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Abstract 

Objective 

Aegilops species possessing the U genome are the most widely distributed species in the world. 

Considering the limitation in the genetic diversity in cultivated wheat, the use of wild relatives 

and other species of Aegilops can be provided a rich and diverse gene pool of new and ideal alleles 

for breeders. Therefore, the main goals of the present study were investigation of genetic diversity 

and population structure in Aegilops accessions collected from different regions of Iran using the 

CBDP markers. 

Materials and methods 

In this study, the genetic diversity among 77 Aegilops accessions collected from 18 provinces in 

Iran and belonging to five species including Ae. biuncialis (UUMM genome), Ae. columnaris 
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(UUMM genome) Ae. Neglecta (UUMM genome), Ae. triuncialis (UUCC genome), Ae. 

umbellulata (UU genome) , was evaluated using 15 CBDP primers. The obtained molecular data 

were subjected to statistical analyses using GenAlEx ver. 6.502, DARwin ver. 6, and Structure 

ver. 2.3.4 softwares.  

Results 

A total of 189 polymorphic fragments were amplified using 15 used CBDP primers (95.27%). 

The PIC index ranged from 0.28 (CBDP15) to 0.42 (CBDP-2 CBDP-4) with an average of 0.35. 

The results of analysis of molecular variance (AMOVA) revealed that the highest proportion of 

genetic variance referred to within species (76%). Among all species, Ae. triuncialis showed the 

highest values of genetic parameters. The highest level of genetic similarity was found between 

Ae. biuncialis with Ae. columnaris (0.905) and Ae.biuncialis with Ae. neglecta (0.879). Although 

cluster analysis based on CBDP data classified all accessions into three main groups the grouping 

pattern was exactly in accordance with the genomic constitution of species. Moreover, the 

clustering pattern was confirmed by a principal coordinate’s analysis (PCoA). The population 

structure analysis further confirmed the results obtained from the cluster analysis and PCoA, so 

all studied accessions were grouped based on their genomic structure, degree of genetic similarity, 

and geographic similarities. 

Conclusions 

Results of the present study showed a high usefulness of CBDP markers in evaluating the genetic 

diversity in the Aegilops germplasm. Therefore, it seems that this marker technique can be used 

in programs related to the preparation of genetic maps and molecular phylogenetic studies. Also, 

the existence of high genetic diversity among some Iranian Aegilops species can provides a 

significant prospect for breeders to use them in pre-breeding programs in wheat.  
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  چکیده

شترینب یدارا Uژنوم  یحاو یلوپسآژ هایگونه هدف: سطح دن ی شندیم یاپراکنش در   در ژنتیکی تنوع محدودیت به توجه با و با

صلاح زراعی هایگندم ستفاده  شده، ا شاونداناین  ازا شی خوی  و غنی ژنی منبع عنوان به تواندمی های آژیلوپسسایر گونه و وح

هدف این تحقیق ارزیابی تنوع ژنتیکی و بررسی ، رواز این .مورد استفاده قرار گیرد گراننژادبه برای الایده و جدید هایآلل از متنوع

 .بود CBDPآوری شده از نواحی مختلف ایران با استفاده از نشانگرهای های آژیلوپس جمعروابط و ساختار جمعیت در گونه
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شی آژیلوپس جمع 77در این مطالعه  :هاروشمواد و  شده از نمونه ژنتیکی وح ستان ایران و متعلق به پنج گونه  18آوری   .Aeا

biuncialis  ژنوم(UUMM ،)Ae. columnaris  ژنوم(UUMM ،)Ae. neglecta (ژنوم UUMM) ،Ae. triuncialis 

آوری مورد ارزیابی قرار گرفتند. پس از جمع CBDPآغازگر  15با استتفاده از  (UU ژنوم) Ae. umbellulataو  (UUCC ژنوم)

ست آمده تجزیه و تحلیلداده ستفاده از نرم افزارهایهای مولکولی به د  GenAlEx ver. 6.502   ،DARwinهای آماری با ا

ver. 6  و Structure ver. 2.3.4 .انجام شد 

درصد( تکثیر نمودند. شاخص  27/95قطعه چند شکل ) 189در مجموع  CBDPآغازگر  15دست آمده، با توجه به نتایج به :نتایج

شکلی ) و  CBDP-2) 42/0( تا CBDP15) 28/0( در آغازگرهای مورد مطالعه، دارای دامنه تغییرات PICمحتوای اطلاعات چند

CBDP-435/0 ( و با میانگین ( بود. نتایج تجزیه واریانس مولکولیAMOVAبیشترین درصد واریانس ژنتیکی را درون گونه ) ها

شاخص 76) سی  شان داد. برر صد( ن شان داد گونه در سایر گونه Ae. triuncialisهای ژنتیکی ن سبت به  شتری ن ها از تنوع بی

شابه ژنتیکی بین  شترین میزان ت  .Aeو  Ae. biuncialis( و 905/0) Ae. columnarisو  Ae. biuncialisبرخوردار بود. بی

neglecta (879/0شه شاهده گردید. تجزیه خو ساس داده( م ست آمده منجر به تفکیک کلیه نمونهای بر ا های ژنتیکی های به د

شد. الگوی گروه صلی  سه گروه ا سی در  ساختار ژنوممورد برر  بندیگروه ها بود و نتایجی گونهبندی به وجود آمده دقیقآً منطبق با 

ای و تجزیه به مختصات اصلی، نتایج به دست آمده را تأیید نمود. در بررسی تجزیه ساختار جمعیت نیز مطابق با نتایج تجزیه خوشه

PCoAشدند. بندیگروه جغرافیایی تشابهات و ژنتیکی، تشابه میزان ژنومی، ساختار اساس بر های ژنتیکی، نمونه 

یانگر ستتتودمندی بازی آغازگرهای گیری:هنتیج تایج حاصتتتل از این پژوهش ب موجود در  ژنتیکی تنوع ارزیابی در CBDP ن

سمی آژیلوپس بود. ازهای ژرمگونه ستفاده در برنامهرو به نظر میاین پلا شانگرها قابلیت ا سد این ن شه های مرتبط با تهیهر  هاینق

تواند های آژیلوپس ایران میرا دارند. همچنین وجود تنوع ژنتیکی باز در میان برخی از گونه فیلوژنتیک مولکولی ژنتیکی و مطالعات

 اصلاحی گندم فراهم آورد.های پیشها در برنامهنژادگران جهت استفاده از آنقابل توجهی را برای به اندازچشم

 نشانگرهای مولکولی ، تجزیه ساختار جمعیت، تنوع ژنتیکی،Aegilops: هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

و مطالعه  یکیتنوع ژنت یبررس (1403) اصغری علی، پورابوقداره علیرضا،  لو بهزادسرخی لله، سفالیان امید، سجادبکائی علی استناد:

-69(، 2)16، کشاورزیمجله بیوتکنولوژی . CBDP یاستفاده از نشانگرها با U ژنوم یحاو یلوپسآژ یهادر گونه یتساختار جمع

90. 
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 مقدمه

کند درصد پروتئین مورد نیاز انسان را تأمین می 21درصد کالری روزانه و  19گندم مهمترین محصول غذایی جهان است که 

(Tadesse et al. 2019به .)تر و در شرایط های جمعیت انسانی برای مواد غذایی بیشتر و با کیفیتنژادگران گندم برای تآمین نیاز

 و آب (.  تغییراتPour-Aboghadareh et al. 2021باشند )محیطی متفاوت دنیا نیازمند استفاده از منابع متنوع ژنتیکی می

 برای تهدیدی این و است شده گرفته نظر در گذشته دهه سه طول در زیستی تنوع دادن دست از برای اینشانه عنوان به هوایی

 تنوع کاهش به منجر خاص، هایویژگی با ارقام انتخاب و حد از بیش برداریبهره شرایط این در. است جهان سراسر در کشاورزی

باشد و بخش می Tritiaceaeمتعلق به خانواده  Aegilopsجنس (. Kumar et al. 2022) است شده غلات در ویژهبه ژنتیکی

های مهم، منبع با ارزشی های موجود در این جنس با دارا بودن تعداد زیادی از ژندهد. گونهای از خزانه ژنی گندم را تشکیل میعمده

های این جنس از لحاظ وجود یک (. استفاده از گونهKashkush et al. 2002آیند )به شمار میها و آفات برای مقاومت به بیماری

 هایی در ارتباط با سازگاری بلند مدت اهمیت بسزایی پلاسم با تنوع بسیار وسیع، و همچنین به دلیل داشتن ویژگیمجموعه ژرم

 ها در شش تیپ گونه بوده که تمامی آن 23یلوپس دارای (. جنس آژLiu et al. 2003های اصلاحی گندم دارند )در برنامه

 شوند بندی می( و سه سطح پلوئیدی )دیپلوئید، تتراپلوئید، هگزاپلوئید( گروهDو  M ،N ،C ،U ،Sژنومی متفاوت )

(Molnar et al. 2016گونه .) های تتراپلوئید آژیلوپس حاوی ژنومUها همچون ، در ترکیب با دیگر ژنومC (Ae. triuncialis )

S (Ae. kotschyi  و Ae. peregrine  و ژنوم )M (Ae. columnaris ،Ae. biuncialis ، Ae. neglecta  به صورت )

 Morris and  Sears 1967; Kiharaآل در نظر گرفته شوند )پلاسم ایدهتوانند به عنوان یک ژرمیک زیر گروه متمایز می

باشند  UUXXجای بحث دارد که شاید حامل ژنوم  Ae. neglectaو  Ae. columnarisاین، منشاء  (. علاوه بر1963

(Dvorak 1998 ژنوم  .)U های این خوشه مشابه یکدیگر بوده و از والد در همه گونهAe. umbellulata گیرند و ژنوم نشأت می

یکی از  Ae. umbellulata  (.Kimber and Feldman 1987باشد )ها دستخوش تغییرات ژنتیکی میدوم در این گونه

های تتراپلوئید و والد مادری در گونه Uهای دیپلوئید وحشی گندم و در غرب آسیا پراکنده است و به عنوان دهنده ژنوم گونه

Ae.biuncialis ،Ae.columnaris  ،Ae. triuncialis  وAe. triaristata شناخته می( شودTsunewaki 1996 در بین  .)

(. با توجه به محدودیت Van-Slageren 1994بیشترین پراکنش را در جهان دارد ) Ae. triuncialisلف آژیلوپس، های مختگونه

تواند به عنوان منبع ژنی غنی و های بیگانه میهای زراعی اصلاح شده استفاده از خویشاوندان وحشی و گونهتنوع ژنتیکی در گونه

 تریناساسی از یکی به عنوان (. تنوعProhens et al. 2017گران به کار برده شود )نژاد ال برای بههای جدید و ایدهمتنوع از آلل

 و ارقام واریته ها، مجدد تولید امکان آن پیشروی مخاطرات که شودمی محسوب وریتولید و بهره افزایش در نژادیهای بهبرنامه

 تغییر، حال در جهان (. درSazmosi et al. 2010ساخت ) خواهد مواجه فراوانی مشکلات با را شده منقرض های خویشاوندگونه

 باشدیم یها ضرورو رشد آن یعتموجود در طب هایجمعیت بقاء برای یستی،ز مختلف هایگونه درون و بین در ژنتیکیوجود تنوع 
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(Hoban et al. 2023.) د به روشن شدن وضعیت توانبررسی ساختار فیلوژنیک مولکولی و تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی می

های مولکولی، (. روشPoczai et al. 2012ها کمک کند )های زراعی و خویشاوندان وحشی آنبندی و روابط تکاملی بین گونهطبقه

از تنوع ژنتیکی  با توجه به وجود سطح بازییباشد و ها میهای گیاهی و بررسی تنوع آنبرای تبعیض گونه دقابل اعتما کاریراه

ای در رسد ارزیابی و توجه به این منابع ارزشتتمند طبیعی، مستتیر تازهپلاسمی خویشاوندان وحشی گندم، به نظر مین منابع ژرمدرو

ابزار  DNA(. نشانگرهای مولکولی مبتنی بر Etminan et al. 2018) نژادی گندم ایجاد نمایدهای بهبرنامه مندی از آنها دربهره

باشند. در بین این نشانگرها، نشانگرهای مبتنی بر های گیاهی میجمعیت مناسبی برای ارزیابی ساختار ژنتیکی و تجزیه تنوع ژنتیکی

PCR ( به علت دقت، هزینه کم و تنوع بازی نشانگری به منظور اهداف مختلف گسترش فراوانی یافته استPoczai et al. 

 و باز تکرارپذیری مناسب، هزینه. است یافته توسعه ژن بر مبتنی نواحی اساس بر اخیر هایالس در CBDP (. نشانگر2013

 هاینقشه تهیه و جمعیت ساختار ژنتیکی، تنوع با مرتبط مطالعات انجام برای مناسبی گزینه به را نشانگر این قبول، قابل شکلیچند

 قبولی قابل شکلیچند ژنوم، شده حفاظت و هدفمند نقاط اساس بر آغازگرها این(. Singh et al. 2014) است نموده تبدیل ژنتیکی

 حفاظت نواحی اساس بر CBDP نشانگری سیستم در شده ایجاد چندشکلی(.  Collard and Mackill 2009) نمایندمی ایجاد

 هر و است نوکلئوتید 18 معمول طور به CBDP آغازگرهای طول. باشدمی واحد آغازگر یک از استفاده با و هاژن پروموتر شده

 حفاظت توالی این از پیش نوکلئوتیدی 11 تا 10 توالی یک ثابت، و اصلی هسته عنوان به CAAT توالی شامل بخش سه از آغازگر

 مشتق ژن حاوی ژنوم ناحیه از CBDP نشانگرهای. است شده تشکیل آغازگر 3' انتهای در انتخابی نوکلئوتید سه تا دو و شده

 باشد. عملکردی تنوع کننده منعکس است ممکن CBDP نشانگرهای از استفاده با ژنتیکیتنوع ارزیابی هر نتیجه در و شوندمی

 حالی در بود خواهد باز بسیار اندشده حاصل ژنی مناطق از که خاص صفت یک با مرتبط نشانگر یک یافتن احتمال این، بر علاوه

 نسبت را CBDP نشانگر مزیت این و شوندمی تکثیر ژنوم خنثی مناطق در ISSR و RAPD، AFLP همچون هاییروش در که

در  ISSRو  CDDP  ،SCoTدر تحقیقی در مقایسه عملکرد نشانگرهای (. Singh et al. 2014) دهدمی نشان هاروش این به

تواند برای ( میISSRو  CDDP ،SCoT) نگاری توسط این سه نشانگرهای گندم نشان داده شد که انگشتای از نمونهمجموعه

(. در پژوهشی در جهت بررسی روابط تاکسونومیک و Hamidi et al. 2014های گندم موثر باشند )مورفیسم ژنوتیپتشخیص پلی

-iPBS( از پرایمرهای Triticum torgidum ssp. dicoccoides) Emmerهای وحشی و ارقام فیلوژنتیکی نمونه

retrotransposons تواند به طور موثری استفاده گردید و سطح زیادی از تنوع را مشاهده و اعلام شد که این سیستم نشانگری می

 150(. همچنین تنوع ژنتیکی Arystanbekkyzy et al. 2019در بررسی فیلوژنیک و تاکسونومیک مورد استفاده قرار گیرد )

مورد بررسی قرار گرفت و سطح  SNPو  DArTseqان توسط نشانگرهای ی آژیلوپس از مناطق مختلف اکوجغرافیایی آذربایجتوده

ژنتیکی  ای دیگر، به منظور بررسی تنوع(. در مطالعهAbbasov et al. 2020بازیی از تنوع ژنتیکی در بین توده ها مشاهده شد )

مورد  SCoTکردستان عراق توسط آغازگر توده از دو جنس تریتیکوم و آژیلوپس از منطقه  51پلاسم گندم، و روابط خویشاوندی ژرم
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های جداگانه قرار گرفتند ها بر اساس ساختار ژنومی خود در گروههای حاصله همه نمونهبندیبررسی قرار داده شد و بر اساس گروه

 80ژنتیکی  نوعای به منظور بررسی ت(. در مطالعهAhmad 2023ها منطبق بود )شناسی نمونهبندی گیاهبندی با طبقهو این گروه

نتیجه گرفتند که این دو آغازگر کارایی خوبی در به تصویر کشیدن  CBDPو  SCoTگیری از دو آغازگر اکسشن آژیلوپس و بهره

را  CBDPبندی را ارائه نمودند از این رو نشانگرهای یک الگوی واضح گروه CBDPنشانگرهای  شکلی از خود نشان دادند وچند

(. Eslamzadeh-Hesari et al. 2023های گیاهی توصیه نمودند )تار جمعیت و برآورد تنوع ژنتیکی در گونهبه منظور تعیین ساخ

 SCoTتوسط آغازگرهای  Ae. cylindricaو  T. aestivum  ،Ae. crassaنمونه از سه گونه  91در تحقیقی با هدف بررسی 

 .Ghobadi et alع ژنتیکی درون گروهی را نشان دادند )اعلام شد که هر دو سیستم نشانگری سطح بازیی از تنو CBDPو 

ها در جهت شناسایی و انتقال های اجدادی و وحشی معیاری مناسب برای استفاده از آنپلاسمآگاهی از تنوع ژنتیکی ژرم .(2021

 در مولکولی هایتکنیک از استفاده علاوه، به(. Schneider and Molnar 2008باشد )ها به منظور اصلاح گیاهان زراعی میژن

 ;Askari et al. 2010) است یافته ایگسترده کاربرد شده،حفاظت و بومی پلاسمژرم منابع مطالعه جهت اخیر هایسال

Mohammadabadi 2017 .)مطالعه برای ارزیابی قابل پارامترهای از یکی ژنتیکی، هایتکنیک این از آمدهدستبه اطلاعات میزان 

 .Alinaghizadeh et al. 2007; Mohammadifar et al) هاستجمعیت بین ژنتیکی هایتفاوت درک و مختلف هایجمعیت

2014; Mohammadifar and Mohammadabadi 2018). ،هایتکنیک از استفاده با مختلف نژادهای و هاگونه مطالعه همچنین 

(. Mohammadabadi et al. 2017; Gholamhoseini et al. 2018) است مفید هاآن بندیطبقه برای و مهم بسیار ملکولی

 منابع ژنتیکی خصوصیات تعیین و شناسایی برای تلاش لذا باشد، خاص نژادهای و هاگونه ژنتیکی، منابع از عمیقی دانش اساس بر باید حفاظت

 پیشرفت برای اساسی عنصر یک ژنتیکی تنوع(. Ghasemi et al. 2010; Gooki et al. 2019) دارد اهمیت بسیار مختلف ژنتیکی

 Askari et al. 2008; Mohammadifar) باشدمی مختلف و متغییر محیطی شرایط به سازگاری و تکامل ها،جمعیت حفظ ژنتیکی،

and Mohammadabadi 2011 .)های وحشی آژیلوپس بومی لذا، هدف این پژوهش بررسی سطح تنوع ژنتیکی برخی از گونه

 باشد.می CBDPها با استفاده از آغازگرهای و تعیین روابط بین آن Uایران دارای ژنوم 

 

 هامواد و روش

 Ae. biuncialis (UUMM ،)Ae . columnaris هایاز گونهنمونه ژنتیکی آژیلوپس  77 در این مطالعه تعداد

(UUMM ،)Ae. neglecta (UUMM ،)Ae. triuncialis (UUCC و )Ae. umbellulata (UU)  استان  18متعلق به

ذکر شده است. عملیات کاشت بذور و  1ایران از بانک ژن گیاهی ملی ایران واقع در کرج تهیه شد که مشخصات آن ها در جدول 

ژنومی از  DNAستخراج تحقیقات ژنتیک و بانک ژن گیاهی ملی ایران انجام شد. اها در محیط گلخانه بخش استقرار گیاهچه

های استخراجی با DNA(. کیفیت Doyle and Doyle 1987صورت گرفت ) CTAB دستورالعملاساس  های جوان بربرگ
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-Thermo-NDراپ )هر نمونه توسط دستگاه نانود DNAدرصد بررسی شد. سپس غلظت  8/0ل آگارز ژاستفاده از الکتروفورز 

 سازی شد.نانوگرم بر میکرولیتر رقیق 50ان ( سنجیده و به میز1000

 آوریهای ژنتیکی آژیلوپس مورد بررسی به همراه محل جمع. فهرست نمونه1جدول

Table1. Studied Aegilops accessions list and their origin 
 

 گونه ردیف
کد 

بانک 
 ژن

 گونه ردیف محل جمع آوری

کد 
بانک 

 ژن

 محل جمع آوری

Row Species 

Gene 

bank 

code 

Sampeling 

area 
Row Species 

Gene 

bank 

code 

Sampeling 

area 

1 Ae. biuncialis 50074 Azar Gh 40 Ae. triuncialis 28061 Azar Sh 

2 Ae. biuncialis 29766 Kermanshah 41 Ae. triuncialis 28804 Gilan 

3 Ae. biuncialis 27737 Zanjan 42 Ae. triuncialis 29454 Gilan 

4 Ae. biuncialis 29763 Kermanshah 43 Ae. triuncialis 29440 Mazandaran 

5 Ae. biuncialis 28655 Azar Gh 44 Ae. triuncialis 28250 Markazi 

6 Ae. columnaris 29854 Kordestan 45 Ae. triuncialis 28053 Khorasan R 

7 Ae. columnaris 28301 Azar Gh 46 Ae. triuncialis 28023 Khorasan R 

8 Ae. columnaris 27758 Azar Gh 47 Ae. triuncialis 27868 Khorasan R 

9 Ae. columnaris 28297 Azar Gh 48 Ae. umbellulata 28162 Fars 

10 Ae. columnaris 29413 Alborz 49 Ae. umbellulata 28515 Khozestan 

11 Ae. neglecta 29798 Kermanshah 50 Ae. umbellulata 28113 Hamedan 

12 Ae. neglecta 29878 Kordestan 51 Ae. umbellulata 28682 Lorestan 

13 Ae. neglecta 28742 Azar Gh 52 Ae. umbellulata 28836 Kordestan 

14 Ae. neglecta 28935 Azar Gh 53 Ae. umbellulata 29837 Hamedan 

15 Ae. neglecta 28374 Kermanshah 54 Ae. umbellulata 29776 Kermanshah 

16 Ae. neglecta 28956 Kermanshah 55 Ae. umbellulata 27759 Azar Gh 

17 Ae. neglecta 28022 Lorestan 56 Ae. umbellulata 29985 Ghazvin 

18 Ae. triuncialis 29129 Alborz 57 Ae. umbellulata 28630 Azar Sh 

19 Ae. triuncialis 28641 Alborz 58 Ae. umbellulata 28632 Azar Sh 

20 Ae. triuncialis 29183 Semnan 59 Ae. umbellulata 28335 Azar Gh 

21 Ae. triuncialis 29389 Semnan 60 Ae. umbellulata 28894 Azar Gh 

22 Ae. triuncialis 28244 Markazi 61 Ae. umbellulata 28298 Azar Gh 

23 Ae. triuncialis 29135 Markazi 62 Ae. umbellulata 28300 Azar Gh 

24 Ae. triuncialis 28814 Zanjan 63 Ae. umbellulata 28326 Azar Gh 

25 Ae. triuncialis 27893 Zanjan 64 Ae. umbellulata 28163 Fars 

26 Ae. triuncialis 28653 Ghazvin 65 Ae. umbellulata 28920 Azar Gh 

27 Ae. triuncialis 28807 Ghazvin 66 Ae. umbellulata 28321 Azar Gh 

28 Ae. triuncialis 28128 Golestan 67 Ae. umbellulata 28359 Kermanshah 

29 Ae. triuncialis 28140 Golestan 68 Ae. umbellulata 28563 Kermanshah 

30 Ae. triuncialis 28152 Fars 69 Ae. umbellulata 28408 Kermanshah 

31 Ae. triuncialis 28156 Fars 70 Ae. umbellulata 28354 Kermanshah 

32 Ae. triuncialis 28150 Fars 71 Ae. umbellulata 28355 Kermanshah 

33 Ae. triuncialis 27929 Azar Gh 72 Ae. umbellulata 28346 Kermanshah 

34 Ae. triuncialis 27937 Azar Sh 73 Ae. umbellulata 28223 Ilam 

35 Ae. triuncialis 27949 Azar Gh 74 Ae. umbellulata 28467 Ilam 

36 Ae. triuncialis 27757 Azar Gh 75 Ae. umbellulata 28222 Ilam 

37 Ae. triuncialis 27922 Azar Gh 76 Ae. umbellulata 28468 Ilam 

38 Ae. triuncialis 50075 Azar Gh 77 Ae. umbellulata 28203 Ilam 

39 Ae. triuncialis 28091 Azar Sh     
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 سازیبهینه از پس (.2استفاده شد )جدول  CBDPآغازگر  15های مختلف از منظور بررسی تنوع ژنتیکی موجود در گونهبه

 میکرولیتر 10شامل  PCR اجزای واکنش تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرهای مورد استفاده، شرایط

 Master Mix 2X PCR ،6  میکرولیتر  2 دیونیزه،میکرولیتر آبDNA  میکرولیتر  2، نانوگرم بر میکرولیتر( 50ژنومی )غلظت

ترموسایکلر  با استفاده از دستگاه های تکثیرمیکرولیتر تهیه و کلیه واکنش 20م نهایی در حج نانوگرم بر میکرولیتر( 10آغازگر )غلظت 

اولیه  سازیرشتهسیک مرحله واکه هر واکنش شامل  touchdown( انجام شد. پروفایل دمایی طبق روش Biorad-T100)مدل 

 درجه 95دمای ثانیه در  45سازی به مدت رشتهسشامل واحرارتی چرخه  42 ،دقیقه 5گراد به مدت درجه سانتی 95در دمای 

شد(، توسعه درجه )در هر شش چرخه دو درجه افزایش دما ایجاد می 44-56ثانیه در دمای  45آغازگر به مدت  گراد، اتصالسانتی

درجه  72دمای  دقیقه در 10و توسعه نهایی آغازگر به مدت  گراددرجه سانتی 72ثانیه در دمای  90آغازگر )پلیمریزاسیون( به مدت 

درصد  5/1، کلیه قطعات تکثیر شده با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز PCRهای گراد صورت گرفت. پس از اجرای واکنشسانتی

های صفر دست آمده به دادهآمیزی شدند. سپس الگوی قطعات به)شرکت پارس طوس( رنگ Safeviewتفکیک و با استفاده از 

منظور بررسی کارایی آغازگرهای های ژنوتیپی تشکیل شد. بهیک )قطعه تکثیر شده( تبدیل و ماتریس داده )عدم قطعه تکثیر شده( و

(، تعداد قطعات چندشکل NTFهای تعیین کننده کارایی نشانگر شامل تعداد قطعات تکثیر شده )استفاده شده، برخی از شاخص

(NPF( درصد چند شکلی قطعات ،)PPB( اطلاعات چندشکلی )PIC( قدرت تمایز ،)Rp( و شاخص نشانگر )MI و بر اساس روابط )

 محاسبه شدند.  Powell( 1996ارائه شده توسط )

 هاهای بررسی تنوع ژنتیکی آنبه همراه شاخص CBDP. مشخصات آغازگرهای 2جدول 

Table2. Characteristics of CBDP markers and their genetic diversity features 

 (5'→3'والی )ت آغازگر
دمای 
 اتصال

تعداد 
کل 

 قطعات

تعداد 
 قطعات

 چندشکل

درصد 
چندشکلی 

 قطعات

محتوای 
اطلاعات 
 چندشکلی

قدرت 
 تفکیک

شاخص 
 نشانگری

Primer Sequence (5'→3') Ta(Cº) NTB NPB PPB PIC Rp MI 

CBDP-1 TGAGCACGATCCAATAGC 44-56 16 14 87.5 0.37 22.13 5.12 
CBDP-2 TGAGCACGATCCAATAAT 44-56 14 14 100 0.42 17.12 5.91 
CBDP-3 TGAGCACGATCCAATACC 44-56 12 11 91.66 0.36 14.18 3.92 
CBDP-4 TGAGCACGATCCAATAAG 44-56 14 14 100 0.42 17.48 5.82 
CBDP-5 TGAGCACGATCCAATCTA 44-56 17 17 100 0.38 15.09 6.48 
CBDP-6 TGAGCACGATCCAATCAG 44-56 10 10 100 0.30 9.92 2.97 
CBDP-7 TGAGCACGATCCAATCGA 44-56 13 13 100 0.35 18.21 4.50 
CBDP-8 TGAGCACGATCCAATCGG 44-56 13 13 100 0.35 16.39 4.51 
CBDP-9 TGAGCACGATCCAATGAT 44-56 13 13 100 0.36 18.26 4.70 

CBDP-10 TGAGCACGATCCAATGTT 44-56 11 10 90.9 0.29 10.21 2.86 
CBDP-11 TGAGCACGATCCAATTGC 44-56 14 14 100 0.37 16.21 5.22 
CBDP-12 TGAGCACGATCCAATATA 44-56 14 14 100 0.38 18.91 5.31 
CBDP-13 TGAGCACGATCCAATGAG 44-56 13 12 92.31 0.32 13.48 3.86 
CBDP-14 TGAGCACGATCCAATGCG 44-56 12 11 91.66 0.36 14.10 3.95 
CBDP-15 TGAGCACGATCCAATTGA 44-56 12 9 75 0.28 16.00 2.55 

 Mean  13.2 12.6 95.27 0.35 15.85 4.5 
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بر این، جهت مقایسه  ها انجام شد. علاوهتجزیه واریانس مولکولی با هدف تعیین سهم واریانس ژنتیکی بین و درون گونه

 Ae. biuncialis ،Ae .columnaris ،Ae. neglecta ،Ae. triuncialisهای میزان تنوع ژنتیکی موجود در هر یک از گونه

های (، تعداد آللH(، شاخص تنوع ژنی نی )Iهای تنوع ژنتیکی شامل شاخص شانون )برخی از شاخص Ae. umbellulataو 

شدند. مقادیر ضرایب تشابه ژنتیکی ( برآورد PPLهای ژنی چندشکل )( و درصد جایگاهNeهای مؤثر )(، تعداد آللNaمشاهده شده )

ای و تجزیه به مختصات اصلی بر اساس های ژنتیکی مورد ارزیابی تجزیه خوشهبندی نمونهمنظور گروهها  محاسبه و بهدر بین گونه

 Burnin، MCMC 50000 و Bayesianمدل  با جمعیت ساختار تجزیه ماتریس ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد انجام شد. همچنین

 تثبیت شاخص های ژنتیکی مورد مطالعه و تعیینهای نمونهبررسی زیر گروه هدف باتکرار  10و در  7تا  2از  k مختلف  یردر مقاد

(Fst )افزارهای های آماری با استفاده از نرمکلیه تجزیه. پذیرفت صورتGenAlEx ver. 6.502  ،DARwin ver. 6  و

Structure ver. 2.3.4 .انجام گردید 

 

 نتایج و بحث

قطعه تکثیری مشاهده گردید که  198استفاده شده در این تحقیق،  CBDPنشانگر  15شکلی و ارزیابی کارایی در بررسی چند

-CBDP) 17( تا CBDP-6) 10( از NTPدرصد( بودند. تعداد کل قطعات تکثیر شده ) 27/95شکل )قطعه چند 189از این تعداد 

(  NPBبود. تعداد قطعات چند شکل ) 100تا  75( بین PPBبود. دامنه تغییرات درصد قطعات چند شکل ) متغیر 2/13( و با میانگین 5

در کل  6/12قطعه و با میانگین  17با  CBDP-5قطعه و بیشترین تعداد در نشانگر  9با  CBDP-15با کمترین تعداد در نشانگر 

های مورد شکلی موجود در نمونهی نشانگری در نشان دادن سطح چندهانشانگرها متغیر بود.  اطلاع از میزان توانمندی سیستم

های مبتنی بر اصلاح مولکولی، مطالعه تنوع ژنتیکی و بررسی، یکی از معیارهای اولیه جهت انتخاب نوع سیستم نشانگری در برنامه

و ( Rp) تفکیک قدرت ،(PIC) شکلیچند اتاطلاع محتوای پارامترهای راستا این باشد. درهای مورد مطالعه میارتباط بین جمعیت

بر اساس نتایج بدست آمده متوسط میزان (. 2 جدول) شد محاسبه آغازگرها کارایی میزان بررسی منظور به( MI) نشانگری شاخص

 CBDP-15( و آغازگر 42/0بیشترین )  CBDP-4و CBDP-2بود که آغازگرهای  35/0شکلی شاخص محتوای اطلاعات چند

 48/6( و CBDP-5) 55/2آغازگرها نیز دارای دامنه تغییراتی بین   MIرا نشان دادند. شاخص  PIC( میزان 28/0کمترین )

(CBDP-5 را نشان داد. همچنین آغازگرهای )CBDP-10  وCBDP-1  دارای کمترین   13/20و  21/10به ترتیب و با مقادیر

 پارامتر دو مذکور هایشاخص بین های مورد مطالعه بودند. دریکی موجود در گونه( در بررسی تنوع ژنتRpو بیشترین قدرت تمایز )

 نشانگری سیستم یک توانایی شاخص دو این زیرا. برخوردارند ایویژه اهمیت از( Rp) تفکیک قدرت و( PIC) شکلیچند اطلاعات

 دهدمی نشان را هانمونه تمایز قدرت و ژنتیکی تنوع ارزیابی در شده برده کار به آغازگرهای پتانسیل و بخشی اثر تعیین در را

(Powell et al. 1996  )شاخص عبارتی به PIC فرد دو بین در نشانگر یک توسط گرفته شکل مورفیسمپلی تعیین احتمال 
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 یک کارایی تعیین در MI و Rp شاخص دو PIC کنار در. دارد بستگی هاآن فراوانی و تشخیص قابل هایآلل تعداد به که باشدمی

 و قطعات شکلیچند دادن نشان در آغازگر یک قابلیت به نحوی به شاخص دو این زیرا شوند واقع مفید توانندمی نشانگری سیستم

 نشان MI و Rp هایشاخص بازی مقادیر همچنین(. Prevost & Wilkinson 1999) دارند اشاره امتیازدهی قابل هایقطعه به

با استناد  (.Milbourne et al. 1997)باشد می ژنوم از بیشتری اطلاعات کردن فراهم و چندشکل قطعات بیشتر تعداد تکثیر دهنده

های ژنتیکی مورد بررسی در توان بیان داشت که سطح بازیی از تنوع ژنتیکی در بین نمونهبه نتایج بدست آمده در این تحقیق می

قابلیت بازیی در بررسی تنوع ژنتیکی از خود نشان دادند. در بررسی تنوع  CBDPاین آزمایش وجود داشت و سیستم نشانگری 

(، PICو بر اساس کارایی اطلاعات محتوای چند شکلی ) SSRو  SCoT ،CBDPپلاسم گندم توسط سه آغازگر ژنتیکی ژرم

 یک CBDP آغازگر قادر به ارائه اطلاعات سودمندتری است و SSRو  SCoTاز دو آغازگر  CBDPگزارش شده است که آغازگر 

همچنین در  (.Pour-Aboghadareh et al. 2022باشد )میگندم  پلاسمژرم ژنتیکی تنوع بررسی برای کارآمد مولکولی سیستم

که بیان شد  PICو  MIهای و با بررسی شاخص ISSRو  CBDPتوسط دو سیستم نشانگری  T. durumتوده  96بررسی

نتایج  (.Shaygan et al. 2021برای بررسی تنوع ژنتیکی کارامدتر هستند ) ISSRنسبت به آغازگرهای  CBDPآغازگرهای 

درصد و میزان واریانس بین  76نشان داد که میزان واریانس درون گروهی  CBDPآغازگر  15حاصل از تجزیه واریانس مولکولی 

پلاسم تنوع ژنتیکی بازیی را در درون و بین ژرم CBDPآغازگرهای  داشت اظهار توانمی اساس این بر .درصد بود 24گروهی 

های ژنتیکی مربوط به هر گونه دارای زمینه ژنتیکی متنوعی بوده و دهند. این یافته بیانگر این است که تمامی نمونهگندم نشان می

های تنوع ژنتیکی در میان نمونهاند، از این رو سطح بازی آوری شدهها از مناطق جغرافیایی مختلف جمعاز آنجایی که همه نمونه

(. Bokaei et al. 2023آوریشان نسبت داد )ها به محل جمعتوان به سازگاری طوزنی مدت آنژنتیکی موجود در هر گونه را می

تواند هایشان بر اساس عوامل تکاملی همچون مهاجرت، انتخاب طبیعی، جهش و غیره میهمچنین سازگاری گیاهان با محل رویشگاه

 .Dumolin-Lapegue et alها افزایش یابد )ها را تغییر دهد و به تبع آن تنوع ژنتیکی در بین جوامع آنیکنواختی ژنتیکی نمونه

1997.)            

 مانند ژنتیکی تنوع پارامترهای از برخی هاگونه از یک هر برای گندم خویشاوندی هایگونه در ژنتیکی تنوع بررسی منظور به

 درصد و( H) نی ژنتیکی تنوع شاخص ،(I) شانون اطلاعات شاخص ،(Ne) موثر هایآلل تعداد ،(Na) شده مشاهده هایلآل تعداد

 با( Na) شده مشاهده هایآلل تعداد. است شده داده نشان  3 جدول در آن نتایج و محاسبه( PPL) ژنی هایمکان شکلی چند

 .Ae گونه در را مقدار کمترین 46/1 متوسط با( Ne) موثر آلل تعداد و شاخص 81/1 تا 33/1 تغییرات دامنه با و 61/1 میانگین

columnaris گونه در را میزان بیشترین و Ae. triuncialis نی ژنتیکی تنوع بررسی شاخص. داد نشان (H)  26/0با میانگین  ،

 پارامترهای به توجه با داد که نشان 80/69 میانگین با( PPL) چندشکلی درصد شاخص و 39/0 میزان متوسط با( I) شانون شاخص

در . بود هاگونه سایر بین در ژنتیکی تنوع میزان بیشترین دارای Ae. triuncialis هایگونه آزمایش این در شده برآورد ژنتیکی
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 گونه در ژنتیکی تنوع هایشاخص مقادیر بیشترین CBDP نشانگر توسط آژیلوپس مختلف هایگونه بررسی ای دیگر درمطالعه

Ae. triuncialis شد  مشاهده(Eslamzadeh-Hessari et al. 2023) باز بودن سطح تنوع ژنتیکی در گونه .Ae. 

triuncialis ی این گونه در مناطق مختلف دنیا نسبت دادپراکنش گسترده توان بهرا می (Van-Slageren 1994)های. گونه 

 کار به یگندم زراع اصلاح برای دسترس در منبعی عنوان به توانندیم ژنتیکی، تنوع بازی سطوح باگندم  پلاسمژرم ازشده  ییشناسا

 محیطیو  یستیز هایتنشارزشمند مقاومت به  هایژنو  ژنتیکیتنوع بازی  سطحبه  توجه با (. کهAhmad 2023شوند ) برده

 ضرورت ،;Ae. triuncialis (Arora et al. 2021 Aghaee-Sarbarzeh et al. 2001; (Xing et al. 1993 گونه در

 .گرددمی توصیهگندم  اصلاحیپیش هایدر برنامه گونه این از یشترب مندیبهره

 

 CBDPهای آژیلوپس توسط نشانگرهای . مقادیر پارامترهای ژنتیکی برآورد شده در گونه3جدول

Table 3. Genetic diversity parameters of Aegilops species exhibited CBDP markers 
 

 ژنوم تعداد نمونه گونه

تعداد 
های آلل

مشاهده 
 شده

تعداد 
های آلل

 موثر

شاخص 
ژنتیکی تنوع

 نی

شاخص 
ژنتیکی تنوع

 شانون

های درصد مکان
 چند شکل

 
Number 

of 

accessions 

Genome 

Number 

of 

observed 

alleles 

Number 

of 

effective 

alleles 

Nie 

genetic 

diversity 

index 

Shannon 

genetic 

diversity 

index 

Percentage of 

polymorphic 

loci 

   Na Ne H I PPL 

Ae. biuncialis 5 UUMM 1.51 1.41 0.23 0.34 61.62 
Ae. columnaris 5 UUMM 1.33 1.32 0.18 0.27 50.51 

Ae. neglecta 7 UUMM 1.62 1.48 0.27 0.39 69.70 
Ae. triuncialis 30 UUCC 1.81 1.57 0.33 0.48 85.35 

Ae. umbellulata 30 UU 1.77 1.53 0.3 0.44 81.82 

Mean   1.61 1.46 0.26 0.39 69.80 

 

بود که بیشترین میزان تشابه بین  905/0 تا 789/0 بین تغییراتی دامنه نیز در این پژوهش دارای ژنتیکی تشابه ضرایب مقادیر

Ae. biuncialis  باAe. columnaris (905/0 و )Ae. biuncialis  وAe. neglecta (879/0 که 4( مشاهده گردید )جدول )

های باشد.  به طور کلی سطح ضرایب تشابه در بین گونهها میدر این گونه UUMMدلیل وجود ژنوم مشترک این نتیجه احتماز به

های در بین گونه Uی برخوردار بودند که این موضوع احتماز به دلیل وجود ژنوم مشترک مطالعه شده در این تحقیق از مقادیر بازی

آوری شده از های آژیلوپس جمعمورد بررسی بود. مطابق با نتایج بدست آمده در این تحقیق، پژوهشی در بررسی تنوع ژنتیکی گونه

و  Ae. biuncialisهای تشابه ژنتیکی را در بین گونه، بیشترین میزان RAPDو  ISSRمناطق مختلف یونان توسط دو نشانگر 

Ae. neglecta های آژیلوپس حاوی گزارش نموده و اظهار داشتند با توجه به اینکه هیچ مرز مورفولوژیکی مشخصی در بین گونه
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شود وصیه میها تجهت تفکیک و بررسی این گونه DNAهای مولکولی در سطح گیری از تکنیکوجود ندارد لذا بهره Uژنوم 

(Thomas and Bebeli 2010.) 

 

 CBDPهای آژیلوپس بر اساس نشانگرهای . ضرایب تشابه ژنتیکی بین گونه4جدول 

Table 4. Coefficients of genetic similarity among Aegilops species based on CBDP markers 

 Ae. biuncialis Ae. columnaris Ae. neglecta Ae. triuncialis Ae. umbellulata 

Ae. biuncialis 1     

Ae. columnaris 0.905 1    

Ae. neglecta 0.879 0.863 1   

Ae. triuncialis 0.866 0.813 0.856 1  
Ae. umbellulata 0.862 0.789 0.835 0.859 1 

 

 و Neighbor joining الگوریتم از استفاده با اییخوشه تجزیه شده، ارزیابی هایگونه بین روابط تردقیق بررسی منظور به          

 شکل) در سه گروه قرار گرفتند آزمایش این در مختلف هایگونه گرفته صورت بندیگروه اساس بر و شد انجام جاکارد فاصله ضریب

 نمونه  29تفکیک شدند. به نحوی که ساختار ژنومی خود از یکدیگر  اساس بندی برمورد بررسی در این گروه های ژنتیکینمونه(. 1

Ae. triuncialis  با ژنومUUCC  ،نمونه دیپلوئید  28در یک خوشهAe. umbellulata   با ژنومUU های در خوشه دوم و نمونه

بندی شدند. در خوشه سوم گروه UUMMبا ژنوم  Ae. biuncialisو سه نمونه  Ae. neglecta  ،Ae. columnarisمربوط به 

و دو نمونه  Ae. triuncialisو یک نمونه از  Ae. umbellulataدر خوشه دوم و در کنار  Ae. biuncialisدو نمونه از  همچنین

دلیل قرار گرفتند که این موضوع احتماز به UUMMهای ژنتیکی با ژنوم در گروه سوم و در کنار نمونه Ae. umbellulataاز 

 مطالعه باشد. در تحقیقی باها میدر بین آن Uخصوص ژنوم مشترک های ژنومی و بهها بر اساس مشابهتقرابت بازی این نمونه

 ژنومی ختارمنطبق بر سا هانمونه بندیگروه که گزارش شد  SCoTو  CBDP آغازگرهای توسط پلاسم گندمهای ژرمبرخی گونه

دو  اینو  باشندمی کارآمد بسیار گندم پلاسمژرم در فیلوژنتیک مطالعات و یکیتنوع ژنت یبررس برای آغازگرها این بوده است و هاآن

 باشندمی ینانیاطم مورد هایتکنیک ژنتیکی، روابطمطالعه  و DNA شکلی چند سطوح تشخیص برای ینشانگر یستمس

(Ghobadi et al. 2021)های نزدیک به هم مشاهده ای در زیر شاخهبندی تجزیه خوشه. همچنین در این تحقیق و در گروه

ها صورت گرفته است، به ایی نمونههای ژنتیکی مورد بررسی بر اساس شرایط جغرافیایی و منطقهبندی نمونهشود که حتی گروهمی

 .Aeهای ژنتیکی کرمانشاه در کنار یکدیگر قرار گرفتند و نمونهاز دو استان ایلام و  Ae. umbellulataهای نحوی که نمونه

triuncialis  .انجام شده بر  منطبق با این نتایج در بررسیاز دو استان آذربایجان شرقی و غربی در یک زیر گروه جای دارند

ها منطبق با ی تودهبند، گروهCBDPو  ISSR ،SCoTایران توسط سه آغازگر  Ae. triuncialisهای گونه روی توده

 .(Khodaee et al. 2021) ه شدها نشان دادشرایط جغرافیایی آن
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بر اساس ضرایب  CBDPهای ژنتیکی آژیلوپس با استفاده از آغازگرهای ای نمونه. تجزیه خوشه1شکل 

  Neighbor-Joiningجاکارد و روش 

Figure 1. Cluster analysis for Aegilops accessions using CBDP markers through the 

Neighbor-Joining method and Jaccard's coefficients 

 

 تغییرات کل از درصد  84/39 مجموع در و درصد  40/9 و  31/11 ،11/19 ترتیب به نخست مؤلفه سه PCoA تجزیه در

 مورد های ژنتیکینمونه بعدی دو پراکنش اول نخست، مولفه دوبر اساس . نمود توجیه مورد بررسی را هایگونه در موجود ژنتیکی

 داد قرار تأیید مورد را ایخوشه تجزیه و تشابه ماتریس نتایج ،(2شکل) آزمایش این در PCoA بندی تجزیهگروه. گرفت قرار مطالعه

 بر  منطبق دقیقا هانمونه و پراکنش شدند متمایز یکدیگر از وضوح به UUCC و UU  ، UUMMژنومی گروه سه که نحوی به

 ایخوشه نشان داد که تجزیه CBDP نشانگر توسط آژیلوپس مختلف هایگونه بررسی نتایج پژوهشی در .بود هاآن ژنومی ساختار

 طور به CBDP آغازگرهای اساس بر بندیگروه این و نمود بندی تقسیم گروه سه در را ارزیابی مورد های ژنتیکینمونه همه

قرار داد  تأیید مورد را بندیگروه این نیز PCoA نتایج و داد نشان آژیلوپس هایگونه از برخی در را فیلوژنتیکی روابط مشخصی
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(Eslamzadeh-Hessari et al. 2023همچنین در .) جنس دو هایگونه در پلوئیدی مختلف سطوح بین ژنتیکی روابط ارزیابی 

 با هاتوده بندیگروه و بوده منطبق PCoA تجزیه با ایخوشه تجزیه نتایج که شد انبی SCoT نشانگر توسط آژیلوپس و تریتیکوم

 (.Ahmad 2023است ) داشته مطابقت هاآن شناسیگیاه خصوصیات

 
های ژنتیکی آژیلوپس با استفاده ( نمونهPCoA. نمودار دو بعدی حاصل از تجزیه به مختصات اصلی )2شکل

 CBDPاز نشانگرهای 

Figure 2. Biplot of principal coordinate analysis (PCoA) for Aegilops accessions using CBDP 

markers 

 

 پذیرامکان را مختلف ساختارهای با هاجمعیت زیر به جمعیت شکستن امکان Stracture افزار نرم با جمعیت ساختار تجزیه

های ژنتیکی مورد بررسی در سه گروه از تجزیه نشان داد کلیه نمونه این از آمده بدست نتایج(. Pritchard et al. 2000) کندمی

 تغییرات دامنه با نیز( Fst) تثبیت شاخص( 3شکل) شد برآورد حالت بهینه برابر سه در k مقدار یکدیگر متمایز شدند و به عبارت دیگر

های ها و باز بودن جریان ژنی در بین گونهدر کلیه نمونه Uدلیل وجود ژنوم مشترک بود. در واقع به 31/0 میانگین با و 56/0 تا 1/0

های برای سایر گونه Uدور از انتظار نیست زیرا در اکثر مطالعات، والد ژنوم  Fstمورد بررسی در این تحقیق، پائین بودن شاخص 

واقع نشانه میزان بازی جریان  در Fst(. مقادیر کم Tsunewaki 1996دانسته اند ) Ae. umbellulataحاوی این ژنوم را گونه 

بندی (. با بررسی الگوی گروهAbdollahi-Mandoulakani et al. 2016های مورد مطالعه است )ژنی در بین افراد و جمعیت

های ژنتیکی در اغلب موارد بر اساس ساختار ژنومی، میزان شد که نمونه مشاهده( 4)شکل  تجزیه ساختار جمعیت در این تحقیق

آوری جمع Ae. umbellulata هایی از ها قرار گرفتند. در زیر جمعیت اول نمونهبندیژنتیکی، و تشابهات جغرافیایی در گروهتشابه 
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  Ae. triuncialisهای ژنتیکی های غربی کشور همچون کرمانشاه، ایلام و آذربایجان غربی قرار گرفتند. کلیه نمونهشده از استان

 .Aeهای ژنتیکی عضو، کلیه نمونه 32ونه در زیر گروه دوم قرار گرفتند. در زیر جمعیت سوم با به جز یک نم UUCCبا ژنوم 

biuncialis ،Ae. columnaris ،Ae. neglecta  با ژنومUUMM ،14   نمونهAe. umbellulata  و یک نمونهAe. 

triuncialis  های حاصل بندیق، نتایج بدست آمده از گروهرا در خود داشت. نتیجه حاصل از تجزیه ساختار جمعیت در این تحقی

را مورد تأیید قرار داد. مطابق با این نتایج در بررسی خصوصیات ژنتیکی خویشاوندان وحشی گندم  PCoAایی و از تجزیه خوشه

 PCoA و ایخوشه تجزیه نتایج با جمعیت ساختار آنالیز نتایج وسیله تجزیه ساختار جمعیت بیان شد کهبه  CBDPتوسط آغازگر 

با  یبدر ترک یابه صورت جداگانه و  CBDP صورت گرفت و آغازگر هاآن ژنومی ساختار اساس بر هانمونه بندیگروه و بوده منطبق

نقشه  تهیهو  یوستگیپ هاینقشه تهیه ژنوتیپ، شناسایی مانند یکیژنت آنالیزهای یقدق یهایابیارز یبرا DNA ینشانگرها یگرد

QTL یدگرد توصیه (Etminan et al. 2019 .) 

 

 های آژیلوپسدر تجزیه ساختار جمعیت گونه Delta K. برآورد میزان 3شکل 

Figure 3. Estimation of Delta K in population structure analysis of Aegilops species 
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 CBDPهای آژیلوپس با استفاده از آغازگرهای گونه  Q-Multiple Plot. نمودار 4شکل 

Figure 4. Q-Multiple Plot of Aegilops species using CBDP markers 

 

 تغییرات واسطهبه شده ایجاد نامطلوب شرایط با مواجهه برای جدید هایاستراتژی کارگیریبه بر تمرکز: گیرینتیجه           

 ایجاد و دارد سزاییبه تاثیر زراعی محصوزت بر هابیماری و آفات و شوری گرما، آبی، کم هایتنش همچون جهان در اقلیمی

(. Prohens et al. 2017) باشدمی روپیش هایبحران از رفتبرون هایراه از یکی شرایطی چنین در محصولپر و مقاوم هایواریته

مهمترین منابع ژنی برای اند. و های کشاورزی جهان اهمیت پیدا کردهای در سیستمخویشاوندان وحشی گندم به طور فزاینده

ها، خشکی، شوری، و حتی بهبود عملکرد و های مفیدی برای مقاومت به آفات و بیماریآیند زیرا حاوی ژنشمار مینباتات بهاصلاح

 بندی منابعرو، ارزیابی تنوع ژنتیکی و نیز دستههای حاصل از تغییرات شرایط آب و هوایی هستند. از ایننیز سازگاری به تنش

ها، زمینه را برای بازنگری پتانسیل های فیلوژنتیکی در بین گونهپلاسم از نظر درجه خویشاوندی، تهیه بانک اطلاعاتی و تهیه نقشهژرم

 Pour-Aboghadarehنماید )تر مینژادی آسانهای بههر یک از خویشاوندان وحشی در جهت استفاده از این منابع را در برنامه

et al. 2021های آژیلوپس ایران، محققان را تایج حاصل از این پژوهش با تأیید وجود تنوع ژنتیکی باز در میان برخی از گونه(.  ن

مندی ززم را داشته باشند. پلاسم غنی موجود در کشور بهرهاصلاحی گندم از منابع و ژرمهای پیشبر آن خواهد داشت تا در برنامه

 مطالعات ژنتیکی، هاینقشه تهیه موجود، تنوع ژنتیکی بررسی در CBDP ی نشانگرهایهمچنین نتایج این تحقیق، توان باز

 به خوبی نشان داد. جمعیت را ساختار بررسی و فیلوژنتیک مولکولی

سگزاری صلاح و تهیه نهال و بذر و بانک ژن گیاهی ملی ایراناز  :سپا سه تحقیقات ا س  یدر اجرا یهمکار ه خاطرب مو

  .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار

 

 منابع

( تجزیه ارتباط صفات مورفولوژیک در یونجه زراعی با استفاده 1395عبدالهی مندولکانی بابک، عزیزی حیدر، پیری یاسر و همکاران )

 .60-52(، 19) 8از نشانگرهای مولکولی. پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی. 
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 نشانگرهای از استفاده با راینی کرکی بز جمعیت چهار در ژنتیکی تنوع مطالعه(. 1389) محمدرضا محمدآبادی امین، زاده باقی ناهید، عسکری

ISSR .49-56 ،5 نوین ژنتیک مجله . 

 ارثی و فنوتیپی های ارزش بر TGF3 ژن تأثیر( 1392) محمد سفلایی رضا، محمد محمدآبادی علی، سید ایمانی فقیه آمنه، فر محمدی

 .136-125 ،(4)5  کشاورزی تکنولوژی بیو مجله. فارس استان بومی مرغ در بدن وزن صفات

                                            دامی علوم مجله(. 1390) کرمانی گوسفند ژنوم مطالعه برای ریزماهواره نشانگرهای کاربرد رضا محمد محمدآبادی آمنه، فر محمدی

 .344-337 ،(4)42 ایران
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