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Abstract 

Objective 

Durum wheat (Triticum turgidum) with an average annual production of 40 million tons, is the 

tenth most important and common crop grown worldwide. The aim of this study was to analysis 

the genetic diversity and population structure of durum wheat genotypes for knowledge and apply 

in future genomic studies using SilicoDArT markers generated by DarTseq. 

Materials and Methods 

The DNA of 94 durum wheat genotypes were extracted by CTAB method from fresh leaves. The 

quality and quantity of extracted DNA were measured using spectrophotometer and adjusted to 

50 ng / μl. The DNA samples were processed at Diversity Array Technology Pty, Ltd, Australia 

(https://www.diversityarrays.com) for DArTseq analyses using genotyping by sequencing 

Platform. Genetic diversity and population structure analysis were performed on the remaining 

mailto:ezzatut81@yahoo.com
mailto:alietminan55@yahoo.com
mailto:rezatalebi56@gmail.com
https://orcid.org/0000-0001-5130-2541


44 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

7882 markers using: Power Markerv.3.25, DARwinver 5.0, STRUCTURE2.1., GenAlexv. 6.41 and Rv3.2.3 

software. 

Results 

The amount of polymorphic information content (PIC) of SilicoDArT markers ranged from 0.023 

to 0.499 with an average of 0.38. The mean reproducibility and call rate of sequences in all linkage 

groups were above 0.98 and 0.92, respectively. The number of mapped SilicoDArT markers 

varied from 300 markers in the linkage group (Chr1A) to 853 markers in the linkage group 

(Chr7B). Chromosome size covered by SilicoDArT markers ranged from 829200 kbp in the 

linkage group (Chr3B) to 589293.786 kbp in the linkage group (Chr1A). The results of cluster 

analysis by Neighbor-Joining (NJ) method, population structure and discriminant analysis of 

principal components were highly consistent with each other and clearly divided the studied 

genotypes into four distinct groups. Genetic diversity among populations was primarily within 

the population (76.36 vs. 23.64%). 

Conclusions 

The relatively high number of subpopulations and the presence of high genetic diversity among 

and within populations were the characteristics of studied durum wheat genotypes in this study. 

Therefore, considering the loss of 84% genetic diversity of durum wheat during the early 

domestication processes, these populations can be used as a valuable resource in basic and applied 

research in breeding projects. 
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  (.Triticum turgidum L)های گندم دورومتجزیه تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت ژنوتیپ

 در سطح کل ژنوم DArTseqتولید شده از  SilicoDArTبا استفاده از نشانگرهای 
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 هچکید

ی بسیار مهم و متداولی است دهمین غله میلیون تن، 40با متوسط تولید سالانه  (.Triticum turgidum L) گندم دوروم هدف:

ی آگاه یبرا ی گندم دورومهاپیژنوت تیساختار جمع ی وکیتنوع ژنت هیمطالعه تجز نیا گردد. لذا هدف ازکه در سراسر جهان کشت می

  بود. DarTseqتولید شده از  SilicoDArTبا استفاده از نشانگرهای  ندهیآ کیمطالعات ژنومآن در از و استفاده 
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 تیو کم تیفیک استخراج شد.تازه  یهابرگاز  CTAB روش ژنوتیپ گندم دوروم به 94مربوط به  DNAها: مواد و روش

DNA و غلظت  یریاستخراج شده با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر اندازه گDNA نانوگرم در میکرولیتر  50ها به میزان نمونه

 Diversity Array Technology Pty, Ltd, Australiaدر DNA یهانمونهتصحیح گردید. 

(https://www.diversityarrays.com)  ژنوتیپی هیتجز برای DArTseq تعیین  بوسیله یپیژنوتتجزیه  تفرمبا استفاده از پلا

 Powerنشانگر باقیمانده با استفاده از نرم افزارهای 7882تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت بر روی . تجزیه پردازش شدند (GBS)ی توال

 3.25v.Marker ،5.0verDARwin ،.2.1 STRUCTURE ،6.41v. GenAlex   3.2.3وvR .انجام گرفت   

متوسط  بود. ریمتغ 38/0 نیانگیم با 499/0تا  023/0از  SilicoDArT ینشانگرها (PIC) یاطلاعات چندشکل یمقدار محتونتایج: 

 SilicoDArT ینشانگرها دتعدابود.  92/0و  98/0های لینکاژی به ترتیب بالای ها در تمام گروهتکرارپذیری و میزان قرائت توالی

ه کروموزوم متفاوت بود. انداز( Chr7B) نشانگر در گروه لینکاژی 853تا ( Chr1A) نشانگر در گروه لینکاژی 300شده از  یابینقشه

در گروه  kbp 79/589293تا  (Chr3B)در گروه لینکاژی  kbp1/829200  از SilicoDArTنشانگرهای تحت پوشش

های تابع تشخیص مؤلفهو  جمعیت ساختار(، NJهمسایگی ) -. نتایج تجزیه کلاستر به روش اتصالبود ریمتغ (Chr1A)لینکاژی

بیشترین میزان تنوع های مورد بررسی را در  چهار گروه مجزا قرار دادند. ضح ژنوتیپاصلی همخوانی بالایی با هم داشتند و بطور وا

 ژنتیکی مربوط به تنوع درون جمعیتی بود.

های مجموعه ژنوتیپ یهایژگیاز و هاتیجمع و درون انیبالا در م یکیو وجود تنوع ژنت هاتیرجمعیزنسبتاَ بالای تعداد گیری: نتیجه

 ،اولیه اهلی سازی فرآیندهای یدوروم ط گندم ژنتیکی تنوع %84 اتلافلذا با توجه به  بود.مورد مطالعه در این تحقیق  دوروم  گندم

 .ردیمورد استفاده قرار گنژادی به هایپروژه در یو کاربرد بنیادی قاتیمنبع ارزشمند در تحق کید به عنوان نتوانیم هاتیجمعاین 

 چند شکلی، گروه لینکاژی، جمعیت، نشانگر، گندم دوروم کلمات کلیدی:

 پژوهشی نوع مقاله:

( تجزیه تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت 1400ابراهیمی پیمان، کرمی عزت، اطمینان علیرضا، طالبی رضا، محمدی رضا )استناد: 

در سطح  DArTseqتولید شده از  SilicoDArTبا استفاده از نشانگرهای   (.Triticum turgidum L)های گندم دورومژنوتیپ

 .68-43(، 3)13، کل ژنوم. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی،
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 مقدمه

 به صورتکه  است دیراپلوئتآلوتهای گندم یشکل کشت شده نیترجی، را (AABB)، (2n = 4X = 28)گندم دوروم

پایه بر  "میقد یایدن" یکه کشاورز است "یادیبن اهانیمجموعه گ"دوروم جزو شود، یمصرف م سمولیناو  یمحصولات ماکارون

 .Luo et al) بوجود آمد ترانهیدر شرق مد دوروم گندم(. Ren et al. 2013; Oliveira et al. 2012) شده استبنیاد نهاده آن 

این نوع گندم را  (RFLP) برشی اتطول قطع یچند شکل یهامطالعات داده گردید، T. dicoccum جد خود نیگزیو جا( 2007

مناطق کردنشین  ،گندم یسازینظر اهلاز ( Ren et al. 2013)نمود  مطرح دیراپلوئتشکل کشت گندم آلوت نیتربه عنوان عمده

 . (O¨ zkan et al. 2002)گردند محسوب می یاتیمناطق حجزو  هیسورو شمال  هیترک یقسمت جنوب شرقواقع در 

، یاترانهیمنطقه مد هیدر حاش عمدتاَ  اهیگ نیا .داشته است یانسان یهابا مهاجرترابطه تنگاتنگی گندم دوروم  ییایگسترش جغراف

 ینقش مهم محصول نیا آغاز شده است.نیز  ایگسترش آن به جنوب آس را  یکه اخ یشود، در حالیکشت م قایاروپا و شمال آفرجنوب 

 شودیم دیتول در آنجا جهان دوروم گندم از ٪75که حدود  ییکند، جایم فایا یاترانهیمد مناطق یمردم محل یغذاتأمین و امنیت در 

(Alsaleh et al. 2015)میدر رژ نیو همچن یکشاورز کیکلاس عملیات یبرا یا، گندم دوروم به طور گستردهین مناطق. در ا 

 .شودیاستفاده م یمردم محل ییغذا

دارد  یآنها بستگ یکیتنوع ژنت زانیبه م میبه طور مستق یطیمحشرایط  رییها در انطباق با تغگونه ایها تیافراد، جمع ییتوانا

(Frankham 2005.)  کند، در یرا فراهم م یطیمح طیشرا راتییبا تغ یشتریب یسازگار ییبالاتر توانا یکی، تنوع ژنتیکلبه طور

. شودسبب میاحتمال انقراض را  شیافزا و (Luan et al. 2006)با ایجاد یکنواختی، کاهش سازگاری  نئیپا یکیکه تنوع ژنت یحال

و  زنده یها، مقاومت در برابر تنشدانه بهبود عملکرد در رابطه با وری سریعبه بهره دستیابی یبرا اصلاحگران نبات ن،یعلاوه بر ا

-اکسیشندر  یکیژنت راتییتغ نیاز ا یبرخ دارند. ازین اصلاحی یهاتیدر جمع یتوال تنوعبه  از طریق انتخاب صفات ریزنده و سا ریغ

 موارد نی. اردیممکن است مورد استفاده قرار گ حیصح یبندد و در صورت فهرستنوجود دار های ژنینگهداری شده در بانک های

انتخاب  جهت یکیبا حداکثر تنوع ژنت نتاج توسعه یبرا ینیوالد باتیانتخاب ترک ای دیجد ویژه و صفات افتنیممکن است شامل 

  (.Barrett and Kidwell 1998باشد ) شتریب

های اصلی های ژنی از قبیل: ایجاد مجموعهاسی در بانکآگاهی از تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت، همچنین برای کارهای اس

 Yan et al. 2007; Agramaتر )هایی با سایز قابل کنترلو فرعی که نمایانگر تنوع موجود در کل کلکسیون هستند، در نمونه

et al. 2009; El Bakkali et al. 2013 )، از دست دادن تنوع  ای جهت تخمین احتمالهای معیار به عنوان پایهایجاد داده

برآورد قدرت نسبی نیروهای تکاملی رانش ژنتیکی، انتخاب طبیعی، جهش و  ،( Reif et al. 2005) ژنتیکی در هنگام حفاظت

( و Falconer and MacKay 1996; Ouborg et al. 1999های موجود در محل یا خارج از محل )جریان ژن در جمعیت

 ( مفید است. Brown 1989های ژنی )های بانکیونهای موجود در کلکسشناسایی فاصله



   (1400 پاییز، 3، شماره 13مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

48 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

های اصلاحی انجام فعالیت نیو همچن یساز یاهل ریتحت تأث زراعی از محصولات یاریدر گندم، مانند بس یکیکاهش تنوع ژنت

 عیگیاهان زرا متداول اصلاح(. Morgante and Salamini 2003; Novoselovic et al. 2016) قرار گرفته است پسامندلی

( که منجر به Rubenstein et al. 2005) نمایدمی لیگندم تحم ژرم پلاسمرا به  یادیبه طور مداوم با انتخاب ارقام برتر، فشار ز

 یهاگونه یکیژنت یریپذبیمنجر به آس یکیتنوع ژنت یکنواختی گردد.یم یخاص یمنطقه و آب و هوا یبرا ژرم پلاسمدر  یکنواختی

(. van de Wouw et al. 2010; Nielsen et al. 2014)شود یم زیستیریو غ یستیمختلف ز یهادر برابر تنش اهانیگ

 یریپذبیو کاهش آس یکیژنت یکنواختی نیا در مواجه با گران نباتاصلاح ینگران نیهنوز هم مهمتر کیبار یکیژنت هی، پانیبنابرا

 (.Novoselovic et al. 2016باشد )می اصلاحیبه مواد  یالملل نیو ب یمل یهامتنوع از ژرم پلاسم یهاپیژنوت معرفیبا  یکیژنت

ژرم به  ییایارقام مدرن آس شتریتنوع گندم در سراسر جهان نشان داد که ب خچهیو تار یشناس اهیدر مورد گ ریاخ مطالعات 

 یهابالقوه آنها در برنامه از پتانسیل استفاده برای ایدر آس های بومیتودهاز  یمیکه تنوع عظ ی، در حالباشندمی یمتک ییاروپا پلاسم

ارقام  نیب یکیتنوع ژنت یتوان با سطح بالایرا م نیا (.Balfourier et al. 2019) به دست فراموشی سپرده شده است، اصلاحی

به مناطق  بسته. (Balfourier et al. 2019)ثابت کرد  حاصلخیزهلال  های بومی با منشائتودهبا استفاده از  افتهیبهبود 

 و دارند یغن یبا تنوع آلل های بومی، زمینه ژنتیکیتوده ژهیمتنوع و به و یآب و هوا شرایط شده در یاهل یهاپی، ژنوتییایجغراف

(. Talebi and Fayyaz 2012; Zhang et al. 2011)قرار گیرند استفاده اصلاحی مورد مختلف  یهاتوانند در برنامهیم

با  یدیکمک کند تا ارقام جد گران نباتاصلاحتواند به یم گیاهان زراعی یکیدر مورد سطح تنوع در منابع ژنت ، اطلاعاتنیبنابرا

با استفاده  گیاهان در  یکیتنوع ژنت(. شناسایی Govindaraj et al. 2015) نمایند دیمطلوب تول یهابالا و آلل یعملکرد لیپتانس

 .de Vicente et al) شودیانجام م DNAبر  یمبتن یو مولکول ییایمیوشی، بیکیمورفولوژ یمختلف مانند نشانگرها یهااز روش

 ی، نشانگرهارندیگیقرار م یطیعوامل مح ریتحت تأث یبه راحتیی که ایمیوشیو ب یکیمورفولوژ یبر خلاف نشانگرها(. 2005

دهند یرا با کاربرد گسترده ارائه م یمتنوع یگرها ابزارهانشان نی، انیبنابرا هستند. طیو مستقل از مح قیدق DNAبر  یمبتن یمولکول

 انواع(. Novoselovic et al. 2016) شوندیم لیتبد یبه ابزار ارزشمند نژادی گیاهان زراعیبهدر  یاندهیرو به طور فزا نیو از ا

 CBDP( و Marzario et al. 2018) AFLP (Talebi and Fayyaz 2012)، SSRی مانند مولکول یمختلف نشانگرها

(Etminan et al. 2018) نیا با مختلف گندم استفاده شده است. یژن هایخزانهدر  تیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت هیتجز یبرا 

 نیترعمدهبودن و خطرات موجود در رابطه با ایمنی زیستی  ریوقت گ الا،ب نهیژنوم، هز فیحال، تعداد کم نشانگرها، پوشش ضع

 (.Alam et al. 2018)نشانگرها هستند  نیدر استفاده از ا تیعوامل محدود

تجزیه و  هاSNP ی کشف همزمانبرا (GBSیابی )یتوال با استفاده از تجزیه ژنوتیپی تحت عنوان یدیجد کردی، روبه تازگی

تجزیه و  SNP شناساییدر  کپارچهی یامرحله کتروش  کی GBS کردی. رو(Elshire et al. 2011) است افتهیتوسعه ژنوتیپی 

 ژهیژنوم، به و سطح در یکیتنوع ژنت هیتجز ی، با بازده بالا و مقرون به صرفه را براعیسر یابزارهمچنین این روش  ،استژنوتیپی 
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 اهانیدر گ یکیمطالعات تنوع ژنت یبرا GBS یهایژگیو نی. انمایدیمفراهم مدل  ریغ یهاژرم پلاسم و گونه یهامجموعه یبرا

. (Peterson et al. 2014باشد)سودمند و امیدوارکننده می ی مفید و حاوی اطلاعات با ارزش،از نشانگرها یامجموعه استفاده ازبا 

ندارند  یژنوم مرجع گونهچیبه ه یازیوجود( هستند که نعدم غالب )وجود در مقابل  ینریبا یهانشانگر SilicoDArT نشانگرهای

(Kilian et al. 2003.) یپیژنوتتجزیه فرم تپلا DArTseq نشانگرتواند هزاران یمSilicoDArT  دیها تولهیزآرایدر ررا 

 یغالب مولکول یهانشانگر ریاز سا مؤثرترو  دیمف ارینشانگرها بس نی، الذاهستند.  ویژه یکروموزوم جایگاه و یتوال یکه دارا نماید

در نخود  ی و ساختار جمعیتکیمطالعات تنوع ژنت یراب SilicoDArT ینشانگرها(. O’Connor et al. 2019) هستند

(Seyedimoradi et al. 2020) ،ایماکادام (O’Connor et al. 2019)،  مرکبات(Sagawa et al. 2018)،  برنج

(Ndjiondjop et al. 2017)، ( گندمMahboubi et al.2020; Baloch et al. 2016)،  گندم دوروم(Baloch et al. 

 شده است. ه( استفادPandey et al. 2014) ینیزم بادام( و 2017

انتخاب  قیاز طر DArTseqحال، روش  نی. با اروی داده است ی ژنومدگیچیکاهش پ یندهاآیفر های زیادی درشرفتیپ

 کیکلاس ینشانگرها کرده است. جادیا ی را در این زمینهمهم ریفعال است، تأث یهامربوط به ژن ژنوم که عمدتاَ  ی ازهوشمند کسر

DArT یتوسط نشانگرها DArTseq  یتوالاستفاده از با  تجزیه ژنوتیپیبر اساس( یابیGBS )ینشانگرها اند.شده نیگزیجا 

DArTseq  وSNP  تکنولوژی بر اساسGBS یی، شناسالینکاژی نقشهتهیه  یبرا تیبا موفق QTL ی دو والد هایتیدر جمع

و  (Baloch et al. 2016) در گندم یکی، مطالعات تنوع ژنت(GWAS) ژنوم ی وسیعارتباط، مطالعات ایجاد شده برای تهیه نقشه

 .استفاده شده است نشانگربه کمک  ی و انتخابانتخاب ژنوم نیهمچنو  (Grzebelus et al. 2014دیگر )از محصولات  یاریبس

 یکیتنوع ژنت علمی مطالعه تعداد کمی روم وجود دارد.دو هایگندم یژنخزانه  ی وکیدر مورد ساختار ژنت یاطلاعات قابل توجهکمبود 

خاص شرح  یهارا از نظر تعداد آلل و آلل ایران و هلال حاصلخیز )کردستان واقع در ترکیه و سوریه( گندم دوروم  های بومیتوده

صفات  یفشار انتخاب برا لیخود گرده افشان مانند گندم دوروم به دل گیاهاندر  یکیتنوع ژنت یروند کاهشاز   هاگزارش بیشتر اند.داده

ی و آگاه یبرا ی گندم دورومهاپیژنوت تیساختار جمع ی وکیتنوع ژنت هیمطالعه تجز نیا لذا هدف از د.ندار ی حکایتمهم اقتصاد

 .بود DArTseqد شده از تولی SilicoDArTبا استفاده از نشانگرهای  ندهیآ کیمطالعات ژنومآن در از استفاده 

 

 هااد و روشمو

( از مرکز 1های بومی )جدول ژنوتیپ گندم دوروم شامل ارقام تجاری و توده 94 تعداد:  DNAو استخراج یاهیمواد گ

ای در گلدان، برای رسیدن به مرحله سه برگی کشت داده شد. تحقیقات کشاورزی دیم سرارود کرمانشاه تهیه و تحت شرایط گلخانه

بصورت تازه  یهابرگگردید.  DNAاستخراج  منظور به گیری نمونه به اقدام برگی سه مرحله جهت انجام آزمایشات مولکولی، در

 ی(، با اصلاحات جزئ1980)و تامپسون  یمور CTAB با استفاده از روش DNAاستخراج  یبرا پیهر ژنوتگیاه از  10از تعداد  بالک
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ها به نمونه DNAو غلظت  یریاستخراج شده با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر اندازه گ DNA تیو کم تیفیاستفاده شد. ک

 نانوگرم در میکرولیتر تصحیح گردید. 50میزان 

 Diversity Array Technology Pty, Ltd, Australia در DNA یهانمونه :DArTseq هیتجز

(https://www.diversityarrays.com) یژنوتیپ هیتجز برای DArTseq تعیین  بوسیله یپیژنوتتجزیه  تفرمبا استفاده از پلا

و  1 صورتبه  دهی آنهانمرهو  بودهغالب  SilicoDArT ی(. نشانگرهاNadeem et al. 2018پردازش شدند ) (GBS)ی توال

شامل  هیاول هایمجموعه داده. است پیهر ژنوت یبرا برشیقطعه  کیدهنده وجود و عدم وجود نشان بیترت شود، که بهانجام می 0

 تیفیک یپارامترها یمجموعه داده برا نی. ادندچند شکل بو گندم دوروم یهاپیبود که در تمام ژنوت SilicoDArTنشانگر  62269

با داده از دست  یینشانگرها نیو همچن 0.1 ≤ (MAF) فراوانی الل کمیابناشناخته کروموزوم،  تیبا موقع ییشد. نشانگرها لتریف

، 05/0کمتر از  بیبه ترت(Call rate)  نرخ قرائت توالی و یریتکرارپذ تی، قابلPICبا  ییحذف شدند. نشانگرها ٪10رفته بالاتر از 

 حذف شدند. هیتجزفرآیند از  زین 8/0و  9/0

 Botsteinمتد توجه به  با SilicoDArTهر نشانگر  (PIC) یمحتوی اطلاعات چندشکل ریمقاد :هاداده لیو تحل هیتجز

et al. (1980)  نرم افزار  با استفاده ازوPower Marker v.3.25 (Liu and Muse 2005) گردید. همحاسب   

با استفاده از  (Perrier et al. 2003)  (NJ)یگیهمسا -اتصال به روش گندم دوروم یهاپیژنوت ی)کلاستر(اخوشه هیتجز

بر اساس  تیساختار جمع هیجز. تPerrier and Jacquemoud-Collet 2006)گرفت )صورت  DARwin ver 5.0نرم افزار 

 .Evanno et alو پیرو روش توسعه یافته  STRUCTURE 2.1.   (Pritchard et al. 2000)نرم افزار مدل مخلوط توسط

  گردید.محاسبه  (2005)

 رهیتکرار مونت کارلو زنج 000/50همزمان با و مستقل  ی، با پنج اجراباشدمی 10تا  1از  Kمقدار با علم بر اینکه، دامنه 

م یرست Δk ریدر برابر مقاد تیساختار جمع ترینمناسب برازش و Kمقدار  نیبهتر افتنی یبرا lnP(D) ریمقاد، (MCMC)مارکوف

 Rتوسط نرم افزار   adegenet (Jombart 2008)با استفاده از بسته( DAPC) یاصل هایلفهؤم تابع تشخیص هی. تجزندشد

و  نیب یتنوع مولکول نییتع یبرا  (AMOVA)  یمولکول انسیوار هیتجز .(R Core Team 2014) اجرا شد 3.2.3نسخه 

 انجام شد. GenAlex v. 6.41در نرم افزار   (K)هاتیدرون جمع
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 مورد مطالعه در این تحقیق.  (.Triticum turgidum L)های گندم دوروم . اسامی  و کد ژنوتیپ1جدول 
Table 1. Names and code of the studied durum wheat (Triticum turgidum L.) genotypes 

in this research.  

Ent. No Variety / Line 
DArT 

No. vial 

1 Saji A1 

2 Zahab B1 

3 SRN-1/KILL//2*FOLTA-1 C1 

4 Imren D1 

5 Baniswaf4/Miki2 E1 

6 Bcr/Lks4//Mrf1/Stj2/3/Mrf2/NormalHamari//Bcr/Lks4 F1 

7 Bicrederaa1//Ossl1/Stj5/3/Ammar8 G1 

8 CandocrossH25/3/Mrf2/NormalHamari//Bcr/Lks4/4/Berghouata1 H1 

9 Korifla(DS15/Geier) A2 

10 CandocrossH25/BEZAIZAHF//Adnan2 B2 

11 CandocrossH25/BEZAIZAHF/3/Sebatel2//Wdz6/Gil4 C2 

12 
CandocrossH25/Bicrederaa1/3/ICAMORTA0463//Lah/Ch12504/4/Bcrch1//

Ossl1/Stj5/5/Ysf1/Otb6 
D2 

13 CandocrossH25/Ouasbar2//Berghouata1 E2 

14 CandocrossH25/Ouasbar2//Miki2 F2 

15 CM829/CandocrossH25//Massine G2 

16 EMN093/Icarasha1 H2 

17 Geruftel2/Ammar8 A3 

18 IcaJihan39//Marsyr3/Murlagost2 B3 

19 Icamilmus1/Waha/4/Icasyr1/3/Bcr/Sbl5//Turartu C3 

20 Gidara2(Stojocri/Omrabi3) D3 

21 Icamilmus3/Younes1/4/Marsyr3/3/Gcn//Stj/Mrb3 E3 

22 Icamilmus4/3/Bcrch1//Ossl1/Stj5/4/Adnan2 F3 

23 Icamilmus4/Adnan2//Adnan2 G3 

24 Icamilmus5/Miki2//Geromtel1/Icasyr1 H3 

25 Icarasha1/IcaKader2 A4 

26 Icasyr1/3/Bcr/Sbl5//Turartu/4/13376/Bcrch1//Ossl1/Stj5 B4 

27 Icasyr1/3/Bcr/Sbl5//Turartu/4/Icarasha1 C4 

28 Maamouri3/Sebatel2 D4 

29 Mrb5/Tdicds600545//Mrb5918/3/Wdz6/Gil4/4/Saadi1989/Chan/5/Geruftel2 E4 

30 Ossl1/Stj5/5/Bidra1/4/BezaizSHF//SD19539/Waha/3/Stj/Mrb3/6/Icajihan1 F4 

31 Quarmal/Gbch2/3/Mrf2/NormalHamari//Bcr/Lks4/4/IcaKader2 G4 

32 Sbh/4/D68193A1A//Ruff/Fg/3/Mtl5/5/Marsyr3//Saadi1989/Chan H4 

33 SwAlg/Gd112/4/Quarmal/Gbch2/3/Mrf2/NormalHamari//Bcr/Lks4 A5 

34 CM829/CandocrossH25//Icajihan7 B5 

35 Mrf1/Stj2//Gdr2/Mgnl1/3/Bcrch1 C5 

36 Ter1//Mrf1/Stj2/3/Icasyr1 D5 

37 Icarasha2 (Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3) E5 

38 Adnan1//Mgnl3/Ainzen1 F5 

39 Geromtel1/IRANYT053//Mgnl3/Ainzen1 G5 

40 
IcamorTA0462/4/Gdr2//SwAlg/Gdr1-

43/3/IcamorTA0463/5/Ter1//Mrf1/Stj2 
H5 

41 IcamorTA0471//IcamorTA0459/Arislahn10/3/Mgnl3/Ainzen1 A6 

42 IcamorTA041/4/IcamorTA0469/3/Bcr/Gro1//Mgnl1/5/MIKI2 B6 

43 Waha (Plc/Ruff//Gta/Rtte) C6 

44 Mrb3/Mna1//Ter1/3/IcamorTA0459/Ammar7/4/Beltagy2 D6 
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45 
Maamouri1/5/IcamorTA0462/4/Stj3//Bcr/Lks4/3/Icamor"s"/6/Mgnl3/Ainze

n1 
E6 

46 
Azeghar2/5/IcamorTA0462/4/Stj3//Bcr/Lks4/3/Icamor"s"/6/Stj3//Bcr/Lks4/

3/Ter3 
F6 

47 Mgnl3/Ainzen1/3/Bcr/Gro1//Mgnl1 G6 

48 
Ossl1/Stj5/5/Bicrederaa1/4/BEZAIZSHF//SD19539/Waha/3/Stj/Mrb3/6/Stk

/Hau//Heca1 
H6 

49 Omrabi5 (Jori c69/Hau) A7 

50 Azeghar1/6/Zna1/5/Awl1/4/Ruff//Jo/Cr/3/F9.3/7/Azeghar1//Msbl1/Quarmal B7 

51 Aghrass1/3/HFN94N8/Mrb5//Zna1/4/IcamorTA0458 C7 

52 Ouasloukos1/5/Azn1/4/BEZAIZSHF//SD19539/Waha/3/Gdr2 D7 

53 Ter1/3/Stj3//Bcr/Lks4/4/Aghrass1/3/Mrf1//Mrb16/Ru E7 

54 Ter1/3/Stj3//Bcr/Lks4/4/Aghrass1/3/Mrf1//Mrb16/Ru F7 

55 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Amedakul G7 

56 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Mrb5 H7 

57 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Loukos A8 

58 

MINIMUS/COMB 

DUCK_2//CHAM_3/3/FICHE_6/4/MOJO/AIRON/5/SOMAT_3.1/6/CHEN

/ALTAR 

84/3/HUI/POC//BUB/RUFO/4/FNFOOT/5/TILO_1/LOTUS_4/10/CBC 

509 

CHILE//SOOTY_9/RASCON_37/9/USDA595/3/D67.3/RABI//CRA/4/AL

O/5/HUI/YAV_1/6/ARDENTE/7/HUI/YAV79/8/POD_9/11/ALTAR 84/S 

B8 

59 Younes/TdicoAlpCol//Korifla C8 

60 Waha (Plc/Ruff//Gta/Rtte) D8 

61 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Lahn E8 

62 T.dic.Crosses61/4/Quarmal/Gbch2/3/Mrf2/NormalHamari//Bcr/Lks4 F8 

63 Younes1/6/Ouasloukos1/5/Azn1/4/BEZAIZSHF//SD19539/Waha/3/Gd2 G8 

64 Icarasha1/T.Aeg.Crosses H8 

65 
Terbol975/Geruftel2/7/Icasyr1//Mrf2/T.dids20123/6/319ADDO/5/D68193A

1A//Ruff/Fg/3/Mtl5/4/Lahn 
A9 

66 
Icamilmus1/3/Marsyr3//Saadi1989/Chan/4/IcamorTA0471//IcamorTA0459/

Arislahn10/3/Mgnl3/Ainzen1 
B9 

67 Icasyr1/3/Gcn//Stj/Mrb3/4/Mgnl3/Ainzen1/3/Bcr/Gro1//Mgnl1 C9 

68 Marsyr3/Murlagost2//T.dicocconIG91683/Ammar9 D9 

69 Waha//Azeghar2/RedSeedTer112 E9 

70 Icasyr1/3/Bcr/Sbl5//T.urartu/4/T.Aeg.Crosses F9 

71 Icarasha2 (Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3) G9 

72 Marsyr3/3/Gcn//Stj/Mrb3/4/T.Aeg.Crosses H9 

73 Marsyr3//Saadi1989/Chan/3/T.Aeg.Crosses A10 

74 
ICAMORTA0469/4/ICAMORTA0463/3/CandocrossH25//Msbl1/Quarmal0

4182/5/Icasyr2/6/Geromtel1/Icasyr1 
B10 

75 Jk/Ch1613//TpolonicumIG97746 C10 

76 

PLATA_7/ILBOR_1//SOMAT_3/3/CABECA_2/PATKA_4//BEHRANG/5

/ARMENT//SRN_3/NIGRIS_4/3/CANELO_9.1/4/VITROMAX/6/SOOTY

_9/RASCON_37//GUAYACAN INIA 

D10 

77 Jk/Ch1523//Atlas2/3/Mrb5/Lahaucan E10 

78 Jk/Ch1604//Ysf1/Otb6/3/Adnan2/Berghouata1 F10 

79 
Icamilmus1/3/Marsyr3//Saadi1989/Chan/4/IcamorTA0471//IcamorTA0459/

Arislahn10/3/Mgnl3/Ainzen1 
G10 
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80 
Mgnl3/Aghrass2/4/IcamorTA0462/3/Arislahn7//CI115/Bcrch1/5/Beltagy1/6

/Azeghar1//Blrn/Mrf2/3/Bicrederaa1/Azeghar2 
H10 

81 
Icasyr1//Mrf2/T.dids20123/6/319ADDO/5/D68193A1A//Ruff/Fg/3/Mtl5/4/

Lahn/7/Ouasloukos1/5/Azn1/4/BEZAIZSHF//SD19539/Waha/3/Gd2 
A11 

82 
Icasyr1//Mrf2/T.dids20123/6/319ADDO/5/D68193A1A//Ruff/Fg/3/Mtl5/4/

Lahn/7/Ouasloukos1/5/Azn1/4/BEZAIZSHF//SD19539/Waha/3/Gd2 
B11 

83 Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3/4/Marsyr5/5/Sebatel2//Wdz6/Gil4 C11 

84 Icarasha1//Quabrach3/RedSeedTer109 D11 

85 Miki3 (Stj3//Bcr/Lks4) E11 

86 
Mrb3/Tboeoticum500648/3/ICAMORTA0462//Hau/Ch13323/4/Bcr/Gro1//

Mgnl1/5/Aghrass1/3/Mrf1//Mrb16/Ru 
F11 

87 
Mrb3/Tboeoticum500648/3/ICAMORTA0462//Hau/Ch13323/4/Bcr/Gro1//

Mgnl1/5/Aghrass1/3/Mrf1//Mrb16/Ru 
G11 

88 SwAlgia/Gd181//Ch158/3/Marsyr3/Murlagost2/4/EMN0917/Adnan2 H11 

89 ALTAR 84 A12 

90 
SORA/2*PLATA_12/3/SORA/2*PLATA_12//SOMAT_3/4/AJAIA_13/YA

ZI//DIPPER_2/BUSHEN_3 
B12 

91 

ALTAR84/STINT//SILVER_45/3/GUANAY/4/GREEN_14//YAV_10/AU

K/5/SOMAT_4/INTER_8/6/BCRIS/BICUM//LLARETA 

INIA/3/DUKEM_12/2*RASCON_21 

C12 

92 

CAMAYO//HYDRANASSA30/SILVER_5/3/SOOTY_9/RASCON_37/5/D

UKEM_15/3/BISU_1/PLATA_16//RISSA/4/SOOTY_9/RASCON_37/6/S

OOTY_9/RASCON_37//TILO_1/LOTUS_4/7/BCRIS/BICUM//LLARETA 

INIA/3/DUKEM_12/2*RASCON_21 

D12 

93 

ALTAR 84/BINTEPE 85/3/STOT//ALTAR 

84/ALD/4/POD_11/YAZI_1/5/VANRRIKSE_12/SNITAN/6/SOOTY_9/R

ASCON_37//WODUCK/CHAM_3/7/YAV79/4/ARMENT//SRN_3/NIGRI

S_4/3/CANELO_9.1/5/MINIMUS/COMB 

DUCK_2//CHAM_3/3/GREEN_19 

E12 

94 

PLATA_7/ILBOR_1//SOMAT_3/3/CABECA_2/PATKA_4//BEHRANG/1

0/1A.1D 5+1-06/2*WB881//1A.1D 5+1-

06/3*MOJO/3/SOOTY_9/RASCON_37/9/USDA595/3/D67.3/RABI//CRA/

4/ALO/5/HUI/YAV_1/6/ARDENTE/7/HUI/YAV79/8/POD_9/11/CIRNO 

C 2008 

F12 

 

 نتایج

انجام گندم دوروم  پیژنوت 92 یبر رو DArTseq یپیژنوت تجزیه: SilicoDArT یو تنوع نشانگرها یفیک یالگو

روی  یکروموزوم تیموقع چیو به هبودند  از نشانگرها قبلا  گزارش نشده یبرخ ارائه داد. SilicoDArTنشانگر  62269و  گردید

 یمانده برا یباق یگرفته شدند. نشانگرها دهینادها داده هینشانگرها در تجز نی، انیبنابرا اختصاص داده نشدند. های لینکاژیگروه

 نشانگر 8865از میان  در مجموع شدند. لتریف 10بزرگتر و مساوی از دست رفته  یهاو داده 1/0کمتر از  ی نسبی آلل فراوانی

SilicoDArT  که دارای موقعیت کروموزومی مشخص بر روی ژنوم نشانگر  7882 ازمنتخب پس از عمل فیلترینگ، تنهاA  وB 

نشانگر باقی مانده  983. دیگر استفاده شد گندم دوروم مورد بررسی یهاپیدر ژنوت تیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت ی تجزیهبرابودند، 

های لینکاژی در ژنوم های شناخته شده روی گروه( نمودن آنها با ژنوم رفرنس گندم نان، با توالیAlignmentکه پس از  همردیف )
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D  بلاست(Blast n) ینشانگرهارفته شدند و حذف گردیدند. ها نادیده گشدند، همانطوریکه در بالا ذکر آن رفت در تجزیه 

SilicoDArT دشدند. تعدا عینشانگر در هر کروموزوم توز 563 نیانگی( با م2)جدول های لینکاژی گندم دوروم گروه یبر رو 

( Chr7B) نشانگر در گروه لینکاژی 853تا ( Chr1A) نشانگر در گروه لینکاژی 300شده از  یابینقشه SilicoDArT ینشانگرها

  از SilicoDArT نشانگرهای نشان داده شده است، اندازه کروموزوم تحت پوشش 2متفاوت بود. همانطور که در جدول 

kbp1/829200  در گروه لینکاژی(Chr3B)  تاkbp 79/589293  در گروه لینکاژی(Chr1A) همچنین گروه لینکاژیبود،  ریمتغ 

Chr7B نشانگر 14/1 نیانگیبا م SilicoDArT هر  درMbp، اطلاعات  محتوی(. 2را نشان داد )جدول  یشتریب یتعداد نشانگرها

 شیرا ب PICمقدار  SilicoDArTنشانگرهای  ٪50 بیش از با یکه تقر یبود، در حال ریمتغ 499/0تا  023/0از  (PIC) یشکل چند

 نرخ قرائت توالی و میزان تکرارپذیریمتوسط  SilicoDArT یتمام نشانگرها(. در 1)شکل  ( نشان دادند38/0)متوسط  داز ح

(Call rate) (2بود )جدول  92/0و  98/0از  شیب بیبه ترت. 

گندم دوروم  یهاپیژنوت یتیساختار جمعتجزیه : های گندم دورومژنوتیپ و تنوع ژنتیکی تیساختار جمع تجزیه

 مقدار آن  که ندرا نشان داد  بالایینسبتاَ یکیتنوع ژنتجمعیت، ریچهار ز (.2 چهار گروه مجزا را نشان داد )شکلبر اساس مدل بیزی، 

 Net Nucleotideی )دیخالص نوکلئوت فاصله بود. ریمتغ (POP3)در زیرجمعیت  34/0 تا  (POP4)در زیرجمعیت  02/0از 

Distance)  ژنتیکی را به ترتیب فاصله ینکمترو  ینها، بالاترتیجمع نیدر ب یکیتنوع ژنت یریاندازه گ یپارامتر برا کیبه عنوان 

 کلاستر هیتجز ( نشان داد.3جدول ( )07/0) POP2و  POP1 هایزیرجمعیت ( و270/0) POP4 و POP2 هایزیر جمعیت نیب

را در چهار گندم دوروم  یهاپیژنوت، SilicoDArT یبر اساس نشانگرها (Neighbour-Joining)یگی همسا -به روش اتصال

 (.3)شکل  نمود یبندگروه کلاستر مجزا

مخلوط نسبتا   مقادیر(. 3 )جدول بودمتغیر  (POP4)95/0  تا( POP3) 21/0ها از جمعیتریز( Fst) تیتثب ن شاخصیانگیم

 به دلیل وجود با احتمال زیاد این نتیجهها مشاهده شد. تیجمع ریبا سا سهی، در مقاPOP3و  POP2های زیر جمعیت نیب یادیز

لفه ؤم تابع تشخیص هیتجز .تاستفاده شده اس کلاسترها نیمتعلق به ا های گندم دورومژنوتیپباشد که در شجره یکسانی  نیوالد

مقدار  نی. کمترگردیداستفاده  SilicoDArT یبر اساس نشانگرها تیساختار جمع ترینمتناسببرازش  یبرا زین (DAPC) یاصل

BIC  درK=4 ریز نیب راتییدرصد تغ 63/21و  9/28، 19/37به ترتیب  داده شد که صیتشخ تابع مجزا ، سه نیبدست آمد. بنابرا 

حاصل از  جیبا نتا( DAPCو تجزیه تابع تشخیص ) تیساختار جمعتجزیه حاصل از  جینتا (.4)شکل نمایند یم جیهها را توگروه

 (K=4) هاتیدرون جمعو  نیدر ب یتنوع مولکول نییتع یبرا (AMOVA) واریانس مولکولی هیتجز .مطابقت داشت کلاستر هیتجز

 هاتیجمع وندر هاپیژنوت میان( %36/76) واریانس راتییتغ بیشتر(. 4)جدول  انجام شد SilicoDArT یبر اساس نشانگرها

 (.%64/23ها( نسبتا  کم بود )کلاستر) هاتیجمع نیکه اختلاف ب یمشاهده شد، در حال
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، نرخ (PIC)بر روی ژنوم گندم دوروم، محتوی اطلاعات چند شکلی  SilicoDArT. توزیع نشانگرهای 2جدول 

 (Average of Reproducibilityو متوسط تکرارپذیری ) (Call Rate)قرائت 

Table 2. SilicoDArT Markers Distribution on Durum Wheat Genome, Polymorphism 

Information Content (PIC), Call Rate and Average of Reproducibility 

Linkage 

Groups 

No. 

Markers 

Chromosome 

Size(kbp) 

Call Rate 

(mean) 

One 

Ratio(mean) 

PIC 

(mean) 

Average of 

Reproducibility 

Chr1A 300 589293.786 0.926811 0.53253 0.392783 0.987783 

Chr2A 574 779665.301 0.928376 0.531615 0.378022 0.987819 

Chr3A 454 750610.4 0.926852 0.528354 0.371944 0.987748 

Chr4A 489 742808.8 0.929105 0.507459 0.382376 0.986216 

Chr5A 436 708977 0.928146 0.520776 0.375594 0.98842 

Chr6A 456 616320.1 0.928312 0.510363 0.392759 0.987314 

Chr7A 789 735262.1 0.929175 0.510735 0.384203 0.986959 

Ch1B 681 688589.5 0.92758 0.533268 0.385003 0.987277 

Chr2B 759 800769.3 0.927394 0.531767 0.393895 0.987843 

Chr3B 582 829200.1 0.922085 0.564573 0.369268 0.9861 

Chr4B 333 671754.7 0.924849 0.538444 0.37495 0.987985 

Chr5B 586 708929.4 0.923233 0.566275 0.382289 0.986366 

Chr6B 590 720840 0.926843 0.534025 0.382743 0.986644 

Chr7B 853 749946.8 0.92991 0.515027 0.392338 0.987082 

Mean 563 720926.2 0.927048 0.530372 0.382726 0.987254 

Group A 499.72 703276.78 0.928111 0.520261 0.382525 0.987465 

Group B 626.3 738575.7 0.925985 0.540483 0.382927 0.987042 
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 (هاYمحور )DArTseq  یدر نشانگرهاها(  X)محورPIC  ریمقاد فراوانی عیتوز .1شکل 

Figure 1. Frequency distribution of PIC values (the X axis) of DArTseq markers (the Y axis) 

 

 

. واگرایی ژنتیکی میان )فاصله نوکلئوتیدی خالص( و درون )هتروزیگوسیتی مورد انتظار( جمعیت، 3جدول 

ژنوتیپ گندم دوروم با  92مشاهده شده از مطالعه ساختار جمعیتی  Fst  نسبت عضویت و مقدار میانگین

 SilicoDArTاستفاده از نشانگرهای

Table 3. Genetic divergence among (Net Nucleotide Distance) and within (expected 

heterozygosity) population, proportion of membership and mean value of Fst observed 

from the study of population structure of 92 durum wheat genotypes using SilicoDArT 

markers 

Populatio

n 
Net Nucleotide Distance 

Expected 

Heterozygosity 

% 0f  

membership 

Mean fixation 

index (Fst) 

 POP2 POP3 POP4    

POP1 0.070 0.084 0.247 0.20 46 0.41 

POP2  0.085 0.270 0.20 26 0.46 

POP3   0.249 0.34 19.5 0.21 

POP4    0.02 8.5 0.95 
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 هیجزر حسب تها بدر گروه SilicoDArT یهانشانگرگندم دوروم با استفاده از  پیژنوت 92 عیتوز. 2شکل 

گروه متفاوت  کیند، هر رنگ با اهنشان داده شد یعمود یهالهیدر م ها()ژنوتیپ افراد (.K=4جمعیت) ساختار

 است مرتبط

Figure 2. Distribution  of the 92 durum wheat genotypes using SilicoDArT markers in 

groups according to the structure analysis (k = 4). The individuals were represented in 

vertical bars, each color associated with a different group 
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 بحث

 یهابا آلل گیاهی هیمواد اول هیته یبرا یزراع ی گیاهانژن یهازانهدر خ یعیطب ژنتیکی و تنوع یاهیگ یکیمنابع ژنتشناسایی 

 ینشانگرها(. Nadeem et al. 2018گیرد ) قرار استفادهبهنژادی مورد مختلف  یهاتواند در برنامهیاست که م یضرور دیجد

استفاده گندم دروم  یژن هایخزانهدر  یکیتنوع ژنتبررسی  یو غیره برا AFLP ،ISSR ،RAPD  ،SSRمانند یمختلف یمولکول

 یتصادف یبا استفاده از نشانگرها یکیتنوع ژنتبرآورد حال،  نیبا ا(. Edwards et al. 2013; Altıntaş et al. 2008) شده است

ها( SSR)مانند  شانیژنوم تیبر اساس موقعنشانگرهایی  ا( یISSR و  AFLP ،RAPDناشناخته )مانند یکروموزوم تیبا موقع

 ،ن. بنابرای(Varshney et al. 2019) بردرنج میژنوم پائین سطح پوشش از ، معمولا  ویژه یکیژنت لینکاژی یهانقشه یبر رو

 یالگو یبرآورد واقع بزرگ و استفاده از آنها در  اسیدر مق SilicoDArTs نشانگرهای مانند یبر توال یمبتن ینشانگرها یاعتبارسنج

اکنون به سرعت در گندم استفاده  که جدید. این نشانگرهای است حیاتی های گندم دورومژنوتیپ تیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت

های ژرم پلاسمدر حفاظت از را  ینقش مهم تواننداند، مینموده د و تحقیقات ژنومی را در بسیاری از محصولات دیگر تسریع نشومی

بالا  اریم بسبا پوشش ژنو SilicoDArT ی، ما از نشانگرهاجهینت در. بازی نمایند ندهیآنژادی آن در به یهاو برنامه گندم دوروم

 یکه ابزار ارزشمند و قدرتمند میاستفاده کرد ژنوتیپ گندم دوروم 92 از پانل متشکل کیدر  تیساختار جمع هیتنوع ژنوم و تجز یبرا

ی دهنده هانایاستخراج آلل و انتخاب گ یبرا یارزشمند اریسمنابع ب هاژرم پلاسم نی، اهمچنین است. ندهیدر آ GWAS هیتجز یبرا

 نشانگرهای توان ازید بود. مندر کل ژنوم خواه یارتباط یابینقشه قیزنده از طر ریو غ زندهمختلف  یهامقاومت در برابر تنش هایژن

SilicoDArT ،و ارتباط نشانگر  جادیا یبرا کاندید( صفتMTAدر رابطه با ) خاص یا یهاژن QTLی بزرگ اثر کنترل کننده ها

( PICتوسط محتوی اطلاعات چند شکلی ) DArTseq ینشانگرها های()داده اطلاعات استفاده کرد.گندم دروم در  صفات با ارزش

 .گردیدبرآورد 

 

شده  دیتول SilicoDArT یهانشانگر یهابر اساس داده ( AMOVA) یمولکول انسیوار هی. تجز4جدول 

 دوروم.گندم  پیژنوت 92از  (K =  4ها )تیجمع نیو ب درون DArTseqتوسط 

Table 4. Analysis of molecular variance (AMOVA) based on DArTseq-generated 

SilicoDArT markers data for within and between populations (K=4) of 92 durum genotypes. 

Source of variation Variance component % total variance Probability 

Among populations 63.24 23.64 0.001 

Within populations 191.77 76.36 0.001 
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ژنوتیپ  92بندی برای گروه SilicoDArT همسایگی با استفاده از نشانگرهای -. تجزیه کلاستر اتصال3شکل 

  گندم دوروم

Figure 3. Neighbor-joining cluster analysis using SilicoDArT markers for grouping 92 

durum wheat genotypes 
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گندم دوروم. محورها نشانگر دو  پیژنوت 92 یبرا (DAPC) یاصل هایمؤلفه صیتابع تشخ هی. تجز4شکل 

دهد. ی( را نشان مپیفرد )ژنوت کیو هر نقطه  دهدیکلاستر را نشان م کی رهینخست هستند. هر دا یتابع خط

 شده است ییشناسا DAPC هیمختلف نشان داده شده، توسط تجز یتعداد کلاسترها

Figure 4. Discriminant analysis of principal components (DAPC) for 92 durum wheat 

genotypes. Axes represent the first two linear discriminants. Each circle represents a 

cluster, and each dot represents an individual. Numbers represent different clusters 

identified by DAPC analysis 
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کند یفراهم م تیجمع کیرا در  DNA ی ازبخش ایژن  کیاطلاعات مربوط به تنوع ، (PICمحتوی اطلاعات چند شکلی )

اتفاق افتاده باشد، استفاده  یدوره زمان کی یممکن است ط کهژنی  مکان کیبر آلل و جهش در  ینشان دادن فشار تکامل یکه برا

 حداکثر PIC مقدارباشد، می  %50به  %50های ( با نسبت1( و )0یک نشانگر بصورت ) (Scoring)دهی زمانی که نمره شود.یم

را از میان  SilicoDArT تیفیا کب اری( نشانگر چند شکل و بس7882) یادیمطالعه، ما تعداد ز نیا در.  شودیمحاسبه م 5/0 برابر با

استفاده  ژنوتیپ گندم دوروم 92 مجموعه متشکل از کیدر  تیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت هیتجز یبرانشانگر فیلتر نموده و  62269

سنجش  ینشانگرها برا نیا بالای آییکاربیانگر که  ،بود 38/0برابر  DArTseq یتمام نشانگرهابرای  PIC ریمقاد نیانگیم  .میکرد

 از میانگین بالاتر رینامتقارن بود و به سمت مقاددر بین نشانگرها  PIC ریمقاد عی، توزیاست. به طور کل ی گندم دورومتنوع ژنوم

(. توانایی 4( بالاتر از میانگین نشان دادند )شکل PICدرصد نشانگرها محتوی اطلاعات چند شکلی ) 60که حدود ، طوریبود لیمتما

وجود دارد و  DArTبا استفاده از  یکیدر مورد تنوع ژنت یگزارشات کم رایز در این مطالعه محدود بود، PIC ریمقاد هسیمقا ما برای

 ریمقاد .میگندم دوروم دنبال کن یکیدر مطالعات تنوع ژنت DArTseq یرا با استفاده از نشانگرهاات مدون گزارش میتوانیما نم

 PICمتوسط مقدار که  بود Ren et al. (2013)به دست آمده توسط  PICبه دست آمده در مطالعه ما بالاتر از مقدار  PICمتوسط 

پژوهشگران  .گزارش نمودند 18888/0برابر را  دورومگندم  پیژنوت 150از جهانی متشکل  مجموعهدر  SNP یبا استفاده از نشانگرها

(Moragues et al. 2007) یرا با استفاده از نشانگرها ترانهیمد یگندم دوروم از کشورها توده بومی 63 یکیتنوع ژنت AFLP  و

SSR چندشکلیمحتوی اطلاعات  توسطم ریمقاد ،کردند یبررس (PIC) ،ی نشانگرهایبرا AFLP  وSSR 70/0و  24/0 بیترت به 

 با ینشانگرها تقر نیدر ب PIC ریمقاد عیتوز. نشان داده شده است (4) شکل در DArTseq یدر نشانگرها PIC ریمقاد عی. توزبود

 DArTseq ینشانگرها %75حدود بودند. 5/0نزدیک به   PICریمقاد یدارا DArTseqنشانگر  3000از  شیبود و ب کسانغیر ی

 شتند. دا 3/0 شتریب PIC ریمقاد

هر نشانگر  تکرارپذیری تیو قابل( Call Rateقرائت توالی )، مانند نرخ تیفیک یاز پارامترها گرید ی، برخPICبر مقدار  علاوه

معتبر  )نمرات(ازاتیدرصد امت(، Call Rateقرائت توالی )نرخ   .شدزده  نیتخم زین های مورد بررسی گندم دورومون پانل ژنوتیپدر

 یهانمونه یبرا یازدهیامت یریدرصد تکرارپذ بصورت پذیریتکرار تیکه قابل یینشانگر است، جا کی یتمام نمرات ممکن برا میان در

در این  SilicoDArT ینشانگرها تکرار پذیری تیو قابل (Call Rateنرخ قرائت توالی ) نیانگیم شود.یم یریتکرار شده اندازه گ

تنوع در پانل  زانیم نیو همچن ی برشیمحدود کننده یهامیآنز بیترک با وجود اینکهبود.  92/0و 98/0 بیش از بیبه ترتمطالعه 

 قرائتدر  تینشانگرها و موفق ینمره یبرا های تکرار جفتکیسنجش تکن میزان ،است یاهیگ یهاگونه ریسا متفاوت از ،ارائه شده

 است یاهیگ یهاگونه ریدر سا SilicoDArTs یقبل یبا کاربردها سهیقابل مقا و بالا ی مورد بررسی،هانمونه نشانگرها در یتوال

(O'Connor et al. 2019; Ndjiondjop et al. 2017; Grzebelus et al. 2014). ی نشانگرهای پوشش ژنوم

SilicoDArT در تعداد نشانگر به ترتیب (300) ترین( و کم853)بیشترین  و بودیکنواخت ها اکثر کروموزوم یمطالعه برا نیدر ا 

با عملکرد بالا مطابقت  GBSاز  با استفاده گندم دورومدر ی، که با مطالعات قبلگردیدمشاهده  Chr1Aو  Chr7B هایکرموزوم
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 ( با استفاده از(Neighbor Joining همسایگی -گروهبندی اتصالروش  به . تجزیه کلاستر(Baloch et al. 2017) دارد

قرار داد. نتایج  اصلی و مجزاگروه  4را درهای گندم دوروم مورد بررسی در این مطالعه ژنوتیپ ،SilicoDArTهای مجموعه نشانگر

( DAPC) های اصلیتابع تشخیص مؤلفه هیتجز جینتا بیزی و بر مدل یمبتنجمعیت با ساختار  یسطح مطلوبدر  گروهبندی نیا

 ، لذارا نشان دادند ی گندم دورومهاپیاز ژنوت مخلوطی کلاسترها، این از یبرخ اما از آنجایی که نشان داد. همخوانی و مطابقت

 نیا .شده استها استفاده پیژنوت نیا بهنژادی یهابرنامه مسیر در های والدینی یکسانیینبه احتمال زیاد لاگرفت  جهیتوان نتیم

های مشابهی ) از ، روی مجموعهDArTseqتولید شده از  SilicoDArTو  SNP یتوسط نشانگرها ی کهقبل اتبا مطالعنتیجه 

 (.Fayaz et al. 2019; Baloch et al. 2017مطابقت دارد )اند، های گندم دوروم انجام گرفتهنظر اندازه جمعیت ( از ژنوتیپ

گندم دوروم در ایران و سایر کشورهای تولید کننده اصلی آن در جهان مانند کانادا، مکزیک،  ایالات متحده آمریکا، استرالیا، ایتالیا، 

تولید  پائینیعملکرد  ه تنش خشکی،ی بویژطیمح یهاتنش لیو به دل گرددیکشت م تحت شرایط دیمبه طور عمده ترکیه و ... 

 7/9پروتئین و کالری مصرفی سرانه جمعیت  ٪20توانند گندم و محصولات تهیه شده از گندم می (.Beres et al. 2020)نماید می

(. گندم دوروم در درجه اول برای تهیه CRP-WHEAT 2016به خود اختصاص دهند ) 2050میلیارد نفری جهان را در سال 

شود، اما همچنین یک ماده مهم برای تهیه کوسکوس و بلغور، به ویژه در آفریقای شمالی و خاورمیانه است ی تولید میماکارون

(Beres et al. 2020) .یی جمعیت غذا تیو امن داریپا یکشاورز یبرا نژادیبه یهادر برنامه دیجد هایژرم پلاسم ی، معرفنیبنابرا

های متداول را از های بومی گندم دوروم متشکل از واریتهکشاورزان توده است.رو به افزایش جهان امری ضروری و اجتناب ناپذیر 

های مدیرت های بومی با شرایط اقلیمی منطقه مورد کشت و روشطریق انتخاب طبیعی و انسانی که نتیجه آن سازگار شدن این توده

( نشان دادند که گندم ایمر وحشی در هلال Masood et al. 2005(. محققان قبلی )Zeven 2000اند )ورش دادهبوده است، را پر

ی نان و دوروم منجر به باریک شدن پایه ژنتیکی و تنوع ژنتیکی های اهلی شدهنژادی گندمحاصلخیز اهلی شده است و پیامد آن به

در طول تاریخ  .برآورد شده است  %84حدود اهلی سازی  فرآیند یدوروم ط گندم یژنتیک اولیه تنوع آنها شده است. میزان اتلاف

های فرهنگی و پاسخگویی ، شیوهمصرف کنندهنیازهای  ، محصولات گندم از طریق سهم عمده کشاورزان برای تأمینشانتکاملی

 .(Zeven 2000)اجتماعی شکل گرفته است  -ی به شرایط در حال رشد و تغییر اقتصاد

 حفاظتدر چشمگیری تأثیر جغرافیایی متنوع،  -نواحی اکودانش جامع در مورد تنوع ژنتیکی گندم دوروم از گردد، پیش بینی می 

برای دستیابی به تنوع سودآور در  نوین را در طراحی رویکردهای نژادگرانبه و باشد دوروم داشتههای گندم و استفاده از ژرم پلاسم

، که یک نشانگر مولکولی قوی است ستثابت کرده ا Arrays Diversity (DArTseq)فناوری  .نماید یارینژادی بههای برنامه

قرار استفاده  های گیاهی موردگونهدر بسیاری از  هاژن یابیبرای تجزیه تنوع ژنتیکی و نقشه تواند با اطمینان خاطرمی کهبه طوری

 .(Akbari et al. 2006; Grzebelus et al. 2014; Brinez et al. 2012)گیرد 
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شرفته : گیرینتیجه سیل زیادی برای  نژادیبهانتخاب ژنومی یک ابزار پی ست که پتان صلاح و بهبود ژنتیکا دارد،  انگیاه ا

سیل تا اندازه اما شانگرهایبه تعداد ی زیادی این پتان ستگی دارد ن سطح ژنوم ب سبی کاملا  متعادل در  شش ن شتن پو  مولکولی و دا

(Heffner et al. 2009). های توسعه آرایه ،های تعیین توالی و ژنوتیپ در چند سال گذشتهپیشرفت سریع در فن آوریSNP  و

DArTseq  هانرا حتی برای یا کانپلی گ ندم ام ند گ مان ید  یکی از  .(Edwards et al. 2013) پذیر کرده استتتتتپلوئ

رویکردهای استتتخراج آلل را  گام نخستتت،به عنوان   های جدید استتت.آلل ترین رویکردها برای بهبود صتتفات، معرفیامیدوارکننده

های میدانی چند انجام آزمایش باانجام داد. بنابراین،  گیاهی های مختلف ژرم پلاستتتمهای مختلف و در مجموعهتوان به روشمی

سمو تجزیه های متنوع مکانه در محیط سی میفنوتیپ ژرم پلا شانگ توانهای مورد برر صفات ن شریح ژنتیکی  رهای مرتبط برای ت

سایی  شنا سترس نبودن داده ،. علاوه بر ایننمودپیچیده را  صورت در د شجره نامهدر  توان از روابط ژنتیکی برای انتخاب می ،های 

ای طراحی توان براز اطلاعات تولید شتتتده در اینجا می استتتتفاده کرد. بهنژادی هایدر برنامهآنها جهت گنجاندن  مناستتتب والدین

، SNPو  DArTseqتعداد زیادی از نشتتانگرهای وجود استتتفاده کرد.  ای و محلیمنطقهمتناستتب با نیازهای  نژادیبههای برنامه

های عالی برای غربالگری گسترده در سطح ژنوم برای اهداف تنوع نسبتا  زیاد آنها جنبه چند شکلیمقرون به صرفه بودن و محتوی 

ست.را فراهم نمو ژنتیکی شود تا طبقه یژن خزانهتنوع ژنتیکی  ده ا شتر تبیین  سب، حفاظت و  ،بندیگندم دوروم باید بی نگهداری منا

 .گرددارزشمند تسهیل ژنتیکی استفاده از این منابع 

سگزاری: سرارود  سپا شاورزی دیم  سنندج و مرکز تحقیقات ک سلامی واحد  شگاه آزاد ا شی دان سیله از معاونت پژوه بدینو

   گردد.  اه به خاطر همکاری در تأمین مواد گیاهی و انجام بخشی از آزمایشات تشکر و قدردانی میکرمانش
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