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ه از نشانگرهاي استفادبا نان هاپلوئید گندمهاي دابللاینبررسی مولکولی تنوع ژنتیکی در
SSR

3نژادابراهیمپورهشاو2، غلامعلی رنجبر1مهدي زرگانی

چکیده
Triticum aestivum)گندم با نام علمی  L.)42و 28، 14گندمیان و داراي سه گروه خانوادهخودگشن، ازو هسالگیاهی یک

ژنوم گندم .اندقرارگرفتهDو A ،Bهمیولوگ ژنومها در سه که کروموزومباشد میAA ،AABB ،AABBDDکروموزومی با فرمول ژنومی 
مگا جفت باز در هر کروموزوم با طول 810تکراري با متوسط DNAدرصد 80جفت باز بوده و داراي حدود 16× 109بسیاربزرگ، شامل 

این گیاه. استاساسی و استراتژیکمحصولاتترین گیاه زراعی در جهان و ایران و از جمله عنوان مهمگندم به. میکرومتر است10
هاي زیادي است که لازمه استفاده داراي ژنوتیپوهاي مختلف، هم در تولید و هم مصرف داردکه نقش و اهمیت زیادي از جنبه

وتنوع ژنتیکیسیبررهدف از این مطالعه . باشدها و تعیین سطوح تنوع میو صحیح از آنها، شناسایی روابط ژنتیکی ژنوتیپمدکارآ
یامیکروساتلایت(SSRنشانگرهايازاستفادهباآنهاوالددوهمراهبهموجوددابل هاپلوئیدلاین91تعداد بینژنتیکیفاصلهتعیین

بر . باشدهاي موجود در ژرم پلاسم آنها میاساس تفاوتبرچندشکلیمحتوايتشخیصدرریزماهوارهتواناییو ارزیابی)ریزماهواره
بیشترین مقدار چندشکلی آلل 6با Xgwm186متغیر بود و آغازگر6/5با میانگین 8تا2هاي چندشکل ازتعداد آللاین اساس، 

11بعلاوه تعداد کل باندهاي محاسبه شده توسط . را نشان دادند)12/0(آلل کمترین مقدار چندشکلی 2باXgwm46و آغازگر)87/0(
هرکدام از وبررسی شدUPGMAو نی و لیهاي آماري ها توسط روشو روابط ژنتیکی نمونهتنوع.بودباند 39برابرSSRجفت آغازگر 

.شدندبندي اي مشترك طبقههدر گروههاي مورد بررسیلاین

تنوع ژنتیکی، چندشکلی، SSRگندم نان، نشانگرهاي : کلیدي هايواژه

مقدمه
درآنمیزانبرآوردوژنتیکیتنوعسطحازآگاهی

موادژنتیکیروابطتعیینوگیاهیهايپلاسمژرم
نباتاتاصلاحهايبرنامهازبسیارياساسوپایهاصلاحی،

در) DH(هاپلوئیددابلگیاهانتولید). 7(باشدمی
کهچرااستارزشمندبسیار گیاهیبیوتکنولوژي

یاهالاینمستقیمطوربهکهسازدمیقادررانژادگرانبه
بدستهیبریدافرادازهموزیگوتصد در صد گیاهان

دابلاصلاحیهايلاینازاستفادهاصلیمزیت). 3(آورند
بهرسیدنبراينیازموردزمانکاهشهاپلوئید،

حی و کاهش هاي اصلاهزینه، کاهشهموزیگوسیتی
برداري و نگهداري فرساي یادداشتعملیات سخت و طاقت

جايبهتوانمیراواقعیاصلاحیهايلاین. استهالاین
بدستخودگشنییابرگشتیتلاقیسالچنددراینکه
وهموزیگوسیتیبدلیل. نمودتولیدنسلیکدرآورد

رقمیکعنوانبهتواندمیهاپلوئیددابلگندمبالا،خلوص
تولیددراولیه ژنتیکیمادهعنوانبههمچنینونانگندم 
تنوعدركبنابراین،. شودواقعاستفادهموردهیبرید
اســاسبرندمــگوئیدـــهاپللــدابهاينــلایژنتیکی

واصلاحیهايبرنامهدر.استمهمDNAمورفیسمپلی

مختلفنشانگرهايازگندم،ژنتیکیخایرذبنديگروه
استشدهاستفادهDNAو پروتئینیمورفولوژیکی،

ه بپروتئینیویـوژیکـولـورفـمرهايـنشانگ. )21،15،9،2(
اي ـرهـنشانگهـبنسبتکمترشکلیچندمیزانخاطر
DNA11(دارندگیاهیبنديطبقهدرمتريـکردـاربـک .(

نواحیبرعلاوهمعمولاDNAنشانگرهايکهحالیدر
وغیرکدکنندههايردیفبینهايتفاوتکدکننده،

طرفاز.سازندمیآشکارنیزراژنومايحاشیههايتوالی
ايزنجیرهواکنشبرمبتنیDNAي نشانگرهادیگر

کاربرديوايپایهمطالعاتدرراتسهیلاتیپلیمراز، 
،1هاریزماهواره).20(نداکردهفراهممولکولیبیولوژي

سطحدرکهنوکلئوتیدي هستند 2-6تکراري هايتوالی
DNAکننده کدغیرنواحیدرعمدتاوهایوکاریوتژنوم

بسیار بالاآللیتنوعازهاجایگاهاین).14،28(اند پراکنده
باشند بارز میهممندلیتوارثدارايوهستندبرخوردار

تعداددرراشکلیچندبالايبسیارسطحهمچنین). 20(
مولکولیشانگرن.)13،21(شونده دارندتکرارتوالی

باشونده،تکرارDNAقطعهتکثیرپایهریزماهواره بر
کنندهاحاطهنواحیازشدهطراحیازآغازگرهاياستفاده

درآنبهمربوطنتایجو) 13(باشدمیهاي تکراريتوالی

کارشناسی ارشد، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساريدانشجوي -1
)dreamymehdi@yahoo.com:نویسنده مسوول(

دانشیار، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري-2
) قراخیل(مرکز تحقیقات کشاورزي مازندران ، استادیار-3
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DNA11(دارندگیاهیبنديطبقهدرمتريـکردـاربـک .(

نواحیبرعلاوهمعمولاDNAنشانگرهايکهحالیدر
وغیرکدکنندههايردیفبینهايتفاوتکدکننده،

طرفاز.سازندمیآشکارنیزراژنومايحاشیههايتوالی
ايزنجیرهواکنشبرمبتنیDNAي نشانگرهادیگر

کاربرديوايپایهمطالعاتدرراتسهیلاتیپلیمراز، 
،1هاریزماهواره).20(نداکردهفراهممولکولیبیولوژي

سطحدرکهنوکلئوتیدي هستند 2-6تکراري هايتوالی
DNAکننده کدغیرنواحیدرعمدتاوهایوکاریوتژنوم

بسیار بالاآللیتنوعازهاجایگاهاین).14،28(اند پراکنده
باشند بارز میهممندلیتوارثدارايوهستندبرخوردار

تعداددرراشکلیچندبالايبسیارسطحهمچنین). 20(
مولکولیشانگرن.)13،21(شونده دارندتکرارتوالی

باشونده،تکرارDNAقطعهتکثیرپایهریزماهواره بر
کنندهاحاطهنواحیازشدهطراحیازآغازگرهاياستفاده

درآنبهمربوطنتایجو) 13(باشدمیهاي تکراريتوالی

کارشناسی ارشد، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساريدانشجوي -1
)dreamymehdi@yahoo.com:نویسنده مسوول(

دانشیار، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري-2
) قراخیل(مرکز تحقیقات کشاورزي مازندران ، استادیار-3

3/9/93:تاریخ پذیرش19/7/93: تاریخ دریافت

1- Microsatellites

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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هاریزماهواره). 13(استتکرارقابلمختلفيهاآزمایشگاه
قرارمورد بررسی) 2(سویا و)30(جلبک درباراولین

،)28(، ذرت )31(برنج درايگستردهبطورسپسوگرفتند
،)4،23،24(گندم درژنتیکی نقشهتهیهجهتو،)26(جو 

زراعی ممهصفاتیابینقشهو )9(شکلیچندبررسیو در 
مورددرزیاديمطالعاتتاکنون.شدندبردهبکار) 9،29(

بهگندممختلفهايژنوتیپارقام ومولکولیتنوعبررسی
ماکافري.استگرفتهریزماهواره صورتنشانگرهايکمک

ازاستفادهبارادورومگندمژنوتیپ 58) 16(همکارانو
للآتعدادودادندقراربررسیموردریزماهوارهجایگاه70
گزارشجایگاهبراي هر6/5میانگینبا12تا2ازرا

را از شکلیچنداطلاعاتمحتوايهمچنینآنها. نمودند
40، )19(همکارانوپلاشک. کردندگزارش8/0تا 07/0

آغازگر 23ازاستفادهبارارقم گندم نان اروپایی
راآللتعدادمیانگینودادندقرارمقایسهموردریزماهواره

، )18(همکاران وپستسو.گزارش نمودند2/6تا 2/5از
آغازگر18ازاستفادهباجمعیت گندم تائوشی را113

بامجموعدرودادندقرارمقایسهریزماهواره مورد
.دادندقرارمختلفگروه2درآنها راآلل338شناسایی

فاصله تعیینوشکلیچندبررسیتحقیقاینازهدف
ونانگندمهاپلوئیددابلهايتعدادي از لاینبینژنتیکی
چندشکلی محتوايتشخیصدرتوانایی ریزماهوارهارزیابی

. باشدمیهالاین

هامواد و روش
لاین91شاملیـاهـگیوادـم:یـاهـگیوادـم

. به همراه والدین آنها بوده استنانگندمدابل هاپلوئید
ازحاصلF1اي هیبریدهايگونهبینتلاقیازهالایناین

شده اندحاصلذرتبامولینکسوترایدنتارقامتلاقی
لاینهربراي92سالماهآباندرجمعیتایناز). 22(

در گلخانه دانشگاه کشاورزي و منابع گلداندربذرتعدادي
مرحلهبهگیاهرسیدنازبعد. گردیدکشتطبیعی ساري 

گیاهتازههايبافتازبرگیهاينمونه)33(برگی6الی5
شدهگرفتهساچمهداراياستریلمیلی2تیوبدر

فریزربهنهایتدرو-20فریزربهمایعازتدرونسپس
هانمونهDNAاستخراجبرايآنازبعد.شدندمنتقل-80

وژنتیکپژوهشکدهدرTissueLyser IIدستگاهتوسط
آمدهدرپودرصورتبهطبرستانکشاورزيفناوريزیست

.شدندنگهداري-80درو
و معروفروش سقائیطبقهالاینDNA :DNAاستخراج
کیفیت. )27(یداستخراج گردییراتتغیبا اندکهمکاران

DNAآنهاکمیتودرصد8/0آگارزژلازاستفادهبا
همهDNAوشدگیرياندازهاسپکتوفتومتريروشتوسط
برايمیکرولیتردرنانوگرم100غلظتبههانمونه

نگهداري-20فریزردروگردیدهرقیقPCRهايواکنش
.شدند

)19(همکارانوپلاشک: استفادهموردنشانگرهاي
تمایزبرايهمنشانگرکمیبیان  داشتند که تعداد

فیلوژنتیکمطالعاتنزدیک گندم و انجامهايژنوتیپ
که گندمریزماهوارهآغازگرهايمیانازلذا . استکافی

شده و در پایگاه داده گزارش) 24(همکارانورادرتوسط
GrainGenes جفت آغازگر مناسب11تعدادوجود دارند

و از شرکت سیناکلون تهیه انتخابتحقیقبراي این
.گردیدند
استفادهبامرازپلیزنجیرهواکنش: مرازپلیزنجیرهواکنش

. شدانجامTECHNE TC-512ترموسایکلردستگاهاز
5/12در حجمPCRواکنشانجاممعمولشرایط

کمیبا) 24(همکارانورادرروشاساسبرمیکرولیتري
.استآمده2جدولو1جدولتغییر در

SSRنشانگرهايبرايPCRواکنشموادترکیب- 1جدول
)میکرولیتر(واکنش 1 غلظت نهایی غلظت پایه اجزاي واکنش

9/8 آب مقطر
25/1 X1 X10 PCRبافر
4/0 mM6/1 mM50 MgCl2
25/0 µM200 mM10 dNTPs
25/0 µM2/0 µM10 Forwardپرایمر 
25/0 µM2/0 µM10 Reverseپرایمر 
2/0 U1 µM/U5 Taq polymerase

1 µl/ng50 µl/ng50 DNAالگو
5/12 مجموع
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SSRدر نشانگرهاي PCRچرخه دمایی - 2جدول 
تعداد چرخه زمان )گرادسانتی(حرارتدرجه مرحله

1 دقیقه4 94 اولیهواسرشت
ثانیه30 94 واسرشت

35 ثانیه30 63و 60و 55 اتصال
ثانیه30 72 بسط

1 دقیقه5 72 بسط نهایی
4 نگهداري

آغازگرهاتکثیرازاطمینانجهتواکنش،پایانازبعد
PCRمحصولاتآمید،اکریلپلیژلدرتفکیکمنظوربه

به90ولتاژباTBE(1x)بافربادرصد1آگارزژلروي
الگويمشاهدهبرايوشدندالکتروفورزدقیقه75مدت

. عمل شدبرومایداتیدیومآمیزيرنگروشطبقنواربندي
ازقبلآللیتفکیکمنظوربهسپس PCRمحصولات
3-5مقدارمنظوراینبراي.شدواسرشتهبارگذاري،
5/12فرمامید بهحاويبارگذاريبافرازمیکرولیتر
وزنینشانگرهمچنین.شداضافهPCRمحصولمیکرولیتر
اضافهفرمامیدحاويبارگذاريبافرآنبهکهنیزاستاندارد

دمايدردقیقه5مدتبههانمونهدیگرهمراهبودشده
بلافاصلهودادهقرارترموسایکلردرگرادسانتیدرجه95

هر ازمیکرولیتر3-5سپس مقدار شد،منتقلیخروي
آمیداکریلپلیژلرويبارگذاريکدام از محصولات براي 

پیشعمل. مورد استفاده قرار گرفتدرصد8ساز واسرشته
گرادسانتیدرجه55دمايووات90ثابتتوانباران

توان باعمل الکتروفورزو) 55دمايبهرسیدنتازمان(
زمانیبا مدتگرادسانتیدرجه50دمايو90تا85ثابت

آغازگرهرتوسطشدهتکثیرقطعهطولبهبستهخاص
استفاده ازباآمیداکریلپلیژلآمیزيرنگوگردیدانجام
پرومگا شرکتکاردستوراساسبرنقرهنیتراتروش

(Promega)32(شد انجامتغییرکمیبا.(
صورتبهباندهادهینمره:هادادهتحلیلوتجزیه
). 1(گرفت صورتهر باند ) صفر( حضورعدمو) یک(حضور

گردید محاسبهلیونیاز ضریباستفادهبا تشابهماتریس
اطلاعاتمحتوايیا) 1،11(DI1شکلی شاخص چند). 17(

اـبوارهـاهـزمـریجایگاههربراي) PIC2)1،4شکلی چند

=ول ـرمـفازادهـفـاست 1 −)Pj

. گردیدمحاسبه) هاام در تمامی ژنوتیپjفراوانی آلل 
DIهمان PICکه کردندعنوان) 28(همکارانوسنیور

دندروگرامترسیمباايخوشهتجزیههمچنین . باشدمی
NTSYS pcو با نرم افزار UPGMA3الگوریتم براساس

V.2/02e)25 (انجام گردید.

بحثونتایج
ریزماهوارههايجایگاهدرشکلیچند

جفت9تعداداستفاده،موردآغازگرجفت11از
دو .)1شکل (دادندنشانخودازمناسبشکلیآغازگرچند

گونه باندي نشان ندادند که آنها را حذف از آغازگرها هیچتا 
در.آغازگر انجام گرفت9کرده و ادامه کار با همان تعداد 

2با Xgwm46ر شناسایی شد که آغازگآلل 39مجموع
آلل بیشترین 8با Xgwm190آلل کمترین تعداد و آغازگر 

.آغازگر داشتندهرتوسطتولیديهايآللمیاندرراتعداد 
. بود6/5ابرابر بهاجایگاهکلدرآللمیانگین تعداد

میانگینگندمریزماهوارهبراي) 14(هوکانسون و همکاران 
و همچنین ) 19(پلاشک و همکاران ،2/6تا 8/3آللی 

وو یوجایل2/6تا 2/5میانگین ) 29(استاکل و همکاران 
1شکل . را گزارش نمودند5/5آللی میانگین) 8(همکاران 

الگوي نواري ایجاد شده توسط آغازگر اي از نمونه
Xgwm190 واندازهدامنهآلل،تعداد3و همچنین جدول

آغازگرهرجایگاهموتیف،گیاه،هردرآللتعدادمیانگین
نشانرااتصالدمايوشکلیچندکروموزوم، شاخصروي
.استداده

1- DI: Diversity Index 2- PIC: Polymorphism Information Index
3- Unwighted Pair Group Means Analysis (UPGMA)
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Xgwm190اي از الگوي بانددهی پرایمر نمونه-1شکل

چندشکلیشاخصوآللتعدادآغازگر،هراتصالدمايتولیدي،آللاندازهموتیف،مکان،نام،- 3جدول
نام جایگاه مکان موتیف تعداد آلل اندازه آلل تولیدي PIC (C◦)دماي اتصال
Xgwm160 4A (GA)21 4 196-184 41/0 60
Xgwm186 5A (GA)26 6 132 -106 87/0 60
Xgwm459 6A (GA)>28 4 126-118 7/0 55
Xtaglgap 1B (CAA)31 3 282 -200 61/0 63
Xgwm501 2B (CA)33 4 176-166 48/0 60
Xgwm46 7B (GA)2GC(GA)33 2 187 -179 12/0 60
Xgwm337 1D (CT)5(CACT)6(CA)43 3 191 -182 23/0 55
Xgwm190 5D (CT)22 8 500 -100 55/0 60
Xgwm192 4A,4B,4D (CT)46 4 189 -135 57/0 60

شکلیشاخص چند
ها شکلی براي هر جایگاه در تمامی لاینشاخص چند

چندشکلیشاخصبیشترین. مورد بررسی قرار گرفت
مربوط به 87/0با مقدار ) شکلیچنداطلاعاتي محتوا(

ه ـمربوط ب12/0و کمترین مقدار با Xgwm186آغازگر 
چندشکلی اخصـشانگینـمیوودـبXgwm46ازگر ـآغ
یا)DI(شکلی شاخص چند). 3جدول (آمدبدست5/0

ازتخمینیعنوانبه)PIC(اطلاعات چندشکلیمحتواي
فراوانیوتعدادگرفتننظردرباهر ریزماهوارهتمایزقدرت
ازبرخیچهاگربنابراین). 1(باشدمیهاآللنسبی

بهولیباشند،میآلل مشابهتعداددارايهاریزماهواره
چندشاخصمتفاوت است،هاآللاینیـفراواناینکهواسطه
دراوتـتف.)10،5(انددادهنشانرامختلفیشکلی

هربرايارزشبامعیاریکعنوانبهتواندمیهاآللراوانیـف
انگینـمی.شودگرفتهنظردرجمعیتدر ژنتیکریزماهواره

گندمدرریزماهوارهايـهاهـایگـجیـشکلاخص چندـش

وماکافريتوسطو51/0، )4(همکاران وبریانتوسط
ورادرهمچنین.استشدهگزارش56/0، )16(همکاران 
23/0از نانگندمدرراشکلیچندمحتواي) 23(همکاران 

تا 29/0این مقدار را از ) 19(و پلاشک و همکاران 75/0تا 
گرفتنتیجهتوانمیترتیببدین. اندگزارش نموده79/0
بهگیبستونداشتهثابتیعددچندشکلیمحتوايکه

در نواحی )n)Gtمحتوايتعداد آلل، نظیر عواملی
دربطوریکهدارد،نوکلئوتیديديشونده و تکرارهايتکرار

بیشتريشکلیچندنوکلئوتیديدوتکرارهايهاي باجایگاه
نوکلئوتیدي ایجادچهاروسههاي با جایگاهنسبت به 

آغازگرتعدادوتعداد ژنوتیپالبته). 31،16(گرددمی
شکلیچندمحتوايبامثبتیهمبستگیهمریزماهواره

میانگین) 23(همکارانورادربطوریکه)21(دارند
15ژنوتیپ و18باتحقیقیدرراچندشکلیمحتواي
6ها به عدد و زمانیکه تعداد ژنوتیپ53/0گندم درآغازگر

.گزارش نمودند64/0رسید مقدار 
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Xgwm190اي از الگوي بانددهی پرایمر نمونه-1شکل

چندشکلیشاخصوآللتعدادآغازگر،هراتصالدمايتولیدي،آللاندازهموتیف،مکان،نام،- 3جدول
نام جایگاه مکان موتیف تعداد آلل اندازه آلل تولیدي PIC (C◦)دماي اتصال
Xgwm160 4A (GA)21 4 196-184 41/0 60
Xgwm186 5A (GA)26 6 132 -106 87/0 60
Xgwm459 6A (GA)>28 4 126-118 7/0 55
Xtaglgap 1B (CAA)31 3 282 -200 61/0 63
Xgwm501 2B (CA)33 4 176-166 48/0 60
Xgwm46 7B (GA)2GC(GA)33 2 187 -179 12/0 60
Xgwm337 1D (CT)5(CACT)6(CA)43 3 191 -182 23/0 55
Xgwm190 5D (CT)22 8 500 -100 55/0 60
Xgwm192 4A,4B,4D (CT)46 4 189 -135 57/0 60

شکلیشاخص چند
ها شکلی براي هر جایگاه در تمامی لاینشاخص چند

چندشکلیشاخصبیشترین. مورد بررسی قرار گرفت
مربوط به 87/0با مقدار ) شکلیچنداطلاعاتي محتوا(

ه ـمربوط ب12/0و کمترین مقدار با Xgwm186آغازگر 
چندشکلی اخصـشانگینـمیوودـبXgwm46ازگر ـآغ
یا)DI(شکلی شاخص چند). 3جدول (آمدبدست5/0

ازتخمینیعنوانبه)PIC(اطلاعات چندشکلیمحتواي
فراوانیوتعدادگرفتننظردرباهر ریزماهوارهتمایزقدرت
ازبرخیچهاگربنابراین). 1(باشدمیهاآللنسبی

بهولیباشند،میآلل مشابهتعداددارايهاریزماهواره
چندشاخصمتفاوت است،هاآللاینیـفراواناینکهواسطه
دراوتـتف.)10،5(انددادهنشانرامختلفیشکلی

هربرايارزشبامعیاریکعنوانبهتواندمیهاآللراوانیـف
انگینـمی.شودگرفتهنظردرجمعیتدر ژنتیکریزماهواره

گندمدرریزماهوارهايـهاهـایگـجیـشکلاخص چندـش

وماکافريتوسطو51/0، )4(همکاران وبریانتوسط
ورادرهمچنین.استشدهگزارش56/0، )16(همکاران 
23/0از نانگندمدرراشکلیچندمحتواي) 23(همکاران 

تا 29/0این مقدار را از ) 19(و پلاشک و همکاران 75/0تا 
گرفتنتیجهتوانمیترتیببدین. اندگزارش نموده79/0
بهگیبستونداشتهثابتیعددچندشکلیمحتوايکه

در نواحی )n)Gtمحتوايتعداد آلل، نظیر عواملی
دربطوریکهدارد،نوکلئوتیديديشونده و تکرارهايتکرار

بیشتريشکلیچندنوکلئوتیديدوتکرارهايهاي باجایگاه
نوکلئوتیدي ایجادچهاروسههاي با جایگاهنسبت به 

آغازگرتعدادوتعداد ژنوتیپالبته). 31،16(گرددمی
شکلیچندمحتوايبامثبتیهمبستگیهمریزماهواره

میانگین) 23(همکارانورادربطوریکه)21(دارند
15ژنوتیپ و18باتحقیقیدرراچندشکلیمحتواي
6ها به عدد و زمانیکه تعداد ژنوتیپ53/0گندم درآغازگر

.گزارش نمودند64/0رسید مقدار 
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92....... ......................................................................................................................................نانهاپلوئید گندمهاي دابللاینبررسی مولکولی تنوع ژنتیکی در

تشابهضریب
) 17(لیونیضریباساسبرتشابهمیزانبیشترین

و97/0معادلرقمیباهالاینازتعداديبهمربوط
ضریبمیانگینباو79/0معادلتشابهمیزانکمترین

حاکیبالاتشابهضریباینکهگردیدمشاهده89/0تشابه
موردهايلاینمجموعهبیـنموجودفراوانشباهتاز

میزانمیانگین) 19(همکارانوپلاشک.باشدمیبررسی
.  دادندگزارش31/0راگندمریزماهوارهبرايتشابه

تاثیرتحت تحتحدوديتاموجودگزارشاتاساسبر
وپراسادمثلا. قرار داردآغازگرتعدادوژنوتیپتعداد

تعداد کل .را گزارش نمودند23/0میانگین ) 21(همکاران
کلدر) هر باند به منزله یک آلل(باندهاي مشاهده شده 

36با DH92بود که لاین 2826برابر با نمونه موجود 93
آلل26با DH62و DH27هاي آلل بیشترین و لاین

.ها داشتندجایگاهکمترین تعداد آلل در گیاه را براي تمام
وبیشترین54/4میانگین باDH92لاین دیگرعبارتبه

تعدادکمترین97/2میانگین باDH62و DH27هايلاین
کلاسترتجزیه.داشتندراگیاههربرايهر جایگاهدرآلل

لیونیژنتیکیشباهتاساسبرگندممختلفهايلاین
.)2شکل(شدترسیممربوطهدندروگراموگردیدمحاسبه

UPGMAروش ولیونیتشابهماتریساساسبرگندمهايلاینکلاسترتجزیه-2شکل

هالاینازکه برخیدهدمینشانکلاسترتجزیهنتایج
جایگاه ژنینظرازبیشترشباهتداشتنواسطهبه

بطوریکه برخی اند،گرفتهقرارگروهیکدرهاریزماهواره
ها با دو والد خود در یک گروه وارد شدند و لاین

.هاي دیگري شدندها نیز وارد گروهسایر لایناي از مجموعه
برش درخطگرفتننظردروحاصلدندروگراماساسبر

طبقهمختلفگروه3ها در این لاین89/0ضریبمقدار
تلاف آماري اخنظرازگروه3اینکهشدندبندي

با توجه به نحوه قرارگیري . دداري با یکدیگر داشتنمعنی
ادي از ـداد زیـشود که تعمشاهده میگروه 3ها در لاین

مشابه والدین خود بوده و در یک دابل هاپلوئیدهاي نـلای
کلدر).4جدول (بندي گردیدندطبقه(Cluster A)گروه
نشانگرهاي کهدهدمینشانتحقیقایننتایج

و تفکیکجهتمناسبیبسیارنشانگرهايمیکروستلایت
از.باشندمیگندممختلفژنوتیپهايها ولاینشناسایی

دربلکهگندمارقامبنديگروهدرتنهانهاین نشانگرها
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وزندههايرسـاستبهمقاومتمختلفهايشناسایی ژن
ارقامیتلاقیآنجائیکهاز. نمودتوان استفادهمیزندهغیره

باهايجمعیتتواندمیباشنددورتر میژنتیکینظرازکه
درتواندمیتحقیقاینجـنماید، نتایایجادرابیشترتنوع

هايجمعیتایجادمنظوربهاصلاحیریزيبرنامهجهت
کروموزومیهاي مختلفجایگاهوصفاتبرايترمتنوع

اینمقایسه نتایجبادیگرطرفاز. گیردقرارنظرمد
ارقام وحشیها رويریزماهوارهاینارزیابینتایجباتحقیق

به ارقاموحشیارقامازراژنیجریانوانتقالروندتوانمی
.نمودبررسیزراعی

قدردانیوتشکر
پژوهشکدهسیتوژنتیک و آزمایشگاهکارکنان از

بابتطبرستانکشاورزيفناوريزیستوژنتیک
.شان سپاسگزاري می شودارزشمندهايهمکاري

UPGMAروشولیونیتشابهماتریساساسهاي گندم بربندي لاینگروه- 4جدول 

Cluster A

Trident, DH13, DH90, DH117, DH5, DH218, DH33, DH138, DH164, DH25, DH67, DH189, DH55,
DH181, DH60, DH203, DH156, DH22, DH224, DH2, DH17, DH101, DH100, DH238, DH173, DH30,
DH43, DH147, DH50, DH46, DH53, DH192, Molineux, DH77, DH73, DH222, DH7, DH66, DH109,

DH45, DH76, DH89, DH145, DH124, DH1, DH31, DH85, DH92, DH23, DH56, DH81, DH79, DH114,
DH40, DH69, DH94, DH132, DH57, DH185, DH111, DH83.

Cluster B
DH20, DH62, DH108, DH96, DH9, DH196, DH103, DH151, DH232, DH27, DH63, DH78, DH98, DH170,

DH250, DH61, DH244, DH87, DH136, DH175.

Cluster C DH70, DH71, DH84, DH86, DH102, DH38, DH80, DH72, DH126, DH207, DH49, DH74.
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Molecular assessment of genetic diversity among bread wheat (Triticum aestivum L.)
doubled haploid lines using SSR markers

Mehdi Zergani1, Gholamali Ranjbar2 and Shahpour Ebrahimnezhad3

Abstract
Wheat (Triticum aestivum L.) is a member of the Poaceae family, an annual and self-pollinated

crop which has three groups of 14, 28 and 42 chromosomes with genome formula AA, AABB,
AABBDD that the chromosomes are located in three homeologous genomes A, B and D.  Wheat
has an extremely large genome of 16 × 109 base pairs with more than 80% repetitive DNA and an
average of 810 mega base pairs in each chromosome with 10 µm length. Wheat is the most
important crop in universe and in Iran, known as strategic and basic commodities.  This crop plays
an important role in both aspects of production and consumption with a lot of genotypes that
requires efficient and accurate means of identifying their relationships and determining their genetic
diversity levels.  Present study aims to determine the genetic diversity and genetic distances of 91
doubled haploid lines of wheat and their parents using SSR markers and assess the ability of
microsatellite markers for detecting polymorphisms based on the variants among their germplasm.
Results showed that the number of alleles per locus ranged from 2 to 8 and the allelic value of
polymorphism information content (PIC) ranged from 0.12 for Xgwm46 to 0.87 for Xgwm186 with
an average of 0.5.  A total of 39 alleles were detected.  Diversity and genetic relationships of the
samples were analyzed using Nei and Li and UPGMA statistical methods and the studied lines were
classified into three common groups.
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