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 هاي اینکورن با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره بررسی تنوع ژنتیکی گندم
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استادیار گروه زراعت و اصلاح نباتات، 2شد گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشگاه ایلام، ار کارشناسی آموخته دانش1
  زراعت و اصلاح نباتات، دانشگاه ایلامگروه استادیار 3دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگان، 

  14/01/92؛ تاریخ پذیرش:  22/03/91تاریخ دریافت: 
  1چکیده
 ،Triticum boeoticumجمعیت  13که شامل  جمعیت گندم اینکورن 22منظور بررسی تنوع ژنتیکی  به

جفت آغازگر ریزماهواره ژنوم  24از ، بود T. urartuجمعیت  5و  T. monococcum جمعیت 4
AA  نشانگر چندشکلی مناسب از خود نشان دادند. در مجموع  20استفاده شد که در نهایت گندم نان
- 9اي بین  هاي ژنی، دامنه میزان چندشکلی در مکان .مشاهده گردید هاي ژنی مکانآلل براي تمامی  86
براي نشانگر  09/0آلل براي هر مکان ژنی بود. محتواي اطلاعات چندشکلی از  1/4آلل و میانگین  2

Xgwm99-1A  براي نشانگر  86/0تاXgwm165-4A اي متفاوت بود. دندروگرام تجزیه خوشه 
ها را در  جمعیت ،ترین همسایه ریس نبود تشابه دایس و الگوریتم نزدیکبا استفاده از ماتدست آمده  به
استرالیا و دو جمعیت  Triticarte P/Lتهیه شده از  T. monococcumهاي  گروه قرار داد که گندم 3

T. urartu هاي  در یک گروه قرار گرفتند اما جمعیتT. boeoticum  وT. urartu خوبی از  به
گونه تفکیکی از نظر جغرافیایی و مولکولی  ها هیچ همچنین در این جمعیت یکدیگر تفکیک نشدند.
اما باشد.  هاي مربوط به دو گونه می دهنده شباهت ژنتیکی بین جمعیت مشاهده نشد که نشان

آوري شده  هاي جمع تري نسبت به جمعیت غرب ایران تنوع بیش آوري شده از شمال هاي جمع جمعیت
غرب کشور بالا بود و  نتایج نشان داد که تنوع ژنتیکی در غرب و شمال .دادندنشان از غرب کشور 

  هاي زیستی و غیرزیستی استفاده کرد. هاي مقاومت به تنش توان از این تنوع براي پیدا کردن ژن می
  

  ، گندم.AAژنوم ، ریزماهواره، تنوع ژنتیکی، اینکورن هاي کلیدي: واژه

                                                
  kharestanihadi982@gmail.comمسئول مکاتبه:  *
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  مقدمه
 1هاي اینکورن گروه تقسیم کرد که شامل گندم 4توان به  نتیکی میسیتوژ را از نظر Triticumجنس 

), AA14=x2=n2( 2)، امر, AABB28=x4=n2( 3)، تیموفوي, AAGG28=x4=n2 و گندم نان (  
), AABBDD42=x6=n2گونه  3باشند.  ) میT. monococcum ،T. boeoticum  وT. urartu  جزء

از  T. monococcum). گونه زراعی 2002و و همکاران، شوند (میزوموت هاي اینکورن محسوب می گندم
 أاما منش باشند، می AAگونه داراي ژنوم  3 چه هرأ گرفته است. اگرمنش T. boeoticumگونه وحشی 

). خاورمیانه زیستگاه اولیه 1993دووراك و همکاران، ( باشد می T. urartu ،گندم نان AAژنوم 
هارلن و خیزي قرار دارند ( هاي شمال و شرق هلال حاصل تباشد که در قسم هاي اینکورن می گندم

) 1987من، باشد (کیمبر و فلد هاي وحشی می ایران یکی از مراکز اصلی توزیع گندم ).1996زوهاري، 
هاي وحشی در این منطقه در دسترس  اما اطلاعات کمی از تنوع ژنتیکی و نحوه پراکنش جمعیت گندم

در این منطقه داراي سطوح بالایی  Triticumهاي وحشی جنس  جمعیتدهد که  باشد. این نشان می می
شوند، بررسی تنوع  عنوان اجداد گندم شناخته می هها ب جا که این گندم از تنوع ژنتیکی هستند و از آن

هاي اصلاحی در  تواند اطلاعات زیادي براي استفاده از این منابع ژنتیکی در برنامه ها می ژنتیکی آن
اند متفاوت  هایی که براي تخمین تنوع ژنتیکی مورد استفاد قرار گرفته قرار دهد. روشاختیار ما 

توان ثبت شجره، خصوصیات مورفولوژیکی و نشانگرهاي مولکولی را نام  ها می باشند. از جمله آن می
از ها معیاري مناسب براي استفاده  پلاسم ). آگاهی از تنوع ژنتیکی ژرم1985و همکاران،  کاکسبرد (

ر یعنوان ذخا هب Triticumباشد. جنس  ها در بهبود گیاهان زراعی می ها در شناسایی و انتقال ژن آن
هاي غیرزنده مانند مقاومت  ها و تنش از جمله حشرات و پاتوژنهاي زیستی  مطلوب مقاومت به تنش

گندم ). براي بررسی تنوع ژنتیکی 2007باشد (وانگ و همکاران،  به خشکی و شوري مطرح می
عنوان نشانگر براي  هاند. در ابتدا خصوصیات مورفولوژیکی ب نشانگرهاي زیادي مورد استفاده قرار گرفته
ثیر محیط بوده و قابل أت تحت تر گرفت اما این نشانگرها بیش ارزیابی تنوع ژنتیکی مورد استفاده قرار می

ح گیاهان زراعی روند رو به رشدي براي اصلا DNA4 به هر حال نشانگرهاي مبتنی بر اطمینان نیستند.
 و RAPD6 ،AFLP7از جمله  PCR5نشانگرهاي مبتنی بر  ).1989میلر و همکاران، اند ( داشته

                                                
1- Einkorn 
2- Emmer 
3- Timophevii 
4- Deoxyribo Nucleic Acid 
5- Polymerase Chain Reaction 
6- Random Amplified Polymorphism DNA 
7- Amplified Fragment Length Polymorphism 
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شوند  هاي زراعی و وحشی محسوب می ابزاري قدرتمند براي مطالعه تنوع ژنتیکی گندم 1ها ریزماهواره
 خاطر سطوح هستند که به PCRنی بر ها نشانگرهاي مبت ). ریزماهواره2002سلیمانی و همکاران، (

توان  سازي میپوشش وسیع ژنوم و سهولت در آشکاربارز،  اللی بودن، وراثت همبالاي چندشکلی، چند
). به 1995پلاشکه و همکاران، هاي وحشی و زراعی استفاده کرد ( ها براي بررسی تنوع بین گونه از آن

یابی  ات مختلف گندم از جمله نقشه لینکاژ، نقشهصورت گسترده در مطالع هها ب هر حال ریزماهواره
کننده خصوصیات کمی، انتخاب به کمک نشانگر و بررسی فیلوژنتیک مورد استفاده قرار  هاي کنترل ژن
للی و ؛ 2006؛ تکلو و همکاران، 2003؛ پیلارد و همکاران، 2004(سومرس و همکاران،  گیرند می

 اللی بودنلی بالا و چندشکچند بارز، وراثت همخاطر  ا بهه . در حقیقت ریزماهواره)2000همکاران، 
بررسی تنوع  هدف از این پژوهشاز اهمیت بالایی برخوردار هستند.  براي پی بردن به تنوع ژنتیکی

دست آوردن تنوع موجود در بین  ههاي اینکورن با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره و ب ژنتیکی گندم
اینکورن  هاي مختلف گندم اصلاحی و همچنین تنوع ژنتیکی درون و بین گونهاهداف  ها براي این گندم

  باشد. می
  

  ها مواد و روش
  ، T. boeoticum جمعیت گونه مختلف گندم اینکورن شامل سیزده 3جمعیت از  22بذرهاي 

 Triticarte P/L غربی و هاي غربی، شمال از استان T. urartu جمعیت 5و  T. monococcum جمعیت 4
از کشت بذرها با  دست آمده اي به گیاهچه دو هفته 3-4). از 1 آوري و تهیه شد (جدول جمع استرالیا
استخراج شد. براي تعیین  DNAاي  صورت توده ه) و ب1987همکاران،  (دویول و CTAB2روش 

براي بررسی تنوع ژنتیکی استفاده شد. درصد  80/0استخراج شده از ژل آگارز  DNAکمیت و کیفیت 
حجم نهایی واکنش ). 2استفاده قرار گرفت (جدول مورد جفت آغازگر ریزماهواره  24ها  بین جمعیت

میکرومول از  200مراز،  پلی میکرولیتر آنزیم تک 1x ،2میکرولیتر بافر  50/2میکرولیتر بود که شامل  25
ر کلرید منیزیم و میکرولیت 1یک از آغازگرهاي رفت و برگشت،  لیتر از هرمیکرو DNTP3 ،50/0انواع 

  بود. DNAنانوگرم  80
  

                                                
1- Microsatellites 
2- Cetylterimetyl Ammonium Bromide 
3- Deoxyribonucleotide Triphosphate 
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 .رن مورد استفاده در این پژوهشهاي اینکو هاي گندم آوري نمونه اطلاعات محل جمع -1جدول  

  آوري محل جمع  گونه  جنس  ردیف  آوري محل جمع  گونه  جنس  ردیف
  محال بختیاريچهار -جونقان  12 بوئتیکوم  تریتیکوم  12  قروه  1 بوئتیکوم  تریتیکوم  1
 دشتسفید  13 بوئتیکوم  تریتیکوم  13  کرمانشاه  2 بوئتیکوم  تریتیکوم  2

  مریوان 1 اورارتو  تریتیکوم  14 اهر 3 بوئتیکوم  تریتیکوم  3
 شهرکرد 2 اورارتو  تریتیکوم  15 آباد خرم  4 بوئتیکوم  تریتیکوم  4

 ناغان  3 اورارتو  تریتیکوم  16 تبریز  5 بوئتیکوم  تریتیکوم  5

 کرمانشاه  4 اورارتو  تریتیکوم  17 مریوان  6 بوئتیکوم  تریتیکوم  6

  کرمانشاه  5 اورارتو  تریتیکوم  18 کرمانشاه  7 بوئتیکوم  تریتیکوم  7
  استرالیا Triticarte P/L   1 مونوکوکوم  تریتیکوم  19 طالقان  8 بوئتیکوم  تریتیکوم  8
  استرالیا Triticarte P/L  2مونوکوکوم   تریتیکوم  20 آباد اسلام  9 بوئتیکوم  تریتیکوم  9
  استرالیا Triticarte P/L  3مونوکوکوم   تریتیکوم  21  ناغان  10 بوئتیکوم  تریتیکوم  10
  استرالیا Triticarte P/L  4مونوکوکوم   تریتیکوم  22 دشتیدسف  11 بوئتیکوم  تریتیکوم  11

  
 .ها آنشکلی همراه میزان اطلاعات چند مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده به -2جدول  

  موتیف  آغازگر راست  آغازگر چپ  نیمکان ژ
  دماي
  اتصال

Xgwm164-1A ACA TTT CTC CCC CAT CGTC TTG TAA ACAAAT CGC ATG CG GA (37) 55  
Xgwm99-1A AAG ATG GAC GTA TGC ATCACA GCC ATA TTTGAT GAC GCA TA CA (21) 60  
Xgwm497-1A GTA GTG AAG ACA AGG GCATT CCG AAA GTTGGG TGA TAT AC GT (29) 55 

Xgwm357-1A  TAT GGT CAA AGT TGG ACC TCG  AGG CTG CAG CTC TTC TTC AG  GA (18) 55  
Xgwm10-2A CGC ACC ATC TGT ATC ATTCTG TGG TCG TACCAA AGT ATA CGG AT (5) GT (15) 50 

Xgwm249-2A CAA ATG GAT CGA GAA AGGGA CTG CCA TTTTTC TGG ATC TAC C GA (11) GGA (8) 55 

Xgwm95-2A GAT CAA ACA CAC ACC CCTCC AAT GCA AAGTGA AAA ACC CG GA (11) 60 

Xgwm312-2A ATC GCA TGA TGC ACG TAG AG ACA TGC ATG CCT ACC TAA TGG GA (37) 60 

Xgwm372-2A AAT AGA GCC CTG GGA CTG GG GAA GGA CGA CAT TCC ACC TG GA<51 60 

Xgwm2-3A CTG CAA GCC TGT GAT CAACT CAT TCT CAAATG ATC GAA CA AC (16) 50 

Xgwm369-3A CTG CAG GCC ATG ATGATG ACC GTG GGTGTT GTG AGC CT (11) T (2) CT (21) 55 

Xgwm32-3A TAT GCC GAA TTT GTG GACAA TGC TTG GTCTTG AGC ATC AC GA (19) 60 

Xgwm162-3A AGT GGA TCG ACA AGG CTCTG AGA AGA AGCAAA GCC TTC CC CA (14) AACA (4) 55 

Xgwm4-4A GCT GAT GCA TAT AAT GCTGT CAC TGT CTGTAT CAC TCT GCT CA (13) TA (26) 60 

Xgwm165-4A TGC AGT GGT CAG ATG TTTCC CTT TTC TTTCAG ATT GCG CC GA (60) 60 

Xgwm397-4A TGT CAT GGA TTA TTT GGTCGG CTG CAC TCTCGG TAT ACC AGC CT (55) 55 
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  .ها آنشکلی همراه میزان اطلاعات چند مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده به -2ادامه جدول  

  موتیف  آغازگر راست  آغازگر چپ  مکان ژنی
  دماي
  اتصال

Xgwm126-5A CAC ACG CTC CAC CAT GAC GTT GAG TTGATG CGG GAG G CA (15) 60 

Xgwm156-5A CCA ACC GTG CTA TTA GTCATT C CAA TGC AGGCCC TCC TAA C GT (14) 60 

Xgwm334-6A AAT TTC AAA AAG GAG AGAGA AAC ATG TGTTTT TAG CTA TC GA (19) 50 

Xgwm427-6A AAA CTT AGA ACT GTA ATTTCA GA AGT GTG TTCATT TGA CAG TT CA (31) CA (22) 50 

Xgwm169-6A ACC ACT GCA GAG AAC ACATAC G  GTG CTC TGCTCT AAG TGT GGG GA (23) 60 

Xgwm570-6A  TCG CCT TTT ACA GTC GGC  ATG GGT AGC TGA GAG CCA AA  GT (14) GT (18) 60  
Xgwm130-7A AGC TCT GCT TCA CGA GGAAG CTC CTC TTTATA TCG CGT CCC GT (22) 60 

Xgwm99-7A ACA TTT CTC CCC CAT CGTC TTG TAA ACAAAT CGC ATG CG CA (21) 60 

  
 94ثانیه دماي  30چرخه ( 35گراد،  درجه سانتی 94دقیقه دماي  4صورت،  هب PCRهاي  چرخه

گراد)  درجه سانتی 72ثانیه دماي  30گراد و  درجه سانتی 65یا  60 ،55ثانیه دماي  30گراد  درجه سانتی
روي ژل دقیقه بر  75مدت  به PCRگراد بود. محصولات  درجه سانتی 72دقیقه دماي  10و در نهایت 

  ).1آمیزي شدند (شکل  رنگ 1درصد تفکیک و با استفاده از اتدیوم بروماید 50/1آگارز 
  

  
  

  .درصد 50/1بر روي آگارز  xgwm427-6Aالگوي نواري تولید شده توسط آغازگر  -1شکل 
  

صفر داده شد. در نهایت با  نداشتن حضور و 1بندي باندها براي حضور باندها عدد امتیاز براي
و  2ترین همسایه تشابه دایس با الگوریتم نزدیک ماتریس نبود، DARwin5.0.146افزار  اده از نرماستف

هاي گندم از  اي ژنوتیپ براي تجزیه خوشهترسیم شد.  Mega3.1افزار  با استفاده از نرم 3دندروگرام
                                                
1- Etedium Bromide 
2- Neighbor Joining 
3- Dendrogram 
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ین ضریب علت انتخاب ا .اساس ضریب تشابه دایس استفاده شدبر دست آمده بهتشابه  ماتریس نبود
ضریب کوفنتیک مربوط به  ست که اولاًا تشابه آن نبودعنوان ضریب مناسب براي تشکیل ماتریس  هب

بارز  هاي همنشانگر این ضریب از قابلیت بالایی براي تجزیه و تحلیل ) و ثانیاrً=84/0آن بالا بود (
 بررسی برايده شد. استفا XLSTAT2010افزار  از نرم ها ردار است. براي انجام این محاسبهخوبر

و   Excelافزار نرم از استفاده با نشانگر هر 1مورفیک پلی اطلاعاتی محتواي ،تفکیک نشانگرها قدرت
  :شد محاسبه) 1993روش اندرسون و همکاران (

  

                                                                                    )1معادله ( 
n
i iPPIC 1

21  
 

  باشد. ها می تعداد نمونه: nتعداد الل و : iام،  iفراوانی هر الل در مکان : Pi در آن، که
تشابه  نبودماتریس  محاسبه از استفاده با ژنتیکی تنوع بررسی منظور هب اصلی مختصات به تجزیه

گروهی  هی و بینگرو براي محاسبه تنوع درون انجام گرفت. DARwin5.0.146افزار  در نرم ،2دایس
تنوع مربوط به درون  Mega3.1افزار  جمعیت مربوط به هر گونه تفکیک شده سپس با استفاده از نرم

  هر گروه و بین هر گروه محاسبه شد.
  

  نتایج و بحث
نشانگر چندشکلی مناسب مورد  20 اهواره مورد استفاده در این پژوهشجفت آغازگر ریزم 24از 

هاي  ها در مکان دست آمد. تعداد الل الل به 86نشانگر در مجموع  20ن استفاده قرار گرفت. از ای
). 3 الل بود (جدول 10/4الل متغیر بود و میانگین الل در هر مکان برابر با  2-9شکل بین چند
جا که مناسب بودن هر  الل بود. از آن 9با  Xgwm165-4Aترین تعداد الل مربوط به نشانگر  بیش
باشد  اساس میانگین تعداد آلل هر نشانگر ریزماهواره میتنوع ژنتیکی بر ن ژنی براي تخمینمکا

و  رودر(باشد  میتر  نشانگرهایی که تعداد الل زیادي داشته باشند براي بررسی تنوع ژنتیکی مناسب
دهنده تنوع ژنتیکی بالاي  ود تعداد الل بالا در جمعیت نشان). از طرف دیگر وج1998، همکاران

  باشد. رسی میجمعیت مورد بر
  

                                                
1- Polymorphic Information Content 
2- Dice 
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  .آغازگرهاي مورد استفادهااطلاعات چندشکل میزان و هاي چند شکل  تعداد الل، تعداد الل -3 جدول
 PIC value چندشکل هاي تعداد الل  تعداد الل  مکان ژنی

Xgwm164-1A 2 2 49/0  
Xgwm99-1A 2 2 09/0 

Xgwm497-1A 3 3 67/0 

Xgwm357-1A  1   --   --  
Xgwm10-2A 3 3 52/0 

Xgwm249-2A 4 4 69/0 

Xgwm95-2A 3 3 64/0 

Xgwm312-2A 1   --   --  
Xgwm372-2A 1   --   --  

Xgwm2-3A 7 7 84/0 

Xgwm369-3A 3 3 67/0 

Xgwm32-3A 4 4 63/0 

Xgwm162-3A 3 3 49/0 

Xgwm4-4A 5 5 78/0 

Xgwm165-4A 9 9 86/0 

Xgwm397-4A 5 5 75/0 

Xgwm126-5A 5 5 67/0 

Xgwm156-5A 5 5 76/0 

Xgwm334-6A 4 4 72/0 

Xgwm427-6A 7 7 76/0 

Xgwm169-6A 2 2 15/0 

Xgwm570-6A  1   --   --  
Xgwm130-7A 4 4 66/0 

Xgwm99-7A 2 2 44/0 

    10/4  58/3  میانگین
  51/0  82  86  تعداد کل
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ترین محتواي اطلاعات  شکلی محاسبه شده نیز نشان داد که بیشمحتواي اطلاعات چند
) 1994وایمن و همکاران (اساس نتایج برباشد.  می Xgwm165-4Aنشانگر شکلی مربوط به چند

شکلی بالا، در ان داراي چندکباشد آن م 50/0تر از  شکلی بیشکه محتواي اطلاعات چند در صورتی
باشد محتواي اطلاعات  25/0از تر  باشد متوسط و اگر کم PIC<25/0>50/0که بین  صورتی

  و  Xgwm169-6Aجز  هباشد. بر این اساس تمام آغازگرهاي مورد بررسی ب شکلی کم میچند
1A Xgwm99- انگرها در توان از اطلاعات این نش اند که می داراي تنوع بالا یا متوسط بوده

دست  گروهی به گروهی و بین اساس تنوع ژنتیکی درونبرهاي اصلاحی و ژنتیکی استفاده کرد.  برنامه
  ترین تنوع مربوط به  و کم T. urartuترین تنوع مربوط به  گونه بیش 3آمده بین این 

T .monococcum ران هامر و همکا وسیله هدست آمده ب ه). این نتایج با نتایج ب4 بود (جدول
هاي مختلف  ها با بررسی گونه که آن طوري ههاي اینکورن مطابقت دارد ب ) بر روي گندم2000(

 T. monococcumنسبت به  T. boeoticum و T. urartuتري در  تنوع ژنتیکی بیشاینکورن 
اي را به خود اختصاص دادند.  ترین فاصله بین گونه از طرف دیگر این دو گونه کم. مشاهده کردند

  ).2 (شکلاند  رو در دندروگرام ترسیم شده نیز این دو گونه در کنار هم قرار گرفته این از
  

  .هاي مورد بررسی گروهی نمونه گروهی و بین فاصله درون -4جدول 
   گروهی فاصله درون   گروهی فاصله بین 

T. urartu T. boeoticum     

 77/0  T. urartu 76/0 T. urartu  
79/0 85/0  T. monococcum 40/0 T. monococcum 

   71/0 T. boeoticum 
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 T.boeoticum13

 T.boeoticum2

 T.boeoticum4

 T.boeoticum1

 T.urartu1

 T.boeoticum6

 T.boeoticum5

 T.urartu2

 T.urartu4

 T.urartu5

 T.monococcum4

 T.monococcum3

 T.monococcum1

 T.monococcum2

 T.urartu3

 T.boeoticum12

 T.boeoticum10

 T.boeoticum11

 T.boeoticum3

 T.boeoticum7

 T.boeoticum8

 T.boeoticum9

0.2499

0.2160

0.2945

0.2501

0.2654

0.1687

0.2134

0.2059

0.2977

0.2611

0.2875

0.2909

0.1692

0.2221

0.2335

0.2665

0.1240

0.1260

0.1861

0.2327

0.3399

0.3029

0.0716

0.0430

0.1673

0.0778

0.0449

0.0809

0.0844

0.0799

0.0734

0.0524

0.0552

0.0557

0.0212

0.0351

0.0534

0.0317

0.0088

0.0204

0.0173

0.0353

0.1 
  

  .)NJترین همسایه ( نمونه گندم اینکورن با استفاده از روش دایس و الگوریتم نزدیک 22بندي  گروه -2 شکل
  

بندي شدند.  ترین همسایه گروه و الگوریتم نزدیک تشابه دایس ها با استفاده از ماتریس نبود جمعیت
جمعیت  2گروه عمده قرار داد. در گروه اول  3ها را در  بندي جمعیت ده از این گروهدست آم نتایج به

T. urartu  جمعیت  6وT. boeoticum ،جمعیت  2، در گروه دومT. urartu  جمعیت 4و  
T. monococcum  جمعیت  1و در گروه سومT. urartu  جمعیت  7وT. boeoticum  قرار گرفتند

عنوان دو گونه متفاوت  ژنتیکی به اگرچه از نظر T. boeoticumو  T. urartu). دو گونه 2(شکل 
که  طوري هب باشند و میوز طبیعی دارند مورفولوژیکی به یکدیگر بسیار شبیه می شوند اما از نظر شناخته می
 ها عقیم چه نتاج آنباشد. اگر ها عقیم می شوند اما نتاج آن ها با یکدیگر جفت می هاي آن کروموزوم

باشد  می اي هاي مورد بررسی با این آغازگرها به اندازه ها و در موتیف باشد اما شباهت در ژنوم آن می
تواند از  هاي دو گونه می ها و موتیف ها با یکدیگر جفت شود. شباهت در ژن هاي آن که کروموزوم
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شانگرهاي مورد دلیل دیگر کم بودن تعداد ندلایل اصلی قرار گرفتن این دو گونه در یک گروه باشد. 
خاطر شباهت بالایی که بین این دو گونه در سطح ژنوم وجود دارد  باشد به می Aاستفاده براي ژنوم 

شباهتی که بین این دو گونه در غرب و  را از یکدیگر جدا کند.ها  آناین تعداد آغازگر نتوانسته است 
عنوان شرق  دهنده این مطلب است که این منطقه از کشور که به شود نشان غرب ایران مشاهده می شمال

در این منطقه از  رو پژوهش از این باشد. مرکز پیدایش این دو گونه می ،خیزي مطرح است هلال حاصل
هاي زنده و  هاي مقاومت به تنش خیزي براي پی بردن به تنوع ژنتیکی و پیدا کردن ژن هلال حاصل

اساس ماتریس اي برخوردار است. بر کیفیت و عملکرد نان از اهمیت ویژهزنده و همچنین بهبود غیر
کمترین فاصله را از یکدیگر داشتند. همچنین  T. monococcumدو جمعیت گندم تشابه دایس  نبود
آوري شده از   عجم T. urartu وآوري شده از اهر  جمع T. boeoticumترین فاصله مربوط به  بیش

). 5 آوري شده از اهر و سفید دشت لرستان بود (جدول هاي جمع T. boeoticum کرمانشاه و همچنین
هاي مطلوب از  پلاسم گیاهان وحشی اهمیت زیادي در شناسایی و انتقال ژن آگاهی از تنوع ژنتیکی ژرم

تشابه اولیه و ماتریس  نبوددست آمده از ماتریس  هضریب کوفنتیک باین گیاهان به گیاهان زراعی دارد. 
درصد اطلاعات اولیه ماتریس در  84دهد  بود که نشان می 84/0ت آمده از درخت فیلوژنتیکی دس هب

هاي  بندي انجام شده جمعیت در گروهترسیم درخت فیلوژنتیک مورد استفاده قرار گرفته است. 
 هاي T. boeoticumآوري شده از مناطق جغرافیایی متفاوت در کنار یکدیگر قرار گرفتند مثلاً  جمع
رسد بین مناطق جغرافیایی و  نظر می آوري شده از کرمانشاه و ناغان در یک گروه قرار گرفتند. به عجم

) مورد 2002سانوما و همکاران (ساوسیله  هاي وجود نداشته باشد. این موضوع ب روابط ژنتیکی رابطه
هم  یی نزدیک به) بیان کردند مناطق جغرافیا2000ید قرار گرفت. از طرف دیگر مقدم و همکاران (تأی

جغرافیایی با  ت باشند همچنین مناطقی که از نظرمتفاو اکولوژیکی با یکدیگر کاملاً ممکن است از نظر
خاطر قرار گرفتن  فیزیولوژیکی به یکدیگر شبیه باشند که به یگر فاصله دارند ممکن است از نظریکد

غربی ایران  اطق غرب و شمالباشد. در ضمن چون من ها در مناطق میکروکلیمات مشابه می جمعیت
هاي وحشی شباهت  ونه) ممکن است بین گ1996باشند (هارلن و زوهاري،  مراکز پیدایش گندم می

هاي  آوري شده از مکان هاي جمع ژنتیکی مشاهده شود. در درخت فیلوژنتیکی جمعیت زیادي از نظر
ها رخ  باشد که در موتیف ایی میه خاطر جهش هاي مختلف قرار گرفتند که احتمالاً به مشابه در گروه

منصور و  ها اتفاق افتاده است (حاج خاطر تلاقی محدودي باشد که بین آن داده و یا ممکن است به
هایی که در کنار یکدیگر و در یک گروه قرار گرفتند مربوط به  چنین جمعیت ). هم2011 ،همکاران

کلیمایی و همچنین تبادل فیزیکی مواد مناطق یکسان نبودند که در این مورد تشابه شرایط میکرو
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اساس بندي بر اي انجام گرفته هیچ گروه ثر بوده است. در تجزیه خوشهؤها م ژنتیکی بین این مکان
هاي  گندم ). در مطالعه قبلی که بر روي2هاي مختلف نیز مشاهده نشد (شکل  آوري جمعیت منطقه جمع

). 2000فیایی از یکدیگر جدا شدند (هامر و همکاران، ها از نظر جغرا اینکورن انجام گرفته است جمعیت
مورد  هاي توان تفاوت در نشانگرهاي مورد استفاده، تفاوت در جمعیت ثر بر این موضوع میؤاز عوامل م

د. بالا بودن اند و سوم اندازه جمعیت را نام بر خیزي بوده استفاده که از مناطق مختلف هلال حاصل
). در 3هاي مورد بررسی بود (جدول  دهنده تنوع بالاي بین جمعیت شانشکلی نمحتواي اطلاعات چند

و  16ترتیب تنها  ها به آغازگر تکثیر شدند که از میان آن T. urartu 22و  T. boeoticumهاي  گونه
آغازگر تکثیر شد  T. monococcum 20آغازگر چندشکلی مناسب از خود نشان داد. اما در گونه  11

، T. boeoticumچند شکلی مناسب از خود نشان داد. میانگین تعداد الل در سه گونه  آغازگر 5که تنها 
T. urartu  وT. monococcum فاصله ژنتیکی در سه 6بود (جدول  10/3و  95/2، 36/6ترتیب  به .(

ترین  بیش T. monococcumصورت مجزا مورد بررسی قرار گرفت که نشان داد در گونه  هگونه ب
هاي  مربوط به جمعیتژنتیکی ترین فاصله  و کم 20و  17هاي شماره  مربوط به جمعیت ژنتیکیفاصله 
هاي  جمعیتمربوط به ژنتیکی ترین فاصله  بیش T. boeoticumباشد. در گونه  می 18و  17شماره 
نیز  T. urartuبود. در گونه  6و  2هاي شماره  مربوط به جمعیتژنتیکی ترین فاصله  کم ،8و  3شماره 

و کمترین فاصله ژنتیکی مربوط به  16و  4هاي شماره  ترین فواصل ژنتیکی مربوط به جمعیت بیش
آوري  هاي جمع دهد که جمعیت ). این موضوع نشان می5بود (جدول  22و  21هاي شماره  جمعیت

آوري شده از غرب کشور دارند.  هاي جمع تري نسبت به جمعیت غرب ایران تنوع بیش شده از شمال
 لفهؤم هر نسبی واریانس میزان .دارد ژنتیکی تنوع تجزیه در زیادي کاربرد اصلی مختصات هب تجزیه
 دو تجزیه، این در .شود می بیان صورت درصد به و است کل واریانس در لفهؤم اهمیت آن دهنده نشان

 توسط 34/20اول و درصد توسط بعد  10/22کرد که  درصد تغییرات را توجیه می 42/44 اصلی لفهؤم
وم پراکنده نخوبی بر روي کل ژ هدهد آغازگرهاي مورد استفاده ب گردید که نشان میبعد دوم توجیه 

نیز از هر کروموزوم حداقل سه آغازگر انتخاب شده  جا که در ابتداي پژوهش ). از آن3اند (شکل  شده
به  تجزیه ایجنت اند صورت مناسبی در کل ژنوم پراکنده شده ههاي انتخابی بربود نشان داد آغازگ

به  تجزیه روش دو هر گرچه کرد. یدتأی را اي تجزیه خوشه نتایج حدودي تا نیز اصلی مختصات
 100 براساس اي خوشه تجزیه اما دهند، می انجام را بندي گروه اي، خوشه تجزیه و اصلی مختصات

 را انجام بندي درصد گروه 42/44 براساس اصلی مختصاتبه  تجزیه ولی نشانگري درصد اطلاعات
  .باشد داشته وجود ها آن خوانی بین هم درصد 100 رود نمی انتظار بنابراین داد،
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  .هاي اینکورن در گندم میانگین تعداد الل -6جدول 
  گونه  میانگین تعداد الل

36/6  T. boeoticum 
95/2  T. urartu 
10/3  T. monococcum 

  

  

  لف گندم اینکورن.هاي مخت بعدي در گونهتجزیه به مختصات اصلی دو -3 شکل
  

  گیري نتیجه
 سریع یک روش مولکولی نشانگرهاي براساس که انتخاب این به توجه با داد نشان نتایج نهایت در

 هاي برنامه مولکولی در نشانگرهاي از آمده دست به اطلاعات ژنتیکی است و اصلاحی هاي برنامه در
 وابستگی که ارقامی بین در برتر ژنوتیپ انتخاب ايبر بنابراین کنند، ایفا میرا  مهمی نقش اصلاحی
هاي  تنش و بیماري به مقاوم هاي ژن ژنی، بررسی مخازن مناسب، والدین انتخاب دارند، هم زیادي به
(لند و است  ارزشمند نشانگر ریزماهواره بسیار و تلفیقی پیوستگی هاي نقشه هاي هزینه کاهش محیطی،

 تربالا کروموزومی پراکنش باریزماهواره  آغازگر تري بیش تعداد از ادهاستف و انتخاب .)1990تامسون، 
 تا تکثیر مختلف هاي کروموزوم بر روي تر بیش هاي آلل تعداد بارا  مختلف ژنی هاي مکان بتوانند که

بالایی  نشان داد تنوع بسیار نتایج این پژوهش .شود می پیشنهاد کنند، آشکار را ها شباهت و ها تفاوت همه
هاي وحشی گندم اینکورن در غرب ایران وجود دارد که از این منابع ارزشمند ژنتیکی  بین جمعیت

هاي بهبود پروتئین  زنده و همچنین ژنهاي زنده و غیر اي مقاومت به تنشه توان براي شناسایی ژن می
 هاي زراعی استفاده کرد. ها به گندم و آمینو اسید و انتقال آن
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Abstract1 

Genetic diversity in 22 accessions of Einkorn wheat including thirteen 
accessions of T. boeoticum, four accessions of T. monococcum and five accessions 
of T. urartu, evaluated by 24 microsatellite markers originated from AA genome of 
bread wheat. Twenty of these SSRs amplified showed adequate amplification. 
Overall 86 alleles were observed for all locus. Polymorphism in locus ranged from 
2-9 and with average of 4.1 in each locus. Polymorphism information content was 
varied from 0.09 (Xgwm99-1A) to 0.86 (Xgwm165-4A). Dendrogram constructed 
on dice dissimilarity coefficients by Neighbor-Joining algorithm separated 
accessions in three distinct groups. T. monococcum with two of T. urartu 
accessions made group I. but T. boeoticum and T. urartu species join together 
could not be separated and scattered in the other groups, Also these two einkorn 
wheat species had not genetically and geographically differentiation. The collected 
accessions from northwestern regions of Iran had too much more diversity than the 
western regions of country that we could use from this diversity for finding 
resistant genes about biotic (pest) and abiotic (drought and salt) stress. 
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