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1- Simple Sequence Repeat-SSR

Triticum aestivum)ررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نانب L.) با استفاده از
نشانگرهاي ریزماهواره

3علیرضا عباسیو2، رضا قلی میرفخرایی1نسرین قاسمی

آموخته دانشگاه تربیت مدرسارشد اصلاح نباتات، دانشکارشناس-1
)abdhoorz@modares.ac.ir: ولو(نویسنده مس،دانشگاه تربیت مدرس تهراندانشکده کشاورزي ،استادیار گروه اصلاح نباتات-2

دانشکده کشاورزي و منابع طبیعی دانشگاه تهران،دانشیار-3
12/6/97تاریخ پذیرش: 9/3/96تاریخ دریافت: 

16تا 9صفحه: 

چکیده
به شمارمختلفاصلاحیاهدافبرايمناسبوالدینییشناسااساسارقامبینژنتیکی روابطوژنتیکیتنوعسطحتعیین

از مجموع استفاده شد کهزماهوارهیجفت آغازگر ر22از رقم گندم نان22یکیتنوع ژنتیبررسحاضر، جهتپژوهشرود. در می
آلل در هر 18/2گین میانباشدهتولیدهايآللرا نشان دهند. تعدادیمطلوبیجفت توانستند چند شکل11آلل شناسایی شده22

به Xgwm60از بین نشانگرهاکهبه دست آمد573/0چندشکلی، اطلاعات میانگین محتواي بود. ریآلل متغ3تا2از یمکان ژن
ماتریس تشابه با استفاده از. باشدنشانگر مناسبی براي بررسی تنوع ژنتیکی تواند میچندشکلی، شاخصداشتن بیشتریندلیل 

متوسطهمبستگیلگوریتماباوايخوشههیتجزروشبا استفاده از ارقامایس تشکیل داده شد و سپس دتشابه بیضر
هیحاصل از روش تجزیکیالگوي تنوع ژنتتا حد زیاديزینیبه مختصات اصلهیجزت.گرفتندگروه قرار4دروشدهبنديگروه

دهد که امکان استفاده ز تنوع ژنتیکی را در بین ارقام گندم نشان مینتایج این پژوهش محدوده وسیعی ا. نموددییاي را تاخوشه
سازد.قدور مینژادي مهاي بهها را در برنامهاز آن

ايریزماهواره، تجزیه خوشهنشانگرتنوع ژنتیکی،گندم، کلیدي:هايواژه

مقدمه
نظر به اهمیت گندم در اقتصاد جهانی و از جمله ایران، 

شناسایی روابط ژنتیکی، آگاهی از سطح تنوع لزوم توجه و 
این محصول استراتژیک ژنتیکی و برآورد آن در ژرم پلاسم 

ازکهتنوع.باشدنژادگران گیاهی امري ضروري میتوسط به
هايپایداري نظاممهماجزايازوشدهناشیطبیعیتکامل
نژادي هاي بهترین نیازهاي برنامه، جزء مهمباشدمیزیستی

دامنه تنوع ژنتیکی در ارقام در حال کشت گندم، به . ستا
افزایش تمایل به هاي ژنتیکی محدود ودلیل کاربرد پایه

رو به همچون سایر گیاهان زراعیکشت گیاهان خالص، 
کاهش است. همچنین تنوع موجود در ارقام بومی گندم نیز به 

برداريعلت کاهش جمعیت در حال زوال است. بنابراین بهره
شناسایی تواند، منجر بهاز تنوع موجود در یک ژرم پلاسم می

و همچنین استفاده از این تنوع در والدین مناسب و ارقام بهتر 
هاي در برنامه.)19(م زراعی گرددارقاجهت بهبود خصوصیات 

بندي ذخایر ژنتیکی گندم، از نشانگرهاي اصلاحی و گروه
روابط راي بررسی بDNAمختلف مورفولوژیکی، پروتئینی و 

خویشاوندي ژنتیکی، انتخاب والدین مناسب و بررسی شباهت 
علت هب.)3(استفاده شده استها یا تفاوت بین ژنوتیپ

هاي ، وجود اثرات اپیستاتیک و آللنشانگرهاتعدادمحدودیت
نشانگرهاي مورفولوژیکی و و چندشکلی کمترکشنده

عنوان بهDNAبر مبتنینشانگرهايامروزه،پروتئینی
و روابطتنوعسطحتعیینبرايمکملوکارآمدابزارهاي
بههاي مقاومتژنمکانگیاهی، تعیینهايژنوتیپژنتیکی
اجدادبینرابطهچنینهمومحیطیهايتنشوبیماري
دنشومیاستفادهدرگیاهاناصلاح شدههايرقمووحشی

ده، کننعلاوه بر نواحی کدDNAنشانگرهاي .)16(
اي هاي حاشیههاي غیرکدکننده و توالیهاي بین ردیفتفاوت

د. از طرف دیگر این نشانگرهاي نسازژنوم را نیز آشکار می
اي پلیمراز، تسهیلاتی را در مطالعات مبتنی بر واکنش زنجیره

انداي و کاربردي بیولوژي مولکولی فراهم کردهپایه
، نشانگرهايDNAبرنشانگرهاي مبتنیبیناز.)22،12،10(

،خاصیت چند آللیدارا بودن علتبه)SSR1(ریزماهواره
بارز، فراوانی نسبی و پوشش وسیع ژنومی و وراثت هم

ها کاربرد فراوانی چنین سهولت آشکارسازي و تشخیص آنهم
2-6تکراري هايتوالیهاریزماهواره. )8،12(دارند

یکنواختصورتهبوفراوانتعدادبهکهنوکلئوتیدي هستند
غیرورمزکنندهنواحیدروهایوکاریوتسطح ژنومدر

در کنون مطالعات زیاديتا.)24،3(اندپراکندهDNAرمزکننده 
به کمک گندم هاي ارقام و ژنوتیپژنتیکی مورد بررسی تنوع 

و پلاشکی نشانگرهاي ریزماهواره صورت گرفته است.
23ایی را با استفاده از رقم گندم نان اروپ40، )21(همکاران

آغازگر ریزماهواره مورد مقایسه قرار دادند و میانگین تعداد آلل 
گزارش نمودند و میزان اطلاعات چندشکلی2/6تا 2/5را از 

58،)15(همکارانمکافري و بدست آمد. 79/0تا 29/0از 
جایگاه ریزماهواره 70ژنوتیپ گندم دوروم را با استفاده از 

با میانگین 12تا 2قرار دادند و تعداد آلل را از مورد بررسی
توسط که اي مطالعهبراي هر جایگاه گزارش نمودند. در 6/5

از یک مجموعه هفت نشانگري )20(انجام شدپري
رقم گندم دوروم که در کانادا 18ریزماهواره جهت شناسایی 

جهت مقاصد تجاري ایجاد شده بود، استفاده کرد و تنوع 
و لیو هاي مورد بررسی مشاهده نمود. را در بین نمونهبالایی

آغازگر ریزماهواره 24رقم گندم را با 30، )14(همکاران
آلل و 9تا 2اي از آلل در دامنه115ارزیابی و در مجموع 

محمدي و آلل براي هر جایگاه گزارش کردند. 6/4میانگین 
زگر جفت آغا12رقم گندم نان را با 20) 18(همکاران

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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Triticum aestivum)بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نان  L.)................................. 10.................................................... با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره

آلل چند شکل 40ارزیابی کردند که در مجموع ریزماهواره 
آلل براي هر آلل گزارش 33/3آلل با میانگین 6تا 2بین 

نشانگر 124رقم گندم را با 62)27(و همکارانوي . نمودند
آلل را 547تند توانسریزماهواره بررسی کردند که در مجموع

زرگانی و آلل شناسایی و گزارش کنند.76/4با میانگین 
را به گندملایل دابل هاپلوئید91تنوع ژنتیکی )29مکاران (ه

جفت آغازگر ریزماهواره مورد 11ها بوسیله همراه والدین آن
تا 2بررسی قرار دادند و میانگین تعداد آلل چند شکل را بین 

گزارش نمودند. همچنین در پژوهش مذکور اشاره شده است 8
اي بررسی تمایز تواند بریکه تعداد کم نشانگر نیز م

هدف از انجام . )21،29(هاي گندم استفاده شودژنوتیپ
بررسی تنوع ژنتیکی و تعیین فاصله ژنتیکی ،حاضرپژوهش

با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره،بین ارقام گندم نان ایرانی
.باشدمنظور شناسایی والدین مناسب میبه

هامواد و روش
مواد گیاهی
از بانک ژن کهرقم گندم نان22از پژوهشدر این 

، کرج تهیه شدو تهیه نهال و بذرمؤسسه تحقیقات اصلاح 
).1جدول (استفاده گردید

DNAاستخراج

هاي برگی با استفاده از کیت از نمونهDNAاستخراج 
ی ژنومی مرکز ملی ذخایر ژنتیکی و زیستDNAاستخراج 

استخراج شده DNAایران انجام گرفت. جهت تعیین کمیت 
1از روش اسپکتروفتومتري و کیفیت آن به وسیله ژل آگارز 

درصد تعیین گردید.

اسامی و اطلاعات شجره ارقام گندم نان مورد استفاده در آزمایش- 1جدول 
Tabel 1. Names and pedigree information of bread wheat cultivars

شجرهنام رقمشجرهنام رقم
Landrace-Saveh-IranپسندشاهMexp-Karaj-Iran*(15409-32-1*4820)آزادي

Kvz/\Ti71/3/Maya"s"//Bb/Inia/4/Karaj2/5/Anza/3/Pi/Nar//Hys2002شهریارKauz"s"-CIMMYT-Mexicoاترك

,Iniaاینیا Mexico1کرج( 200H*Vfn )Rsh-Karaj-Iran

-Fa*Th )2کرجKC-2758اوحدي Mt )Omid-Karaj-Iran

Nai60-Iran(Drc*Mxp/Son64*Tzpp-Y54)3کرجCIR*(C271*Wte-Son64)بیات

Alondra"S"-MexicoگلستانCHIL/SHA4دریا

-Kauze*2/Opata//Kauze CRG-737-1Yدز
O10M-OY-CIMMYTمرواریدMilan/Sha7

-Veery"S"=Kvz/Buho"S"//Kal/Bbرسول
Mexico2مغان-

Falat* Roshan-Zabol-Iranهامون-رصد

)Sar-HR39هاي تشکیل دهنده گندم سرداري (انتخاب از بین لاینهماگیري گندم آزادي با چند لاین خارجیدورگسپاهان
Byt/4/Jar//Cfn/Sr70/3/Jup"s"-Zabol-Iranهیرمند”Bank”s”/Vee”sسیستان

نشانگرهاي مورد استفاده
و رودرشده توسط معرفیاز میان آغازگرهاي ریزماهواره 

بررسی تنوع ژنتیکی جفت آغازگر براي 22، )24همکاران (
.)2جدول (انتخاب شدارقام گندم نان

واکنش زنجیره اي پلیمراز
1میکرولیتر شامل 15م اي پلیمراز در حجواکنش زنجیره

10X ،5/0میکرولیتر بافر 5/1ژنومی، DNAمیکرولیتر 
، براي هر آغازگرمیکرولیتر 1mM dNTPs ،6/0میکرولیتر 

میکرولیتر از کلرید 6/0واحد، 5مراز پلیTaqآنزیم 1/0
میکرولیتر آب 1/10میلی مولار و در نهایت با 50منیزیم 

سایکلر مدل دستگاه ترمودوبار تقطیر با استفاده از 
Eppendorf 3جدول انجام شد. چرخه حرارتی مطابق با

انجام گردید و محصولات تکثیر شده با استفاده از الکتروفورز 
ساز تفکیک و به وسیله درصد واسرشته3متافور - ژل آگارز

آمیزي شدند.رنگSafe Stainماده 
هازیه و تحلیل دادهتج

الگوهاي نواري به صورت صفر (عدم حضور باند) و یک 
). و ماتریس تشابه با 1شکل(حضور باند) امتیازدهی شدند (

محاسبه UPGMAاستفاده از ضریب تشابه دایس و الگوریتم 
و تجزیه به )UPGMAگردید. براي رسم دندروگرام (با روش 

استفاده شد. NTSYS-PC 2.02افزار مختصات اصلی از نرم
جهت محاسبه میزان اطلاعات Excelافزار چنین از نرمهم

) Di) و تنوع ژنی (CA، فراوانی آلل رایج ()PIC1چندشکل (
استفاده گردید. میزان اطلاعات چندشکلی، یکی از 

لحاظ هاي مهم جهت مقایسه نشانگرهاي مختلف از شاخص
به PICباشد. به همین دلیل شاخص ها میقدرت تمایز آن

منظور نمایش درجه چندشکلی هر جایگاه ریزماهواره براي هر 
) 1(مورد استفاده با استفاده از رابطهیک از نشانگرهاي 

محاسبه شد. 

PIC=1-
2

1



n

j

JP         (1) رابطه

باشد.ها میتعداد آللJفراوانی آلل و JPفرمول در این

1- Polymorphic Information Content
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 88 .................................................................................................................................... 8921/ بهار 92پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال یازدهم/ شماره 

 رقم گندم نان 99در بررسی تنوع ژنتیکی  مشخصات نشانگرهای ریزماهواره استفاده شده -9جدول 
Table 2. The characteristics of microsatellite markers used in the study of genetic diversity of 22 bread wheat  
                cultivars 

 شماره کروموزوم موتیف مکان ژنی

Xgwm4 (CA)13(TA)26 4A 

Xgwm6 (GA)40 4B 

Xgwm60 (CA)30 7A 

Xgwm68 (GA)3(G)3(GA)25 7B 

Xgwm111 (CT)32(GT)17 7D 

Xgwm165 (GA)20 4D 

Xgwm273 (GA)18 1B 

Xgwm304 (CT)22 5A 

Xgwm334 (GA)19 6A 

Xgwm410 (CA)11(CA)10(CA)8 2B 

Xgwm518 (CA)34 6B 

  
 ریزماهوارهچرخه دمایی واکنش زنجیره ای پلیمزار در نشانگرهای  - 9جدول 

Table 3. Polymerase chain reaction temperature cycle in microsatellite markers 
 

گراد(جه حرارت )درجه سانتیدر زمان عمل تعداد چرخه مرحله  
سازی اولیهواسرشته 8 اول  دقیقه ،   2، 

 82 دوم 
سازیواسرشته ثانیه 92   2، 

ثانیه 92 اتصال  با توجه به نوع آغازگر تعیین شد. 

ثانیه 92 بسط  99 

 95 سوم 
سازیواسرشته ثانیه 92   2، 

ثانیه 92 اتصال  با توجه به نوع آغازگر تعیین شد. 

طبس ثانیه 92   99 
دقیقه 82 بسط نهایی 8 چهارم   99 

 و بحث نتایج
 ندشکلی در جایگاه های ریزماهوارهچ

نشانگر  99جهت بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نان، از 
نشانگر چندشکلی مناسبی را  88ریزماهواره استفاده گردید که 
نشانگر  88بطوری که از این . نشان دادند و امتیازدهی شدند

عداد ت(. ،جدول آلل چند شکل مشاهده گردید ) ،9در مجموع 
متغیر بود  9تا  9های مشاهده شده در هر مکان ژنی بین آلل
 Xgwm60 های ژنیمربوط به جایگاه بیشترین تعداد آللکه 

چنین میانگین تعداد آلل چندشکل بود. هم 9 با Xgwm273و 
به منظور  پژوهشی برای هر نشانگر مشاهده شد. 9/9آلل 

 1از که  بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نان صورت گرفت،

آلل  99جفت آغازگر ریزماهواره مورد استفاده، در مجموع 
آلل در  95/9شناسایی شد و میانگین تعداد آلل مشاهده شده، 

میانگین نیز  (92زرگانی و همکاران ). (،) هر مکان ژنی بود
هاپلوئید گزارش نمودند و های دابلدر لاین 9/5تعداد آلل را 

. بیشترین تعداد آلل را نشان داد آلل 1با  Xgwm190آغازگر 
میانگین تعداد آلل هر نشانگر ریزماهواره مناسب بودن هر 

 .(89) دهدمکان ژنی را برای تخمین تنوع ژنتیکی نشان می
به دلیل  Xgwm273و  Xgwm60های ژنی بنابراین جایگاه

توانند برای تخمین تنوع ژنتیکی بین تولید تعداد آلل بیشتر می
 تر باشند. ارقام مورد بررسی مناسب

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 %9متافور  -رقم گندم نان بر روی ژل آگارز 99در  Xgwm60آغازگر تکثیریافته  -8شکل 
Figure 1. Extensive Xgwm60 primer in 22 bread wheat cultivars on agarose-metaphor gel 3% 
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 محتوای اطلاعات چندشکلی
( به عنوان تخمینی از PIC) چندشکلی اطلاعات محتوای

قدرت تمایز هر ریزماهواره با در نظر گرفتن تعداد و فراوانی 
 گردید برآوردبه طور جداگانه  نشانگر هر برای هانسبی آلل

به  Xgwm6و  Xgwm60های ژنی جایگاه. (9) (،جدول )
را دارا  PIC ( مقدار22/2)کمترین ( و 28/2)بیشترین ترتیب 
با توجه به نتایج بدست آمده، اکثر نشانگرهای مورد  بودند.

فراوانی بررسی دارای تعداد آلل مشابه می باشند، ولی به دلیل 
وت، مقادیر بدست آمده برای شاخص چندشکلی آللی متفا

که در زمینه در مطالعات متعددی . (2،9باشد )متفاوت می
ژنتیکی با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره در بررسی تنوع

گندم انجام شده، مقادیر متفاوتی برای میانگین شاخص 
چندشکلی به دست آمده است. همچنین در برخی مطالعات 

محتوای اطلاعات  (،9) رودر و همکاراننظیر مطالعه 
گزارش شده است  92/2تا  99/2چندشکلی برای گندم نان از 

در پژوهشی که بدست آمد.  59/2که در پژوهش حاضر نیز 
انجام شد میانگین شاخص  (9)توسط بریان و همکاران 

محاسبه گردید که به نتایج بدست آمده در  58/2شکلی چند
بدین ترتیب شاخص ست. نزدیک انیز پژوهش حاضر 

عنوان تخمینی از قدرت چندشکلی عدد ثابتی نداشته و به
تمایز هر ریزماهواره با در نظر گرفتن تعداد و فراوانی نسبی 

های انجام با توجه به مطالعات و بررسی(. 9) باشدها میآلل
توان تفاوت در تعداد آلل شناسایی شده و محتوای شده می

به خاستگاه و خصوصیات متفاوت اطلاعات چندشکلی را 
ها و نیز تفاوت در تعداد نوکلئوتید و واحدهای تکراری ژنوتیپ

مقادیر بالای این . (85،91) نشانگرهای ریزماهواره نسبت داد
های نادر در معیار دلالت بر چندشکلی زیاد و وجود آلل یا آلل

 تواند در تفکیک و تمایز افراد نقشاین جایگاه ژنی است و می

 Xgwm60از آن جایی که جایگاه ژنی بسزایی داشته باشد. 
نشان نسبت به سایر نشانگرها بالاترین مقدار چندشکلی را 

تری نسبت به سایر نشانگرها سبتواند نشانگر منامیدهد، می
رودر و همکاران گزارش برای بررسی تنوع ژنتیکی باشد. 

زگر با تعداد ژنوتیپ و آغا شکلنمودند که محتوای چند
همبستگی مثبتی دارد و با کاهش تعداد ژنوتیپ مقدار شاخص 

 .(92،99) چندشکلی افزایش می یابد
 ایضریب تشابه و تجزیه خوشه

به منظور تعیین ضریب تشابه و الگوریتم مناسب برای 
بندی ارقام، ضرایب کوفنتیک برای ضرایب تشابه تطابق گروه

، UPGMAهای ریتمساده، جاکارد و دایس با استفاده از الگو
Single Linkage  وComplete Linkage  محاسبه و

به عنوان بهترین  UPGMAضریب تشابه دایس با الگوریتم 
بندی و تفسیر نتایج حاصل از آن انتخاب شاخص برای گروه

رقم مورد  99گردید. ضرایب تشابه ژنتیکی دایس برای 
 989/2از های تولید شده محاسبه و بررسی با توجه به کل آلل

متغیر بود. کمترین میزان شباهت ژنتیکی بین دو  299/2تا 
( و بیشترین میزان شباهت 989/2رقم آزادی و مروارید )

( مشاهده گردید. 299/2ژنتیکی بین دو رقم شهریار و مغان )
( نیز میانگین میزان تشابه برای 98پلاشکی و همکاران )

( میانگین 99ران )و پراساد و همکا 98/2ریزماهواره گندم را 
را گزارش نمودند. از آن جایی که تشابه و فاصله  99/2

توان گفت دو رقم ژنتیکی با یکدیگر رابطه معکوس دارند، می
کمترین  9آزادی و مروارید بیشترین و دو رقم شهریار و مغان 

توان از ارقامی که فاصله ژنتیکی را دارند. به همین دلیل می
های تلاقی یکدیگر دارند در برنامه فاصله ژنتیکی زیادی با

 (.99استفاده نمود )

 نشانگر چندشکل ریزماهواره در ارقام گندم نان مورد بررسی 88اطلاعات مربوط به  -،جدول 
Table 4. Information of 11 polymorphic microsatellite markers in bread wheat cultivars 
 

ریزماهوارهنشانگر   تنوع ژنی PIC فراوانی آلل رایج تعداد آلل شماره کروموزوم 
Xgwm4 A4 9 99/2  19/2  12/2  
Xgwm6 B4 9 ،1/2  22/2  22/2  

Xgwm60 A7 9 98/2  28/2  29/2  
Xgwm68 B7 9 ،9/2  99/2  9،/2  
Xgwm11 D7 9 ،5/2  99/2  95/2  
Xgwm165 B4 9 99/2  52/2  58/2  
Xgwm273 B1 9 92/2  22/2  29/2  
Xgwm304 A5 9 ،9/2  92/2  98/2  
Xgwm334 A6 9 ،8/2  92/2  92/2  
Xgwm410 B2 9 ،1/2  59/2  59/2  
Xgwm518 B6 9 ،5/2  99/2  95/2  

9/9  میانگین  91/2  59/2  52/2  
  

 به ارقام انتساب ای،خوشه تجزیه انجام از هدف همچنین     

 خویشاوندی و شباهت دارای ارقامکه  طوری به ،ها استگروه

خوشه  تجزیه از حاصل . نتایجبگیرند قرار گروه یک در بیشتر
 بیشتر شباهت داشتن واسطه به ارقام از برخی که داد نشان ای

 به اند.گرفته قرار گروه یک در هاریزماهواره ژنی جایگاه از نظر

 بیانگر تواندمی یک گروه، در ارقام این گرفتن قرار که طوری

. با در نظر باشد ریزماهواره هایجایگاه نظر زا ایشجره تشابه

ارقام در ، (9شکل ) گرفتن خط برش در دندروگرام ترسیم شده
گیرند که این چهار گروه از نظر گروه مختلف قرار می چهار

گروه اول ارقام  داری را نشان دادند. درآماری اختلاف معنی
؛ دیو مروار 9کرج  ات،یدز، رسول، ب ا،یدر ا،ینیاترک، ا ،یزادآ

و  رصد ار،ی، مغان، شهر9، کرج 8کرج در گروه دوم ارقام 
؛ در گروه سوم رقم هما و در گروه چهارم ارقام گلستان

قرار  ستانیسپاهان، هامون، شاهپسند و س رمند،یه ،یاوحد
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از مواد  8گروه  اکثر ارقام ایاساس اطلاعات شجره بردارند. 
در گروه اند. اصلاحی با منشاء مکزیک و سیمیت بدست آمده

تعداد زیادی از ارقام از تلاقی با ارقام مختلف کرج  نیز دوم
بدست آمده اند و از این نظر با هم شجره نسبتا یکسانی دارند. 
به عنوان مثال در شجره رقم شهریار به تلاقی ژنوتیپ ها با 

قرار گرفتن رقم هما در گروه  اشاره شده است. 9رقم کرج 
این رقم با بقیه ارقام از نظر  بیانگر اختلاف زیادنیز جداگانه 

در بررسی شجره این رقم  باشد.جایگاه ریزماهواره می
مشخص گردید که از بین توده گندم سرداری انتخاب شده و 
رقم سرداری در بین والدین سایر ارقام وجود ندارد و به همین 

وجود در گیرد. ارقام مدر یک گروه مجزا قرار می دلیل رقم هما
هایی با منشا سیستان در ایران گروه چهار نیز از ژنوتیپ

های توان گروهمی اند. علاوه بر بررسی شجرهتشکیل شده
تشکیل شده را از نظر مناطق نیز بررسی نمود. در گروه اول 

و مناطق معتدل تعلق  مازندراناکثر ارقام به سواحل دریای 
ارقام به مناطق سرد، معتدل و بیشتر نیز دارند. در گروه دوم 

تعلق دارند. در گروه سوم نیز ارقام  مازندرانسواحل دریای 
نیز که مناسب مناطق مناطق جنوبی قرار دارند و رقم هما 

باشد بین گروه دوم و چهارم قرار گرفته است سرد و خشک می
کاذب  T2آزمون  ،ندی انجام شدهببه منظور تایید گروه .(5)

گروه متفاوت  ،رقم مورد بررسی در  99هوتلینگ انجام شد و 

تجزیه  حاصل از بندیصحت گروه همچنینگرفتند.  قرار
مورد بررسی قرار گرفت نیز با روش تابع تشخیص  ایخوشه

در پژوهشی که توسط  .تایید گردیدگروه  ،که در نهایت تعداد 
بندی حاصل از ، صحت گروهنجام شدا (8)اعلمی و کرمی 

های برنج مورد بررسی به وسیله تجزیه ای لاینتجزیه خوشه
تابع تشخیص و تابع تشخیص کانونی به روش خطی فیشر 

بیانگر این است که ارقام  ایخوشهنتایج تجزیه  تایید گردید.
جایگاه  از نظر پژوهشاستفاده در این  نان مورد مختلف گندم

در باشند. از تنوع خوبی برخوردار می هارهژنی ریزماهوا
بر روی تنوع  (89)پژوهشی که توسط خرمی پور و همکاران 

آغازگر ریزماهواره  82رقم سورگوم انجام شد، از  82ژنتیکی 
. در این کردندبندی گروه دسته ،استفاده نمودند و ارقام را در 

ند از گیرافرادی که در یک گروه قرار میپژوهش بیان گردید 
که در دو طرف دندروگرام  نظر ژنتیکی مشابه بوده و افرادی

گیرند دارای اختلاف بیشتری از نظر ژنتیکی خواهند قرار می
بود و از طرف دیگر امکان تلاقی بین ارقام با بیشترین تفاوت 
ژنتیکی، امکان ایجاد هتروزیس و تفکیک متجاوز بیشتر و یا 

. به همین دلیل (89) ند داشتامکان انتقال صفات نادر را خواه
توان ارقام آزادی و سیستان را که بیشترین فاصله ژنتیکی می

 را با هم دارند با اهداف اصلاحی خاص با یکدیگر تلاقی داد.

 

 

 انگرهای ریزماهوارهبا استفاده از نش UPGMAبندی ارقام گندم نان بر مبنای ضریب تشابه دایس به روش گروه -9شکل 
Figure 2. Grouping bread wheat cultivars based on UPGMA method using microsatellite markers 

 
 تجزیه به مختصات اصلی

نتایج بررسی تنوع ژنتیکی براساس نشانگرهای مولکولی 
تواند با استفاده از تجزیه به مختصات اصلی و به صورت می

 نمودار دو بعدی حاصل از. (88) شودچند بعدی نشان داده 

در آورده شده است.  9شکل مختصات اصلی در  به تجزیه
مولفه بدست آمد که  5تجزیه به مختصات اصلی در مجموع 

های اول مولفهکنند. درصد از کل تغییرات را توجیه می 99/29
تغییرات را در بر درصد از  11/5و  9/92و دوم به ترتیب 

و بیشترین نقش را در توجیه تغییرات دارند. به همین  گیرندمی
دلیل نمودار دو بعدی براساس این دو مولفه رسم گردید و در 

از تغییرات را  درصد 21/15 مجموع نمودار دو بعدی رسم شده
استفاده از در بررسی تنوع ژنتیکی با  نماید.توجیه می
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لکولی، بایستی نشانگرهای انتخابی توزیع نشانگرهای مو
یکنواختی در سطح ژنوم داشته باشند و بتوانند بیشترین سطح 
ژنوم را پوشش دهند. در صورتی که نشانگرها از قسمت های 
مختلف ژنوم انتخاب شده باشند، همبستگی بین آن ها کاهش 

جیه تغییرات ها برای توخواهد یافت و تعداد بیشتری از مولفه
تر است در به همین دلیل مناسب. (88استفاده خواهد شد ) کل

مطالعات بعدی از تعداد بیشتری نشانگر که توزیع مناسبی در 
 9 سطح ژنوم دارند استفاده شود. همچنین با توجه به این که 

درصد از تغییرات را توجیه  9/12مجموع  در اول مؤلفه
ز نمودار دو بعدی، بندی انجام شده با استفاده انمایند، گروهمی

مؤلفه  9که روشی مفید است و کمترین خطا را دارد. زمانی 
 هادرصد تغییرات بین ژنوتیپ 95اول قادر به توجیه بیش از 

نمودار دو بعدی بندی انجام شده با استفاده از باشند، گروه
  .(82) بندی ارقام استمناسب برای گروهروشی 

نشانگرهای ریزماهواره  دهد کهپژوهش حاضر نشان می     
بندی و بررسی مورد بررسی، نشانگرهای مناسبی برای گروه

باشند. تلاقی ارقام با حداکثر تنوع ژنتیکی ارقام گندم می
هایی را با تنوع بیشتر ایجاد تواند جمعیتفاصله ژنتیکی، می

تواند نماید. همچنین نتایج به دست آمده در این پژوهش می
های نژادی که به منظور ایجاد جمعیتههای بدر برنامه

شود، استفاده گردد. لازم به ذکر تر برای صفات اجرا میمتنوع
به منظور ارزیابی دقیق و جامع تنوع ژنتیکی در است که 

های مورد بررسی، انتخاب و استفاده از تعداد بیشتری رقم
تواند موثر وزومی بالا میآغازگر ریزماهواره با پراکنش کروم

 اشد. ب
 

 تشکر و قدردانی
های بدین وسیله مراتب تقدیر و تشکر خود را از همکاری

مؤثر بخش تحقیقات غلات مؤسسه اصلاح و تهیه نهال و بذر 
 دارد.کرج اعلام می

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 دایس در ارقام گندم نانپلات دو بعدی حاصل از تجزیه به مختصات اصلی مبتنی بر ضریب تشابه  -9شکل 
Figure 3. Two-dimensional plot derived from principal coordinates based on the Dyce similarity coefficient in bread 

wheat cultivars 
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Abstract
Determining the level of genetic diversity and relationships among genotypes is foundation

for identifying the appropriate parents in different breeding objects. In present study, the genetic
diversity of 22 wheat cultivars were tested using 22 pairs of SSR primers. Out of 24 detected
alleles, 11 were able to show desirable polymorphism. In average 2.18 alleles per locus were
generated, in which differed from 2 to 3 alleles in each locus. The average of 0.573
polymorphism information content were achieved that Xgwm60 for having high content of
polymorphism, was the most appropriate marker for studying genetic diversity in this study.
Similarity coefficient was formed with Dice similarity matrix and genotypes were classified into
4 groups. Principal component analysis confirms most of genetic diversity feature derived from
cluster analysis. Results of current study showed the vast range of genetic diversity among
wheat cultivars that illustrating their possible use in breeding programs.

Keywords: Cluster analysis, Genetic diversity, Microsatellite markers, Wheat
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