاع از سط  تنوع موجود در ژرم .(2003

خویشیاوندان وحشیی گنیدم حیاوی  باشید.خویشیاوندان وحشیی می های مفید،از منابع مه  تنوع و شناسایی ژن ناسب بکار رود. یکیم

 های حاصیل و همچنین سازگاری ب  تنحتی بهبود عملکرد  ها، خشکی، شوری وییدی برای مقاومت ب  نفات و بیمارمف ایهژن

خخایر برای  بنابراین استفاده از این .(Wang et al. 2007; Warschefsk et al. 2014) از تغییرات شرایط نب و هوایی هستند

تنوع  متعدد بیانگر این واقعیت است ک  هنوز از هاییبررس. است نژادیب های الزامات اساسی در برنام  اصلاح ارقام مدرن یکی از

 Triticum ای جینسهگونی (. Maxted et al. 2006) است استفاده نشده طور کاملهای خویشاوند گندم ب ژنتیکی درون گون 

های دیپلوئیید بیا های وحشیی بی  وییژه گونی ک  از میان ننهیا گنیدم دنباشهای مختلفی با سطوح پلوئیدی متفاوت میشامل گون 
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دارای سیط  رن کیوهای ایننیدمگنینید. شیمار میب های زراعیی های مفید خود، پتانسیلی قابیل اسیتفاده در اصیلاح گنیدمویژگی

 T. urartuو  T. monococcum ،T. boeoticum گونی  سی و در بر گیرنیده  AAو دارای ژنوم  2n=2x=14 کروموزومی

و بی   یافت  اسیت کاملت T. boeoticumاز ک   دیپلوئید اهلی است گندم نخستین T. monococcum مشخصاًوحشی هستند. 

منیابع های گنیدم ، این گونی شودهای زراعی هگزاپلوئید و دوروم محسوب میگندم ب  Aیک والد دهنده ژنوم  T. urartu همراه

  .(Mizumoto et al. 2002) نیندشمار میب های زراعی ژنتیکی ارزشمندی برای اصلاح گندم

یوست  با صفات های مرسوم اصلاح نباتات، انتخاب غیرمستقی  نشانگرهای مولکولی پهای بهبود و افزای  کارایی روشیکی از راه

های پلاس ژرمهای توانند برای تعیین ویژگیعلاوه بر این، نشانگرهای مولکولی می .(Gupta & Varshney 2005باشد )میمه  زراعی 

ر های فیلوژنتیک مورد استفاده قراهای ژنتیکی، شناسایی گیاهان تراریخت، مطالع  ژنوم موجودات و تجزی  و تحلیلگیاهی، تشخیص بیماری

 کاربرد هاجمعیت بین ژنتیکی تنوع تعیین جهت اخیر هایاستفاده از نشانگرهای مولکولی در سال(. Rafalski et al. 1996گیرند )

 هایجمعیت مطالع  برای ارزیابی قابل پارامترهای از یکی ژنتیکی، نشانگرهای این از نمدهدستب  چندشکلی میزان. است یافت  ایگسترده

 ییهایب  سبب برتر هازماهوارهیدر این میان، ر .(Vajed Ebrahimi et al. 2016) هاستجمعیت بین ژنتیکی هایتفاوت درک و مختلف

در نشانگرهای (. Vajed Ebrahimi et al. 2017ک  دارند، برای مطالعات ژنتیک جمعیت نسبت ب  سایر نشانگرها ارج  هستند )

 هاای ب  این نشانگرو تکرار پذیری ب  خاطر طول بلند نغازگرها، اهمیت ویژه پراکن  بالای نسبت بالا ب  همراهچندشکلی سط   هریزماهوار

بارز دارند و برای برنورد ساختار و روابط خویشاوندی افراد از توراث ه  SSRنشانگرهای  .(Chambers & Macavoy 2000داده است )

بلیت تکرار پذیری خوب و عموماً خنثی بودن از لحاظ گزینشی برای تعیین روابط ب  دلیل قا SSRقدرت بیشتری برخوردارند. نشانگرهای 

 ایران غرب و شمال تریتیکوم جنس یگون  ژنوتیپ از چهار 21 ایگون  درون ژنتیکی تنوع بررسی منظورب  خویشاوندی کاربرد بیشتری دارند. 

جفت نغازگر  24از  نکورنیگندم ا تیجمع 22 یکیتنوع ژنت در ارزیابی(. Salehi et al. 2018استفاده شد ) ایریزماهواره نشانگرهای از

 35 یتنوع ژنتیکKafi et al. (2018 )(. در پژوهشی Kharestani et al. 2013) شد گندم نان استفاده AA ژنوم زماهوارهیر

 نغازگر جفت 22 از نان گندم رق  22 ژنتیکی تنوع منظور بررسیب . مطالع  نمودندریزماهواره  یبر اساس نشانگرهارا گندم نان  ژنوتیپ

نمون   480 ژنتیکی نوعت با ارزیابی .(Ghasemi et al. 2019)دهند  نشان را مطلوبی چندشکلی توانستند جفت 11 ک  شد استفاده ریزماهواره

 40تا  4ها برای هر مکان ژنی بین داد نللتعک   مشخص شد ، SSRنغازگرجفت  39 استفاده از از اروپا بافت  یامنشاء های گندم نان از واریت 

لاین  35منظور بررسی تنوع ژنتیکی ب  .(Roussel et al. 2005) نلل برای هر مکان شناسایی شد 4/16بود و ب  طور میانگین  متفاوتنلل 

در    (.Pirseyedi et al. 2006ها گزارش شد )تنوع بالایی در میان این لاین SSRگندم سرداری با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

جایگاه  نلل برای هر 6/4نلل و میانگین  9تا  2ای از نلل در دامن  115در مجموع  نغازگر ریزماهواره 24ق  گندم با ر 30 تنوع ژنتیکی مطالع 

 و AFLPنغازگر  RAPD ،17 نغازگر 14 ازهای دیپلوئید غرب ایران گندمتوده وحشی  36 برای ارزیابی . (Liu et al. 2007)شد گزارش 

بیشترین میزان  SSR ک  نشانگر گردیدگزارش  81/0و 56/0، 45/0و میزان اطلاعات چندشکلی ب  ترتیب  استفاده شد SSR نغازگر 17
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و بر اساس تجزی   SSRنشانگر  14واریت  گندم نان با استفاده از  92. تعداد (Naghavi et al. 2009) نشان داداطلاعات چندشکلی را 

جفت نغازگر ریزماهواره  20 از ژنوتیپ برنج با استفاده 64. تنوع ژنتیکی (Drikvand et al. 2013بندی شدند )ای در ش  گروه طبق خوش 

 .(Kumar et al. 2012)ها نشان داد ای سط  بالایی از تنوع ژنتیکی را در بین ژنوتیپتجزی  و تحلیل خوش  شد وبررسی   مربوط

ک  ایران یکی  همچنین موقعیت جغرافیایی ایران گویای این واقعیت است وحشی در هلال حاصلخیز وهای پراکن  گون 

 Harlan & Zoharyاست ) T. boeoticumوحشی  های دیپلوئیدویژه گون ب  از مناطق جغرافیایی مه  از نظر خخایر ژنتیکی

این گیاه همچنین (. Salvi & Tuberosa 2005آید )ر میشما بترین گندم خودروی موجود در ایران عمومی طوریک  ب، (1996

 یارزشمند یارمنابع بالقوه بس توانندیاز ننها م یاریو بس( Hammer et al. 2000) های مقاومت ب  زنگ زرد بودهغنی از ژن

 اینکورن در نواحی غربی ایران، با توج  ب  تنوع وسیع و پراکن  جغرافیایی گون بنابراین  . (Jannik et al. 2001) باشند یندهن یبرا

هد  تحقیق حاضر  اییزماهوارهرنوری شده از این منطق  با استفاده از نشانگرهای های اینکورن جمعبررسی تنوع ژنتیکی گندم

 بود.

 

 ها مواد و روش

های ایلام، تاننمون  از مناطق مختلف غرب ایران )اس 163جمعیت گندم اینکورن شامل  34در این تحقیق  :مواد گیاهی

 نوری شدند.جمع 1392و  1391های (  طی سال1و جدول  1کردستان(  )شکل  کرمانشاه و

 
 آوری شده گندم اینکورنهای جمع. موقعیت جغرافیایی نمونه1شکل 

Figure 1. Geographical situation of the collected einkorn wheat samples 
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 های گندم اینکورنآوری ژنوتیپن جمع. موقعیت جغرافیایی مکا1جدول 

Table 1. Geographical situation of the collected einkorn wheat genotypes 

از  ارتفاع

 سطح دریا

Altitude 

جغرافیایی طول  

Longitude 

 عرض

 جغرافیایی

Latitude 

 تعداد

 ژنوتیپ
Number 

of 

genotype 

 مکان

Location 

 استان

Province 

 علامت

یاختصار  

Symbol 

1310 33 54.949 46 22.674 5 
 چرداول

Chardawell 

 ایلام

 Ilam 
A1 (OLD)  

1285 33 48.311 46 30.358 4 

 چرداول، گدم 

Chardawell, 

Gadameh 

 ایلام

 Ilam 
B1 (OLD)  

1258 33 42.655 46 31.557 

  سیروان، کارزان 5

Sirvan, Karazan,  

 ایلام

 Ilam 
C1 (OLD)  

1245 33 50.076 46 43.740 

  شباب-حمیل 5

Homail-Shabab 

 کرمانشاه

Kermanshah 
D1 (OLD)  

1354 34 15.106 46 22.917 

  نباداسلام 4

Islamabad  

 کرمانشاه

Kermanshah 
E1 (OLD)  

1408 34 43.336 46 53.475 

 کامیاران، پاقلع  4

Kamyaran, Paghale 

 کردستان

Kurdistan 
F1 (OLD)  

1381 34 59.434 46 57.863 

 کامیاران -سنندج  5

Sanandaj-Kamyaran 

 کردستان

Kurdistan 
G1 (OLD)  

1591 34 46.987 46 47.233 

 روانسر-کامیاران 5

Kamyaran-

Ravansar 

 کردستان

Kurdistan 
H1 (OLD)  

1193 33 56.434 46 16.993 

 چرداول، چارمل  5

Chardawell, 

Charmela 

 ایلام

 Ilam 
I1 (OLD)  

1113 33 51.613 46 15.564 

 ایوان، نرگسی 4

Ivan, Nargessi 

 ایلام

 Ilam 
J1 (OLD)  

OLD بردارینوری شده در سال اول نمون های جمع: نمون 
 OLD: Samples collected in the first year of sampling 

NEW بردارینمون  دومنوری شده در سال های جمع: نمون 
NEW: Samples collected in the second year of sampling 
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 های گندم اینکورنآوری ژنوتیپ. موقعیت جغرافیایی مکان جمع1ادامه جدول 

Table 1. Continued: Geographical situation of the collected einkorn wheat genotypes 

از  ارتفاع

ایسطح در  

Altitude 

 طول

 جغرافیایی

Longitude 

 عرض

 جغرافیایی

Latitude 

 تعداد

 ژنوتیپ

Number 

of 

genotype 

 مکان

Location 

 استان

Province 

 علامت

 اختصاری

Symbol 

 جوانرود 5 30.699 46 48.013 34 1525

Javanrood 

 کرمانشاه

Kermanshah 

K1 (OLD)  

 روانسر جاده 5 42.022 46 39.089 34 1397

Ravansar Road  

 کرمانشاه

Kermanshah 

M1 (OLD)  

 روانسر  5 47.442 46 33.480 34 1302

Ravansar  

 کرمانشاه

Kermanshah 

N1 (OLD)  

 قزانچی 6 01.006 47 26.910 34 1368

Qazanchi 

 کرمانشاه

Kermanshah 

P1 (OLD)  

  مریوان، باشماق 5 01.412 46 36.48 35 1335

Marivan, 

Bashmagh 

 کردستان

Kurdistan 

R1 (OLD)  

  سنندج، نبیدر 5 58.453 46 17.544 35 1662

Sanandaj, Abidar 

 کردستان

Kurdistan 

T1 (OLD)  

  مریوان، خکریان 5 16.137 46 22.572 35 1283

Marivan, Zakrian 

 کردستان

Kurdistan 

S1 (OLD)  

 صنعتی، چقاکبود شهرک 5 30.463 47 16.906 34 1506

Industrial Town, 

Chaghakabod 

 کرمانشاه

Kermanshah 

A2 (NEW)  

 کنگاور -صحن   5 32.548 47 16.252 34 1582

Sahne - Kangavar 

 کرمانشاه

Kermanshah 

B2 (NEW) 

 بیستون 5 26.187 47 22.499 34 1301

Bistoon 

 کرمانشاه

Kermanshah 

C2 (NEW) 

OLD بردارینوری شده در سال اول نمون های جمع: نمون 
 OLD: Samples collected in the first year of sampling 

NEW بردارینمون  دومنوری شده در سال های جمع: نمون 
NEW: Samples collected in the second year of sampling 
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 های گندم اینکورنآوری ژنوتیپ. موقعیت جغرافیایی مکان جمع1ادامه جدول 

Table 1. Continued: Geographical situation of the collected einkorn wheat genotypes 

از  ارتفاع

ایسطح در  

Altitude 

 طول

 جغرافیایی

Longitude 

 عرض

 جغرافیایی

Latitude 

 تعداد

 ژنوتیپ

Number 

of 

genotype 

 مکان

Location 

 استان

Province 

 علامت

 اختصاری

Symbol 

 بیدسرخ ،صحن  5 47.296 47 26.228 34 1548

Sahne, bidsorkh  

 کرمانشاه

Kermanshah 

D2 (NEW) 

 سنقر -بیستون 5 26.445 47 34.575 34 1378

Bistoon-Songhor 

 کرمانشاه

Kermanshah 

E2 (NEW) 

 زرین-کندول  5 04.434 47 39.587 34 1467

Kandule-Zarin 

 کرمانشاه

Kermanshah 

F2 (NEW) 

 کامیاران، کمرگره 5 56.477 46 42.522 34 1406

Kamyaran, Kameragare 

 کرمانشاه

Kermanshah 

G2 (NEW) 

 جوانرود-کامیاران 5 46.322 46 47.456 34 1685

Kamyaran-Javanrood 

 کرمانشاه

Kermanshah 

I2 (NEW) 

 خرک -دیواندره 5 07.205 47 40.554 35 2103
Divandareh- Kharakeh 

 کردستان
Kurdistan 

N2 (NEW)  

 زرین  اوباتو -دیواندره 4 59.01 46 01.075 36 2105

Divandareh-Zarineh 

obato 

 کردستان

Kurdistan 

O2 (NEW) 

 سقز  -دیواندره 5 23.677 46 12.766 36 1548

Divandareh-saghez 

 کردستان
Kurdistan 

P2 (NEW) 

 بان  5 56.820 45 16.18 36 1660

Baneh 

 کردستان

Kurdistan 

R2 (NEW)  

  مریوان -سقز 5 18.448 46 12.037 36 1619

Saqez-Marivan 

 کردستان

Kurdistan 

S2 (NEW)  

OLD بردارینوری شده در سال اول نمون های جمع: نمون 
 OLD: Samples collected in the first year of sampling 

NEW بردارینمون  دومنوری شده در سال های جمع: نمون 
NEW: Samples collected in the second year of sampling 
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Table 1. Continued: Geographical situation of the collected einkorn wheat genotypes 

از  ارتفاع

ایسطح در  

Altitude 

 طول

 جغرافیایی

Longitude 

 عرض

 جغرافیایی

Latitude 

 تعداد

 ژنوتیپ

Number 

of 

genotype 

 مکان

Location 

 استان

Province 

اختصاری علامت  

Symbol 

 مریوان-سقز 4 19.393 46 42.79 36 1607

Marivan 

Saqez- 

 کردستان

Kurdistan 

T2 (NEW)  

 ،مریوان-سقز 5 21.538 46 53.797 35 1625

 بسطام

Saqez-

Marivan,  

Bastam 

 کردستان

Kurdistan 

V2 (NEW)  

 مریوان سد 5 18.690 46 37.719 35 1432

Marivan 

Dam 

 کردستان

Kurdistan 

W2 (NEW)  

OLDبرداریآوری شده در سال اول نمونههای جمع: نمونه 
 OLD: Samples collected in the first year of sampling 

NEWبردارینمونه دومآوری شده در سال های جمع: نمونه 
NEW: Samples collected in the second year of sampling 

 

تشیری   (CTAB) ییداموروش ستیل تری متیل نمونییوم بر ب  برگی هاینمون  از DNA استخراج: تجزیه مولکولی

از روش  DNAبرای تعیین کمییت و کیفییت ( با کمی تغییرات انجام شد. Doyle & Doyle 1990شده توسط دویل و دویل )

روش  اسیاسبیر  (PCRمیراز )ای پلیزنجییرهواکن  شد. استفاده  درصد 8/0( و ژل نگارز 4802مدل  UNICO) اسپکتروفتومتر

ترکیب . لیتر بود میکرو PCR ،25حج  نهایی واکن   و با اندکی تغییر انجام شد.( Williams et al. 1990) ویلیامز و همکاران

 نشان داده شده است.  2در جدول  PCRمواد استفاده شده در واکن  

 مدت ب  گرادیسانت درج  94ی دما چرخ  کی: از بود عبارتت. چرخ  حرارتی ب  صورت تاچ داون صورت گرف PCR واکن 

با  اتصالی دما ق یدق کی ، یثان 45 مدت ب  گرادیسانت درج  93ی دما چرخ  10الگو،  DNA  یاولی ساز واسرشت منظور ب  ق یدق 4

 درج  93 یدما چرخ  10ق ، یدق 1 مدت ب  گرادیسانت درج  72 ریتکثی دما و گرادیسانت درج  60 تا 55 نغازگر نوع  ب توج 
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ق ، یدق 1 مدت ب  گرادیسانت درج  72 ریتکثی دما و رادگیسانت درج  58 تا 52 اتصالی دما ق یدق کی ، یثان 45 مدت ب  گرادیسانت

 درج  72 ریتکثی دما و گرادیسانت درج  55 تا 52 اتصالی دما ق یدق کی ، یثان 45 مدت ب  گرادیسانت درج  93 یدما چرخ  24

درج   4یی و دمای نها ریتکثی برا گرادیسانت درج  72 یدما در ق یدق 10 مدت ب  چرخ  کی تینها در و ق یدق 1 مدت ب  گرادیسانت

از مورد استفاده  SSRجفت نغازگر  19توالی و مشخصات . شد انجامدقیق   10گراد برای خنک کردن محصول واکن  ب  مدت سانتی

 نورده شده است.  3در جدول  دییگندم هگزاپلو Aم ژنو

 

 PCRغلظت و ترکیب مواد استفاده شده در واکنش  .2جدول 

Table 2. Concentration and composition of the materials used in the PCR reaction 

 اجزاء واکنش

Reaction components 

 ( تریل کروی)م یمقدار مصرف

Dosage (microliter)  

 PCR ×(10)بافر 

PCR buffer (× 10) 
2 

 میلی مولار 5/2ها( dNTP)ها تری فسفات دزوکسی نوکلئوتید

2.5)  mM deoxynucleotide triphosphates (dNTPs 
0.4 

 میلی مولار( 50کلرید منیزیوم )

Magnesium chloride (50 mM) 
1 

 میکرو مولار( 10نغازگر )

Primer (10 microM) 
2.5 

TaqDNA ( 5پلیمراز )واحد در میکرو لیتر 

TaqDNA Polymerase (5 units per microliter) 
1 

 نب دو بار تقطیر

Distillated water  
15.1 

DNA (5 )نانوگرم در میکرو لیتر 

DNA (5 ng / μl) 
3 

 حج  کل

Total volume 
25 

  
و  TAEبافر و  رصدد 5/2 نگارز ژل با افقی تروفورزالک استفاده ازبا  SSRی هاگرنغاز از حاصل PCR هایفرنورده

 . شدام انج(  UVPداک )مدل ژل دستگاه با برداریعکس شویینب از پس  نهایت در .ندگردیدنشکار  بروماید اتیدیوم با نمیزیرنگ
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 باند وجود و باند عدم وجود برای ب  ترتیب کی و صفر صورت ب  PCRاز محصول  حاصلهای باند: هاتجزیه داده

محتوای  ،با استفاده از فراوانی نللی. شد استفاده بررسی مورد جمعیت ساختار ارزیابی منظور ب  یک و صفر تریسمای شدند. گذارکد

(.  .1993Anderson et alمحاسب  گردید ) فرمول با ای اطلاعات چندشکلی برای هر جایگاه ریزماهواره

رس  دندروگرام  وای تجزی  خوش  شود.نلل بسط داده می nای است ک  برای ان ریزماهوارهم در یک مکiفراوانی نلل  Piدر این فرمول 

مطابقت  ،اصلی مختصات ب  تجزی  ،ضرایب ماتریس نوردن بدست برایانجام شد.  Systat ver. 13.2.01افزار با استفاده از نرم

 NTSYS افزارنرم از( r) ضریب همبستگی کوفنتیک و یکیماتریس کوفنتیک( با ماتریس فاصل  ژنت)ماتریس حاصل از دندروگرام 

ver 2.02 ها از روش تقریبی برای تعیین تعداد گروه .شد استفاده( تعداد گروه استفاده شد =Mardia et al. 1979  ک )

 نشانگر هایداده براساس(  AMOVA) مولکولی واریانس تحلیل و رای تجزی ب باشد.نمون  )ژنوتیپ( میکل تعداد  nدر این رابط  

 افزارنرم از مختلف هاییتجمع ی( برایژن یهاشاخص شانون، تعداد و درصد مکانی، هتروژن) یکیژنت هایشاخص و SSR مولکولی

GenALEx ver 6.502 گردید استفاده. 

 

 نتایج و بحث

 151در مجموع  گندم اینکورن مورد مطالع ژنوتیپ  163در . نورده شده است 3در جدول  SSR نغازگر 19نتایج حاصل از 

با  نکورنیگندم ا تیجمع 22 در .شناسایی شد ایهزماهواریر گاهیهر جا یبرا 94/7 نیانگینلل با م 12تا  4 نیب ،نلل چندشکل

 Kharestani et بود ینلل برای هر مکان ژن 1/4 یچندشکل نیانگیگندم نان م AAژنوم  زماهوارهیجفت نغازگر ر 24از  استفاده

al. 2013) .)نغازگر  20 با استفاده از ایران غرب و شمال تریتیکوم جنس یگون  ژنوتیپ از چهار 21 ایگون  درون ژنتیکی تنوع بررسی در

ژنوتیپ گندم نان  35 یتنوع ژنتیک یررسدر ب(. Salehi et al. 2018گردید ) شناسایی جایگاه هر در متوسط ن  نلل طور ب  ایریزماهواره

 .Kafi et alبدست نمد 84/6 یژن هایمشاهده شده در مجموع مکان یهانللتعداد جفت نغازگر ریزماهواره میانگین  15بر اساس 

ب  ازای هر  نلل 4/3چندشکلی با میانگین جفت  ن ، در گندم نان SSR نغازگر انتخابیجفت  10ز مجموع در پژوهشی ا (. (2018

 همراه ب  گندم هاپلوئید دابل لاین 91 ژنتیکی در ارزیابی تنوع .(Nazari & Abdolshahi 2014نشکار کردند )نغازگر جفت 

در  .(Zargani et al. 2015) گردید  گزارش 8تا  2 بین شکلچند نلل تعداد ریزماهواره، نغازگر جفت 11 ننها بوسیل  والدین

 ،چندشکل نلل 40 مجموع در ریزماهواره نغازگر جفت 12 با نان گندم رق  20 برای Mohammadi et al.  (2013)ای مطالع 

تفاوت در نتایج گزارش شده توسط مطالعات  گزارش نمودند. ,ایزماهوارهیربرای هر جایگاه  33/3 میانگین با نلل 6 تا 2 بین

اده برای شناسایی ب  دلیل تفاوت در تعداد ارقام مورد مطالع ، سابق  ژنتیکی و تعداد نشانگر مورد استفتواند میمختلف عمدتا 

ک  میانگین تعداد نلل در هر مکان ریزماهواره مناسب بودن نن مکان ژنی برای تخمین تنوع ژنتیکی را  جاییاز نن باشد. یچندشکل

و  SSR10 ،SSR11 ،SSR13 ،SSR17و  SSR6 ،SSR7ل نغازگرهایی از قبیدر مطالع  حاضر دهد، بنابراین نشان می
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SSR19 مطلوب تشخیص داده برای بررسی تنوع ژنتیکی  نشکار نمودند ایریزماهوارههای یادی در مکانز های  تعداد نللک

 شوند. می

تا  Xgwm480-3Aژنی جایگاه برای  64/0ن مورد مطالع  بیهای ژنوتیپدر ( PIC) لیچندشکلاعات اط   محتوایدامن

 در. بود 77/0مورد مطالع   هایژنوتیپدر ت چندشکلی محتوای اطلاعا میانگین. دمتغیر بو Xgwm4-4Aجایگاه ژنی رای ب 89/0

بدست  51/0ی محتوای اطلاعات چندشکل میانگین زماهوارهیجفت نغازگر ر 24 با نکورنیگندم ا تیجمع 22 یکیتنوع ژنت مطالع 

جفت  15اساس گندم نان بر  ژنوتیپ 35 یتنوع ژنتیکی در مطالع  اطلاعات چندشکل یمحتوا(. Kharestani et al. 2013نمد )

 .Kouhestani et al در حالیک  در مطالع (. Kafi et al. 2018) بود ریمتغ 22/0 نیانگیبا م 39/0تا  11/0از  ریزماهواره نغازگر

میزان شاخص محتوای   SSRنغازگرجفت  16ژنوتیپ مختلف گندم دوروم با استفاده از  40 بررسی تنوع ژنتیکی در( 2016)

های مه  جهت مقایس  نشانگرهای یکی از شاخص یچندشکلاطلاعات  محتوای .گزارش شد49/0تا  39/0اطلاعات چندشکلی از 

های نادر در یک و وجود نلل یا نلل بالابر چندشکلی  دلالتاین معیار  بالایباشد. مقادیر مختلف از لحاظ قدرت تمایز ننها می

با توج  ب  اینک  محتوای . (Pahlavani et al. 2016) دارد جایگاه نشانگری است ک  در تفکیک و تمایز افراد نق  بسزایی

ها در جمعیت نشان های چندشکل و فراوانی نسبی این نللاطلاعات چندشکلی قدرت تفکیک یک نشانگر را ب  واسط  تعداد نلل

های مورد استفاده در ز ژنوتیپدهد، لذا مقادیر بالاتر بدست نمده نن، نشان دهنده کارایی بالای این ترکیبات نغازگری در تمایمی

-Xgwm4-4A ،Xgwm610ژنی  هایجایگاه توان بیان نمود ک می باشد. بنابراین با توج  ب  نتایج بدست نمدهتحقیق حاضر می

4A  وXgwm282-7A  ی مورد مطالع  گندم اینکورنهاتنوع ژنتیکی و تمایز ژنوتیپ برای بررسی هاجایگاهترین مناسب 

 باشند.می

ارائ  شده است. در  4های گندم اینکورن مورد مطالع  در جدول بر اساس جمعیت SSRهای وصیات ژنتیکی جایگاهخص

های تحت بررسی است. شاخص شانون یکی بود ک  نشان دهنده تنوع متوسط در ژنوتیپ 16/0این تحقیق میانگین ضریب شانون 

رود. ضریب شانون بیانگر میزان ی و تنوع ژنتیکی درون جمعیت بکار میاز چندین شاخص تنوع ژنی است ک  برای ارزیابی گوناگون

 B2های . جمعیتاست یژن گاهیجا کیدر  چندشکلی هاللن مقدار نشان دهندهشاخص  نیازیرا  ها استچندشکلی در بین ژنوتیپ

NEW (کنگاور -صحن  ،کرمانشاه ،)S2 NEW (مریوان-کردستان، سقز ،)N1 OLD (،سرروان کرمانشاه ،)E2 NEW 

تواند حاکی از ( دارای بیشترین شاخص شانون بودند. این نتایج مینبیدر کردستان، سنندج،) OLD T1( و سنقر-بیستونکرمانشاه، )

 OLD J1مورد استفاده باشد. جمعیت  SSRهای مورد اشاره توسط نغازگرهای نشکارسازی تنوع ژنتیکی زیاد در میان جمعیت

 باشد.تواند نشان دهنده تنوع ژنتیکی پایین این جمعیت کمترین میزان شاخص شانون را نشان داد ک  می (ینرگس یوان،ا )ایلام،
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 .Tژنوتیپ گندم گونه   163مورد استفاده در بررسی  SSR. خصوصیات و نتایج حاصل از آغازگرهای 3جدول 

boeoticum  

Table 3. Characteristics and results of the SSR primers used in the investigation of 163 

einkorn wheat genotypes T. boeoticum 

 آغازگر اختصارینام 

Abbreviated name of 

 the primer 

 ( C°) دما

Ta) ) 

 آلل تعداد

Number of 

alleles 

 چندشکلی اطلاعات محتوای

Polymorphic information 

content 

 ژنی مکانآغازگر/ 

Gene loci/primer 

SSR-1 55 7 0.78 Xgwm164-1A 

SSR-2 60 4 0.65 Xgwm99-1A 

SSR-3 60 6 0.80 Xgwm33-1A 

SSR-4 55 6 0.81 Xgwm357-1A 

SSR-5 50 7 0.76 Xgwm497-1A 

SSR-6 60 9 0.80 Xgwm312-2A 

SSR-7 55 9 0.78 Xgwm249-2A 

SSR-8 55 7 0.64 Xgwm480-3A 

SSR-9 55 8 0.79 Xgwm369-3A 

SSR-10 55 9 0.79 Xgwm162-3A 

SSR-11 60 12 0.89 Xgwm4-4A 

SSR-12 60 8 0.85 Xgwm610-4A 

SSR-13 55 9 0.83 Xgwm637-4A 

SSR-14 60 8 0.74 Xgwm165-4A 

SSR-15 60 7 0.74 Xgwm595-5A 

SSR-16 60 8 0.75 Xgwm126-5A 

SSR-17 60 9 0.71 Xgwm156-5A 

SSR-18 55 8 0.72 Xgwm459-6A 

SSR-19 55 10 0.87 Xgwm282-7A 

 - - Total  151 مجموع

 - Average  7.94 0.77 میانگین

 

کردستان، ) NEW S2(، سنقر-کرمانشاه، بیستون) NEW  E2(،کنگاور-کرمانشاه، صحن )NEW  B2های جمعیت

های ژنی خرک ( بیشترین درصد مکان-دیواندره کردستان،) NEW N2( و نبیدر کردستان، سنندج،) OLD T1(، مریوان-سقز

-کامیاران، کردستان) H1 OLDهای درصد را نشان دادند. جمعیت 05/43و  71/43، 03/45، 03/45، 36/46چندشکل ب  ترتیب 

کمترین ( ینرگس یوان،ا)ایلام،  OLD J1و ( بان -کردستان، سقز) NEW Q2 (،کارزان ، سیروان،)ایلام OLD C1 (،روانسر

های ژنی درصد را نشان دادند. متوسط درصد مکان 26/11و  84/23 ،84/23 ،50/24 های ژنی چندشکل ب  ترتیبدرصد مکان
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( اظهار داشتند ک  دسترسی ب  درصد 2006) .Zhang et al در پژوهشی .بود  74/36جمعیت مورد مطالع   34چندشکل در 

مربوط ب  تنوع ژنتیکی حاصل نماید. بنابراین، با توج  ب  حصول های تواند ارزیابی سودمندی در بررسیبالایی از چندشکلی می

نژادی های ب ب  عنوان یک ابزار توانمند در مطالعات و برنام  SSRتوان از نشانگر میزان متوسط چندشکلی در تحقیق حاضر می

نشانگرهای ریزماهواره در بررسی تنوع ( ک  بر کارا بودن 2018) .Salehi et alنتایج مطالع  حاضر با گزارش  گندم استفاده کرد.

 های خویشاوند گندم تاکید نمودند، هماهنگی داشت.و سایر گون  T. monocuccumژنتیکی گون  

یزان هتروزیگوسیتی مریوان( بیشترین م-سقز ،کردستان) S2 NEWبود و جمعیت  114/0میانگین هتروزیگوسیتی برابر 

(130/0He= و جمعیت )J1 OLD ،ایلام( 062/0( کمترین میزان هتروزیگوسیتی )ینرگس وان،یاHe=را ن ).طبق نتایج  شان داد

مختلف وامل عدلیل ب تواند میهیای میورد مطالع  پایین بود و مییزان چنیدشیکلی نیز میزان هتروزیگوسیتی جمعییت بدست نمده

هتروزیگوسیتی کل ن میزا ژنوتیپ گندم نان 40 در Nazari & Abdolshahi (2014)در مطالع   .باشیدپایین طبیعی انتخاب 

 محتوای روزیگوسیتی ورابط  مستقیمی بین تعداد نلل، هت .بدست نمد 36/0ب  طور متوسط  های ژنیجایگاه در تمام جمعیت

 (.Kalivas et al. 2011) شوددیده می لیچندشکلاعات اط

توانند ب  طور ها را داشت  و مینشکارسازی تنوع بین نلل بالا توانایی لیچندشکلاعات اط محتوای نشانگرهایی با مقادیر 

 (.Kalivas et al. 2011ند )گیر ها مورد استفاده قراریابی مولکولی و تجزی  و تحلیل تنوع ژنتیکی در جمعیتمؤثری برای نقش 

(، 5محاسب  شد )جدول  رصدیک دژنوتیپ گندم اینکورن در سط  احتمال  163تنوع ژنتیکی بر اساس تجزی  واریانس مولکولی برای 

 درون در اختلا  ترینبیش اساس این بردرصد بود.  93ها ها هفت درصد و درون جمعیتنتایج نشان داد ک  اختلا  بین جمعیت

 هاجمعیت درون بالای ربسیا تنوع ک  است حقیقت این بیانگر نتیج  این. شد مشاهده مطالع  مورد اینکورن گندم هایجمعیت

 و بومی هایتوده نتیکیژ تنوع روی بر ایمطالع  در. نباشد پذیرامکان راحتی ب  یکدیگر از هاجمعیت تفکیک ک  شودیم موجب

 ب  گروهی وندر و بین واریانس سه  مولکولی واریانس تجزی  بر اساس ،ریزماهواره نشانگرهای از استفاده با جو شده اصلاح ارقام

 یس مقا در را کل مولکولی یانسوار از بیشتری بسیار درصد هاگروه درون در موجود تنوع ترتیب نای ب  و بود درصد 90 و 10 ترتیب

  .(Abdollahi et al. 2012) نمود تبیین هاگروه بین تنوع با
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 SSRهای جایگاه مورد مطالعه براساس ینکورنگندم ا هاییتجمع. خصوصیات ژنتیکی 4جدول 

Table 4. Genetic characteristics of einkorn wheat populations based on SSR loci 

 جمعیت

Population 

 

 استان

Province 

 نمونه تعداد

Number 

 ( I) شانون شاخص

Shannon index 

 ( He) هتروژن

Heterogeneous 

 ژنی هایمکان

Gene Loci 

A1 (OLD) Ilam 5 0.174 0.019 0.122 0.014 37.75 

A2 (NEW) Kermanshah 5 0.174 0.018 0.120 0.013 41.06 

B1 (OLD) Ilam 4 0.171 0.019 0.124 0.015 35.76 

B2 (NEW) Kermanshah 5 0.191 0.018 0.129 0.013 46.36 

C1 (OLD) Ilam 5 0.105 0.016 0.073 0.012 23.84 

C2 (NEW) Kermanshah 5 0.142 0.020 0.103 0.015 28.48 

D1 (OLD) Kermanshah 5 0.170 0.018 0.118 0.013 39.07 

D2 (NEW) Kermanshah 5 0.169 0.018 0.117 0.013 39.07 

E1 (OLD) Kermanshah 4 0.153 0.018 0.110 0.014 33.11 

E2 (NEW) Kermanshah 5 0.180 0.017 0.121 0.012 45.03 

F1 (OLD) Kurdistan 4 0.173 0.020 0.126 0.015 35.76 

F2 (NEW) Kermanshah 5 0.174 0.018 0.119 0.013 41.06 

G1 (OLD) Kurdistan  5 0.173 0.019 0.120 0.014 39.74 

G2 (NEW) Kermanshah 5 0.175 0.019 0.122 0.014 40.40 

H1 (OLD) Kurdistan 5 0.117 0.018 0.084 0.014 24.50 

I1 (OLD) Ilam 5 0.176 0.019 0.122 0.013 40.40 

I2 (NEW) Kermanshah 5 0.168 0.016 0.116 0.013 38.41 

J1 (OLD) Ilam 4 0.168 0.016 0.062 0.014 11.26 

K1 (OLD) Kermanshah 5 0.169 0.019 0.121 0.014 37.09 

M1 (OLD) Kermanshah 5 0.169 0.019 0.122 0.014 36.42 

N1 (OLD) Kermanshah 5 0.181 0.019 0.128 0.014 39.74 
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 SSRهای جایگاه مورد مطالعه براساس ینکورنگندم ا هاییتجمع. خصوصیات ژنتیکی 4ادامه جدول 

Continued: Table 4. Genetic characteristics of einkorn wheat populations based on SSR loci 

 جمعیت

Population 

 

 استان

Province 

 نمونه تعداد

Number 

 شانون شاخص

(I ) 

Shannon 

index 

 ( He) هتروژن

Heterogeneou

s 

 ژنی هایمکان

Gene Loci 

N2 (NEW) Kurdistan  5 0.176 0.018 0.119 0.013 43.05 

O2 (NEW) Kurdistan 4 0.158 0.019 0.114 0.014 34.44 

P1 (OLD) Kermanshah 6 0.170 0.018 0.115 0.013 39.74 

P2 (NEW) Kurdistan 5 0.168 0.019 0.118 0.014 36.42 

Q2 (NEW) Kurdistan 3 0.124 0.018 0.098 0.015 23.84 

R1 (OLD) Kurdistan 5 0.171 0.019 0.120 0.014 38.41 

R2 (NEW) Kurdistan 5 0.173 0.019 0.120 0.014 39.74 

S1(OLD) Kurdistan 5 0.177 0.018 0.121 0.013 41.72 

S2 (NEW) Kurdistan 5 0.190 0.018 0.130 0.013 45.03 

T1 (OLD) Kurdistan 5 0.180 0.018 0.122 0.013 43.71 

T2 (NEW) Kurdistan 4 0.143 0.019 0.106 0.015 29.14 

V2 (NEW) Kurdistan 5 0.172 0.019 0.120 0.014  38.41 

W2 (NEW) Kurdistan 5 0.179 0.019 0.125 0.014 40.40 

 34.28 0.114 0.162 4.73   میانگین
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 بیبا استفاده از ضرا( r= 88/0)بالاترین ضریب کوفنتیک ای نشان داد ک  های مختلف تجزی  خوش نتایج حاصل از روش

 163نشان داد ک  ی اماهوارهزیرای بر مبنای خصوصیات نواحی تجزی  خوش  .بدست نمد  UPGMAت یجاکارد و بر اساس الگور

گروه ب  ترتیب  10 در Mardia et al. (1979)با استفاده از روش تقریبی  9/0ی در فاصل  گندم اینکورنژنوتیپ مورد مطالع  

با مشخصات نزدیک در یک خوش   هایژنوتیپک  طوریب ، بندی شدندژنوتیپ طبق  1و  27، 34، 3، 24، 19، 29، 15، 3، 8شامل 

نتایج تجزی   ها( را نشان دادند.های حاصل بیشترین یکسانی داخلی و بیشترین ناهمگونی خارجی )بین خوش قرار گرفتند. خوش 

طوری ک  با وجود قرار گرفتن چندین ژنوتیپ با منطق  یکسان (، ب 2ایج تجزی  واریانس مولکولی را تایید نمود )شکل ای، نتخوش 

 هاژنوتیپ از برخی در واقع با استفاده از این تجزی  مقدور نبود. ییاینظر جغرافها از در کنار یکدیگر، تفکیک کامل و واض  ژنوتیپ

 تشاب  بیانگر تواندمی اند ک  اینگرفت  قرار گروه یک ای درریزماهواره ژنی هایجایگاه نظر از بیشتر شباهت داشتن واسط  ب 

 . (Ghasemi et al. 2019) باشد ریزماهواره هایجایگاه نظر از ایشجره

 

 جمعیت گندم اینکورن 34ژنوتیپ از  163. نتایج تجزیه واریانس مولکولی در 5جدول 

Table 5. Results of molecular variance analysis in 163 genotypes of 34 einkorn wheat 

populations 

 تغییرات منابع

Sources 

 of variation 

 آزادی درجه

Degrees  

of freedom 

 مربعات میانگین

Mean 

 of squares 

 شده برآورد واریانس

Estimated 

 Variance 

 تنوع درصد

Percentage  

of variation 

 عیتبین جم

Between Populations 
33 18.994 1.112 7 

 درون جمعیت

Within Population 
129 13.819 13.819 93 

 کل

Total 

162 __ 14.931 100 

 

جمعیت گندم اینکورن، از روش تجزی  ب   34ب  منظور بررسی بیشتر ساختار جمعیت و همچنین مطالع  روابط ژنتیکی بین 

(. Nei & Li, 1979براساس ماتریس فاصل  ضرایب نی استفاده شد )ریزماهواره نشانگر  19(  بوسیل  PCoAمختصات اصلی )

از تنوع موجود در ای های توضی  تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت، بخ  عمدهعنوان یکی از روشب تجزی  ب  مختصات اصلی در 

بیان از واریانس کل را ( درصد 34/53مجموعاً ) درصد 01/24و  33/29مولفۀ اول ب  ترتیب دو شود. دو یا چند متغیر خلاص  می

توان نتیج  گرفت می یانس کل نزدیک ب  ه  و زیاد بوددر توجی  واراول  ۀمولف دوبا توج  ب  اینک  میزان سه    .(6کردند )جدول 
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برخوردار نبودند. بنابراین گندم اینکورن ژنوم از پراکندگی مناسب و یکنواختی در  شده در تحقیق حاضر نشانگرهای استفادهک  

مورد استفاده دارای توزیع مناسب ژنومی نبوده و  نشانگر ریزماهواره 19نتایج تجزی  ب  مختصات اصلی بیانگر این مطلب است ک  

زی از بندی کاملا متمایاند. نمودار حاصل از دو مولف  اصلی اول، گروهههای محدودی از کل ژنوم گندم اینکورن را پوش  دادبخ 

قرار گرفتند. این نتیج   درصد 01/24، 33/29ها در ناحی  وسط دو مولف  ب  ترتیب اکثر ژنوتیپ (3)شکل ها را نشکار نکرد ژنوتیپ

های ای مورد بررسی بیشتر ب  ه  نزدیک هستند و جمعیتهای ریزماهوارهها از لحاظ جایگاهدهد ک  این ژنوتیپنشان می

بندی ب  خوبی از ه  تفکیک نشدند. البت  الگوی گروه هایگاهجامختلف غرب کشور با استفاده از این  از نواحی نوری شدهجمع

واضحی نیز براساس منشاء جغرافیایی ننها بدست نیامد. در مجموع نتایج حاصل از تجزی  ب  مختصات اصلی حاکی از وجود تنوع 

 J1 OLD(، کارزان سیروان،)ایلام،   C1 OLDک  فقط چهار جمعیت های مورد مطالع  نبود. ب  طوریژنتیکی بالا در ژنوتیپ

( دارای تفاوت با بقی  جوامع بودند. جاده روانسر )کرمانشاه، M1 OLD( و جوانرود ،)کرمانشاهK1 OLD ( ،ینرگس ایوان، )ایلام،

، C1 OLD  ،J1 OLDار جمعیتچههمین طوری ک  ای بود، ب نتایج تجزی  ب  مختصات اصلی ب  نوعی تاییدی بر تجزی  خوش 

K1 OLD  وM1 OLD  های جداگان  قرار گرفتند.در شاخ نیز  ایدر نمودار تجزی  خوش 

از مبید  یکسیان و مشیابهی برخیوردار بودنید امیا بیا های انتخاب شده از یک مکان ژنوتیپاینک   رغ علی:گیری نتیجه

با توجی  شناسایی شد.  یا جمعیت کانممتعلق ب  نن های ای در میان ژنوتیپتنوع قابل ملاحظ نشانگر ریزماهواره،  19کارگیری ب 

، SSR11 گرهاینشیان نمود ک  اظهارتوان ، میمناسب تعداد نللدرصد( و  77لی بالا )متوسط چندشکلاعات اط محتوای ب  میزان

SSR12  وSSR19 پلاس  مورد مطالع  گندم اینکیورن در ژرمها بررسی تنوع ژنتیکی و تمایز ژنوتیپ گرها براینشانترین مناسب

داشیت،  هیای گنیدم اینکیورنبنیدی ژنوتیپجهیت شناسیایی و گروه ریزمیاهوارهنشیانگرهای بودن مفید حکایت از نتایج . دانبوده

پلاسی  و ایجیاد کلکسییون از یزی حفاظیت ژرمرای اصیلاحی، برنامی هتیوان در پیروژهطوریک  از اطلاعات ب  دست نمیده میی ب

هیای مورد استفاده دارای توزیع مناسب ژنیومی نبیوده و بخ  نشانگر ریزماهواره 19های گندم اینکورن استفاده نمود. البت  جمعیت

ریزمیاهواره  گرهایشیود در مطالعیات نتیی تعیداد نشیاناند. بنابراین پیشنهاد میهمحدودی از کل ژنوم گندم اینکورن را پوش  داد

ا بتوانند نواحی بیشیتری گرهطوری ک  این نشانبکار گرفت  شود ب صفات مورفولوژیکی و فنولوژیکی بصورت تو م بیشتری همراه با 

 . از ژنوم گندم اینکورن را پوش  دهند
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 با استفاده نشانگرهای گندم اینکورن جمعیت(  34ژنوتیپ ) 163ایتجزیه خوشهنمودار حاصل از  . 2شکل 

SSR با روش  ضرایب جاکارد و بر اساسUPGMA و جمعیت دهنده نشان شماره لیناو و حروف شکل )در 

 (.باشدمی جمعیت در نمونه شماره به مربوط شماره دومین

Figure 2. Diagram of the cluster analysis of 163 genotypes (34 populations) einkorn wheat 

based on Jaccard coefficients and UPGMA algorithm using SSR markers 

 (Alphabets and digits in Figure show the population and sample number in population). 
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 های گندم اینکورندر ژنوتیپ SSR. نتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی بر اساس نشانگر 6جدول 

Table 6. Results of principal coordinates analysis based on SSR markers in einkorn wheat 

genotypes 

 

 مؤلفه

Component 

 ویژه مقدار

Eigen value 

 شده توجیه تنوع درصد

Percentage of  

variation justified 

 تجمعی درصد

The cumulative 

 percentage 

1 0.022 29.33 29.33 

2 0.018 24.01 53.34 

 

 

 

 19ی بلا اسلتفاده از جمعیت گندم اینکورن براساس تجزیه به مختصات اصلل 34پلات . نمودار بای3شکل 

 SSRنشانگر 

Figure 3. Biplot of 34 einkorn wheat populations based on principal coordinates analysis 

using 19 SSR markers 

 

 منابع

در  SSR نشانگرهای مولکولی ودان   ارتباط بین صفات کیفی( 1395) ادرقپهلوانی سمی ، ایزانلو علی، پارسا سهیل، قادری محمد

 .25-36 (،19) 8 پژوهشنام  اصلاح گیاهان زراعی. های گندم نانبرخی از ژنوتیپ

%33/29  

0
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/
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با استفاده از  نکورنیهای اگندم یکیتنوع ژنت یبررس( 1292) اشر یعل یمهراب، اصغریعل یهادی، نصرال  نژادقم یخارستان

 . 1-16(، 2) 6ی زراع اهانیگ دیولت کیمجل  الکترون. زماهوارهینشانگرهای ر

 با گندم نان دابل هاپلوئید هایدرلاین ژنتیکی تنوع مولکولی بررسی (1394نژاد شاهپور )ابراهی  غلامعلی؛ مهدی؛ رنجبر زرگانی

 .  88-95 ،(15) 7 زراعی گیاهان اصلاح پژوهشنام . SSR نشانگرهای از استفاده

 در EST-SSR شانگرهاین کاربرد (1391بهزاد ) زادهصادق سید سیامک؛ کیاعلوی س ؛سیدابوالقا عبدالهی سیسی نیر؛ محمدی

 ،کشاورزی  یوتکنولوژیب ملی همای  سومین. ننها تمایز و جو شده اصلاح ارقام و بومی هایتوده ژنتیکی ساختار تعیین

 ایران. مشهد،

 (.Triticum aestivum L)نان  گندم ارقام ژنتیکی وعتن ( بررسی1398عباسی علیرضا ) و ؛میرفخرایی رضاقلی ؛قاسمی نسرین

 .16-9(،  29) 11 زراعی، گیاهان اصلاح پژوهشنام  .ریزماهواره نشانگرهای از استفاده با

 یو خارج یرانیگندم نان ا یهاپینوتژ یکیتنوع ژنت یابیارز( 1397) یمحمدهاد ی، پهلوانلیخل نژادینلی، زدی، نوابپور سع یهان یکاف

  .307-311(، 2) 13. ژنتیک نوین SSR ی از نشانگرها ستفادهبا ا

 صفات با پیوست  SSR نشانگرهای شناسایی (1395) ال ولی یوسفی محمدعلی؛ ابراهیمی بهزاد؛ زادهصادق محمد؛ کوهستانی

 ن؛ ایران.تهرا داد،خر 1-3 ایران ژنتیک ملی کنگره چهاردهمین و بین المللی کنگره دومین. دوروم گندم در زراعی

 ب ( Triticum aestivum L). نان گندم ژنتیکی تنوع مطالع  (1392؛ عباسی علیرضا )رضاقلی میرفخرایی مجید؛ محمدی

-279 ،3 نوین نتیکبهاره .ژ سرمای تن  تحت فیزیولوژیک صفات برای ارتباطی تجزی  و ریزماهواره نشانگرهای کمک

288. 

از طریق صفات  (.Triticum aestivum L( بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نان )1393ال  )نظری مری ؛ و عبدالشاهی روح

 . 215-231(: 3) 6. مجل  بیوتکنولوژی کشاورزی،  SSR مورفوفیزیولوژیک و نشانگرهای مولکولی

سفندان موجود در نژاد از گو چهار یکیتنوع ژنت یبررس( 1396ی )عل زادهیلیاسماع ؛محمدرضا یمحمدنباد ؛یمحمدتق یمیواجد ابراه

 .67-59، 16ی در کشاورز یستیز یفنآوری. ازماهوارهیر یبا استفاده از  نشانگرها رانیا

( بررسی تنوع ژنتیکی پنج جمعیت گوسفند 1394علی ) ه کشکوئی اسمعیلی زادمحمدرضا،  محمدنبادیواجدابراهیمی محمدتقی، 

 .143-158(، 4)7ای. مجل  بیوتکنولوژی کشاورزی ایرانی با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره
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