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 از استفاده با Aegilops cylindrica وحشی نیای گندم هایجمعیت ژنتیکی تنوع ساختار بررسی

 ژنومی ریزماهواره بین هایلوکوس
 

 2آرش فاضلی و 2، علی آرمینیان*،1، علی اشرف مهرابی1سمیرا محمدی

 

 ، ایلامگاه ایلامدانشکده کشاورزی، دانشنباتات ، گروه زراعت و اصلاحکارشناسی ارشد آموختهدانش -3

 ، ایلامدانشکده کشاورزی، دانشگاه ایلام نباتاتگروه زراعت و اصلاح، استادیار -2
 

 (20/33/3112تاریخ پذیرش:  – 05/00/3112)تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

 کثيرت للآ 310 مجموع در ،ISSR آغازگر 31 از استفاده با Aegilops cylindrica جمعيت 15 ژنتيکی تنوع بررسی منظور به

 تا 6 از شده تکثير هایآلل تعداد .ندشد داده تشخيص چندشکل آلل عنوانبه درصد(، 15/10) آلل 300 ،تعداد این از که ندشد

 آغازگر رایب 15/0 تا UBC841 آغازگر در 30/0 از یچندشکل اطلاعات محتوای بود. متغير آلل 30/33 ميانگين با 20

UBC836 آغازگر برای 6/0 از نشانگر شاخص همچنين بود. متفاوت UBC841 هایروش بود. متفاوت 35 آغازگر برای 6 تا 

 تنوع بين ارتباط عدم و کند تفکيک هم از کامل طوربه را هايتعجم نتوانست اصلی مختصات به تجزیه و ایخوشه بندیگروه

 هایجمعيت مجموع در .باشدمی هاجمعيت این یلابا ژنتيکی تنوع دهندهنشان که داد نشان را جغرافيایی تنوع و مولکولی

 و تنوع مرکز بنابراین دادند، نشان کشور غرب شمال و شمال هایجمعيت به نسبت بيشتری تنوع کشور، غرب جنوب و غرب

 .اندانتقال یافته کشور شمال سمت به مناطق این از وبوده  کشور غرب جنوب و غرب احتمالاً Ae. cylindrica گونه پيدایش

 باشد.می گندم وحشی خویشاوندان ژنتيکی بعامن مدیریت برای مفيدی ابزار ISSR نشانگرهای که داد نشان تحقيق این ایجنت

 ISSR نشانگر ،ژنتيکی تنوع ای،خوشه تجزیه اصلی، مختصات به تجزیه ،Aegilops cylindrica کلیدی: واژگان
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 و همکاران محمدی .…نیای های گندم کی جمعیتبررسی ساختار تنوع ژنتی

 مقدمه
 ،سالهیک گياهی ، Aegilops cylindrica Hostونهگ

 Triticeae طایفه و Poaceae خانواده به متعلق و خودگشن

 ژنوم با (x 1 =n 2= 20) آلوتتراپلوئيد گونه این .باشدیم

CCDD دیپلوئيد هایگونه بين گيریدورگ با که است Ae. 

tauschii (31 =x 2 =n 2) ژنوم با DD و Ae. caudata 

(31 =x 2 =n 2) ژنوم با CC است آمده وجودبه (Jaaska, 

1981; Johnson, 1976). هلال در گونه این تنوع مرکز 

 ایران نواحی بيشتر در و بوده مرکزی آسيای و حاصلخيز

 دلایل به گونه این .(Van Slageren, 1994) دگردمی یافت

 جمله از دارد، اقتصادی اهميت جهان سراسر در مختلفی

 و است نان گندم مزارع در شایع هرز علف یک کهاین

 و خاورميانه، آمریکا متحده ایالاتمزارع  در وسيعی طوربه

 ,.Gandhi et al) یابدمی گسترش اروپا از هاییبخش

 گندم و گونه این بين طبيعی گيریدورگه .(2005

 گندم و گونه این بين ژن جریان برای پتانسيل دهندهنشان

 ;Gandhi et al., 2009) باشدمی مزرعه شرایط تحت

Gandhi et al., 2005). یک عنوانبه همچنين گونه ینا 

 ,.Farooq et al) شوری به تحمل مانند مفيد صفات از منبع

 ,.El Bouhssini et al) گندم مگس به مقاومت ،(1992

 شده شناخته (Iriki et al., 2001) سرما به متحمل و (1998

 در ژنتيکی تنوع بررسی گندم اصلاح برای است.

 تنوع باشد.می ضروری امری آن وحشی خویشاوندان

 نشانگرهای از استفاده با Ae. cylindrica گونه در ژنتيکی

RAPD (Farkhari et al., 2007; Goryunova et al., 

 AFLP (Pester et و RAPD نشانگرهای ترکيب ،(2004

al., 2003)، ایهسته و کلروپلاست ریزماهواره نشانگرهای 

(Gandhi et al., 2009)، هاآلوزایم تنوع (Watanabe et 

al., 1994) ایيرهذخ هایپروتئين و (Khabiri et al., 

2013; Khabiri et al., 2012) گرفته قرار بررسی مورد 

 ژنتيکی تنوع مطالعات در که نشانگرهایی از یکی است.

 ،است ISSR نشانگر ،دارد کاربرد گياهان و زنده اتموجود

ISSR  بر مبتنینشانگری PCR قطعه که است DNAی 

 جهت در که را ماهواره ریز دو بين تکثير قابل و موجود

 به تکنيک این کند.می تکثير را دارند قرار هم مخالف

 و بيشتر چندشکلی ميزان و ندارد نياز آغازگر طراحی

 نشانگرهای دیگر به نسبت یترراحت آشکارسازی

 این .(Terzopoulos and Bebeli, 2008) دارد مولکولی

 دارنشان ،3فيلوژنی ژنتيکی، تنوع مطالعات در نشانگرها

 کاربه تکاملی شناسیزیست و ژنومی یابینقشه ژنی، 2کردن

 همکاران و باراندوزی جم .(Reddy et al., 2002) روندمی

(Jam Baranduzi et al., 2013،) ژنتيکی تنوع بررسی برای 

 .Ae. tauschii، Ae شامل آژیلوپس گونه 6 از توده 16

cylindrica، Ae. umbellulata، Ae. triuncialis، Ae. 

biuncialis و Ae. crassa، آغازگر 31 از ISSR استفاده 

 هاآن از باند 313 که شد تکثير باند 3116 نهایت در کردند،

 ,.Farkhari et al) همکاران و یفرخار بودند. چندشکل

 Ae. cylindrica جمعيت 20 ژنتيکی تنوع مطالعه با (2007

 ارتباطی که دریافتند RAPD آغازگر 31 از استفاده با ایران

 ندارد. وجود هاآن جغرافيایی منشأ و ژنتيکی تنوع بين

 با نيز (،Moradkhani et al., 2012) همکاران و مرادخانی

 و زراعی گندم گونه 5 از ژنوتيپ 20 تيکیژن تنوع ارزیابی

 .A. tauschii، Ae. cylindrica، Ae. crassa، Ae وحشی

speltoides و Triticum aestivum آغازگر 30 با ISSR، 

 مشاهده هاگونه درون در را ژنتيکی تنوع از بالایی سطح

 23 ،(Naghavi et al., 2009) همکاران و نقوی د.کردن

 بين ژنتيکی روابط بررسی برای را وارهریزماه آغازگر جفت

 ،Ae. tauschii، Ae. cylindrica گونه چهار از نمونه 52

Ae. crassa  و T. aestivum داد نشان نتایج .بردند کاربه 

 در ژنتيکی تنوع بررسی، مورد گونه چهار ميان در که

 بود. کمتر بسيار T. aestivum و Ae. cylindrica هایگونه

 از: بودند عبارت تحقيق این اصلی هدافا طورکلیبه

 هایتوده درون و بين قرابت و ژنتيکی ارتباط شناخت .3

Ae. cylindrica، وارهدرخت یک تشکيل و هاآن بندیگروه 

                                                           
1. Phylogeny 
2. Tagging 
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 نشانگرهای از حاصل ژنومی نگاریانگشت اساس بر
ISSR 

 هایجمعيت ژنتيکی تفرق و تنوع ميزان مطالعه .2

 و موجود پلاسمژرم بهتر مدیریت منظور به شده شناسایی

 نژادیبه هایبرنامه در آن از بهينه استفاده

 ریزیبرنامه در آمده دستبه اطلاعات از استفاده .1

 .Ae هایجمعيت از کلکسيون ایجاد و پلاسمژرم حفاظت

cylindrica اصلاحی کارهای جهت 

 .Ae هایتوده پراکنش جغرافيایی ارتباط بررسی .1

cylindrica مولکولی اطلاعات با 

 هاروش و مواد

 Ae. cylindrica جمعيت 15 از تحقيق این در :گیاهی مواد

 آذربایجان اردبيل، گيلان، شامل استان 33 از کهاستفاده شد 

 ،لرستان کرمانشاه، همدان، کردستان، زنجان، شرقی،

 بانک توسط که فارس و خوزستان بختياری، و چهارمحال

 دانشکده در واقع کشور غرب حبوبات و غلات ژن

 (.3 )جدول بود شده آوریجمع ایلام دانشگاه کشاورزی

صورت بالک از ژنومی به DNA: ژنومی DNA استخراج

های دو تا سه برگی رشد یافته در گلدان بافت برگ گياهچه

براساس  3CTABگياهچه از هر جمعيت(، به روش  1)

( با Doyle and Doyle, 1987دستورالعمل دویل و دویل )

 DNAی تغييرات استخراج گردید. کميت و کيفيت اندک

روی ژل  DNAها با استفاده از روش الکتروفورز نمونه

 و نيز روش x1 ,2TAE درصد در بافر 0/0آگارز 

نانومتر  200و  260های اسپکتروفتومتری در طول موج

نانوگرم در  300ها تا حد نمونه DNAبررسی گردید و 

  .شدميکروليتر رقيق 

 واکنش انجام برای :پلیمراز ایزنجیره اکنشو مراحل

 بين از که شد آزمایش ISSR آغازگر 15 پليمراز، ایزنجيره

 بودند، چندشکلی دارای که (2 )جدول آغازگر 31 هاآن

 20 حجم در پليمراز ایزنجيره واکنش شدند. انتخاب

 300 )غلظت ژنومی DNA ميکروليتر 5/3 شامل ميکروليتر

                                                           
1. Cethyl Trimethyl Ammonium Bromide 
2. Tris Acetate EDTA 

 کلرید ميکروليتر X30، 0/3 بافر وليترميکر 2 ،نانوگرم(

 ،مولارميلی dNTPs 3 ميکروليتر 1/0 مولار،ميلی 20 منيزیم

 1/0 ،پيکومول( 30 )غلظت آغازگر ميکروليتر 2/3

 0/32 با نهایت در و واحد( 5) پليمراز Taq آنزیم ميکروليتر

 ایزنجيره واکنش شد. انجام تقطير بار دو آب ميکروليتر

 زمانی برنامه با (Bio Rad) ترموسایکلر ستگاهد در پليمراز

 سانتيگراد، درجه 11 دمای در اوليه سازیواسرشت دقيقه 1

 دمای کهطوری)به Touchdown صورتبه اوليه چرخه 30

 از بالاتر گرادسانتی درجه 5 الگو رشته به آغازگر اتصال

 چرخه، هر ازای به و شد گرفته نظر در واقعی اتصال دمای

 اتصال دمای به تا یافته کاهش اتصال دمای از رجهد 5/0

 سازیواسرشت ثانيه 10 شامل چرخه 25 و برسد( واقعی

 آغازگر هر برای شده توصيه دمای گراد،سانتی درجه 11 در

 12 در دقيقه 2 و آغازگرها( اتصال )جهت ثانيه 15 مدتبه

 در نهایی بسط و گردید انجام بسط جهت گرادسانتی درجه

 شد. انجام دقيقه 1 مدتبه گرادسانتی درجه 12 دمای

 ژل الکتروفورز از استفاده با شده تکثير DNA قطعات

 جهت و تفکيک TAE, 1x بافر در درصد 5/3 آگارز

 برای شد. استفاده بروماید اتيدیوم محلول از ژل آميزیرنگ

 استفاده bp300  مارکر سایز از تکثيری قطعات اندازه تعيين

 شد.

 تکثير از حاصل باندهای :هاداده تحلیل و تجزیه

 با اوليه هایداده عنوانبه آغازگر هر از استفاده با هاجمعيت

باند(  وجود عدم )برای صفر و باند( وجود )برای یک اعداد

 PIC)1امتيازدهی شدند. ميزان اطلاعات چندشکل )

2 فرمول
ij∑P-PIC = 1 محاسبه گردید که در آن ،Pij 

ام است. همچنين ميزان iام برای نشانگر jفراوانی آلل بيانگر 

 = MI( با استفاده از فرمول 1MIشاخص نشانگر )

PIC×N×β ( محاسبه شدPowell et al., 1996; Anderson 

et al., 1993). که وریــطبهPIC زانــن ميــانگيــمي 

Nر، ـــآغازگ هر رایـــب کلیــدشـــچن لاعاتـــاط

                                                           
3. Polymorphic Information Content 
4. Marker Index  
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 و همکاران محمدی .…نیای های گندم کی جمعیتبررسی ساختار تنوع ژنتی

 مورد استفاده در این تحقيق Aegilops cylindricaهای تجمعي -3جدول 

Tab 1. List of Aegilops cylindrica populations used in this study 
 آوریمحل جمع

 
Collection sites کد 

Code 

 ردیف

Row 
 کد Collection sites آوریمحل جمع

Code 

 ردیف

Row 

روستای ده -نورآباد -لرستان

 سفيد
Lorestan-Nourabad AC19 19 ــ - AC1 1 

 AC2 2 - ــ AC20 20 - ــ

 AC21 21 - ــ

 35 –سرعين  -جاده اردبيل

 کيلومتری سرعين
Ardebil-sareyn AC3 3 

بعد از -جوانرود-جاده کرمانشاه

 پليس راه
Kermanshah-Javanroud AC22 22 

کيلومتری  20 -کردستان

 دیواندره به سمت سنندج
Kurdestan-Sanandaj AC4 4 

 AC23 23 - ــ

آوری ایران )محل جمع

 ناشناخته(
Iran-Unknow AC5 5 

نزدیک  -هرسين -کرمانشاه

 روستای چغاسعيد
Kermanshah-Harsin AC24 24 ایذه -ناغان -خوزستان  Khuzestan-Izeh AC6 6 

کيلومتری 30 -آذربایجان شرقی

 کليبر -جاده اهر
Azarbayejan-Kaleybar AC25 25 

 -ن شرقیآذربایجا

رکليب -کيلومتری اهر30  
Azarbayejan-Kaleybar AC7 7 

 Hamedan-Hamedan AC26 26 همدان -جاده اسدآباد -همدان

 -خرم آباد -لرستان

ا کيلومتر ت 55 -سپيددشت

 سپيدشت

Lorestan-Sepiddasht AC8 8 

نتهرا-ورودی جاده زنجان  Guilan-Astara AC27 27 روستای حيران -آستارا -گيلان  Tehran-Tehran AC9 9 

حومه  -چهارمحال و بختياری

 شهرکرد
Chaharmahale Bakhtiari-

Shahrekord 
AC28 28 

ه بعد از زرینه ب -کردستان

 سمت سقز
Kurdestan-Saghez AC10 10 

 Kermanshah-Harsin AC29 29 هرسين -کرمانشاه

-جاده اليگودرز -لرستان

تا دورود 15 -دورود  
Lorestan-Dorud AC11 11 

 -کيلومتری خرم آباد 10 -لرستان

 سپيدشت
Lorestan-Sepiddasht AC30 30 

جاده  -آذربایجان شرقی

مياندوآب –ملکان   
Azarbayejan-Miandoab AC12 12 

 -اسد آباد -سنقر -کرمانشاه

 روستای یاسر
Kermanshah-Songhor AC31 31 

تر کيلوم -آذربایجان شرقی

تبریز -اهر 60  
Azarbayejan-Tabriz AC13 13 

 Tehran-Tehran AC32 32 تهران –ورودی جاده زنجان 

 -جاده هرسين -کرمانشاه

 کرمانشاه
Kermanshah-

Kermanshah 
AC14 14 

جاده آذر  -آذربایجان شرقی

 بناب -شهر
Azarbayejan-Bonab AC33 33 بردج شيراز -فارس  Fars-Shiraz AC15 15 

 -جاده خرم آباد -لرستان

کيلومتر تا  55 -سپيددشت

 سپيدشت

Lorestan-Sepiddasht AC34 34 
کيلومتری  5 -کردستان

 کامياران
Kurdestan-Kamyaran AC16 16 

 Guilan-Astara AC35 35 آستارا -جاده صومعه سرا -گيلان

اندیمشک  -جاده خرم آباد

روستای ویسيان–  
Lorestan-Veysian AC17 17 

 Kermanshah-Javanrud AC18 18 دوراهی جوانرود -کرمانشاه  

 .خوشه کاملاً از هم متمایز بودند از لحاظ موروفوتيپ و رنگ 11و  0نمونه های شماره 

The samples No. 8 and 34 are entirely different with respect to morphotype and spike color. 
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 چندشکلی نسبت β و آغازگر هر برای باندها تعدادکل

 مزایای برعلاوه MI شاخص باشد.می آغازگر هر برای

 در نيز را چندشکلی نسبت و نوار کل تعداد ،PIC شاخص

 بيشتر آلل توليد جهت را آغازگر هر پتانسيل و گرفته نظر

 هایروش با همراه تشابه عدم هایشاخص دهد.می نشان

 با (2NJ) مجاور اتصال و UPGMA)3) ميانگين اتصال

 DARwin 5.0 (Perrier and، افزارنرم از استفاده

Jacquemoud-Collet, 2006) از استفاده با و محاسبه 

 به تجریه روش با شدند. مقایسه XLSTAT افزارنرم

 افزارنرم از استفاده با (1PCoA) اصلی مختصات

DARwin 5.0  سه نمودار یک در هاجمعيت بندیگروه 

 Minitab 16 (Barbara et افزارنرم با شده ترسيم بعدی

al., 2012) مختصات به تجزیه گرفت. قرار بررسی مورد 

 GenALEx  6.41افزارنرم از استفاده با نيز هاگروه اصلی

(Peakall and Smouse, 2006) نمودار و گردید محاسبه 

 از شد. ترسيم Minitab  16 افزارنرم با هاگروه بعدی سه

 هتجزی برای MEGA 3.1 (Kumar et al., 2004) افزارنرم

 هاجمعيت درون ژنتيکی فاصله محاسبه و ایخوشه

 GenALExافزارنرم از استفاده با سپس و گردید استفاده

 هایآلل درصد ها،جمعيت بين ژنتيکی فاصله ،6.41

 شاخص و هتروژنی شده تصحيح شاخص چندشکل،

 نيز مولکولی واریانس تجزیه و محاسبه شانون اطلاعات

 گرفت. انجام

 بحث و ایجتن

 در رفته کاربه آغازگر 31 از استفاده با :چندشکلی اسبهمح

 300 تعداد این از که شد تکثير )آلل( باند 310 مجموع

 آلل عنوانبه هاآلل درصد 15/10 دیگر عبارتبه آلل،

 و فرخاری مطالعه در .ندشد داده تشخيص چندشکل

                                                           
1. Unweighted Paired Group Method using Arithmetic average 

2. Neighber Joining 
3. Principal Coordinates Analysis 

 آغازگر 31 از استفاده با (Farkhari et al., 2007) همکاران

RAPD، تعداد .دش گزارش درصد 61 چندشکلی درصد 

 ميانگين و بود متغير 20 تا 6 از در تحقيق حاضر، هاآلل

 بين در بود. آغازگر هر برای 30/33 شده، توليد هایآلل

 311آلل و سپس آغازگر  20با  35 آغازگر آغازگرها، این

 توسط توليدی هایآلل ميان در را آلل بيشترین آلل، 30 با

 کمترین آلل 6 با نيز UBC823 آغازگر داشتند. گرآغاز هر

 .(2 لو)جد داد اختصاص خود به را آلل تعداد

( نيز در بررسی Najaphy et al., 2011نجفی و همکاران )

و  20تا  5ها را های گندم تعداد آللتنوع ژنتيکی ژنوتيپ

دست آوردند. به ISSRآلل برای هر آغازگر  6/0ميانگين 

 200از در تحقيق حاضر، وليد شده محدوده قطعات ت

جفت باز )آغازگر  2500( تا UBC836جفت باز )آغازگر 

UBC8152ل و( متغير بود )جد.) 

و شاخص چندشکلی  اطلاعات محتوایمحاسبه 

 و شاخص نشانگرچندشکلی  اطلاعات محتوای نشانگر:

که نتایج  محاسبه گردیدطور جداگانه  ، بهگرآغازهر 

 ميزان بيشترین UBC836 آغازگر .است آمده 2 جدولدر

 35 آغازگر و (15/0) چندشکلی اطلاعات محتوای

 ميزان کمترین را نشان دادند. (6) نشانگر شاخص نیبيشتر

 نشانگر شاخص و (30/0) چندشکلی اطلاعات محتوای

 ميانگين .دست آمدبه UBC841آغازگر  برای (6/0)

 شاخص ميانگين و (21/0) چندشکلی اطلاعات محتوای

 Thomas) ببلی و توماس .شد محاسبه (13/2) نشانگر

and Bebeli, 2010) های نيز در بررسی تنوع ژنتيکی گونه

و  22/0را  چندشکلی اطلاعات محتوایآژیلوپس ميانگين 

 گزارش کردند. 13/1را  شاخص نشانگر ميانگين

 311 و آغازگر 35آغازگر  آمده، دستبه نتایج به توجه با

 تفکيک قدرت  ،نشانگر شاخص نیبيشتر داشتن با

 بنابراین ،دارند آغازگرها سایر با مقایسه در یبالاتر
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 و همکاران محمدی .…نیای های گندم کی جمعیتبررسی ساختار تنوع ژنتی

 تنوع بررسی برای را هاآغازگر این از استفاده توانمی

 به نزدیک ژنوم با گندم و آژیلوپس هایگونه سایر ژنتيکی

Ae. cylindrica داد. قرار اولویت در 

قيق برای در این تح حاسبه ضرایب همبستگی کوفنتیک:م

مشخص کردن بهترین شاخص عدم تشابه و تشخيص 

ترین دندروگرام برای بهترین الگوریتم برای ترسيم مناسب

، 3های عدم تشابه شامل دایسگزارش نتایج، همه شاخص

 اتصال هایروشبا  1و سوکال 1، اوشيایی2جاکارد

 بر و محاسبه (NJ)مجاور اتصال و (UPGMA)ميانگين

 مقایسه 5مانتل آزمون از حاصل ککوفنتي ضرایب اساس

 (1 )جدول دارمعنی و بالا بسيار همبستگی ضرایب شدند.

 چهار این از آمده دستبه هایماتریس تطابق دهندهنشان

 زیاد تعداد از استفاده هنگامبه رو این از است. شاخص

 مشابه هاروش این از کدام هر از حاصل نتایج نشانگر،

 در جاکارد و دایس هایشاخص تشابه بود. خواهد

 يزن قبلاً وحشی هایگندم ژنتيکی تنوع بررسی مطالعات

 .(Kharestani, 2010; Shiri, 2009) است شده گزارش

دليل گزارشات متعدد و عموميت بيشتر شاخص دایس، به

از این شاخص در محاسبه فواصل ژنتيکی بين و درون 

دست آمده، ها استفاده گردید. با توجه به نتایج بهجمعيت

در آزمون  NJ، الگوریتم NJو  UPGMAبين دو الگوریتم 

مانتل ضریب کوفنتيک بالاتری نشان داد، در نتيجه در 

 گزارش نتایج از این روش استفاده شد.

برای بررسی ميزان شباهت بين  ای:تجزیه خوشه

ها، با استفاده از بندی آنهای مختلف و گروهجمعيت

س عدم تشابه دایس و الگوریتم های حاصل از ماتریداده

NJهای مختلف ترسيم شد. ، دندروگرام جمعيت

ها را در دو (، جمعيت3دست آمده )شکل دندروگرام به

که طوریبه های متعددی قرار داد.گروه عمده و زیرگروه

های خوزستان، جمعيت از استان 13در گروه اول 

                                                           
1. Dice 
2. Jaccard 

3. Ochiai 

4. Sokal 
5. Montel test 

يل، آذربایجان شرقی، کردستان، لرستان، زنجان، اردب

کرمانشاه، گيلان، همدان، چهارمحال و بختياری، و در 

های کردستان، فارس، جمعيت از استان 1گروه دوم نيز 

لرستان و کرمانشاه قرار گرفت. نتایج حاصل از این 

 دندروگرام، عدم ارتباط بين تنوع مولکولی و تنوع

های که جمعيتدهد، به طوریجغرافيایی را نشان می

ها یا ر یک استان یا شهر در گروهآوری شده دجمع

دهنده اند که نشانای قرار گرفتههای جداگانهزیرگروه

ها می باشد. از طرف تفاوت ژنتيکی بالای این جمعيت

 هایی که در یک گروه قراردیگر بسياری از جمعيت

اند از مناطق جغرافيایی متفاوت هستند که این مورد گرفته

ها در مناطق این جمعيتدليل تشابه ژنتيکی گسترده 

باشد. این نتایج با مطالعات دیگر  مختلف کشور می

 Hajiها با نشانگرهای مولکولی همخوانی دارد )آژیلوپس

Karam et al., 2011; Ranjbar et al., 2008; Farkhari et 

al., 2007.) 

با  5ACدر تحقيق حاضر، جمعيت ناشناخته با کد 

اند، خوشه قرار گرفته ایذه( در یک-)ناغان 6ACجمعيت 

توان احتمال داد که این جمعيت ناشناخته با بنابراین می

های نزدیک است. جمعيت 6ACبه جمعيت  5ACکد 

 AC 1با جمعيت  2ACو  3ACناشناخته با کدهای 

)سرعين اردبيل( در یک خوشه قرار گرفته، بنابراین این 

با های ناشناخته ها به هم نزدیک هستند. جمعيتجمعيت

های نيز به جمعيتAC 21و  20AC ،23ACکدهای 

31AC 22 و AC باشند.)لرستان و کرمانشاه( نزدیک می 

اطلاعات حاصل از  ها:تجزیه به مختصات اصلی جمعیت

 ی شده با روش تجزیه به مختصات اصلیهدهای نمرهآلل

(PCoA) (. 2)شکل  مورد بررسی تکميلی قرار گرفت

دهد که می مختصات اصلی نشاننتایج حاصل از تجزیه به 

 10/33و  11/31 ، 52/21ترتيب بهو سوم  دوم ،اول بعد

و این  ندـبر داشت درصد از اطلاعات را در 21/51مجموعاً 

پراکــنش گستــرده  دهنـده واند نشانــتبه نوبه خود مـی

 مختـلف بـــر روی ســطح ژنــوم آغــازگــرهای
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 هاهمراه محتوی اطلاعات چندشکلی و شاخص نشانگر آنرد استفاده بهمشخصات آغازگرهای مو -2جدول

Table 2. Primer characteristics used in this study, polymorphic information contents and marker index 

باز( ی )جفتريتکث قطعات اندازه  

Amplified fragment length 

(bp) 

MI PIC 

شکلیدرصد چند  

Percentage of 

polymorphism 

هایتعداد آلل  چندشکلی 

No. 

Allelepolymorphic 

alleles 

هاتعداد آلل  

Allele 

No. 

دمای اتصال 

(°C) 
Annealing 

Tm (°C) 

 توالی آغازگر

 5׳3→׳
Primer 

sequence 

 آغازگر نام

Primer 

name 

330-800 1.5 0.2 100 7 7 50 (GA)8A UBC812 

350-2500 2.2 0.3 100 7 7 52 (CT)8G UBC815 

400-900 0.7 0.1 100 6 6 52 (TC)8C UBC823 

200-980 4.9 0.4 100 14 14 53 (AG)7ACYA UBC836 

350-1300 2.8 0.2 100 12 12 53 (GA)8YT UBC840 

250-1000 0.6 0.1 85.7 6 7 55 (GA)8YC UBC841 

200-900 3.2 0.3 100 12 12 55 (GA)8YG UBC842 

320-2000 2.9 0.2 100 12 12 53 (TC)8RT UBC853 

600-1500 1.8 0.2 100 10 10 52 (AC)8C ISSR04 

280-1200 1.4 0.1 91.7 11 12 50 (GA)8T ISSR08 

470-2000 2.2 0.2 100 11 11 52 (AC)8G ISSR10 

520-2000 2.2 0.3 100 8 8 52 (TCC)5 ISSR15 

430-1300 3.6 0.3 100 12 12 52 (CA)8G ISSR17 

450-2000 3.3 0.2 100 15 15 52 (AC)8AT 12 

300-1700 6 0.3 100 20 20 54 (AC)8TG 15 

330-800 1.1 0.2 100 7 7 52 (AG)8AA 134 

300-2000 5.6 0.3 100 18 18 54 (AC)8G 144 

Y (C /  T), R  (A  / G) 

 

 ضرایب همبستگی کوفنتيک -1جدول 

Table 3. Cophenetic correlation coefficients 

 ( lgorithmsaClustering) الگوریتم ترسيم دندروگرام

  تابع محاسبه ماتریس فاصله

Computable function of distance matrix

UPGMA NJ

Dice 0.966 *** 0.987 *** 

Jaccard 0.973 *** 0.987 *** 

Ochiai 0.966 *** 0.987 *** 

Sokal 0.974 *** 0.984 *** 
*** 0.995  =Jaccard-Dicer 

:***  Significant at 0.001 probability level. .احتمال دار در سطحمعنی***
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 جمعیت 
population 

 

 

0.25    0.20   0.15   0.10  0.05  0.00          
Dissimilarity 

 تشابهعدم 
 

 NJالگوریتم با استفاده از روش دایس و  Ae. cylindricaهای بندی جمعيتگروه -3شکل 

Figure 1. Grouping of Ae. cylindrica populations using Dice coefficient and NJ algorithm 

 

Ae. cylindrica های آن باشد. نتایج و همه کروموزوم

از تجزیه به مختصات اصلی تا حدود زیادی با  حاصل

 (، همخوانی دارند.3دندروگرام ترسيم شده )شکل 

بررسـی بهتـر    منظور به ها:تجزیه به مختصات اصلی گروه

ت جمعي ـ ISSR ،15تر اطلاعات مولکـولی نشـانگر   و دقيق

 ها به پـنج گـروه  مورد بررسی براساس محل جمع آوری آن

 جنوب جمعيت، 0 با غرب شمال جمعيت، 2 با شمال کلی

 6 شامل گروهی و جمعيت 36 با غرب جمعيت، 1 با غرب

 از حاصـل  نتـایج  .شـدند  قسـيم ت ناشناخته منشأ با جمعيت

 و دوم ،اول بعـد  کـه  داد نشـان  اصـلی  مختصـات  به تجزیه

 از درصد 300 مجموعاً 11/3 و 10/1 ،01/01 ترتيببه سوم

 (1 )شـکل  نمـودار  این اساس بر .داشتند بر در را اطلاعات

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
1.

1.
13

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
93

.1
.1

.2
.7

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

5-
03

 ]
 

                             8 / 14

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.1.1.13
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1393.1.1.2.7
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-24-fa.html


 1/ شماره  1 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

23 

 شـامل  گروه به ناشناخته هایجمعيت گروه در موجود تنوع

ــت ــایجمعي ــمال ه ــرب ش ــک غ ــرنزدی ــت ت ــروه اس . گ

ــه ســایر  جمعيــت هــای غــرب و جنــوب غــرب نســبت ب

ت داشـته و  ها فاصله کمتری با مرکز محور مختصاجمعيت

هـا  دهنده تنوع آللی و هتروژنی بالای این جمعيتاین نشان

ی غرب و شمال هاجمعيتها است. نسبت به سایر جمعيت

 هـا جمعيـت به هم و دورترین  هاجمعيتغرب نزدیکترین 

 .شمال و جنوب غرب هستند

آگـاهی   : برایهامحاسبه فاصله ژنتیکی درون و بین گروه

 ،ی مــورد بررســیهــابــين گــروهو تنــوع ژنتيکــی درون  از

اساس ماتریس عدم تشـابه   بر هاگروهدرون ژنتيکی  اصلوف

از طریـق   هـا دایس و نيز ماتریس فاصله و تشابه بين گـروه 

ــرNeiشــاخص تصــحيح شــده  اســاس  ، محاســبه شــد. ب

فاصـله ژنتيکـی درون   ( 1دست آمـده )جـدول   اطلاعات به

کمتـرین   داشـت کـه   632/0تـا   362/0ای از دامنـه  هاگروه

 گـروه ( مربـوط بـه   362/0) هـا گـروه فاصله ژنتيکـی درون  

( مربـوط بـه   632/0) و بيشترین فاصله ژنتيکی شمال کشور

بيشترین فاصله ژنتيکـی  . باشدمی جنوب غرب کشور گروه

ميان دو گروه شمال و جنـوب غـرب کشـور     Nei شاخص

ترین فاصله نيز ميان گروه با منشأ ناشـناخته   ( و کم213/0)

ــ ــور ) و گ ــرب کش ــمال غ ــت،  010/0روه ش ــود داش ( وج

باهت ژنتيکـی را بـا   عبارت دیگر این دو گروه بيشترین شبه

 یکدیگر دارند.

هـای چندشـکل،   آلـل  ميزان ژنتیکی: هایشاخص محاسبه

ــی و شــاخص اطلاعــات   شــاخص تصــحيح شــده هتروژن

دسـت آمـد   هـا بـه  شانون، برای هر گروه و ميانگين کـل آن 

بـالاترین   هـای غـرب کشـور بـا    يتگروه جمع (.5)جدول 

تصحيح شـده  شاخص  (،12/00) های چندشکلآللدرصد 

تنوع آللـی و   (121/0) ( و شاخص شانون213/0)هتروژنی 

 هـای آلــل. کمتـرین درصـد   هتروژنـی بيشـتری نشــان داد  

ــکل ــاخص (، 12/36) چندش ــی  ش ــده هتروژن ــحيح ش تص

( نيز مربـوط بـه گـروه    011/0) شاخص شانون و (010/0)

 .ودب های شمال کشوريتجمع

تـرین  که یکی از مهمجایی: از آنتجزیه واریانس مولکولی 

ای، تعيـين تعـداد مطلـوب خوشـه     های تجزیه خوشـه جنبه

است، به منظور تعيين تعداد مطلوب خوشه و تعيين بهترین 

ــانس مولکــولی       ــه بــرش دنــدروگرام، تجزیــه واری نقط

(AMOVAدرون و بين گروه )ر تجزیه ها صورت گرفت. د

واریانس مولکـولی ایـن امکـان نيـز وجـود دارد تـا اجـزا         

هـا در تنـوع کـل     واریانس محاسبه و سهم هـر یـک از آن  

( 6تعيين شود. نتـایج تجزیـه واریـانس مولکـولی )جـدول      

 %30داری در سـطح آمـاری   دهد که اختلاف معنینشان می

درصـد   15بين پنج گروه وجود دارد که طبق این اطلاعات 

درصـد   5وع کل مربوط به تنوع درون گروهی و فقـط  از تن

 هاست.آن مربوط به تنوع بين گروه

های غرب و جنوب غرب کشور تنوع طورکلی جمعيتبه

های شمال و شمال غرب کشور بيشتری نسبت به جمعيت

 .Aeنشان دادند، بنابراین مرکز تنوع و پيدایش گونه

cylindrica   بوده و احتمالاً غرب و جنوب غرب کشور

این گونه از این مناطق به سمت شمال کشور انتقال 

اند. یکی از اهداف اوليه برای حفظ طبيعت، نگهدارای یافته

های با سطوح بالای تنوع تنوع ژنتيکی است. برای جمعيت

ژنتيکی در مناطق مختلف غرب و جنوب غرب کشور 

و  ها حفاظت شدههای آن گردد که رویشگاهپيشنهاد می

های رداری از منابع وحشی ممنوع گردد. جمعيتببهره

شمال و شمال غرب کشور نيز بهتر است خارج از محل 

اصلی نگهداری شوند و به برنامه دقيق و تهيه بانک 

 .پلاسم نياز دارندژرم
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ات اول، بر روی سه محور مختص Ae. cylindricaهای نمودار سه بعدی حاصل از تجزیه به مختصات اصلی جمعيت -2شکل 

 دوم و سوم

Figure 2. Three-dimensional plot based on principal coordinate analysis for Ae. cylindrica populations 

 

 
 دوم و سوم ،بر روی سه محور مختصات اصلی اول Ae. cylindricaهای مختلف نمودار سه بعدی پراکنش گروه -1 شکل

Figure 3. Three-dimensional scatter plot of the different groups of Ae. cylindrica 
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 .Ae هایگروه )پایين قطر( و همسانی ژنتيکی )بالای قطر( بين ژنتيکی فاصلهها، مقادیر فاصله ژنتيکی درون گروه -1جدول

Cylindrical 

Table 4. The genetic distance between groups of Ae. Cylindrica, genetic distance (above the diagonal) and 

genetic identity (below the diagonal) 

 (Between groups ) هابين گروه
 هاگروه درون

Within groups 
Group ناشناخته گروه 

Unknown 

 غرب

West 

 جنوب غرب

Southwest 

 شمال غرب

Northwest 

 شمال

North 
0.93 0.88 0.79 0.93 *** 0.16 North شمال 

0.97 0.94 0.86 *** 0.07 0.17 Northwest شمال غرب 

0.87 0.97 *** 0.15 0.23 0.61 Southwest جنوب غرب 

0.94 *** 0.04 0.06 0.12 0.34 West غرب 

*** 0.07 0.15 0.03 0.07 0.18 Unknown ناشناخته 

 

 Ae. Cylindricalهایهای ژنتيکی در گروهمحاسبه شاخص -5جدول 

Table 5. Estimation of genetic index among Ae. Cylindrical groups  
 شاخص اطلاعات شانون

Shannon information 

index 

 شاخص تصحيح شده هتروژنی

Modified heterogeneous 

index 

 چندشکلهای آللدرصد 

Percentage of polymorphic 

alleles 

 تعداد نمونه

No. of 

samples 

Group گروه 

0.099±0.016 0.090±0.015 16.32 2North شمال 

0.205±0.020 0.145±0.014 41.05 8Northwest غرب شمال 

0.348±0.020 0.277±0.016 64.21 3Southwest غرب جنوب 

0.424±0.018 0.291±0.014 88.42 16West غرب 

0.193±0.020 0.140±0.015 36.84 6Unknown ناشناخته 

0.254±0.009 0.189±0.007 49.37 35Total mean  /کل ميانگين 

 
 Ae. Cylindricalتجزیه واریانس مولکولی پنج گروه  -6 جدول

Table 6. Analysis of molecular variance (AMOVA) related to 5 groups of Ae. Cylindrical 

 درصد احتمال

(P_Value) 

 آماره
 PhiPT 

 درصد واریانس

% of Variance 

 ميانگين مربعات

MS 

 مجموع مربعات

SS 

 آزادی درجه

D.f. 

 تغييرات منابع

S.O.V. 

0.09 0.045+ 5 % 29.81 119.27 4 
 هاگروه نبي

Between groups 

 
 

95 % 23.13 694.04 30 
 هاگروهدرون 

Within groups 

 
 

100 % 
 

 جمع کل 34 813.31

Total Sum 
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Abstract 

Genetic diversity among 35 accessions of Ae. cylindrica using 17 ISSR primers were investigated. 

Totally, 190 alleles were amplified and 188 alleles (98.95%) o were polymorphic. Number of 

Amplified alleles ranged from 6 to 20 with average 11.18 alleles for each primer. Polymorphic 

information content (PIC) varied from 0.10 (primer UBC841) to 0.35 (primer UBC836). Marker index 

criterion ranged from 0.6 (primer UBC841) to 6 (primer 15). Cluster and Principal Coordinate 

Analysis could not completely separate accessions and showed no association between molecular 

diversity and geographic diversity of genotypes, indicating that there is high genetic diversity among 

accessions. West and south-west genotypes showed more diversity than genotypes from north and 

north-west of the country. Therefore, the center of diversity and origin of Aegilops cylindrica might be 

the western and south-western regions of country and this species might transferred from these regions 

to the northern parts of the country. Results of this study showed that ISSR markers are useful tools 

for management of genetic resources of wheat and their wild relative species. 

Keywords: Aegilops cylindrica, Cluster analysis, Genetic diversity, ISSR marker, Principal 

coordinate analysis 
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