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  چکيده
  

با استفاده از ) Triticum turgidum ssp. durum( ژرم پلاسم گندم دوروم تنوع ژنتيکيدر اين تحقيق 

 متعلق به مناطق مختلف ژنوتيپ يکصد و چهل. ارزيابي شد) هاريزماهواره(توالي هاي ساده تکراري 

 و از  مورد بررسي قرار گرفتند)وشش يکنواخت ژنومپ با( جفت نشانگر ريزماهواره ٤٨با )  کشور١٠(

 آلل چند شکل ٢٤٥ جفت نشانگر، ٣٧ در مجموع از . جفت نشانگر چند شکلي نشان دادند٣٧اين تعداد، 

 ميزان .تکثير گرديد ژني جايگاهدر هر آلل  ٩/٦ آلل و با متوسط ١٧ تا ٢در دامنه اي بين متفاوت، 

) Xgwm427 ژني جايگاه(٧٩٩/٠ تا )Xgwm274 ژني جايگاه (٠٠٧/٠از ) PIC(اطلاعات چند شکل

 محاسبه و مقدار آن در دامنه اي ازضريب تطابق ساده با استفاده از  يشباهت ژنتيکضريب . بودمتفاوت 

تجزيه . قرار داشت) بين دو ژنوتيپ از اهواز (/.٩٤٦تا ) بين دو ژنوتيپ از کرمانشاه و خرم آباد ( /.٥٨٣

همچنين . دادقرار  گروه اصلي دو ژنوتيپ ها را در دورترين همسايه ها با استفاده از روش خوشه اي

ارتباط عمده ژنوتيپ هاي خارجي در يکي از زير گروه هاي گروه اصلي دوم قرار گرفتند و در نتيجه 

 جدا شدن ژرم پلاسم ايراني و ضمن اينکه. تاييد نمودنسبي بين تنوع ژنتيکي و منطقه جغرافيايي را 

 تنوع يالگوتا حد زيادي  اصلي نيز تجزيه به مختصات.  مي باشد آنهاتکامل متمايزخارجي نشان دهنده 

در اين تحقيق محدوده وسيعي از تنوع ژنتيکي . نمودژنتيکي حاصل از روش تجزيه خوشه اي را تاييد 

  . ها مشاهده شد، که امکان استفاده از آنها را در برنامه هاي ويژه اصلاحي مقدور مي سازددر بين ژنوتيپ

  
  .اي، تجزيه خوشهي، تنوع ژنتيكدورومگندم،)هاريزماهواره(هسادتکراريهايتوالي:كليدييهاواژه

  
  مقدمه

 پس )Triticum turgidum ssp. durum (گندم دوروم
و حدود ترين گونة جنس تريتيكوم است  از گندم نان، مهم

 درصد از کل گندم هاي توليدي در دنيا را در بر ۸ تا ۶
وروم حدود هاي دگندم. (Marshall et al., 2001) گيردمي

 . شدند  ظاهر مصر در  مسيح   ميلاد   سال پيش از۳۰۰۰
 ازگندم جهشظاهراً گندم دوروم، از طريق تجمع چندين 

که  از آنجائي. (Kihara, 1944)  به وجود آمده است١امر
  داراي مقادير زيادي از گلوتن آرد گندم دوروم

 اما در .باشدنمي براي مصارف نانوايي مناسب ،ضعيف است
هاي سخت و شفاف اين گندم در تهيه دانه عوض

  دارد  كاربرد مصارف  و ساير  ورميشل اسپاگتي، ماكاروني،
(Marshall et al., 2001) .  

  ايران يکي از مراکز مهم تنوع گونه هاي مختلف گياهي
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هاي دوروم بيشتر در غرب، شمال و است که در آن گندم
هاي در سال. (Arzani et al., 2005)اندجنوب توسعه يافته

هايي بر روي گندم دوروم در ايران صورت اخير بررسي
مؤسسه تحقيقات اصلاح و تهيه طوريکه ه گرفته است، ب

هايي را به   بررسي اخيرسالنيز در چند بذر و نهال كشور 
   . آغاز نموده استيمنظور امكان توليد آن به صورت تجار

 به دليل تنوع ژنتيکي در ارقام در حال کشت گندم،
همچنين . کم شده استهاي ژنتيکي محدود، کاربرد پايه

 به علت کاهش نيز گندم يارقام بومتنوع موجود در 
نوع برداري از تبهره بنابراين. استزوال در حال  جمعيت

موجود در يك ژرم پلاسم مي تواند، منجر به انتخاب ارقام 
بهتر و همچنين استفاده از اين تنوع در جهت بهبود 

  .(Arzani, 1998) خصوصيات رقم زراعي گردد
انواع از مي توان ژنتيکي جهت تعيين و برآورد تنوع 

 نشانگرهاي مورفولوژيك، نشانگرهاي بيو مانندنشانگرها 
نشانگر هاي .  استفاده نمودDNAشيميايي و نشاگرهاي 

ريز ماهواره ها به علت دارا بودن خاصيت چند آللي، وراثت 
 نسبي و پوشش وسيع ژنومي و همچنين هم بارز، فراواني

سهولت آشكار سازي و تشخيص آنها کاربرد فراواني دارند 
(Theil et al., 2003). Maccaferri et al. (2003) با 

 ريز ماهواره، به نشانگر ۷۰گندم دوروم با نمونه  ۵۸مطالعه 
 آلل مشخص کردند و ۶/۵طور متوسط در هر مكان ژني 

 Perry .برآورد نمودند ۵۶/۰ را) DI(ميانگين شاخص تنوع 
 از يك مجموعه هفت نشانگري ريز ماهواره جهت (2004)

 رقم گندم دوروم كه در كانادا جهت مقاصد ۱۸شناسايي 
ند و تنوع بالايي را در بود، استفاده كردايجاد شده تجاري 

همچنين  .هاي مورد بررسي مشاهده نمودندبين نمونه
Kudryavtsev et al. (2004) ۴۵ رقم از انواع بهاره گندم 

 ۲۸شد را با  دوروم را كه توسط كشاورزان روسي كشت مي
 ريز ماهواره مورد بررسي قرار دارند و نشان دادند نشانگر

در كه هر رقم تركيب آللي منحصر به فردي را دارا است و 
نشانگرهاي ريزماهواره را براي شناسايي نتيجه اهميت 

نيز  Medini et al. (2005) .نمودندتاييد  گندم دوروم ارقام
با بررسي ارقام مختلف دوروم هاي تونس با استفاده از 
نشانگر هاي مولکولي توانست ارقام قديمي را از ارقام جديد 

با وجود اين، مطالعات کمي در خصوص . تفکيک نمايد
اين . هاي بومي ايران صورت گرفته استتنوع ژنتيکي گندم

هاي دوروم نوع ژنتيکي ژنوتيپتحقيق با هدف بررسي ت

 کشور ۹ايراني و همچنين مقايسه آنها با ارقام تهيه شده از 
  . با استفاده از نشانگر ريزماهواره انجام شد

  
  هامواد و روش

  مواد گياهي
 متشکل از ژنوتيپ گندم دوروم ۱۴۰ازدر اين تحقيق 

 کلکسيون غلات دانشکده تهيه شده از ( ژنوتيپ ايراني۱۱۷
 كشور ۹ ژنوتيپ از ۲۳به همراه  )زي دانشگاه تهرانکشاور

نگهداري شده در بانک ژن موسسه تحقيقات، (خارجي 
هاي ژنوتيپ. استفاده گرديد) اصلاح و تهيه نهال و بذر

 ۷۴( دو دسته ژنوتيپ هاي بومي ايرانيايراني خود شامل 
که بر اساس بود )  نمونه۴۳(بومي هاي و  ژنوتيپ) نمونه

زني در خواني بودن و مقاومت به جوانهدو صفت است
 در طول سه سال در دانشکده کشاورزي ،رطوبت زياد

 .)۱جدول( انتخاب شده بودنددانشگاه تهران 
  ريزماهوارهآغازگرهاي 

 طجفت آغازگر مطالعه شده توس ۴۸از در اين تحقيق 
Roder et al. (1998) رها آغازگ نحوه پراكنش .استفاده شد

ها به نحوي گزينش شد كه بر روي هر  بر روي كروموزم
  . كروموزوم حداقل سه نشانگر قرار گيرد

 DNAاستخراج و تکثير 
هاي برگي با استفاده از روش  از نمونهDNAاستخراج 

Saghai-Maroof et al. (1984) با اندكي تغيير انجام 
 ميكروليتر ۱۵اي پليمراز در حجم  واكنش زنجيره.گرفت

 بافر  ميكروليتر۵/۱ ژنومي، DNA ميكروليتر ۳شامل 
10X ،۵/۰ 1 ميكروليترmM dNTPs ،۳/۰ ميكروليتراز هر 

 واحد ۵/۱ ،٢ و رو به عقب١كدام از آغازگرهاي رو به جلو
 ۱۵ ميكروليتراز كلريدمنيزيم ۹۲/۱، پلي مراز Taqآنزيم 

  ميكروليتر آب دوبار تقطير۲۸/۷ميلي مولار و در نهايت با 
ي شامل يك مرحله واسرشت  چرخه حرارت.انجام شد

 ۳۵ دقيقه، ۵ درجه به مدت ۹۴سازي اوليه در دماي 
 چرخه اول سيكل حرارتي به صورت ۱۰سيكل حرارتي كه 

Touch Downريزي شده بود، به اين صورت كه  برنامه
بالاتر گراد يدرجه سانت ۱۰دماي اتصال آغازگر به رشته الگو

در هر چرخه از دماي اتصال واقعي در نظر گرفته شد و 
دور اول با كاهش يك درجه دما، به دماي اتصال واقعي 

بسته به دماي ( بعد دماي اتصال ثابت چرخه ۲۵در . رسيد

                                                                                     
1  .  Forward 
2 . Reverse 
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، در هر چرخه انجام شد ثانيه ۳۰زمان  با و ) اتصال آغازگر
 ۹۴ ثانيه و ۳۰ زمان و دماي واسرشت سازي به ترتيب ،نيز

اي بسط همچنين زمان و دم. در نظر گرفته شددرجه 
 درجه درجه در نظر ۷۲ ثانيه و ۳۰رشته نيز به ترتيب 

محصولات تکثير شده با استفاده از الکتروفورز . گرفته شد
  درصد تفکيک و ۶ساز ژل پلي اکريلاميد واسرشته

 دستورکارنيترات نقره بر اساس به روش آميزي رنگ
Bassam et al. (1991) با کمي تغيير انجام گرفت. 

  
  بررسي گندم دوروم مورد هايژنوتيپشخصات  م‐۱جدول 

شماره
  محل 

 آوريجمع
محل 

 نگهداري
شماره

  محل 
 آوريجمع

محل 
 نگهداري

آوريمحل جمعشماره
محل 

 نگهداري
شماره

  محل 
 آوريجمع

محل 
 نگهداري

 A بروجن ١٠٦ A خوزستان ٧١ A شوش ٣٦ *A گلپايگان ١
 A رستم آباد ١٠٧ A تبريز ٧٢ A كرمانشاه ٣٧ A بهبهان ٢
 A ايلام ١٠٨ A مهاباد ٧٣ A كرمانشاه ٣٨ A بروجرد ٣
 A ‐‐‐ ‐‐‐ ١٠٩ A خارجي ٧٤ A خرم آباد ٣٩ A شوش ٤
 B بانک ژن ١١٠ A همدان ٧٥ A خرمشهر ٤٠ A اهواز ٥
 B بانک ژن ١١١ A خارجي ٧٦ A شوش ٤١ A اهواز ٦
 B بانک ژن ١١٢ A كرمانشاه ٧٧ A شوش ٤٢ A اردبيل ٧
 B بانک ژن ١١٣ A خارجي ٧٨ A كرمانشاه ٤٣ A ششو ٨
 B بانک ژن ١١٤ A كرمانشاه ٧٩ **B روسيه ٤٤ A كرمانشاه ٩
 B بانک ژن ١١٥ A خارجي ٨٠ B روسيه ٤٥ A شيراز ١٠
 B بانک ژن ١١٦ A همدان ٨١ B مجارستان ٤٦ A بروجرد ١١
 B بانک ژن ١١٧ A )اروميه(رضائيه ٨٢ B سوريه ٤٧ A اهواز ١٢
 B بانک ژن ١١٨ A خوي ٨٣ B تركيه ٤٨ A اهواز ١٣
 B بانک ژن ١١٩ A منجيل ٨٤ B مجارستان ٤٩ A كرمانشاه ١٤
 B بانک ژن ١٢٠ A همدان ٨٥ B مجارستان ٥٠ A خرمشهر ١٥
 B بانک ژن ١٢١ A نهاوند ٨٦ B مجارستان ٥١ A بروجرد ١٦
 A اردبيل ١٢٢ A شاه آباد ٨٧ B مجارستان ٥٢ A خرمشهر ١٧
 A اردبيل ١٢٣ A تويسركان ٨٨ B مجارستان ٥٣ A بروجرد ١٨
 A اردبيل ١٢٤ A تويسركان ٨٩ B مجارستان ٥٤ A كرمانشاه ١٩
 A كرمانشاه ١٢٥ A خارجي ٩٠ B مجارستان A ۵۵ خرمشهر ٢٠
 A كرمانشاه ١٢٦ A خارجي ٩١ B مصر ٥٦ A اهواز ٢١
٢٢ ‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ A مصر ٥٧ B مكزيك ٩٢ A شاهكرمان ١٢٧ A 
 A نهاوند ١٢٨ A كرمانشاه ٩٣ B ليبي ٥٨ A شوش ٢٣
 A كرمانشاه ١٢٩ A شاه آباد ٩٤ B الجزاير ٥٩ A اهواز ٢٤
 A ايلام ١٣٠ A خارجي ٩٥ B مراكش ٦٠ A مهاباد ٢٥
 A كرمانشاه ١٣١ A همدان ٩٦ B مكزيك ٦١ A خرم آباد ٢٦
 A قصر شيرين ١٣٢ A شاه آباد ٩٧ B هندي ٦٢ A بروجرد ٢٧
 A ايلام ١٣٣ A شاه آباد ٩٨ B سوريه ٦٣ A بهبهان ٢٨
 A ايلام ١٣٤ A اردبيل ٩٩ B بانك ژن ٦٤ A شيراز ٢٩
 A ايلام ١٣٥ A كرمان ١٠٠ B بانك ژن ٦٥ A بروجرد ٣٠
 A قصر شيرين ١٣٦ A همدان ١٠١ A بانك ژن ٦٦ A بروجرد ٣١
 A ايلام ١٣٧ A آريا ١٠٢ A كرمانشاه ٦٧ A اردبيل ٣٢
 A ايلام ١٣٨ A مكزيك ١٠٣ A آريا ٦٨ A خرم آباد ٣٣
 A ايلام ١٣٩ A مهاباد ١٠٤ A خارجي ٦٩ A اهواز ٣٤
 A كرمانشاه ١٤٠ A ميانه ١٠٥ A خارجي ٧٠ A شوش ٣٥
A* :بخش دوروم کلکسيون غلات دانشکده کشاورزي دانشگاه تهران  

B** :  کرجـبانک ژن موسسه اصلاح، تحقيقات و تهيه نهال و بذر   
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  هاتجزيه و تحليل داده

و يک ) عدم وجود باند( صورت صفره بالگوهاي نواري 
 ماتريس تشابه با استفاده از امتيازدهي شدند و) وجود باند(

) هاعلت تفکيک بهتر ژنوتيپبه( ضريب تطابق ساده
با روش دورترين  (براي  رسم دندروگرام. گرديدمحاسبه 

 افزاراز نرم  اصليو تجزيه به مختصات )همسايه ها

NTSYSpc 2.02افزار  از نرمهمچنين.  استفاده شدExcel 
 احتمال ،(PIC)  اطلاعات چند شکلميزانجهت محاسبه 

  .استفاده گرديد) D(قدرت تفکيک   و)PI(همساني 
   ميزان دهنده نشان ، (PIC)اطلاعات چندشکل ميزان  

تواندازصفرتا يك  باشد و مي چندشكلي يك نشانگر مي

∑متغير باشد و با استفاده از فرمول =
−=

n

i ipPIC
1

21 

 تعداد Kام و i  فراواني آللPi  بطوريکه.محاسبه گرديد
 نشاندهنده توانايي (PI)احتمال همساني  .باشد آللها مي

يک نشانگر در تفکيک دو رقم مستقل از هم است و از 

)فرمول )∑ ∑ ∑
= +=

+=
n

i

n

ij
i PiPjpPI

1 1

24  .محاسبه گرديد 2

-D=1 يک نشانگر هم از رابطه(D)قدرت تفكيك همچنين 

PI  به دست آمد و احتمال شناسايي رقم ها را توسط يك 
  .نشانگر نشان مي دهد

  
  نشانگرهاي ريزماهواره گندم ۳۷ محاسبه شده براي D وPIC  ، PI تعداد آلل و مقادير ، مشخصات‐۲جدول 

 D PI PIC كد ژنيمكان  موتيف كروموزوم دماي اتصال تعداد آلل 
 0.980 0.020 0.692 13 60 1A ( GA)19 Xgwm33  1 
 0.970 0.030 0.755 5 55 1A ( CT)16 Xgwm164 2 
 0.756 0.244 0.151 8 60 1A ( CA)13 Xgwm666 3 
 0.924 0.076 0.633 4 55 2A (GA)11(GGA)8 Xgwm249 4 
 0.952 0.048 0.708 5 60 2A (GA)>51 Xgwm372 5 
 0.973 0.027 0.766 7 60 3A (CT)19 Xgwm155 6 
 0.935 0.065 0.681 6 60 3A (CT)16CCC(GT)4 Xgwm674 7 
 0.811 0.189 0.460 5 60 4A (GA)21 Xgwm160 8 
 0.357 0.643 0.183 2 60 4A (GA)20 Xgwm165 9 
 0.899 0.101 0.150 11 55 4A (CT)21 Xgwm397 10 
 0.523 0.477 0.160 4 60 5A (GT)14 Xgwm156 11 
 0.928 0.072 0.586 6 55 5A (CT)22 Xgwm304 12 
 0.974 0.026 0.709 6 55 5A (GA)19 Xgwm639 13 
 0.965 0.035 0.730 6 60 6A (GA)23 Xgwm169 14 
 0.954 0.046 0.451 9 50 6A (GA)19 Xgwm334 15 
 0.992 0.008 0.799 6 50 6A (CA)31(CA)22 Xgwm427 16 
 0.985 0.015 0.788 7 55 6A (GA)>28 Xgwm459 17 
 0.945 0.055 0.655 4 60 7A (GT)22 Xgwm130 18 
 0.870 0.130 0.141 10 50 7A (CA)30 Xgwm573 19 
 0.809 0.191 0.142 7 60 1B (GA)18 Xgwm153 20 
 0.863 0.137 0.524 3 60 1B (CA)9A(CA)24 Xgwm264 21 
 0.672 0.328 0.007 6 50 1B (GT)27 Xgwm274 22 
 0.966 0.034 0.712 7 60 2B (CT)11(CA)18 Xgwm120 23 
 0.985 0.015 0.748 6 60 2B (CA)22 Xgwm148 24 
 0.979 0.021 0.578 9 55 2B (CT)16 Xgwm526 25 
 0.801 0.199 0.282 5 60 3B (GA)26 Xgwm340 26 
 0.988 0.012 0.789 6 60 3B (CT)14(GT)16 Xgwm389 27 
 0.991 0.009 0.794 7 60 3B (CA)43 Xgwm493 28 
 0.754 0.246 0.420 7 55 4B (GA)23 Xgwm149 29 
 0.805 0.195 0.431 4 55 4B (CA)28 Xgwm251 30 
 0.941 0.059 0.648 4 60 5B (CA)10(GA)32 Xgwm371 31 
 0.970 0.030 0.513 17 55 5B (CA)20(GA)22 Xgwm443 32 
 0.985 0.015 0.702 9 55 5B (CT)3(CC)(CT)16 Xgwm540 33 
 0.897 0.103 0.034 8 60 6B (GA)24(GAA)6 Xgwm132 34 
 0.865 0.135 0.291 6 60 6B (CT)39 Xgwm133 35 
 0.592 0.408 0.085 8 50 6B (GT)19 Xgwm508 36 
 0.968 0.032 0.612 9 60 7B (GA)5GG(GA)20 Xgwm146 37 
 0.879 0.120 0.500 6.9 mean  

 



 ۷۹   ...(Triticum turgidum)هاي گندم دوروم بررسي تنوع ژنتيکي نمونه: اميدبخش فرد و همکاران  

  نتايج و بحث
 مورد استفاده در اين تحقيق، نشانگر ريزماهواره ٤٨از 

ند و امتيازدهي د نشانگر چند شکلي مناسبي را نشان دا۳۷
 آلل ۲۴۵ مجموع  نشانگر در۳۷که از اين  بطوري. شدند
ها بيشترين تعداد آلل. )۲جدول( مشاهده گرديدشكل چند

  آلل چندشكل و١٧با  Xgwm443  جايگاه ژني مربوط به
  آلل٢ با Xgwm165 جايگاه ژنيكمترين آنها مربوط به 

 براي هر ۹/۶ميانگين تعداد آلل ن يهمچن. چندشكل بود
ميانگين تعداد آلل هر نشانگر . نشانگر مشاهده شد

ريزماهواره مناسب بودن هر مکان ژني را براي تخمين 
  . (Sghai-Maroof et al., 1984)دهدتنوع ژنتيکي نشان مي

 D و PIC , PIبا استفاده از فراواني آللي، آماره هاي 
 ).٢جدول (طور جداگانه محاسبه گرديدبراي هر نشانگر، به

 به ترتيب Xgwm493و  Xgwm427 هاي ژنيجايگاه
 جايگاه ژني و ٧٩٤/٠ و ٧٩٩/٠ برابر با  PICبيشترين مقدار

 Xgwm274 كمترين PIC با .را بودند را دا٠٠٧/٠ برابر با 
هاي توان دريافت که جايگاهميتوجه به نتايج بدست آمده 

 بيشترين PIC با بيشترين Xgwm493و  Xgwm427 ژني
نتيجه  دهند و در چندشکلي را نشان ميشاخص

. نشانگرهاي مناسبي براي بررسي تنوع ژنتيکي هستند
 بدست آمد که نسبت به مقدار ۵/۰ برابر PICميانگين 

PICتوسط مديني و همکاران ) ۷۲/۰( شده  محاسبه
 جفت ۱۵براي ارقام دوروم تونسي با استفاده از ) ۲۰۰۵(

دليل اين اختلاف را . باشدآغازگر ريزماهواره مختلف مي
هاي مورد استفاده و همچنين توان به تفاوت در ژنوتيپمي

  .تفاوت در جفت آغازگرهاي مورد استفاده نسبت داد
 به نشانگر هر  برايPI آللي، آماره با استفاده از فراواني

 ژنيجايگاه ).۲جدول( طور جداگانه محاسبه گرديد
Xgwm165بيشترين مقدار  PI جايگاهو  ۶۴۳/۰با   برابر-
 برابر با PI كمترين Xgwm493 و Xgwm427 هاي ژني

  همانطوري که مشاهده. بودند را دارا ۰۰۹/۰ و ۰۰۸/۰
بيشترين احتمال  آلل، ۲ با Xgwm165شود، نشانگر مي

يکساني را داراست، به اين معني که با کمترين احتمال، 
   .توانايي جداسازي ژنوتيپ ها را داراست

دهد که نشان مي) ۲جدول (Dمقادير مربوط به آماره 
تقريبا نشانگرهايي که بالاترين محتواي اطلاعاتي چند 

و  Xgwm427 هاي ژنيجايگاهشکل را دارا هستند، يعني 
Xgwm493 ها را از هم جدا با بيشترين احتمال، ژنوتيپ

با کاهش  موارد يدر برخكه دهد  نتايج نشان مي. اندکرده
يابد، به  آن کاهش ميDهاي هر نشانگر مقدارتعداد آلل

شكل   آلل چند۲با  Xgwm165 جايگاه ژنيطوري که 
و  Xgwm427هاي ژني  جايگاه و۳۵۷/۰ برابر با D كمترين

Xgwm493  آلل بيشترين مقدار۷ و ۶به ترتيب با D   به
  .  را دارا بودند۹۹۱/۰ و ۹۹۲/۰برابر ترتيب 

هاي جايگاههمچنين در اين تحقيق مشخص شد كه 
به  Xgwm33  و Xgwm427، Xgwm493،  Xgwm443 ژني

هاي با توجه به موارد مختلفي چون ميزان شاخص ترتيب و
PIC ،PI و D  ان نسبت به ساير هايشو همچنين تعداد آلل
هاي ژني بررسي شده در اين تحقيق، جهت مطالعه و مکان

تر هستند و مناسب, بررسي تنوع ژنتيكي در گندم دوروم
 در مطالعات بعدي هاي ژنيمکانتا اين  گرددپيشنهاد مي

  .  مورد توجه قرار گيرد
 به مختصات اصلي بعدي حاصل از تجزيه نمودار دو

)PCoA(هاي اول و  مؤلفه.  شده استآورده ۱  در شكل
 درصد تغييرات را دربر ۲۷/۵ و ۱۴/۸دوم به ترتيب 

  به طوري كه در نمودار دوبعدي در مجموع،گيرد مي
 ۱ با توجه به شكل. شوند درصد تغييرات توجيه مي ۴۱/۱۳

شود ارقام مناطق مختلف به طور نسبي، در  مشاهده مي
  ،هايه دستهبه طوري ک. گيرندهايي مجزا قرار ميدسته

II I,دسته و هاي ايراني مناطق شمال غرب شامل ژنوتيپ 
IIIهاي ايراني منطقه جنوب غرب و دسته  شامل ژنوتيپ
IVبا استفاده از روش . هاي خارجي است هم شامل ژنوتيپ

PCoA اندشده، ارقام ايراني و خارجي كاملاً از هم متمايز.   
م مناسب براي به منظور تعيين ضريب تشابه و الگوريت

تجزيه کلاستر و تفسير نتايج، ضرايب کوفنتيک براي 
ضرايب تشابه جاکارد، دايس و تطابق ساده با استفاده از 

ترين همسايه محاسبه هاي دورترين و نزديکالگوريتم
  گرديد و در نهايت با توجه به اطلاعات جغرافيايي

هاي ها و قرارگيري اکثر قريب به اتفاق نمونهژنوتيپ
خارجي در يک گروه، دندروگرام حاصل از روش دورترين 
همسايه بر اساس ضريب تطابق ساده جهت تفسير نهايي 

تجزيه کلاستر با روش دورترين همسايه . ديانتخاب گرد
  ).۲شکل(داد  قرار )B و A (دو گروه عمدهژنوتيپ ها را در 

 و ۵با توجه به ماتريس تشابه تطابق ساده دو ژنوتيپ 
و دو ژنوتيپ /.) ۹۴۶(ز بيشترين شباهت ژنتيکي  از اهوا۶

 به ترتيب از کرمانشاه و خرم آباد کمترين ۱۱۷ و ۷۹
با توجه به وجود . را نشان دادند/.) ۵۸۳(شباهت ژنتيکي 

ژنوتيپ هاي خارجي در اين مطالعه، وجود کمترين 
شباهت بين دو ژنوتيپ ايراني را مي توان دال بر تنوع 

  .وروم در ايران دانستژنتيکي بالاي گندم د
  



 ۱۳۸۸، ۲، شماره ۴۰ ايران، دوره علوم گياهان زراعيمجله   ۸۰

  
  هاي مولکولي در گندم دوروم با استفاده از دادهPCoA نمودار دو بعدي تجزيه ‐۱شكل

I , IIژنوتيپ هاي ايراني منطقه شمال غرب ، IIIژنوتيپ هاي ايراني منطقه جنوب غرب  ،IVارقام خارجي    
  

فقط A روه اد که گها نشان دبندي کلي ژنوتيپگروه
- مخلوطي از ژنوتيپ Bاما گروه هاي ايراني  شامل ژنوتيپ

تجزيه و تحليل . هاي ايراني و خارجي را در بر مي گرفت
ها در اين  ژنوتيپ%۶۳بيش از دهد که  نشان مي Aگروه 

 عرض  ازها عمدتاًاند و اين ژنوتيپگروه قرار گرفته
هاي  ژنوتيپ. اندآوري شدهجمع درجه ۳۴ – ۳۸جغرافيايي 

هايي از كرمانشاه، مهاباد،  اين گروه عمدتاً شامل ژنوتيپ
منجيل، , آباد اردبيل، شاه همدان، تويسركان، نهاوند،

آباد رشت، ايلام، قصرشيرين و  گلپايگان، بروجرد، رستم
در شمال غرب وغرب %) ۷۰بيش از (كه عمدتاًً ،ميانه است

 نيز در )A II   وAI (صلي ا  زيرگروهدوالبته . ايران واقعند
%) ۷۶بيش از ( كه عمدتاً AI زير گروه . وجود داردAگروه 

 ۵۰‐۴۸ و طول جغرافيايي۳۸‐۳۴هاي جغرافيايي  در عرض
هاي  تر از ژنوتيپ  كه عمدتاً پراكندهA IIاست و زيرگروه

ها در  آن% ۸۰ هستند، به طوري كه بيش از AIگروه 
 ول جغرافيايي و همان ط۳۸‐۳۲ هاي جغرافيايي عرض

ها نيز زير البته اين زيرگروه.  درجه هستند۵۰‐۴۸
در کل از گروه . گيرندتر را در بر ميگروههاي کوچک

  بين   در  زيادي تنوع   گيري كردتوان نتيجهاصلي اول مي

  .هاي ايراني وجود داردژنوتيپ
هاي ايراني و مخلوطي از ژنوتيپ Bدر حالي که گروه 

اين گروه نيز به دو زيرگروه  . داشتخارجي را درخود 
دهد بررسي دقيق نشان مي. ديتمايز گرد) B II وBI(اصلي 

هاي   شامل ژنوتيپBI از زيرگروه اصلي% ٧٢که بيش از 
, ها عمدتاً از شهرهاي بهبهان اين ژنوتيپ. ايراني است

شوش، اهواز و خرمشهر است، كه در جنوب و جنوب غربي 
روه اصلي خود به دو زيرگروه فرعي اين زيرگ. ايران واقعند

1‐BI 2 و‐BI 1زيرگروه فرعي. گرديد متمايز‐BI ًعمدتا 
دشت ( هاي بومي جنوب غرب ايرانشامل ژنوتيپ

هاي  نيز عمدتاً حاوي لاينBI‐2 گروه زير. بود) خوزستان
با توجه به عدم . بودايراني و ارقام اصلاح شده خارجي 
هاي بومي ته ژنوتيپوجود فاصله ژنتيكي زياد بين دس

جنوب غرب ايران و ارقام اصلاح شده خارجي و با توجه به 
وجود درياي آزاد در منطقه امكان اختلاط و انتقال بذرها 

% ۷۵بيش از . بين اين مناطق را نبايد از نظر دور داشت
، نسبت به BIهاي ايراني موجود در زيرگروه اصلي  ژنوتيپ

 Aبندي شده در گروه اصلي  هاي ايراني دسته  ساير ژنوتيپ
قرار )  درجه۳۴‐۳۰(تري  هاي جغرافيايي پايين در عرض
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شامل استان خوزستان است، هر چند كه   دارند، كه عمدتاً
همچنين . بعضي استثناء هم در اين گروه قرار دارد

هاي جنوبي ايران،  قرارگيري ارقام خارجي با ژنوتيپ
كه جنوب ايران از تواند اين گونه تفسير شود  احتمالاً مي

لحاظ تكاملي و خاستگاهي، مشابه با مناطق بومي گندم 
پراكندگي . دوروم در كشورهاي سوريه و تركيه است

جغرافيايي زياد نمونه هاي موجود در يك گروه را مي توان 
اينگونه تفسير كرد كه اين ارقام داراي نياي مشتركي 

ناطق هستند ولي در طول زمان و با انتقال آنها به م
  .گردندكشت مي, مختلف و ايجاد سازگاري

% ۸۵دهد كه بيش از  نشان ميB IIبررسي دقيق گروه
ارقام قرار گرفته در . گيرد ها را ارقام خارجي دربرمي ژنوتيپ

 مختلف و حتي از قاره هاي متفاوت ياين دسته از کشورها
ارقام بعضي کشورها مثل مجارستان در کنار هم . هستند

د، در حالي که ارقام برخي ديگر از کشورها قرار گرفتن
بندي از هم فاصله داشتند، مانند روسيه و مکزيک در دسته

که نشان دهنده شباهت و تفاوت زمينه ژنتيکي ارقام مورد 
به طور کلي شباهت .  مزبور استيمطالعه از کشورها

ژنتيكي و به دنبال آن قرارگيري اكثر ارقام خارجي در يك 
ند اين نكته را نشان دهد كه اين ارقام به  مي توا،دسته

احتمال زياد داراي زمينه ژنتيکي مشابه هستند و احتمالاً 
و همچنين شايد اند از يك منطقه جغرافيايي منشا گرفته

. اندبتوان گفت كه اين ارقام از جد مشتركي به وجود آمده
شباهت ژنتيكي ارقام اصلاح شده و در حال همچنين 

 مختلف جهان با ژنوتيپهاي بومي مناطق كشت در مناطق
 مي تواند ما را به اين نكته رهنمون سازد كه ،جنوبي ايران

جنوب ايران به عنوان يكي از خزانه هاي ژني گندم دوروم 
مورد د يباو احتمالاًً يكي از خاستگاههاي اين نوع گندم 
هاي اين  توجه قرار گيرد و يا اينکه احتمالاً اجداد دوروم

اند و از  هاي زيادي داشته  يكي بوده و شباهتمناطق
اي خاص در خاستگاه دوروم در خاور نزديك منشاء  منطقه
بندي در اين بررسي حکايت از تنوع نتايج دسته. اندگرفته 
هاي مورد بررسي دوروم در اين  بالاي ژنوتيپيژنتيک

با بررسي ز ين Ahmad et al. (2002) .تحقيق را داشت
بندي آنها در سه هاي مختلف و دسته مکان ژنوتيپ از۱۳۰

جدول . زير دسته تنوع بالاي ژنتيکي را در آنها نشان دادند
اي را با نحوه  هاي تجزيه خوشه ها و زيرگروه  گروه۳

 متوسط هاي جغرافيايي طول و عرض ها در  پراكنش آن
  . دهد نشان مي

Mantovani et al. (2004) پس از بررسي نمونه هايي 
دم هاي دوروم، با رسم دندروگرام بر اساس روش از گن

، چند دسته را مشاهده NBSشناسايي شباهت ژنتيکي 
. ند بوديکردند، که هر کدام شامل ارقام خويشاوند ژنتيک

اي  هاي مناطق شمالي ايران در دسته قرارگيري ژنوتيپ
هاي جنوبي ايران و ارقام  جداگانه، نسبت به ژنوتيپ

ن دهندة اين باشد كه به طور كلي تواند نشا خارجي، مي
تنوع دوروم در ايران در دو منطقة شمال غرب و جنوب 

تر  البته منطقة تنوع جنوبي ايران گسترده. غرب بوده است
از خود ايران است، يعني با مناطق تنوع ژنتيكي دوروم 
خاور نزديك شامل كشورهاي مصر، سوريه، تركيه مشترك 

ا بودن دسته ژنتيكي لازم به ذكر است كه جد. است
با توجه به , ژنوتيپهاي بومي جنوب و شمال غرب ايران

يكي بودن دسته ژنتيكي ارقام خارجي و ژنوتيپهاي بومي 
مي تواند شمال و شمال غرب ايران را به , جنوب ايران

عنوان يك خزانه ژنتيكي دست نخورده براي اصلاح ارقام 
. عرفي كند جنوبي ايران ميهاخارجي و همچنين ژنوتيپ

توان به  هاي جنوبي و شمالي ايران، مي جدا شدن ژنوتيپ
تنوع بسيار زياد دوروم در ايران اشاره داشته باشد، يعني 
. دوروم در دو قسمت ايران، تنوع و گسترش يافته است

 يافزايش يافتن تفاوتهانتايج اين تحقيق در خصوص 
 با ،ها، با افزايش فاصله جغرافياييژنتيکي بين جمعيت

  .دارد تطابق Zhu et al. (2002)نتايج 
هاي بومي از نكات جالب اين تحقيق، قرارگيري ژنوتيپ

دهنده تنوع ها بود، كه نشانكرمانشاه در اكثر زيرگروه
در تحقيقي که . هاي بومي كرمانشاه استمناسب ژنوتيپ

مشاهده   صورت گرفتDerisigacker et al. (2004) توسط
ده در مناطق مختلف جغرافيايي، شد که ارقام کشت ش

گيرند و اين حالت هاي جداگانه قرار نميلزوماً در دسته
طولاني نبودن انتخاب بر اساس  )۱: به دلايلتواند مي

، آنقدر که بتواند منجر به ايجاد يشرايط مختلف محيط
كارايي كم و يا ناكافي  )۲تفاوت در ژرم پلاسم شود و 

  . باشدورد مطالعههاي ژني متعداد مكانبودن 
  

  سپاسگزاري
طرح اين تحقيق از محل اعتبارات  هاي هزينه کليه
براي صفات  Informativeشناسايي نشانگرهاي " مصوب

پژوهشكده  توسط "دوروم گندم در مهم زراعي
است كه بدين وسيله   بيوتكنولوژي كشاورزي تأمين شده

  .گردد سپاسگزاري مي



 ۱۳۸۸، ۲، شماره ۴۰ ايران، دوره علوم گياهان زراعيمجله   ۸۲
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 ۸۳   ...(Triticum turgidum)هاي گندم دوروم بررسي تنوع ژنتيکي نمونه: اميدبخش فرد و همکاران  

  اي بر اساس مناطق جغرافياييها پس از تجزيه خوشهبندي ژنوتيپ دسته‐۳جدول

 گروه
زيرگروه 

 اصلي
زير گروه 

 فرعي
  نوع و منطقه

 )عمدتاً( هاژنوتيپ
عرض 

 جغرافيايي
هاي تعدادکل ژنوتيپ

 زيرگروه
ها درصد فراواني ژنوتيپ
 در عرض جغرافيايي

 ۷۷/۰ ۱۳ ۳۸‐ ۳۴   غرب‐ لاين  1
AI 

 ۷۵/۰ ۸ ۳۸‐ ۳۶   شمال غرب‐ بومي 2
 ۶۱/۰ ۲۸ ۳۸‐ ۳۴   غرب‐ بومي 1
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  AII 

 ۹۱/۰ ۱۳ ۳۸‐ ۳۲   غرب‐ بومي 2

  ۷۵/۰ ۲۷ ۳۴‐ ۳۰   جنوب غرب‐ بومي 1
BIII 
 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐ ‐‐ ۱۱ ‐‐‐ ‐‐   مخلوط‐ لاين ورقم  2 

 ‐ ‐‐ ‐‐‐‐‐ ‐‐ ۲۴ ‐‐‐ ‐‐   خارجي‐رقم  1
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