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 گياهي توليد هايپژوهش نشريه

 1313 ،اوّل شماره ،و يكم بيست جلد
http://jopp.gau.ac.ir 

 

 هاي دادهبراساس  Triticum urartuهاي ديپلوئيدتنوع ژنتيكي گندمارزيابي 

 RAPDو نشانگرهاي  شناختيريخت
 

  4ياكبر شاه نجات بوشهرعلي ،3جواد مظفري ،2صمدي، بهمن يزدي1امير عزيزيان*

 4و محمدرضا نقوي

 ،دانشگاه تهران، بيوتكنولوژيگروه استاد 2 ،دانشگاه تهران، بيوتكنولوژيارشد گروه آموخته كارشناسيدانش1
 دانشگاه تهران، بيوتكنولوژيگروه دانشيار 4 ،ژنتيك و ذخائر توارثي گياهي ايران هايپژوهشبخش  دانشيار3

 31/1/13 ؛ تاريخ پذيرش: 5/11/11 تاريخ دريافت:

 چكيده

( با استفاده از AAژنوم ) T. urartuديپلوئيد  مورفوتيپ گندم 22تنوع ژنتيكي در در اين آزمايش 

صفففت  11اسففا   هففا بفرارزيفابيبررسفي گرديففد   RAPDشناسفي و نشففانگرهاي صففا  ريخففت

به پراكنفدگي و تنفوع مساسف آماري صفا  زراعي شامل متغيرهايانجام شد و  شناسي و زراعيريخت

  در مطالعا  زراعفي و دهنده تنوع ژنتيكي بالايي براي اكثر صفا  مورد مطالعه بودنشاننتايج گرديد  

دسفت آمفد  هي بفدسفها با اسفتفاده از رفريف فاصفله ا ليشناسي تشابه موجود بين مورفوتيپريخت

آوري هفاي جعف مورفوتيپ ايخوشفهترسيم شد  نتايج تجزيه  UPGMAدندروگرام بر اسا  روش 

در تركيفه و عفرام متعفايز كفرد   ،آوري شده از ايفرانهاي جع شده از اردن و سوريه را از مورفوتيپ

 112، و ها نشان دادنفدشكلي بين مورفوتيپچند RAPD آغازگر 12نيز  DNA مولكولي هايارزيابي

 ايوشفهخهفا چندشفكل بودنفد  تجزيفه ( در بفين مورفوتيپدرصفد 61بانفد ) 15باند توليد شد كفه 

بفر براسا  حضور و عدم حضور باند با استفاده از رريف تشابه جاكفارد مبتنفي RAPDنشانگرهاي 

اسا  ها بركه روابط ژنتيكي مورفوتيپ نشان داد ايخوشهانجام گرفت  نتايج تجزيه  UPGMAروش 

 1ورد ارزيابياسا  دو روش ممقايسه دندروگرام بر  تبعيتي از فواصل جغرافيايي ندارد RAPDنشانگر 

                                                
 zizian_amir@yahoo.coma نويسنده مسئول:*
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 نسبت به صفا  مورفولوژيك در ارزيابي تنفوع ژنتيكفي ژرم RAPDكارايي نشانگرهاي نشان داد كه 

هفاي حاصفل از تجزيفه و بفين ماتري  رفعيفي هعبستگيباشد  هعچنين بهتر مي T. urartuپلاسم 

هاي ش جنبفهكه اين دو روجاييو از آن (=21/1R) شناسي و مولكولي مشاهده شدهاي ريختتسليل

اسففتفاده از هففر دو روش ارزيففابي  كننففد،گيري ميرا انففدازه T. urartu متفففاوتي از تنففوع ژنتيكففي

( در ارزيابي تنوع ژنتيكي اطلاعا  مفيدي ايجاد نعوده RAPDملكولي ) گرهاينشانشناسي و ريخت

 باشند  و تكعيل كننده هم مي

 

  RAPD،شناسيرهاي زراعي و ريختگنشان ،A، T. urartu، ژنوم گندمتنوع ژنتيكي  هاي كليدي:واژه

 

 مقدمه

هاي گنفدم Aمنشفا  ژنفوم  وخويشاوندان وحشي  از Triticum urartu ( AA14=x2=n2) گياه

؛ روبفين و بفراون، 1191؛ كربي و كوسفپيا، 1194يك، مرلاو  و هاباشد )تتراپلوئيد و هگزاپلوئيد مي

هاي اي جهت دسترسي به ژناوندان وحشي گندم نقش ععدهخويش ( 2111؛ خلستكينا و سالينا، 2111

اين ايده اولين   (1115پارميندر و هعكاران، ) دارند در آنژنتيكي  تنوعمفيد براي اصلاح گندم و ايجاد 

ايفن ترتيفف كفه بفه  (1191فيلفدمن و سفير ، ) پيشفنهاد شفد 1113بار توسفط آرونسفون در سفال 

شناسي و بسياري از صفا  ا تصادي هاي ريختلايي براي ويژگيهاي طبيعي، تنوع ژنتيكي باجععيت

ثر از اين مناب  بايد مقفدار تنفوع ؤبرداري مداري خزانه ژني جهت بهرهمهم دارند و براي توسعه و نگه

ارزيابي مقدار و ساختار پتانسيل تنوع ژنتيكي   (2113سعيعي، ؛ 2113نژاد، بهرامطالعي و ) برآورد گردد

هاي زنفده و شناسايي مناب  مقاومت به تنش و تنوع ژنتيكي برداري ازگام اول در بهره ،نيژيك خزانه 

بررسي تنفوع  سه دهه  بل مطالعا تا  ( 1114، و يزدي صعدي شفاالدين) گرددمسسوب ميغيرزنده 

 ،ي بودشناسي و فيزيولوژي گياهبر تنوع ريختبندي گياهان ععوماً مبتنيژنتيكي و طبقهروابط  ژنتيكي،

كفه از د فت و حساسفيت بيشفتري  DNAهفا و پروتئينماننفد مولكفولي  گرهاينشفانن آما پ  از ا

پيفدا كردنفد  امفروزه  ارزيفابي تنفوع ژنتيكفينقش مهعي در مطالعا  سيستعاتيكي و برخوردار بودند 

لكفولي شناسي و موريخت هايبر ارزيابيمبتنيمطالعا  تكعيلي انجام خوبي مشخص شده است كه به

 ( 2113اوناريسي و سفيبل، ) كندو  ابل اعتعادتري را ايجاد ميتر تر و د يقجام  اطلاعا در كنار هم 

شناسفي و ريخت وسفيله نشفانگرهايهبف T. urartuاز جعله هاي مختلف گندم ژنتيكي در گونهتنوع 
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 ،(2111اران، نبففوتي و هعكفف ؛2113زاهففاريوا و هعكففاران،  ؛1112وايففن  و بارنهففار ، ) زراعففي

؛ 1111و هعكفاران،  لفي ؛1111سيافي و هعكاران،  ؛1191واين  و پاين، ) اي بذرهاي ذخيرهپروتئين

ي چندشكلي تكثير شفده DNA»جعله  زا DNAبر و نشانگرهاي مبتني (2111راد و هعكاران، اكبري

؛ ا بفال و 2111ا، ؛ خلسفتكينا و سفالين1119؛ چابان و هعكاران، 1116بسرايي، ) RAPDيا « تصادفي

بفا  ( انجام شده اسفت 2112آلويي مسجوب و هعكاران،  ؛2111دشتي و هعكاران،  ؛2112 هعكاران،

شناسفي و هفاي د يفق ريختتوجه به سرمايه عظيم مناب  ژنتيكي گندم در كشور لازم است با ارزيفابي

نفده شناسفايي و در زرزنفده و غي هفايتنشمولكولي، مناب  ارزشعند صفا  زراعي مانند مقاومت بفه 

منفاب  ژنفي  T. urartuهاي ديپلوئيد خويشفاوند گنفدم ماننفد هاي اصلاحي استفاده شوند  گونهبرنامه

ثر باشفند  در ايفن راسفتا لازم ؤتوانند در اصلاح ععلكرد و كيفيت گندم مبسيار سودمندي دارند كه مي

بفا  پفژوهشدر ايفن آينده بررسي گفردد  هاي اصلاحي در است تنوع ژنتيكي در اين مناب  براي برنامه

ارزيابي تنوع ژنتيكفي  -1 شناسي و مولكولي اهداف ذيل مورد بررسي  رار گرفت:هاي ريختارزيابي

شناسفي و مولكفولي بفا اسفتفاده از هاي ريختمقايسه كارايي ارزيابي -2و  T. urartu گندم در گونه

  RAPD هاي مولكوليگرنشان

 

 هامواد و روش

گياهي ملي  ه در بانك ژنك T. urartu گونه هايتوده از گندم 21 تعداد پژوهشدر اين  :گياهيمواد 

اردن و  عرام، و بقيه از تركيه، از ايرانها ععوماً اين توده ند شد، بررسي ندوشنگهداري مي ايران

داراي  آوري شده معكن استهاي جع توده كهجايياز آن  بودند آوري شدهجع  سوريه

 بوته، ارتفاع از جعله فنولوژيك و مورفولوژيك صفا از نظر ها هاي مختلفي باشند، تودهمورفوتيپ

ناخالصي   116TNتوده در تنها  كه، بررسي شدند غيره و گلدهي سنبله، تاريخ رنگ ريشك، طول

شدند  در  وارد هايدر آزمايش  116TN-2و   116TN-1دو مورفوتيپ  صور به ومشاهده گرديد 

داده شده ها نشان آوري آنمسل جع و ( شعاره 1جدول )در  كه حاصل شد مورفوتيپ 22نهايت 

   است

 

 

 



 همكاران وامير عزيزيان 

 152 

 .T. urartu هاي مورد ارزیابي گندماي مورفوتيپبرخي اطلاعات شناسنامه -1 جدول

ف
ردي

 

 ارتفاع آوريمسل جع  شعاره

ف
ردي

 

 شعاره
مسل 

 آوريجع 
 ارتفاع

1 55152KC 116-1 12 3613 سنندجTN 3131 اردن 

2 55149KC 55141 13 3441 پاوهKC 3445 پاوه 

3 139 TN 55145 14 3621 عرامKC 3341 ايلام 

4 2-116 TN 55143 15 3131 اردنKC 3346 آبادخرم 

5 131 TN 55155 16 3926 تركيهKC 3613 سقز 

6 55141KC 55144 11 3414 آباداسلامKC 3359 ايلام 

1 55151KC 55154 19 3443 پاوهKC 3614 سقز 

9 55153KC 55146 11 3616 مهابادKC 3356 ايلام 

1 121TN 115 21 3644 تركيه TN 3131 اردن 

11 111 TN 111 21 3143 اردن TN 3935 اردبيل 

11 133 TN 319 22 3221 سوريه TN كردستان ---- 

 

هاي در گلدان 1391ريور ماه شه در بذر پ  از ردعفوني با سم بنوميل 21-31از هر توده حدود 

هفته در  ششمد  برگي به 3تا  2سازي در مرحله كاغذي كاشته شد و جهت تأمين نياز سرمايي و بهاره

متر مرب  منتقل شدند و سانتي 14هايي به  طر گراد  رار گرفت و سپ  به گلداندرجه سانتي 5-11دماي 

تكرار )هر دو گلدان  4با  الف طرح كاملاً تصادفي اين آزمايش در  بوته كشت گرديد  3در هر گلدان 

اجرا شد  دماي  كرج -بانك ژن گياهي ملي ايران ژنتيك هايپژوهشدر گلخانه بخش يك تكرار( 

ساعت  9ساعت روشنايي و  16گراد تنظيم شد و نوردهي درجه سانتي 25تا  19گلخانه در حدود 

 دند  ش آبياريروز  5ها هر   گلدانتاريكي اععال شد

آماري  تسليلبا تجزيه و  T. urartuارزيابي تنوع ژنتيكي در گندم  :شناسيمطالعات زراعي و ریخت

 صفا بررسي گرديد   1392و  1391شناسي در سال صفت ريخت 4صفت زراعي و  14 هايداده ايبر

 طر ، پدانكل طول، طول برگ پرچم، ارتفاع گياه عبار  بودند از: پژوهشزراعي مورد مطالعه در اين 

تعداد دانه  ،تعداد سنبلچه در سنبله ، نسبت طول ريشك به طول سنبله،طول ريشك ،طول سنبله ،پدانكل

 صفا   تعداد روز تا رسيدگي )روز(رم(، گ) وزن صد دانه ،تعداد گره، تعداد پنجه ه،در سنبل

بله كه براسا  روش شد  تراكم سن شناسي عبار  بودند از رنگ بذر، رنگ گلوم، كرك گلوم وريخت
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 ( انجام شد 1195العللي گندم )مطابق ديسكريپتور بينامتيازبندي 

هاي جوان ي ژنومي از برگDNAاستخراج : RAPDمولكولي با استفاده از نشانگر  مطالعات

 RAPD-PCRهاي واكنش  استخراج شد (1195دويل و دويل )روش  هب هاي گياهي مورد بررسينعونه
 DNAنانوگرم  25ميكروليتري شامل:  25در حجم  (1113ش ويليامز و هعكاران )بر مبناي رونيز 

بافر ، dNTPsميكرومولار از هر يك از  112، آغازگرميكرومولار  2MgCl ،5/2 مولارميلي 5/1، ژنومي
x11 و يك واحد آنزيم ، DNAدر دستگاه ترموسايكلرتكثير  انجام گرفت  ليعرازپ Techne  شد  انجام

مسلول واكنش  DNAسازي شروع واسرشت براي ،اي پليعرازهاي واكنش زنجيرهچرخهز شروع  بل ا
حرارتي چرخه  41گراد  رار گرفت  سپ  الگوهاي هدف طي درجه سانتي 14د يقه در دماي  5مد  به

رجه د 12 ود يقه  1مد  بهگراد درجه سانتي 39 ،د يقه 1مد  بهگراد درجه سانتي 14 :شامل سه مرحله

درجه  12در دماي  DNAيك چرخه جهت تكعيل بسط و سرانجام د يقه  2مد  بهگراد سانتي
 111با ولتاژ ثابت  درصد 5/1ها بر روي ژل آگارز سپ  نعونه تكثير شدند  ،د يقه 6مد  بهگراد سانتي

  ولت الكتروفورز شدند 
 هايپمورفوتيژنتيكي دوري و نزديكي  گيري و تعيين فواصلمنظور اندازهبه :هاداده محاسبات آماري

تشابه  شناسيدر مطالعا  زراعي و ريخت اي استفاده شد بندي خوشهمورد بررسي از روش دسته
دندروگرام بر اسا  روش دست آمد  هي بدسا لي فاصلهها با استفاده از رريف موجود بين مورفوتيپ

UPGMA افزارتوسط نرمpc-2.02  NTSYS  نين در مطالعا  مولكولي با استفاده از هعچ ترسيم شد
و تسليل  براي تجزيهتعيين شد و  PhotocaptMWافزار وزن باندها توسط نرم ،RAPDنشانگرهاي 

در يك وارح،  DNAيك باند  عدم حضورحضور و مورد مطالعه،  هايمورفوتيپژنتيكي بين  تنوع

تشابه براي  هايتجزيه و تسليل شد  و صفر مشخص 1ترتيف با انتساب بهفاصله مشخص از ته چاهك 
دست آوردن فواصل ژنتيكي يا ميزان تشابه ژنتيكي انجام گرفت و بر اسا  اين ررايف تجزيه آماري هب

رريف تشابه جاكارد در تشابه بر اسا  رريف تشابه جاكارد تشكيل شد    ماتري صور  گرفت 
فرشادفر، ) گيرد كه در هر دو فرد وجود داشته باشديگيري ميزان تشابه، تنها باندهايي را در نظر ماندازه

( 1119)رولف،  pc 2.02  NTSYSافزارتوسط نرم UPGMA(  تجزيه كلاستر بر اسا  روش 2111
( و 1113 ني،( )Hتنوع ژنتيكي ني ) ميانگين، تنوع ژنتيكي ترد يق ارزيابيبراي هعچنين  ترسيم شد 

هاي مولكولي ( براي داده1191گين فاصله ژنتيكي )ني، و ميان( 1112، لونتين( )Iشاخص شانون )

RAPD افزارتوسط نرم Popgene, Ver. 1.31  مساسبه شد  ( 5)جدول 
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 نتايج و بحث

 تسليلبا تجزيه و  T. urartu گندم در تنوع ژنتيكيارزيابي  :شناسيتجزیه و تحليل تنوع ریخت

بررسي  1392و  1391شناسي در سال تريخصفت  4زراعي و  صفت 14 هايداده آماري بر روي

انجام  ،آزمايشيمدل  روي با يعانده بركوملوگروف و سيعيروف هاي كعي تست روي داده بر گرديد 

دامنه  ،هاي توصيفي نظير ميانگينآماره  بودندها داراي توزي  خطاي آزمايشي نرمال تعام داده كه شد

دهنده تنوع نشانآورده شده است كه  (2جدول )در يپي معيار و رريف تغييرا  فنوت تغييرا ، انسراف

مربوط به هاي آماري بر روي داده متغيرهاينتايج ژنتيكي بالايي براي اكثر صفا  مورد مطالعه بود  

ترتيف مربوط به كه بالاترين مقدار رريف تغييرا  فنوتيپي به ددهنشان مي (2جدول صفا  زراعي )

و طول  (درصد 95/39)، طول برگ پرچم (درصد 22/42سنبله )ريشك به طول طول صفا  نسبت 

يپي مربوط به صفت طول دوره تترين رريف تغييرا  فنوپايين باشد ( ميدرصد 51/36)ريشك 

( رنگ بذر سفيد، تراكم 3شناسي )جدول باشد  هعچنين در صفا  ريخت( ميدرصد 99/2) رسيدگي

ها كم درصد فراواني بيشتري نسبت به ساير گروه سنبله متوسط، گلوم  رمز رنگ و با پوشش كرك

 داشتند 

 
 .مورد بررسي  T. urartuهايپارامترهاي آماري صفات زراعي در مورفوتيپ -2جدول 

 صفت
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 23/16 49-5/112 34/11 91/61 تفاع بوتهار 51/36 2/1-9/1 53/1 11/4 طول ريشك

 51/26 3/9-5/35 11/5 51/21 انكلدطول پ 51/13 5/6-2/13 45/1 36/1 طول سنبله

 11/14 9/1-6/1 15/1 11/1 انكلد طر پ 22/42 1/1-1/1 11/1 45/1 طول ريشك به سنبله

 95/39 6-25 55/4 11/11 رچمطول برگ پ 11/15 1/6-2/13 42/1 44/1 طول مسور سنبله

 14/19 3-1 16/1 32/5 تعداد گره 15/31 15-49 11/9 63/26 تعداد بذر در سنبله

 22/15 3-6 65/1 21/4 تعداد پنجه 11/15 11-32 51/3 15/23 تعداد سنبلچه در سنبله

 99/2 163-111 13/5 4/114 رسيدگيطول دوره 16/9 1/16-9/23 15/1 11/11 نهداوزن صد
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 .مورد بررسي T. urartuهاي شناسي در نمونهفراواني صفات ریخت -3جدول 

 (درصدفراواني ) ارزش صفت (درصدفراواني ) ارزش صفت صفت

 4/24 كرك كم 5/15 بدن كرك كرك گلوم

 4/64  رمز/ بنفش 6/53 سفيد رنگ گلوم

 2/39  رمز 9/61 سفيد رنگ بذر

 41 متراكم 4/56 متوسط تراكم سنبله

 

هاي مختلف گندم مطابقت و ديگر گونهT. urartu بر روي گونه اين نتايج با ديگر تسقيقا  انجام شده 

ايراني بفا  Aegilops tauschii هاي مختلف( در بررسي تنوع ژنتيكي توده2119  طاهرنژاد و هعكاران )دارد

( و بيشفترين درصفد 4/1سفيدن )ميزان تنوع مربوط را براي تاريخ راستفاده از صفا  مورفولوژيكي كعترين 

( در 2112هعكفاران ) قفوي ون  ( مساسفبه كردنفددرصفد 1/23ميزان تنوع مربوط به تعداد بذر در سنبلچه )

، درصفد 14 برابفر تغيرا  فنفوتيپي سنبله رريفطول براي صفا   دورومگندم توارثي  بررسي تنوع ذخائر

زاد و هعكفاران نفاروئيو  درصفد 11سفنبلچه  ، تعفداددرصفد 25انكل دو طول پف درصد 11 وزن هزار دانه

بفراي بومي گندم استان سيستان و بلوچسفتان  هايصفا  مورفولوژيك توده در بررسي روابط ميان( 2111)

و  درصد 15، طول سنبله درصد 13،  طر سا ه درصد 12رريف تغيرا  فنوتيپي برابر تعداد سنبلچه  صفا 

 باشد ها شبيه نتايج فعلي ميتا حدود زيادي نتايج آن ت آورند، كهدسهرا ب درصد 3تعداد روز تا برداشت 

 (3)شكل  ايخوشهنتايج تجزيه : شناسيمربوط به صفات زراعي و ریختهاي داده ايخوشهتجزیه 

( بين 611/2كه كعترين فاصله ژنتيكي ) ددهنشان مي شناسيمربوط به صفا  زراعي و ريختهاي داده

( بين 13/9باشد  هعچنين بيشترين فاصله ژنتيكي )از مهاباد مي 9ايلام و از  21هاي مورفوتيپ

برش دندروگرام حاصل از ارزيابي صفا  باشد  از ايلام مي 19از اردن و  4هاي مورفوتيپ

از دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و درصد  51)فاصله معادل  11/5شناسي و زراعي درفاصله ريخت

اي يعني يك نعونه گروهحاصل گرديد كه شامل يك  گروه 4اين فاصله انجام گرفت  در  حداكثر(

از اردن، يك  21و  12، 11 ،4هاي اي يعني مورفوتيپنعونه 4 گروهاز سوريه، يك  11 مورفوتيپ

آباد غرب و از اسلام 22از ايلام و  11و  1آباد، از خرم 5هاي اي ديگر يعني مورفوتيپنعونه 4 گروه

باشد  هعچنين دندروگرام حاصل از ارزيابي ها ميچهارم كه شامل بقيه مورفوتيپ گروهسرانجام 

از دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل درصد  56)فاصله معادل  1/6فاصله  شناسي و زراعي درصفا  ريخت
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اي يعني پنج نعونه گروهحاصل گرديد كه شامل يك  گروهانجام گرفت  در اين فاصله دو  و حداكثر(

ها دوم شامل بقيه مورفوتيپ گروهاز سوريه و  11از اردن و مورفوتيپ  21و  12 ،11 ،2هاي مورفوتيپ

دهد كه تنوع ژنتيكي شناسي و زراعي نشان ميباشد  نتايج حاصل از ارزيابي صفا  ريختمي

ا  نتايج تسقيقتواند منطبق با تنوع جغرافيايي باشد  جغرافيايي بسيار دور ميهاي مناطق مورفوتيپ

كلكسيون جهاني گندم در  سنبله( براي تعيين تنوع جغرافيايي صفا  1191كوالست و اسپاگنوليتي )

تنوع جغرافيايي با  ،هاي مورد ارزيابيدوروم، نشان داد كه در صور  مشخص بودن مبدأ د يق نعونه

تيكي و ( در تعيين تنوع ژن1114تنوع ژنتيكي مطابقت خواهد داشت كه شفاالدين و يزدي صعدي )

دست آوردند  البته هاي بومي گندم نان ايران براسا  صفا  زراعي نتيجه مشابهي بهجغرافيايي توده

هاريوا و زا اماهاي يك منطقه ميانگين صفا  مساسبه شده است  در تسقيقا  مذكور براي توده

يد و طالعي و هاي آژيلوپ  تتراپلوئتوده شناسي و زراعيتنوع ريخت ( در بررسي2113) هعكاران

هاي دوروم غرب ايران هعبستگي بين ( در بررسي تنوع ژنتيكي اجزا  ععلكرد گندم2113نژاد )بهرام

در فاصله جغرافيايي زياد ها با مناطق جغرافيايي مشاهده نكردند  شناسي و زراعي تودهمطالعا  ريخت

نتيجه نيروهايي از  بيل جهش،  ها جريان ژني مسدودتر خواهد بود  درعلت عدم مهاجر  بين تودهبه

رانده شدن ژنتيكي و احتعالاً گزينش با شد  بيشتري ععل كرده و باعث تفاو  ژنتيكي بالايي در بين 

جايي هباشد جابها وجود داشتهكه فواصل جغرافيايي كعي بين تودهها خواهد شد اما در صورتيتوده

 (  1111؛ پوجار و هعكاران، 1194ول  و هامريك، ها خواهد شد )لاپلاسم باعث  رابت بين تودهژرم

بفراي بررسفي تنفوع ژنتيكفي بفا اسفتفاده از  :RAPDارزیابي مولكولي تنوع با استفاده از نشاانگر 

  ئوتيدي از سري آغازگرهايلآغازگر تصادفي ده نوك 65از  T. urartuگندم  در گونه RAPDنشانگرهاي 

، ها وروح كافي داشفتندري نشان دادند و مسصولا  آنشكلي بهتكه چند آغازگر UBC، 12 تصادفي

بين  در (درصد 61) از اين  طعا  عدد 15باند توليد كردند   112درمجعوع  اين آغازگرهاانتخاب شدند  

ت باز كفه داراي فج 2111 تا 211ها چندشكل بودند  براي تجزيه آماري باندهايي در مسدودة ژنوتيپ

و مشخصفا  ليست تفوالي ( 4نتخاب و در مساسبا  وارد شدند  جدول )رپذيريي بالايي بودند اراتك

 هانعونفه DNAنگاري انگشفت 2و  1هاي شفكل در هعچنفين  دهدشكل را نشان ميآغازگرهاي چند

مربوط به مطالعا  مولكولي هاي نتايج داده  شودديده مي 294UBCو  95UBC هايبا آغازگرترتيف به

، كعترين رريف تشابه T. urartu  هاي گونهكه در مورفوتيپ ددهنشان مي RAPDبا استفاده از نشانگر 

( 115/1از سوريه و بيشترين رريف تشابه ژنتيكي ) 11از پاوه و  3هاي ( بين مورفوتيپ313/1ژنتيكي )
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باشفد  مي 515/1باشد  ميفانگين رفرايف تشفابه نيفز از تركيه مي 19از مهاباد و  9هاي بين مورفوتيپ

و  151/1-211/1 دامنفه (1116) بسرايي ،32/1-69/1( دامنه ررايف تشابه 1112لينگ و نجوين )وير

 دامنفهگزارش كردند كه كعتفر از  T. urartuرا در  423/1-192/1( دامنه 1111كاستاگنا و هعكاران )

، د  هعچنفين ميفانگين تنفوع ژنفيباش( در اين تسقيق مي313/1-115/1مشاهده شده ) ژنتيكي تغيرا 

مساسبه گرديد  3113/1و  3112/1، 2111/1ترتيف ميانگين شاخص شانون و ميانگين فاصله ژنتيكي به

در ايفن تسقيفق  T. Urartuهاي مورد مطالعفه براي مورفوتيپاي تنوع  ابل ملاحظهدهد كه نشان مي

و هعكفاران،  دشتي ؛1166باشد )هارلن و زوهاري، وجود دارد  ايران خواستگاه و مركز تنوع گندم مي

باشند، از نواحي غرب ايران مي پژوهشهاي مورد بررسي در اين كه اكثر توده( و با توجه به اين2111

 T. urartuهاي توان نتيجه گرفت كه غرب ايران داراي دامنه تغيرا  ژنتيكي وسفيعي بفراي گونفهمي

 وT. Boeoticum اينكورن هاي گندم بررسي تنوع ژنتيكي جععيت( با 2111است  شيري و هعكاران )

 T. urartu  گرهاينشفاننواحي غرب و شعال غرب ايران با اسفتفاده از SSR  مشفاهده نعودنفد كفه

تنوع بيشتري در مقايسه با ايران هاي غربي ر استاند (Aژنوم ) هاي مورد بررسي گندم اينكورنجععيت

 RAPDهفاي ام حاصفل از دادهبفرش دنفدروگر دارنفد هاي شعال غربي هاي مربوط به استانجععيت

درصد از دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و حداكثر( انجام گرفت )شكل  51)فاصله معادل  44/5درفاصله 

از  11و  1هاي اي يعني مورفوتيپنعونه 3گروه حاصل گرديد كه شامل يك گروه  5(  در اين فاصله 3

از  16از اردبيفل و  21از كردستان،  6هاي اي يعني مورفوتيپنعونه 3از سوريه، يك گروه  11ايلام و 

از ايلام و  14آباد، از خرم 5از سقز،  19از پاوه،  2و  3هاي اي يعني مورفوتيپنعونه 1سقز، يك گروه 

از سقز،  16از اردبيل و  21از كردستان،  6هاي اي يعني مورفوتيپنعونه 3از اردن، يك گروه  12و  11

ها از پاوه و سرانجام گروه چهارم كه شامل بقيه مورفوتيپ 1مورفوتيپ  يك گروه تك مورفوتيپي يعني

دهفد كفه روابفط ژنتيكفي نشفان مي RAPDباشد  بنابراين نتايج حاصفل از ارزيفابي نشفانگرهاي مي

 T. urartuم طالعفا   بلفي در گنفدها تبعيتي از فواصل جغرافيايي ندارد كه ايفن امفر در ممورفوتيپ

( گفزارش 2113( و نيز در سورگوم )آگراما و توينسفترا، 1111تاگنا و هعكاران، ؛ كاس1116)بسرايي، 

اين آزمفون  ك استفاده شد  درنتيبندي از آزمون كوفي برازش خوشهيگيري نيكوبراي اندازهشده است  

كفه  ،شفودمي مساسبهو ماتري  فاصله يا تشابه  دندروگراماز  آمدهدستبههعبستگي بين يك ماتري  

دهفد بفود كفه نشفان مي R=91/1ك براي رريف تشفابه جاكفارد برابفر تين تسقيق رريف كوفندر اي

 و ماتري  فاصله وجود دارد  دندروگرام هعبستگي خوبي بين ماتري  حاصل از
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 و ...چند شكل، درصد چندشكلي  باند تكثير شده، تعداد باند، تعداد شماره و توالي آغازگرهاي استفاده شده -4 جدول

)35( توالي هاآغازگر  
 باندتعداد كل 

 تكثير شده
 باند تعداد

 چند شكل

درصد چند 
 شكلي

 تكثير شده بانداندازه 

(bp) 

UBC 13 5'-CCTGGGCTTC-3' 1 3 3/33  291-2111 

UBC 55 5'-TCCCTCGTGC-3 11 6 1/61  351-2111 

UBC 64 5'-GAGGGCGGGA-3' 5 1 1/21  621-1311 

UBC 95 5'-GTGCTCGTGC-3' 5 3 1/61  911-1511 

UBC 111 5'-ATCGGGTCCG-3' 1 5 5/55  211-1491 
UBC 161 5'-ACGACGTAGG-3' 11 1 6/63  291-1111 

UBC 191 5'-ATGACGACGG-3' 12 1 1/15  431-1611 

UBC 213 5'-CAGCGAACTA-3' 1 4 1/51  341-1311 

UBC 254 5'-CGCCCCCATT-3' 14 12 1/95  311-2111 

UBC 262 5'-CGCCCCCAGT-3' 11 11 1/11  631-2111 

UBC 294 5'-CAGGCGCACA-3' 11 9 1/91  421-1511 

UBC 296 5'-CGGAGCCGGC-3' 1 1 9/11  641-1911 

total -- 112 15 61/1  261-2111 

Mean/ primer -- 33/1  25/6  -- -- 

 
 .RAPDنشانگرهاي  از استفاده با T. Urartu هاي گندممورفوتيپ ژنتيكي تنوع تجزیه نتایج -5جدول 

 شاخص

 جععيت

 ميانگين تنوع ژني
(H) 

ميانگين شاخص 

 (I) شانون

ميانگين فاصله 

 (GD) ژنتيكي

 طعا  

 چند شكل

 چند شكلي

 درصد

T. urartu 2111/1  3112/1  3113/1  15 61/1  

 

 
 .55UBCبراي آغازگر  هاي مورد مطالعهالگوي نواري نمونه -1 شكل
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 . 254UBCهاي مورد مطالعه براي آغازگر الگوي نواري نمونه -2 شكل

 

 
شناختي و زراعي )طرف راست( و دندروگرام حاصل از صفات ریخت تجزیهمقایسه دندروگرام حاصل از  -3شكل 

 )طرف چپ(. RAPDمولكولي با استفاده از نشانگر  تجزیه

 
 :RAPDع ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي مقایسه تنوع ژنتيكي بر اساس صفات مورفولوژیك با تنو

در بررسي تنوع ژنتيكي در دو روش مذكور با مقايسه دندروگرام حاصل از صفا  مورفولوژيك با 

بر  T. urartu شود كه الگوي تنوع ژنتيكي در گونهمشاهده مي RAPDهاي دندروگرام حاصل از داده

و  1هاي ر دو روش مورد مطالعه مورفوتيپباشد  البته داسا  دو روش مذكور متفاو  از هعديگر مي

گيرند  هعچنين چنانچه دندروگرام از اردن در كنار هم  رار مي 12و  11هاي از ايلام و مورفوتيپ 11

 شود،حداكثر برش داده دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و درصد  51در هر دو روش در در فاصله 

 هايگروهدر  11با مورفوتيپ  15و  13 هايورفوتيپم و نيز 19و  14 ،9 و 1، 21و  6هاي مورفوتيپ

هاي هعبستگي بين ماتري  براي تعيين رريف نيز( 1161)مانتل،  آزمون مانتل گيرند يكسان  رار مي
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بين  رعيفي هعبستگي نشان داد كه( (RAPDشناسي و مولكولي هاي ريختحاصل از تجزيه و تسليل

دريكوند  .(=21/1R) شناسي و مولكولي وجود داردي ريختهاهاي حاصل از تجزيه و تسليلماتري 

هاي هاي گندم ديم، بين ماتري  تشابه دادهژنتيكي ژنوتيپدر بررسي تنوع  (2111و هعكاران )

كاران عبا  و هع داري مشاهده كردند مولكولي و صفا  مورفولوژيكي هعبستگي منفي ولي غير معني

بر دريافتند كه شباهت ژنتيكي هاي ديپلوئيد و تتراپلوئيد گندم گندمبررسي تنوع ژنتيكي در  (2119)

 در (2112)گارسيا و هعكاران  با هم تفاو  دارند هاي فنوتيپي دادهو  RAPDهاي اسا  داده

هاي ( در ژنوتيپ2112و داهلبرگ و هعكاران ) در يونجه (2113) ي و هعكاراناريد ،فرنگيتو 

كردند  از دلايل عدم نمشاهده نتيكي بر اسا  دو روش مذكور بين تنوع ژ هعبستگينيز سورگوم 

توان به موارد زير اشاره شناسي با مولكولي ميريخت گرهاينشانهعبستگي يا هعبستگي رعيف بين 

ندهند و در نتيجه خوبي پوشش سطح ژنومي را به بودن تعداد آغازگرها كه احتعالاً كم -1كرد:

صفا   -2 شناسي با مولكولي خواهد بود رل كننده صفا  ريختهاي كنتهعبستگي رعيفي بين ژن

گيرند و يا معكن است در  را مي يا اثرا  متقابل ژنوتيپ و مسيطثير مسيط و أشناسي تست تريخت

تركيبا  آللي مختلف معكن ها اثرا  غالبيت، اپيستازي و پليوتروپي دخالت داشته باشد و يا بروز آن

هاي هاي ريخت شناسي منطبق با تفاو و در نتيجه تفاو  ايجاد نعايد هاي مشابهياست فنوتيپ

هاي داراي نسبت RAPDهاي معكن است صفا  مورفولوژيك در مقايسه با توالي -3ژنتيكي نباشد  

را تغيير  RAPD تواند فنوتيپكه يك تغيير نوكلئوتيدي ميطوريه، بمختلفي از تغييرا  تكاملي باشد

هاي تصادفي حفظ رغم و وع جهشوژي صفت معكن است به دلايل سازگاري عليدهد اما مورفول

دهد كه در طي بخش اعظم ژنوم موجودا  يوكاريو  را نواحي غير كدكننده تشكيل مي -4 شود 

هاي كدكننده و غير كدكننده در توالي RAPDنواحي اند  هاي بيشتري بودهتكامل نيز در معرض جهش

شوند معكن مولكولي كه در نواحي غير كدكننده ايجاد مي گرهاينشانن بسياري از ، بنابرايوجود دارند

؛ ويليامز و 1111؛ كومار، 2112نقوي و هعكاران، ) هاي كدكننده پيوستگي نداشته باشنداست با ژن

طور كه  بلاً ذكر گرديد دندروگرام حاصل از ارزيابي صفا  مورفولوژيك در هعان ( 1113، هعكاران

و  نعودايجاد  گروه چهاردامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و حداكثر( درصد  51معادل دامنه ) 11/5ه فاصل

دامنه فواصل درصد  51معادل دامنه ) 44/5در فاصله  RAPDهاي در دندروگرام حاصل از ارزيابي

شود  اما اگر برش دندروگرام در ارزيابي صفا  ايجاد مي گروه 5 ژنتيكي حدا ل و حداكثر(

انجام  دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و حداكثر(درصد  61 )دامنه معادل 411/6فولوژيك در فاصله مور
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دندروگرام در ارزيابي  اگر برش كهدر حالي  گيرند رار مي گروهها در يك گيرد تعام مورفوتيپ

ه دامنه فواصل ژنتيكي حدا ل و حداكثر يعني فاصلاز درصد  61در دامنه معادل  RAPDهاي داده

و  1هاي اي يعني مورفوتيپسه نعونه گروهگردد كه شامل يك حاصل مي گروهانجام گيرد دو  512/1

رسد كارايي نظر ميهبنابراين ب باشد ها ميدوم شامل بقيه مورفوتيپ گروهاز سوريه و  11از ايلام و  11

بهتر  T. urartu سمپلانسبت به صفا  مورفولوژيك در ارزيابي تنوع ژنتيكي ژرم RAPDنشانگرهاي 

شناسي در مقايسه با ريخت گرهاينشانشناسي وراثت مندلي دارند و در هر ژنوم   صفا  ريختباشد

 (، پوجار و هعكاران1115) وانگوي و (  1111كومار، ) مسدودترند DNA گرهاينشانتعداد فراوان 

و شارما  (2111م و هعكاران )طار ،(2111و نقوي و هعكاران )( 1111) (، كاستاگنا و هعكاران1111)

 بندي وطبقه براي RAPDبيان كردند كه نشانگر  (2112و الفار  و ابوكاود ) (2112و هعكاران )

و شناسايي والدين مناسف جهت بررسي روابط خويشاوندي  ،پلاسم، برآورد تنوع ژنتيكيمديريت ژرم

كه ايران از مراكز تنوع رغم اينعلي د باشمي روشي سري ، ساده و مفيدها يابي جععيتاصلاح و نقشه

( 2111)دشتي و هعكاران، رعيف است  ،هاي نان ايرانرود اما تنوع ژنتيكي در گندمشعار ميگندم به

هاي اصلاحي ها در برنامههاي خويشاوند وحشي ارزيابي و از آنتنوع ژنتيكي در گونهو لازم است 

در ارزيابي تنوع  (RAPDملكولي ) گرهاينشانشناسي و ختهاي رياستفاده توام از دادهبهره گرفت  

اطلاعا  مفيدي ايجاد  ،دهندسطوح مختلفي از تنوع را در سطح ژنوم ارايه ميكه علت اينبه ژنتيكي

)نقوي  دنتواند در مديريت ژرم پلاسم ذخاير توارثي مفيد باشكه مي باشندنعوده و تكعيل كننده هم مي

بندي، شناسايي و شناسي براي طبقههاي ريختين مطالعا  نشان داد كه بررسي  ا(2111و هعكاران، 

هاي رفتباشد و هنوز هم باتوجه به تعام پيشبسيار مفيد مي T. urartuدر گونه ژنتيكي  تنوعبررسي 

 شناسي را ناديده گرفت توان مطالعا  ريختاخير در زمينه ژنتيك مولكولي نعي
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Abstract 2 

Genetic diversity of 22 morphotypes of diploid wheat (Tricum urartu) was 
investigated using morphological traits and RAPD markers. Morphological 

characterizations were carried out based on 17 traits and statistical parameters of 

dispersion and diversity of agronomic traits were calculated. Statistical analysis 
showed significant differences for all characters among morphotypes. 

Dendrograms were generated for the Euclidean distance from the morphological 

data. Cluster analysis could separate Jordan and Syria samples from Iran, Iraq, and 

Turkey morphotypes. Molecular analysis of diversity were carried out using 
random amplified polymorphic DNA (RAPD) technique 10-mer random primers, 

which 12 were polymorphic, producing 112 DNA bands, 75 (67%) of which were 

polymorphic among morphotypes. Cluster analysis of RAPD markers based on the 
presence or absence of bands were performed by Jacard's similarity coefficients 

and UPGMA methods. Clustering of the morphotypes based on RAPD markers had 

no relation to their geographical distribution. These result showed that, diversity 

based on RAPD markers showed greater diversity than morphological traits. Also 
comparison of both dendrograms reveled that there is poor correlation (R=0.21) 

between the clustering with morphological traits and RAPD markers. These results 

suggest that the morphological traits provide parallel data with RAPD markers and 
studies based on 2 methods complete each other and provide much better 

evaluation of diversity than those that focus on just on approach. 
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