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Abstract 

Objective 

The importance of wild relatives in wheat breeding has caused a lot of investigations to study the 

genetic diversity and population structures in different species of wild wheat, using various 

molecular markers. The purpose of this study was to investigate the molecular diversity of 90 

different accessions of Aegilops tauschii and analyzing the genetic structure for clustering the 

populations using CAAT box-derived polymorphism (CBDP) markers.  

Materials and methods 

In the present study, the genetic diversity and population structure of 90 different accessions of 

Ae. tauschii collected from different geographical areas of Iran, was evaluated using 12 CBDP 

primers. 
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Results 

Based on the results, the 12 primers amplified 141 bands in which 91 were polymorphic with an 

average of 7.58 bands pre primer. The polymorphism information content (PIC) and marker index 

(MI) for the CBDP primers ranged from 0.40 to 0.49 and 1.49 to 4.99, respectively. Primers CB9, 

CB12 and CB1 showed a high efficiency in genetic discrimination of evaluated accessions. 

Population structure analysis classified evaluated accessions into three main groups with 10, 18 

and 30 accessions respectively and other accessions recognized as a mixture accessions. In this 

study, subpopulation NO.1 had the highest values of genetic diversity indices such as number of 

effective alleles (Ne), Shannon index (I) and heterozygosity (He). Among Ae. tauschii 

populations a very low genetic differentiation (Gst: 0.03) and high gene flow (Nm: 18.58) were 

observed. The dendrogram resulted from cluster analysis categorized the assessed accessions into 

three clusters which accordance with genetic structural analysis results.  

Conclusions 

Overall, the results of different parameters showed that the CBDP, is an appropriate marker 

system for assessing the genetic diversity of Aegilops tauschii accessions. Regarding to the results 

of genetic structural analysis and diversity parameters, a conservation program is 

recommended for management of Aegilops germplasm as a valuable genetic resource in the wheat 

breeding programs. 
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  چکیده

 ژنتیکیو ساختار  تنوعی بررس با رابطه در گندم سبب شده است تا مطالعات فراوانی:  اهمیت خویشاوندان وحشی در به نژادی هدف

 90رسی تنوع ژنتیکی های نشانگری گوناگون انجام شود. هدف این مطالعه برهای مختلف گندم وحشی با استفاده از سیستمگونه

ها با بندی تودهها برای گروهنالیز ساختار ژنتیکی آن، و همچنین آتنوع ژنتیکیبه منظور تعیین میزان  .tauschii Aeمختلف  توده

   بود.   CAAT-box حاصل از نواحیچند شکلی استفاده از 

اطق مختلف ایران با آوری شده از منجمع Ae. tauschiiتوده  90در این تحقیق تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت ها: مواد و روش

 مورد بررسی قرار گرفت.  CBDPآغازگر 12استفاده از 

http://orcid.org/0000-0002-5794-2416
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مورد از این باندها  91لید شد که آغازگر مورد استفاده تو 12 باند توسط 141با توجه به نتایج به دست آمده در مجموع، تعداد نتایج: 

ی اطلاعات . مقدار شاخص محتوابدست آمد 58/7چندشکل بودند و متوسط تعداد باند چند شکل تولید شده به ازای هر آغازگر برابر با  

غیر مت 99/4تا  49/1و  49/0تا  4/0مورداستفاده بترتیب بین  CBDPبرای آغازگرهای  (MI)و شاخص نشانگر  (PIC)چند شکل

ها نشان کی تودهبیشترین کارایی را در تفکیک ژنتی CB1و  CB9 ،CB12های محاسبه شده آغازگرهای بود. با توجه به شاخص

ها بندی نمود و بقیه تودهه دستهتود 30و  18، 10های مورد بررسی را در سه گروه اصلی با  تعداد ودهدادند. تجزیه ساختار ژنتیکی، ت

های مؤثر، ل تعداد آللهای تنوع ژنتیکی شامهای مخلوط شناسایی شدند.  در این مطالعه بالاترین مقادیر شاخصبه عنوان توده

( بین Nm( و جریان ژنی )Gstبود. علاوه بر این، میزان تمایز ژنی ) 1معیت شاخص شانون و میزان هتروزیگوسیتی مربوط به زیر ج

های مورد بررسی را به سه گروه تقسیم ای، تودهبود. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه 58/18و  03/0ها به ترتیب برابر با زیر جمعیت

 بندی حاصل از تجزیه ساختار ژنتیکی بود. بندی نمود که مطابق با گروه

نوع ژنتیکی تیک نشانگر مناسب در بررسی  CBDPنتایج حاصل از پارامترهای مختلف نشان داد که نشانگر نتیجه گیری: 

ع ژنتیکی بین زیر ساختار ژنتیکی جمعیت و پارامترهای تنوتوجه به نتایج باشد. همچنین با می  Aegilops tauschii هایتوده

سیار بالایی در بهنژادی گندم بتی جهت حفاظت از این منبع ژنتیکی ارزشمند که توان بالقوه رسد لازم است  اقدامابه نظر میجمعیتی 

 زراعی دارد، صورت گیرد.  

 تنوع، ساختار جمعیت، گندم وحشی، مدیریت ژرم پلاسم کلمات کلیدی: 

 : پژوهشی.نوع مقاله
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 مقدمه

دارای بالاترین سطح زیر کشت و تولید محصول میلیون هکتار زمین زیر کشت،  218در حال حاضر گندم با اختصاص بیش از 

رسد تغییرات گسترده اقلیمی حال به نظر می(. با اینGiraldo et al. 2019باشد )در مقایسه با دیگر گیاهان زراعی در جهان می
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ت اصلاح شده کنونی، های یکنواخ(. واریتهLiu et al. 2018موجب کاهش شدید تولید این گیاه زراعی در آینده نه چندان دور شود )

بهنژادگران گندم با (. بنابراین Kahiluoto et al. 2019باشند )فاقد انعطاف کافی برای مقابله با این شرایط ناپایدار اقلیمی می

مناسب  یزراع یهااز روش یریگبا بهره یبمحصول، در ترک ینرو به رشد ا یعملکرد، متناسب با تقاضا یکیبازده ژنت یشچالش افزا

 (. Lopes et al. 2015) باشندیروبرو م یطیمح یداریپا ینبه حداقل رساندن شکاف عملکرد و تضم یراب

 .Bansal et al. 2017; Olivera et alباشند به بیماری )که از خویشاوندان وحشی گندم می Aegilopsهای گونه

رخی از باند. در حال حاضر، ومت نشان داده( مقاDulai et al. 2014; Colmer et al. 2006های محیطی )( و تنش2018

 .Liu et al. 2011; Olson et alاند )ها به گندم منتقل شدههای مختلف از این گونههای مربوط به این صفات مهم به روشآلل

 Aegilops و   Triticum turgidumسال پیش از تلاقی بین دو گونه 10000تا  8000(. محققان بر این باورند که حدود 2013

tauschii  یک گونه هگزاپلوئیدT. aestivum ان امروزی را پدید ایجاد شده که پس از اهلی شدن و کشت و کار و گزینش، گندم ن

 ,Kihara 1944; McFadden and Sears, 1946; Petersen et al. 2006; Dubcovsky and Dvorakآورده است )

2007; Salse et al. 2008; Mayer et al. 2014; Pont and Salse, 2017و بین  (. اطلاع کامل از تنوع ژنتیکی درون

باشند و در نهایت تعیین هایی که درون یک گونه از لحاظ ژنتیکی منحصر بفرد میپلاسم، تشخیص ژنجمعیتی برای مدیریت ژرم

ع از تنوع ژنتیکی (. اهمیت اطلاZhuravlev et al., 2010رسد )هایی که نیاز به حفاظت دارند امری ضروری به نظر میجمعیت

 Khodabakhshzadeh et al. 2015; Vajed(، گوسفند )Ebrahimi et al. 2015در حیوانات اهلی، از قبیل گاو )

Ebrahimi et al. 2016( بز ،)Baghizadeh et al. 2009; Moghadaszadeh et al. 2015( زنبورعسل ،)Bahador 

et al. 2016( و طیور )Moazeni et al. 2016پلاسم ظت از ژرم( نیز گزارش شده است که نشان از اهمیت ویژه مدیریت و حفا

طریق تعیین حجم  ازرا  مدیریت مؤثر منابع ژنتیکیدر همه گونه های زیستی دارد. همچنین شناخت ساختار ژنتیکی جمعیت، 

-Falahatiسازد )یامکان پذیر مها نامی و ترادفهم های ذخایر توارثی برای نگهداری در بانک ژن یا بذر و شناسایینمونه

Anbaran et al. 2006 .) 

 سدرمی نظر به ان،یردر ا مگند حشیو انندوخویشا پلاسمیژرم منابعدرون  نتیکیژ عتنواز  بالایی سطح دجوو به توجه با

در نماید.  دیجاا مگند ادیبهنژ یبرنامهها در هااز آن یمندهبهردر  ایزهتا یرــمس ،طبیعی مندــشارز منابع ینا به توجهو  یابیارز

های نشانگری متعددی در بررسی تنوع ژنتیکی، تجزیه ساختار ژنتیکی و تجزیه فیلوژنتیکی توسعه یافته و های اخیر، سیستمسال

های ژنتیکی و (. یکی از نشانگرهای مولکولی نوظهور و کارآمد در تجزیهEtminan et al. 2018aاند )مورد استفاده قرار گرفته

 یتوافق یبا توال  CAATجعبه باشد. طراحی آغازگر در این نشانگر بر اساس می 1CBDPهای گیاهی مختلف بررسی تنوع گونه

GGCCAATCT  میاست هاژن پیش برنده یهناحکه ،( باشدSingh et al. 2014 این ناحیه .)یباز جفت 80فاصله در  یباتقر 

                                                      
1 CAAT box- derived polymorphism; CBDP   
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(. Benoist et al. 1980کند )و نقش مهمی در فرآیند رونویسی ایفا می واقع شده است یوکاریوتی یهادست کدون آغاز در ژنلا با

 حشیو وعی زراپلاسم ژرم  اعنودر ا جمعیت رساختا تجزیهو  نتیکیژ عتنو سیربردر  یمیزآ موفقیتر بطو CBDP یانگرهاــنشز ا

 (. Etminan et al. 2018b; Etminan et al. 2019; Pour-Aboughadareh et al. 2019ست )ا هشد دهستفاا مگند

سی تنوع ژنتیکی صورت گرفته است. در برر Aegilopsهای گونه دربارة بررسی تنوع ژنتیکی بعضی از متعددیمطالعات 

Pour-Aboughadareh et al.  (2019 )توسط  SCoTو  CBDPبا استفاده از دو نشانگر  Aegilops توده مختلف  103

ز تجزیه واریانس مولکولی مربوط ها با استفاده اها مشاهده شد و بیشترین سهم واریانس ژنتیکی در تودهبالایی بین توده تنوع ژنتیکی

بیشترین میزان تنوع در  Ae. tauschiiهای مختلف ای دیگر با بررسی تنوع ژنتیکی موجود در تودهها بود. در مطالعهبه درون گونه

 Moradkhani طبررسی انجام شده توس(. در Naghavi et al. 2010مال ایران گزارش شده است )های مربوط به نواحی شتوده

et al.  (2012 با ارزیابی تنوع ژنتیکی ،)گونه گندم زراعی و وحشی 5ژنوتیپ از  20Ae. tauschii ، Ae. cylindrica ، Ae. 

crassa ، Ae. speltoides.و T. aestivum  آغازگر  10باISSR شده  گزارش هاگونه درون در ژنتیکی تنوع از بالایی سطح

ژنوتیپ پیشرفته  29و  ژنوتیپ محلی گندم دوروم از مناطق مختلف ایران 21. در پژوهش دیگری دو جمعیت گندم دوروم شامل است

ت که در این مطالعه رفگ( مورد بررسی قرار 2018a) .Etminan et al، توسط CBDPگندم دوروم از ایکاردا با استفاده از نشانگر 

رسی تنوع ژنتیکی و به عنوان یک نشانگر کارآمد در بر CBDPها، نشانگر ضمن مشاهده تنوع ژنتیکی بالا در بین این ژنوتیپ

  ها معرفی شد. های مختلف گندم وحشی بر اساس ساختار ژنومی آنبندی گونهگروه

های ده تا گونهشد و این موضوع سبب گردمی محسوب جهان در وحشی هایگندم پراکنش نظر از مهم مناطق از یکی ایران

 فراوانی اطلاعات کنون ند. تاپلاسمی همواره یکی از مهمترین منابع مورد بررسی ساختار جمعیت در ایران و دیگر نقاط جهان باشژرم

-Pourلوژیکی )فیزیو-مورفو با استفاده از انواعی از نشانگرهای گندمهای وحشی گونه ژنتیکی تنوع میزان با رابطه در

Aboughadareh et al. 2017b; Ahmadi et al. 2018a,b,c( بیوشیمیایی ،)Moghaddam et al. 2000; Cheniany 

et al. 2007 و همچنین نشانگرهای )DNA (Mousavifard et al. 2015; Etminana et al. 2019; Zamanianfard 

et al. 2015 ) استخراج برای یمناسب نواحی ایران غرب در وحشی هایگندم هایزیستگاهشده است. توسط محققان مختلف گزارش 

 .Ae یهااز توده یرخب در موجود یکیتنوع ژنت یزانم بررسی. بنابراین، هدف این تحقیق باشندمی مفید هایژن حاوی پلاسم ژرم

tauschii باشد. یم یمورد بررس هایتوده یبندو گروه یکدر تفک یستم نشانگریس ینا یتقابلهمچنین بررسی  ایران و 

 

 هامواد و روش

های های کوههای طبیعی واقع در دامنهآوری شده از زیستگاهجمع Aegilops taushiiتوده وحشی  90در این مطالعه، 

بانک ژن ورد بررسی در  های م. بذور کلیه تودهقی کشور مورد ارزیابی قرار گرفتمرکزی البرز از شمال، شمال غربی تا شمال شر
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های پلاستیکی ژنومی، ابتدا بذرهای هر توده درون گلدان DNA. به منظور استخراج اندشدهنگهداری  غلات واقع در دانشگاه ایلام

های جوان هر گیاهچه برداشت و ها برگزنی و رشد اولیه گیاهچهکشت و در شرایط بهینه گلخانه قرار داده شدند. پس از جوانه

DNA  2آن با استفاده از دستورالعملCTAB  و بر اساس روشDoyle and Doyle (1987 .استخراج شد )یفیتک DNA 

 12به منظور بررسی تنوع ژنتیکی،  قرار گرفت. یدرصد مورد بررس 8/0  الکتروفورز ژل آگارز توسط های مورد بررسیتوده یاستخراج

ها قادر به ( طراحی و استفاده شد که تمامی آن2014) .Singh et alه توسط های توافقی ارائه شدبر اساس توالی CBDPآغازگر 

 PCRبا استفاده از  قطعات، جهت تکثیر مناسبآغازگرها بهینه دمای اتصال تولید باندهای قابل امتیازدهی و چندشکل بودند. 

 6نانوگرم بر میکرولیتر(،  50نومی )ژ DNAمیکرولیتر  2میکرولیتر شامل  PCR ،20حجم نهایی واکنش تعیین شد. گرادیانت 

 تکثیر( بود. 2Xمیکرولیتر مسترمیکس ) 10نانوگرم بر میکرولیتر( و  10میکرولیتر آغازگرهای مورد بررسی ) 2میکرولیتر آب دیونیزه، 

 .شد منجا( اT-100 لمد) Biorad ایکلرــترموس هتگاــسدقطعات با استفاده از 

 چرخه 3و  قیقهد رچها تمد به ادسانتیگر جهدر 95 یمادر د لیهاو زیسرشتهساوا مرحله یک شامل کنشوا هر مایید برنامه 

در  قیقهد یک تمد به گرزغاآ لاــتصا اد،انتیگرــس جهدر 94 یمادر د قیقهد یک تمد به زیاــتهســرشــسوا املــش تیارحر

 72و یک مرحله تکثیر نهایی در دمای  ادسانتیگر جهدر 72 یمادر د دو دقیقه  تمد به گر زغاآ توسعهو  اختصاصی هر آغازگر یماد

و درصد  5/1از روش ژل الکتروفورز آگارز  PCRبرای محصولات حاصل از واکنش گراد برای مدت هفت دقیقه بود.  درجه سانتی

ها الگوهای باندی وجود باند )عدد یک( و عدم وجود استفاده شد و پس از عکسبرداری از آن Safeviewاز  هاژل یمیزآنگرجهت 

 تعداد کل باندهای قابل امتیازدهیهایی از قبیل تعداد کل باندهای مشاهده شده با استفاده از شاخص باند )عدد صفر( امتیازدهی شدند. 

( PIC)5( برای هر پرایمر به دست آمد. محتوای اطلاعات چند شکل 4NPBو تعداد باندهای چندشکل ) (3NTB) برای هر آغازگر

دهد با توجه به غالب بودن نشانگرمورد های هر توده را نشان میهای موجود در تعداد و فراوانی توزیع آللبرای هر نشانگر که تفاوت

𝑃𝐼𝐶با استفاده  از فرمول  = 1 − ∑ 𝑃𝑖
2𝑛

𝑖=1  محاسبه گردید. در این فرمولp ر با فراوانی آلل برابi ام در هر جایگاه برای کلیه

به  MI=PIC × NPBکارایی نشانگر مورد بررسی همچنین از رابطه  (.Anderson et al. 1993های مورد مطالعه است )توده

𝐼𝐵که در آن  شد محاسبه RP=∑IB(. قدرت تفکیک هر آغازگر با استفاده از فرمول Varshney et al. 2007دست آمد ) =

1 − [2 ∗ 0.5 − 𝑃𝑖]   وPi نسبت افرادی است که دارای آلل مشاهده شده می( باشندPrevost and Wilkinson 1999 .)

(، شاخص Ne( و تعداد آلل مؤثر)Na) مشاهده شده های درون جمعیتی مانند تعداد آللکلیه پارامترهای ژنتیکی جمعیت شامل شاخص

(، Ht) ( و همچنین پارامترهای ژنتیکی بین جمعیتی مانند تنوع ژنتیکی کل جمعیتهاHe)( و شاخص میزان هتروزیگوسیتی Iشانون )

                                                      
2 Cethyl Trimenthyl Ammonium Bromide 
3 Number of total band  

4 Number of polymorphic band  

5 Polymorphism information content 
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( با استفاده از نرم Nmها )تمایز ژنتیکی( و جریان ژنی )( بین جمعیتGst(، ضریب تنوع زنتیکی )Hsتنوع ژنتیکی درون جمعیتی )

 محاسبه گردید. v 1.32  Popgeneافزار 

 GenAlExز نرم افزار با استفاده ا هاتودهدرون و بین  تنوع کی کل بهینتع ژتنو تفکیک رایتجزیه واریانس مولکولی ب

 Neighbor joiningوریتم الگبا استفاده از و دندروگرام دایس محاسبه  ضریبها بر اساس توده فاصله ژنتیکیماتریس  انجام شد. 

(NJ )افزار رممختلط با استفاده ن هایتودههای مناسب و تشخیص به زیر جمعیتها تودهبندی دقیق دسته. تهیه شد  Structure 

v3.2.4  انجام گرفت (Pritchard et al. 2000در این تجزیه .)،  های احتمالی یر جمعیتتکرار مستقل برای هر یک از ز 10تعداد

 500000و  50000ب نیز به ترتی MCMC و Burn-inهای متغیر بود. مقادیر شاخص 10و  1نیز بین  Kدر نظر گرفته شد. تعداد 

 در نظر گرفته شد. 

 

 نتایج و بحث

دست ه تایج بنتعداد باندهای مشاهده شده، تعداد باندهای چند شکل و درصد و پارامترهای چند شکلی: 

 و مناسب نواری هایالگوی استفاده مورد CBDPآغازگر  . دوازدهارائه شده است 1 آمده برای آغازگرهای استفاده شده در جدول

درصد بیشترین عدد از این باندها چندشکل بودند.  91که  عدد بود  141 تولید شده تعداد کل باندهایکردند.  تولید امتیازدهی قابل

متوسط  .مشاهده گردید درصد 50با مقدار  CB7ر در آغازگ درصد چند شکلیو کمترین  درصد 33/83با  CB5ر در آغازگ چند شکلی

 در (PIC) چند شکلی محتوای اطلاعاتبود.  01/1و به ازای هر توده  58/7ند شکل تولید شده به ازای هر آغازگر تعداد باند چ

 قدرت تفکیک بالاتر آغازگر مورد استفاده نشان دهندهنشانگرهای غالب از صفر تا نیم متغیر است و هرچه این عدد بزرگتر باشد 

. بیشترین بود 446/0در آغازگرهای مورد بررسی برابر  محتوای اطلاعات چند شکلمیانگین  .(Anderson et al. 1993) باشدمی

بود. بالاترین مقدار  CB3و  CB7و کمترین این پارامتر مربوط به آغازگرهای  CB1محتوی اطلاعات چندشکلی مربوط به آغازگر 

بود. در این  CB9و  CB1( نیز مربوط به MIو  بیشترین میزان شاخص نشانگر ) CB1( مربوط به Rpهای قدرت تمایز )شاخص

 Tahernezhad et در مطالعه ی اطلاعات چند شکلامحتو کمترین میزان از دو شاخص مذکور را نشان داد. میانگین CB7میان

al. (2010)  توده  28درAe. tauschii  آغازگر  19که به وسیلهSSR  به دست آمد. در مجموع، با توجه به  267/0بررسی شدند

 5/0تا  25/0ها بین آن PIC که مقادیر آغازگرهاییین نتایج کلیه آغازگرهای مورد استفاده از کارایی قابل قبولی برخوردار بودند. ا

(. از طرفی، Ditta et al. 2018) باشندمیحاوی اطلاعات سودمند اندکی هستند  25/0ز کمتر ا هایی کهسودمند هستند و آنباشد 

باشد. بر این اساس و بر اساس مکمل بودن نتایج می آغازگر مناسب گزینشبرای بسیار مفیدی  ( پارامترRp) تفکیک قدرت شاخص

و  Ae. tauschiiبه عنوان آغازگرهای مناسب در بررسی تنوع  CB12و  CB1 ،CB9توان گفت آغازگرهای این پارامترها می

 گردد.میهای نزدیک به گندم معرفی دیگر گونه
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 همراه پارامترهای چندشکلیز آغا . مشخصات1جدول 

 Table 1. Characteristics of evaluated primers along with polymorphism parameters 

RP MI PIC P% NPB NTB 
 توالی آغازگرها

Primer sequence 

 آغازگرکد 

Primer code 

9.70 4.99 0.49 76.92 10 13 TGAGCACGATCCAATAGC CB1 

6.40 3.47 0.46 77.77 7 9 TGAGCACGATCCAATAAT CB2 

6.93 3.92 0.41 53.33 8 15 TGAGCACGATCCAATACC CB3 

8.02 4.44 0.44 56.25 9 16 TGAGCACGATCCAATAAG CB4 

3.33 1.94 0.43 83.33 5 6 TGAGCACGATCCAATCTA CB5 

2.78 1.49 0.40 50.00 3 6 TGAGCACGATCCAATCGA CB7 

9.58 4.99 0.43 76.92 10 13 TGAGCACGATCCAATGAT CB9 

6.28 3.46 0.43 58.33 7 12 TGAGCACGATCCAATGTT CB10 

9.20 4.96 0.47 71.42 10 14 TGAGCACGATCCAATATA CB12 

5.73 2.99 0.43 60.00 6 10 TGAGCACGATCCAATGAG CB13 

7.95 3.99 0.44 57.14 8 14 TGAGCACGATCCAATGCG CB14 

7.89 3.49 0.45 61.53 8 13 TGAGCACGATCCAATTGA CB15 

6.98 3.67 0.446 65.24 91 141 

 میانگین 

Mean  

NTB، P%, NPB ،PIC ،MI و Rp درصد چند  ،کلــچندش یتکثیر تقطعا ادتعد ی،تکثیر تقطعا کل ادتعد بیانگر ترتیب به

 .میباشند تفکیک رتقدو  نشانگر شاخص ل،کــچندش ای اطلاعاتمحتوشکلی هر پرایمر، 

و حداکثر بودن  (1)شکل K  هابه ازای تعداد مختلف گروهk∆  با توجه به تغییرات مقدارها: ساختار ژنتیکی جمعیت

 اختلاطهای تودهشناسایی  ها تجزیه ساختار جمعیت به زیرجمعیت. گروه قرار گرفتند سهمورد مطالعه در  هایتوده ،=3Kمنحنی در 

های مورد مطالعه بر اساس ( توده2نمودار ستونی به دست آمده نشان داده شده )شکل ور که در . همانطسازدپذیر مییافته را امکان

های مورد بررسی دارای نسبت احتمال کمتر از حد توده( از توده 32درصد ) 5/35به سه زیر جمعیت تقسیم شده اند. 75/0حد آستانه 

بودند و بنابراین به یک  75/0ها دارای مقادیر بالای درصد از توده 5/64و  های مختلط شناخته شدندآستانه بودند و لذا به عنوان توده

توده بودند. یکی  30و  18، 10و به ترتیب دارای  3، 2، 1در این بررسی هر یک از زیر ساختارهای . زیر جمعیت خاص تعلق گرفتند

های مناطق مختلف است. برخی ه شار ژنی بین تودهشوند؛ ایجاد پدیدهایی که به عنوان مختلط شناخته میاز دلایل ایجاد توده

گیری که بین دو زیر جمعیت اتفاق را در اثر دورگ Aegilops strangulataهای مختلط مطالعات تمایز غیر مشخص و وجود توده

ن بررسی که شامل های مورد بررسی در ایآوری توده(. با توجه به مکان جمعSaeidi et al. 2006اند )افتاده است گزارش نموده

های ناهمگن تواند دلیل ایجاد تودههای انسانی مینوار دریای خزر نیز بوده است عواملی نظیر انتقال بذر توسط باد و همچنین فعالیت
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جمع آوری شده از مناطق جغرافیایی  Ae. tauschiiژنوتیپ  81بر روی  Sohail et al.  (2012) ها باشد. در مطالعهدر این جمعیت

 ( مشاهده شد. 99/0تا  61/0، دامنه وسیعی از شباهت ژنتیکی )از DArTمختلف به وسیله نشانگرهای 

 

 K.  نمودار دو طرفه برای تعیین تعداد بهینه  1شکل

Figure 1. Bilateral chart to determine the optimal number of K 

 

 STRUCTUREبه دست آمده از نرم افزار  .  ساختار جمعیت2شکل

Figure 2. Inferred population structure out of STRUCTURE software 

 

برای بررسی تنوع ژنتیکی موجود در درون زیر : هازیرجمعیت پارامترهای تنوع ژنتیکی درون زیر جمعیت و بین

های حاصل از تجزیه ساختار ژنتیکی، پارامترهای تعداد آلل مشاهده شده، تعداد آلل مؤثر، شاخص شانون و هتروزیگوسیتی و جمعیت

میزان تعداد  ارائه شده است.  بیشترین 2همچنین میزان چند شکلی در هر زیر جمعیت محاسبه گردید که مقادیر حاصل در جدول 

و بالاترین مقادیر پارمترهای دیگر تنوع ژنتیکی  2( مربوط به زیر جمعیت 60/0( و درصد چند شکلی )57/1های مشاهده شده )آلل
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 1متعلق به زیر جمعیت  18/0و  27/0، 28/1های مؤثر، شاخص شانون و میزان هتروزیگوسیتی به ترتیب با مقادیر شامل تعداد آلل

تعداد  SSRو  ISSRبه وسیله نشانگرهای  Triticumو  tauschii Aegilops ژنوتیپ مختلف 40ای بر روی هدر مطالع بود.

 . (Moradkhani et al., 2015) گردید گزارش  tauschii Aegilops رد  60/1 و  Triticumدر   05/1 برابر با های مؤثرآلل

گندم  نژادیبرنامه های به تواند در می که  برخوردارندپتانسیل بسیار زیادی  از Aegilopsهای دهد که گونهاین نتایج نشان می

 قادر است این تنوع را نشان دهد.  CBDPسیستم نشانگری  از سوی دیگر،و  باشدقابل استفاده 

است. میانگین ورده  شده آ 3های ژنی محاسبه و در جدول ها در تمام مکانمیانگین پارامترهای تنوع ژنتیکی بین زیر جمعیت

رآورد گردید و میزان تنوع ب 1803/0های ژنی مشاهده شده با استفاده از آغازگرهای مورد بررسی ( برای مکانHtتنوع ژنتیکی کل )

ین نشانگر به ترتیب ابه دست آمد. همچنین ضریب تمایز ژنی و میزان جریان ژنی در  1744/0( Hsها )ژنتیکی درون زیر جمعیت

گردد ممکن است به علت اختلاف در محاسبه می Gstها که به وسیله پارامتر بود. تمایز ژنتیکی جمعیت 58/18و  0360/0برابر با 

انند مهاجرت و جهش نیز صفات ژنتیکی و یا بر اثر تغییر شرایط محیطی و انتخاب طبیعی ایجاد شده باشد. فرآیندهای تصادفی م

قدار بر اساس م(. این Putman and Carbone 2014ها باشند )یکی بین زیر جمعیتتوانند از عوامل تأثیرگذار بر تمایز ژنتمی

مایز ژنی بالا ت( و Gst<0.15>0.05( ، تمایز ژنی متوسط )Gst<0.05( عبارتست از : تمایز ژنی کم )1978) Nei تقسیم بندی

(Gst>0.15بر اساس این مقادیر تمایز ژنتیکی پایینی بین زیر جمعیت .) .های مورد بررسی وجود دارد 

باشد رانش کمتر از یک  Nm عامل ایجاد تمایز ژنتیکی و هرگاه مهمترینجریان ژنی  بالاتر از یک باشد؛ Nmهمچنین اگر 

 و همچنین هاعامل ایجاد تمایز ژنتیکی بین جمعیتابراین بن .(Yan et al. 2019) شودتلقی میژنی عامل اصلی ایجاد تمایز ژنتیکی 

دانست.  ایجاد شدهجریان ژنی عامل توان مربوط به گونه مورد بررسی در این مطالعه را میهای جمعیتزیر تنوع ژنتیکی بالا در 

ق مختلف و انتقال فیزیکی بذور و های مناطگیری بین زیر جمعیتعواملی چون دورگتوان بودن جریان ژنی را می احتمالا دلیل بالا

های پراکنده طریق بذر و دانه گرده در جمعیت از هر دو ممکن است جریان ژنی افزایش این در واقعهای گرده نسبت داد. یا دانه

Mahjoob et al. (2012 )های  این نتایج با یافته. باشددر ایران شده  Aegilopsهای در جمعیت متفاوتمنجر به تمایز ژنتیکی 

های مناسب جهت ارزیابی میزان تمایز اند، مطابقت دارد. یکی از شاخصهای گندم گزارش کردهکه تنوع ژنتیکی بالا بین زیر جمعیت

( بر روی 2006)  .Saeidi et alه توسط ای ک(. در مطالعهWang et al. 2013هاست )ها سطح جریان ژنی بین آنبین جمعیت

ها بر اساس منشأ ، علت عدم تفکیک دقیق نمونهانجام شد با استفاده از نشانگرهای ریز ماهواره یرانا Ae. tauschiiنمونه  57

تواند افزایش ها می. یکی از مزایای تنوع ژنتیکی بالای درون زیر جمعیتبیان شدهای مورد مطالعه جغرافیایی جریان ژنی بین زیرگونه

( با 2018)  .Eltaher et al نژادی گندم باشد.های بهان والدین اصلاحی در برنامهامکان ایجاد انتخاب برای صفات مناسب به عنو

 5/62های مورد مطالعه میزان جریان ژنی را در بین زیر جمعیت SNPنسل در حال تفرق گندم با استفاده از نشانگر  230مطالعه 

توده مختلف از  70تنوع ژنتیکی با بررسی ی دیگر مطالعه کردند. درگزارش نمودند و دلیل آن را انتخاب والدین دور از هم عنوان 
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 .Pour-Aboughadareh et alمیزان جریان ژنی بالاتر از یک برآورد شد ) SCoTآغازگر  15های گندم با استفاده از انواع گونه

2017a  .) 

 

انگر با استفاده از نش Aegilops tauschiiهای . پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده درون زیرجمعیت2جدول 

CBDP 

Table 2. Estimated genetic variation parameters within subpopulations of Ae. tauschii using 

CBPD markers 

 

با استفاده از نشانگرهای  Ae. tauschiiی هازیرجمعیت برآورد شده درژنتیکی های تنوع . شاخص3جدول 

CBDP 

Table 3. Estimated genetic diversity parameters in subpopulations of Ae. tauschii using 

CBDP markers  

 CBDPآغازگر  12ای براساس باندهای حاصل از تجزیه خوشهای و تجزیه به مختصات اصلی: نتایج تجزیه خوشه

نشان داده شده است. بر اساس  3آن در شکل  شد که نتایج انجام Neighbor Joiningبا کاربرد ضریب فاصله دایس و الگوریتم 

توده و گروه سه  25، گروه دو شامل توده 30های مورد بررسی در سه گروه جای گرفتند که گروه یک شامل تجزیه خوشه ای، توده

 توده بودند. 35شامل 

درصد چند 

 شکلی

 شاخص شانون هتروزیگوسیتی
تعداد 

 های مؤثرآلل

های مشاهده تعداد آلل

 شده

زیر جمعیت 

 )تعداد(

PPB % He I Ne Na Population(N) 

57.78% 0.18±0.01 0.27±0.02 1.28±0.03 1.52±0.06 Pop1 (15) 

60.00% 0.17±0.01 0.26±0.02 1.27±0.03 1.57±0.05 Pop2 (27) 

56.67% 0.16±0.01 0.25±0.02 1.26±0.03 1.53±0.05 Pop3(48) 

 هاشاخص

Parameters 

 انحراف معیار ± میانگین 

Means ±  standard deviation 

(Htتنوع ژنتیکی کل ) 0.1803±0.0319 

(Hsتنوع ) 0.1744 ±0.303 هاژنتیکی درون جمعبت 

(Gst ) 0.0326 ضریب تمایز ژنی 

(Nm )18.58 جریان ژنی 
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ر اساس داده های بیه نیز گرفت، این تجز انجامای خوشه هعنوان روشی مکمل برای تجزی تجزیه به مختصات اصلی نیز به

ای مطابق بود. ه خوشهبندی حاصل از تجزیهای مورد بررسی را در سه گروه تایید نمود و با گروهدسته بندی توده CBDPنشانگر 

ا استفاده از نشانگرهای ژنوتیپ گندم را ب 40( تنوع ژنتیکی 2014) .Hamidi et alنشان داده شده اند.  4های حاصل در شکل گروه

ISSR ،SCoT  وCDDP ر اساس تجزیه بها  بر اساس داده های هر نشانگر  بررسی نمودند که در آن مطالعه پراکنش ژنوتیپ

 د.سه گروه تشخیص داده ش CDDPو  SCoTچهار گروه و نشانگرهای  ISSRای نشان  شد و برای نشانگرهای خوشه

 

 ارزیابی شده Ae. tauschiiتوده  90برای  CBDP هاینشانگرای بر اساس تجزیه خوشهدندروگرام حاصل از  .3 شکل

Figure 3. Dendrogram rendered using cluster analysis based on CBDP markers for the 90 

investigated Ae. tauschii accessions  

 

ه از نشانگرهای های مورد بررسی با استفادنتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی تودهتجزیه واریانس مولکولی: 

CBDP  بین جمعیتی از  وشود سهم بخش های درون جمعیتی ارایه شده است. همانگونه که در این جدول ملاحظه می 4در جدول

افراد  زیاد ختلاف ژنتیکیا وجود ها نشان دهندهجمعیت درون زیر در بالا ژنتیکی تنوع درصد بود. وجود 4و  96واریانس کل بترتیب 

 ناهمگنی کلی طور به باشد.درون زیر جمعیت می ناهمگنی گویای این و یافته است تکثیر ژنی هایمکان لحاظ از جمعیت درون

 بین مختلف های، تلاقیدگرگشنی بذور، فیزیکی اختلاط پلی پلوئیدی، ماهیت از جمله زیادی دلایل تواندمی درون جمعیت در زیاد

  (.Dumolin-Lapegue et al. 1997باشد ) داشته غیره ارقام و
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بر اساس آغازگرهای  Ae. tauschiiتوده  90پلات حاصل از  تجزیه مختصات اصلی برای .  بای4شکل 

CBDP 

Figure 4. Biplot derived from the PCoA for 90 Ae. taushii accessions based on CBDP 

markers 

وسیله آغازگرهای  آوری شده از مناطق مختلف بهجمع Ae. tauschiiتوده  90بررسی پارامترهای تنوع ژنتیکی در : گیرینتیجه

CBDP شکلی و تنوع ژنتیکی موجود در توده سایی چند شنا شانگر بخوبی قادر به  شان داد که این ن شده مین شد.های ارزیابی  با  با

تواند برای انتخاب فی میبندی شدند که از طرهای مورد بررسی در سه گروه دستهتوجه به نتایج به دست آمده از این پژوهش توده

صلاحی جهت تنظیم تلاقیوالدین در برنامه شود و از طرف دیگر جهت مدیریتهای ا سم در  های دور در نظر گرفته  منابع ژرم پلا

شاخبانک ژن برای جلوگیری ا شود. علاوه براین، بالابودن  سان مفید واقع  های ژنتیکی و همچنین صز نگهداری زمینه ژنتیکی یک

ـــد. از اینتواند بازگو کننده وجود تنوع آللی بالا در هر زیر جمعها میمیزان بالای جریان ژنی بین زیر جمعیت حفاظت و رو، یت باش

 باشد.  ح گندم قابل توصیه میپلاسمی در اصلااستفاده بالقوه از این منبع ژرم
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