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ABSTRACT 

Introduction: Assessment of the genetic diversity of crops is vital to plant breeding and heritage conservation programs. Genetic diversity in 

plant species is important for selecting the right parents for hybridization and producing suitable offspring. The genetic diversity of durum wheat 

compared to other crops has decreased significantly during the time, initially due to the domestication of the plant and gradually due to the use of 

uniform and modified germplasm, which has shown this to be a threat. 

Materials and methods: Genetic diversity and population structure of a set of durum wheat germplasm, including 36 durum wheat landraces and 

five new cultivars, were evaluated using 15 Dof markers. 

Results: The total number of amplified bands was 117, of which 79 were polymorphic with an average polymorphism of 62.32%. The mean 

polymorphism information content, marker index, and resolving power in the population were 0.34, 1.61 and 1.9, respectively. According to the 

indices calculated in this study, Dof16, Dof20, Dof31 and Dof35 markers are more suitable for studying the genetic diversity of durum wheat. 

Population structure analysis divided germplasm into three subgroups (K=3). The molecular analysis of variance based on three subgroups 

obtained from STRUCTURE for Dof markers showed that the variance within and between subgroups was 85% and 15% of the total variance, 

respectively. Principal coordinate analysis partly corresponded to the result of population structure and divided the germplasm into three groups. 

Conclusion: The results of the present study showed a high level of polymorphism and diversity in Dof markers, indicating the efficiency of 

these markers in differentiating durum wheat genotypes in this study. Due to the very high conservation of Dof sequences, this specific marker is 

significant in plants, so this marker can be used to study genetic diversity in different plant species. 
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 Dof ی( با استفاده از نشانگرهاTriticum durum L.گندم دوروم ) یتتار جمعتنوع و ساخ یابیارز
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 چکیده

 یها¬در گونه یکیژنتتنوع  دارد. یاتید حربرکا یتوارث یراصلاح نباتات و حفاظت از ذخا یها¬امهرنب یبرا یزراع یاهاندر گ یکیتنوع ژنت یابیارز :مقدمه

با گذشت  عیزرا یاهانگ یرگندم دوروم نسبت به سا یکیدارد. تنوع ژنت یتنتاج مناسب اهم یدو تول ها¬یریگ¬مناسب در دورگ ینانتخاب والد یبرا یاهیگ

و اصلاح شده بوده که  یکنواختپلاسم ژرم یریکارگ¬به یلبه دلو به مرور  یاهکردن گ یاهل یلبتدا به دلدر ا کاهش نیاست. ا یافته یریزمان کاهش چشمگ

 .است یدهگرد یاننما یدتهد یکبه صورت اکنون 

آغازگر  15با استفاده از  یرانیا یدو پنج رقم جد یقم بومر 36پلاسم گندم دوروم شامل مجموعه از ژرم یک یتو ساختار جمع یکیتنوع ژنت :هاروشمواد و 

Dof ر گرفتراق یابیمورد ارز. 

بود. میانگین شاخص  32/62د چندشکلی کل برابر با و میانگین درص چندشکلی بودند عدد دارای 79بود که  نوار 117تعداد کل قطعات تکثیر شده  :هایافته

ین محاسبه شده در ا هایبنابراین با توجه به شاخص بود. 9/1و  61/1، 34/0 ترتیببه در جمعیت ، شاخص نشانگر و قدرت تفکیکمحتوای چندشکلی

 ،تجزیه ساختار جمعیت .تشخیص داده شدندتر گندم دوروم مناسبت برای بررسی تنوع ژنتیکی Dof35و  Dof16 ،Dof20 ،Dof31مطالعه، نشانگرهای 

 ،Dofبرای نشانگرهای  STRUCTUREگروه حاصل از زیر لکولی بر اساس سهانس موتجزیه واریهمچنین  .تقسیم کرد (K=3) گروهزیرپلاسم را به سه ژرم

ساختار  ایج تجزیهنتبا  تجزیه به مختصات اصلی تقریباً از واریانس کل بود. درصد 15و  85ترتیب  ها بهگروهزیرنشان داد که سهم واریانس درون و بین 

 .کرد گروه تقسیم سهپلاسم را به و ژرم داشتجمعیت مطابقت 

ر تمایز انگرها دگر کارایی این نشنشان داد که بیان Dof با استفاده از نشانگرهایرا چندشکلی و تنوع  نتایج مطالعه حاضر سطح بالایی از گیری:نتیجه

بالایی بسیار اهمیت ان از نشانگر اختصاصی در گیاهاین ، Dofی هادلیل حفاظت شدگی بسیار بالای توالیبههای گندم دوروم در این تحقیق بود. ژنوتیپ

 .استفاده کردی م نشانگراین سیستهی مختلف از های گیاتنوع ژنتیکی در گونهررسی توان در بیبنابراین م .برخوردار است

 .یمولکول یهاشاخص ی،مولکول یانسوار یهتجز ی،به مختصات اصل یهتجز یکی،تنوع ژنت های کلیدی:ژهاو

 مقاله پژوهشی نوع مقاله:
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 مقدمه

، (Triticum turgidum L. var durum) گندم دوروم

است  B (AABB)و  Aهای شامل ژنوم ی تتراپلوئیدانهگو

 Hu)شود ای کشت میوای مدیترانهاطق با آب و هکه در من

et al., 2015). ای هترین گونهیگندم دوروم یکی از ضرور

 17بیش از در سطحی در سراسر جهان  کهغلات است 

 1/38د جهانی آن ولیو تشود هکتار کشت میمیلیون 

 ,.Xynias et al)است بوده  2019میلیون تن در سال 

-. ارزیابی تنوع ژنتیکی در گیاهان زراعی برای برنامه(2020

کاربرد حیاتی  ،اصلاح نباتات و حفاظت از ذخایر توارثیهای 

های گیاهی برای انتخاب والدین دارد. تنوع ژنتیکی در گونه

. ها و تولید نتاج مناسب اهمیت داردگیریمناسب در دورگ

زراعی با سبت به سایر گیاهان ژنتیکی گندم دوروم ن تنوع

این گذشت زمان کاهش چشمگیری یافته است که در ابتدا 

-کاهش به دلیل اهلی کردن گیاه و به مرور به دلیل به

پلاسم یکنواخت و اصلاح شده بوده که این کارگیری ژرم

موضوع را به صورت تهدیدی نمایان ساخته است 

(Dubcovsky & Dvorak, 2007) بررسی تنوع ژنتیکی با .

استفاده از نشانگرهای مولکولی اساس درک ساختار ژنوم، 

پلاسم گیاهی، توصیف و نگهداری تنوع ژنتیکی در ژرم

های روشابداع های اساسی صفات مهم و شناسایی ژن

 Hayden et)باشد یبرای بهبود محصول م اصلاحی مطلوب

al., 2009)مولکولی نشانگرهای ویژهبه مولکولی، های. روش 

، 1تکثیر یافته تصادفی DNAچندشکلی قطعات  مانند

طولی  چندشکلی، 2قطعات برش یافتهچندشکلی طولی 

های تکراری ساده یا توالی، 3طعات تکثیر یافتهق

 تغییرات مطالعه برای گسترده طوربه غیره و 4هاریزماهواره

 Karp et) اندشده استفاده هاگونه بین و درون DNA توالی

al. 1997.) یا هاژن کدکننده ناحیه از آغازگرها از استفاده 

 اتصال) Dof سیرونوی فاکتور مانند شده حفاظت هایمیندُ

DNA تواندمی تنوع تحلیل و تجزیه برای (5انگشت یک با 

 با که باشد عملکردی نشانگرهای توسعه برای جایگزینی

 Rouhian et) داری دارندارتباط معنی زراعی مهم صفات

al., 2017.)  

 رونویسی کنترل طریق از بیولوژیکی فرآیندهای از بسیاری

 گیاهان بنابراین،. شوندمی تنظیم گیاهان در خاص هایژن

 مراحل به پاسخ در دقیق و مناسب رونویسی تنظیم برای

 6رونویسی فاکتور زیادی تعداد به محیطی تغییرات و رشد

(TF )توالی عناصر رونویسی فاکتورهای .دارند نیاز DNA 

 کردن فعال مسئول و دهندمی تشخیص پروموتر در را خاص

 بیان کنترل مقابل رد پلیمراز RNA فعالیت سرکوب یا

 (.Takatsuji, 1998) هستند هدف ژن یک مکانی و زمانی

 اتصال میندُ یک شامل معمولی گیاهی رونویسی فاکتور یک

 تنظیم میندُ یک الیگومریزاسیون، محل یک ،DNA به

 
1 Random Amplified Polymorphic DNA 
2 Restriction Fragment Length Polymorphism 
3 Amplified Fragment Length Polymorphism 
4 Simple Sequence Repeats 
5 DNA binding with one finger 
6 Transcription Factor 
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 از بسیاری .است ایهسته یابیمکان سیگنال یک و رونویسی

 و DNA به لصاات ناحیه نوع یک تنها رونویسی فاکتورهای

 تنظیم میندُ فاقد برخی اگرچه دارند، الیگومریزاسیون ناحیه

 Gupta) هستند خاص DNA به اتصال ناحیه یا رونویسی

et al., 2015.) ُبه اتصال میند DNA یک TF ،دلیل به 

 سیس توالی عناصر در DNA با بازی اسیدآمینه وجود

 تعیین ار رونویسی فاکتور ویژگی بنابراین و نموده تعامل

 اسیدآمینه بقایای این فضایی آرایش رسدمی نظر به. کندمی

 پذیریگزینش و ترکیبی میل بر DNA به اتصال میندُ در

 تعیین مسئول الیگومریزاسیون ناحیه .گذاردمی تأثیر هاآن

 عوامل اکثر زیرا است، پروتئین-پروتئین هایبرهمکنش

 دهند تشکیل را یهمودایمرهای یا/و هترو توانندمی رونویسی

 -سازیفعال کارایی توالی، عنصر ویژگی بر نهایت در که

 یابی هسته تأثیرو مکان DNA به اتصال میل یا ترانس

 که شودمی زده تخمین .(Kono et al., 2012) گذارندمی

 رمزگذاری را TFs یوکاریوتی هایژن از درصد پنج تقریباً

 امروز، به تا(. Riechmann & Ratcliffe, 2000) کنندمی

 شناسایی شده DNA به اتصال مختلف میندُ 100 از بیش

 اساس بر (.Kummerfeid &Teichmann, 2006) است

 مختلفی هایخانواده به هاDNA، TF به اتصال هایمیندُ

 یا MYB مانند) هاآن از برخی که شوندمی بندیطبقه

bHLH )که حالی در شوند،می یافت هایوکاریوت همه در 

لمرو ق (DOF ،DREB ،WRKY ،NAC) دیگر برخی

 گیاه، مخصوص رونویسی عوامل از فهرستی .دارند اختصاصی

و  DNA به اتصال دامنه ها،آن ساختاری هایویژگی

 Gupta) همکاران و گوپتا توسط هاآن بیولوژیکی هاینقش

et al., 2015است. شده ( خلاصه 

 رونویسی فاکتورهای( Dof) انگشت یک با DNA اتصال

 طول دارای عموماً Dof هایپروتئین. هستند گیاه مخصوص

 از Dof شدهحفاظت بسیار میندُ با اسیدآمینه 400 تا 200

 روی انگشت یک عنوان به که هستند اسیدآمینه 52 تا 50

 کنندهتنظیم عنصر یک که است شده ساخته C2C2 نوع

 شناسدمی 'AAAG-5-'3 مشترک هسته دنباله با را سیس

(Yanagisawa & Schmidt, 1999 .)میندُ برخلاف N 

 در رونویسی تنظیمی میندُ یک شده، حفاظت ترمینال

 که است متفاوت بسیار Dof هایپروتئین C ترمینال

 واکنش مختلف کنندهتنظیم مواد یا هاپروتئین با تواندمی

 کند مهار یا فعال را ژن رونویسی تا دهد نشان

(Yanagisawa, 2002 .)ُمیند Dof دو میندُ یک 

 و پروتئین-DNA برهمکنش دو هر که است عملکردی

 ,Kang & Singh) ندنکمی تنظیم را پروتئین-پروتئین

 اولین ،DNA به متصل پروتئین یک عنوانبه (.2000

 شد مشخص و شناسایی ذرت در Dof (ZmDof1)پروتئین 

(Yanagisawa & Izui, 1993.) ًژن زیادی تعداد متعاقبا 

Dof هایژن تعداد. شد یافت گیاهان مختلف هایژنوم در 

Dof به بسته ژنوم بر مبتنی هایبررسی از شده شناسایی 

 ،آرابیدوپسیس در 36 مثلاً ؛است متفاوت گیاهی هایگونه

 در 34 سورگوم، در 28 جو، در 26 برنج، در 30
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 در 29 ،فلفل در 33 خیار، در 36 ذرت، در 46 فرنگی،گوجه

 ,.Rouhian et al) سویا در 78و  گندم در 31 ،بادمجان

 ژنوم شناسایی بر مبتنی هایبررسی از Dof هایژن (.2017

 ناحیه در آمینهاسیدهای توالی شباهت اساس بر .اندشده

 A-G زیرخانواده هفت به Dof خانواده ،Dof میندُ

 دهندهنشان است ممکن هازیرخانواده این. شد بندیطبقه

 گیاهان نمو و رشد تنظیم در متفاوت ردیلکعم هایگروه

 (.Moreno-Risueno et al., 2007) باشند

 استفاده با بررسی تنوع ژنتیکی گندم دوروم مورد در کنونتا

ای انجام نشده مطالعه عملکردی نشانگر عنوان به Dof از

ژنتیکی و ساختار تنوع تخمین هدف این مطالعه لذا است. 

 باشد.می Dofای تفاده از نشانگرهگندم دوروم با اسارقام 

 

 هامواد و روش

 و جدید ژنوتیپ گندم دوروم شامل ارقام بومی 41تعداد 

سسه تحقیقات کشاورزی دیم، ؤمعاونت م( از 1)جدول 

ای در گلدان، سرارود کرمانشاه تهیه و تحت شرایط گلخانه

برداری در اوایل رشد از برگچهبعد از نمونه. ندکشت داده شد

 منفی بیست درجهها به دمای جوان و انتقال آن یها

های هیدرولیز کننده، توقف فعالیت آنزیم با هدفگراد سانتی

های برگی جوان با استفاده از کیت نمونهاز  DNAاستخراج 

BIO BASIC (Cat/Sk8262) منظورحذف انجام شد. به

RNA میکرولیتر از آنزیم  1-2ها، از نمونهRNase  برای هر

از دو  DNAد. برای تعیین کمیت و کیفیت استفاده ش هننمو

و ژل  UVروش دستگاه اسپکتروفتومتر بر اساس جذب 

  گردید. درصد استفاده 8/0آگارز 

 Dofآغازگر  15با استفاد از ای پلیمراز واکنش زنجیره

روحیان و  ( توسط2طراحی شده برای خانواده غلات )جدول 

با استفاده از مستر  ، و(Rouhian et al., 2017همکاران )

 Ampliqon (Taq DNA Polymerase 2x میکس

Master Mix Red) .واکنش  انجام شدPCR  25در حجم 

 2Xمیکرولیتر مخلوط واکنش  5/12میکرولیتر، شامل 

(Amplicon)  ،5/8  میکرولیتر آب مقطر دیونیزه، دو

 DNAو دو میکرولیتر  (pmol/μl 5) میکرولیتر آغازگر

بود. تعیین بهترین دمای اتصال آغازگرها ( ng/μl 5ژنومی )

بر اساس توصیه شرکت سازنده و پس از انجام چند واکنش 

PCR .در  در دماهای مختلف برای هر آغازگر مشخص شد

 SimpliAmpاین تحقیق از دستگاه ترموسایکلر مدل 

 استفاده شد. Applied Biosystemsساخت شرکت 

 DNAسازی اولیه واسرشت لای پلیمراز شامواکنش زنجیره

و سپس  دقیقه پنج به مدتگراد درجه سانتی 95در دمای 

 95سازی در دمای واسرشت به شرح زیر بود: سیکل 35

دقیقه، اتصال آغازگر به مدت  1گراد به مدت درجه سانتی

گراد به درجه سانتی 72دقیقه، بسط آغازگر در دمای  یک

درجه  72 دقیقه و بسط نهایی در دمای یکمدت 

   .دقیقه 10 گراد به مدتسانتی

با استفاده از  Dof نشانگرهای حاصل از PCRهای فرآورده

درصد تفکیک و به منظور  5/1الکتروفورز افقی با ژل آگارز 
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 safe stain (sinaclon)مشاهده قطعات تکثیر یافته با 

و به مدت دو  100الکتروفورز با ولتاژ گردیدند.  آمیزیرنگ

برداری به کمک نیم انجام شد. مشاهده و عکس ساعت و

 ,Gel Doc(WGD-30, Daihan Scientificدستگاه 

WISD)  صورت گرفت. در نهایت به منظور امتیازبندی

ها های حاصل از الکتروفورز و به دلیل ماهیت کیفی دادهداده

عنوان یک صفت در تکثیر شده به DNAهر یک از قطعات 

ها به صورت یک )وجود ی آنهدنظر گرفته شد و امتیاز

انجام  Excelقطعه( و صفر )عدم وجود قطعه( در نرم افزار 

شاخص محتوای چندشکلی از رابطه زیر برای محاسبه شد. 

 استفاده شد:

PIC= 1- p2- q2 

 فراوانی نوار غایب است qفراوانی نوار موجود و  pکه 

(Mousapour Gorgi et al., 2011.)  برای محاسبه

تعداد نوارهای چندشکل در شاخص ( MI) 7نگراششاخص ن

به  .(Kumar et al., 2009)محتوای چندشکلی ضرب شد 

( EMR) 8منظور برآورد شاخص نسبت چندشکلی موثر

درصد چندشکلی در تعداد نوارهای چندشکلی ضرب شد 

(, 2009et al. Kumar). 9قدرت تفکیک (RP ) نیز از رابطه

RP=  به دست آمد که[(Pi-5/0)×2]-1=IB  وPi 

 .(Altıntaş et al., 2008)نسبت افراد دارای نوار است 

افزار تعیین ساختار جمعیت با استفاده از نرم 

STRUCTURE 2.3.4  انجام شد(Pritchard et al., 

 
7 Marker Index 
8 Effective Multiplex Ratio 
9 Resolving Power 

و مبتنی بر  10ای بیزدر این روش از تجزیه خوشه .(2000

بدون داشتن  K clusterها به مدل برای اختصاص ژنوتیپ

تعداد  .شودفرض از خویشاوندهای جمعیت استفاده میپیش

های مورد مطالعه در جمعیت مورد )زیرجمعیت Kبهینه 

 Burning 100000سازی با طول دوره طریق شبیهنظر( از 

افزار تعیین در این نرم MCMC 100000ر و تعداد تکرا

در نظر گرفته شد، همچنین تعداد  1-10نیز  Kتعداد  .شد

با استفاده از  K∆و  [LnP(D)]زیر جمعیت از طریق رسم 

تعیین شد  Structure harvesterافزار آنلاین نرم

(Evanno et al., 2005) . تجزیه به مختصات اصلی با

انجام گرفت. برای تجزیه  Past3.02افزار استفاده از نرم

 استفاده شد. GenAlex 6.51افزار واریانس مولکولی از نرم

 
10 Bayesian Clustering Method 
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 .ژنوتیپ گندم دوروم مورد بررسی 41منشأ، نام و شماره  -1جدول 

Table 1. Origin, name and number the 41 of Durum wheat genotype. 

 منشاً

Origin 

 نام/شجره ژنوتیپ

Name 

 بومی/جدید

Landrace/New 

 شماره

NO. 

 
 منشاً

Origin 

نام/شجره 

 ژنوتیپ

Name 

 بومی/جدید

Landrace/New 

 شماره

NO. 

Khorramabad KC-656 Landrace 22  Khorramabad KC-643 Landrace 1 

Iran Dena New cultivar 23  Khorramabad KC-659 Landrace 2 

Islamabad-e-

Gharb 
KC-591 Landrace 24  Kermanshah KC-911 Landrace 3 

Khorramabad KC-647 Landrace 25  Iran KC-981 Landrace 4 

Iran W-C 45587 Landrace 26  Iran KC-1033 Landrace 5 

Gachsaran TN-12571 Landrace 27  Iran KC-1047 Landrace 6 

Kermanshah TN-12595 Landrace 28  Iran KC-2887 Landrace 7 

Iran G-1252/ZARDAK Landrace 29  Mashhad KC-3296 Landrace 8 

Iran 
Zardak/3/61-130/414-

44//CAK 79 
Landrace 30  Mashhad KC-3399 Landrace 9 

Iran Saji New cultivar 31  Iran KC_3632 Landrace 10 

Iran Zardak Landrace 32  Kermanshah TN_12598 Landrace 11 

Iran 65-12-3-3 Landrace 33  Khorramabad KC-678 Landrace 12 

Iran 25-25-1-5 Landrace 34  Kermanshah KC-874 Landrace 13 

Iran 75-5-3-5 Landrace 35  Khorramabad KC-963 Landrace 14 

Iran 409 Landrace 36  Iran KC-1298 Landrace 15 

Iran 259 Landrace 37  Iran KC-1648 Landrace 16 

Iran 15-15-1-3 Landrace 38  Mashhad KC-3296 Landrace 17 

Iran 240 Landrace 39  Ahar TN-12736 Landrace 18 

Iran 37-24-2-3 Landrace 40  Iran Shabrang New cultivar 19 

Iran 249 Landrace 41  Iran Behrang New cultivar 20 

     Iran Dehdasht New cultivar 21 

 

 جینتا

استفاده شده در این پژوهش همگی  Dofجفت آغازگر  15

دهی بوده و مورد استفاده قرار گرفتند. دارای قابلیت نمره

نشان داده  1نمونه عکس الکتروفورز محصولات در شکل 

ه ارائ 3نتایج مربوط به این آغازگرها در جدول  شده است.

بود که  نوار 117شده است. تعداد کل قطعات تکثیر شده 

عدد دارای چندشکلی بودند و میانگین درصد چندشکلی  79

بود. بیشترین شاخص محتوای چندشکلی  32/62با  کل برابر

 Dof31و  Dof16 ،Dof 25و مربوط به آغازگرهای  49/0

تعلق  Dof37بود که به نشانگر  02/0بود و کمترین آن 

در ( PIC) وای چندشکلیانگین شاخص محتمیداشت. 

محتوای اطلاعات چندشکلی یکی از  بود. 34/0جمعیت 
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مقایسه نشانگرها از نظر قدرت تمایز پارامترهای مهم برای 

باشد. مقادیر بالای این شاخص دلالت بر چندشکلی ها میآن

 زیاد و بیانگر قدرت تفکیک بالای آن نشانگر است

(Carvalho et al., 2009 .) شاخص محتوای چندشکلی در

نشانگرهای غالب از صفر تا نیم متغیر است و هر چه این 

دهنده قدرت تفکیک بالاتر آغازگر نشان ،عدد بزرگتر باشد

بیشترین (. Anderson et al., 1993) مورد استفاده است

به مقدار  Dof35و  Dof18درصد چندشکلی را آغازگرهای 

 Dof37غازگر به آآن مربوط و کمترین داشتند درصد  100

درصد بود. بیشترین نسبت چندشکلی موثر  25به مقدار 

تعلق داشت و کمترین  Dof16بود که به آغازگر  08/10

. بود Dof37به آغازگر مربوط بود که  25/0نسبت آن 

و  Dof16و مربوط به آغازگر  97/4بالاترین شاخص نشانگر 

شاخص . ثبت شد Dof37گر نشان برایو  006/0کمترین آن 

نشانگر اطلاعات بیشتری نسبت به شاخص محتوای 

علاوه بر  زیراگذارد، چندشکلی برای آغازگرها در اختیار می

مزایای شاخص محتوای چندشکلی، تعداد کل باندها و 

گیرد و پتانسیل هر نسبت چندشکلی را هم در نظر می

 Powell)کند آغازگر را جهت تولید باند بیشتر مشخص می

et al., 1996).  و مربوط به  78/4بالاترین قدرت تفکیک

بود که به آغازگر  09/0و کمترین آن  Dof16آغازگر 

Dof37   .با توجه به این نتایج اکثر در مجموع تعلق داشت

آغازگرهای مورد استفاده از کارایی قابل قبولی برخوردار 

 50/0تا  25/0ها بین آن PICبودند. آغازگرهایی که مقادیر 

 ،هستند 25/0باشد سودمند هستند و آنهایی که کمتر از 

 (.Ditta et al., 2018) باشندحاوی اطلاعات اندکی می

های محاسبه شده در این مطالعه، بنابراین با توجه به شاخص

برای  Dof35و  Dof16 ،Dof20 ،Dof31نشانگرهای 

به نظر تر مناسبتگندم دوروم بررسی تنوع ژنتیکی 

 .رسندیم

 

 

 .بر روی ژل آگارز Dofهای مختلف گندم دوروم برای آغازگر ژنوتیپ PCRالکتروفورز محصولات  -1شکل 

Figure 1. Electrophoresis of PCR products from different genotypes of durum wheat for Dof 

marker on agarose gel. 
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 .های گندم دوروم مورد مطالعهتنوع ژنتیکی ژنوتیپ بررسیبرای  دهاستفا مورد Dof آغازگرهای مشخصات -2جدول 

Table 2. Characteristics of Dof markers used to investigate the genetic diversity of durum wheat 

genotypes studied. 

 ردیف

NO. 

 آغازگر

Primer 

 5→ʹ3ʹ آغازگر رفت توالی

Forward Primer 5ʹ→3ʹ 

 5→ʹ3ʹ آغازگر برگشت توالی

Reverse Primer 5ʹ→3ʹ 

 اتصال دمای

Annealing 

temperature 

1 Dof 16 GCACCACCACCACCACCACCAG CGTTGCCACCGCCCCAGAAT 56 

2 Dof 18 GCGCGGCCGAACTCAAT AGCCGCCATGTACTGCCTCTG 52 

3 Dof 19 AGGGTGGTGGATCGAGTGAAGAGA GGAGAAATGAAGGGCCAAACTGAA 53 

4 Dof 20 CGGAGGCGCAAGAAGACGAA CGCGATCCCCGAGGTGTAGTAG 53 

5 Dof 22 GCAGGGGCAGGGATACG TGCCACGCGGTCAGGTC 48 

6 Dof 24 GCCCTCGGTGCAAGTCTGG ATCACCGCCGCTGTCGTTATT 52 

7 Dof 25 GTGGCAGTGGGGGAGCGTAAG TGAGGCCCCACCAGTTGTCT 52 

8 Dof 28 GAGGCGGCCGTCAAGTGC GCTCCCGCCGTTCCAGTAATC 53 

9 Dof 31 GCCCTCGGTGCAAGTCTGGTA CGCCGCCGTTATTGTTGTTCT 53 

10 Dof 35 CACCCACAAAGCCACTGATAACAA CACAGAAATGGGACGGAAACAAAT 51 

11 Dof 36 CCCTTCATTCACCTGATG ATGACCTCCATTTCCCATTT 43 

12 Dof 37 AAACTCCAAGAGCAAGGCAG AGCGAAATAAGTCAAGCAAG 46 

13 Dof D2 CGCGGCCGCAGAAGGAGAAG GACGGCCCACGGAGGACGAC 56 

14 Dof D3 GGAGAAGGCGCTCAAGT GACGACGGCTTGTTCTT 45 

15 Dof D4 CGCGGCCGCAGAAGGAGA GACGGCCCACGGAGGACGAC 55 

 

 

 .Dof بر مبنای آغازگرهای Kنمودار دو طرفه برای تعیین تعداد  -2شکل 

Figure 2. Two-way diagram for determining the number of K based on Dof markers. 
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   .ژنوتیپ گندم دوروم 41استفاده شده در  Dof برای  آغازگرهای محاسبه شده  های  مولکولیشاخص -3جدول 

Table 3. Molecular indices calculated for Dof markers used for the 41 durum wheat genotypes. 

 ردیف

NO. 

 آغازگر

Primer 

شاخص محتوای 

 چند شکلی

Polymorphic 

information 

Content 

تعداد کل قطعات 

 تکثیر شده

Number of 

amplified 

fragment 

تعداد قطعات 

 چند شکل

Number of 

polymorphic 

fragment 

چند درصد 

 شکلی

Polymorphi

c % 

نسبت چندشکلی 

 مؤثر

Effective 

multiplex ratio 

شاخص 

 نشانگر

Marker 

index 

قدرت 

 تفکیک

Resolving 

power 

1 Dof 16 0.49 12 11 91.66 10.08 4.97 4.78 

2 Dof 18 0.27 9 9 100 9 2.48 1.65 

3 Dof 19 0.34 10 6 60 3.6 1.25 2.53 

4 Dof 20 0.46 9 7 77.78 5.44 2.52 3.8 

5 Dof 22 0.07 3 1 33.33 0.33 0.02 .024 

6 Dof 24 0.43 8 6 75 4.5 1.93 3.17 

7 Dof 25 0.49 2 1 50 0.5 0.24 0.19 

8 Dof 28 0.33 9 3 33.33 1 0.33 0.92 

9 Dof 31 0.49 10 9 90 8.1 4.02 2.68 

10 Dof 35 0.43 8 8 100 8 3.49 2.73 

11 Dof 36 0.42 7 4 57.14 2.28 0.96 0.43 

12 Dof 37 0.02 4 1 25 0.25 0.006 0.09 

13 Dof D2 0.3 12 7 58.33 4.08 1.23 2.97 

14 Dof D3 0.42 6 2 33.33 0.66 0.28 0.34 

15 Dof D4 0.27 8 4 50 2 0.55 2.04 

 - - - - 79 117 - - کل

 1.9 1.61 3.98 62.32 5.26 7.8 0.34 - میانگین

 

امکان  STRUCTUREافزار ساختار جمعیت با نرم تجزیه

های با ساختارهای مختلف را جمعیتشکستن جمعیت به زیر

های موجود از نظر ژنتیکی با یرجمعیتکند. زپذیر میامکان

 ،هایی اختلاط داشته باشندهم متفاوت هستند و اگر ژنوتیپ

 ,.Pritchard et al) شوندبا انجام این تجزیه شناسایی می

یک ژنوتیپ وقتی درصد عضویت آن در یک کلاستر . (2000

به آن کلاستر  ،باشد 7/0ت( بیشتر و مساوی )زیرجمعی

شود و افراد با درصد عضویت کمتر از این نسبت داده می

شوند تعریف می 11با عنوان یک ژنوتیپ مخلوط  ،شاخص

(Spataro et al., 2011).  نتایج تجزیه ساختار جمعیت

 STRUCTURE ،3افزار با نرم Dofبراساس آغازگرهای 

را در افراد مورد مطالعه  (K=3)تمالی جمعیت احزیر

گروه اصلی قرار ها در سه زیریی کرد و کل ژنوتیپشناسا

( 3پلات )شکل رل از رسم با( که نتایج حاص2گرفتند )شکل 

 یید کرد.نیز این مطلب را تأ

 
11 Admixed 
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ژنوتیپ گندم  41ژنوتیپ از کل  21 ،تلاپربابر اساس نتایج 

 سهدرصد در  70دوروم استفاده شده با احتمال بیشتر از 

 به( 8 و 7، 6، 5، 4، 3ژنوتیپ ) 6گروه رنگی قرار گرفتند که 

 12 و سبزگروه  به( 24و  22، 18ژنوتیپ ) 3گروه قرمز، 

و  40، 39، 38، 37، 36، 35، 34، 33، 27، 17، 15ژنوتیپ )

ژنوتیپ دیگر  20گروه آبی تعلق داشتند. همچنین  به( 41

به هیچ گروهی  ،داشتند 70/0چون درصد عضویت کمتر از 

به . گرفتندهای مخلوط قرار و جزو ژنوتیپ نداشتهتعلق 

ن مشترک در استفاده از والدی علت این موضوع، احتمال زیاد

 مطلباین  باشد.ها مینژادی این ژنوتیپهای بهمسیر برنامه

و  SNPنشانگرهای با استفاده از که  نتیجه پژوهشیبا 

SilicoDArT وم انجام گرفته، های گندم دورروی ژنوتیپ

 (.Baloch et al., 2017) مطابقت دارد

گروه بدست آمده از تجزیه ساختار جمعیت، زیربر اساس سه 

انجام شد.  Dofزیه واریانس مولکولی برای آغازگرهای تج

داری ( نشان داد که بر اساس سطح معنی4نتایج )جدول

 001/0 احتمال داری در سطحاختلاف معنی، PhiPTآماره 

درصد از تنوع کل  15گروه وجود دارد. همچنین زیربین سه 

ها گروهزیردرصد آن مربوط به درون  85ها و گروهزیربین 

دار سیار معنیها ببنابراین تفاوت ژنتیکی بین زیرگروه است.

ها علاوه بر باشد. وجود تنوع ژنتیکی بالا درون جمعیتمی

بیانگر  ،باشدها میدهنده هتروزیگوسیتی زیاد آناینکه نشان

ناهمگنی اختلاف ژنتیکی افراد درون جمعیت از لحاظ مکان 

بالا درون ژنی تکثیر یافته است. به طور کلی ناهمگنی 

از جمله تلاقی بین ارقام  تواند به دلایل زیادیجمعیت می

نوارهای های مورد بررسی، موقعیت مختلف، تعداد مکان

ژنوتیپی جمعیت، بزرگ بودن ژنوم و های ویژگی تکثیر شده،

 .(Mahjoob et al., 2014) اندازه جمعیت باشد

نتایج تجزیه به مختصات اصلی برای مجموع نشانگرهای 

Dof وع را درصد کل تن 71/46لفه اول ؤنشان داد که پنج م

 ،لفه دومؤلفه اول روی مپلات مؤکنند. بایمیتوجیه 

درصد  99/13ولفه اول جمعیت را به سه گروه تقسیم کرد. ؤ

لفه ؤدرصد و در مجموع این دو م 49/12لفه دوم ؤو م

درصد از کل تنوع را توجیه کردند. ملچینگر  48/26

(Melchinger, 1993 نقش دو روش تجزیه به مختصات )

عیت را در ارزیابی تنوع ژنتیکی اصلی و تجزیه ساختار جم

ذرت و جو مقایسه کرد و اظهار نمود که تجزیه به مختصات 

درصد از تغییرات  25لفه اول بیشتر از ؤکه سه م زمانیاصلی 

ها را ها و ژنوتیپروابط موجود بین گروه ،کل را تبیین کنند

. همچنین (Melchinger, 1993)کنند تر توصیف میصحیح

( بیان کردند که Alipour et al., 2017) پور و همکارانعلی

های نشانگر برای استخراج بیشترین اطلاعات از داده

رکیب با تواند در تمولکولی، تجزیه به مختصات اصلی می

رود، خصوصا اگر سه مولفه  تجزیه ساختار جمعیت به کار

درصد از تغییرات کل را توجیه کنند. در  25اول بیشتر از 

 ،لفه اول در تجزیه به مختصات اصلیؤمطالعه حاضر سه م

درصد از تغییرات کل را توجیه کردند. نتیجه تجزیه به  5/34
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 (.4)شکل  کردگروه تقسیم  هسپلاسم را به و ژرم داشتت مطابقت با نتیجه ساختار جمعی مختصات اصلی تقریباً

 

 

بخش رنگی  سهکه در  Dofبرای نشانگرهای  STRUCTUREبارپلات ساختار جمعیت مستخرج از نرم افزار  -3شکل 

 اتقسیم شده است. اعداد روی محورهای افقی و عمودی به ترتیب شماره افراد و ضریب تعلق هر فرد به هر گروه ر

 دهند.نشان می

Figure 3. Barplot of the population structure extracted from STRUCTURE software for Dof 

markers, which is divided into 3 color sections. The numbers on the horizontal and vertical axes 

show the number of people and the coefficient of belonging of each person to each group, 

respectively. 

 

  .های گندم دوروم بر مبنای تجزیه ساختار جمعیتتجزیه واریانس ژنوتیپ -4جدول 

Table 4. Analysis of variance of durum wheat genotypes based on population structure analysis. 

 منابع تغییرات

S.O.V. 

 درجه آزادی

d.f. 

 نگین مربعاتیام

MS 

 واریانس برآورد شده

Estimated variance 

 درصد تنوع

Variation% 
PhiPT 

 داریسطح معنی

Significance level 

 هاگروهزیربین 

Between subgroups 
2 31.09 1.66 15 0.148 0.001 

 هاگروهزیردرون 

Within subgroups 
38 9.56 9.56 85   

 کل

Total 
40 - 11.22 100   
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 .Dofژنوتیپ گندم دوروم با نشانگرهای  41تجزیه به مختصات اصلی  -4شکل 

Figure 3. Principal coordinate analysis of 41 genotypes of durum wheat using Dof markers. 

 

 نتیجه گیری

سطح  را در و تنوع مطالعه حاضر سطح بالایی از چندشکلی

ارایی این نشانگرها در ک که بیانگر نشان داد Dofنشانگرهای 

نشانگرهای مورد استفاده  .های گندم دوروم بودتمایز ژنوتیپ

)برای خانواده غلات  در این تحقیق جنبه عمومی داشتند

ای از بهتر است برای هر گیاه مجموعهلذا طراحی شدند(، 

نشانگرهای مربوط به آن به صورت اختصاصی طراحی شوند. 

بودن در گیاهان از اهمیت  صیبه دلیل اختصا Dofنشانگر 

دارای  Dofهای همچنین توالی .بالایی برخوردار است

توان در بنابراین می .حفاظت شدگی بسیار بالایی هستند

ها از آنهای گیاهی مختلف گونهبررسی تنوع ژنتیکی در 

  استفاده کرد.

. 
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