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Extended abstract 

Introduction 

Genetic diversity is crucial for the sustainability and improvement of plant species. Oats (Avena spp.) are globally 

cultivated for human and animal nutrition, ranking sixth among cereals. Despite their importance, extensive 

breeding practices have substantially narrowed the genetic base of cultivated oats, prompting efforts to reintroduce 

diversity, specifically through the incorporation of genes from wild relatives. This diversity is crucial for 

addressing challenges such as biotic and abiotic stresses, improving yield, and enhancing nutritional quality. This 

study compares the genetic diversity of Avena sativa (common oat) and Avena fatua (wild oat), considering their 

unique domestication histories and ecological adaptations. Common oat, extensively cultivated for grain 

production, exhibits a narrow genetic base, while wild oat retains broad genetic diversity owing to its 

undomesticated nature. Cross-breeding efforts involving hexaploid oat species are viable and important for 

integrating beneficial wild genes into crops. This study seeks to evaluate the genetic diversity of these oat species 

using SCoT (Start Codon Targeted) and IRAP (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism) molecular 

markers alongside chromosomal and phenotypic assessments. The insights gained aim to inform breeding 

strategies and conservation efforts. 

Materials and methods 

The study assessed genetic diversity in 18 oat genotypes (common and wild) grown in a randomized complete 

block design. Phenotypic traits, including plant height, flag leaf length and width, tiller numbers, floret numbers, 

and 100-seed weight, were measured. DNA was extracted from young leaves for molecular assessment using SCoT 

and IRAP primers. Chromosomal evaluations were conducted on twelve genotypes, examining various karyotypic 

parameters. Data analysis employed Bayesian methods (MCMC), principal coordinate analysis (PCoA), and 

analysis of molecular variance (AMOVA) to identify subpopulations and genetic structure. Genetic diversity 

indices, polymorphism percentage, and marker index were calculated. Phenotypic data were analyzed using 

ANOVA, correlation analysis, and heatmap clustering. The association between molecular markers and 

phenotypic traits was assessed using Mantel's test, while principal component analysis (PCA) evaluated the impact 
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of chromosomal parameters on genotype classification. t-tests were conducted to identify significant differences 

between cultivated and wild species concerning phenotypic and chromosomal variables. 

Results and discussion 

SCoT primers generated 283 bands (198 polymorphic) with a Nei genetic distance of 0.039, while IRAP primers 

yielded 117 bands (101 polymorphic) with a Nei distance of 0.093. IRAP markers demonstrated higher efficiency 

(MI of 1.78) than SCoT (MI of 0.99) in detecting diversity. Molecular marker analysis revealed higher genetic 

diversity in wild oat species compared to common species. These outcomes corroborate previous research pointing 

to lower genetic diversity in common oats compared to wild genotypes. Identifying such diversity, particularly 

from wild genotypes, is pivotal for breeding programs that target resilience and adaptability improvements. 

Moreover, historical genetic diversity erosion in agriculture highlights an urgent need to expand genetic pools in 

breeding endeavors. Population structure analysis using both markers identified subpopulations within oat 

genotypes (three for SCoT, four for IRAP) but did not distinctly separate wild and cultivated species. AMOVA 

indicated that most genetic variation existed within populations rather than between them, although IRAP data 

detected significant diversity between species. This reinforces the genetic affinity between A. sativa and A. fatua, 

likely due to shared genomes and extensive gene flow, a finding consistent with prior molecular studies and 

phylogenetic analysis. Phenotypic evaluation revealed significant variations in traits such as plant height, flag leaf 

length and width, tiller numbers, floret numbers, and 100-seed weight. Heatmap cluster analysis grouped 

genotypes into three categories based on these traits. Molecular marker groupings didn't significantly align with 

phenotypic classifications according to Mantel's test. Wild genotypes exhibited higher seed weights, suggesting 

the presence of yield-enhancing genes valuable for crop improvement. Positive correlations were found among 

most traits, except for seed weight, which negatively correlated with plant height. Chromosomal analysis of twelve 

hexaploid oat genotypes showed variations in chromosomal parameters such as total chromosome length (TL), 

centromeric index (CI), and dispersion index (DI). All genotypes were classified as metacentric with no significant 

differences between cultivated and wild species. Karyotypic symmetry assessment placed most genotypes in the 

almost symmetrical karyotype category. Cultivated oats generally had more symmetrical karyotypes than wild 

oats, though the difference was not statistically significant. Principal Component Analysis (PCA) of chromosomal 

parameters explained 94.72 percent of the cumulative variance, with PC1 emphasizing centromere position and 

PC2 highlighting chromosomal asymmetry. PCA of chromosomal indices identified three distinct groups of 

genotypes but did not clearly separate cultivated and wild species.  

Conclusion 

This comprehensive study of common (A. sativa) and wild (A. fatua) oat species using molecular markers, 

phenotypic evaluation, and chromosomal analysis has provided valuable insights into their genetic diversity, 

population structure, and potential for crop improvement. The research consistently demonstrated higher genetic 

diversity in wild oat populations compared to their cultivated counterparts, highlighting the importance of wild 

germplasm as a reservoir of beneficial traits. While the study revealed close genetic relationships between 

cultivated and wild species, it also identified subtle differences that could contribute to observed phenotypic 

variations. These findings underscore the potential of wild oats in breeding programs aimed at improving crop 

productivity and resilience. The study emphasizes the need for conservation of wild oat populations and their 

strategic utilization in oat improvement programs to address the challenges of genetic bottlenecks in cultivated 

varieties and to enhance overall crop performance in the face of changing environmental conditions. 

Keywords: Population Structure, Principal component analysis, Molecular variance analysis, Heatmap, IRAP, SCoT  
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خصوصیات ( با استفاده از Avena fatuaوAvena sativa) یولاف یگونه  دودر  ژنتیکی تنوع مقایسه

یکروموزوم  یپارامترها و یمولکول  ینشانگرها یپی،فنوت

 3میرزاقادریو قادر    ،*2، هدیه بدخشان      1پرستو زارعی

ی کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندج تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده  مهندسی ی کارشناسی ارشد، گروهآموخته دانش  -1

 ی کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندجتولید و ژنتیک گیاهی، دانشکدهمهندسی استادیار، گروه  -2

 ی کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندجگیاهی، دانشکدهتولید و ژنتیک مهندسی استاد، گروه  -3

(31/06/1403 ؛ تاریخ انتشار برخط:25/06/1403: ؛ تاریخ پذیرش15/06/1403؛ تاریخ آخرین ویرایش:  10/04/1403 )تاریخ دریافت:

 کیده چ

ولافی یدو گونه ، تنوعمطالعه نیاست. در ا ضروری نژادیبه اهداف یبرا ،یاهیگ یهادر گونه یکیتنوع ژنت سهیمقاارزیابی و 

ی کروموزوم  یو پارامترها  یپیصفات فنوت ،یمولکول یبا استفاده از نشانگرها (Avena fatua) وحشی و( Avena sativa) یزراع

نشانگرها  سهیمقا از  استفاده  با  نشانگرها  تشکیل  نوار  117و    283  ب ی ترتبه  IRAPو  SCoT  یشد.  یچندشکل   SCoT  یشد. 

نیز    IRAPینشانگرها  .دادند  نشان(  درصد  60/ 07)  زراعی  یگونهبا    سهمقای  در(  درصد  65/ 37)  ی وحشیگونهرا در    بیشتری

نیز   PICو    Ne  ،He  یکیتنوع ژنت  یهاشاخصبر اساس  .  داشتند  یروند مشابه  ،چندشکلی  درصد  69/ 23  و  76/ 07با    ب یترتبه

 ی کیفاصله ژنت  اما؛  برآورد شد  ینشانگر  ستمیهر دو س  یبرا  ی زراعیگونهنسبت به    ی وحشیگونهدر    بیشتری  نسبتاً  ژنتیکیتنوع  

به مختصات اصلی    تجزیه  ، ینزیب  ی هابا استفاده از روش  ت، ی ساختار جمعی  تجزیه.  وجود داشت دو گونه    ن یب  کمتری   نسبتاً

(PCoA )  و  ( تجزیه واریانس مولکولیAMOVA)  ،نشان ها  گونهدرون  را در    ی توجهقابل  ی کیو تنوع ژنت زیمتما یهات ی رجمعیز

ارتفاع    .وجود داشت   یداری تفاوت معن  یپیصفات فنوت  ی یولاف از نظرهاپ یژنوت  نیب.  ندبودهمسو    روش  هر سهو نتایج    داد

 بر  یمبتن  ینقشه حرارتبر اساس،  .  بیشتر بودند  یوحش  یهاپ یژنوت  در  و  زراعی  یهاپ یژنوت  درترتیب  به  و وزن صددانه   بوته

از    ؛ امابودند  یدهگزاپلوئهای یولاف  ی ژنوتیپ . همهشدند  ی بندگروه  دستهسه    درها  پ یژنوت،  گیری شدهاندازه  صفات فنوتیپی 

این  . با داشتند  ییهاتفاوت  یو شاخص پراکندگ   یها، شاخص سانترومرطول کل کروموزوم  ی نظیرکروموزوم  یپارامترهانظر  

یاصل  هایمؤلفه  به  هیتجز.  وجود نداشت   از نظر پارامترهای کروموزومی  یو وحش  زراعی  یهاگونه  نیب  یداریوجود، تفاوت معن

(PCAبر اساس پارامترها )های اول و دوم ، مؤلفهتجزیهتبیین کرد. در این را  یتجمع انس یدرصد از وار 94/ 72 ،یکروموزوم  ی

یولاف  نژادیهای بهتواند در برنامهمی ،مطالعه نتایج این .بودند یکروموزومبین سانترومر و عدم تقارن   ت یموقع ترتیب بیانگربه

.ها سودمند باشدگونهحفاظت   راهبردهایو 

IRAP،SCoT، نقشه حرارتیساختار جمعیت،  های اصلی، تجزیه واریانس مولکولی،تجزیه به مؤلفه کلیدی: واژگان

h.badakhshan@uok.ac.ir، آدرس پست الکترونیکی: نویسنده مسئول *
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 مقدمه

جنس    یا  یولاف به  متعلق  دوسر،  خانواده    Avenaجو  و 

Poaceae  ،استو آسیای صغیر  ای  مدیترانه  منشأ ای با  غله  

(Montilla-Bascón et al., 2013)  ،گیاه این  سراسر  .  در 

کشت   دام  تغذیهجهت  و  جهان  و  انسان  مصرف  ی  به 

گیاه    .رسدمی خود  این  به  را  ششم  رتبه  غلات  بین  در 

است  داده   ;Achleitner et al., 2008)  اختصاص 

Amosova et al., 2024; Ihsan et al., 2022.)    دلایل از

محصول این  تقاضای  و  تولید  سال   افزایش  اخیر  در  های 

از جمله  های مطلوب تغذیهویژگی  به  توانیم آن،  بالا ای 

تا   12های یولاف )بین  بودن کیفیت و کمیت پروتئین دانه

دانه  24 بودن  غنی  آنتی  هادرصد(،  انواع  و   هااکسیداناز 

بتاگلوکان    هضمقابلفیبر    ،چنینهم  نمود نظیر    اشاره 

(Achleitner et al., 2008; Arora et al., 2014.)   کشت

در   حاشیهزمین یولاف  به  های  نسبت  بهتری  عملکرد  ای 

دانه غلات  داردسایر  گیاهریز  این  همچنین  به    ،  نسبت 

بنابراین،    پسهای فقیر، سرما و خشکی متحمل بوده  خاک 

  در بین غلات از این دیدگاه هم مورد توجه قرار گرفته است

(Da-Silva et al., 2011; Sanchez-Martin et al., 2012; 

Chňapek et al., 2022  .)  قبیله  Aveneaeتکامل ژنوم در 

در  ی  نتیجهدر   کروموزومتغییر  )تعداد  پایه  و    (x= 7های 

 Tomaszewska et)  بروز پیدا کرده است   یپلوئیدانواع پلی

al., 2022.)  های  های یولاف در گروهژنوم گونهA  ،B  ،C  

هایی نیز تقسیم  حال، به زیرگروهعینبندی و دردسته  Dو  

  30، از  Avenaجنس   (.Androsiuk et al., 2023)  شوندمی

  ACهای  )ژنوم  ، تتراپلوئید(Cیا    A)ژنوم    ی دیپلوئیدگونه

با ژنوم   A. sativaو    A. fatua)نظیر هگزاپلوئید  و  (ABیا  

ACD  ) تشکیل شده است (Tomás et al., 2016; Peng et 

al., 2018; Tomaszewska et al., 2022.)    شروع با 

ویژه از قرن بیستم به  نژادی گیاهی گسترده بههای بهبرنامه

در    ،هابعد در جهان، تنوع ژنتیکی در درون و بین جمعیت 

در   حتی  و  یولاف  جمله  از  و  زراعی  گیاهان  اکثر 

کاهش یافته است.    توجهیطور قابلبههای طبیعی،  جمعیت 

جایگزین شدن ارقام بومی با ارقام دلیل  به  این امر، عمدتاً

افزایش شدت گزینش بوده است   شدهاصلاح بنابراین،    ؛ و 

گونه از  راستای حفاظت  به  باید  ها،  در  ژنتیکی لازم  تنوع 

شودجمعیت  بازگردانده   ,.Montilla-Bascón et al)  ها 

2013; Cieplak et al., 2021 )  .  مهم اهداف  از  یکی 

گونهیگیاه  گراننژادبه در  موجود  تنوع  شناخت  های  ، 

زراعی   گیاهان  به  آن  انتقال  و    عنوان بهخویشاوند وحشی 

  ؛ راهکاری برای احیای تنوع ژنتیکی در گیاهان زراعی است 

های زیستی و غیرزیستی و  تنش  یکه ممکن است در نتیجه

بهبرنامه باشدهای  شده  فرسایش  دستخوش  -Da)  نژادی 

Silva et al., 2011.)    های وحشی دارای  جایی که گونهآن از

ایجاد تنوع    یتنوع ژنتیکی بسیار زیادی هستند و منابع بالقوه

شوند؛ بنابراین،  نژادی گیاهان محسوب میژنتیکی نو در به

ژرم خصوصیات  تسهیل  پلاسم بررسی  برای  وحشی  های 

ژن  انتقال  و  ویژهاستفاده  در آن   یهای  زراعی  ارقام  به  ها 

بهبرنامه استهای  اهمیت  دارای  اینتروگرسیون  و    نژادی 

(Jellen et al., 1993; Montilla-Bascón et al., 2013.) 

 .A. fatua  ،Aهای هگزاپلوئید یولاف نظیر  تلاقی بین گونه

sativa    وA. sterilis  در  امکان و  است  وز میّتقسیم  پذیر 

بین این گونه جفت شدن   ،هاهیبریدهای حاصل از تلاقی 

میطور  بهها  کروموزوم انجام   ,Ladizinsky)  گیردکامل 

1968; Peng et al., 2018.)  هگزاپلوئید های وحشی  گونه  

های  منابع ژنعنوان  به توانند  می  A. sterilisو    A. fatua  مانند

به نسبت  مقاومت  کننده  و  های  تنش  ایجاد  زیستی 

دهندهژن  ،زیستییرغ افزایش  محتوای  عملکرد،    یهای 

گیرن قرار  استفاده  مورد  دانه  پروتئین  و    د روغن 

(Ladizinsky, 1968; Jellen et al., 1993; Nikoloudakis 

et al., 2016).   

نشانگرهایی چندشکلی نظیر    متعددی  مولکولی  تاکنون، 

( ترجمه  شروع   (،Start codon targeted: SCoTکدون 

( نوکلئوتیدی  تک   Single nucleotideچندشکلی 

polymorphisms: SNP  نشانگرهای   بر یمبتن(، 

برای بررسی    ،در یولافها  ریزماهواره  و  هارتروترانسپوزون

گرفته قرار  استفاده  مورد  ژنتیکی  ژنتیکی  اند  تنوع  تنوع  و 

های یولاف شناسایی  را در درون و بین گونه  توجهیقابل
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 Tanhuanpää et al., 2006; Nikoloudakis et)  اندکرده

al., 2016; Androsiuk et al., 2023.)  ینشانگرها  SCoT ،

اطراف    هبر اساس چندشکلی در نواحی محافظت شده کوتا

( گیاهان  در  ترجمه  شدهATGکدون  طراحی  اند (، 

(Collard and Mackill, 2009 .)  ،نشانگرها   توانایی   این 

آشکارسازی چندشکلی دارند و در مطالعه تنوع    بالایی برای 

و از طرف   هستندسودمند  های گیاهی بسیار  جمعیت ژنتیکی  

های ترجمه  طراحی آغازگرها بر اساس کدوندلیل  بهدیگر،  

گیاهان،   نیمهعنوان  بهدر  نشانگر  تلقی یک  اختصاصی 

یای مزا  (.Collard and Mackill, 2009)  دنشو می

مطالعات    SCoTنشانگرهای   در  که  است  شده  موجب 

 دنزیادی برای بررسی تنوع ژنتیکی مورد استفاده قرار بگیر

(Cieplak et al., 2021; Nasrollahi et al., 2019; 

Rahmani et al., 2015.)   چندشکلی مانند  نشانگرهایی 

رتروترانسپوزون بین  )تکثیر شده  و چندشکلی  IRAPها   )

رتروترانسپوزون بین  شده  ها  ریزماهواره-تکثیر 

(Retrotransposon microsatellite amplified 

polymorphism: REMAP  ،)انتهایی  تکرار  بریمبتن های 

( Long terminal repeat: LTRها )طویل رتروترانسپوزون

رتروترانسپوزون گونه  ها،هستند.  و  ژنوم  تکامل  زایی  در 

دلیل  به   . ( Kalendar et al., 2011)   دارای اهمیت هستند 

رتروترانسپوزون  بالای  گیاهی،  فراوانی  ژنوم  در  این  ها 

گونه  از  بسیاری  مطالعه  در  مورد  نشانگرها  گیاهی  های 

و در شناسایی تنوع ژنتیکی کارآمد  اند  استفاده قرار گرفته 

 Kalendar et al., 2011; Alikhani)   اند و سودمند بوده 

et al., 2014; Rahmani et al., 2015; Nasrollahi et 

al., 2019 .)   ،شده ذکر  مطالب  به  توجه    ن ی ا   هدف با 

بین    ی بررس مقایسه و    مطالعه،  تنوع ژنتیکی در درون و 

  ( A. fatuaوحشی )   و (  A. sativaدو گونه یولاف زراعی ) 

مولکولی   نشانگرهای  کمک    ، IRAPو    SCoTبه 

کاریوتیپ شاخص  کروموزومی و  برخی  ا و    ی های  رزیابی 

مطالعه   این  نتایج  است.  گونه  دو  در  فنوتیپی  صفات 

برنامه می  در  به تواند  از  حفاظت    و یولاف  نژادی  های 

 مورد استفاده قرار گیرد. آن  ها و اکولوژی  گونه 

 ها مواد و روش

مقایسه و ارزیابی تنوع ژنتیکی در   منظوربه  ،در این مطالعه

 یولاف  ( وA. sativa)  زراعییولاف  های  درون و بین گونه

( مولکولی،    ،(A. fatuaوحشی  نشانگرهای  اساس  بر 

فنوتیپی  پارامترهای و صفات  از مجموعه  ،کروموزومی    ای 

یولاف  18 قرار    ژنوتیپ  استفاده  این  گرفتندمورد   .

یازده   ی زراعی گونهژنوتیپ از    هفت شامل    ،هاژنوتیپ    و 

از   که  وحشیی  گونهژنوتیپ  ژن    بودند  بانک  مؤسسه از 

مؤسسه و  کرج  بذر  و  نهال  اصفهان    یاصلاح  بذر  پاکان 

 .  (1)جدول ند دریافت شد
 

 های یولاف مورد مطالعه ژنوتیپ   منشأ مشخصات و    - 1جدول  

Table 1. Characteristics and origin of the studied 

oat genotypes 

 کد بانک ژن 
کد  

 ژنوتیپ
 منشأ  گونه

Gene bank 

code 

Genotyp

e code 
Species Origin 

- F1 
Avena 

fatua 

Razavi Khorasan Province 

(Sarakhs) 

- F2 
Avena 

fatua 

Chaharmahal and Bakhtiari 

Province (Saman) 

- F3 
Avena 

fatua 

Khuzestan Province 

(Khorramshahr) 

- Fsan1 
Avena 

fatua 
Kurdistan (Sanandaj) 

- Fsan2 
Avena 

fatua 
Kurdistan (Sanandaj) 

- Fsan3 
Avena 

fatua 
Kurdistan (Sanandaj) 

- Fsan4 
Avena 

fatua 
Kurdistan (Sanandaj) 

KC 115060 F5060 
Avena 

fatua 
Gene Bank Karaj 

KC 115055 F5055 
Avena 

fatua 
Gene Bank Karaj 

TN_7_465 

KC 27611 
F7611 

Avena 

fatua 
Gene Bank Karaj 

TN_7_441 

KC 27589 
F7589 

Avena 

fatua 
Gene Bank Karaj 

- S1 
Avena 

sativa 

Khuzestan Province 

(Khorramshahr) 

- S2 
Avena 

sativa 

Khuzestan Province 

(Khorramshahr) 

- S3 
Avena 

sativa 

Khuzestan Province 

(Khorramshahr) 

IA 91098_2 S1098 
Avena 

sativa 
Gene Bank Karaj 

KC 115014 S5014 
Avena 

sativa 
Gene Bank Karaj 

KC 115020 S5020 
Avena 

sativa 
Gene Bank Karaj 

53_1 S53 
Avena 

sativa 
Gene Bank Karaj 
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  20متشکل از سه ردیف با فاصله    ، هر ژنوتیپ در یک کرت 

بلوک ،  ی متر سانتی  قالب طرح  در سه  در  تصادفی  کامل  های 

در    ، کشت شد. تحقیقاتی دانشگاه کردستان ی  تکرار در مزرعه 

  صفات فنوتیپی ارتفاع بوته های مورد بررسی،  هر یک از ژنوتیپ 

 (PH ) طول  ،   (FL )    عرض پنجه ( FW)   پرچم برگ و  تعداد   ،  

 (TN )  تعداد صددانه    ( FN)   گلچه ،  وزن    نیز (  W100) و 

   . ند گیری شد اندازه 

زنجیره   DNAاستخراج   واکنش  ) و  پلیمراز  :  ( PCRای 

  4تا    3های جوان )مرحله  های جوان و سالم از گیاهچه برگ 

های هر  ، برگ DNAقبل از استخراج    تا   آوری و برگی( جمع 

ادغام و در فریز  با دمای  ژنوتیپ    داری شدند. نگه   - 40  ℃ر 

DNA   ها با استفاده از روش  از برگCTAB   (Porebski et al., 

ی استخراج شده  DNAکمیت و کیفیت    ج و استخرا   (، 1997

  1000درصد و نانودراپ    0/ 8گارز  آ ترتیب با استفاده از ژل  به 

 (NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, USA  )

تنوع  .  گیری شد اندازه  ارزیابی  نواحی  برای  بر اساس  ژنتیکی 

 SCoT   (Collardآغازگر    29  هدف متفاوت در ژنوم یولاف، 

and Mackill 2009; Luo et al., 2010  ) آغازگر   12  وIRAP  

 (Kalendar et al., 1999  ) ترکیبی  صورت  به و  در  انفرادی 

)جدول    PCR  واکنش  گرفتند  قرار  استفاده    واکنش (.  2مورد 

PCR   نهایی حجم  شامل    10در  میکرولیتر    4/ 7میکرولیتر 

ddH2O ،2   میکرولیترDNA ژنومی   1 /2،  (  ng µL−1  50)   ی 

واحد در میکرولیتر    0/ 2)حاوی    PCRمسترمیکس  میکرولیتر  

  ( و dNTPsمولار  میلی   0/ 4و   MgCl2مولار  میلی   PCR  ،3بافر  

میلی  میکرولیتر   1/ 2 )   مولار( )یک  آغازگر  هر  یا    SCoTاز 

IRAP )   .دقیقه    3  مدت به اولیه    ی ساز واسرشته مرحله    انجام شد

  94شامل    چرخه   35  و متعاقباًگراد  سانتی درجه    94در دمای  

  درجه   63- 44یک دقیقه، دمای اتصال    مدت به   گراد سانتی درجه  

دقیقه به   گراد سانتی  یک  دمای  مدت  در  بسط  درجه    72، 

به سانتی  دقیقه گراد  دو  در    مدت  نهایی  بسط    درجه   72و 

در نظر گرفته    PCRبرای واکنش    دقیقه   پنج مدت  به   گراد سانتی 

روی ژل آگارز    IRAPو    SCoT. محصولات تکثیر شده  شد 

برای    1/ 3 یک  و  صفر  کدهای  شدند.  جداسازی  درصد 

 مورد استفاده قرار گرفتند.   IRAPو    SCoTهای  نوار امتیازدهی  
 

 مشخصات آغازگرهای مولکولی مورد مطالعه -2جدول 

Table 2. Examined genetic markers and their distinctive characteristics 
 توالی آغازگر  نشانگر 

GC% 
 دمای اتصال  نشانگر  دمای اتصال 

Marker 
(SCoT) 

Primer sequence 5' →3' 
Annealing 

temperature ℃ 
Marker (SCoT) 

Annealing 
temperature℃ 

SCoT1 CAACAATGGCTACCACCA 56 50 SCoT2/ 7 52.5 
SCoT2 CAACAATGGCTACCACCC 53 56 SCoT2/70 53 
SCoT7 CAACAATGGCTACCACGG 53 56 SCoT10/20 50 
SCoT10 CAACAATGGCTACCAGCC 50 56 SCoT12/31 59.5 
SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG 59 61 SCoT12/33 53 
SCoT17 ACCATGGCTACCACCGAG 53 61 SCoT12/35 54 
SCoT20 ACCATGGCTACCACCGCG 50 67 SCoT17/70 53 
SCoT22 AACCATGGCTACCACCAC 53 56 SCoT22/34 53 
SCoT25 ACCATGGCTACCACCGGG 51 67 SCoT33/29 58 
SCoT27 ACCATGGCTACCACCGTG 60 61 SCoT33/31 58 

56SCoT2957
.5 

CCATGGCTACCACCGGCC 59 72 SCoT29/31 58 

SCoT30 CCATGGCTACCACCGGCG 54 72 SCoT33/35 60 
SCoT31 CCATGGCTACCACCGCCT 59 67 - - 
SCoT33 CCATGGCTACCACCGCAG 60 67 - - 
SCoT34 ACCATGGCTACCACCGCA 53 61 - - 
SCoT35 CATGGCTACCACCGGCCC 60 73 - - 
SCoT36 GCAACAATGGCTACCACC 49 56 - - 
SCoT70 ACCATGGCTACCAGCGCG 53 67 - - 
Marker 
(IRAP) 

Primer sequence 5' →3' GC% 
Annealing 

temperature ℃ 
Marker (IRAP) 

Annealing 
temperature ℃ 

Gaga GGGAACCAACCGTCACA 59 49 Gaga/LTR6150 52 
5' LTR1 ACAACCTTTATACGGGATCTCCGTT 44 45 Gaga/3'LTR 53 

LTR6150 ATGTACACACCTATGTATCTGTACCCGGCTTGGTC 49 59 Gaga/ Sukkula 52.6 
3'LTR TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 54 60 LTR6150/3'LTR 56 
Nikita CGCATTTGTTCAAGCCTAAACC 45 52 LTR6150/Sukkula 56 

Sukkula GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGAC 60 56 3'LTR/ Sukkula 57.5 
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ارزیابی:  کروموزومیهای  بررسی کروموزومیبرای    ، های 

از   ژنوتیپ  قرار    18دوازده  استفاده  مورد  یولاف  ژنوتیپ 

  ک یسومات  ی هامتوقف کردن سلول  ی برا.  (8  )جدول  گرفتند

متافاز،   به طول  در  از ریشهسانتی  1- 1/ 5قطعاتی  های  متر 

با   فعال  رشد  میکروتیوبدارای  به  و  جدا  های  اسکالپل 

ها در ظروف آب  میکروتیوب حاوی آب مقطر منتقل شدند.

دمای    24-30  مدتبهیخ   در  سانتیدر   4ساعت  گراد جه 

تثبیت  در    ریشه هاینمونهسپس،    و  تیمارپیش محلول 

گلاسیال:   استیک اسید 3)نسبت ( Carnoy)  ی کارنویکننده

در دمای چهار   ساعت   24حداقل    مدتبه(،  v/vاتانول،   1

عمل هیدرولیز شدند.    تثبیت در یخچال    گرادسانتیدرجه  

دقیقه و در دمای    4-5  مدتبهیک مولار    در اسید کلریدریک

سپس    گرادسانتیدرجه    60 و  شده  انجام  آبی  حمام  در 

در دمای (  Feulgen)  مدت یک ساعت در محلول فولگنبه

ی متافازی گسترده در  حهحداقل پنج صف اتاق قرار گرفتند.  

  ی متافازی شد و سپس از بهترین صفحه  بررسیهر ژنوتیپ  

( دیجیتال  دوربین  از  استفاده  به  CH40با  متصل   ،)

( نوری   ,Olympus Optical Co., Tokyoمیکروسکوپ 

Japon)  کاریوتیپ عکس و  انجام  از  برداری  استفاده  با  ها 

 Mirzaghaderi and)(  1/ 1)نسخه    Ideokarافزارنرم 

Marzangi, 2015  ).شد تحل  هیتجز  یبرا  تهیه   لیو 

مانند پارامترهای  برخی پارامترهای کروموزومی  ی، پیوتیکار

  بازو   نسبت   شامل(  Levan et al., 1964)  شکل کروموزوم

(Arm ratio (AR): L/S):  طول بازوی بلند   نسبت   بر اساس

( )Lکروموزوم  کوتاه  بازوی  به   )S)  بازوی  ؛ طول  نسبت 

کل طول    ؛(r-Value: S/Lکوتاه کروموزوم به بازوی بلند )

)کروموزوم )   ؛(TLها  کروموزوم  شکل   %Fدرصد 

=S/∑TL× 100)درصد شکل کلی    ؛(TF% = ∑S/∑TL× 

( مورد استفاده  CI%= S/TLشاخص سانترومری )و    (100

از جمله ضریب تغییرات   پارامترهای کاریوتیپی  .قرار گرفتند

( کروموزوم  شاخص CVclطول  تغییرات  ضریب   ،)

 ( کروموزومی  CVciسانترومری  پراکندگی  شاخص  و   )

(DIدامنه اختلاف  درصد  کروموزوم (،  نسبی  طول  ی 

(DRL%( شاخص تقارن ،)S%= TLmin/TLmax × 100 ،)

استبینز دسته شاخص  (,Stebbins 1971)  بندی  های  و 

شامل عدم تقارن (  Romero Zarco, 1986)   زارکو -رومرو

کروموزومی کروموزومی  A1)  درون  بین  تقارن  عدم  و   )

(A2شدند بررسی  نیز   )(Azizi et al., 2024).  شاخص

محاسبه  بر اساس معادلات زیر  (  DIپراکندگی کروموزومی )

 : (Paknia and Karimzadeh, 2011) شد

 =CG × 100     (1)رابطه 
𝑆𝑥̅

𝑇𝐿𝑥̅
  

 =CV           (2)رابطه 
𝑆𝐷

𝑥̅
 × 100 

طول   𝑆𝑥̅معادل چگالی سانترومری،    CGدر این معادلات  

  CV  کروموزوم،ی  طول کل میانه  𝑇𝐿𝑥̅بازوی کوتاه،  ی  میانه

انحراف استاندارد و    𝑆𝐷  ضریب تغییرات طول کروموزوم،

DI نسبت   بر اساسCG   بهCV  .محاسبه شد 

 Markovاز روش بیزین ):  هاداده  و تحلیل آماری  تجزیه

Chain Monte Carlo, MCMCنرم و  افزار  ( 

STRUCTURE  (3/2/ 4  ینسخه)  (Pritchard et al., 

های  های ممکن در ژنوتیپ برای تعیین تعداد زیرجمعیت (،  2000

و مجموع    IRAP  ،SCoTهای ژنتیکی  یولاف با استفاده از داده 

و    burn-inطول دوره    استفاده شد.   SCoTو    IRAPهای  داده 

از    MCMCتعداد   به burn-inبعد  با  ،  برابر  و    100000ترتیب 

 ,.Eltaher et al)   گرفته شد  نظر  و تعداد تکرار سه در   100000

اوانو و    روش   (، بر اساس Kها ) بهترین تعداد زیرجمعیت   (. 2018

برخط (  Evanno et al., 2005)   همکاران  ابزار  از  استفاده    با 

STRUCTURE Harvester  تعیین شد  (Earl and vonHoldt, 

2012; Evanno et al., 2005.)    روش تجزیه به مختصات

( بر  Principal coordinates analysis: PCoAاصلی   )

فاصله ژنتیکی  اساس  مولکولی   Neiی  واریانس  تجزیه  و 

(Analysis of molecular variance: AMOVA  با استفاده )

نرم  تعیین   (6/ 501)ی  نسخه   GenAlExافزار  از  برای  نیز 

 Peakall and)  ساختار جمعیت مورد استفاده قرار گرفت 

Smouse, 2012).   انتظار  اخص ش مورد  ژنتیکی  تنوع  های 

 (He ( درصد چندشکلی ،)P  تعداد ،) لل آ ( های مؤثرNe  تعداد ،)

افزار  با استفاده از نرم   Neiی ژنتیکی  های خصوصی و فاصله نوار 

GenAlEx   ی چندشکل شدند. محتوای اطلاعات    برآورد   (PIC  ،)

معادله  از  استفاده  ∑ ی با  ∑ 2𝑝𝑖
2𝑛

𝑖=𝑗+1
𝑛−1
𝑖=1 𝑝𝑗

2  PIC = 1-
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∑ 𝑝𝑖
2𝑛

𝑖=1   نر شد   Excelافزار  م در  معادله،    در  . محاسبه    pاین 

 شاخص نشانگر .  ( Botstein et al., 1980)   ها است نوار فراوانی  

 (MI  ) بر اساس   ی مولکول   ی نشانگرها   ی سودمند   ی اب ی ارز   ی برا  

م  PIC × EMR فرمول  چندگانه  نسبت  شد.    ثر ؤ محاسبه 

 (EMR )   های چندشکل  لل آ   ضرب نسبت حاصل با  نیز (β  )  و

 . ( Powell et al., 1996)   دست آمد به ها  لل آ تعداد کل  

تجزیه  داده برای  تجزیه ی  مفروضات  ابتدا،  فنوتیپی،  ی  های 

بودن    ، واریانس  برقرار  از  اطمینان  از حصول  پس  و  ارزیابی 

  های کامل ی واریانس بر اساس طرح بلوک مفروضات، تجزیه 

انجام شد. در  (  20)نسخه    SPSSافزار  با استفاده از نرم   تصادفی 

برخی صفات  و عرض    ، مورد  وزن    پرچم برگ مانند طول  و 

  ش بنابراین، با استفاده از رو ؛  صددانه مفروضات صادق نبودند 

Box-Cox   ی میانگین، با  گرفت و مقایسه   صورت   تبدیل داده

(، انجام شد.  LSDدار ) استفاده از روش حداقل اختلاف معنی 

نرم  از  استفاده  با  فنوتیپی  بین صفات  پیرسون    افزار همبستگی 

SPSS  های یولاف بر اساس  محاسبه شد. ژنوتیپ  ( 20)نسخه

کردن   استاندارد  از  بعد  فنوتیپی،  از  داده صفات  استفاده  با  ها، 

هیت  کلاستر  ) روش  اساس  Heatmaply packageمپ  بر   )

فاصله UPGMAالگوریتم   نرم ،  و  اقلیدسی    RStudioافزار ی 

بندی شدند. برای تعیین بهترین روش  گروه   ( 4/ 2/ 0  ی نسخه ) 

و برای تعیین بهترین    function dend_expendبندی از  گروه 

میزان ارتباط نشانگرهای    اده شد. استف   function find_kتعداد از  

 ,Mantel)   مولکولی با هم و با صفات فنوتیپی با آزمون مانتل 

مورد بررسی  (  16)نسخه    XLSTATافزار  و به کمک نرم   ( 1967

گرفت.  ارزیابی    قرار  پارامترهای  سهم  برای  از  یک  هر 

دسته  در  ژنوتیپ کروموزومی  یولاف، بندی  به    های  تجزیه 

( با  Principal component analysis: PCAهای اصلی ) مؤلفه 

  t. آزمون  انجام شد (  16)نسخه    XLSTATافزار  استفاده از نرم 

معنی  تفاوت  تعیین وجود  گونه برای  دو  بین  و  دار  زراعی  ی 

های فنوتیپی و پارامترهای کروموزومی مورد  وحشی از نظر داده 

 استفاده قرار گرفت.  

 و بحث   نتایج

مجموع  :  SCoTآغازگرهای   از  در  استفاده  آغازگر    29با 

SCoT،  283  بودند.   چندشکلنوار    198ایجاد شد که    نوار  

  6/ 83متوسط برابر با  طور  به  هر آغازگر ها به ازای  نوارتعداد  

SCoT 12) 12( تا 29SCoT-31و  2SCoT ،17SCoT) 3و بین 

بیشترین، کمترین و متوسط مقدار شاخص    متغیر بودند.  (- 35

( بهMIنشانگر  برابر  (    14/0(،  12SCoT-35)  2/ 12ا  بترتیب 

(31-29SCoT)   زراعی و    دو گونهتنوع ژنتیکی    .بود  0/ 99و

مورد مقایسه قرار   PICو    Ne،  He  هایشاخصبا    وحشی

در    ترتیب به  PICو    Ne  ،Heمیانگین    .(3)جدول  گرفت  

ی  و در گونه  0/ 18و    0/ 23،  1/ 42با    ، برابر زراعی  یگونه

درصد چندشکلی  .  بود  19/0و    0/ 24،  1/ 41برابر با    ،وحشی

نسبت  A. fatua  (37 /65در   به   )A. sativa  (07 /60  )  و

( بیشتر 13)  A. fatuaهای خصوصی در  نوار  ، تعدادچنینهم 

شدند.A. sativa  (8از   برآورد  آغازگرهای    (  اساس  بر 

SCoTفاصله ژنتیکی  ،  گونه  Neiی  دو  و    یبین  زراعی 

  .(3)جدول  دست آمدبه 0/ 039برابر با  وحشی

  101  ها، از بین آن  و   نوار  117در مجموع  : IRAPآغازگرهای  

تعداد  تولید شدند.    IRAPآغازگر    12چندشکل با استفاده از    نوار 

  4و بین    9/ 75متوسط برابر با  طور به ها به ازای هر آغازگر  نوار 

 (LTR6150-3’LTR  تا  )14   (3’LTR .بودند متغیر  میانگین    ( 

  3/ 60و    ( LTR’5)   0/ 65ی  در دامنه   و   1/ 78برابر با    MIمقدار  

 (3’LTR )   شد در  به   PICو    Ne  ،Heمیانگین    . برآورد  ترتیب 

،  وحشی   ی و در گونه   0/ 2و    0/ 25،  1/ 44، برابر با  زراعی   ی گونه 

  A. fatua. درصد چندشکلی در  بود   0/ 22و    0/ 28،  1/ 48برابر با  

نسبت  76/ 07)  به   )A. sativa   (23 /69  ) بود اما بیشتر  تعداد    ؛ 

A. fatua   (6  )( بیشتر از  8) A. sativa در    اختصاصی های  نوار 

  Neiی ژنتیکی  ، فاصله IRAPبرآورد شد. بر اساس آغازگرهای  

 . ( 4)جدول    دست آمد به   0/ 093  زراعی و وحشی   ی بین دو گونه 

های  شاخص   بر اساس   IRAPو    SCoTبا مقایسه دو نشانگر  

در درون و   تنوع ژنتیکی، هر دو نشانگر در بررسی تنوع ژنتیکی 

جمعیت  و بین  تکرارپذیر  وحشی،  و  زراعی  یولاف  های 

بودند.   داده کارآمد  اساس  محاسبه  SCoTهای  بر  ی و 

و  شاخص  ژنتیکی  گونه ،  Nei  ی ک ی ژنت   ی فاصله های  ی دو 

 یکی از نظر تنوع ژنت   ی ا ملاحظه قابل ، تفاوت  زراعی و وحشی 

ی وحشی بیشتر از میزان تنوع ژنتیکی در گونه   ؛ اما نداشتند 

 ی زراعی برآورد شد. گونه 
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(، شاخص نشانگر  %PP(، درصد چندشکلی )Band sizeی باند )شامل اندازه SCoTخصوصیات آغازگرهای  -3جدول 
(MI ،)اندازه ( ی مؤثرNe هتروزیگو ،)سی( تی مورد انتظارHe( و محتوای اطلاعات چندشکلی )PIC در ژنوتیپ )ی  های دو گونه

 ( یولاف Avena fatua( و وحشی )Avena sativaزراعی )
Table 3. Characteristics of SCoT primers, including band size, polymorphism percentage (PP%), marker index 
(MI), effective size (Ne), expected heterozygosity (He), and polymorphism information content (PIC), in the 

genotypes of two oat species, Avena sativa and Avena fatua 
 آغازگرها
Primers 

ی نواراندازه   

Bands size (bp) 
PP% MI 

Avena sativa Avena fatua 

Ne He PIC Ne He PIC 

SCoT1 1000-3000 0.83 0.89 1.61 0.33 0.26 1.56 0.31 0.24 

SCoT2 300-1500 0.33 0.24 1.32 0.16 0.12 1.24 0.14 0.11 

SCoT7 300-2400 0.60 0.64 1.27 0.17 0.14 1.24 0.17 0.14 

SCoT10 350-2200 0.83 1.73 1.58 0.32 0.25 1.47 0.27 0.22 

SCoT12 300-2100 0.71 0.61 1.36 0.21 0.17 1.32 0.21 0.17 

SCoT17 400-1300 0.38 0.22 1.20 0.11 0.08 1.17 0.10 0.08 

SCoT20 250-1700 0.91 1.97 1.64 0.36 0.28 1.48 0.27 0.22 

SCoT22 400-1700 0.75 0.93 1.46 0.25 0.19 1.52 0.29 0.23 

SCoT25 600-2800 0.75 0.82 1.41 0.25 0.20 1.37 0.23 0.18 

SCoT29 400-3000 0.85 1.80 1.47 0.26 0.20 1.50 0.29 0.24 

SCoT30 250-2500 0.55 0.58 1.28 0.16 0.13 1.26 0.16 0.13 

SCoT31 500-3000 0.88 0.91 1.45 0.26 0.21 1.37 0.21 0.17 

SCoT33 400-1700 0.71 0.92 1.67 0.35 0.26 1.64 0.34 0.26 

SCoT34 500-2700 0.80 1.21 1.48 0.28 0.22 1.44 0.25 0.20 

SCoT35 250-1500 0.78 1.21 1.38 0.21 0.17 1.50 0.27 0.21 

SCoT36 600-2000 0.75 0.81 1.37 0.23 0.19 1.39 0.23 0.19 

SCoT70 500-2700 0.50 0.37 1.31 0.19 0.15 1.21 0.14 0.12 

SCoT2/7 150-800 0.50 0.62 1.40 0.22 0.17 1.42 0.22 0.17 

SCoT2/70 200-2000 0.88 0.85 1.64 0.34 0.26 1.68 0.38 0.29 

SCoT10/20 200-2000 0.64 0.85 1.45 0.24 0.19 1.29 0.19 0.15 

SCoT12/31 100-1500 0.55 0.83 1.37 0.22 0.17 1.50 0.26 0.20 

SCoT12/33 200-1500 0.89 1.38 1.45 0.26 0.20 1.52 0.27 0.21 

SCoT12/35 100-3000 0.92 2.12 1.35 0.20 0.16 1.60 0.34 0.27 

SCoT17/70 200-2700 0.79 1.85 1.51 0.28 0.22 1.49 0.29 0.23 

SCoT22/34 350-2000 0.85 1.35 1.39 0.23 0.19 1.35 0.20 0.16 

SCoT23/29 200-1700 0.75 1.54 1.43 0.23 0.17 1.58 0.31 0.24 

SCoT23/31 200-2000 0.58 0.86 1.41 0.23 0.18 1.32 0.19 0.16 

SCoT29/31 400-1500 0.38 0.14 1.14 0.10 0.08 1.13 0.07 0.06 

SCoT33/35 100-1200 0.44 0.37 1.23 0.13 0.11 1.31 0.17 0.13 
 Mean 0.69 0.99 1.41 0.23 0.18 1.41 0.23 0.19 

 

(،  MI(، شاخص نشانگر )%PP(، درصد چندشکلی )Band sizeی باند )شامل اندازه IRAPخصوصیات آغازگرهای  -4جدول 
ی  های دو گونه( در ژنوتیپ PIC( و محتوای اطلاعات چندشکلی ) Heتی مورد انتظار )سی(، هتروزیگو Neی مؤثر )اندازه

 ( یولاف Avena fatua( و وحشی )Avena sativaزراعی )
Table 4. Characteristics of IRAP primers, including band size, polymorphism percentage (PP%), marker index 
(MI), effective size (Ne), expected heterozygosity (He), and polymorphism information content (PIC), in the 

genotypes of two oat species, Avena sativa and Avena fatua 

 آغازگرها
Primes 

ی نواراندازه   

Band sizes 
PP% MI 

Avena sativa Avena fatua olumn8 

Ne He PIC Ne He PIC 

Gaga 500-3000 100.00 2.53 1.47 0.29 0.23 1.42 0.27 0.22 
5'LTR 400-1500 71.43 0.65 1.33 0.21 0.18 1.25 0.16 0.13 

LTR6150 400-2700 90.00 1.78 1.45 0.27 0.22 1.45 0.27 0.22 
3'LTR 150-1900 100.00 3.60 1.59 0.33 0.26 1.66 0.37 0.29 
Nikita 300-3000 84.62 2.21 1.54 0.30 0.23 1.42 0.24 0.19 

Sukkula 100-2000 75.00 1.53 1.40 0.23 0.18 1.33 0.19 0.15 
Gaga-LTR6150 200-1500 75.00 1.15 1.46 0.24 0.18 1.44 0.25 0.19 

Gaga-3'LTR 500-1400 83.33 0.87 1.42 0.23 0.18 1.33 0.19 0.15 
Gaga-Sukkula 100-1500 87.50 1.71 1.18 0.10 0.08 1.64 0.36 0.28 

LTR6150-3'LTR 250-1000 100.00 1.11 1.44 0.28 0.23 1.68 0.40 0.32 
LTR6150-Sukkula 100-1700 90.00 2.19 1.51 0.29 0.23 1.62 0.35 0.27 

3'LTR-Sukkula 250-2000 76.92 2.01 1.33 0.19 0.15 1.54 0.31 0.25 
 Mean 86.15 1.78 1.43 0.25 0.20 1.48 0.28 0.22 

 



 ... ( Avena fatuaو   Avena sativa)  یولاف یگونه  دوتنوع در  مقایسه  و همکاران  زارعی
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تنوع ژنتیکی    SCoTنسبت به آغازگرهای   IRAPآغازگرهای  

. بر این  شناسایی کردند گونه    در بین و درون دو بیشتری را  

  ی گونه   به   نسبت   ی وحش   ی در گونه   ی ک ی تنوع ژنت   زان ی م اساس،  

ب   نیز   Nei  ی ک ی و فاصله ژنت   شتر ی ب   ی زراع  به    ن ی در  دو گونه، 

آغازگرها  اما برآورد شد   شتر ی ب   SCoT  ی نسبت  گونه   ؛    ی در 

گونه   ی زراع  به    ی خصوص   ی ها نوار   عداد ت   ی وحش   ی نسبت 

موجود در هر دو    ی خصوص   ی ها . نوار بودند   شتر ی ( ب همتا ی )ب 

شا  مطالعه   ان ی گونه،  و  ز   ی شتر ی ب   ی توجه  که    را ی هستند؛ 

مورد استفاده    ی و وحش   ی زراع   ی دو گونه   ز ی تما   ی برا   توانند ی م 

بودن شاخص نشانگر    تر بزرگ .  ( Li et al., 2007)   رند ی قرار گ 

 (MI  برای نشانگر ،)IRAP   (78 /1  نسبت به نشانگر )SCoT  

در    IRAPی کارآمدتر بودن نشانگرهای  دهنده (، نشان 0/ 99) 

تنوع    ی اب ی ارز   در برآورد تنوع ژنتیکی است.   SCoTمقایسه با  

  تر ق ی کارآمدتر و دق   ، ی مولکول   روش با استفاده از چند    ی ک ی ژنت 

م  از  و  م   زان ی بوده  اشتباه  ز کاهد ی بروز  از    ک ی هر    یرا ؛ 

  یی از ژنوم را شناسا   ی متفاوت   ی ها قسمت   ، ی مولکول   ی نشانگرها 

دارا  و  هستند   ی متفاوت   ع ی توز   ی کرده  ژنوم  سطح    در 

 (Boczkowska et al., 2014 ) . 

( و  A. sativa)  های یولاف زراعیتنوع ژنتیکی در جمعیت 

( قبلی  A. fatuaیا وحشی  مطالعات  در  از  نیز  (  استفاده  با 

جمله از  متعددی   ,.SCoT(Cieplak et al نشانگرهای 

2021; Chňapek et al., 2022،)  SSR  (Li et al., 2007; 

He and Bjørnstad, 2012; Arora et al., 2021)  ،ISSR 

(Boczkowska and Tarczyk, 2013; Paczos-Grzeda 

and Bednarek, 2014)  ،AFLP  (Achleitner et al., 

2008; He and Bjørnstad, 2012; Cieplak et al., 2021)  ،

DArT  (He and Bjørnstad, 2012)  ،REMAP  (Paczos-

Grzeda and Bednarek, 2014  )و بیوشیمیایی  (Ihsan et 

al., 2021  )این  مجموع    قرار گرفته است. در  مورد بررسی

های یولاف  کمتری در جمعیت مطالعات، میزان تنوع ژنتیکی  

های وحشی گزارش شده است.  جمعیت به  زراعی نسبت  

همکاران و  و  (Ihsan et al., 2021)  احسان  بررسی  با   ،

جمعیت  در  ژنتیکی  تنوع  و  مقایسه  زراعی  یولاف  های 

نشانگرهای بیوشیمیایی پروتئینی   به کمک A. fatuaیولاف 

میزان چندشکلی را در    SDS-PAGEبا استفاده از تکنیک  

یولاف وحشی بیشتر برآورد کردند. میزان درصد چندشکلی  

های زراعی  درصد( در ژنوتیپ   07 /76)  IRAPنشانگرهای

نشانگرهای   به سایر  نسبت  مطالعه،  این  در    کاربهدر  رفته 

درصد   میزان  و  شد  برآورد  بیشتر  پیشین،  مطالعات 

بت به درصد( نیز نس 37 /60) SCoTچندشکلی نشانگرهای 

و   بیشتر  نشانگرها  چندشکلی   یباً تقرسایر  درصد  با 

 در مطالعه درصد( گزارش شده  67 /65)  SCoTنشانگرهای

یکسان بود. (  Chňapek et al., 2022)  و همکاران نیاپکیش

مطالعه  و-پاکزوس   یدر   Paczos-Grzeda)  بدنارک   گردا 

and Bednarek, 2014  )  با استفاده از نشانگرهایISSR    در

میزان چندشکلی    A. strilisو    A. sativa  ،A. fatuaهای  گونه

؛  درصد برآورد شد  70/ 9و    44/ 22،  41/ 7برابر با    یب ترتبه

 .Aنسبت به  A. fatuaبا وجود بیشتر بودن تنوع ژنتیکی اما

sativa   گونه دو  این  بین  در  لحاظ  این  از  زیادی  تفاوت 

توان گفت که درصد چندشکلی  بنابراین، می؛  وجود نداشت 

جمعیت  در  شده  درجهشناسایی  گونه،  نوع  به  بسته  ی  ها 

تفرق ژنتیکی و نوع آغازگرهای مورد استفاده متغیر است.  

 (،Da-Silva et al., 2011)   داسیلوا و همکاران  یدر مطالعه 

نشانگرهای   از  استفاده  بین  ،  SSRبا  بیشتری  ژنتیکی  تنوع 

آشکار    A. sativaدر مقایسه با  A. strigosaهای گونهژنوتیپ 

برآورد شده در این مطالعه، با مقادیر   PICمقادیر    ؛ اماشد

PIC  گونه در  مطالعات  در سایر  و   A. sativaبرآورد شده 

AFLP  (21 /0  ،)(،  0/ 24  و   2 /0)  ISSRبرمبنای نشانگرهای  

RAPD  (25 /0گونه مورد  در  همچنین  و  ، A. fatuaی  ( 

تقریباً  یسهمقاقابلمقادیر   بودند  و  -Paczos)  یکسانی 

Grzeda and Bednarek, 2014; Jan et al., 2020; 

Cieplak et al., 2021; Chňapek et al., 2022 .)   بر اساس

های زراعی از جمله  در گونه  که  متاآنالیز مشخص شده است 

  داشته است  توجهیقابلتنوع ژنتیکی کاهش    ،یولاف زراعی

(van de Wouw et al., 2010)  تنوع کاهش  دلایل  از   .

پروژه در  مداوم  گزینش  انجام  بهژنتیکی،  و  های  نژادی 

است یکسان  اجداد  با  گیاهی  ارقام  از    استفاده 

(Boczkowska et al., 2014; Aziznia et al., 2020) ؛

دارای   بیشتر  ژنتیکی  تنوع  با  منابعی  جستجوی  بنابراین، 
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نژادی است. ارقام قدیمی،  به های  اهمیت بسیاری در پروژه

های وحشی با دارا بودن تنوع ژنتیکی بیشتر،  ارقام بومی و گونه 

برنامه  به در  هستند های  اهمیت  دارای  ز نژادی  توانند  می   یرا ؛ 

ژن  به واجد  اهداف  بتوانند  که  باشند  سودمندی  نژادی  های 

متعددی مانند ایجاد انطباق با شرایط محیطی مختلف، افزایش  

های زیستی و غیرزیستی  تحمل و یا مقاومت نسبت به تنش 

 Boczkowska and)   و امکان بهبود عملکرد را برآورده کنند 

Tarczyk, 2013; Cieplak et al., 2021; Hosseini et al., 

2022;  Koroluk et al., 2022 ) . 

بر  برای بررسی ساختار جمعیت  :  ساختار جمعیتبررسی  

روش،  IRAPو    SCoTهای  دادهاساس   بیزین از   های 

(MCMC)،    تجزیه به مختصات اصلی(PCoA  و تجزیه )

 اده شد.استف( AMOVA)واریانس مولکولی 

بر  :  SCoT  آغازگرهایبررسی ساختار جمعیت بر اساس 

  های یولاف ، ژنوتیپ ΔKو محاسبه    SCoT  هایمبنای داده

 ( زیرجمعیت  سه  تقسیمK=3به  )شکل    (  اکثر  (.  1شدند 

های  ژنوتیپ   .قرار گرفتندگروه اول  در  وحشی    های ژنوتیپ 

های  در گروه اول و ژنوتیپ   عمدتاً  ،دریافت شده از بانک ژن

  S53ی وحشی از استان کردستان با دو ژنوتیپ زراعیگونه

انجام    بابندی شدند.  با هم در گروه سوم دسته  S5014و  

بر اساس فاصله ژنتیکی    (PCoA)  تجزیه به مختصات اصلی

Nei  گفتندها  ژنوتیپ   ،نیز قرار  گروه  سه  گروهدر  های  . 

  88/ 89روش بیزین،  با نتایج    PCoAتشکیل شده بر اساس  

مطا )شکل  درصد  داشتند  این    مجدداً  (.2بقت  اساس  بر 

ی وحشی استان کردستان و دو  های گونهروش نیز، ژنوتیپ 

. بندی شدندگروه  با هم  S115014و    S53  ژنوتیپ زراعی

درصد تنوع موجود در   AMOVA  ،29 /95بر اساس نتایج  

ها وجود  در بین گونهتنوع  درصد    4/ 71و فقط    هادرون گونه

 .  (5 )جدول دار نبودها معنیداشت و تفاوت بین گونه

اساس   بر  جمعیت  ساختار  :  IRAPآغازگرهای  بررسی 

یولاف،  ژنوتیپ  اساس  های  محاسبه    IRAP  هایدادهبر  و 

ΔK    چهاربه  ( تقسیم K=4زیرجمعیت  .  شدندبندی  ( 

آوری شده از  های جمعوحشی شامل ژنوتیپ های  ژنوتیپ 

در زیرجمعیت   S53همراه ژنوتیپ زراعیاستان کردستان به

  افتیدری وحشی  های گونهژنوتیپ   .شدند  بندیگروه  یک

ژن  شده بانک  دو    غالباً  از  زیرجمعیت  های  ژنوتیپ   و در 

بر اساس    .(1)شکل    در گروه سوم قرار گرفتند  عمدتاً  زراعی

PCoA    ژنتیکی فاصله  گروه  ژنوتیپ   ،Neiو  سه  به  ها 

بندی شده در هر یک  های دستهبندی شدند. ژنوتیپ تقسیم

گروه نتایج  از  با  داشتند  درصد    83/ 33،  بیزینها  مطابقت 

تنوع موجود در درون ،   AMOVAبر اساس نتایج(.  2)شکل  

درصد   7/ 61و    92/ 39ترتیب برابر با  ها بهزیرجمعیت و بین  

ها بین گونه  ،درصد  پنجداری  و در سطح معنی   برآورد شد

  (.5جدول دار وجود داشت ) نیز تنوع معنی

داده مجموع  اساس  بر  جمعیت  ساختار  های  بررسی 

SCoT    وIRAP  :  اساس )بر  بیزین  و  MCMCروش   )

،  IRAPو    SCoTهای  مجموع دادهبا استفاده از    ΔKمحاسبه  

  (. K=3)  های یولاف به سه زیرجمعیت تقسیم شدندژنوتیپ 

ژنوتیپ همه کردستانی  استان  وحشی  دو    ،های  با  همراه 

در یک گروه مشابه )گروه   S91098و  S53ژنوتیپ زراعی 

  ه های بانک ژن در گرو دوم( قرار گرفتند و غالب ژنوتیپ 

وحشی و زراعی    ی یولافدو گونه  بندی شدند.سوم دسته

دو   به IRAP و SCoT مجزا و یا ترکیبی هایبر اساس داده

بر (1)شکل    نشدند  تفکیک  مجزا  کاملاًی  دسته  .

ژنوتیپ   PCoAاساس یولافهانیز،  جای    ی  گروه  سه  در 

  درصد مطابقت داشتند  100با نتایج روش بیزین    ؛ کهگرفتند

اساس  .(2)شکل   تنوع    AMOVA،  33 /5نتایج    بر  درصد 

درصد در درون    94/ 67های یولاف و  ژنتیکی در بین گونه

داشت گونه وجود  اما(5)جدول    ها  گونه  ؛  بین  های  تنوع 

  (.P < 0.05دار بود )یولاف هم معنی

  هر دو آغازگر  ی ها بر اساس داده با بررسی ساختار جمعیت  

  یها در گروه   ولاف ی   ی ها پ ی ، ژنوت ها مجزا یا ترکیب آن طور  به 

گرفتند   ی متفاوت  اما قرار  گونه طور  به   ؛  دو  و    ی زراع   ی کامل 

  ی ها پ ی از ژنوت   ی حال، برخ   ن ی از هم جدا نشدند. با ا   ی وحش 

  ، ها آن   ب ی ترک   یا   و مجزا    های مولکولی داده   بر اساس   ولاف ی 

در   دسته   ک ی همواره  ژنوت   ی بند گروه  با    S53  پ ی شدند. 

(  Fsan1,2,3,4شده از استان کردستان )   ی آور جمع   ی ها پ ی ژنوت 

در گروه    S91098و    S2  ،F2  ی ها پ ی ژنوت   کسان، ی گروه    ک ی در  

گروه    S115020و    F2  ی ها پ ی ژنوت   کسان، ی  و    کسان ی در 

در    ز ی ن   F27611و   F115055  ،F5060  ،F27589  ی ها پ ی ژنوت 

 قرار گرفتند.   کسان ی گروه  
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 SCoTو   IRAPهای و مجموع داده SCoT ،IRAP یهادادهتجزیه واریانس مولکولی بر اساس  -5جدول 
Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) based on SCoT and IRAP data, as well as their combined dataset 

 نشانگر
Marker 

 منبع تغییرات

S.O.V 

 درجه آزادی 
Df 

 میانگین مربعات 
MS 

 واریانس 
Variance 

PhiPT 

SCoT 

 ای گونهدرون

Between species 
1 45.44 4.71% ns0.047 

 ایگونهبین
Within species 

16 35.26 95%  

IRAP 

 ای گونهدرون

Between species 
1 30.38 7.61% *0.076 

 ایگونهبین
Within species 

16 17.82 92.39%  

CoT & IRAP 

 ای گونهدرون

Between species 
1 70.35 5.33% *0.053 

 ایگونهبین
Within species 

16 52.97 94.67%  

ns  05/0دار در سطح دار و معنیی غیرمعنیدهندهترتیب نشان : به*و. 
ns and *: Indicate non-significant and significant at the 0.05 level, respectively. 

 

 
( و  b) SCoT (a ،)IRAPهای  بر اساس داده  به ترتیب  سه زیرجمعیت ژنوتیپ یولاف در سه، چهار و   18بندی دسته -1شکل 

  SCoT( و ترکیب b) SCoT (a ،)IRAPهای . بر اساس دادهSTRUCTUREافزار ( با استفاده از نرمc) IRAPو  SCoTترکیب 
 ها محاسبه شدند. برای تعیین تعداد زیرجمعیت  ΔK( مقادیر c) IRAPو

Figure 1. Classification of 18 oat genotypes into three, four, and three subpopulations based on SCoT (a), IRAP 
(b), and SCoT and IRAP combination (c) data using STRUCTURE software, respectively. Based on SCoT, 

IRAP and their combination data, the ΔK values were estimated to specified the number of groups in the wheat 
genotypes. 
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های  ( با استفاده از دادهPCoAی و تجزیه به مختصات اصلی ) ی نفاصله  ژنوتیپ یولاف بر اساس 18بندی دسته -2شکل 

SCoT (a ،)IRAP (b  و ترکیب )SCoT وIRAP (c ) 

Figure 2. Clustering of 18 oat genotypes using Nei's genetic distance and Principal Coordinate Analysis (PCoA) 

based on SCoT (a), IRAP (b), and combined SCoT-IRAP (c) marker data. 
 

  ی ها داده  ی(، بر مبناAMOVA)  یمولکول  انسیوار  یهیتجز

در    یکیتنوع ژنت   یهر دو آغازگر نشان داد که قسمت عمده

اما( وجود داشت یو وحش   ی)زراع  هات یدرون جمع بر    ؛ 

، SCoTو    IRAPیهاو مجموع داده  IRAP  یهااساس داده

 داریمعن  زی( نیوحش  و  ی)زراع   هات یجمع  نیب  یکیتنوع ژنت

  ی هات یهم در مورد جمع  نیشیدر مطالعات پ  جهینت  نیبود. ا



 ... ( Avena fatuaو   Avena sativa)  یولاف یگونه  دوتنوع در  مقایسه  و همکاران  زارعی

 

28 

نشانگرها   ولاف ی   ی وحش   ا ی و    ی زراع  اساس    ی مولکول   ی بر 

 Li)   است   شده   گزارش   SSR  ،ISSR  ،REMAPمتفاوت مانند  

et al., 2007; Paczos-Grzeda and Bednarek, 2014 )  در  .

انجام    ، ی ا مطالعه  مبنا   AMOVAبا  و    ISSR  ی ها داده   ی بر 

REMAP ی ها گونه   ن ی ب   ی دار ی ، تنوع معن  A. sativa  ،A. fatua  

 .Aمطالعه نشان داد که  ن ی ا  ج ی گزارش شد. نتا   A. strerilisو 

sativa   و  A. fatua    نسبت بهA. strerilis   به هم   ی ک ی از نظر ژنت  

 Paczos-Grzeda)   است   کسان ی ها  در آن   Aو ژنوم    ترند ک ی نزد 

and Bednarek, 2014 )  . عوامل   ی ک ی م   ی از    ی برا   توان ی که 

  ان ی وجود جر   ؛ ها ذکر کرد درون گونه   شتر ی ب   ی ک ی تنوع ژنت   ه ی توج 

ب   ی ژن  اختلاط    ق ی از طر   ی ژن   ان ی ها است. جر گونه   ن ی بالا در 

  ها است گونه   ن ی مهاجرت ب   ی ممکن برا   ی ها سم ی بذر، از مکان 

 (Li et al., 2007; Mirza et al., 2007 .)    بر اساس مطالعات

با هم    ی اد ی مشخص شده است که دو گونه تفاوت ز  مختلف 

آم  و  گونه    ن ی ا   ن ی ب   زش ی ندارند  م   ی راحت به دو    شود ی انجام 

 (Ladizinsky, 1968; Koroluk et al., 2022 ) فو   ی . در مطالعه  

 (Fu, 2018 ) آنال انجام  با    ی ها ژنوم   بر ی مبتن   ی لوژن ی ف   ز ی ، 

دو    ، Avenaجنس    ی گونه   25در    ی توکندر ی کلروپلاست و م 

بر اساس هر دو ژنوم    A. fatuaو    A. sativa  د ی هگزاپلوئ   ی گونه 

  ACD  ی ا با دارا بودن ژنوم هسته   ، و کلروپلاست   ی توکندر ی م 

  ی که نشان دهنده   قرار گرفتند   کسان ی (  Cladeگروه )   ک ی در  

ژنت  به آن   ی ک ی قرابت  در  است.  با   ی نژاد ها  طور  به   د ی مدرن، 

  ، ی صفات مطلوب زراع   ر ی ا س هم  عملکرد بالا و    هم   زمان هم 

تنش  به  مقاومت  غ   ی ست ی ز   ی ها مانند  نظر    ی ست ی ز ر ی و  در  را 

خو  و  اجداد  غن   ، ولاف ی   ی وحش   شاوندان ی گرفت.  از    ی منبع 

م   ی ها ژن  محسوب  همه ی سودمند    یها گونه   ی شوند. 

. انتقال  شوند ی م   ی بند دسته   ی ژن   ی در سه خزانه   Avenaجنس 

  A. sativaبه    ه ی و ثالث   ه ی ثانو   ی ژن   ی ها از خزانه ژن   ز ی آم ت ی موفق 
است؛    ی ا ژه ی و   های روش به    ازمند ی بر و ن زمان   ار ی بس   ، د ی هگزاپلوئ 

که متعلق به    A. fatuaمانند    ی وحش   ی دها ی هگزاپلوئ   ن، ی بنابرا 

تنوع   ش ی افزا   ی برا   ی دسترس قابل هستند؛ منبع   ه ی اول   ی خزانه ژن 

م   ی ک ی ژنت  گونه   ی سادگ به   را ی ز   شوند؛ ی محسوب    یزراع   ی با 

 ;Badaeva et al., 2011)   کنند ی م   د ی و نتاج بارور تول   زش ی آم 

Koroluk et al., 2022 )  ،نسبت    ی زراع   ولاف ی . در طول زمان

گونه  تنگنا   شاوند، ی خو   ی وحش   ی ها به    یک ی ژنت   ی دچار 

 (Genetic Bottleneck ) در   ، ی نژاد به   ی ندها ی شده و در اثر فرآ

در    ژه ی و به  ز ی ن (  Selective Sweep)   نش ی از گز   ی آن، رانش ناش 

با   مرتبط  صفات  دا   عملکرد مورد  به    ده رخ  منجر  که  است 

ژنت  تنوع  ا   ی ک ی کاهش   ,.Yan et al)   گونه شده است   ن ی در 

2020; Nan et al., 2023 ) . 

خصوصیات فنوتیپی ارتفاع :  بررسی خصوصیات فنوتیپی

و    گلچه، تعداد پنجه، تعداد  پرچمبرگبوته، طول و عرض  

ژنوتیپ  از  یک  هر  در  صددانه  بررسی  وزن  مورد  های 

واریانس، اندازه تجزیه  نتایج  اساس  بر  شد.  گیری 

ارتفاع بوته،   های یولاف از نظر خصوصیات فنوتیپیژنوتیپ 

 > p)  لچهگ ، تعداد پنجه، تعداد  پرچمبرگطول و عرض  

( با هم دارای اختلاف  p < 0.05( و وزن صددانه )0.001

 صفات فنوتیپی   . مقایسه میانگین(6)جدول    دار بودندمعنی

صفات ارتفاع  بر این اساس،    آورده شده است.   7  جدولدر  

تعداد    پرچمبرگبوته، عرض   زراعی   گلچهو  ژنوتیپ    در 

S1    .وحشی    ژنوتیپ بیشترین مقدار را داشتندF3   کمترین  

صفات  دارای کمترین مقدار    F2  وحشی   ارتفاع و ژنوتیپ 

بیشترین  .ندبود  گلچه، تعداد پنجه و تعداد  پرچمبرگطول  

ژنوتیپ   پرچمبرگطول  مقادیر     و  F115055های  در 

F27611 تعداد پنجه در ژنوتیپ بیشترین  و S2  گیری  اندازه

صددانه  .ندشد ژنوتیپ   ،وزن  وحشیدر  و   Fsan1های 

F27611   ژنوتیپ در  و  مقدار  زراعیبیشترین  ،  S1های 

S2،S3  وحشی ژنوتیپ  را    F115055  و  مقدار  کمترین 

معنی  .(7جدول  )  ندداشت و  مثبت  بین    یدارهمبستگی 

، تعداد پنجه و  پرچمبرگصفات ارتفاع بوته، طول و عرض  

فقط  وزن صددانه   اما  ؛(p < 0.001)  برآورد شد  گلچهتعداد  

 ی نشان داد دارمنفی و معنیهمبستگی    با صفت ارتفاع بوته

(p < 0.05 .) 

و    ی اقلیدسی مپ بر اساس متوسط فاصله تجزیه کلاستر هیت 

شد.    همسایه متوسط  الگوریتم   متوسط  انجام  اساس  بر 

  . ند شد   بندی دسته   سه گروه   ها در ژنوتیپ   ،  Silhouetteعرض 

  ی گونه   ژنوتیپ از دو   ، دو ( 3  )از بالا به پایین شکل   در گروه اول 

 قرار گرفتند. (  F27611( و وحشی ) S1متفاوت زراعی ) 
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(،  FL) پرچمبرگ(، طول PHصفات ارتفاع بوته )های کامل تصادفی برای بر اساس طرح بلوک  واریانس تجزیه -6جدول 

 (.W100) ( و وزن صددانهTN) (، تعداد پنجه FN) گلچه(، تعداد FW) پرچمبرگعرض 
Table 6. Analysis of variance using a randomized complete block design for traits including plant height (PH), flag leaf 

length (FL), flag leaf width (FW), floret number (FN), tiller number (TN), and 100- seed weight (W100). 

 میانگین مربعات 
Mean of Squares 

درجه  

 آزادی 
Df 

 منبع تغییرات

S.O.V 

W100 TN FN FW FL PH 

ns0.46 **128.46 *987.17 ns0.15 ns7.26 ns125.63 2 
 بلوک 
Block 

 ژنوتیپ 17 1110.54*** 65.07*** 0.52*** 1091.06*** 97.17*** *0.65

Genotype 

 خطا 34 166.51 9.99 0.057 229.03 20.95 0.28
Error 

14.48 22.25 24.19 19.19 18.04 14.86  
ضریب تغییرات  

 )درصد( 
CV (%) 

ns ،* ،**   001/0و  01/0، 05/0دار در سطح دار و معنیی غیرمعنیدهندهنشانترتیب : به***و. 

ns, *, **and ***: Indicate non-significant and significant at the 0.05, 0.01 and 0.001 levels, respectively. 

 

(، تعداد  FW)   پرچم برگ (، عرض  FL)   پرچم برگ (، طول  PHهای یولاف بر اساس متوسط ارتفاع بوته ) ی ژنوتیپ مقایسه   - 7جدول  

 . 0/ 01( در سطح احتمال  LSDدار ) ( با استفاده از روش حداقل اختلاف معنی W100( و وزن صددانه ) TN(، تعداد پنجه ) FN)   گلچه 

Table 7. Comparing oat genotypes using averages of plant height (PH), flag leaf length (FL), flag leaf width 

(FW), floret numbers (FN), tiller numbers (TN), and 100- seed weight (W100) traits, assessed by least 

significant differences (LSD) at the 0.01 significance level. 
هاژنوتیپ  

Genotypes 
PH FL FW FN TN W100 

F1 90.77bcdef 18.43bcde 1.10cdefg 41.00cd 12.67ef 3.30ab 

F2 92.03abcdef 7.83g 0.83efg 37.67d 11.67f 2.97ab 

F3 55.57h 11.90efg 0.63g 49.33bcd 12.33ef 3.15ab 

Fsan1 60.90gh 10.67fg 0.73fg 57.67bcd 14.67def 3.83a 

F115060 75.67defgh 19.80abcd 1.20bcdef 76.33b 18.00cdef 3.04ab 

F115055 91.80bcdef 24.00a 1.47bcd 79.00b 24.33abcd 2.47b 

F27611 115.00ab 23.77ab 1.67b 68.00bcd 29.00ab 3.75a 

F27589 90.20bcdef 18.50bcde 1.17bcdef 57.00bcd 24.00abcd 3.33ab 

Fsan2 59.73gh 12.83defg 1.43bcd 54.33bcd 20.33bcdef 3.38ab 

Fsan3 64.93fgh 12.47efg 4.70bcd 58.67bcd 21.67abcdef 3.42ab 

Fsan4 68.47efgh 16.00cdef 1.50bc 74.67b 22.33abcde 3.55ab 

S1 120.50a 22.67abc 2.20a 118.67a 26.33abc 2.56b 

S2 105.57abc 18.20bcde 0.86efg 50.67bcd 31.67a 2.43b 

S3 86.30cdefg 18.00bcde 0.70fg 76.67b 19.00bcdef 2.45b 

S91098 84.10cdefgh 18.30bcde 0.94defg 74.33bc 19.00bcdef 2.40b 

S115014 98.93abcd 21.60abc 1.67b 43.67cd 26.00abc 2.82ab 

S115020 96.67abcde 20.37abc 1.60bc 57.67bcd 19.00bcdef 2.91ab 

S53 105.80abc 19.97abc 1.30bcde 50.67bcd 18.33cdef 2.72ab 

LSD (0.01) 28.78 17.02 0.53 33.75 10.21 1.19 

 دار است.حروف یکسان به معنی عدم اختلاف معنی

Identical letters indicate no significant differences . 
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(، عرض  FL) پرچمبرگ(، طول PHارتفاع بوته )ژنوتیپ یولاف و صفات  18روابط بین ترسیم شده نقشه حرارتی  -3شکل 

های رنگی سمت  دهد. دندروگرام( را نشان میW100( و وزن صددانه )TN(، تعداد پنجه )FN) گلچه(، تعداد FW) پرچمبرگ

  وهر صفت  ریدهنده حداکثر مقادنشان یآب یهارنگ سمت راست،  شرحطبق کنند. ها را مشخص میراست تعداد گروه

 هستند.  ریقرمز نشان دهنده حداقل مقاد یهارنگ

Figure 3. The heat map illustrates the relationships among 18 oat genotypes and plant height (PH), flag leaf 

length (FL), flag leaf width (FW), number of florets (FN), number of tillers (TN), and hundred grain weight 

(W100) traits. The colored dendrograms on the right indicate the number of groups. According to the legend, 

blue colors signify the maximum values of each trait, while red colors denote the minimum values. 
 

  پرچم برگ(، عرض  FL)  پرچمبرگ(، طول  PH)ارتفاع بوته  

(FW( تعداد پنجه ،)TN )   گلچهتعداد    و  (FN  )دو    در این

حالی  در  بودند.  مقدار  حداکثر  دارای  وزن   کهژنوتیپ 

کمتر   S1و در    (3/ 75)  بیشترین  F27611ژنوتیپ    در   صددانه

دوم  در  بود.  متوسطحد  از   یولاف،    ،گروه  ژنوتیپ  هفت 

،  S2  ،S3  ،S91098)  زراعی  ژنوتیپ   شششامل  

S115014،S115020    وS53  )  وحشی ژنوتیپ    یکو  

(F115055گرفتند قرار  مقدار    .(  درکمترین    وزن صددانه 

گروه   هایژنوتیپ  شد،  این  عرض    اما  مشاهده  و  طول 

این ژنوتیپ   پرچمبرگ در  پنجه  تعداد  اکثراً   ،هاو  و    متغیر 

 غالباً متغیر و    ،گلچهبیشتر از حد متوسط تا حداکثر و تعداد  

  ی از گونه نه ژنوتیپ  ،گروه سومکمتر از متوسط بودند. در 

  ،F1  ،F2  ،F3  ،F115060  ،F27589  ،Fsan1،  Fsan2وحشی )

Fsan3    وFsan4)  بوته،  شدند.    بندیدسته ارتفاع  صفات 

در این    گلچه، تعداد پنجه و تعداد  پرچمبرگطول و عرض  

داری مقادیر متوسط و یا کمتر از    اکثراً  امامتغیر    ،هاژنوتیپ 

ها نسبت به  حد متوسط بودند. وزن صددانه در این ژنوتیپ 

)شکل بود  حداکثر  یا  و  بیشتر  از  .  (3  میانگین  استفاده  با 

نظر  اختلاف بین دو گونه  tآزمون   از  ی زراعی و وحشی 

های فنوتیپی بررسی شد. بر اساس این آزمون، دو گونه داده

  ( p < 0.01)   صددانه( و وزن  p < 0.05از لحاظ ارتفاع بوته )

های  دار داشتند. ارتفاع بوته در ژنوتیپ با هم اختلاف معنی

  های وحشی بیشتر بود. دانه در ژنوتیپ زراعی و وزن صد

خصوص  ولافی  ی هاپ یژنوتاگرچه،   نظر   ی پیفنوت  ات یاز 

اساس  اما؛  بودند  یاملاحظهقابلتنوع    یدارا کلاستر   بر 

کامل از هم طور  به  وحشی  وزراعی    یدو گونه  ،مپ ت یه
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  یبند دسته   ی ها پ ی درصد ژنوت   86  . با این وجود، شدند مجزا ن 

گروه سوم،  در  و    ی زراع   ی شده در گروه دوم، متشکل از گونه 

 بودند.   ی وحش   ی ها پ ی متشکل از ژنوت منحصراً  

دسته با  نشانگرها   ها پ یژنوت  یبندمطابق  اساس    ی بر 

داده  IRAP  ،SCoT)  یمولکول مجموع  و    IRAP  یهاو 

SCoTداده اساس  بر  و    S1  پیژنوتدو    زین  یپیفنوت  ی ها( 

F27611    یهاپ یژنوت  کسان،یگروه    کیبا هم در  F5060 

  ی آور جمع  ی هاپ یو ژنوت  کسانیگروه    کیدر    F27589و  

مجدداً کردستان  استان  از  قرار   کسانیگروه    کیدر    شده 

گزارش شده است که انواع    زین  یگرفتند. در مطالعات قبل

  ی پیدر تطابق با صفات فنوت  یمولکول  یمتفاوت نشانگرها 

. بر اساس  (Boczkowska et al., 2014)   کنندیعمل م  ریمتغ

معن ارتباط  مانتل،  اساس    یبندگروه  نیب  یداریآزمون  بر 

 .امدی دست نبه یمولکول یو نشانگرها یپیفنوت یهاداده

از نظر ارتفاع بوته و وزن   یو وحش یزراع یدو گونه نیب 

  ی ادهیچیپ  ی وجود داشت. عوامل  یداریمعنصددانه اختلاف  

ژنت تنوع  گونه  شتریب  یکیمانند  به    یوحش  یهادر  نسبت 

نسبت    یوحش  یهاگونه  شتر یب  یسازگار  ،یزراع  یهاگونه

  ی کنندهیهتوج توانندیم یط یو عوامل مح یطیمح طیبه شرا

ب گونه  شتریوزن  در   Meyer and)  باشد  یوحش  یهادانه 

Purugganan, 2013.)  شرا که    یطیمح  طیدر  دشوارتر 

مواجه هستند؛ اندازه بزرگ و  شتریبا آن ب یوحش یاهگونه

گذاشتن بر استقرار    ریثأتدلیل  بهها،  دانه  شتریوزن ب  جهیدر نت

بقا م  ت یمز  کی  اه،یگ   یو   Meyer and)  شودیمحسوب 

Purugganan, 2013). 

کروموزومیبررسی یولاف  دوازدهی  همه:  های   ژنوتیپ 

 پارامترهای   .بودند(  2n= 6x= 42)  دیهگزاپلوئ  ،مورد بررسی

بررسی    کروموزومی جدول  مورد  است.    8در  تنوع آمده 

بین   در  داشت.    یها پ یژنوتکروموزومی  وجود  یولاف 

و  µm 75 /12 برابر با (،TL) هاکروموزوم کل طول نیانگیم

کل   و    نیبلندتر  بود.  متغیر  µm  31 /15-  µm  8/6نیبدر 

  های پ یژنوتترتیب در  به  ،هاطول کل کروموزومترین  کوتاه

F27611  (µm31 /15)  و  S53  (µm  6 /8)  .شد برآورد 

بین    در کل  و  0/ 4( برابر با  CIشاخص سانترومری ) میانگین  

  0/ 42و  (Fsan1و  F1 ،S1 ،S2 ،S3های  )در ژنوتیپ  0/ 39

شاخص    متغیر بود.  (F115060و    S115014های)در ژنوتیپ 

( میانگین  DIپراکندگی  با  دامنه  1/ 19(   0/ 88ی  در 

(S115014)    1/ 42و   (S115020  .بود ی  در همه( متفاوت 

لوان    یگذارنامبر اساس  های یولاف مورد بررسی،  ژنوتیپ 

همکاران عنوان  بهها  کروموزوم،  (Levan et al., 1964)  و 

"m" شدند. ی میانی کروموزوم( تعیین نترومر در ناحیها)س 

کار طور  به  مورد   ی ها پی ژنوت   ی همه   پی وت ی مشخص 

نوع  از  بودند ک ی )متاسنتر   m  مطالعه،  ا   یز ی تما   و  (   نی از 

وجود نداشت.   وحشی و   ی زراع  ی دو گونه   ن ی در ب   حاظ،ل 

 ن یتر و کوتاه   ی وحش   ولاف ی طول کروموزوم در    نی بلندتر 

حال،   ن ی شد. با ا   ده ی د   ی زراع  ولاف ی طول کروموزوم در  

دو گروه    ن ی ا   ن ی از نظر طول کروموزوم ب   ی دار یتفاوت معن 

 وجود نداشت. 

از شاخص استفاده  با  کاریوتیپی  )درصد   %TFهای  تقارن 

کاریوتیپ(،   کلی  تقارن(،    %Sشکل    %CV)شاخص 

تغییرات(،   و    DI)ضریب  پراکندگی(    DRL)شاخص 

مورد سنجش قرار ها(  )اختلاف دامنه طول نسبی کروموزوم

بیشترین مقدار کاریوتیپ با  ترینمتقارن .(8 )جدول گرفت 

به  %TFشاخص   مربوط   S115014  (41 /41  ژنوتیپ ، 

  با F1 ژنوتیپ ترین کاریوتیپ مربوط به  نامتقارن( و  درصد

شاخص   .بود(  درصد  27/38)  %TFشاخص  کمترین مقدار  

بیشترین و در    (درصد  33 /61)S2 ژنوتیپ   ( در%S)  تقارن

( کمترین بود. بیشترین و  درصد   59 /58)  S115014ژنوتیپ  

ی  دهندهترتیب نشان(، به%S)  شاخص تقارن  مقدار  کمترین

آماره    بر اساس  است.  ترین کاریوتیپ نامتقارنو    ترینمتقارن

تغییرات ضریب  کروموزوم  درصد   ، cl(CV(%  هاطول 

بیشترین  F115055  ژنوتیپ    clCV  (74/20%مقدار    با 

ژنوتیپ  ترین  نامتقارندارای    (،درصد با    S53کاریوتیپ و 

ترین  متقارن، دارای  (درصد  25/14)  clCV%مقدار    ینکمتر

  شاخص   با بیشترین مقدار  S115014ژنوتیپ   بود.کاریوتیپ  

DRL%  (13 /3  درصد  )  و کاریوتیپ  ترین  نامتقارندارای  

مقدار  با  S91098  ژنوتیپ    ( درصد  1 /2)  %DRL  کمترین 

 .بودندترین کاریوتیپ متقارن دارای



 ... ( Avena fatuaو   Avena sativa)  یولاف یگونه  دوتنوع در  مقایسه  و همکاران  زارعی
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 ی زراعی و وحشی های یولاف دو گونه زارکو بررسی شده در ژنوتیپ - های رومرو های کروموزومی و شاخص میانگین پارامتر   - 8جدول  

Table 8. Average chromosomal parameters and Romero-Zarco indices investigated in oat genotypes of cultivated 

and wild species. 
Genotypes 

types 
S L TL AR r- value F% DRL% CI TF% XCI S% CVcl Cvci DI A1 A2 ST Range 

F1 4.51 7.13 11.64 1.6 0.65 38.73 2.63 0.39 38.27 0.23 61.28 16.98 14.65 1.41 0.35 0.17 2A 6.6-15.6 

Fsan1 5.45 8.65 14.09 1.62 0.66 38.69 2.94 0.39 38.94 0.22 61.06 16.81 20.23 1.29 0.33 0.17 2A 
7.6-

15.76 

F115060 5.53 7.7 13.23 1.41 0.74 41.93 2.98 0.42 41.36 0.17 58.64 15.55 14.59 1.09 0.27 0.16 2A 
9.1- 
17.3 

F115055 5.83 8.9 14.72 1.55 0.67 39.57 3.01 0.4 39.56 0.21 60.44 20.74 17.44 1.03 0.33 0.21 2A 
7.78- 
17.53 

F27611 6.08 9.23 15.31 1.55 0.67 39.74 2.2 0.4 40.34 0.19 59.66 19.16 15.65 1.01 0.31 0.19 2A 
8.86-
17.23 

S1 4.81 7.52 12.33 1.57 0.65 39 2.88 0.39 38.98 0.22 61.02 19.31 14.44 1.15 0.35 0.19 2A 
5.4- 
15.1 

S2 5.22 8.28 13.5 1.63 0.65 38.68 3.12 0.39 38.67 0.23 61.33 16.44 18.37 1.38 0.35 0.16 2A 
8.5- 
17.2 

S3 5.41 8.48 13.89 1.73 0.66 38.94 2.61 0.39 38.93 0.23 61.07 18.01 27.29 1.28 0.34 0.18 2A 
6.2- 
12.2 

S91098 4.73 7.17 12 1.59 0.67 39.79 2.1 0.4 39.77 0.22 60.23 19.89 23.58 1.08 0.32 0.2 2A 
8.1- 
17.7 

S115014 3.81 5.4 9.21 1.41 0.73 41.46 3.13 0.42 41.41 0.17 58.59 19.33 14.44 0.88 0.27 0.19 2A 9.5-18.8 

S115020 5.71 8.81 14.52 1.57 0.67 39.35 2.58 0.4 39.38 0.21 60.62 14.79 15.19 1.42 0.33 0.15 2A 
7.26- 
18.93 

S53 3.49 5.11 8.6 1.49 0.71 40.54 3.04 0.41 40.58 0.18 59.42 14.25 15.22 1.28 0.29 0.14 2A 
5.6- 
10.7 

Mean 5.05 7.70 12.75 1.56 0.68 39.70 2.77 0.40 39.68 0.21 60.28 17.61 17.59 1.19 0.32 0.18   

S : ،بازوی کوتاهL:  ،بازوی بلندTL ،طول کروموزوم کلی :AR( نسبت بازو :L/S ،)r-value( طول نسبی :S/L ،)F%  درصد شکل :
: درصد شکل کلی  %TF(، 100 × (S/TL): شاخص سانترومری )100 ،)CI × (TLmin/TLmax: تفاوت طول نسبی )%DRLکروموزوم، 

((∑S/∑TL) × 100 ،)XCI ،شاخص میانگین سانترومری :S% ،شاخص تقارن :CVcl ،ضریب تغییرات طول کروموزوم :Cvci ضریب :
: شاخص عدم تقارن A2: شاخص عدم تقارن درون کروموزومی، A1(، 2 / (A1 + A2): شاخص پراکندگی )DIتغییرات شاخص سانترومری، 

 : طول ماهواره. STبین کروموزومی، 

S: Short arm, L: Long arm, TL: Total chromosome length, AR: Arm ratio (calculated as L/S), r-value: Relative 
length (calculated as S/L), F%: Form percentage of chromosome, DRL%: difference of relative length 

(calculated as (TLmin/TLmax) × 100), CI: Centromeric index (calculated as (S/TL) × 100), TF%: the total form 
percentage (calculated as (∑S/∑TL) × 100), XCI: Mean centromeric index, S%: Symmetry index, CVcl: 
Coefficient of variation of chromosome length, Cvci: Coefficient of variation of centromeric index, DI: 

Ddispersion index (calculated as (A1 + A2) / 2), A1: Intrachromosomal asymmetry index, A2: 
Interchromosomal asymmetry index, ST: Satellite length. 

 

  %DIشاخص پراکندگی )  مقدار   بیشترین  با   S115020 نوتیپ ژ

با  ژنوتیپ نامتقارن   ( 1/ 42  برابر  کمترین    S115014 ترین و  با 

  بودند.ترین کاریوتیپ  دارای متقارن (  درصد 88 /  0)   %DIمقدار 
مورد  ژنوتیپ ی  همه  یولاف  کلاس    بررسی، های    2Aدر 

  قرار گرفتند (  STاستبینز ) بندی  دسته (  تقریباً متقارن )کاریوتیپ  

 (Stebbins, 1971 ) .    ،تقارن عدم  دقیق  بررسی  از  برای 
 ,Romero Zarco)   زارکو - رومرو   A2و    A1  های شاخص 

شد.   نیز (،  1986 و  نامتقارن   استفاده  کاریوتیپ  بیشترین  ترین 

در  کروموزومی  و اختلاف  مقدار با  ن  در    1A=0/ 35  حداکثر 

  حداقلترین کاریوتیپ با  و متقارن   F1و   S1 ،S2های  ژنوتیپ 

تعیین    115014Fو    115060Fهای  در ژنوتیپ   1A =0/ 27  مقدار 

با نامتقارن   . شد  کاریوتیپ  مقدار    ترین    2A =  0/ 21حداکثر 
  حداقل ترین کاریوتیپ با  متقارن و    F115055ژنوتیپ مربوط به  

با  (. 8 )جدول   مشاهده شد   53Sژنوتیپ  در  2A =  0/ 14مقدار 

ی زراعی و وحشی از نظر  تفاوت دو گونه  tاستفاده از آزمون 

  ؛ اما گرفت   قرار   بررسی   مورد   کروموزومی   پارامترهای ی  همه 
داری وجود نداشت  تفاوت معنیبین دو گونه  از این لحاظ،  

(P > 0.05). 

موارددر   ژنوتاکثر    ی دارا  ی زراع  ولافی  ی هاپ ی، 
کارمتقارن  یهاپ ی وتیکار به  نسبت    ی ها پ یژنوت  پ ی وتیتر 

امابودند  یوحش  ولافی دسته  ؛  شاخص  اساس   یبندبر 

مشابه    یدسته  کیدر    ولافی   یهاپ ی ژنوت  یهمه  نز،یاستب

گرفتند  2A  ایمتقارن    یباًتقر اساس    .قرار    ی بنددستهبر 

ن-رومرو نظر متقارن    یاملاحظهتفاوت قابل  زیزارکو    ا یاز 

و    ی وحش   ولاف ی   ی دو گونه   ن ی در ب   ها پ ی وت ی نامتقارن بودن کار 
  ی دار ی تفاوت معن نیز    tآزمون    بر اساس و    وجود نداشت   ی زراع 
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گونه    ن ی ا   ن ی ب  نشد.  دو  نسبی مشاهده  بودن  از    ی برخ   بیشتر 

گونه   ی کروموزوم   ی پارامترها  گونه   ی وحش   ی در  به    ی نسبت 

تغ   ی ناش   تواند ی م   ، ی زراع  شرا   رات یی از    باشد   ی ط ی مح   ط ی در 
 (Ebadi-Almas et al., 2012 ) تغ تغ   ی ج ی تدر   رات یی .    ر یی در 

ا   %TFمانند    ی ر ی مقاد    ی ها ی ناهنجار دلیل  به   ست ممکن 

کروموزوم    ی در مورفولوژ   ی ساختار   رات یی مانند تغ   ی کروموزوم 

 Paknia)   تکامل باشد   ه ی ها در مراحل اول کروموزوم   یی جابجا   ا ی و  

and Karimzadeh, 2011 ) . 

ژنوتیپ   منظور به  بین  کلی  تنوع  اساس  تعیین  بر  یولاف  های 

) شاخص  مطالعه  مورد  کروموزومی  -S  ،L  ،TL  ،AR  ،rهای 

value  ،F%  ،DRL  ،%CI  ،IF% ،  S%  ،CVci  ،CVcl  ،DI  ،A1    و

A2 ) ،   ی اول از  سه مؤلفه های اصلی انجام شد.  لفه ؤ تجزیه به م

از یک    تر بزرگ ی  (، دارای مقادیر ویژه PCsی اصلی ) یازده مؤلفه 
های  درصد از واریانس تجمعی بین ژنوتیپ  94/ 72بودند و در 

داشتند.  مشارکت  نمودار    ، اول   ی مؤلفه دو    یولاف  یک  در 

شده   ی دوبعد  داده  )شکل نمایش  مؤلفه (.  4  اند  اول  سهم  ی 
 (PC1  در ) با    کروموزومی   تغییرات   تبیین   ، درصد   56/ 78برابر 

مؤلفه  سایر  از  مؤلفه بیشتر  در  بود.  اول، خصوصیات  ها  -rی 

value  ،F% ،DRL%   ،CI   و IF%    مثبت    عاملی دارای ضرایب

 CI با توجه به بیشترین ضریب عاملی مثبت مربوط به بودند.  

مؤلفه   ( درصد   97)  اول،  در  می ی  نظر  به    ؛ رسد به  مؤلفه  این 

با واریانس تجمعی  )   ی دوم ؤلفه و م کید دارد  أ نترومر ت ا موقعیت س 

برای  و بیشترین ضریب عاملی مثبت    ( درصد   19  / 34برابر با  

، بیانگر عدم تقارن بین کروموزومی  ( درصد   85)  A2 شاخص 
مثبت و    S  ،L  ،TLبرای    ی سوم، ضرایب عاملی در مؤلفه است.  

  ، مؤلفه رسد این  نظر می به   ، بنابراین   ؛ منفی بود   A2و   CVclبرای  

های  نوتیپ ژ  کند. های یولاف را از این لحاظ متمایز می ژنوتیپ 

؛  قرار گرفتند   PCA  ی دوبعد یولاف در سه گروه متمایز در نمودار  

ی یولاف  های کروموزومی نیز دو گونه بر اساس شاخص   اما 

  های زراعی و وحشی از هم مجزا نشدند. در گروه اول، ژنوتیپ 
F27611  ،F115055   وS91098    دوم گروه  در  گرفتند.  قرار 
  در گروه و   F1و   S1 ،S2  ،  S3  ،Fsan1  ،F115020های  ژنوتیپ 

  و بندی شدند  دسته   F115060و    S115014  های یپ ژنوت سوم  
   . مجزا شد ها  بقیه ژنوتیپ   نسبت به   کاملاً   S53  ژنوتیپ 

 

 
،  ( Sژنوتیپ یولاف. این پارامترها شامل طول بازوی کوتاه )   12پارامتر کروموزومی در    16  های اصلی بر اساس تجزیه به مؤلفه   - 4شکل  

(، تفاوت  %F(، درصد شکل کلی کروموزوم ) r-value(، طول نسبی ) AR(، نسبت بازو ) TL، طول کروموزوم کلی ) ( Lطول بازوی بلند ) 
(، شاخص تقارن  XCIمیانگین سانترومری )   ( شاخص %TF(، درصد شکل کلی ) CI(، شاخص سانترومری ) %DRLدر طول نسبی ) 

 (S% ( ضریب تغییرات طول کروموزوم ،)CVcl ( ضریب تغییرات شاخص سانترومری ،)Cvci ( شاخص پراکندگی ،)DI  شاخص عدم ،)
 ( بودند. A2(، شاخص عدم تقارن بین کروموزومی ) A1تقارن درون کروموزومی ) 

Figure 5. Principal component analysis (PCA) was performed using 16 chromosomal parameters from 12 oat genotypes. 
These parameters included: S (Short arm), L (Long arm), TL (Total chromosome length), AR (Arm ratio), r-value 

(Relative length), F% (Form percentage of chromosome), DRL% (Difference of relative length percentage), CI 
(Centromeric index), TF% (Total form percentage), XCI (Mean centromeric index), S% (Symmetry index), CVcl 

(Coefficient of variation of chromosome length), Cvci (Coefficient of variation of centromeric index), DI (Dispersion 
index), A1 (Intrachromosomal asymmetry index), and A2 (Intrachromosomal asymmetry index). 
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های  ی روش بر مبنای همه   S115020و    S1دو ژنوتیپ زراعی  

ر یک گروه  مولکولی، کروموزومی و فنوتیپی، همواره با هم د 

نیز    F5055و    F27611های وحشی  بندی شدند و ژنوتیپ دسته 

پارامترهای   هم  و  مولکولی  آغازگرهای  اساس  بر  هم 

که  همانکروموزومی، با هم در یک گروه جای گرفتند.   طور 

مؤلفه به  تجزیه  اساس  بر  دو  مشاهده شد،  نیز  اصلی  های 

های کروموزومی  ی زراعی و وحشی از نظر شاخصگونه

شش    یسهیبا مقا  ،یادر مطالعه   ز همدیگر تفکیک نشدند.ا

هگزاپلوئ ژنوم    Avena  جنس  دیگونه  توسط  ACD)با   )

ه  یکروموزوم   C  ینواربند  هایروش درجا    ونیداس یبریو 

(FISHکاوشگرها از  استفاده  با   5S rRNAو    45S  ی( 

 ی دارا  ،ولافی  دیهگزاپلوئ  یهاگونه  یمشخص شد که همه

فقط    A. fatua  و  A. sativa  یهاهستند. گونه  یکسانی  منشأ

مورفولوژ  یجزئ  راتییتغ الگو   یدر  در    C  ینواربند  یو 

دادند  C2کروموزوم   در  (Badaeva et al., 2011)  نشان   .

، تفاوت  C  ینواربند  کیبا استفاده از تکن   نیز  یگرید  مطالعه 

ب  یادیز زراع  نیدر  گونه  وحش  یدو  نشد   ی و    گزارش 

(Jellen et al., 1993).  حاصل از مطالعات    جیبر اساس نتا

 .A رسدیبه نظر م ،یشناساهیگ   اتیو خصوص یکروموزوم

stirilis    وA. fatua  وحش   باشند   یزراع  یهاگونه  یفرم 

(Badaeva et al., 2011)در    یکیلوژنتیروابط ف  یاب ی. با ارز

همکاران    توسط   Avena  ه ی آرا   76 و   ,.Peng et al) پنگ 

  ناز یک   سراتی فسفوگل  -3  دیاستفاده از ژن پلاست ، با  (2018

با هم   A. sativaو    A. fatua  ی دو گونه  ز ی( نPgk1)  یاهسته

)  کیدر   دستهCladeگروه  تما  یبند(   .A  نیب  زیشدند. 

sativa  وA. fatua  و   پ یوتی کار نییتع روش  بر اساستنها

مشابه    یمورفولوژ  لیدلبه  یکروموزوم  یپارامترها

ها در  تفاوت  یحال، بررسنیا ها دشوار است. با  کروموزوم

توال ژنوم،  م  DNA  تکراری  یهای اندازه  رفتار  با    یوزی و 

 تواندیم  ،شرفتهیپ  یمولکول  کیتوژنتی س  هایروشاستفاده از  

 به هم   کینزد  یهاگونه  نی ا  زیتما  یرا برا  یارزشمند  نشیب

  ی کل   ی هاپ یوتی کار  یداراگونه    که هر دویارائه دهد. درحال

  ی جزئ  یکروموزوم  یهاییممکن است بازآرا  د؛مشابه هستن

  ها ییبازآرا  نید. انکن  زیها را متماوجود داشته باشد که آن

جابجا  توانندیم وارونگ  یهاییشامل    ا ی   هایکوچک، 

که    ییهاحذف طر  یراحتبهباشند    ن ییتع  یهاروش  قیاز 

 ,.Badaeva et al) ستندی ن صیمرسوم قابل تشخ پ ی وتیکار

2011; Fu, 2018; Peng et al., 2018) ی. گونه  A. fatua 

سازگار  یوحش  عت یطب  لیدلبه  ی،طورکلبه   ی ها یو 

 سهیرا در مقا  یبالاتر  یکی تر، تنوع ژنتگسترده  یطیمحست یز

م  A. sativaبا   ادهدینشان  در    ن ی.  است  ممکن  تنوع 

کار  یکروموزوم  یهادر شاخص  یجزئ  راتییتغ  ی پیوتی و 

  منعکس شود. A. fatuaمختلف   یهات یجمع انیدر م

  ی معمول   ولاف ی   ی دو گونه   ی ک ی تنوع ژنت   سه ی با مقا کلی    طور به 

و   روش   ی وحش زراعی  اساس  و  بر  فنوتیپی  مولکولی،  های 

مطالعه،    کروموزومی  این  در  بیشتری    نسبتاً تنوع  اگرچه،  در 

دو گونه  ؛ اما  زراعی برآورد شد با    سه ی در مقا   ی وحش   ی گونه 

بر    ج ی نتا   ن ی ا   . نشدند کامل از هم متمایز  طور  به زراعی و وحشی  

  نژادی به   ی ها در برنامه   ی وحش   شاوندان ی خو   استفاده از   ت ی اهم 

در    موجود   بیشتر   ی ک ی تنوع ژنت با توجه به    . کند ی م   د ی ک أ هدفمند ت 

ی بالقوه  ک ی منبع ژنت عنوان  به   توان از آن می   ، ی وحش   ولاف گونه ی 

 .هره برد یولاف ب برتر و پایدار  بهبود ارقام    ی با ارزش برا   و 
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