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های اصلاحی و بومی گندم دوروم با و برآورد پارامترهای ژنتیکی در جمعیت جمعیتساختار ارزیابی 

 ISSRاستفاده از نشانگرهای 

 5و علیرضا احمدزاده 4، علیرضا اطمینان،*3، منصور امیدی2، ورهرام رشیدی1محمود اصلان پرویز

 نباتات، واحد تبریز، دانشگاه آزاد اسلامی، تبریزدانشجوی دکتری، گروه زراعت و اصلاح -1

 نباتات، واحد تبریز، دانشگاه آزاد اسلامی، تبریزدانشیار، گروه زراعت و اصلاح -2

 تهران، کرجنباتات، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه استاد، گروه زراعت و اصلاح -3

 نژادی گیاهی، واحد کرمانشاه، دانشگاه آزاد اسلامی، کرمانشاهدانشیار، گروه بیوتکنولوژی و به -4

 استادیار، گروه کشاورزی، واحد شبستر، دانشگاه آزاد اسلامی، شبستر -5

 (09/12/1400 :تاریخ پذیرش - 12/03/1400 تاریخ دریافت:)

 چکیده

ژنتیکی و  هایویژگی بررسیجهت مناسبی  شرایط کهباشد اصلاحی میهای یکی از اصول اولیه برنامهارزیابی تنوع ژنتیکی 

ژنوتیپ بومی و  69در این پژوهش تنوع ژنتیکی موجود در آورد. فراهم می را گیاهینژادگران های جدید برای بهآلل شناسایی

 163آغازگر در مجموع  16از  استفادهبا  مورد بررسی قرار گرفت. ،ISSRلاین اصلاحی گندم دوروم با استفاده از آغازگرهای 

(، قدرت تمایز PICمحتوای چندشکلی )های میانگین شاخصبا توجه به ها چندشکل بودند. قطعه از آن 160قطعه تکثیر شد که 

(Rp( و شاخص نشانگر )MI)، ها و کارایی لازم جهت بررسی روابط بین ژنوتیپشده آغازگرهای استفاده  که مشخص شد

نسبت به بین  هامیزان تنوع درون جمعیت که ( نشان دادAMOVAتجزیه واریانس مولکولی )ساختارهای ژنتیکی را دارند. 

، (Naمشاهده شده )های بیشترین تعداد آلل که مشخص شدهای تنوع ژنتیکی مقادیر شاخص بر اساسها بیشتر است. جمعیت

ای و تجزیه خوشههای بومی است. ( مربوط به ژنوتیپPPLهای چندشکل )مکان( و درصد Iشاخص شانون )بیشترین میزان 

بندی کردند. در سه گروه اصلی و شش زیرجمعیت دسته ترتیببههای ارزیابی شده را تمامی ژنوتیپ ،ساختار جمعیتبررسی 

 ینبنابرا؛ وجود داردگندم دوروم  یبوم هاییتدر درون جمع ییبالا یکیتنوع ژنتکه آمده نشان داد  دستبه یجنتا یکل طوربه

 یاصلاح هایدر برنامه استفادهجهت  ینیوالد هایینلا ینشبا ارزش جهت گز یمنبع ژن یک عنوانبه تواندیمجموعه م ینا

 .دیرگندم دوروم مورد استفاده قرار گ

 ای، ساختار جمعیت، گندم دوروم، نشانگرهای مولکولیتجزیه خوشه کلیدی: واژگان
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 مقدمه

 گندم نانبر علاوه تریتیکومموجود در جنس های گونهدر بین 

(Triticum aestivum L.; 2n = 6x = 42 )گندم تتراپلوئید  گونه

که ( Triticum turgidum L.var durum; 2n = 4x = 28)دوروم 

شوند از لحاظ تجاری و شناخته مینیز  ماکارونیگندم عنوان به

 گندم دورومتوجهی است. قابلمین نیاز غذایی دارای اهمیت أت

محصولی صنعتی است که عمدتاً در صنایع تولید ماکارونی مورد 

واسطه هگیرد. اهمیت این نوع گندم باستفاده قرار می

که آن را مناسب  یاگونهبه ،خصوصیاتی است که آرد آن دارد

 ,Fbriani and Lintasنماید )تهیه انواع ماکارونی و اسپاگتی می

 734تولید کل گندم دنیا حدود میلادی  2017در سال (. 1988

میلیون تن آن  5/37میلیون تن گزارش شده است که حدود 

 نظربهرو . از این(Anonymous, 2018) گندم دوروم بوده است

اصلاح و معرفی در جهت  نژادیبههای رسد اجرای برنامهمی

جهت کشت در مناطق مختلف کشور امری  پربازدههای واریته

 ضروری باشد.

 انجام و نژادی بودههای بهبرنامه اصلی رکن دو و گزینش تنوع

 بررسی مورد هدف حیث از مطلوب تنوع وجود به گزینش منوط

 از تاکنون که است واقعیت این بیانگر متعدد هایبررسی باشد.می

ت اس نشده استفاده کامل طوربه گندم یاگونهدرون ژنتیکی تنوع

(Maxted et al., 2006) تسلط بر علاوهرسد می نظربه بنابراین؛

وابسته به  نژادی گندمبههای مدرن، موفقیت در آوریبر فن

های تودهدر ای از تنوع ژنتیکی موجود استفاده از طیف گسترده

 (.De Ponti, 2010ت )اس آنهای وحشی گونهبومی و یا 

و های بومی تودهبررسی ساختار و میزان تنوع ژنتیکی در 

-بههای های اولیه در اکثر برنامهیکی از گامخویشاوندی گندم 

منابع شود و اطلاع از سطح تنوع موجود در محسوب می نژادی

های ژنتیکی و پایهسازی تواند جهت غنیمیپلاسمی ژرم

 Pour-Aboughadareh etکار رود )مناسب به هایشناسایی ژن

al., 2018 .) ابزارهای ارزیابی تنوع ژنتیکی  ترینمهمیکی از

 ,.Garrido-Cardenas et al) باشندنشانگرهای مولکولی می

هایی روی مکان عنوانبهنشانگرهای مولکولی . (2018

ها با قابلیت کمک به محققین در تجزیه و مطالعه ژنوم کروموزوم

زیاد مانند داشتن توارث موجودات و دارا بودن مزایای مطلوب 

بودن، بیان  بارزهممندلی، برخورداری از میزان چندشکلی بالا، 

 و ای از کل ژنوم فرد بودنمستقل از شرایط محیطی، نماینده

نژادی های بهبرنامهموجب موفقیت بسیاری از  بودن ینههزکم

یکی از (. Collard and Mackill, 2008اند )گیاهان شده

مورد استفاده در مطالعات  DNA بریمبتننشانگرهای مولکولی 

اطلاعات اولیه در مورد ژنوم مورد نظر  کهیزمان ویژهبهژنتیکی، 

 ISSR (Inter-simple sequence repeat)نشانگر  ،وجود ندارد

 بار توسط(. این نشانگر اولینLiu and Wendel, 2001است )

برای بررسی  (Zietkiewicz et al., 1994زیتکیویکز و همکاران )

های گیاهی و جانوری معرفی شد. تنوع ژنتیکی در گونه

ترین گروه از نشانگرهای یکی از مهم ISSRنشانگرهای 

ها، مشکلات مولکولی هستند که در مقایسه با سایر روش

 RAPD (Random amplified polymorphicیری پایین تکرارپذ

DNA هزینه بالا و دقت لازم برای ،)AFLP (Amplified 

fragment length polymorphism و نیاز به اطلاعات ژنومی )

( را ندارد Simple sequence repeat) SSRدر مورد 

(Navabpour et al., 2021 این مزایا سبب شده است تا استفاده .)

این سیستم نشانگری در مطالعات مربوط به تنوع ژنتیکی و از 

 Eghlimanای صورت گیرد )گسترده طوربهساختارهای ژنتیکی 

et al., 2021 .)در مولکولی نشانگرهای  کارگیریهدر رابطه با ب

موجود  متعددی هایگزارشدورم بررسی تنوع ژنتیکی گندم 

بررسی تنوع ژنتیکی بین این مطالعه با هدف . در این راستا است

گندم لاین اصلاحی و توده بومی  69ای متشکل از مجموعه

ختار و همچنین بررسی سا ISSRبا استفاده از نشانگرهای دورم 

 جمعیت اجرا شد.

 هامواد و روش

ژنوتیپ بومی  69شامل  مطالعه در این تحقیقمواد گیاهی مورد 

تهیه شده از مرکز تحقیقات دیم واقع  گندم دوروم شدهاصلاحو 

بذور هر پس از کشت  (.1)جدول  بود در سرارود، کرمانشاه

استخراج  و تولید گیاهچه،لخانه گشرایط در  هایک از ژنوتیپ

DNA بر ای در مرحله دو برگچههای جوان ژنومی از برگ

(. Doyle and Doyle, 1987) انجام شد CTABاساس روش 

 8/0ل )ژاز  ژنومی کیفیت آن با استفاده DNAپس از استخراج 

 الکتروفورز مورد بررسی قرار گرفت.-درصد(

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
2 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.1

.7
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
1-

11
 ]

 

                             2 / 10

http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.2
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.1.7
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-217-fa.html


 1400/  2شماره  / 8 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

25 

 16از و تجزیه ساختار جمعیت منظور بررسی تنوع ژنتیکی به

استفاده و طراحی شده بر اساس مطالعات قبلی  ISSRآغازگر 

 (.Etminan et al., 2017) است شده ارائه 2 جدول ها درآن توالی

 ،یر و تعیین دمای اتصال آغازگرهاتکث شرایط سازیبهینه از پس

( Biorad-T100ترموسایکلر )مدل  دستگاهبا استفاده  PCRواکنش 

میکرولیتر و شامل  25انجام شد. مخلوط واکنش در حجم نهایی 

میکرولیتر  5/12، آغازگرمیکرولیتر  2/1، ژنومی DNAمیکرولیتر  2

کلیه بود.  PCR master Mix (2X) میکرولیتر 3/9و  دیونیزهآب 

یک مرحله در برنامه دمایی شامل  های تکثیرواکنش

دقیقه  4 مدتبه گراددرجه سانتی 94اولیه در دمای  سازیرشتهسوا

ثانیه در  30مدت سازی بهرشتهسشامل واحرارتی  چرخه 30و 

ثانیه در  45 مدتبهآغازگر  گراد، اتصالسانتی درجه 94دمای 

، توسعه آغازگر )پلیمریزاسیون( برای هر آغازگر شدهینه بهدمای 

و بسط نهایی  گراددرجه سانتی 72در دمای  دقیقه 2مدت به

 بود.  گرادیسانتدرجه  72دقیقه در دمای  7 مدتبه

 روی بر الکتروفورز با PCR محصول تکثیر، واکنش انجام از پس

 Safeview با هاژل آمیزیرنگ و تفکیک درصد 5/1 آگارز ژل

امتیازدهی  از گرفت. پس صورت هانآ از برداریعکس و انجام

و یک  )عدم وجود باند( معیار  صفر بر اساس الگوهای باندی

 Polymorphism، مقادیر محتوای چندشکلی ))وجود باند(

information content, PIC)( قدرت تمایز ،Polymorphism 

information content, Rp نشانگر )( و شاخصMarker index, 

MIآندرسون و ترتیب بر اساس روابط پیشنهاد شده توسط ( به

پروست و ویلکینسون (، Anderson et al., 1993همکاران )

(Prevost and Wilkinson, 1999 و وارشنی و همکاران )

(Varshney et al., 2007.برای هر آغازگر محاسبه شد ) 

 ,Analysis of Molecular Varianceتجزیه واریانس مولکولی )

AMOVAاز  با استفاده های تنوع ژنتیکی( و محاسبه شاخص

(. Peakall and Smouse, 2006انجام شد ) GenAlEx افزارنرم

ها بر اساس ضریب فاصله مقادیر فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

ه ها، آنالیزهای تجزیه ببندی نمونهگروه منظوربهجاکارد محاسبه و 

و  (Principal coordinate analysis, PCoA) مختصات اصلی

 افزارنرمبا استفاده از  Neighbor-joiningای به روش خوشه تجزیه

MEGA ver.5.1 ( صورت گرفتTamura et al., 2011.) یهتجز 

 افزاربا استفاده از نرم های ارزیابی شده نیزدر توده یتساختار جمع

STRUCTURE  .این تجزیه جهت یافتن  درصورت گرفت

( Bayesianهای واقعی تجزیه بر پایه مدل بیزین )زیرجمعیت

 burn-inهای تکرار شد. تعداد شاخص مرتبه 10تعداد به انجام و 

در هر MCMC (Markov Chain Monte Carlo )و شاخص 

در نظر گرفته شد. سپس  50000تکرار به تعداد مساوی و 

برخط  افزارنرمهای واقعی از زیرجمعیت به تعداددستیابی  منظوربه

Structure Harvester (Earl and von Holdt, 2012.استفاده شد ) 

 نتایج و بحث

کارایی  هکنندهای تعیینتعداد قطعات تکثیری و شاخص

که آمده مشخص شد  دستبهبر اساس نتایج  سیستم نشانگری:

به ارائه تمام آغازگرهای مورد استفاده در این پژوهش قادر 

های مورد بررسی بودند و در مجموع چندشکلی در بین ژنوتیپ

درصد(  98قطعه ) 160ها تکثیر کردند که از بین آن را قطعه 163

(. تعداد کل قطعات تکثیری چندشکل 2)جدول  ندبود چندشکل

)مربوط به آغازگر  15( و ISSR-12)مربوط به آغازگر  7بین 

ISSR-14 متغیر بود. میانگین شاخص قطعه  10( با میانگینPIC 

و  46/0با  ISSR-13و  ISSR-3دو آغازگر بود.  42/0برابر با 

دارای  ترتیببهنسبت به سایر آغازگرها  35/0با  ISSR-9آغازگر 

 PICبیشترین و کمترین میزان اطلاعات چندشکل بودند. شاخص 

های کارایی سیستم کنندهتعیینمعیارهای  ترینمهمیکی از 

های مورد بررسی را نشان نشانگری است که قدرت تمایز نمونه

(. در واقع این شاخص احتمال Powell et al., 1996دهند )می

تشخیص چندشکلی ایجاد شده توسط یک آغازگر بین دو فرد 

ها وابسته نی آناهای قابل تشخیص و فراوباشد که به تعداد آللمی

 که آمده مشخص شد دستبهرو با توجه به نتایج ینااست. از 

ای در تمایز قابلیت ویژه ISSR-13و  ISSR-3آغازگرهای 

 های مورد بررسی دارند.ژنوتیپ

نیز توانایی یک سیستم نشانگری را در ایجاد  Rpشاخص 

کند. با این وجود، پروست و باندهای قابل امتیازدهی تعیین می

( اظهار داشتند Prevost and Wilkinson, 1999ویلکینسون )

تواند اطلاعاتی درباره توانایی یک آغازگر این شاخص نمی که

در بازتاب روابط ژنتیکی با تاکسونومی یک گروه ژنوتیپ 

 تحت مطالعه را فراهم کند. 
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 هاجغرافیایی، کد دسترسی بانک ژن و شجره آن منشأ همراهبههای گندم دوروم ارزیابی شده لیست ژنوتیپ -1جدول 
Table 1. List of the durum wheat analyzed, their origin, genebank code, and pedigree 

 ردیف
Row 

 کد دسترسی
Genebank code 

 جمعیت
Type 

 منشأ
Origin 

 ردیف
Row 

 کد دسترسی
Gene bank 

code 

 جمعیت
Type 

 منشأ
Origin 

1 *IUGB-00038 LR ( ایرانIran) 36 M141994 BL ( ایکارداICARDA) 

2 IUGB-00268 LR ( ایرانIran) 37 M141995 BL ( ایکارداICARDA) 

3 IUGB-00517 LR ( ایرانIran) 38 M142005 BL ( ایکارداICARDA) 

4 IUGB-00520 LR ( ایرانIran) 39 M142017 BL ( ایکارداICARDA) 

5 IUGB-00522 LR ( ایرانIran) 40 M142025 BL ( ایکارداICARDA) 

6 IUGB-00531 LR ( ایرانIran) 41 M142038 BL ( ایکارداICARDA) 

7 IUGB-00543 LR ( ایرانIran) 42 M142045 BL ( ایکارداICARDA) 

8 IUGB-00651 LR ( ایرانIran) 43 M142069 BL ( ایکارداICARDA) 

9 IUGB-00658 LR ( ایرانIran) 44 M142070 BL ( ایکارداICARDA) 

10 IUGB-00663 LR ( ایرانIran) 45 Chesit-1252 BL ( ایکارداICARDA) 

11 IUGB-00770 LR ( ایرانIran) 46 
Berkmen-

469 
BL ( ایکارداICARDA) 

12 IUGB-00912 LR ( ایرانIran) 47 Eminbey BL ( ایکارداICARDA) 

13 IUGB-01673 LR ( ایرانIran) 48 
Kunduru 414-

44 
BL ( ایکارداICARDA) 

14 IUGB-01677 LR ( ایرانIran) 49 KC_643 LR ( ایرانIran) 

15 IUGB-01859 LR ( ایرانIran) 50 KC_659 LR ( ایرانIran) 

16 IUGB-01692 LR ( ایرانIran) 51 KC.911 LR ( ایرانIran) 

17 IUGB-01731 LR ( ایرانIran) 52 KC.981 LR  ایران(Iran) 

18 IUGB-01688 LR ( ایرانIran) 53 KC.1033 LR ( ایرانIran) 

19 IUGB-00332 LR ( ایرانIran) 54 KC.1047 LR ( ایرانIran) 

20 46198 BL ( ایکارداICARDA) 55 KC_2887 LR ( ایرانIran) 

21 46172 BL ( ایکارداICARDA) 56 KC_3296 LR ( ایرانIran) 

22 46112 BL ( ایکارداICARDA) 57 KC_3399 LR ( ایرانIran) 

23 46078 BL ( ایکارداICARDA) 58 KC_3632 LR ( ایرانIran) 

24 46061 BL ( ایکارداICARDA) 59 TN_12598 LR ( ایرانIran) 

25 
SORA/2*PLATA-12/3/SORA/2* 
PLATA-12//SOMAT-3/4/AJAI 

BL ( ایکارداICARDA) 60 KC_678 LR ( ایرانIran) 

26 
SOMAT-4/INTER-8/4/GODRIN/ 
GUTROS//DUKEM/3/THKNE 

BL ( ایکارداICARDA) 61 KC.874 LR ( ایرانIran) 

27 
NUS/SULA//5*NUS/4/SULA/ 

RBCE-2/3/HUI//CIT71/CII*2/5/AR 
BL ( ایکارداICARDA) 62 KC.963 LR ( ایرانIran) 

28 
CNDO/VEE//CELTA/3/PATA-2/6/ 

ARAM-7//CREX/ALLA/5/ENTE/MEXI 
BL ( ایکارداICARDA) 63 KC_1298 LR ( ایرانIran) 

29 
USDA595/3/D67.3/RABI//CRA/4/ALO/5/HUI/ 

YAV-1/6/ARDENTE/7/HUI/YAV79/8/ 
BL ( ایکارداICARDA) 64 KC_1648 LR ( ایرانIran) 

30 
AJAIA-12/F3LOCAL(SEL.ETHIO.135.85)// 

PLATA-13/3/PLATA-6/GREEN 
BL ( ایکارداICARDA) 65 KC_3296 LR ( ایرانIran) 

31 
TOPDY-18/FOCHA-

1//ALTAR84/3/AJAIA12/F3LOCAL- 
(SEL.ETHIO.135.85)//PLATA-13/4/SOMAT-3/ 

BL ( ایکارداICARDA) 66 TN_12736 LR ( ایرانIran) 

32 

GREEN-22RASCON-
37/4/MAGH72/RUFO//ALG86/ 

RU/3/PLATA-16/5/PORTO-3*2/6/ARMENT// 
SRN -3/NIGRIS-4/3/CANELO-9.1 

BL ( ایکارداICARDA) 67 Saji LR ( ایرانIran) 

33 M84859 BL ( ایکارداICARDA) 68 Zardak LR ( ایرانIran) 

34 M141979 BL ( ایکارداICARDA) 69 Sardari LR ( ایرانIran) 

35 M141982 BL ( ایکارداICARDA)     

 بانک ژن دانشگاه ایلام *
* Ilam University Genebank 

LR  وBL باشند.های اصلاحی میهای بومی و لاینبیانگر ژنوتیپ ترتیببه 
LR and BL indicate landraces and breeding lines, respectively. 
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 های گندم دورومژنوتیپدر ارزیابی استفاده شده  ISSRهای ژنتیکی آغازگرهای شاخص -2جدول 
Table 2. Genetic parameters of the used ISSR primers in evaluation of durum wheat genotypes 

 آغازگر
Primer 

آغازگر توالی  
Primer sequence (5-3) 

TAB NPB PPB PIC Rp MI 

ISSR-1 DBDACACACACACACACA 12 11 92 0.41 7.68 4.61 

ISSR-2 GACAGACAGACAGACA 10 10 100 0.44 6.69 4.45 

ISSR-3 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 9 9 100 0.46 6.46 4.14 

ISSR-4 ACACACACACACACACC 11 11 100 0.44 7.24 4.85 

ISSR-5 GAGAGAGAGAGAGAGARC 11 10 92 0.40 6.69 4.05 

ISSR-6 CTCTCTCTCTCTCTCTG 11 11 100 0.36 5.21 3.98 

ISSR-7 CACACACACACACACAG 8 8 100 0.39 4.34 3.16 

ISSR-8 ACACACACACACACACYA 9 9 100 0.40 5.04 3.63 

ISSR-9 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 9 9 100 0.35 4.14 3.19 

ISSR-10 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 10 10 100 0.42 6.14 4.25 

ISSR-11 AGAGAGAGAGAGAGAGT 11 11 100 0.44 7.39 4.90 

ISSR-12 ACACACACACACACACYG 7 7 100 0.44 4.75 3.13 

ISSR-13 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 9 9 100 0.46 6.60 4.18 

ISSR-14 CACACACACACACACARG 15 15 100 0.44 9.85 6.61 

ISSR-15 TGTGTGTGTGTGTGTGRC 11 11 100 0.45 7.56 4.96 

ISSR-16 TCTCTCTCTCTCTCTCG 10 9 100 0.40 6.23 3.69 

 10.19 10 99 0.42 6.38 4.24 (Mean) میانگین

Ta؛: دمای اتصال آغازگر TAB؛: تعداد کل قطعات تکثیری NPB؛: تعداد قطعات تکثیری چندشکل PPB؛: درصد چندشکلی PIC؛: محتوای اطلاعات چندشکل Rp :
 : شاخص نشانگرMIو  ؛قدرت تمایز

Ta: temperature annealing; TAB: total amplified bands; NPB: number of polymorphic; PPB: percentage of polymorphism; 
PIC: polymorphism information content; Rp: resolving power and MI: marker index 

D: A ،T یا G و B: C ،G یا T 
D: A, G or T and B: C, G or T 

 

با میانگین  Rpشاخص  2با توجه به نتایج مندرج در جدول 

)مربوط  85/9( و ISSR-12)مربوط به آغازگر  75/4بین  38/6

و  ISSR-14( متغیر بود. دو آغازگر ISSR-14به آغازگر 

ISSR-12  ( و کمترین 61/6دارای بیشترین ) ترتیببهنیز

و  پیش از این اطمینان .ندبود MI( مقادیر شاخص 13/3)

( با استفاده از نشانگرهای Etminan et al., 2017همکاران )

ISSR های بومی ای از تودهتنوع ژنتیکی موجود در مجموعه

بررسی و گزارش کردند آغازگرهای استفاده  را گندم دوروم

خوبی قادر به ارائه سطح بالایی از چندشکلی در شده به

-Pour) پورابوقداره و همکارانهای بومی بودند. توده

Aboughadareh et al., 2017 نیز از آغازگرهای )ISSR  جهت

های دیپلوئید ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در برخی از توده

این  که ها نشان دادآن مطالعه گندم ایران استفاده کردند و نتایج

کارایی بالایی در برآورد تنوع ژنتیکی درون  ،سیستم نشانگری

 دارد.پلاسمی های ژرممجموعه

منظور بررسی تنوع ژنتیکی بین به: های تنوع ژنتیکیشاخص

های ارزیابی شده تجزیه واریانس مولکولی ژنوتیپو درون 

گونه نشان داده شده است. همان 3انجام و نتایج آن در جدول 

 جمعیتیبیننسبت به  جمعیتیدرونتنوع شود که مشاهده می

بیشترین میزان  .درصد( 38درصد در مقابل  62بیشتر بود )

. بالا بودن میزان ها بودبه درون جمعیت تیکی مربوطتنوع ژن

بیانگر وجود سطح  جمعیتیبیننسبت به  جمعیتی درونتنوع 

جمعیت یک بالایی از تنوع و اختلاف ژنتیکی افراد درون 

های و تواند در یافتن آللاین تنوع می خود نوبهبهباشد که می

های جدید ها در تولید لاینآن استفاده ازهای گوناگون و یا ژن

 جمعیتیدرونتر میزان تنوع جهت بررسی دقیق ثر باشد.ؤم

برخی از پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شد. با توجه به نتایج 

های تعداد از نظر شاخص که مشخص شدآمده  دستبه

های ژنوتیپ( بین Heتنوع ژنی نی )( و Ne) مؤثرهای آلل

تفاوتی وجود نداشت. گندم دوروم های اصلاحی بومی و لاین

های تعداد از نظر شاخصهای بومی با این حال، ژنوتیپ

( و همچنین I(، اطلاعات شانون )Na) ههای مشاهده شدآلل

های نسبت به لاین( PPLهای ژنی چندشکل )مکاندرصد 

 (.4 )جدولاصلاحی از مقادیر بالاتری برخوردار بودند 
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 های گندم دوروم( در جمعیتAMOVAتجزیه واریانس مولکولی ) -3جدول 
Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) in durum wheat populations. 

 منابع تغییر
Source of variation 

هاجمعیت بین  
Between populations 

هاجمعیت درون  
Within populations 

df 1.00 67 

SS 411.43 1252.36 

MS 411.43 18.69 

Est.Var 11.58 18.69 

Var 38% 62% 

SS؛: مجموع مربعات MS؛: میانگین مربعات Est. var؛زده شده: واریانس تخمین Var؛: واریانس کل dfدرجه آزادی : 
SS: Sum of squares; MS: Mean squares; Est. Var: Estimated variance; Var: Total variance; df: Degree of freedom 

 

های مراکز توزیع و پراکنش گونه ترینمهمیکی از  عنوانبهایران 

پلاسمی گندم در دنیا شناخته شده است و بر اساس شواهد ژرم

هلال ناحیه غربی کشور با قرارگیری در  مناطق ،آمده دستبه

شمار ههای اهلی شده گندم بتکامل اولیه گونه اءمنش یزحاصلخ

ای (. پیش از این مطالعات گستردهWeide et al., 2013آیند )می

های بومی با استفاده از در رابطه با تنوع ژنتیکی موجود در توده

ها و نتایج آن انواعی از نشانگرهای مولکولی صورت گرفته است

انجام دارد. در بررسی  آمده از این تحقیق مطابق دستبهبا نتایج 

 Rashidimonfared etهمکاران ) و منفردرشیدیتوسط  شده

al., 2008های بومی ( میزان چندشکلی و تنوع ژنتیکی در توده

آوری شده از مناطق مختلف ایران بیشتر از گندم دوروم جمع

های خارجی بود. های اصلاحی و ژنوتیپتنوع موجود در لاین

( نیز میزان تنوع ژنتیکی Mardi et al., 2011مردی و همکاران )

های بومی ایران را ای از ارقام خارجی و تودهموجود در مجموعه

با استفاده از انواعی از نشانگرهای مولکولی مقایسه کردند و در 

های بومی تودهزان تنوع ژنتیکی در ینهایت اظهار داشتند که م

های صورت در بررسیایران بیشتر از سایر ارقام خارجی است. 

 ,Etminan et al., 2016)اطمینان و همکاران گرفته توسط 

نیز میزان  SCoTو  ISSR( با استفاده از نشانگرهای 2017

های بومی گندم دوروم بیش چندشکلی و تنوع ژنتیکی در توده

 نظربهبنابراین ؛ ه استاز سایر ارقام اصلاحی گزارش شد

بالا بودن مقادیر هر یک از پارامترهای ژنتیکی در ارقام رسد می

های اصلاحی بیانگر این بومی گندم دوروم نسبت به لاین

یک  عنوانبهتواند مورد بررسی می مجموعهموضوع باشد که 

های مفید و مناسب اصلاح گندم منبع مناسب برای کاوش ژن

های تلاقی و ایجاد ها در برنامهبتوان از آندوروم باشد و 

  های اصلاحی استفاده نمود.جمعیت

های ارزیابی شده و تعیین ساختار بندی ژنوتیپگروه

با میانگین  94/0و  16/0ضرایب فاصله ژنتیکی بین  جمعیت:

های ارزیابی شده متغیر بود. بیشترین فاصله بین ژنوتیپ 63/0

و لاین اصلاحی  59بومی شماره ژنتیکی بین دو ژنوتیپ 

 50مشاهده شد و در مقابل دو ژنوتیپ بومی شماره  31شماره 

دارای کمترین فاصله ژنتیکی بودند )ماتریس فواصل  54و 

 ژنتیکی نشان داده نشده است(.

ها به ماهیت ژنتیکی متفاوت رسد این تفاوتمی نظربهدر واقع 

برگردد. جهت های بومی های اصلاحی و ژنوتیپلاین

ای های مورد بررسی از تجزیه خوشهبندی ژنوتیپگروه

استفاده شد. این تجزیه بر اساس ماتریس ضرایب فاصله 

نشان  1ژنتیکی محاسبه و دندروگرام حاصل از آن در شکل 

آمده  دستبهبندی با توجه به الگوی گروه .داده شده است

ه گروه های مورد بررسی در سکلیه ژنوتیپ که مشخص شد

ژنوتیپ بومی و  19بندی شدند. گروه اول شامل اصلی دسته

ژنوتیپ بومی  19لاین اصلاحی بود. در گروه دوم تعداد  10

لاین اصلاحی جای گرفت. یک ژنوتیپ از هر جمعیت نیز  19

ها متمایز شدند. گروه سوم از دیگر ژنوتیپ عنوانبهدر نهایت 

های بومی و لاین هایدر واقع قرارگیری برخی از ژنوتیپ

های مختلف را یکدیگر در گروه و زیرگروه اصلاحی با

توان به بالا بودن میزان تنوع ژنتیکی موجود در هر یک از می

ها نسبت داد. ها و از طرف دیگر تشابه ژنتیکی آنجمعیت

های واقعی در مجموعه مورد مطالعه یافتن زیرجمعیت منظوربه

آمده از این  دستبهتجزیه ساختار جمعیت انجام شد. نتایج 

تعداد شش  ،در بهترین شرایط ممکنکه تجزیه نشان داد 

ژنوتیپ ارزیابی شده گندم دوروم  69واقعی در  زیرجمعیت

 (.2( )شکل K=  6وجود داشت )
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 ISSRهای گندم دوروم بر اساس آغازگرهای پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده در جمعیت -4جدول 

Table 4. Estimated genetic variation parameters for different durum wheat populations using ISSR primers 

 گونه
Species 

Na Ne I He PPL 

های بومیتوده  
Landraces 

1.68 ± 0.06 1.33 ± 0.03 0.32 ± 0.02 0.20 ± 0.01 83.73% 

های اصلاحیلاین  
Breeding lines 

1.39 ± 0.07 1.33 ± 0.02 0.31 ± 0.02 0.20 ± 0.01 69.28% 

 میانگین
Mean 

1.53 ± 0.04 1.33 ± 0.02 0.31 ± 0.01 0.20 ± 0.01 76.51% 

Na، Ne، I، He  وPPL: مکانو درصد شاخص تنوع ژنی نی  ،شاخص شانون ،های مؤثرتعداد آلل ،مشاهده شدههای نشان دهنده تعداد آلل ترتیببه-

 باشند.های ژنی چندشکل می

Na, Ne, I, He and PPL: Indicate number of observed alleles, observed number of alleles, Shannon’s information 

index, Nei’s gene diversity, and percentage of polymorphic loci, respectively. 

 

 
ژنوتیپ  69و ماتریس ضرایب فاصله در  همسایه نزدیکبر اساس روش ای خوشهتجزیه  ازآمده  دستبهدندروگرام  -1شکل 

 ISSRبا استفاده از نشانگرهای  گندم دوروم

Figure 1. Hierarchical dendrogram created with a neighbor-joining clustering algorithm from the distance 

coefficient matrix among 69 durum wheat genotypes using ISSR markers 

 های اصلاحی هستند.و لاین های بومی بیانگر توده ترتیببهخطوط قرمز و سیاه 
Red and black lines indicate Iranian landraces and breeding lines, respectively. 
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  ISSRژنوتیپ گندم دوروم بر اساس نشانگرهای  69دست آمده از تجزیه ساختار جمعیت در های بهزیرجمعیت -2شکل 

Figure 2. Subpopulations obtained using population structure analysis in 69 durum wheat genotypes based on ISSR markers  
 باشند.های بررسی شده میدر محور افقی بیانگر ژنوتیپ های ذکر شدهشماره

Numbers in the horizontal axis indicate studied genotypes. 

 
گیری هر ژنوتیپ در برای قرار 5/0با بررسی حد آستانه 

اول شامل  زیرجمعیت که شد مشخص، یرمجموعهزیک 

ژنوتیپ  14( بود. 9و  8 ،5های سه ژنوتیپ بومی )شماره

 ،63 ،62 ،61 ،60 ،59 ،58 ،57 ،53های بومی با شماره

دوم قرار  زیرجمعیتدر  69و  68 ،67 ،66 ،65 ،64

های ژنوتیپ بومی )شماره 7گرفتند. پانزده ژنوتیپ شامل 

هشت لاین اصلاحی  همراهبه( 55و  54 ،52 ،51 ،50 ،49

( 48و  47 ،46 ،45 ،44 ،43 ،42 ،41 ،40های )شماره

 25زیرجمعیت سوم را تشکیل دادند. دو ژنوتیپ شماره 

 زیرجمعیت)ژنوتیپ بومی( در  56)لاین اصلاحی( و 

 ،6 ،4 ،3 ،2های اصلاحی شماره چهارم قرار گرفتند. لاین

جمعیت پنجم زیر عنوانبه 15و  14 ،13 ،12 ،11 ،10 ،7

ششم نیز  زیرجمعیتها متمایز شدند. از سایر ژنوتیپ

 ،19 ،18های های اصلاحی بود )شمارهشامل مابقی لاین

20، 21، 22، 23، 24، 26، 27، 28، 29، 30، 31، 32، 33، 

 (. 39و  38 ،37 ،36 ،35 ،34

استفاده شده در  ISSRآمده نشان داد آغازگرهای  دستبهنتایج 

 بومیهای ژنتیکی بالایی را در درون جمعیت تنوع ،این مطالعه

بنابراین مشخص شد که تنوع آللی ؛ گندم دوروم آشکار کرد

بی وجود دارد که امکان غربال زیادر مجموعه مورد ارکافی 

عی و کیفی مختلف در شرایط محیطی ها از نظر صفات زراژنوتیپ

یک منبع  عنوانبهتواند رو این مجموعه میآورد. از اینرا فراهم می

های های والدینی در برنامهجهت گزینش لاین ارزشمندژنی 

 مورد استفاده قرار گیرند. گندم دوروم  اصلاحی
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Abstract 
Evaluation of genetic diversity is the key principal for plant breeding, providing an opportunity to 

discover novel characters and alleles for breeders. In the present study, 69 durum wheat genotypes 

were investigated for genetic diversity using several inter-simple sequence repeat (ISSR) markers. 

Sixteen ISSR primers amplified a total of 163 fragments, which out 160 fragments were polymorphic. 

The mean values of polymorphic information content (PIC), resolving power (Rp) and marker index 

(MI) indicated that the used ISSR primers could be exploited for further assessing relationships among 

investigated genotypes and population structure analysis. The results of the molecular analysis of 

variance showed that the genetic variation within populations is more than between them. Based on 

genetic variation parameters, the highest number of observed alleles (Na), Shannon’s information 

index (I) and the percentage of polymorphic loci (PPL) were found in Iranian landraces. Cluster 

analysis and population structure grouped all investigated genotypes into three main clusters and six 

subpopulations, respectively. In conclusion, our results revealed the high rate of genetic diversity 

within Iranian landraces, so this germplasm can be used as a valuable gene source for the selection of 

parent lines and use of them in durum wheat breeding programs. 

Keywords: Cluster analysis, Population structure, Durum wheat, Molecular markers 
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