
 علوم گیاهان زراعی ایران

 (483-491)ص  1396 تابستان، 2، شمارة 48دورة 
Iranian Journal of Field Crop Science 

Vol 48, No 2, Summer 2017 (483-491) 

DOI: 10.22059/ijfcs.2017.206594.654111 
 

 

* Corresponding author E-mail: alia.mehrabi@yahoo.com   

هاي بين  با استفاده از توالی .Triticum Lهاي  در برخی از گونه Aتبارزایی مولکولی ژنگان 

 (ITSهاي ریبوزومی ) رونوشت

 

 *2اشرف مهرابیو علی 1زینب صفري

 زي، دانشگاه ايلام، ايلام، ايراندانشکدۀ کشاور ،اصلاح نباتاتو دانشیار، گروه زراعت و دانشجوي دکتري  .2و  1

 (19/5/1395تاريخ پذيرش:  - 22/2/1395 دريافت:)تاريخ 

 

 چکيده
 بسیار اهمیت اقتصادي است کههاي مهم زراعي شامل گندم نان و ديگر گونه  .Triticum Lجنس (Poaceaeدرگیاهان خانوادۀ غلات )

، A (T. aestivum وم(ژن) ژنگان يدارا .Triticum Lهاي جنس گونهي مولکولتبارزايي ، پژوهش. در اين يۀ انسان دارنددر تغذبالايي 

T. turgidum ،T. urartu  وT. boeticum هاي بین رونوشتتواليبراي اين منظور . شد( بررسي( هاي ريبوزوميITS ) با استفاده از دو

ها با توالي يابي شد.تواليهاي بالا، افزايش و ژنوتیپ از گونه 26شده از  ي استخراجژنگاني DNAجفت آغازگر اختصاصي از روي 

ترسیم شد. نتايج وارۀ ژني محاسبه و درختها شدند. ماتريس فاصله يفرد هم ClustalW با الگوريتمو  MEGA 5.0افزار استفاده از نرم

بود.  50/60و  25/60به ترتیب  G+Cجفت باز و محتواي  700جفت باز و  650به ترتیب  ITS2و  ITS1هاي طول توالي ،نشان داد

با  شده انجام (فیلوژنتیکيتبارزايي ) تحلیل. درصد، به ترتیب( 88و  63) ها مشاهده شدجمعیت ITSنواحي  بالايي در يشدگ حفاظت

 ايه هرابط قرار داد. نتايج نشان داد، جداگانهپلوئید را در دو گروه هاي ديپلوئید و پليي گندمخوب بههاي افزايش شده، استفاده از توالي

 داد،بررسي نشان  اين ،يطورکل وجود دارد. به T.boeticumو  T.urartuو همچنین بین  T. turgidumو  T. aestivum نزديکي بین

  هستند.مناسب بسیار  تبارزاييهاي  براي بررسي ITS ينشانگرهاي مولکول

 

 .A ژنگان، (ITSهاي ريبوزومي )رونوشتوارۀ ژني، ي، درختمولکولتبارزايي  کليدي: هايهواژ
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ABSTRACT 
The genus Triticum L. includes bread wheat and other important cultivated species, which are economically 

important for large parts of the human food. In this study, we conducted a phylogenetic analysis of A genome-

possessing species of genus Triticum L. (T. aestivum, T. turgidum, T. urartu and T. boeticum). Here, the internal 

transcribed sequences (ITS) of nuclear ribosomal DNA were amplified by two pairs of primers in 26 genotypes from 

the above species. Sequenced amplicons were aligned by ClustalW. Divergence matrices and phylogenic dendrogram 

were made by MEGA 5.0. Results revealed the full length of sequences of ITS1 and ITS2 were 650 bp and 700bp, 

respectively and G+C content were 60.25 and 60.50 in them. High levels of conservation in sequences were found 

among genotypes (%63 and %88). Phylogenetic analysis using amplified sequences were successfully divided diploid 

and polyploid wheats into individual groups. Regarding to the results, there were close relationships within T. 

aestivum and T. turgidum and also within T. urartu and T. boeticum. However, our analysis suggests that the ITS 

molecular markers seem to be proper tools for plant phylogenetic studies. 
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 مقدمه

ای عنوان یک محصول راهبردی، اهميت ویژه گندم به

 .Triticum L . جنسددار در تأمين نياز غذایی انسان

 Poaceae ةخانوادمتعلق به و  Triticeae از طایفۀ

( .Triticum L) گندم جنساز  مختلفیهای گونه است.

با ا(، دی، تترا و هگز)مختلف پلوئيدی  دارای سطوح

، A ۀپای )ژنوم( ژنگان چهار .وجود دارند هفت ۀعدد پای

B، D و G  وجود دارند گندم  یها همۀ گونه ژنگاندر

(Golovnina et al., 2007; Mammdouh-Alnaddaf 

et al., 2013). 

 گونه  سه و شامل A ژنگان دیپلوئيد هایگندم

T. monococcum ،T. urartu  وT. boeoticum  و

، AB (T. durumهای ژنگانهای تتراپلوئيد شامل گندم

T. persicum ،T. dicoccum  وT. turgidum و )AG 

(T. timopheevi )هایگندمکه  یدرحالند. دار 

 .T. aestivum ،T هایگونه نيز شامل هگزاپلوئيد

spelta  وT .petropavlovskyi ( هستندBelgerami, 

2009; Mammdouh-Alnaddaf et al., 2013 .) 

صورت  به (rDNA) 1ایریبوزومی هستههای ژن

روی مناطق و متوالی  های ژنی تکراریخوشه

 2ایکروموزومی موسوم به مناطق سازمان هسته

(NORواقع شده ) اند. هر واحد تکراری شامل یک

 ETSکه متشکل از یک  رونویسی شونده است ۀناحي

و به  s18، ژن (3اندازهای خارجی رونوشت لهفاص)

های های بين رونوشت)توالی ITS1دنبال آن 

 s28ژن  یتو درنها s8/5 ،ITS2(، ژن 4ریبوزومی

پس  ةتکرارشوند ۀتکرارشونده از ناحي ۀ. هر ناحيهستند

 جدا( IGS) 5انداز بين ژنی از خود، با یک فاصله

 Baghaee-Ravari et al., 2007; Calonje et) شود می

al., 2009; Mammdouh-Alnaddaf et al., 2013.) 

 s18شده مانند  تشدت محافظ به ةنواحی کدکنند

 ،هستند سودمند، در سطح خانواده و بالاتر s28و 

سریعی را پشت سر  تکامل ITSنواحی  که یدرحال

ها تنوع نشان ها و جنسبين گونه اند وگذاشته

                                                                               
1. Ribosomal DNA 

2. Nucleolar Organizer Region 

3. External Transcribed Spacers 

4. Internal Transcribed Spacer 

5. Intergenic Spacer  

 (فيلوژنیتبارزایی )های  بررسی برای. بنابراین ندده می

های بسيار نزدیک به یکدیگر، ها و جنسگونه ۀمقایس و

 (.Mostafavi, 2013مناسب هستند )

 یهای مولکولروش نشانگرها و گذشته سدةدر 

 وجود رابطه بينو  یتکامل های  برای بررسی دیچن

ده از استفا . نخستينه استشدگندم استفاده های گونه

ITS 1980به اوایل  گندم هایگونه تکامل در بررسی 

 Dvorák & Appels, 1982; Peacock etد )گردبرمی

al., 1981) .مناطقی روی دچنهای  امروزه نيز بررسی 

ITS و خویشاوندی  تبارزایی های رابطه بررسیمنظور  به

 .انجام شده استهای مختلف گندم گونه

 تبارزایی های رابطهی منظور بررس بهدر یک تحقيق 

و   Aegilops نۀگو 19و چندشکلی نوکلئوتيدی ميان 

Triticum یابی مناطق از توالیITS  طول . شد استفاده

در  G+Cمحتوای و جفت باز  ITS 602-600 ۀمنطق

ITS1 هایدر همۀ گونه Triticum  وAegilops 9/63-

 بود %9/59-5/63ة محدوددر  ITS2% و در 3/60

(Mammdouh-Alnaddaf et al, 2013.). 

 9، قدیمی گندم نان رقم 48 در یک بررسی روی 

 AluI ،HpaII هایآنزیم با PCR-RFLPدر  ITS الگوی

این  .مشاهده شد( آنزیم در هر الگوسه )  TaqIو

 مانند DNAدر مقایسه با دیگر نشانگرهای  نشانگرها

ISSR(مورفيسم پلیچندشکلی )تری از ، درصد پایين 

 .(Carvalho et al,2009ند )ن دادنشا را

 22 در ITSتوالی نوکلئوتيدی  دیگر، بررسیدر 

. بررسی شد Aegilopsۀ گون پنج از جمعيت

 در توالی نوکلئوتيدی ایگونه مختص های جایگزینی

ITS توالی  در شد. مشاهده های مختلفگونه

 چندشکلی، های همساننمونه ITS نوکلئوتيدی

 های بينبه دليل تفاوت تکه ممکن اس مشاهده شد

 انواع مختلفی از حضورخاطر به  گياهان و یاهای ژنگان

 ،یطورکل به. یک گياه باشد ژنگاندر  ریبوزومی هایژن

های توالی ای گونه ينو هم ب یا گونه درون هم تنوع

 Goryunovaبود )بسيار کم  ITS rDNA نوکلئوتيدی

et al., 2005).  

تکاملی و  های رابطهی بررس ،هدف از این تحقيق 

شامل  A ژنگاندارای  های گندمبين گونه تبارزایی

 T .urartu)اینکورن  دیپلوئيد یا های وحشی وگندم
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A

b)های زراعی و ، گندم

T. aestivum (A)پلوئيد پلی
u
A

u
BBDD) و  

T. turgidum (A
u
A

u
BB))،  آغازگر  با استفاده ازITS 

 است. 

 

 هامواد و روش

های وحشی های مختلف گندمژنوتيپنمونه از  26بذر 

در سطوح مختلف پلوئيدی و  A ژنگاندارای و زراعی 

 .H) جو وحشی ۀهمچنين یک ژنوتيپ از گون

spontaneum) عنوان خارج گروه و برای تعيين  )به

( از بانک ژن دانشگاه ایلام تبارزاییدرخت  ۀریش

بذر از هر  10تا  7ميزان  (، تهيه شد و به1)جدول 

های کوچک در گلخانه کشت شد. دو ژنوتيپ در گلدان

ی از ژنگانی DNA، هاتا سه هفته پس از کشت بذر

صورت تک بذر و با روش  های دو برگی بهگياهچه

CTAB (Doyle & Doyle, 1987 )تغييریافته 

شده با  های استخراجاستخراج شد. کيفيت نمونه

درصد تعيين 8/0ورز روی ژل آگارز استفاده از الکتروف

 شد.

و تعيين کيفيت آن، نواحی  DNAپس از استخراج 

ITS جفت ای پليمراز و دوبا استفاده از واکنش زنجيره 

 50با حجم  PCRواکنش . شدند تکثيرآغازگر مختلف 

حاوی  1ميکروليتر مسترميکس 25ميکروليتر و شامل 

از آغازگرهای ميکروليتر از هرکدام  1اری، ذبارگ رنگ 

 یتدرنها .تهيه شد DNAميکروليتر  2وبرگشت و  رفت

 21دیونيزه ) (استریلسترون )حجم واکنش با آب 

با  PCRاکنش وميکروليتر رسيد.  50ميکروليتر( به 

و  (Biorad C1000TMاستفاده از دستگاه ترموسایکلر )

 ۀدرج 94اوليه در دمای  سازی واسرشت ۀبا یک مرحل

چرخه  38 آنگاهدقيقه آغاز شد.  4سلسيوس به مدت 

 92 در دمای سازی متوالی واسرشت ۀشامل سه مرحل

 در دمای ثانيه، اتصال آغازگر به الگو 30درجه به مدت 

 ۀرجد 35سلسيوس )برای آغازگر اول( و یا  ۀرجد 48

ثانيه و بسط  30سلسيوس )برای آغازگر دوم( به مدت 

 45دت سلسيوس به م ۀدرج 72جدید در دمای  ۀرشت

واسرشت  ۀیک مرحل دوبارهثانيه تکرار شدند. سپس 

                                                                               
1. Mastermix 

ثانيه  30سلسيوس به مدت  ۀدرج 94سازی در دمای 

 ۀدرج 35یا  48و اتصال آغازگر به الگو در دمای 

یک  یتثانيه انجام شد. درنها 30سلسيوس به مدت 

 دقيقه 10به مدت سلسيوس  ۀدرج 72دمای  مرحله

نگهداری نيز  .فته شدمنظور بسط نهایی در نظر گر به

 دقيقه انجام  10سلسيوس به مدت  ۀدرج 4در دمای 

 . شد

با استفاده از الکتروفورز و ژل  PCRمحصولات 

دقيقه  110و به مدت  90درصد تحت ولتاژ  5/1آگارز 

شدند.  جداسازی TAE 1Xو با استفاده از بافر 

شده با محلول اتيدیوم بروماید  افزایش های هقطع

 35تا  25، به ميزان یت. درنهاندشد آميزی رنگ

دارای کيفيت  تکثيرشدةهای ميکروليتر از نمونه

مناسب، برای تخليص و تعيين توالی به شرکت 

 تکاپوزیست ارسال شدند.

یابی محصولات از توالی آمده دست بههای داده

PCR افزار با استفاده از نرمMEGA 5.0  و به روش

ClustalW  .همچنين درصد ردیف و تنظيم شدند

ها بازها در آنچندشکلی، محتوای نوکلئوتيدی و جفت

ماتریس فاصله برای هرکدام از آغازگرها با  .شدبررسی 

 های و بر پایۀ ضریب DARwin 6.0افزار استفاده از نرم

بين  ۀرابطمنظور بررسی  به ، محاسبه شد.همسانی نبود

ون های مختلف و آگاهی از ميزان تنوع ژنتيکی درگونه

افزار مورد بررسی، با استفاده از نرم ۀگون چهارو بين 

MEGA 5.0 در گروه عنوان یک  ها بههرکدام از گونه

ژنتيکی درون و بين هر  های هنظر گرفته شدند و فاصل

ای  نمودارشجرهمحاسبه و با یکدیگر مقایسه شد.  گروه

های و گونهها ( ژنوتيپتبارزاییدندروگرام )درخت یا 

تجزیه . شدترسيم  MEGA 5.0 افزارنرم وسطتمختلف 

افزار ها توسط نرم( گونهPCAهای اصلی )به مؤلفه

DARwin 6.0  ی آن با استفاده دوبعدمحاسبه و نمودار

لکولی وواریانس م ۀتجزیرسم شد.  Excelافزار از نرم

(2
AMOVAاز آغازگرهای  آمده دست بههای ( داده

ITSافزار ، توسط نرمGeneAlex ۀگون چهاربر پایۀ  و 

 انجام شد.مختلف، 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                                               
2. Analysis of Molecular Variance 
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 های مورد استفاده در تحقيقنوتيپمشخصات ژ. 1جدول 
Table 1. Information of genotypes used in the study 

Origin Genome Species Row 
Azarbaijanegharbi (Naghadeh) 6x AuBD T. aestivum 1 
Golestan(Gonbad) 6x AuBD T. aestivum 2 
Qazvin 6x AuBD T. aestivum 3 
Esfahan(Shahr Reza) 6x AuBD T. aestivum 4 
Khuzestan (Izeh) 6x AuBD T. aestivum 5 
Ilam (Salehabad) 6x AuBD T. aestivum 6 
Lorestan (Sepid dasht) 2x Ab T. boeticum 7 
Alborz (Taleghan) 2x Ab T. boeticum 8 
Kermanshah (Javanrood) 2x Ab T. boeticum 9 
Azarbaijanegharbi (Silvana) 2x Ab T. boeticum 10 
Ilam (Sarableh) 2x Ab T. boeticum 11 
Khuzestan(Ahvaza) 4x AuB T. turgidum 12 
Ardabil 4x AuB T. turgidum 13 
Kohkiluye va boyerahmad (Yasooj) 4x AuB T. turgidum 14 
Kordestan 4x AuB T. turgidum 15 
Khorasan (Mashhad) 4x AuB T. turgidum 16 
Ilam (Mehran) 4x AuB T. turgidum 17 
Kermanshah (Kerand Gharb) 2x Au T. urartu 18 
Kordestan (Saghez) 2x Au T. urartu 19 
Kordestan (Marivan1) 2x Au T. urartu 20 
Chaharmahale Bakhtiari (Sisakht) 2x Au T. urartu 21 
Chaharmahale Bakhtiari (Farokh Shahr) 2x Au T. urartu 22 
Kermanshah (Songhor) 2x Au T. urartu 23 
Kermanshah (Biston) 2x Au T. urartu 24 
Kermanshah 2x Au T. urartu 25 
Kordestan (Marivan2) 2x Au T. urartu 26 
Ilam (Golzar) 2x H H. spontaneum 27 

 
 مورد استفاده در تحقيق ITS هایمشخصات آغازگر .2جدول 

Table 2. ITS primers information used in the study 
TM (°C) Primer Sequence Strand Row 

52.8 5-̒GAGGAAGGAGAAGTGGTAAC-3 ̒Forward 
1 

58.4 5-̒CTGGGGTCGCGGTCGA-3 ̒Reverse 
38.1 5-̒TATCTTTAGAGGAAGGA-3̒ Forward 

2 
38.6 5-̒GATATGCTTAAACTCAGC-3 ̒Reverse 

 

 نتایج و بحث

ای پليمراز در هر آمده از واکنش زنجيره دست نتایج به

وجود چندشکلی در ميان  ةدهند دو آغازگر، نشان

آغازگر اول  که یطور مورد بررسی بود. به هایژنوتيپ

جفت باز در  650یک باند به طول  تکثيرموجب 

 21 ،19 ،18، 15، 7های ژنوتيپ شد و ژنوتيپ بيست

باندی توليد نکردند. آغازگر دوم نيز باندی  23و 

، 1های کرد و در ژنوتيپ تکثيرجفت  700 ةانداز به

 .(1)شکل  باندی مشاهده نشد 22و  21، 19، 18

Mammdouh-Alnaddaf et al. (2013 نيز در )

 Triticum های رابطه های خود و ضمن بررسی بررسی

L.  وAegilops L. های با استفاده از توالی 

ITS ،جفت باز را مشاهده  700به طول  ای قطعه

 کردند.
 

 
(: M)  جفت باز(، 700(: آغازگر دوم )Bجفت باز(، ) 650(: آغازگر اول )A، )ITSآمده از افزایش آغازگرهای  دست . نتایج به1 شکل

 جفت بازی 100سایز مارکر 
Figure 1. Results of amplification of ITS primers, (A): the first primer (650 bp), the second primer (700 bp), (M): 100 

bp DNA ladder 
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 های هآمده، ميزان چندشکلی قطع دست نتایج به بنابر

درصد و برای آغازگر  37شده برای آغازگر اول  افزایش

ی بالایی در شدگ حفاظت. بنابراین بوددرصد  12دوم تنها 

درصد( مشاهده  88و  63برای هر دو آغازگر ) ITSنواحی 

در هر دو آغازگر بيشترین و کمترین درصد شد. 

و   C  (5/32نوکلئوتيد به ترتيب مربوط به نوکلئوتيدهای 

 G+C( بود. همچنين محتوای 5/17و  75/17) Tو ( 32

 50/60و  25/60بر با برای هر دو آغازگر به ترتيب برا

این نتایج به ميزان زیادی با  (.3 )جدولمحاسبه شد 

ها ( همخوانی داشت، آن2005) .Goryunova et alنتایج 

نما یا  های گندمهای تکاملی گونه ضمن بررسی رابطه

، به ITSهای ( با استفاده از توالیAegilopsآجيلوپس )

د بررسی این نتيجه رسيدند که در هر سه آغازگر مور

، C (1/34بيشترین محتوای بازی مربوط به نوکلئوتيد 

( و کمترین محتوای بازی مربوط به 8/32و  1/31

. ميزان است( 3/17و 8/17 ،7/17) Tنوکلئوتيد 

درصد بود. از سوی  26چندشکلی نيز پایين و برابر با 

منظور  بهMammdouh-Alnaddaf et al. (2013 )دیگر، 

رزایی و چندشکلی نوکلئوتيدی ميان های تبا بررسی رابطه

 ITSیابی مناطق از توالی Triticumو  Aegilops ۀگون 19

 هایدر همۀ گونه G+Cمحتوای  .کردنداستفاده 

Triticum  وAegilops درصد و ميزان  60 در حدود

درصد بود که با نتایج این تحقيق  12/11چندشکلی 

سانی همخوانی دارد. دیگر محققان نيز به نتایج هم

 G+C (Nalini et al., 2007; Wang etينۀ محتوای درزم

al., 2000; Zhang et al., 2002 و ميزان پایين )

 ,.Carvalho et al., 2009; Hsiao et alچندشکلی )

 اند. ( دست یافته1995

نوکلئوتيدی دیدر هر دو آغازگر بيشترین محتوای 

ها ین آنکمتر که یدرحال ،بود CC نوکلئوتيددیمربوط به 

در هر یک از آغازگرها متفاوت بود. در آغازگر اول 

و  TAنوکلئوتيدهای  دی( مربوط به 32/0کمترین محتوا )

AT ( مربوط به 15/0و در آغازگر دوم )CA ،CG  وAC 

، 1نوکلئوتيدهای یکسان. از سوی دیگر، نسبت دیبود

)هر دو پورین یا هر دو پيریميدین( و غير  2همسان

                                                                               
1. Identical Pairs 

2. Transitionsal Pairs 

ی پورین و دیگری پيریميدین( در آغازگر )یک 3همسان

و برای آغازگر  95/3، 63/3، 48/92اول به ترتيب برابر با 

بود. بنابر نتایج  76/1و  63/2، 58/95دوم برابر با 

های تکثيرشده توسط هر دو آغازگر  قطعه آمده دست به

 شامل ميزان بالایی از دی نوکلئوتيدهای یکسان بود

 (.3 )جدول

هر دو آغازگر توسط  ۀهای فاصلریسمات سازگاری

بررسی شد. نتایج  4و آزمون مانتل XLSTATافزار نرم

و همبستگی بالای  سازگاری ةدهندآمده نشان دست به

که همبستگی  یا گونه های آغازگرهای مختلف بود، به داده

. بود 53/0 برابر با 0001/0ها در سطح احتمال آن

صورت  لفيق و نتایج بهها با هم تهای آن بنابراین داده

، ناهمسانی های ضریب یۀبر پا .شدتلفيقی بررسی 

)ژنوتيپ  T. aestivumهای بين گونهفاصله کمترین 

)ژنوتيپ  T. turgidum( و (گنبد، گلستان )2 ةشمار

و بيشترین  013/0( و برابر با (اهواز، خوزستان )12 ةشمار

، 13 ة)ژنوتيپ شمار T. turgidumهای فاصله بين گونه

، کرمانشاه 9 ة)ژنوتيپ شمار T. boeticumاردبيل( و 

به دست آمد. ميانگين فاصله  178/0( و برابر با (جوانرود)

 (. 4 بود )جدول 064/0آمده برابر با  دست و تنوع کل به

 

 هاي مختلفتنوع درون و بین گونه

، به ترتيب مربوط یگروه کمترین و بيشترین تنوع درون

 T. boeticum( و 018/0) T.aestivum هایبه گونه

توان گفت (، بنابراین می5)جدول  ( بود091/0)

رن بيشترین تنوع ینکوا دیپلوئيد یا یها گندم

تحقيقات  نتایج با نتایج ینی را دارند. اا گونه درون

 ;Hammer et al., 2000داشت ) پيشين همخوانی

Kharestani et al., 2013.) 

بين  ةهای مختلف نيز در محدودگونه یدو دوبه ۀفاصل

( و T. turgidum وT. aestivum  ۀبين گون ۀ)فاصل 026/0

( T. aestivumو  T. boeticum ۀبين گون ۀ)فاصل 099/0

 ةدهند ها نشانآمده بين گروه دست به نتایج. محاسبه شد

های مختلف بالای این نشانگر در جداسازی گونه قابليت

های با رین فاصلۀ بين گونهکه بيشت یطور به، است

 (.5 )جدول متفاوت به دست آمد های ژنگان
 

                                                                               
3. Transversional Pairs 

4. Mantel test 
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 های تکثيرشده. ميانگين محتوای نوکلئوتيدی توالی3جدول 
Table 3. Mean content of nucleotides in amplified sequences 

R (si/sv) ***sv **si *ii Dinucleotid Content 

(%) 
Nuleotid Content 

(%) Primer 

0.92 3.95 3.63 92.48 

0.63 GT 0.32 AT 0.95 CT 15.78 TT 17.5 T 
ITS1 

0.63 GC 0.47 AC 30.62 CC 0.95 TC 32.5 C 

0.79 GA 20.04 AA 0.63 CA 0.32 TA 21.75 A 
26.04 GG 0.95 AG 0.63 CG 0.47 TG 27.75 G 

1.50 1.76 2.63 95.58 

0.44 GT 0.29 AT 0.73 CT 16.54 TT 17.75 T 
ITS2 

0.15 GC 0.15 AC 30.89 CC 0.73 TC 32 C 

0.59 GA 20.49 AA 0.15 CA 0.29 TA 21.75 A 
27.67 GG 0.59 AG 0.15 CG 0.29 TG 28.50 G 

 .Identical Pairs, ** Transitionsal Pairs, *** Transversional Pairs *                  .های غير همسانجفت ***های همسان، جفت **های یکسان، جفت* 

 
 های مختلف. ضرایب عدم تشابه بين ژنوتيپ4جدول 

Table 4. Issimilarity coefficients between various genotypes 
T.urartu T.turgidum T.boeticum T.aestivum  

26 25 24 20 17 16 14 13 12 11 10 9 8 6 5 4 3 2 
                 - 2 

T
.a

es
ti

v
u
m

 

                - 0.019 3 
               - 0.014 0.018 4 
              - 0.019 0.016 0.022 5 
             - 0.016 0.022 0.017 0.022 6 
            - 0.076 0.078 0.079 0.080 0.077 8 

T
.b

o
et

ic
u

m
 

           - 0.131 0.177 0.173 0.171 0.174 0.173 9 
          - 0.131 0.045 0.084 0.082 0.079 0.077 0.077 10 
         - 0.047 0.147 0.043 0.066 0.066 0.065 0.064 0.067 11 
        - 0.067 0.077 0.171 0.076 0.022 0.024 0.018 0.017 0.013 12 

T
.t

u
rg

id
u

m
 

       - 0.029 0.074 0.082 0.178 0.078 0.022 0.025 0.025 0.025 0.028 13 
      - 0.027 0.026 0.065 0.074 0.170 0.074 0.031 0.032 0.031 0.027 0.028 14 
     - 0.013 0.024 0.029 0.066 0.074 0.172 0.073 0.033 0.032 0.031 0.029 0.030 16 
    - 0.029 0.025 0.030 0.022 0.061 0.075 0.171 0.071 0.023 0.025 0.022 0.023 0.026 17 
   - 0.058 0.067 0.062 0.071 0.068 0.020 0.048 0.151 0.044 0.069 0.072 0.069 0.070 0.067 20 

T
.u

ra
rt

u
 

  - 0.020 0.056 0.063 0.063 0.072 0.065 0.013 0.048 0.147 0.040 0.065 0.068 0.065 0.068 0.068 24 
 - 0.017 0.018 0.059 0.063 0.063 0.069 0.063 0.016 0.045 0.144 0.039 0.068 0.067 0.060 0.066 0.064 25 
- 0.066 0.062 0.063 0.091 0.095 0.097 0.101 0.096 0.063 0.069 0.138 0.043 0.094 0.093 0.099 0.100 0.096 26 

 
 های مورد بررسی. فاصلۀ ژنتيکی درون و بين گونه5جدول 

Table 5. Genetic distance within and between species 
Between Groups 

Within Groups Groups 
T.urartu T. turgidum T. boeticum T. aestivum 

   - 0.018 T. aestivum 
  - 0.099 0.091 T. boeticum 
 - 0.097 0.026 0.025 T. turgidum 
- 0.072 0.067 0.074 0.041 T. urartu 

 

 تبارزاییترسیم درخت 

ها و همچنين ژنوتيپ خویشاوندیمنظور بررسی  به

های داده ۀمختلف، با استفاده از ماتریس فاصل های گونه

ترین تلفيقی هر دو آغازگر و با استفاده از روش نزدیک

ای )درخت تبارزایی(  نمودار شجره( NJ) 1همسایه

رسيم ت  MEGA 5.0افزارتوسط نرمهای مختلف ژنوتيپ

حاصل از  ای (. هر دو نمودار شجره3و  2 هایشد )شکل

( را 3 ها )شکل( و گونه2 ها )شکل، ژنوتيپآغازگرها

و سطح پلوئيدی جداسازی  با ژنگان هماهنگ دقت به

ها به دو گروه ای ژنوتيپ نمودار شجره که یطور . بهکردند

                                                                               
1. Neighbor joining 

 پلوئيد و زراعی های پلی. گونهشدنداصلی تقسيم 

(T. aestivum  وT. turgidumدر یک گروه و گونه ) های

( T. urartuو  T. boeticumدیپلوئيد )اینکورن(، وحشی )

 قرار گرفتند.دیگر  در یک گروه

نيز ضمن  Bandopadhyay et al.  (2004)در بررسی 

های  های تبارزایی گونه تنوع ژنتيکی و رابطه بررسی

به  EST–SSRsای هآجيلوپس و گندم، با استفاده از توالی

نتایج همسانی با این تحقيق دست یافتند. همچنين در 

 ( نيز دو گونۀ 2013) .Kharestani et alهای  بررسی

T. urartu  وT. boeticum  در یک گروه قرار گرفتند. این

های دو گونه ها و ناحيه )موتيف(محققان همسانی در ژن

 را از دلایل این پدیده بيان کردند. 
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 ژنگانهای دارای گندم تبارزایی های ابطهربررسی 

A های کاریوتيپی نيز مؤید همين  با استفاده از ویژگی

در این  چراکه(. Ehtemam et al., 2014مطلب است )

  ،T. monococcum) اینکورنهای بررسی نيز گندم
T. boeticum  وT. urartu) های در یک گروه و گندم

( T. aestivumو  T. turgidum ،T. turgidumپلوئيد )پلی

 در یک گروه مستقل دیگر قرار گرفتند. 

 های رابطهفاصله و ، منظور بررسی پراکندگی به

دووجهی های مورد بررسی، نمودار تکاملی بين گونه

های مؤلفهبه ها با استفاده از تجزیه آن (پلاتبای)

اول برای ماتریس  ۀ( و بر پایۀ دو مؤلفPCAاصلی )

افزار (، با استفاده از نرم4 ها )جدولهگون عدم تشابه

DARwin 6.0  .ترسيم شد 

و  07/51اول و دوم، به ترتيب برابر  ۀسهم دو مؤلف

 اه دادهدرصد از کل  72/88مجموع دردرصد و  65/37

اول و دوم  ۀدهد که دو مؤلفاین مقادیر نشان می بود.

اند ميزان بالایی از درصد تنوع را توانسته یخوب به

 سبه کند.محا
 

 
 از گروه )جو وحشی( گونۀ بيرون های وحشی و زراعی گندم و یکدر گونه ITSآمده از آغازگرهای  دست ای به . نمودار شجره2شکل 

Figure 2. Dendrogram obtained by ITS primers in cultivated and wild species of Triticum L. and wild barely  
(H. spontaneum) 

 

 
 گونۀ جو وحشی و یک .Triticum Lهای مختلف در گونه ITSآمده از آغازگرهای  دست ای به . نمودار شجره3کل ش

Figure 3, Dendrogram obtained by ITS primers in various species of Triticum L. and wild barely (H. spontaneum) 

 

 
 های وحشی و زراعی گندمهای اصلی گونهمؤلفه آمده از تجزیه به دست . نمودار دووجهی به4شکل 

Figure 4. The chart of Bioplot obtained from principal component analysis in wild and cultivated Triticum L. 
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دووجهی نمودار آمده،  دست نتایج به یۀبر پا

ها را به سه گروه مختلف تقسيم جمعيت آمده دست به

 و  T. urartuهای وحشی راین، گونهببناکرد. 

T. boeticum صورت دیپلوئيد و ژنگان  که هر دو بهA 

ند، در یک سمت محور مختصات و نزدیک به دار

 اند. همدیگر قرار گرفته

 و  T. aestivumپلوئيد های زراعی و پلیگونه

T. turgidum  های ژنگانکهA  وB ند، بسيار دار

جای گرفتند. از سوی  نزدیک به هم و در یک گروه

 بيرون ازعنوان  نيز که به H. spontaneum ۀدیگر، گون

های وحشی زیادی از گونه ۀ، با فاصلشد گروه استفاده

و زراعی گندم، در سمت دیگری از محور مختصات و 

  (.4 قرار گرفت )شکلجداگانه در یک گروه 

 

 گیري کلینتیجه

 مورد ITSتوسط آغازگرهای  تکثيرشدههای توالی

 

استفاده در این تحقيق، به ميزان بالایی ردیف بازی 

ی بالای شدگ حفاظتة دهند نشانهمسان داشتند که 

ها در ها در طی تکامل و توان بالای آناین توالی

های ژنگان منشأو شناسایی  تبارزایی های رابطهبررسی 

های . از سوی دیگر، اگرچه همۀ گونهاستمختلف 

در یک گروه کلی و گونۀ جو  A ژنگانگندم دارای 

وحشی در یک گروه مستقل قرار گرفت، اما این گروه 

پلوئيدها بود و یرگروه دیپلوئيدها و پلیزکلی شامل دو 

های با ی قادر به جداسازی گونهخوب بهاین آغازگرها 

های های همسان در گروهژنگانسطوح پلوئيدی و 

 های غيرهمسان بودند، که ژنگانیکسان و 

و  خویشاوندیها برای تعيين کان استفاده از آنام

های ویژه جایی که شباهت ها بهجداسازی گونه

بر  درستبندی زیاد است که رده قدر آنشناسی  یختر

است را فراهم  دشوار یشناس یخترپایۀ صفات 

 کنند. می
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