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چکیده
Aegilopsاز گونهجمعیت16منظور بررسی تنوع ژنتیکی به crassaآغازگر 10با استفاده ازISSR ،آلل تکثیـر  105در مجموع

بـا  15تـا  6از هاي تکثیر شـده  لآلتعداد . عنوان آلل چندشکل تشخیص داده شدنددرصد) به90/81آلل (86،این تعدادشدند که از 
متفاوت بود. ISSR12براي آغازگر34/0تا UBC842در آغازگر17/0آلل متغیر بود. محتواي اطلاعات چندشکلی از 11میانگین 

متفـاوت بـود. میـانگین شـباهت ژنتیکـی      ISSR08براي آغـازگر  7/2تا UBC842براي آغازگر 98/0همچنین شاخص نشانگر از 
96/0تبریز) تـا  و(بین دو ژنوتیپ از کرمانشاه76/0بود و از 89/0برابر ايماهوارهمحاسبه شده براي اطلاعات نشانگرهاي بین ریز

گروه جداگانه قرار سهها را درهاي مولکولی، ژنوتیپاي بر اساس دادهتجزیه خوشهکرمانشاه) متفاوت بود. وایلام(بین دو ژنوتیپ از
ها نتوانست جمعیتات اصلیاي و تجزیه به مختصبندي خوشههاي گروهروشالبته شد.یید أتوسیله تجزیه واریانس مولکولی هداد که ب

دهنده تنوع ژنتیکـی بـالاي   جغرافیایی را نشان داد که نشانلکولی و تنوعوکند و عدم ارتباط بین تنوع مطور کامل از هم تفکیک را به
درصـد) تعلـق داشـت،    53هـا ( تجزیه واریانس مولکولی نشان داد که سطح بیشتري از تنوع به درون جمعیتباشد. ها میاین جمعیت

.شدده ها مشاهتنوع در بین جمعیت)درصد47(که درحالی

ISSRنشانگر،اي، تجزیه به مختصات اصلی، تجزیه خوشهتنوع ژنتیکیهاي کلیدي:واژه

مقدمه
گیاهی یکسـاله و متعلـق بـه    ،Aegilops crassaگونه 

ــانواده  ــه Poaceaeخـ ــیTriticeaeو طایفـ ــدمـ باشـ
(Harish et al., 2005; Harish et al., این گونـه  . (2009

 ـئهگزاپلودو سیتوتیپ تتراپلوئید وداراي بـا  ترتیـب بـه دی
2n=6x=42) و (2n=2x=28 McrMcrDcr1Dcr1هاي (ژنوم

McrMcrDcr1Dcr1 Dcr2Dcr2 () اســتEig, تجزیــه ). 1929

هـاي میـوزي در هیبریـدهاي بـین    جفت شدن کرومـوزوم 
 ـهگزاپلوئودیتتراپلوئهاي پیتوتیس .Aeدی crassa  بیـانگر

آن است که فـرم هگزاپلوئیـد از هیبریداسـیبون بـین فـرم      
ه است. شدحاصل Ae. tauschiiو Ae. crassaتتراپلوئید 

را Ae.crassaاما در حال حاضر منشأ سیتوتیپ تتراپلوئید 
Kihara(توان با دقت تعیین کردنمی et al., مرکـز  ). 1965

هاي مختلف در هلال حاصلخیز اولیه آژیلوپس طبق بررسی
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هاي آژیلـوپس نسـبت بـه    است، زیرا مقدار زیادي از گونه
Van(شوندمناطق دیگر در این منطقه یافت می Slageren,

ازجمله اجـداد وحشـی   هاي جنس آژیلوپسگونه).1994
در جنـوب نـواحی مدیترانـه تـا     هعمدطور بهگندم بوده و 

,Karimi(انـد خاورمیانه و آسیاي مرکزي پراکنـده  1992 .(
پراکنش این گونه در ترکیه، فلسطین، سوریه، اردن، ایـران،  

هاي آلتاي کوهعراق، لبنان، افغانستان، ترکمنستان و پامیر و
در ایران دامنه پـراکنش بسـیار وسـیعی    .ده استشگزارش 

غرب در تا شمالهاي البرز در شرق کشورو از دامنهداشته
کوه زاگـرس تـا   هاي رشتهبر روي دامنهغربی وآذربایجان

هرمزگـان  سواحل جنـوبی در ارتفاعـات اسـتان بوشـهر و    
Ciaffi(رویـد مـی  et al., 1993; Reddy et al., 2002 .(

هـاي  یکی در گیاهان زراعی بـراي برنامـه  بررسی تنوع ژنت
اصلاحی و حفاظت از ذخایر توارثی، حیاتی بوده و اطـلاع  

در گونه گیاهی براي انتخاب والـدین  از سطح تنوع ژنتیکی
رسیدن به هیبرید مناسب از اهمیت زیادي برخـوردار  براي 
,Singh(است تـوان  براي بررسی تنوع ژنتیکی می). 2003

ــانگرهاي   ــی و نش ــوژیکی، پروتئین ــانگرهاي مورفول از نش
Rejesus(کردمولکولی استفاده  et al.,1996; Tanksley

et al., هایی که در مطالعات تنـوع  یکی از نشانگر).1997
ژنتیکی موجودات زنـده و گیاهـان کـاربرد دارد، نشـانگر     

ISSRبـر یک روش مبتنی کهاستPCRشـامل تکثیـر   و
حیه پذیر میان دو ناحاضر در فاصله تکثیرDNAیک قطعه 

فـرد بـا جهـات مخـالف     تکراري ریزمـاهواره منحصـر بـه   
طراحـی آغـازگر نیـازي نـدارد و     بهتکنیکباشد. این می

به تري نسبت زي راحتمیزان چندشکلی بیشتر و آشکارسا
Terzopoulos(دیگــر نشــانگرهاي مولکــولی دارد and

Bebeli, ــانگرهایی و )2008 ــی از نش ــتیک ــه در اس ک
بندي، مطالعات تنوع ژنتیکی موجودات زنده و گیاهان، رده

شناسـی  ژنتیکـی و زیسـت  یـابی ها، نقشهکردن ژننشانمند
Plaschke(تکـاملی کـاربرد دارد   et al., در یـک  ). 1995

) تنوع ژنتیکی بـین  1998و همکاران (Kazutoshiتحقیق 
ــوده112 ــهت ــاي از گون Aeه .tauschii ــوم ،)DD(ژن

Ae. cylindrical) ــوم ــوم CCDD(،Ae. crassaژن (ژن

DDMM( ،Ae. biuncialis) ژنـــــــومUUMM(و
Ae. brincialis ژنوم)UUCCجمع آوري شده از آسیاي (

، RAPDوسـیله نشـانگر   مرکزي و شمال منطقه قفقاز را به
دو گـروه  طور کلی بههاي آژیلوپس بهکردند. گونهبررسی
دیگـري شـامل   و Dهاي با ژنـوم یکی شامل گونهاصلی، 

و Pestsovaهمچنـین  . تقسـیم شـدند  Uهاي با ژنومگونه
هـا بـه بررسـی    ریزماهواره) با استفاده از 2000همکاران (

.Aeهايتنوع موجود در نمونه tauschiiآوري شـده  جمع
قفقاز تا آسیاي مرکزي پرداخته و مشاهده کردنـد  از منطقه 

هـا بـراي بررسـی تنـوع     که تعداد نسبتاً کمی از ریزماهواره
و همکـاران Lelleyهمچنـین . باشـند ژنتیکی مناسب مـی 

و گنـدم  Ae. tauschiiمنظور مطالعـه فیلـوژنی  ) به2000(
آغـازگر  14بـا اسـتفاده از   نمونه از هر دو گونه را60نان، 

ریزماهواره مورد بررسی قرار دادند و بالاترین سطح تنـوع  
شـرق دریـاي خـزر    ژنتیکی را در ناحیـه قفقـاز و جنـوب   

ــد  ــاهده کردن ــهدر . مش ــریدمطالع و Konstantinosيگ
را ISSRو RAPDهـاي  وتحلیـل ) تجزیه2010همکاران (

هـاي  هـاي میـان گونـه   براي ارزیابی تنوع ژنتیکی و نسبت
. در تحقیـق  مـورد اسـتفاده قـرار دادنـد    آژیلوپس یونانی،

ترتیـب  بـه ISSRپرایمـر  10و RAPDپرایمر 19مذکور
 ـ170و 344 در ترسـیم د کردنـد کـه   باند چند شکل تولی

اي بـر روي کرچـک  در مطالعـه . ها اسـتفاده شـود  دندروگرام
Gajera) ــاران ــانگر 30) از 2010و همک 5و RAPDنش

اسـتفاده  ایـن گونـه  براي بررسی تنوع ژنتیکیISSRنشانگر 
ژنوتیپ با استفاده از 22ژنومی از DNAکردند. حاصل تکثیر 

RAPD256 قطعه چندشـکل بودنـد. پـنج    205قطعه بود که
ژنوتیپ تولید کردند کـه  22باند را در کل ISSR ،47آغازگر 

و همکـاران  Agostini. در تحقیقـی باند چندشکل بودنـد 32
Cunilaهـاي  تنوع ژنتیکی میان گونـه )2008( royen ex L.

بررسـی کردنـد.   ISSRدر شمال آمریکا را بر اساس نشـانگر  
عنـوان  طور معمول در شمال آمریکـا بـه  بهCunilaهايگونه

مـذکور شوند. در  مطالعـه یک گیاه دارویی متداول استفاده می
107و از هفت آغازگر که در مجمـوع  شدجنس بررسی 11

Agostini(شداستفادهباند تولید کردند، et al., 2008 .(
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طور کلی اهداف اصلی این تحقیق عبارت بودند از:به
هـاي ت ارتباط ژنتیکـی بـین و درون تـوده   شناخ.1

Ae .crassa

واره براساس بندي آنها و تشکیل یک درختگروه.2
ISSRژنومی حاصل از نشانگرهاي نگاريانگشت

هـاي  ژنتیکی جمعیـت مطالعه میزان تنوع و تفرق .3
و پلاسـم موجـود   منظور مدیریت بهتر ژرمشناسایی شده به

نژاديهاي بهاستفاده بهینه از آن در برنامه

هاروشومواد
.Aeاز گونهجمعیت16در این تحقیق از مواد گیاهی:

crassaـ 4که از هر جمعیت استفاده شد  صـورت  هنمونـه ب
ــذر اســتخراج  ــک ب ــه64در مجمــوع .دشــت ــرگ نمون ب

شـرقی،  آذربایجـان اسـتان شـامل  6کـه از  آوري شدجمع
آباد، چهارمحال و بختیـاري و فـارس   کرمانشاه، ایلام، خرم

حبوبات غرب کشور واقـع در  که توسط بانک ژن غلات و
آوري شـده بـود   دانشکده کشاورزي دانشـگاه ایـلام جمـع   

).1و شکل 1(جدول 
ژنـومی از بافـت   DNAابتـدا  : ژنومیDNAاستخراج 
4در گلـدان ( کـرده  هاي دو تا سه برگی رشد برگ گیاهچه

 ـاسـتخراج  CTABروش معیت)، بـه گیاهچه از هر ج د. ش
ــت  ــت و کیفی ــهDNAکمی ــا نمون ــا ب ــتفاده از روش ه اس

درصـد در بـافر  8/0روي ژل آگـاروز DNAالکتروفورز 
1X ،TAEهاي و نیز روش اسپکتروفتومتري در طول موج

ها تـا حـد   نمونهDNAو شدنانومتر بررسی 280و260
نانوگرم در میکرولیتر رقیق شد. 100

اي واکـنش زنجیـره  اي پلیمـراز: مراحل واکنش زنجیره
میکرولیتـر آب  3میکرولیتـر شـامل   14پلیمراز در حجـم  

2(مسـترمیکس)،  PCRمیکرولیتـر کیـت   7دوبار تقطیـر،  
ژنـومی  DNAمیکرولیتر 2میکرولیتر آغازگر و در نهایت 

4بـا برنامـه زمـانی    اي پلیمـراز واکنش زنجیرهانجام شد.
درجـه  94اولیـه در دمـاي   سـازي چرخه واسرشـت دقیقه 
گـراد  درجه سانتی94حرارتی شامل چرخه9، گرادسانتی

، دمـاي  DNAاي شـدن  تـک رشـته  برايثانیه 30مدت به
ثانیـه  45گراد درجه سانتی5علاوه هتوصیه شده آغازگر ب

دقیقه 2مدت گراد بهدرجه سانتی72اتصال آغازگر و براي
چرخـه 34بسط آغازگر و پس از پایان این مرحلـه براي

ثانیـه،  30مـدت  گـراد بـه  درجه سـانتی 94حرارتی شامل 
72ثانیـه و  45مدت ماي توصیه شده براي هر آغازگر بهد

دقیقه بـود. بعـد از پایـان ایـن     2مدت گراد بهدرجه سانتی
بـراي دقیقـه  7مدت بهگراد درجه سانتی72دماي ،مرحله

اسـتفاده  . محصولات تکثیر شده با کار رفتتکمیل بسط به
ساز تفکیک اسرشتهدرصد و5/1از الکتروفورز ژل آگاروز 

.شدروش اتیدیوم بروماید انجام آمیزي بهو رنگ
ــه ــل دادهتجزی ــاوتحلی ــر  : ه ــل از تکثی ــدهاي حاص بان

هاي اولیـه  وان دادهعنها با استفاده از هر آغازگر بهتجمعی
بانـد)  نبـود (بـا اعـداد یـک (بـراي وجـود بانـد) و صـفر        

) بـا  PICامتیازدهی شـدند. میـزان اطلاعـات چندشـکلی (    
=PICاستفاده از فرمول  1-∑pij2، د کـه در آن  ش ـمحاسبه

Pij لل آبیانگر فراوانیj ام براي نشانگرi  ام است. همچنـین
شاخص از فرمول حاصلضرب ) MI(میزان شاخص نشانگر

EMRدشــمحاســبه شــکلی در شــاخص محتــواي چنــد.
ــ ــوريهب ــه ط ــاخصک ــرباز EMRش ــد حاصلض درص

 ـ هاي چنـد بانـد تعـداد  در چندشکلی  دسـت آمـد  هشـکل ب
)Ciaffi et al., هاي عدم تشابه همـراه بـا   شاخص). 1993

) و اتصـال مجـاور   UPGMAاتصـال میـانگین (  هاي روش
)NJ افـزار ) با استفاده از نـرمDARWin 5.0)Perrier &

Jacquemoud-Collet, محاســبه و بــا اســتفاده از ) 2006
MEGAافـزار مقایسه شدند. از نـرم XLSTATافزار نرم

3.1)Kumar et al., اي و بــراي تجزیــه خوشــه)2004
بعـد  د و شها استفاده محاسبه فاصله ژنتیکی درون جمعیت

GenAlExافزار با استفاده از نرم ، فاصله ژنتیکی بین 6.41
شاخص تصحیح شده ، هاي چندشکلها، درصد آللجمعیت

هتروژنی و شـاخص اطلاعـات شـانون محاسـبه و تجزیـه      
.شدواریانس مولکولی نیز انجام 
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مورد استفاده در این تحقیقAe.crassaهاي جمعیت-1جدول
آوريمحل جمعجمعیتکد کد استفاده شده

1S149بردج- فارس
2S280روستاي زوناف-جاده سنقر به اسلام آباد-کرمانشاه
3IUGB-00408روستاي ده سفید- نورآباد-هرسین-کرمانشاه
4IUGB-00334ایلام
5IUGB-00817روستاي تخمه بلوط-شیروان چرداول-ایلام
6IUGB-00149بردج- فارس
7IUGB-00319جاده سی سخت-بروجن-شهرکرد
8IUGB-00284غار تپه-سنقر به اسلام آباد-کرمانشاه
9IUGB-00881بانگنجاب-ایلام

10IUGB-00379کهریزروستاي-هرسین-کرمانشاه
11IUGB-00830روستاي بردبل- شیروان-ایلام
12IUGB-00280بناب–آذرشهر -تبریز
13IUGB-01582دلفان- سنجابی- خرم آباد
14IUGB-01564دهریز-بروجرد- خرم آباد
15IUGB-0017010سپیدان-کیلومتري جاده شیراز
16IUGB-01267حمیل-اسلام آباد-کرمانشاه

نتایج 
کار رفتـه در  بهآغازگر10: با استفاده از محاسبه چندشکلی

آلـل،  86ر شـد کـه از ایـن تعـداد     آلل) تکثیباند (105مجموع 
آلل چندشـکل تشـخیص   هادرصد آلل90/81عبارت دیگر به

در بررسی ) 2007(همکارانوFarkhariداده شدند. در مطالعه 
آغـازگر  14بـا اسـتفاده از   Ae.cylindricaتنوع ژنتیکی گونه

RAPD ها گزارش شد. تعداد آللدرصد69، درصد چندشکلی
هـاي تولیـد   متغیر بود و میانگین آلل15تا 6تحقیق، از این در 

بود. در بین این آغازگرهـا، آغـازگر   11شده، براي هر آغازگر
UBC836 هاي تولیـدي  آلل بیشترین آلل را در میان آلل15با

 ـ UBC812توسط هر آغازگر داشـتند. آغـازگر   آلـل  6ا نیـز ب
). در ضـمن  2خود اختصاص داد (جدولکمترین تعداد آلل را به

Najaphyنیـز در بررسـی تنـوع ژنتیکـی     2011(و همکاران (
آلـل  6/8ین و میـانگ 20تا 5ها را هاي گندم تعداد آللژنوتیپ

قطعـات تولیـد   محدوده.دست آوردندهبISSRبراي هر آغازگر

تـا  )UBC840(آغـازگر جفت بـاز  190تحقیق از این شده در 
).  2) متغیر بود (جدول12،14(آغازگرجفت باز 1500

محاســبه محتــواي اطلاعــات چندشــکلی و شــاخص نشــانگر: 
کلی و شاخص نشـانگر هـر آغـازگر،   محتواي اطلاعات چندش

آمـده اسـت.   2د که نتایج در جدول شطور جداگانه محاسبه به
بیشترین میزان محتواي اطلاعات چندشـکلی  ISSR12آغازگر

) را 7/2خص نشانگر (بیشترین شاISSR08) و آغازگر 34/0(
کمتــرین میــزان محتــواي اطلاعــات چندشــکلینشــان دادنــد. 

UBC842) بـراي آغـازگر   98/0() و شاخص نشـانگر 17/0(

) و 25/0ندشـکلی ( چدست آمد. میانگین محتواي اطلاعـات  به
همینطــور ) محاســبه شــد. 74/1میــانگین شــاخص نشــانگر (

Konstantinosــاران ــوع  )2010(و همک ــی تن ــز در بررس نی
ــه هــاي آژیلــوپس میــانگین محتــواي اطلاعــات ژنتیکــی گون
گـزارش  71/3و میانگین شاخص نشانگر 22/0چندشکلی را 

 ـنتـایج  کردند. با توجه به و ISSR08دسـت آمـده، آغـازگر   هب
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با داشتن بیشترین شاخص نشانگر، قـدرت تفکیـک   12آغازگر 
تـوان  ند، بنابراین مـی شتبالاتري در مقایسه با سایر آغازگرها دا

استفاده از این آغازگرها را براي بررسـی تنـوع ژنتیکـی سـایر     
.Aeهاي آژیلوپس و گندم با ژنوم نزدیـک بـه   گونه crassa در

اولویت قرار دارد.
: در این تحقیـق بـراي   محاسبه ضرایب همبستگی کوفنتیک

مشخص کردن بهترین شاخص عدم تشـابه و تشـخیص بهتـرین    
تـرین دنـدروگرام بـراي گـزارش     الگوریتم براي ترسیم مناسـب 

و جاکـارد  ) Dice(هاي عدم تشابه شامل دایس شاخصنتایج،
) NJاتصال مجاور () وUPGMAهاي اتصال میانگین (با روش

محاسبه و براساس ضریب کوفنتیک حاصـل از آزمـون مانتـل   
ــی  ــالا و معن دارمقایســه شــدند. ضــرایب همبســتگی بســیار ب

از ایـن  دست آمـده  ههاي بدهنده تطابق ماتریس) نشان3(جدول
هنگام استفاده از تعداد زیاد نشـانگر،  رو بهاز اینهاست.شاخص

البتـه  ها مشابه خواهد بـود.  از این روشیک نتایج حاصل از هر
در مطالعـات بررسـی   نیـز  هاي دایس و جاکـارد  تشابه شاخص

هـاي وحشـی قـبلاً گـزارش شـده اسـت      تنوع ژنتیکـی گنـدم  
)Kharestani, متعـدد و عمومیـت   هـاي  گزارشدلیل به.)2010

بیشتر شـاخص دایـس، از ایـن شـاخص در محاسـبه فواصـل       
شد. با توجـه بـه نتـایج    ا استفاده هژنتیکی بین و درون جمعیت

NJ، الگـوریتم NJوUPGMAدست آمده، بین دو الگـوریتم  به

در آزمون مانتل ضریب کوفنتیک بالاتري نشـان داد، در نتیجـه   
در گزارش نتایج از این روش استفاده شد.

ــه ــه خوش ــین   : ايتجزی ــباهت ب ــزان ش ــی می ــراي بررس ب
هـاي  بندي آنها، بـا اسـتفاده از داده  هاي مختلف و گروهجمعیت

دنـدروگرام  NJبـا الگـوریتم   Neiحاصل از ماتریس شـاخص  
دسـت آمـده   هاي مختلف ترسـیم شـد. دنـدروگرام بـه    جمعیت
هـاي متعـددي   ها را در سه گـروه و زیرگـروه  ) جمعیت1(شکل

هـاي  جمعیـت از اسـتان  6کـه در گـروه اول   طوريقرار داد. به
هـاي  جمعیـت از اسـتان  5م، در گروه دوم فارس، کرمانشاه، ایلا

5گـروه سـوم نیـز    آبـاد، شـیراز و در  شهرکرد، کرمانشاه، خـرم 
تبریز قرار گرفت. نتـایج  وهاي ایلام، کرمانشاهجمعیت از استان

تا حد زیادي عدم ارتباط بین تنـوع  اي خوشهبندي تجزیه گروه
 ـ مولکولی و تنوع جغرافیـایی را نشـان مـی     ـطـوري هدهـد. ب ه ک

آوري شده در یک استان یا شهر در بسـیاري از  هاي جمعنمونه
هاي جداگانه قرار گرفتند که بیانگر ها یا زیرگروهموارد در گروه

ها بود. از طرف دیگر بسیاري از تفاوت ژنتیکی بالاي این نمونه
از منـاطق جغرافیـایی   هایی که در یک گروه قرار گرفتنـد نمونه

دلیل تشابه شرایط میکروکلیمـایی و  تواند بهمیمتفاوت بودند که 
یا تبادل فیزیکی مواد بین این مناطق باشد.

شاخص نشانگر آنهاهمراه محتواي اطلاعات چندشکلی ومشخصات آغازگرهاي مورد استفاده به-2جدول

هايآللتعدادهاتعداد آللدماي اتصالنام آغازگر
اندازه قطعات تکثیري PICMIدرصد چندشکلیچندشکل

(جفت باز)
UBC812506533/8333/037/1800-300
UBC8365315128020/092/11300-200
UBC84053131161/8420/086/11000-190
UBC84155141271/8519/095/11400-200
UBC8425514928/6417/098/01000-210
ISSR08509910028/070/2800-200
ISSR12521088034/018/21500-260
ISSR15547671/8527/039/11000-300

ISSR1345211872/7220/016/11480-300
ISSR144546610032/092/11500-300
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ضرایب همبستگی کوفنتیکوترسیم دندروگرامهايالگوریتم-3جدول
NJUPGMAتابع محاسبه ماتریس فاصله
905/0884/0Dice

907/0834/0Jaccard

NJو الگوریتم Neiشاخص با استفاده Ae.crassaهاي بندي جمعیتگروه-1شکل

: اطلاعات حاصل از هاتجزیه به مختصات اصلی جمعیت
دهی شده با روش تجزیه بـه مختصـات اصـلی   هاي نمرهآلل

). نتـایج حاصـل از تجزیـه بـه     2(شـکل شدبررسی تکمیلی 
ترتیـب  داد که بعد اول، دوم و سوم بـه محتصات اصلی نشان 

ز درصـد ا 56/70در مجموعو 77/17و 64/19، 15/33
توانـد  نوبـه خـود مـی   بـر داشـتند و ایـن بـه    دراطلاعات را 

پراکنش گسترده آغازگرهـاي مختلـف بـر روي    دهنده نشان
نتایج هاي آن باشد.و همه کروموزومAe.crassaسطح ژنوم

حاصل از تجزیه به مختصات اصـلی تـا حـدود زیـادي بـا      
.داشتدندروگرام ترسیم شده همخوانی 

بـراي  : هـا بـین جمعیـت  محاسبه فاصله ژنتیکی درون و
هـاي مـورد   آگاهی از تنـوع ژنتیکـی درون و بـین جمعیـت    

ها براسـاس مـاتریس   بررسی، فواصل ژنتیکی درون جمعیت
عدم تشـابه جاکـارد و نیـز مـاتریس فاصـله و تشـابه بـین        

محاسبه شـد.  Neiها از طریق شاخص تصحیح شده جمعیت
ژنتیکـی  ) فاصـله 4دست آمده (جـدول براساس اطلاعات به
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داشـت کـه   662/0تـا  233/0اي از ها دامنهدرون جمعیت
مربوط بـه  )233/0(ها ژنتیکی درون جمعیتکمترین فاصله

) 662/0و بیشترین فاصله ژنتیکی (IUGB-00280جمعیت 
بیشــترین فاصــله بــود. IUGB-01267جمعیــتمربــوط بــه

وIUGB-01267میـان دو جمعیـت  Neiژنتیکی شـاخص  
IUGB-00280  هـاي  و کمترین فاصله ژنتیکی بـین جمعیـت
IUGB-00334وS-280عبارت دیگر ایـن  وجود داشت، به

دو جمعیت بیشترین شباهت ژنتیکی را با یکدیگر داشتند. 
هـاي چندشـکل،   : میزان آللهاي ژنتیکیحاسبه شاخصم

شاخص اطلاعـات شـانون   شاخص تصحیح شده هتروژنی و
). 5(جـدول دست آمدآنها بهبراي هر جمعیت و میانگین کل 

ــت  ــد IUGB-00319جمعی ــالاترین درص ــا ب ــلب ــايآل ه
ــکل ( ــی   05/39چندش ــده هتروژن ــحیح ش ــاخص تص )، ش

) تنوع آللی و هتروژنـی  215/0) و شاخص شانون (165/0(
هــاي چندشــکل بیشــتري نشــان داد. کمتــرین درصــد آلــل

ــی (   48/10( ــده هتروژن ــحیح ش ــاخص تص ) و 51/0)، ش
-IUGBهـاي  ) نیز مربوط به جمعیت64/0شاخص شانون (

.بود01564
ــانس مولکــولی: ــه واری ــه یکــی از تجزی از آنجــایی ک

اي، تعیین تعـداد مطلـوب   ي خوشههاي تجزیهمهمترین جنبه
منظور تعیین تعداد مطلـوب خوشـه و تعیـین    خوشه است، به

بهترین نقطه بـرش دنـدروگرام، تجزیـه واریـانس مولکـولی      
)AMOVAدر تجزیـه  شـد انجـام ها بین جمعیت) درون و .

واریانس مولکولی ایـن امکـان نیـز وجـود دارد تـا اجـزاء       
از آنها در تنـوع کـل تعیـین    واریانس محاسبه و سهم هریک

) نشان داد کـه  6نتایج تجزیه واریانس مولکولی (جدولشود. 
هـا  بـین جمعیـت  01/0داري در سطح آماري اختلاف معنی

درصد از تنوع کـل %53لاعات وجود داشت که طبق این اط
درصد آن مربوط %47ها و نیز مربوط به تنوع درون جمعیت

هاست.به تنوع بین جمعیت

سومدوم وبر روي سه مختصات اول،Ae.crassaاز گونهجمعیت16بعدي حاصل از تجزیه به مختصات اصلی نمودار سه-2شکل
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Ae.crassaی از گونههایها، فاصله ژنتیکی (پایین قطر) و همسانی ژنتیکی (بالاي قطر) بین جمعیتفاصله ژنتیکی درون جمعیتمقادیر-4جدول

هابین جمعیت
هاجمعیتهادرون جمعیت IUGB-

01267

IUGB-

00170

IUGB-

01564

IUGB-

01582

IUGB-

00280

IUGB-

00830

IUGB-

00379

IUGB-

00881

IUGB-

00284

IUGB-

00319

IUGB-

00149

IUGB-

00817

IUGB-

00334

IUGB-

00408
S280S149

81/086/081/081/080/081/085/089/088/083/090/091/092/093/092/0***27/0S149

86/085/083/082/082/084/089/090/089/087/092/089/096/093/0***08/049/0S280

84/082/080/081/081/080/085/090/088/088/091/092/095/0***07/007/044/0IUGB-00408

84/084/082/081/081/080/085/089/086/087/094/091/0***05/004/008/039/0IUGB-00334

83/083/079/080/081/079/083/086/085/087/094/0***09/009/011/009/024/0IUGB-00817

84/087/083/086/082/085/088/090/086/089/0***06/006/009/009/011/040/0IUGB-00149

87/085/085/082/085/081/086/088/086/0***12/013/014/013/014/018/059/0IUGB-00319

85/083/081/079/081/084/089/093/0***15/015/017/015/013/012/013/045/0IUGB-00284

89/089/085/085/086/091/094/0***07/012/010/015/012/011/010/012/050/0IUGB-00881

85/088/086/084/084/092/0***06/011/015/012/019/016/016/012/017/049/0IUGB-00379

80/085/084/086/087/0***09/010/017/021/017/024/022/022/017/022/044/0IUGB-00830

76/078/083/088/0***14/017/015/021/017/019/021/021/021/019/022/023/0IUGB-00280

77/086/090/0***13/015/017/016/023/019/015/022/020/021/020/021/027/0IUGB-01582

86/092/0***11/019/018/015/016/022/017/019/023/020/022/018/021/028/0IUGB-01564

86/0***08/015/025/016/013/012/018/017/014/018/017/020/016/015/050/0IUGB-00170

***15/015/026/027/022/016/012/017/014/017/019/018/017/015/021/068/0IUGB-01267
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Ae.crassaی از گونه هایهاي ژنتیکی در جمعیتمحاسبه شاخص-5جدول

شاخص تصحیح شده شاخص اطلاعات شانون
هاجمعیتهاتعداد نمونههاي چندشکلدرصد آللهتروژنی

022/0±094/0018/0±075/024/154S149

027/0±200/0021/0±153/014/374S280

023/0±136/0018/0±103/071/254IUGB-00408

022/0±115/0017/0±087/090/214IUGB-00334

019/0±070/0016/0±056/043/114IUGB-00817

022/0±110/0017/0±084/000/204IUGB-00149

028/0±215/0022/0±165/005/394IUGB-00319

024/0±145/0019/0±110/067/264IUGB-00284

025/0±145/0020/0±112/071/254IUGB-00881

026/0±161/0021/0±126/062/274IUGB-00379

025/0±155/0019/0±117/052/294IUGB-00830

019/0±076/0015/0±059/033/134IUGB-00280

020/0±084/0016/0±065/024/154IUGB-01582

019/0±064/0015/0±051/048/104IUGB-01564

025/0±140/0019/0±108/076/244IUGB-00170

024/0±139/0018/0±105/067/264IUGB-01267

±128/1 006/0±099/0 میانگین کل005/015/2364

.Aeاز گونه ییهاواریانس مولکولی جمعیتتجزیه -6جدول crassa

درجه مجموع مربعاتمیانگین مربعاتدرصد واریانسآمارهدرصد احتمال
منابع تغییراتآزادي

هاتیبین جمع47/047%001/31016/46515**01/0

هادرون جمعیت53%745/6750/32348

جمع کل766/78863

بحث
هاي آژیلوپس مطالعه اولین بررسی مولکولی جمعیتاین 
باشد. نتـایج نشـان   میISSRهاي استفاده از نشانگربا کراسا 

هـاي مـورد   بـین جمعیـت  داد که تنوع قابل قبـولی درون و 

کـار گرفتـه شـده داراي    مطالعه وجود دارد و آغازگرهاي به
کارایی زیادي در شناسایی این تنوع هسـتند. مطـابق نتـایج    

هـا  درصد آلـل 90/81آلل تکثیرشده که 105دست آمده به
11بـا میـانگین   15تـا  6ها بین چندشکل بودند. تعداد آلل
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هاي دست آمد. در بررسی تنوع ژنتیکی گونهبراي آغازگر به
Ae. cylindrica بـــا نشـــانگرRAPD نیـــزFarkhari و

گزارش کردنـد. در  چندشکلی درصد 69،)2007همکاران (
نیـز  ISSRهاي گندم با نشانگر بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

Najaphy) و 15تـا  6هـا را  ) تعداد آلـل 2011و همکاران
. میـانگین  نددست آوردآلل براي هر آغازگر به6/8میانگین 

و شــاخص نشــانگر (PIC)محتــواي اطلاعــات چندشــکلی 
(MI) 74/1و 25/0ترتیـب  تحقیـق بـه  ایـن  آغازگرها در

را نشان MIبیشترین میزان ISSR08دست آمد و آغازگر به
) 2010و همکاران (Konstantinosداد. همچنین در مطالعه 

ــانگین  ــهMIو PICمی ــا ب ــب آغازگره 71/3و 22/0ترتی
یـک  (MI)ش شد. با توجه به اینکه شاخص نشانگري گزار

معیار کلی براي تعیین کارایی نشانگر در تخمـین چندشـکل   
ــی ــايم ــد، آغازگره ــتن ISSR12وISSR08باش ــا داش ب

دهنده کارایی بالا و قدرت تشخیص نشانMIبالاترین میزان 
. دندروگرام بودندبهتر این آغازگرها در تعیین فاصله ژنتیکی 

هـایی قـرار   گروه و زیرگروه3ها را در آمده جمعیتدستبه
داد. نتایج حاصل از این دنـدروگرام، تـا حـد زیـادي عـدم      

لکولی و تنوع جغرافیایی را نشان داد. در وارتباط بین تنوع م
.Aeهاي بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت cylindrica با نشانگر

RAPD نیزFarkhari) کـه  ) نتیجه گرفتند 2007و همکاران
خوانی ندارد. جغرافیایی آنها همأمنشها با ندي جمعیتبهگرو
درون کل مربوط بـه تنـوع  درصد از تنوع53مطالعه این در 

هـا  درصد آن مربوط به تنوع بـین جمعیـت  47ها و جمعیت
نگهـداري  ،زیستمحیطبود. یکی از اهداف اولیه براي حفظ 

ژنتیکـی درون  تنوع ژنتیکی است. نظـر بـه بیشـترین تنـوع     
ــت ــت  جمعی ــان جمعی ــالا می ــی ب ــایز ژنتیک ــا و تم ــايه ه

Ae. crassaحفاظت بیشتر شامل حفاظت در محـل  راهبرد
صـرف تـرمیم   است. در حفاظت در محل، بیشـترین توجـه   

باشد.میثر ؤمهاي مناسب و اندازه جمعیت کارا و بومزیست
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Abstract
Genetic diversity among 16 accessions of Aegilops crassa was investigated using 10 ISSR

primers. Totally, 105 alleles were amplified and 86 alleles (81.90%), were polymorphic.
Number of amplified alleles ranged from 6 to 15 with average number of 11 alleles for each
primer. Polymorphic information content (PIC) varied from 0.17 (primer UBC 842) to 0.34
(primer ISSR12). Marker index criterion ranged from 0.98 (primer UBC842) to 2.7 (primer
ISSR08). Cluster and principal coordinate analysis could not completely separate accessions
and showed no association between molecular diversity and geographic diversity of the
genotypes, indicating that there is high genetic diversity among the accessions. Mean genetic
similarity between microsatellite marker information was 0.89 ranged from 0.76 (between two
genotypes from Kermanshah and Tabriz) to 0.96 (between two genotypes of Ilam and
Kermanshah). Based on analysis of molecular variance, a larger proportion of genetic variation
(53%) belonged to within populations, while a small proportion (47%) observed among the
studied populations.

Keyword: Aegilops crassa, cluster analysis, genetic diversity, ISSR marker, principal
coordinate analysis


