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Abstract 

Objective 

Diploid wheat (Triticum boeoticum) is a wild relative of cultivated wheat and an important genetic 

resource. The western provinces of Iran, situated in the eastern part of the Fertile Crescent, are 

recognized as a key center of diversity for this species. Due to its long-term adaptation to diverse 

natural environments, T. boeoticum likely harbors valuable genes that contribute to tolerance 

against various environmental stresses. Given the significance of these genetic resources, the 

present study aimed to investigate the genetic diversity of selected T. boeoticum populations using 

Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) markers. 
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Materials and Methods 

Ten distinct populations of wild wheat (T. boeoticum) collected from the western provinces of 

Iran were cultivated under greenhouse conditions. Leaf tissues were harvested for genomic DNA 

extraction, which was performed using the CTAB method. DNA was amplified using the 

polymerase chain reaction (PCR) with SRAP primers. The resulting PCR products were separated 

by agarose gel electrophoresis. After staining, the amplified DNA fragments (bands) were 

visualized and scored. Genetic diversity among the populations was subsequently analyzed based 

on the banding patterns. 

Results 

A total of 114 bands were generated using SRAP markers, all exhibiting an acceptable level of 

polymorphism. The number of amplified fragments varied across primer combinations. The 

highest number of bands (14) was observed with primer pairs F3R3 and F3R1, while the lowest 

(3) was produced by F2R4 and F2R5. Cluster analysis based on the UPGMA method grouped the 

populations into four distinct clusters. The highest polymorphism information content (PIC) was 

recorded for primer F1R4, whereas primer F2R5 demonstrated superior ability in distinguishing 

genetic variation among the studied populations.  

Conclusion 

Overall, the results indicate that SRAP markers are practical tools for assessing genetic diversity 

in T. boeoticum. 
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  چکیده

 يهاو استان دنگردیمحسوب م یزراع يهاگندم یوحش شاوندانياز خو یکي Triticum boeoticum ديپلوئيد يهاگندم هدف:

 طيو با شرا یعيطب طيدر مح يدراز انيگونه سال نيا نکهي. با توجه به اشوندیگونه محسوب م نياز مراکز مهم تنوع ا یکي رانيغرب ا

 یغرب يهااستان ،یباشند. از طرف یطيمتنوع مح طيجهت تحمل شرا یمهم يهاژن يوحا تواندیم افته،يرشد  یطيمتفاوت مح

 نيا تي. لذا، با توجه به اهمشوندیگونه محسوب م نياز مراکز تنوع ا یکي عنوانبه اندقرار گرفته زيکه در شرق هلال حاصل خ رانيا

 شد. یبررس SRAP ينشانگرها ازگونه با استفاده  نيا يهاتيجمع یبرخ یکيتنوع ژنت ،یکيژنت ريذخا
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در  رانيا یغرب يهاشده از استان يآورجمع T. boeoticum یمختلف گندم وحش تيمطالعه ده جمع نيدر ا ها:مواد و روش

روش به DNA ،یاز بافت برگ يريگاستفاده گردد. پس از نمونه DNAاستخراج  يها براآن یگلخانه کشت شدند تا از بافت برگ

CTAB گرنشان يمرهايو سپس با استفاده از پرا دياستخراج گرد SRAPلهيوسهب ري، عمل تکثPolymerase Chain Reaction 

(PCR)  انجام گرفت. سپس عمل الکتروفورز محصول حاصل ازPCR قطعات  يزيآم. پس از رنگشدژل آگارز انجام  يبر رو

 یبررس یگندم وحش يهاتيجمع نيب یکيتنوع ژنت زانيم ،يینها زيباندها و آنال یازدهيشد و پس از امت انينما باندها ر،يحاصل از تکث

 شد.

شده با  ريداشتند. تعداد قطعات تکث یقابل قبول یچندشکل یشد که همگ ديتول SRAP يباند توسط نشانگرها 114مجموعاً نتایج: 

عدد و مربوط  3آن  نيو کمتر F3R1و  F3R3عدد مربوط به  14شده  ريتعداد قطعه تکث نيشتريمختلف، متفاوت بود. ب يآغازگرها

 نيشتريگروه قرار داد. ب 4مورد مطالعه را در  يهانمونه UPGMAروش به ياخوشه هيبود. تجز F2R5و  F2R4به آغازگر 

Polymorphism Information Content (PIC)  مشاهده شده، مربوط به آغازگرF1R4 نياست که ا نيا نيامر مب نيبود. ا 

 مورد مطالعه را بهتر نشان داده است.  تيجمع نياستفاده شده، تنوع ب يآغازگرها ريآغازگر نسبت به سا

 دارد. یکيمطالعه تنوع ژنت يلازم را برا يیکارآ SRAP ینشان داد که استفاده از نشانگر مولکول قيتحق نيا جينتاگیری: نتیجه

 .ینشانگر مولکول د،يپلوئي، گندم دAAژنوم  :هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 Triticumگندم يهاتيجمع یکيتنوع ژنت یبررس (1403) حکيمه علومی، سعيد ميرزايی، محمود ملکی، سارا جبالبارزي استناد:

boeoticum  با استفاده از نشانگرSRAP.  109-124(، 3)1، یاهيگ ينژادو به کيژنتمجله. 
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 مقدمه

(، emmer( )2n=4x=28, AABB(، ايمر )2n=2x=14, AAشامل اينکورن ) زياز چهار گروه متما Triticumجنس 

سه  .شده است ليتشک (2n=6x=42, AABBDD( و گندم هگزاپلوئيد )timopheevi( )2n=4x=28, AAGGتيموفيوي )

 .Mizumoto et alتعلق دارند ) einkornبه گروه گندم  T. urartuو  T. monococcum  ،T. boeoticumشاملگونه 

2002; Maleki et al. 2006 .)که  اندنشان دادهی مطالعات قبلT. monococcum طريق گندم از T. boeoticum شده  یاهل
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ها گونه ني(. همه اTakumi et al. 1993گندم است ) يديپلویپل يهاگونه يبرا Aژنوم  دهنده اصلی T. urartuاست و 

 (. Kihara 1944هستند ) همولوگ ديپلوئ یگندم پل AAکه با ژنوم  نددار کساني ياهسته يهاژنوم

 Harlanوجود دارد ) حاصلخيزهلال  یو شرق یشمال يهادر بخش T. boeoticum یاصل يهاستگاهي، زکيدر خاور نزد

& Zohary 1996یگندم وحش عيتوز یاز مراکز اصل یکي راني(. ا (Kimber & Feldman 1987) همچنين ايران و است 

-Fakhre) معرفی شده است Aegilops spp و T. boeoticum برايمجموعه ژن گندم  نيتریغنيکی از عنوان به

Tabatabaei & Ramak-Massoumi 2001.) یآلدهيا منطقه( به حاصلخيز)شرق هلال  رانيدر غرب ا یگندم وحش ستگاهيز 

فرض بر ، ني(. بنابراVan Slageren 1994شده است ) زراعیبه گندم  معرفی يبرا مفيد يهاژن حاوي پلاسمژرم شناسايی يبرا

هاي زراعی گندم نژاديبه هايدر برنامه توانندمی است و بالامنطقه  نيدر ا T. boeoticum هايتيجمع تنوع ژنتيکی است که نيا

 .(Naghavi et al. 2009کار گرفته شوند )به

کی تنوع ژنتيمشخص کردن  يراب SSR و RFLP  ،AFLP ،RAPD ،ISSRاز جمله يمتعدد ي، نشانگرهانياز ا شيپ

 ند.استفاده شد ساير گياهان زراعی( و .Zea mays L(، ذرت ).Oryza sativa Lپلاسم محصولات مختلف مانند گندم، برنج ) ژرم

 Kesawat & Das Kumar) است استفاده زيادي از اين نشانگرها شدهدر سراسر جهان نژادي گياهان زراعی به همچنين در

 sequence-related amplified polymorphismsنشانگر، ینشانگر مولکول يهاستميس ريبا سا سهي(. در مقا2009

(SRAP) دهد. در یو قابل تکرار را ارائه م قيدق جيد که نتاشوینشانگر موثر در نظر گرفته م ستميس کيعنوان در حال حاضر به

در نظر گرفته  دقيق و تکرارپذيرنشانگر  ستميس کيعنوان دارد و در حال حاضر به ي، عملکرد بهترRAPD يبا نشانگرها سهيمقا

 که شده است یطراحLi & Quiros  (2001 )توسط براي اولين بار SRAPدر واقع، نشانگر  .(Almarri et al. 2023)شود یم

 11 اي 10. هستند هاي مرکزيعنوان توالینوکلئوتيد به 14 اي 13 هستند که شامل bp 18 اي 17 هايداراي پرايمرهايی با طول

 مريدر پرا AATTو  پرايمر فوروارددر  CCGG یبا توال نوکلئوتيد 4و  Filler يهایعنوان توالبههاي مرکزي، نوکلئوتيد از توالی

را  اينترونیمعکوس مناطق  يمرهايکه پرا یکنند در حالیم تکثيررا  یمناطق اگزون فوروارد يمرهاي. پرااندشده يگذارمعکوس، نام

 کنند. یم تکثير

 AFLP کيتر از تکنآسان SRAP نشانگر يهاستمياستفاده از س (،ORF) باز قرائتب لو هدف قرار دادن قا یسادگ خاطربه

 Kesawat & Das Kumar) گندم در تنوع ليو تحل هيتجز يبرا يطور موثر، به(. اين نشانگرLi & Quiros 2001است )

 استفاده شده است.  (Ahmed et al. 2021( و خربزه )Moonsap et al. 2019) برنج ،(Mariey 2018، جو )(2009

 (.Afzal et al. 2018کنند )یفراهم م یکيژنت راتييتغ یابيارز يمحکم برا ياهيپا ،ینشانگر مولکول يهاستميس

 .(Hassan et al. 2020) دارند ياگسترده يکاربردها قاتيدر تحق نيها هستند، بنابراپيژنوت نيب زيقادر به تما یمولکول ينشانگرها

 10عنوان ذخاير غنی ژنی دارا هستند، در اين مطالعه تنوع ژنتيکی بين به T. boeoticumهاي وحشی اهميتی که گندم علتبه

 .بررسی شد SRAPاند با استفاده از نشانگر جمعيت از اين گونه که از مناطق غربی کشور جمع آوري شده
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 ها مواد و روش

 DNA. (1)جدول  رفتندقرار گمورد استفاده مطالعه  نيدر ا T. boeoticom یوحش ديپلوئيد هاياز گندم تيجمع 10

استخراج  ،CTAB (Doyle 1991)با استفاده از روش و  که در گلخانه کشت داده شده بودند یاهانيجوان گ يهااز برگ یژنوم

 .ديگرد

 های گندم دیپلوئید مورد استفاده در این تحقیقتوده .1جدول 

Table 1. Diploid wheat populations used in this study 

 
در شد.  یابيدرصد ارز 1و الکتروفورز ژل آگارز  ياسپکتوفتومتردستگاه با استفاده از  بيترتبه یژنوم DNA تيفيو ک تيکم

 .(2( )جدول Li & Quiros 2001ند )شد استفاده SRAP عنوان نشانگرهايي بهمريپرا بيجفت ترک 15اين مطالعه، 

 1( Pm/µl10ميکروليتر، پرايمر فوروارد ) 12حجم به master mixي حاو PCRي تريکروليم 25واکنش  ستميس

در  هياول ونيدناتوراس، PCRميکروليتر است. براي انجام  9ميکروليتر و آب دو بار تقطير  1( Pm/µl10ميکروليتر، پرايمر معکوس )

 قه،يدق 1مدت به گرادیدرجه سانت 94 يدر دما ونيدناتوراس چرخه ابتدايی 5 در و سپس قهيدق 5مدت به گرادیدرجه سانت 94 يدما

 انجام گرفت. قهيدق 1مدت به گرادیدرجه سانت 72 يو گسترش در دما قهيدق 1مدت به گرادیدرجه سانت 35 يدر دما مرحله اتصال

مدت به گرادیدرجه سانت 48در  دماي اتصال قه،يدق 1مدت به گرادیدرجه سانت 94در  هياول ونيدناتوراس ،يبعد چرخه 35 يسپس، برا

 گرادیدرجه سانت 72 يگسترش در دما يیو سپس مرحله نها قهيدق 1مدت به گرادیدرجه سانت 72 يو گسترش در دما قه،يدق 1

 درصد جدا شد. 1ژل آگارز  با استفاده از PCRمحصول سپس،  (.Abedian et al. 2012صورت گرفت ) قهيدق 10مدت به

مشاهده شده  يعدم حضور هر کدام از باندها ايحضور  هادر تمام ژل :SRAPتجزیه و تحلیل داده های حاصل از 

 يبرا کياز اعداد صفر و  سيماتر کي Excel افزارشدند و سپس در نرم دهیازيو صفر امت کيبا اعداد  بيترتآغازگر به 10 يبرا

مورد نظر انجام  يزهايانتقال داده شد تا آنال NTSYS افزارنرم ورودي بخش به هاشد. سپس داده هيمورد استفاده ته هايآغازگر

 ردیف

No. 

 کد

Code 
آوریمحل جمع  

collection site 
 ردیف
No. 

 کد
Code 

آوریمحل جمع  
collection site 

1 A1 Lorestan-Doroud 6 C3 Kurdestan-Mouchesh 

2 A10 Lorestan- Lorestan 7 C5 Kurdestan- Kurdestan 

3 A11 Lorestan-Sefid Dasht 8 C7 Kurdestan -Kamiaran 

4 B3 Kermanshah- Kermanshah 9 B1 Kermanshah-Deh Sefid 

5 B4 Kermanshah-Paveh 10 E1 Ardebil-Ardebil 
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و  ونشاخص شان یشد و بررس انجام Power Marker افزارنرم لهيوس(  بهPIC) شکلیعات چنداطلا يمحتوا زانيم یشود. بررس

 .(Nei 1972; Shannon 1948) انجام گرفت POPGEN افزارنرم لهيوسبه ین یتنوع ژن

 

 مورد استفاده در این مطالعه SRAPمشخصات آغازگرهای  .2جدول 

Table 2. Characteristics of SRAP primers used in this study 

 رديف
No. 

 نام آغازگر
Primer name 

 دماي اتصال آغازگر
Annealing temperature of 

primer 

پرايمرها توالی  
Primer sequences 

1 SM-meSRP-F1 50 5 /TGAGTCCAAACCGGATA3/  

2 SM-meSRP-F2 54 5 /TGAGTCCAAACCGGAGC3/ 

3 SM-meSRP-F3  50 5 /GAGTCCAAACCGGAAT3/ 

4 SM-meSRP-F4  54 5 /TGAGTCCAAACCGGACC3/ 

5 SM-meSRP-F5 52 5 /TGAGTCCAAACCGGAAG3/  

6 SM-emSRP-R1  49 5 /GACTGCCTACGAATTAAT3/ 

7 SM-emSRP-R2 53 5 /GACTGCGTACGAATTTGC3/ 

8 SM-emSRP-R3  53 5 /GACTGCGTACGAATTGAC3/ 

9 SM-emSRP-R4 51 5 /GACTGCGTACGAATTTGA3/ 

10 SM-emSRP-R5  51 5 /GACTGCGTACGAATTAAC3/ 

 

 بحث و  نتایج

تنوع  SRAP یتصادف مريپرا 15مطالعه با استفاده از  نيدر ا: SRAPتنوع ژنتیکی گندم بوئتیکوم با نشانگر 

 ليلرستان، کرمانشاه و اردب ي کردستان،هاکه از چند منطقه مختلف استان کوميبوئت کوميتيتر یگندم وحش اهيگ تيجمع 10 یکيژنت

بر روي ژل آگارز مشاهده  SRAPقطعات حاصل از تکثير توسط پرايمرهاي (. 1شده بودند مورد مطالعه قرار گرفت )جدول  آوريجمع

 يبرا UPGMA تشابه و از روش سيمحاسبه ماتر يبرا Simple Matching تشابه بيپژوهش از ضر نيدر ا(. 2شدند )شکل 

 .ديکلاستر استفاده گرد هيتجز

 نيشتريبودند. ب شکلکيباند  25و تعداد  شکلیباند چند 114شدند که شامل  ريتکث SRAP مريپرا 15باند توسط  139 تعداد

   يمرهايشده مربوط به پراديباند تول زانيم نيترباند و کم 14با تعداد هر کدام  F3R1 و F3R3 يمرهايشده مربوط به پراديباند تول
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F2R4  و F2R5 مريشده مربوط به پراديتول شکلیباند چند نيشتريباند بود. ب 3کدام  هر با تعداد F3R1  نيباند و کمتر 13با تعداد 

 (.3شده بودند )جدول  ديباند تول 3با تعداد هر کدام  F2R5و  F2R4 يمرهايشده مربوط به پراديتول یشکلباند چند

 

 SRAP یحاصل از نشانگرها جینتا .3جدول 

Table 3. Results from SRAP markers 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 يمرهايتعداد آلل موثر مربوط به پرا نيانگيم قيتحق نيدر ا :و شاخص شانون ین یژن تنوعتعداد آلل موثر، 

SRAP  مربوط به آغازگر  بيترتتعداد آلل موثر به نيو کمتر نيشتريبود. ب ريمتغ 9073/1تا  3585/1بود و از  6008/1برابرF2R5  

مهم در انتخاب آغازگر مناسب و  يارهايمع زا یکيتعداد آلل موثر  نکهي(. با توجه به ا4بود )جدول  3585/1با  F1R1و  9073/1با 

 هايتيدر جمع یکيتنوع ژنت یبررس براي اند،را به خود اختصاص داده شتريکه تعداد آلل موثر ب يیمرهاياز پرا توانیسودمند است، م

 استفاده کرد. کوميبوئت یمختلف گندم وحش

 نيشتريو ب نيکمتر بيترتبه F2R5 و F2R4 هايآغازگر .بود رييمتغ 4741/0تا  2396/0از  ین یشاخص تنوع ژن زانيم        

 نيتنوع در ب زانيم انگريشانون ب بيضر .بود 3445/0برابر  یبررس نيدر ا ین یتنوع ژن نيانگيرا دارا بودند. م ین یتنوع ژن زانيم

 پرايمر
Primer 

 تعداد کل باند
Total number 

of bands 

 باند چند شکل
Polymorphic 

band 

 درصد قطعات چندشکل
Percentage of 

polymorphic 

fragments 
F1R1 9 9 100 
F1R4 11 9 81.8 
F2R3 9 9 100 
F2R4 3 3 100 
F2R5 3 3 100 
F3R1 14 13 92.8 
F3R2 11 9 81.8 
F3R3 14 11 78.5 
F3R4 11 8 72.7 
F4R2 11 6 59.9 
F4R3 8 8 100 
F4R5 10 9 90 
F5R1 8 5 62.5 
F5R2 9 6 66.6 
F5R3 8 6 75 
 ميانگين
mean 

  84.10 
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شاخص شانون و  زانيم نيکمتر3878/0با  F2R4 يبود. آغازگرها 5122/0شانون  بيضر نيانگيمطالعه م نياست. در ا هاتيجمع

 را دارا بود.  زانيم نيشتريب 6667/0با  F2R5آغازگر 

بود.  رييمتغ 3940/0تا  1988/0 نيب قيتحق نيدر ا یاطلاعات چند شکل زانيم: (PIC) یچند شکلمحتوی اطلاعات 

بود که  3940/0 زانيمو به F1R4 مريمربوط به پرا PIC ني(. بالاتر4بود )جدول  2532/0اطلاعات چندشکل  يمحتوا نيانگيم

 F2R4 مريبه پرا زين PIC نيو کمتر باشدیم قين تحقيمورد استفاده در ا هايتيجمع زيدر تما مريپرا نيا يبالا يیدهنده کارانشان

 .افتياختصاص  1988/0 زانيبا م

 

 SRAP مریشاخص شانون پرا ،ین یتعداد آلل موثر، تنوع ژن. 4 جدول

Table 4. Number of effective alleles, Nei gene diversity, Shannon index of SRAP 

primers 

 نام آغازگر
Primer name 

 تعداد آلل موثر
Number of 

effective alleles 

 تنوع ژنی نی
Nei's gene 

diversity 

 شاخص شانون

Shannon index 
محتوي اطلاعات 

 چند شکل
PIC 

 

F1R1 1.3585 0.3305 0.3895 0.3252 
F1R4 1.6559 0.3374 0.5162 0.3940 
F2R3 1.5526 0.3138 0.4547 0.2594 
F2R4 1.3975 0.2396 0.3878 0.1988 
F2R5 1.9073 0.4741 0.6667 0.2548 
F3R1 1.5648 0.3388 0.5127 0.3252 
F3R2 1.7725 0.4225 0.6099 0.3028 
F3R3 1.6667 0.3744 0.5545 0.3275 
F3R4 1.7522 0.3572 0.6072 0.3074 
F4R2 1.6081 0.3387 0.5017 0.2550 
F4R3 1.5613 0.3396 0.5138 0.2871 
F4R5 1.5059 0.2995 0.4582 0.2943 
F5R1 1.637 0.3606 0.5356 0.3198 
F5R2 1.6531 0.3800 0.5624 0.3098 
F5R3 1.4118 0.2611 0.4134 0.2725 
 ميانگين
mean 

1.6008 0.3445 0.5122 0.2532 

 

 79/0تا  41/0 نيب هاپيژنوت یکيمحدوده تشابه ژنت: SRAPبر اساس نشانگر  ایخوشه هیتجزنتایج حاصل از 

 نيشتريبود. ب 4122/0 زانميبه( دورود –)لرستان  A1( و لي)اردب E1 هايتيجمع نيب یکيتشابه ژنت زانيم نيدست آمد. کمتربه

 (.5بود )جدول  7807/0 زانيم( بهارانيکام -)کردستان  C7)کردستان( و  C5 هايتيجمع نيب یکيتشابه ژنت
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نمونه مورد  10(، 1دست آمده )شکل به ايخوشه هيانجام گرفت. بر اساس تجز UPGMA بر اساس روش بنديگروه

 -کردستان) C7، (کردستان -کردستان) C5 هاتيگروه مجزا قرار گرفتنند. گروه اول، شامل جمع 4در  62/0مطالعه در فاصله 

  B1، (لياردب -)اردبيل E1 هايتيدر گروه دوم جمعهستند. لرستان(  -)لرستان A10 ( وچشمو -)کردستان C3، (ارانيکام

پاوه( قرار گرفت و در گروه  -) کرمانشاه B4 تيدر گروه سوم جمع ند.گرفت ي( جاکرمانشاه -کرمانشاه) B3 ( وديده سف -)کرمانشاه

اي نشان داد که نتايج تجزيه خوشهشدند.  يبنددشت( دسته ديسف -)لرستان A11 ( و-دورود -)لرستان A1 هايتيچهارم جمع

هاي استان کردستان گرفتند و جمعيتهاي مختلفی قرار هاي کرمانشاه و لرستان در گروهآوري شده از استانهاي جمعهمه جمعيت

هاي مختلفی قرار در گروه ی کهمربوط به هر استان هايتيجمعتوان نتيجه گرفت که طور کلی میهدر يک گروه قرار گرفتند. ب

 .نشان داده است یتفاوت را به خوب نيا SRAP نشانگر که بالايی برخوردار هستند یتيتنوع درون جمع از اندگرفته

 

 کومیگندم بوئت هایتیتشابه جمع سهیمقا .5 جدول

Table 5. Comparison of similarity of populations of T. boeoticum 

 

 Simpleروشدست آمده بهبه سيبا ماتر یاصل هايبه مؤلفه هيتجز: یاصل یاهبه مؤ لفه هیتجزنتایج حاصل از 

Matching حاصل از  هايداده يبه مؤلفه بر رو هيانجام گرفت. از تجزSRAP دوم  و حاصل شد. مؤلفه اول يپلات دو بعد کي

 حيرا توض راتييدرصد از کل تغ 65/38دو مؤلفه اول  ن،ي. بنابرا(3)شکل  را در بر گرفتند راتييدرصد تغ 60/16 و 05/22 بيترتبه

ت ندارد، که مطابق يیايجغراف عيبا توز یکي( با استفاده از دو مؤلفه اول نشان داد که تنوع ژنت3)شکل  ینمودار پراکندگ جيدادند. نتا

 ايخوشه هيتجز هايگروه در هاجمعيت عيمتفاوت با توز شکل نيدر ا هاجمعيت عيتوز شد. دييتأ ي نيزاخوشه هيموضوع با تجز نيا

هاي گندم باشد که اين امر می تواند بيانگر اين مطلب باشد که براي بررسی تنوع ژنتيکی بين جمعيتیمطالعه م نيحاصل در ا

 به نشانگرهاي بيشتري است. بوئتيکوم نياز

A11 A1 B1 E1 C3 B3 B4 C7 C5 A10  

         1 A10 

        1 0.7456 C5 

       1 0.7807 0.6666 C7 

      1 0.6228 0.5964 0.535 B4 

     1 0.614 0.6928 0.7192 0.6052 B3 

    1 0.614 0.5087 0.6403 0.6315 0.6403 C3 

   1 0.6578 0.6754 0.6578 0.5964 0.6052 0.5964 E1 
  1 0.6491 0.5526 0.6403 0.535 0.614 0.6052 0.5438 B1 

 1 0.6228 0.4122 0.5263 0.4385 0.4912 0.5701 0.5789 0.5175 A1 

1 0.6315 0.535 0.4473 0.5964 0.5087 0.4736 0.5877 0.6666 0.6403 A11 



 1403، و همکاران جبالبارزی

117 

Journal of Genetics and Plant Breeding;    Print ISSN: 3060-7965,    Electronic ISSN: 3060-7221 

 
 گندم مورد مطالعه هایتیجمع یبرا SRAP هایحاصل از داده ایخوشه زیآنال .1 شکل

Figure 1. Cluster analysis from SRAP data for the studied wheat populations 

 

 

 
 F1R4آغازگر  یباند یالگو .2 شکل

Figure 2. F1R4 primer band pattern 
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 گندم مورد مطالعه هایتیجمع یبرا SRAP هایحاصل از داده ینمودار دو بعد .3 شکل 

Figure 3. Two-dimensional plot of SRAP data for the studied wheat populations 

 

 یکيتنوع ژنت یابيدهد. ارزیآن را نشان م یوحش شاوندانيدر خو یکيتنوع ژنت یابيلزوم ارز ،یدر گندم زراع یکيژنت شيفرسا

 ي. نشانگرها(Pour-Aboughadareh, et al. 2017) مهم است اريبس یاصلاح يهابرنامه يیبه حداکثر رساندن کارا يبرا

 ياطلاعات ارزشمند دهند،ینشان م یطيمح واملو بدون دخالت ع يشتريب اتيرا با جزئ یکيژنت يهاتفاوت نکهيعلت ابه یمولکول

 Ghahremani-Majd) دهندیارائه م یاهيمختلف گ يهاگونه نيب یکيو روابط ژنت یکيدر مطالعات مربوط به تنوع ژنت ژهيورا به

& Dashti 2014ها در استفاده از آن تيقابل ،یکيژنت ريضمن حفاظت ذخا یکيمنابع ژنت تيريو مد یکياز تنوع ژنت ی(. آگاه

باعث  کنواخت،يارقام  ديو تول یبوم هايرفتن توده ني. از ب(McPherson et al. 2004سازد )یممکن م ی رااصلاح هايبرنامه

و کاربرد  یکيمنابع ژنت ينگهدار يبرا یاهيگ هايگونه نوعت یابيارز ني. بنابراشودیم یکيژنت شيفرسا شيو افزا یکيکاهش تنوع ژنت

مناطق مختلف  يهانيلا یکيتنوع ژنت نياست. تخم یاتيح ياصلاحگران امر يبرا نژاديبه هايمواد در برنامه نيا یو عمل یعلم

 قرار گراناصلاح اريمنطقه در اخت ره در موجود نخوردهدست پلاسمو استفاده از ژرم يرا درباره نگهدار یاطلاعات با ارزش يیايجغراف

 (.Knowles 1969) فاده کنندعملکرد است شيو افزا یو کم یفيصفات ک بهبودتنوع جهت  نيتا از ا دهدمی

استفاده  کوميتيبوئ کوميتيتر یگندم وحش تيجمع 10 براي بررسی تنوع ژنتيکی بين SRAP نشانگر 15پژوهش از  نيدر ا

بر اساس همچنين . ستا هاکه حاکی از وجود تنوع بين آنبود  79/0تا  41/0ها در بازه جمعيتتمام  نيب یکيتشابه ژنت بيضر .شد

هاي مختلف در هاي استاناي نشان داد که نمونهنتايج حاصل از تجزيه خوشهگروه قرار گرفتند.  4در  پيژنوت 10 ،ياخوشه هيتجز

محقق تنوع  نيچند ن،ياز ا شيپها است. دهنده وجود تنوع بالا در اين استانهاي مختلف جاي گرفتند. اين امر نشانداخل گروه

 RAPD ،AFLP ي( با استفاده از نشانگرها2009) .Naghavi et alکردند.  یرا بررس T. boeoticum یرانيا يهاگونه یکيژنت
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 AFLP يبا استفاده از نشانگرها ن،يوجود دارد. همچن رانيغرب ا T. boeoticumدر گونه  يانشان دادند که تنوع گسترده SSRو 

 Malekiشد ) افتيکرمانشاه و لرستان  يهاشده از استان يآورجمع T. boeoticum هايتيدر جمع یکياز تنوع ژنت يیالاسطح ب

et al. 2006.) 

براي بررسی تنوع ژنتيکی گياهان مختلف استفاده شده است. چندشکلی بالايی با استفاده از اين  SRAPکنون از نشانگر تا

( و Yang et al. 2012کنار )(، درخت Talebi et al. 2012(، پسته )Abedian et al. 2012نشانگر در بين ارقام گيلاس )

تربچه را با  یکيتنوع ژنت اي ديگر،( مشاهده شد. همچنين در مطالعهWu et al. 2010) Pogostemon cablin هايتيمعج

بود که مقدار  درصد 85حدود  SRAP نشانگر چندشکلیکردند و درصد  یابيارز SRAP ،ISSR ،RAPD يهانشانگراستفاده از 

با  یگندم نان محل پيژنوت 10 یکيتنوع ژنت یبررس يبرا SRAPاز نشانگر  در تحقيقی (.Liu et al. 2008) است یقابل توجه

 .Abdelkhalik et al) کردند رتکثي ،درصد 67/99 یچندشکلميانگين قطعه را با  954آغازگر استفاده کردند و  زدهياستفاده از س

ذرت و گندم( را با استفاده  نژاديبه یالمللني)مرکز ب CIMMYTتوسط  شدهيآورجمع یگندم روس پيژنوت 30 در آزمايشی .(2016

 ريرا تکث درصد 90 با ميزان چند شکلی DNAباند  686طور مؤثر به در اين مطالعه، ند.کرد يغربالگر SRAPآغازگر  بيترک 23از 

رقم گندم دوروم استفاده  22بندي روهبراي گ SRAPترکيب پرايمري  8اي ديگر از همچنين، در مطالعه .(Filiz 2012کردند )

وجود داشت که از  یچندشکل گاهيجا 34کردند. در مجموع  ديتول باند 482 تيآغازگر با موفق بيهشت ترکگرديد. نتايج نشان داد که 

 19/0 نيب( PIC) یاطلاعات چندشکل يمحتوا ريبود. مقاد 25/4 یچندشکل يهاگاهيجا نيانگيبود و م ري)حداکثر( متغ 7)حداقل( تا  2

 139 تعداد SRAP يمريپراترکيب  15در مطالعه حاضر،  .(Almarri et al. 2023) بود 27/0آن  نيانگيبود و م ريمتغ 33/0تا 

 3940/0تا  1988/0 نيب قيتحق نيدر ا یشکلاطلاعات چند زانيمشکل بود. همچنين، باند چند 114که شامل  کردند ريباند تکث

 .بود 2532/0اطلاعات چندشکل  يمحتوا نيانگيبود. م رييمتغ

ها بندي جمعيتهاي مختلف گندم وحشی بوئتيکوم و نيز با توجه به گروهضرائب تشابه بين جمعيتبا توجه به  :گیرینتیجه

وجود  یبررس مورد هايتيجمع نيدر ب يینسبتاً بالا یکيکه تنوع ژنت توان نتيجه گرفتمی ايدر دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه

 F2R5و  F1R4 يآغازگرها يبرا PIC زانيو م نونشاخص شا ،ین یتعداد آلل موثر، تنوع ژن يارهايبالا بودن معهمچنين، دارد. 

 دهد.را نشان می قيتحق نيدر ا یمورد بررس هايتيجمعبين  زيتما ايجاد آغازگرها در نيا يبالا کارآيی
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