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 هایتصادفی جهت مطالعه روابط خويشاوندی و تنوع ژنتیکی ژنوتیپ نشانگرهایاستفاده از 

 غرب كشور ايران گندم ديم
 

4، طهماسب حسین پور3، رضا میر دريکوند2، فرهاد نظريان فیروزآبادی،*2، احمد اسماعیلی1علی درويشیان
 

 

 ، تهراندانشکده کشاورزی، دانشگاه پیام نور واحد تهرانآموخته کارشناسی ارشد، گروه بیوتکنولوژی کشاورزی، دانش -1

 آباد، دانشگاه لرستان، خرمدانشکده کشاورزیدانشیار، گروه زراعت و اصلاح نباتات،  -2

 آبادخرم، آبادخرم واحد اسلامی آزاد دانشگاه کشاورزی، دانشکده زراعت و اصلاح نباتات، گروه استادیار، -3

 آبادخرم لرستان، کشاورزی و طبیعی منابع تحقیقات مرکزمربی،  -4
 

 )26/08/1394 تاریخ پذیرش: – 18/05/1394 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده
موفقیت انتخاب بستگی به ارزیابی صحیح تنوع در  .نباتات انتخاب افراد برتر از درون جوامع متنوع گیاهی استاصلاح

برای ارزیابی تنوع ژنتیکی  ،ی در این موضوع دارند. در این تحقیقو نشانگرهای ملکولی توانمندی مناسب جمعیت گیاهی دارد

لاین  14رقم تتراپلوئید و  2رقم هگزاپلوئید،  9رقم و لاین گندم دیم پرکاربرد در مراکز تحقیقاتی غرب کشور )شامل  25

الگوی ، PCRم واکنش استخراج و پس از انجاژنومی به روش دلاپورتا  DNAاستفاده شد.  RAPDهگزاپلوئید( از نشانگر 

، باند قابل امتیازدهی به دست آمده که از این تعداد 200 ، تعدادآغازگر مورد مطالعه قرار گرفت. در مجموع 30بانددهی آنها با 

کمترین تعداد باند را تولید نمودند.  A18بیشترین تعداد باند و آغازگر  F4( چندشکل بودند. آغازگر 65باند )% 130 تعداد

 UPGMA( باند با استفاده از ضریب تشابه جاکارد و مبتنی بر روش 0( و عدم حضور )1ای براساس حضور ) وشهتجزیه خ

بود و میانگین ضرایب تشابه لاین ها  64/0متغیر بود. میانگین ضرایب تشابه  87/0تا  22/0انجام گرفت. دامنه ضرایب تشابه از 

و سرداری که جزء ارقام با تیپ رشد زمستانه  2( بین ارقام آذر87/0ابه ژنتیکی )( بود. بیشترین تش60/0( بیشتر از ارقام )63/0)

 6، 72/0مشاهده شد. با برش دندروگرام در نقطه  Bavicora( بین رقم سیمره با لاین 22/0هستند و کمترین تشابه ژنتیکی )

وه جداگانه را دادند. در مجموع نتایج این گروه اصلی به دست آمده و بقیه ارقام و لاین ها به تنهایی هر یک تشکیل یک گر

در مراکز تحقیقاتی  این گونهژرم پلاسم  متنوع کردنها بود که لازم است نسبت به  تحقیق حاکی از تشابه بالای ژنوتیپ

 .کرداقدام مربوطه 

  RAPDتنوع ژنتیکی، گندم، ،تشابه ژنتیکی: واژگان كلیدی
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 ...تصادفی جهت مطالعه روابط  نشانگرهایاستفاده از  درويشیان و همکاران

 مقدمه

موفقیت گذشته، حال و آینده اصلاح گران نبات به میزان 

تنوع ژنتیکی موجود در گیاهان زراعی و خویشاوندان 

(. کسب اطلاع از Kumar, 1999وحشی آنها بستگی دارد )

ها و آگاهی از  فاصله ژنتیکی در بین افراد یا جمعیت

ردنظر در برنامه های روابط خویشاوندی گونه های مو

اصلاحی، امکان سازماندهی ژرم پلاسم و نمونه گیری 

 Abdmyshanyمؤثر از ژنوتیپ ها را فراهم می سازد )

And Shahnjatbushehry, 1998.)  فناوریRAPD  یکی

از فناوری هایی است که به طور گسترده در بررسی های 

ا ژنتیکی مورد استفاده قرار می گیرد زیرا قادر است ب

اختلافات موجود بین گیاهان  DNAاستفاده از مقادیر کم 

شناسایی کند و نیاز به اطلاعات قبلی  DNAرا در سطح 

 ,Bagheri et al, 2007; Garcia et alدر مورد ژنوم ندارد )

از آغازگرهای  RAPD(. این خصوصیت که در 2002

کمی دارد باعث  DNAتصادفی استفاده می شود و نیاز به 

روشی ساده برای تجزیه و تحلیل سریع تبدیل شده به 

(. کاربرد نشانگرهای Quiroz and Klos,  2001گردد )

RAPD  به عنوان نشانگر ژنتیکی در گیاهان خودگشن که

، (مثل گندم هگزاپلوئید)تنوع درون گونه ای کمی دارند 

(. عبدالهی Fahima et al., 1999ثابت شده است )

 ,.Abdulahy Mendolekani et al) مندولکانی و همکاران

 28را برای بررسی تنوع ژنتیکی  RAPDنشانگر  (2003

نمونه گندم به کار بردند و سودمندی این نشانگر را برای 

ارزیابی تنوع ژنتیکی و روابط خویشاوندی اظهار کردند. 

با استفاده از نشانگر  (Liu et al., 1999) لیو و همکاران

RAPD 20 گروه قرار  4ید را در لاین گندم هکزاپلوئ

برای  RAPDدادند و پیشنهاد کردند که تجزیه و تحلیل 

دسته بندی لاین های گندم و شناسایی والدین برای تولید 

 Dashti et) دشتی و همکاران .هیبریدهای برتر مفید است

al., 2009)  نیز با استفاده از نشانگرRAPD  به بررسی

داخته و توانستند با تنوع ژنتیکی ژرم پلاسم های گندم پر

بندی  آنها را گروه 7/0و  65/0استفاده از ضرایب تشابه 

کشور ایران دارای اقلیم خشک و نیمه خشک بوده،  نمایند.

ها در اکثر مناطق منجر به کاهش بارندگی در برخی سال 

بروز تنش خشکی به خصوص در مراحل انتهایی رشد 

همین دلیل در (. به Gupta, 2007گردد )اکثر گیاهان می

حال حاضر نیاز ضروری به تحقیقات در زمینه شناسایی، 

های متحمل و مقاوم به  آوری و تولید ژنوتیپجمع

و بویژه در  گندم دیم( در کشورویژه بهخشکی در گندم )

هایی که کشت غالب آنها دیم است )مثل استان  استان

 ،. بر این اساس در این تحقیقگردداحساس می لرستان(

برخی از  ملکولی درنشانگرهای به روش  نوع ژنتیکیت

ها و ارقام گندم دیم رایج در مرکز  ترین لاین مهم

طبیعی استان لرستان )و غرب تحقیقات کشاورزی و منابع 

به منظور استفاده در پروژه های کاربردی اصلاح  کشور(

 .مورد پژوهش قرار گرفتاین گیاه 

 هامواد و روش
رقم  9شامل م و لاین گندم دیم )رق 25در این تحقیق 

( که لاین هگزاپلوئید 14رقم تتراپلوئید و  2هگزاپلوئید، 

در ایران و بیشتر در منطقه غرب کشور کشت می گردند 

با استفاده از  به منظور بررسی تنوع ژنتیکی بین آنها

ژنوتیپ های مورد آزمایش قرار گرفتند.  RAPDنشانگر 

رزی و منابع طبیعی لرستان مذکور از مرکز تحقیقات کشاو

های ملکولی در آزمایشگاه  و انجام آزمایش تهیه شدند

بیوتکنولوژی دانشکده کشاورزی دانشگاه لرستان صورت 

نام و شجره این ژنوتیپ ها را نشان می  1. جدول گرفت

-12گرم بافت تازه برگی که  1/0ژنومی از  DNAدهد. 

وش دلاپورتا روز از تاریخ کاشت آن گذشته بود به ر 10

(Dellaporta et al., 1993 استخراج شد. کیفیت و کمیت )

DNA  .استخراجی از طریق اسپکتروفتومتری مشخص شد

نمونه هایی که دارای کیفیت بالا بودند انتخاب و محلول 

نانوگرم در میکرولیتر تهیه شده و در  5کاری با غلظت 

زگر آغا 30. تعداد فتگرقرار استفاده  ها مورد آزمایش

تصادفی از شرکت فزابیوتک تهیه و به کار گرفته شدند. 

نوکلئوتیدی و دارای حداقل  10آغازگرهای مورد استفاده 

هیچکدام از آغازگرها  بودند. همچنین CGدرصد  60-50

 .دارای انتهای خودمکملی نبودند

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
2.

2.
47

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
94

.2
.2

.4
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

5-
07

 ]
 

                             2 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.2.2.47
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1394.2.2.4.8
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-47-fa.html


 2شماره  / 2جلد  / های ژنتیک گیاهیپژوهش

49 

 های گندم مورد بررسی مورد بررسینام وشجره ژنوتیپ -1جدول 
Table 1. Name and pedigree of studied wheat genotype 

 همارش

No. 

 ژنوتیپ

Genotype 

 تیپ رشد

Growth type 

 شجره

Pedigree 

 شماره

No. 

 ژنوتیپ

Genotype 

 تیپ رشد

Growth type 

 شجره

Pedigree 

1 Azar2 Winter 
 حاصل کراس با ژنوتیپ های داخلی

Progenies of the coss by internal 
genotype 

14 Berkut Spring BERKUT CM96 

2 Sardari Winter 

 خالص سازی شده از گندم بومی

 منطقه کردستان

Purification of local wheat in the 
Kurdistan Region 

15 Florkawa-2 Spring FLORKWA- 
2/KAUZ1CA94 

3 Shahivandi Spring 
 از توده های بومی استان لرستان

Landraces of Lorestan province 
16 Hamam-4 Spring HAMAM-4 -1CA92 

4 Symareh Spring 
 ICARDAرقم معرفی شده با منشا 

Cultivar from ICARDA 
17 Zemamra-8 Spring ZEMAMRA-8-ICW91 

5 TV2 Spring TEV2/3/URES/FUN/KAUZ-CM 18 Irena Spring IRENA/BABAKAS/PAS 
TOR-CM 

6 Nestor Spring NESTOR/3/HE1/3*CNO72//2* 
SERI/CMS92 19 Chen/Agilops Spring 

CHEN/AGILOPS.SQUA 
ROSA(TAUS)BCN3/NE 

E 
7 Seri/Rayon Spring SERI/RAYON CRG 2753 20 Pigo Spring PASTOR CM95 

8 Chamran Spring (ATTILA).(CM85836-50Y-OM 
OY-3M-OY 21 Seri Spring SERI/3//RL6010/4* YR 

CM96 

9 Pastor Spring PASTORCM(CM=CIMMYT) 22 Croc Spring CROC_1/AE.SGUARO 
SA. 

10 Zagros Spring 
 ICARDAرقم معرفی شده با منشا 

Cultivar from ICARDA 
23 Seri-82 Spring SERI82/SHUA"S"ISW8 

9 

11 Ghahar Spring 
 ICARDAرقم معرفی شده با منشا 

Cultivar from ICARDA 
24 Bavicora Spring BAVIACORA M92 

CM.29 

12 Maroon Spring 
Avd*Pchu ((28mt54A*N10-

Brv21 1c/Kt54B) Nar59> 
1093))7 

25 Sitta/Chil Spring SITTA/CHIL/IRENA/C 
M 

13 Koohdasht Spring 
 ICARDAرقم معرفی شده با منشا 

Cultivar from ICARDA  
  

 

 

نشان داده شده است. روشی  2نام و توالی آنها در جدول 

به کار گرفته شد روشی بود که اساس آن  PCRکه برای 

( است. اجزای Williams et al., 1993روش ویلیامز)

میکرولیتری عبارت بودند از:  25تشکیل دهنده هر واکنش 

 5/1( کلرید منیزیم با غلظت X1 ،2با غلظت  X10( بافر 1

( آغازگر 4میلی مول،  2/0با غلظت  dNTP( 3میلی مول، 

میکرولیتر  7( 5میکرومول،  5/0نوکلئوتیدی به غلظت  10

DNA میکرولیتر  25/0 (6نانوگرم،  5غلظت  ژنومی با

( آب مقطر 7واحد در میکرولیتر و  پلیمراز Taqآنزیم 

دوبار استریل بود. مخلوط های واکنش آماده شده برای 

تکثیر به دستگاه ترموسایکلر اپندورف انتقال می یافت. 

الگوی دمایی واکنش زنجیره ای پلیمراز به این ترتیب بود: 

؛ قیقهد 3درجه به مدت  94قسمت اول: یک چرخه، 

درجه به مدت یک  94چرخه شامل  45قسمت دوم: 

 2درجه به مدت  72درجه به مدت یک دقیقه،  35دقیقه،

 5درجه به مدت  72قسمت سوم: یک چرخه شامل  ؛دقیقه

 5/1دقیقه. برای انجام الکتروفورز از ژل آگارز با غلظت %

ولت به  80استفاده شد. برای الکتروفورز از ولتاژ ثابت 

عت استفاده شد. نشانگر مورد استفاده نشانگر سا 2مدت 

بود. رنگ آمیزی با اتیدیوم  bp100با باندهای استاندارد 

بروماید صورت گرفته و در نهایت به کمک دستگاه ژل 

عکس برداری صورت  (GAS9000مدل ) UVItecخوان 

 گرفت.

 - 100برای تجزیه آماری، نوارهایی در محدوده 

رارپذیری بالایی بودند جفت باز که دارای تک1300

ژل های به دست آمده  انتخاب و وارد محاسبات شدند.

( رتبه 0( و عدم حضور باند )1براساس حضور باند )

  بندی شدند. تجزیه خوشه ای بر همین اساس با استفاده از
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 ...تصادفی جهت مطالعه روابط  نشانگرهایاستفاده از  درويشیان و همکاران

 نام و توالی آغازگرهای مورد استفاده -2جدول 
Table 2. Name and sequence of used primers 

 توالی
Sequence (5'-3') 

 آغازگر

Primer 
 توالی

Sequence (5'-3') 
 آغازگر

Primer 
5'CCTGATCACC3' F3 5'CCTGGGCTTC3' UBC1 
5'TGGCGTCCTT3' F4 5'GACCGCTTGT3' UBC5 
5'CCGAATTCCC3' F5 5'TCTGTGCTGG3' UBC13 
5'GGGAATTCGG3' F6 5'AGTCAGCCAC3' UBC64 
5'CCAAGCTTCC3' F9 5'TGCCGAGCTG3' UBC66 
5'GGAAGCTTGG3' F10 5'CAGGCCCTTC3' UBC77 
5'ACGGTACCAG3' F12 5'GGGCGCGAGT3' UBC82 
5'GGCTGCAGAA3' F13 5'GGGCCCGAGG3' UBC84 
5'TGCTGCAGGT3' F14 5'GAGCACCAGG3' A1 
5'GGTGCGGGAA3' OPE-02 5'GAGGGCGTGA3' A2 
5'GTGACGTAGG3' OPA-08 5'GAGGGGGGGA3' A3 
5'GGACCCTTAC3' OPB-10 5'CCTGGGTGGA3' A14 
5'AGTGCTGTG3' OPO-12 5'CCTGGGCTTC3' A17 
5'AAGTCCGCTC3' OPO-04 5'CCTGGGTTCC3' A18 
5'CCACGGGAAG3' OPO-06 5'AGGTGACCGT3' A19 

 

انجام  UPGMAضرایب تشابه جاکارد مبتنی بر روش 

تمامی گرفته و در نهایت دندروگرام حاصله رسم شد. 

صورت  NTSYSمراحل تجزیه با استفاده از نرم افزار 

گرفت. علاوه بر تجزیه خوشه ای، ضریب همبستگی 

تجزیه هماهنگ کوفنتیک، تجزیه مؤلفه های اصلی و 

 .نیز محاسبه گردید (PCOA)اصلی 

 نتايج و بحث

باند  200آغازگر درمجموع  30به طور کلی با استفاده از 

تکثیر شد. میانگین تعداد باندهای تکثیری برای هر آغازگر 

باند چندشکل بودند،  130بود. از تعداد کل باندها،  7/6

 تولیدباند چندشکل  3/4یعنی به طور متوسط هر آغازگر 

بود. تعداد  65. بنابراین درصد باندهای چندشکل %نمود

قطعات تکثیر شده با آغازگرها متفاوت بود. بیشترین 

و کمترین تعداد  F4تعداد قطعات مربوط به آغازگر 

بود. بیشترین تعداد باند چندشکل  A18مربوط به آغازگر 

و کمترین تعداد باند چندشکل  F4مربوط به آغازگر 

بود. میزان درصد  A3و  A18 ،F5 مربوط به آغازگرهای

 100تا % F5برای  25شکلی در بین آغازگرها از %چند

 25برای  F4متغیر بود. الگوی بانددهی آغازگر  F12برای 

نشان داده شده است.  1لاین گندم در شکل  رقم و

چندشکلی به دست آمده با این نشانگر در این شکل به 

خوبی مشخص می باشد. با توجه به درصد بالای 

تظار می رفت که تغییرات خودباروری و پیچیدگی ژنوم ان

در بین ارقام و خصوصاً لاین های مورد استفاده پایین 

و تغییرات  باشد. با این حال ممکن است تنوع ژنتیکی

نسبتاً بالایی در بین این ارقام و لاین ها به جهت اینکه 

برخی از آنها حاصل تلاقی ارقام خارجی و داخلی می 

 باشند وجود داشته باشد. 

ها و ماتریس تشابه بین از امتیازدهی ژنوتیپ با استفاده

ارائه شده است،  3های گندم که در جدول ژنوتیپ 

 87/0تا  22/0ای از های تشابه ژنوتیپ ها، دامنهارزش

بود. میانگین  64/0داشتند. میانگین ضرایب تشابه کل 

بود. میانگین ضرایب تشابه لاین  60/0ضرایب تشابه ارقام 

از ارقام بود. کمترین شباهت ژنتیکی  ( بیشتر63/0ها )

و بیشترین  Bavicora( بین رقم سیمره با لاین 22/0)

وجود داشت.  2( بین ارقام سرداری و آذر87/0شباهت )

ضمن اینکه میانگین ضریب تشابه بین ارقام هگزاپلوئید 

درصد بود و ضریب تشابه بین دو رقم گندم  68گندم نیز 

در مجموع این نتایج این  برآورد شد. 84/0دوروم نیز 

های گندم مورد پژوهش نشان داد که که بین ژنوتیپ

بررسی شباهت ژنتیکی بالائی وجود دارد که بیانگر 

 .باشدضعیف بودن پایه ژنتیکی بین ارقام مورد مطالعه می
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و  25تا  1ژنوتیپهای  به ترتیب 25تا  1های . چاهکF4تکثیر شده توسط آغازگر  DNAالگوی نواربندی قطعات  -1 شکل

 می باشد. (bp100نشانگر اندازه )، Mچاهک 
Figure 1. DNA banding patterns amplified by F4 primer. Lane 1 -25 indicates genotypes and M indicates DNA 

size marker (100 bp) 
 

ه آمد 2 شکلدر تجزیه خوشه ای و رسم دندروگرام نتایج 

گروه اصلی به  6، 72/0وگرام در نقطه با برش دندر. است

، Bavicora  ،Croc ،Pigo)لاین  5دست آمد و 

Seri82،Nestor  ) رقم  2وPastor)  وFlorkawa-2 )  نیز

 6به تنهایی هر یک تشکیل یک گروه جداگانه دادند. 

گروه اصلی به این صورت می باشند: گروه اول شامل دو 

ز ارقام زمستانه می هر دو او سرداری بوده که  2رقم آذر

گروه دوم شامل ارقام زاگرس، کوهدشت، گهر،  باشند؛

 ؛دنباشمی renaIو  2v2T ،eriSمارون، چمران و لاین های 

  Hamam-4و   Zemamra-8لاین  2گروه سوم شامل 

هر دو لاین جزو لاین های با تیپ رشد بهاره  کهبوده 

 Seri/Rayonو  Chenلاین  2گروه چهارم شامل  هستند،؛

گروه پنجم ؛ دارای تیپ رشد بهاره هستند کهمی باشد 

دارای  کهمی باشد  Berkutو  Sitta/Chilلاین  2شامل 

رقم  2گروه ششم شامل  ؛تیپ رشد بهاره هستند

شاهیوندی و سیمره بوده که آنها از ارقام تتراپلوئید بوده و 

هر دو آنها دارای تیپ رشد بهاره می باشند. البنه لازم به 

ر است که هر گروه به زیر گروه هایی تقسیم می شد ذک

که ارقام با شباهت بالا در این زیرگروه ها قرار داشتند. در 

تحقیق حاضر با استفاده از تجزیه خوشه ای و دندروگرام 

به دست آمده، ماتریس ضرایب کوفنتیک برآورد شد. 

همبستگی بین این  Ntsysافزار سپس با استفاده از نرم

و ماتریس تشابه اولیه که براساس ضریب تشابه ماتریس 

جاکارد بدست آمده بود محاسبه گردید. در مطالعه حاضر 

، که =R)94/0بود ) 94/0همبستگی بین دو ماتریس برابر 

بندی را برازش مناسب ژنتیکی بین ارقام و صحت گروه

 دهد. نشان می

در مطالعه حاضر به منظور بررسی توزیع فضائی ژنوتیپ 

تجزیه براساس فاصله آنها از همدیگر از روش  ها

سه بعدی و  استفاده گردید. گراف هماهنگ اصلی

 هنشان داده شد 4 و 3 هایدوبعدی مورد نظر  در شکل

  است. با مقایسه فواصل فضائی و فواصل ژنتیکی که در

ای به دست آمده بود، مشاهده شد که روش تجزیه خوشه

طور مشابهی از همدیگر  ها را بههر دو روش ژنوتیپ

هایی که در تجزیه اند. در این روش ژنوتیپتفکیک نموده

های مجزائی را به خود ای به طور جداگانه گروهخوشه

اختصاص داده بودند در فاصله دورتری نسبت به سایر 

بر این در این روش ارقام اند. علاوه ها قرار گرفتهژنوتیپ

ز سایر ارقام گندم نان گندم دوروم به طور مناسب تری ا

در فاصله فضائی دورتری قرار گرفته اند که نشان دهنده 

باشد. نتایج اختلاف ژنتیکی بالا بین این دو گونه می

شامل مقادیر  (های اصلیمؤلفههماهنگ اصلی )تجزیه 

ویژه و نسبت واریانس توجیه شده توسط پنج مؤلفه اول 

. سه مؤلفه آورده شده است 4 برای آغازگرها در جدول

از کل تغییرات را توجیه نمودند که  72اول مجموعاً %

و  94/5و دو مؤلفه بعدی به ترتیب % 64سهم مؤلفه اول %

در نهایت مشاهدات این تحقیق و سایر . بود %23/3

 ,Igbal et al., 2007; Joshi and Neuyen)مطالعات 

1993; Fahima et al., 1999; Farooq Ahmed et al., 

2010; Patil Vishal et al., 2011; Dashti et al., 2009; 

Ramshini, 2004) نشانگرهای  استفاده از که دنشان دادن
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RAPD  یک روش سریع و ارزان قیمت برای ارزیابی تنوع

ژنتیکی و روابط خویشاوندی تعداد زیادی نمونه و 

شناسایی والدین جهت تلاقی و تولید هیبریدهای همچنین 

ه های دورگ گیری می باشد. همچنین با برتر در برنام

توجه به میانگین ضرایب تشابه ارقام و لاین های مورد 

مطالعه، وجود چنین تنوعی در بین لاین ها از جذابیت 

مطلوبی برخوردار نبوده و باید نسبت به گسترش پایه 

 ژنتیکی آنها اقدام شود. 

 

 

 تیپژنو 25دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه ای  -2 شکل
Figure 2. Dendrogram of cluster analysis of 25 genotypes 

 
 

 شکل سه بعدی ژنوتیپ های مورد بررسی -3شکل 
Figure 3. The 3D grouping of genotypes 
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 ماتریس تشابه ژنوتیپ ها بر مبنای ضریب تشابه جاکارد -3جدول 
Table 3. Similarity matrix of genotypes based on Jacard similarity coefficient 

25 24 23 22 21 20 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1 GenotypeS 

                        1 1 

                       1 0.87 2 

                      1 0.45 0.47 3 

                     1 0.84 0.41 0.42 4 

                    1 0.48 0.52 0.76 0.74 5 

                   1 0.83 0.40 0.46 0.69 0.67 6 

                  1 0.84 0.75 0.38 0.41 0.69 0.67 7 

                 1 0.85 0.83 0.76 0.36 0.42 0.71 0.73 8 

                1 0.75 0.74 0.77 0.71 0.32 0.34 0.66 0.62 9 

               1 0.78 0.72 0.68 0.72 0.76 0.41 0.42 0.74 0.68 10 

              1 0.81 0.74 0.76 0.72 0.76 0.75 0.43 0.47 0.70 0.66 11 

             1 0.66 0.66 0.63 0.67 0.68 0.67 0.63 0.31 0.35 0.50 0.54 12 

            1 0.67 0.65 0.67 0.6 0.64 0.63 0.64 0.63 0.39 0.40 0.62 0.60 13 

           1 0.60 0.62 0.53 0.61 0.56 0.71 0.70 0.71 0.64 0.35 0.41 0.52 0.50 14 

          1 0.63 0.71 0.63 0.72 0.68 0.66 0.73 0.74 0.69 0.59 0.39 0.43 0.69 0.71 15 

         1 0.76 0.70 0.64 0.65 0.67 0.71 0.74 0.74 0.75 0.73 0.72 0.37 0.39 0.70 0.68 16 

        1 0.76 0.64 0.67 0.59 0.61 0.57 0.55 0.74 0.70 0.73 0.69 0.71 0.35 0.36 0.61 0.58 17 

       1 0.69 0.69 0.67 0.67 0.67 0.59 0.68 0.61 0.73 0.72 0.76 0.74 0.57 0.36 0.37 0.63 0.61 18 

      1 0.73 0.68 0.76 0.73 0.66 0.61 0.59 0.67 0.67 0.69 0.70 0.77 0.68 0.67 0.37 0.40 0.66 0.66 19 

     1 0.71 0.75 0.71 0.67 0.63 0.61 0.59 0.56 0.66 0.70 0.71 0.69 0.72 0.67 0.65 0.33 0.36 0.62 0.61 20 

    1 0.69 68 0.59 0.63 0.64 0.6 0.60 0.58 0.61 0.63 0.68 0.67 0.66 0.65 0.6 0.67 0.31 0.34 0.62 0.60 21 

   1 0.64 0.70 0.72 0.76 0.61 0.71 0.74 0.68 0.67 0.60 0.68 0.69 0.74 0.76 0.81 0.76 0.72 0.33 0.36 0.67 0.67 22 

  1 0.59 0.54 0.53 0.57 0.55 0.58 0.70 0.59 0.59 0.52 0.51 0.51 0.54 0.56 0.56 0.58 0.66 0.55 0.26 0.32 0.57 0.56 23 

 1 0.46 0.52 0.39 0.45 0.49 0.52 0.52 0.55 0.48 0.55 0.4 0.47 0.46 0.47 0.57 0.52 0.56 0.53 0.49 0.23 0.22 0.47 0.47 24 

1 0.59 0.54 0.69 0.54 0.58 0.59 0.63 0.66 0.67 0.60 0.60 0.55 0.57 0.58 0.58 0.66 0.64 0.67 0.62 0.60 0.29 0.32 0.59 0.57 25 

 
   

 شکل دو بعدی ژنوتیپ های مورد بررسی -4شکل 
Figure 4. The biplot grouping of genotypes 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
2.

2.
47

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
94

.2
.2

.4
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

5-
07

 ]
 

                             7 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.2.2.47
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1394.2.2.4.8
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-47-fa.html


 

54 

 ...تصادفی جهت مطالعه روابط  نشانگرهایاستفاده از  درويشیان و همکاران

 نس توجیه شده توسط پنج مؤلفه اولاصلی شامل مقادیر ویژه و نسبت واریاهماهنگ تجزیه  -4جدول 
Table 4. Principle coordinates analysis including eigen value and portion of adjusted variance of 5 factors 

 مؤلفه های اصلی
Principal factor 

 مقادیر ویژه
Eigen values 

 واریانس توجیه شده
 Explained variance 

1 15.89 63.57 

2 1.48 5.94 

3 0.81 3.23 

4 0.68 2.73 

5 0.62 2.49 

 77.96 ---- (Common varianceواریانس تجمعی )
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Abstract 

Plant breeding is selection of advanced genotypes and its progress depends on correct evaluation of 

genetic variation. Among different selection procedure, molecular markers have a good potential for 

evaluation of variation. In this research, RAPD molecular markers were used to evaluation of genetic 

diversity among 25 wheat cultivars and advanced breeding lines. Genomic DNA was extracted from 

leaves by Dellaporta method and 30 primers were used for PCR amplification. Results of Primers led 

to 200 storable electrophoretic bands which 130 of them (65%) were polymorphic. F4 and A18 

primers produced the greatest and lowest band, respectively. Cluster analysis was performed based on 

band presence (1) and absence (0) using Jaccard coefficient similarity and UPGMA method. Similarity 

coefficient ranged from 0.22 to 0.87 with an average of 0.64. The highest similarity (0.87) was 

observed between Azar2 and Sardari and lowest similarity (0.22) was observed between Seimareh and 

BAVICORA. With cut of line on 0.72 in dendrogram, 6 main groups were clustered and other 

genotypes were clustered in different group. Regarding to the high similarity among these genotypes, 

it is necessary to develop the wheat germplasm in related research centers. 

Keywords: Genetic similarity, Genetic diversity, Wheat, RAPD 
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