
 
 

Evaluation of genetic diversity of durum wheat genotypes using RAPD and 

ISSR markers 

  

Asieh Moradi 1  & Reza Mohammadi 2 

 
1  Agricultural and Natural Resources Engineering Organization, Hamedan, Iran. E-mail: amoradi14@yahoo.com 

2 Dryland Agricultural Research Institute (DARI), Sararood Branch, AREEO, Kermanshah, Iran. E-mail: r.mohammadi@areeo.ac.ir 

ABSTRACT 

Introduction: Knowledge of the amount of genetic diversity in germplasms provides plant breeders with valuable information for the effective 

preservation of genetic resources and their use. More knowledge about genetic diversity and genetic factors of diversity is very beneficial for 

exploring new genes. Maintaining such diversity and using it in breeding programs is one of the main principles of biological conservation and 

genetic breeding of crop plants. 

Materials and methods: This research was conducted to evaluate the genetic diversity in 20 different durum wheat genotypes, including 

landraces, improved cultivars, and breeding lines using RAPD and ISSR molecular markers. In this research, 31 RAPD primers and 13 ISSR 

primers were used to evaluate the genetic diversity in durum wheat genotypes. 

Results: Based on the results, the studied genotypes had significant diversity based on both molecular markers. In RAPD analysis, 31 primers 

amplified 319 bands, of which 204 bands were polymorphic and the percentage of polymorphic bands was estimated at 63.94%. In ISSR markers, 

13 primers produced 125 bands, of which 88 bands were polymorphic and the total percentage of polymorphic bands was estimated at 70.4%. 

Genetic similarity and cluster analysis of RAPD and ISSR were estimated using the Jaccard coefficient. For RAPD, the similarity index values 

ranged from 0.22 to 0.90, and for ISSR from 0.22 to 0.94, which indicated the presence of high genetic diversity at the molecular level for the 

studied genotypes. The results of cluster analysis and principal coordinate analysis based on each of the RAPD and ISSR markers grouped 

genotypes into four groups. The results of the research showed that RAPD and ISSR markers are suitable markers for genetic diversity studies in 

durum wheat. But the ISSR marker is preferable due to its greater compatibility with the geographical origin, high reproducibility, and the similar 

cost as RAPD. The results showed that the grouping patterns of durum wheat genotypes are not mainly due to their geographical origins.  

The results indicated that the grouping of populations in different geographical regions in similar groups is probably due to the gene flow between 

regions through the gradual exchange of grains between farmers. This could also be due to the previous selection for sum agronomical traits in 

the populations for tolerance to environmental stresses. 

Conclusion: Based on both markers, genotype # 20 (Stj3//Bcr/lks4) showed a different response from the other genotypes, so it was placed in a 

separate group in the analysis based on each of the markers. Therefore, this genotype can be used as one of the parents in crossing with other 

genotypes in subsequent studies. 
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 چکیده

دهد. می رادگر قرانژبهدر اختیار  ها راها اطلاعات ارزشمندی را در جهت حفظ منابع ژنتیكی و کاربرد آنپلاسمآگاهی از میزان تنوع ژنتیكی در ژرم :مقدمه

 .استید بسیار سودمند های جدشف ژنک ایتنوع بر یكی و عوامل ژنتیكیدانش بیشتر درباره تنوع ژنت

های اصلاحی با شامل ارقام بومی، ارقام اصلاح شده و لاینژنوتیپ متنوع گندم دوروم  20در تنوع ژنتیكی هدف ارزیابی با  تحقیقاین  :اهروشمواد و 

 .انجام گرفت ISSR آغازگر 13و  RAPD آغازگر 31 استفاده از

باند  319آغازگر  RAPD ،31. در تجزیه و تحلیل داشتندقابل توجهی  بر اساس هر دو نشانگر تنوع د بررسیهای مورژنوتیپایج حاصل، بر اساس نت ها:یافته

ند تولید با 125گر آغاز ISSR ،13درصد برآورد شد. در نشانگرهای  94/63و درصد نوارهای چندشكلی  بود  چندشكلباند از آنها  204را تكثیر کردند که 

با  ISSRو  RAPDتشابه ژنتیكی و تجزیه خوشه ای برآورد درصد برآورد شد.  4/70 كلشو درصد کل نوارهای چندبود چند شكل باند از آنها  88ردند که ک

ه نشان غیر بود کتم 94/0تا  22/0 از ISSRو برای  90/0تا  22/0 ، از RAPDبرای مقادیر ضرایب تشابه جاکارد شد.  انجامجاکارد  تشابه استفاده از ضرایب

ای و تجزیه به مختصات اصلی بر اساس هر های مورد بررسی بود. نتایج حاصل از تجزیه خوشهبرای ژنوتیپی لطح مولكوجود تنوع ژنتیكی بالا در سنده وده

گرهای شان، نISSRو  RAPDانگرهای نشه تحقیق نشان داد ک نتایج حاصل از ایننمود.  تقسیمها را به چهار گروه ژنوتیپ ISSRو  RAPDیک از نشانگرهای 

تطابق بیشتر با منشأ جغرافیایی، تكرار پذیری بالا و هزینه یكسان با  دلیلبهISSR باشند. اما نشانگرمینتیكی در گندم دوروم ژمناسبی جهت مطالعات تنوع 

RAPD  .نی. استیآنها ن ییایمنشأ جغراف لیدلبهم عمدتاً رودوگندم  یاهپیژنوت یبندگروه ینشان داد که الگوها جینتااز ارجحیت بیشتری برخوردار است 

 قیمناطق از طر نیژن در ب انیجر لیمشابه احتمالاً به دل یهامختلف در گروه ییایمتعلق به مناطق جغراف یهاتوده یبنداست که گروه نیا انگریب جینتا

 شیاز پ یزراع یهایگژیو یو برخ یطیمح یهاتنشتحمل  یبرامورد استفاده  یهاه تودهباشد ک لیدل نیبه ا نیکشاورزان و همچن نیب گندم یجیتبادل تدر

 .اندرد گزینش قرار گرفتهمو

طوریكه ، بهها داشتژنوتیپرفتاری کاملاً متفاوت با بقیه  (Stj3//Bcr/lks4) 20هر دو نشانگر، ژنوتیپ شماره دست آمده از هنتایج ببر اساس  گیری:نتیجه

ها در عنوان یكی از والدین در تلاقی با سایر ژنوتیپتوان از این ژنوتیپ بهبراین میاجداگانه قرار گرفت. بن ها در گروهیاز نشانگر ر یکی به کمک هدر بررس

 .نموداستفاده آتی مطالعات 

 RAPD، نشانگر ISSRنگر اگندم دوروم، تجزیه کلاستر، نش های کلیدی:واژه

 مقاله پژوهشی :نوع مقاله

 07/07/1401 انتشار آنلاین:، 25/06/1401 پذیرش: 11/05/1401 اصلاح: 03/04/1401 دریافت: نوع مقاله:

می بیوشیلوژی و بیوتكنو. ISSRو  RAPD یگندم دوروم با استفاده از نشانگرها هاییپژنوت یتنوع مولكول یابیارز. (1401) .ر ،محمدی و .آ ،یمراد :تنادسا
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 مقدمه

 Triticum turgidum L. subsp. durum) ومدور گندم

(Desf) Husn. )هایژنوم باای تتراپلوئید نهوگ A   وB 

 شودای کشت میب و هوای مدیترانهمناطق با آاست که در 

(Hu et al., 2015). و  گندم تتراپلویید أمنشو  أمبد

خویشاوندان وحشی و ارقام بومی آن، غرب ایران معرفی 

ایران به عنوان . (Aghaee-Sarbarzeh, 2012) شده است

های گندم و خویشاوندان ولیه گونهاخاستگاه و مرکز تنوع 

ژنتیكی بسیار غنی برای اصلاح گندم تنوع  دارای ،آن وحشی

نان و دوروم و تولید ارقام پرمحصول و سازگار است 

(Aghaee-Sarbarzeh, 2012) . گندم دوروم یكی از

ان بیش از سر جهر سرات و دت اسای غلاهترین گونهضروری

در سال جهانی آن لید وو ت شدهمیلیون هكتار کشت  17

 .Xynias et al) استبوده میلیون تن  1/38برابر  2019

کل سطح زیر کشت جهانی  %10حدود  گندم دوروم (.2020

سطح پایین با وجود  .گندم را به خود اختصاص داده است

 ،فرده حصر بیی منت نهاحصولاها و م، به دلیل ویژگیکشت

های گندم دانه .رودبه شمار می یک محصول مهم اقتصادی

این  .شفاف هستندو نیمه  کهربایی زرددوروم معمولاً بزرگ، 

خصوصیات، همراه با محتوای پروتئینی و گلوتن بیشتر، آن 

پاستا و  را برای ساخت محصولات غذایی متنوع مخصوصاً

 ,Aghaee-Sarbarzeh)ت مناسب کرده اس ماکارونی

2012). 

، در هاژنوتیپبین  آگاهی از میزان تنوع و فاصله ژنتیكی

برخوردار است و تنوع ژنتیكی  زیادیاصلاح نباتات از اهمیت 

بیشتر  .شوداز ارکان اصلی کشاورزی پایدار محسوب می

نژادگران معتقد هستند که کمبود تنوع ژنتیكی، به

 دکنمیمختل ینده های اصلاحی را در آپیشرفت

(Rajaram, 2010 .)صورت  هتواند بفقدان تنوع ژنتیكی می

اومت در برابر قمی زراعی را برای هابالقوه توانایی سیستم

های ناشناخته، یا شرایط محیطی ناسازگاز آفات و پاتوژن

برای  صفات مورفولوژیک )فنوتیپی( معمولاً نماید.محدود 

ها آن گیریازهزیرا اند ،شوندتخمین تنوع ژنتیكی استفاده می

بر اساس صفات  بررسی تنوع تنها اما .ساده هستند

 ؛ چراکهاطمینان نباشد فولوژیک، ممكن است کاملاً قابلمور

 گیرندقرار میمحیط و تحت تأثیر  بودهاین صفات محدود 

(Fufa et al., 2005.) ها، با وجود این محدودیت

عات مطال برای آمیزیطور موفقیتخصوصیات فنوتیپی به

ز میزان هی ااآگ .شوندرقم استفاده مینتیكی و توسعه تنوع ژ

را در جهت ارزشمندی اطلاعات  پلاسمژرمتنوع ژنتیكی در 

منابع ژنتیكی و نیز کاربرد آن منابع در اختیار ثر ؤمحفظ 

دانش بیشتر درباره (. Kresovich et al., 1995) گذاردمی

ی هاژنکشف  برای تنوع نتیكیتنوع ژنتیكی و عوامل ژ

ی و کاربرد عفظ چنین تنو. حودمند استجدید بسیار س

بیولوژیكی و  ، از اصول اصلی حفظنطقی آن در طبیعتم

تواند پلاسم میتنوع ژنتیكی در ژرم .باشدژنتیكی می اصلاح

مورفولوژیكی، زراعی، بیوشیمیایی و های نشانگروسیله ه ب

 Jana, 1999; Peng et) ردمولكولی مورد بررسی قرار گی

al., 2009.) ه از نشانگرهای دبررسی تنوع ژنتیكی با استفا

وع توصیف و نگهداری تندرک ساختار ژنوم،  اساس ،مولكولی

های اساسی پلاسم گیاهی، شناسایی ژنژنتیكی در ژرم

های اصلاحی مطلوب برای بهبود صفات مهم و ابداع روش

كی از ی(. Hayden et al., 2009) باشدمحصول می

کارایی  ، بهبود و افزایشلكولیمهم نشانگرهای موهای کاربرد

اب غیرمستقیم سوم اصلاح نباتات از طریق انتخهای مرروش

 . ولكولی پیوسته با صفات استتوسط نشانگرهای م

نشانگرهای مولكولی در مورد صفات تک ژنی و هم در مورد 

قرار فاده صفات کمی مورد است های کنترل کنندهمكان

 نتوامیگیرند، میمحیط قرار نثیر أتتحت چون  رند وگیمی

 کار بردهدر تمام مراحل رشدی گیاه  برا ها آن

(Golkar, 2019& MirMohammadi Maibody  .)   

ژنتیكی ( رابطه Grewal et al., 2007ل و همكاران )اگرو

تتراپلوئید و یک دو هگزاپلوئید،  17توده گندم هندی ) 20

بررسی  RAPD1آغازگر  25 استفاده ازبا ا ید( ریپلوئد

آغازگر  25د با استفاده از بان 372ع و. در مجمنمودند

RAPD چندشكلی درصد(  8/86) باند 323شد که  مشاهده

 
1 Randomly amplified polymorphic DNA 
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فرد را برای به باند منحصر 30 ،آغازگر 16 تعداد بودند.

کردند که در شناسایی ژنوتیپ و  تكثیرهای خاص ژنوتیپ

فید خواهند بود. ده بسیار ماصلاحی آین بردراهطراحی 

که متغیر بود  82/0تا  52/0مقادیر ضریب شباهت از 

. بودگندم  هایی بالا در بین ژنوتیپدهنده تنوع ژنتیكنشان

تنوع ژنتیكی  (Carvalho et al., 2009کاروالو و همكاران )

کشور پرتغال با  رقم گندم دوروم 51رقم گندم نان و  48

 از روشند و نمود بررسی SSRI2ازگر آغ 81از استفاده 

بندی ارقام برای گروه 3UPGMA رتجزیه کلاستر مبتنی ب

در  ،که بر اساس سطح پلوئیدی و گونه دکردنگندم استفاده 

دو گروه جدا یعنی ارقام گندم نان در یک گروه و ارقام گندم 

که  مشخص گردیددوروم در گروه دیگر قرار گرفتند و 

تنوع ژنتیكی  واندتمیر خوبی شكل بسیاه ب ISSRنشانگر 

 و وانگ ای و بین ارقام را نشان دهد.نهوگای، بین گونهدرون 

 نمونه 90 ژنتیكی تنوع( Wang et al., 2009) همكاران

 45 و چین تبت منطقه از وحشی نمونه 45 شامل گندم

 هاینشانگر استفاده با را خاورمیانه مختلف کشورهای از توده

ISSR و SSR 10 از ،نتایج حاصلساس بر ا. دندرک بررسی 

آلل  82های تبت و در ژنوتیپ آلل 91 ادهفاست مورد آغازگر

که از میان آنها به  شد های خاورمیانه تكثیر پدر ژنوتی

 آلل در( درصد 80/ 49) 66و ( درصد 81/86) 79ترتیب 

 آغازگر 11 از. بودند چندشكل تبت و خاورمیانه هایژنوتیپ

SSR که شد تشكیل شكل چند نوار 100 استفاده ردمو 

 اما از. نشان دادند شكلیچند درصد 100 تبت هایژنوتیپ

-چند نوار 77 خاورمیانه هاشده در ژنوتیپ رتكثی نوار 78

 دو از استفاده با کلی طور بهکه  نتایج نشان داد بودند. شكل

 از انتخاب شده وحشی هاینمونه SSR و ISSR نشانگر

 هایتوده به نسبت بیشتری ژنتیكی وعنت دارای تبت همنطق

 می باشند خاورمیانهنطقه م زا شده انتخاب

 
2 Inter simple sequence repeats 
3 - Unweighted pair group method with 

arithmetic Mean 

به منظور Karaca & Izbirak, 2008) ایزبیراک )کاراکا و 

قام گندم دوروم ار تیكی درتنوع ژنسه قایتجزیه و تحلیل م

، آزمایشی ISSRو  RAPDهای نگرااستفاده از نش ترکیه با

برای هر دو نشانگر به  چندشكلیرا انجام دادند که درصد 

د که با توجه به درصد چند بودرصد  9/57و  9/42ترتیب 

 ISSRانگر نتیجه گرفت که استفاده از نش توانمی، شكلی

 Pasqualone et) انو همكار پاسكولون .استکارآمدتر بوده 

al., 2000دمندی نشانگر بی سودر مورد ارزیا ( آزمایشی را

ISSR  لاین اصلاحی گندم  22رقم و  30برای شناسایی

و نتیجه  انجام دادندآغازگر  9از  را با استفاده دوروم ایتالیایی

م ه برای متمایز کردن تماآغازگرهای مورد استفاد گرفتند که

مناسب بودند و حتی دو  ،ررسید بروم مورگندم دوام ارق

گندم حی لااصهای لاینرای تشخیص ارقام و بآغازگر هم 

دهنده توانایی تمایز نشاندوروم کافی است که این موضوع 

 .باشدمی ISSR نشانگربالای 

( در Mohammadi et al., 2022محمدی و همكاران )

در لی مولكو وپی وتیتنوع فنمنظور بررسی به یامطالعه

مراکز بین  دریافتی ازح شده گندم دوروم لاسم اصلاپژرم

، تنوع قابل توجهی بر اساس لمللی ایكاردا و سیمیتا

 SCoT نشانگرو  فیزیولوژیک-صفات آگرو های فنوتیپیداده

که  پیشنهاد نمودند هاآنگزارش نمودند. سم لاپژرماین در 

ین و تعی سملاپبندی ژرموهعات برای گرلااین اطاز ن توامی

های با وسعه ژنوتیپتهای مختلف فنوتیپی و ژنوتیپی، هگرو

 نژادیبههای برنامهدر گیری دورگو استفاده در  لاعملكرد با

 .استفاده نمودگندم دوروم 

عنوان بخشی از گزینش به کمک بهنشانگرهای مولكولی 

زی اسادآزو به توسعه و  آیندمی به حساب 4(MASنشانگر )

 & Bevan) اندرعت بخشیده ت و سکیفی ،جدیدارقام 

Uauy, 2013; Cavanagh et al., 2013; Randhawa 

et al., 2013چنین شناسایی رقم (. نشانگرهای مولكولی هم

نمایند و توان بالایی در تسهیل می ،را بدون ابهام

 
4 - Marker-Assisted Selection 

https://www.researchgate.net/scientific-contributions/Mehmet-Karaca-2088459704?_sg%5B0%5D=foIlvR_Ba5ahDBB2UeBk_Q2d8ZFSwKYsf1jE882TvVOTfRXpM5PKcaR1OFv0B5VUDFUfrXw.s5IuOQVPlp4Qa6pUj8I-A2cSHpB4z43a8_XuhY9bts2kVHtxRlD2ZJya8BB7KiquTKLHnwKKa6psvKD8wGE7Rw&_sg%5B1%5D=HpRzJAfKz9Sqx6cDKpYqAESt3E3xyfo8lo7CfiBnbZRYeO1MpuRgh9Ta8AaXbDMTMcb9Xw8.nS5di3rcL2gJtFTsvYUnYXthxjyn0nxXAuPeeKuqFlXLdyQIiDz-yLf4UUS6FUVAwgDz6Me_sl_Ch6bYfd1Q8g
https://www.researchgate.net/scientific-contributions/Afife-Izbirak-2088585339?_sg%5B0%5D=foIlvR_Ba5ahDBB2UeBk_Q2d8ZFSwKYsf1jE882TvVOTfRXpM5PKcaR1OFv0B5VUDFUfrXw.s5IuOQVPlp4Qa6pUj8I-A2cSHpB4z43a8_XuhY9bts2kVHtxRlD2ZJya8BB7KiquTKLHnwKKa6psvKD8wGE7Rw&_sg%5B1%5D=HpRzJAfKz9Sqx6cDKpYqAESt3E3xyfo8lo7CfiBnbZRYeO1MpuRgh9Ta8AaXbDMTMcb9Xw8.nS5di3rcL2gJtFTsvYUnYXthxjyn0nxXAuPeeKuqFlXLdyQIiDz-yLf4UUS6FUVAwgDz6Me_sl_Ch6bYfd1Q8g
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های ژنوتیپدی سازی و روشن نمودن تاریخچه اجداشفاف

ی برای بررسی فاصله كولهای مولنشانگر ند.دار تحت بررسی

پلاسم های ژرمد داخل کلكسیوناكی و شباهت افرژنتی

(. در این زمینه، Gupta  et al., 2008شوند )استفاده می

و ایجاد  DNAن به استفاده از نشانگرهای تواچنین میهم

( در گندم Marcotuli et al., 2015های ارتباطی )نقشه

ز نشانگرهای تفاده اها و اسQTL شناسایی. کرددوروم اشاره 

سخت آنها زراعی که ارزیابی فنوتیپی  پیوسته با صفات مهم

 شود که بهبود تواناییو دشوار است، یک ابزار مفید تلقی می

های کاندید فراهم های کلاسیک را در شناسایی ژنروش

 .(Yousef & Juvik, 2001کند )می

سدی  هددفبا  حاضر تحقیق ،این رو زا ندوبرر كدی ع ژت  ردنتی

شده  ی، ارقام اصلاحمشامل ارقام بوهای گندم دوروم ژنوتیپ

یددن كددولی و لا شددانگرهای مول سددتفاده از ن بددا ا صددلاحی  هددای ا

RAPD  وISSR  سددتفاده در هددت ا مددهج  نددژادیبددههای برنا

 .انجام شد گندم دوروم

 هامواد و روش

 مواد گیاهی

م بومی، شامل ارقا دورومژنوتیپ گندم  20 تحقیق در این   

از  شده تدریافهای اصلاحی نقام اصلاح شده و لایرا

 کرمانشاه( سرارود)دیم کشاورزی تحقیقات مؤسسه معاونت 

   (، مورد بررسی قرار گرفت.1)جدول 

 DNAاستخراج 

DNA  گیاه از هر ژنوتیپ با استفاده پنج های جوان برگاز

استخراج ( Dellaporta et al., 1983) تاروش دلاپوراز 

ل ژاز طریق الكتروفورز روی  DNAمیت و کیفیت گردید. ک

 10 هر نمونه به DNAنهایی  آگارز بررسی گردید. غلظت

 رسانده شد.  10(ng/μl رولیتر )رم در میكنانوگ

 ISSRو  RAPDواکنش تکثیر 

 نای پلیمراز بر اساس روش ویلیامز و همكاراواکنش زنجیره

(Williams et al., 1990) با استفاده از  و ییتغییر جزا ب

شد. جهت  انجام ISSR آغازگر 13و  RAPD آغازگر 31

ها مخلوطنش، سازی مقدار و نسبت اجزای مخلوط واکبهینه

آزمون شدند.  DNAو  MgCl2طوح مختلف بر اساس س

مخلوط واکنش  تریكرولیم 25در  DNAنهایتاً تكثیر 

مول میلی Tris- HCl (pH 8.4)  ،50ل وممیلی 10شامل

KCl ،10 مول میلیMgCl2 ،10  ،1/0میكروگرم آغازگر 

 Taq DNAیک واحد آنزیم ، dNTPمول یلیم

polymerase  از گرم نانو 10وDNA  با  شد.الگو انجام

 CORBETT researchاستفاده از دستگاه ترموسایكلر مدل

سازی اولیه  با شرایط زیر صورت گرفت: واسرشتتكثیر  

°C94  واسرشت سازی در خه رچ 40قیقه، د 4به مدت°C 

 15به مدت  C40-30°در  ، اتصالثانیه 30به مدت  94

. قطعات حاصل ثانیه 90به مدت  C 72°و بسط در ثانیه

تفكیک گردیدند. رنگ آمیزی درصد  2/1ارز روی ژل آگ

دقیقه در محلول اتیدیوم بروماید به غلظت  20ها به مدت ژل

ا بر اساس ندهبا شد. سپسانجام  تریل در گرمیلیم 5/0

هی شدند. ماتریس دحضور و عدم حضور در هر نمونه امتیاز

تشكیل شده و  اس صفر و یکدو طرفه ارقام و متغیرها بر اس

 NTSYSpcها با استفاده از نرم افزار داده تجزیهسپس 

version 2.02e  انجام گرفت. تجزیه کلاستر بر اساس

روگرام نهایت دند تشابه جاکارد صورت گرفت و درضریب 

 .گردید رسم
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 .یبررس مورد دوروم گندم یهاپیژنوت ییایجغراف ءمنشا ونوع  ،نام کد، -1 جدول
Table 1. The code, names, type of genotype and origins of the studied durum wheat genotypes. 

 کد

Code  

 ژنوتیپ

Genotype  

تیپنوع ژنو  

Type of genotype 

 منشاء

Origin 

1 Zardak Old variety Iran 

2 65-12-3-3 Landrace Iran 

3 25-25-1-5 Landrace Iran 

4 75-5-3-5 Landrace Iran 

5 409 Landrace Iran 

6 259 Landrace Iran 

7 15-15-1-3 Landrace Iran 

8 240 Landrace Iran 

9 37-24-2-3 Landrace Iran 

10 249 Landrace Iran 

11 Heider/Mt/Ho Breeding line ICARDA 

12 Saji New cultivar Iran 

13 Waha-B53 Breeding line ICARDA 

14 Arthar 71/Bcr//ch5 Breeding line ICARDA 

15 Stj3/4/stn//Hvi/Somo/3/yav/fg/Roh Breeding line ICARDA 

16 Gidara-2 Breeding line ICARDA 

17 Lgt3/4/Bcr/3/chl//Gta/stk Breeding line ICARDA 

18 Aghrass-2 Breeding line ICARDA 

19 Quadalete//Erp/mol/3/unk/4/Mrb3/Mnal Breeding line ICARDA 

20 Stj3//Bcr/lks4 Breeding line ICARDA 

 

 و بحث جینتا

 RAPD نتایج حاصل از نشانگر

مورد استفاده برای   RAPDآغازگر 31 حاصل از نتایج

 2 در جدولهای گندم دوروم پنوتیتیكی ژتنوع ژنسی برر

 آغازگر 31، الگوی باندی 1چنین در شكل مهاست.  آمده

RAPD  .باند توسط این  319در مجموع ارائه شده است

باند چندشكل  204حدود  ،هاآننشانگرتولید شد که از بین 

بود. اندازه درصد  95/63و درصد چندشكلی کل برابر با 

 د. متوسط تعداد کلمتغیر بو bp3500-200 بینباندها 

ترتیب برابر با لی برای هر آغازگر به كباندها و متوسط چندش

. در بررسی آغازگرها مشاهده به دست آمد  58/6و  29/10

بوط به آغازگرهای كلی مرشد که بیشترین درصد چندش

T19  وUBC51  و کمترین میزان  %100به میزان
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-تک اندهایکه ببود  UBC82گر چندشكلی مربوط به آغاز

توان می ،دشكلی کمن. در مورد علل این چشكل ایجاد نمود

ی تكراری در ژنوم گندم دوروم و DNAبه میزان بالای 

ژنتیكی ناشی از خودگشنی و به طور کلی یک پایه  5پسروی

های اخیر در پیشرفتاز  محدود و باریک که احتمالاً ناشی

 ;Habash et al., 2009) دنمواصلاح نباتات باشد، اشاره 

Kabbaj et al., 2017) . 

 ISSR از نشانگر نتایج حاصل

مورد بررسی قرار  ISSRنشانگر  ازآغازگر  13تعداد     

ارائه  3 لدر جدو آغازگرها. نتایج حاصل از هر یک از گرفت

ارائه  ISSR آغازگر 13، الگوی باندی 2در شكل شده است. 

باند  88حدود  ولید شد کهباند ت 125 ،در کلشده است. 

محاسبه درصد  4/70چندشكل بود و درصد چندشكلی کل 

دارای  درصدRAPD (95/63 )که در مقایسه با  گردید

 -3500دها بین درصد چند شكلی بالاتری است. اندازه بان

جفت باز متغیر بودند. بیشترین درصد چندشكلی  200

 به میزان UBC864و  UBC854مربوط به آغازگرهای 

( و کمترین درصد چند شكلی به 3)شكل درصد  100

. ، تعلق داشتبود شكلتککه آغازگری  UBC841آغازگر 

متوسط تعداد کل باندها و متوسط چندشكلی برای هر 

بودکه در قیاس با  77/6و  62/9ا برابر ب ترتیبآغازگر به 

، متوسط تعداد باند تولید شده توسط هر RAPDنشانگر

متوسط باند چندشكل  ، اماRAPD (29/10)آغازگر کمتر از 

( بود. با توجه به مطالب گفته 58/6تولید شده بیشتر از آن )

در مقایسه با  ISSRتوان نتیجه گرفت که نشانگر میشده 

RAPD ها ژنوتیپتنوع بین رسازی در آشكابالایی  اناییتو

در مقابل  13) که با تعداد آغازگر کمتربه طوری ؛داشته است

 دست آورد.ه تری را بمطلوبج توان نتایمی ،(31

 ISSR رنتایج حاصل از نشانگ

مورد بررسی قرار  ISSRنشانگر  ازآغازگر  13تعداد     

 ارائه 3 در جدول آغازگرها. نتایج حاصل از هر یک از گرفت

 
5 -Inbreeding 

ارائه  ISSR آغازگر 13، الگوی باندی 2در شكل شده است. 

باند  88ه حدود باند تولید شد ک 125 ،در کلشده است. 

به سمحادرصد  4/70ل بود و درصد چندشكلی کل چندشك

دارای  درصدRAPD (95/63 )که در مقایسه با  ردیدگ

 -3500دها بین درصد چند شكلی بالاتری است. اندازه بان

بودند. بیشترین درصد چندشكلی ز متغیر جفت با 200

به میزان  UBC864و  UBC854مربوط به آغازگرهای 

رصد چند شكلی به کمترین د ( و3)شكل  درصد 100

. ، تعلق داشتبود شكلتکی رکه آغازگ UBC841آغازگر 

متوسط تعداد کل باندها و متوسط چندشكلی برای هر 

در قیاس با  دکهبو 77/6و  62/9ا برابر ب ترتیبآغازگر به 

، متوسط تعداد باند تولید شده توسط هر RAPDنشانگر

اند چندشكل سط بمتو ، اماRAPD (29/10)آغازگر کمتر از 

با توجه به مطالب گفته  .( بود58/6تولید شده بیشتر از آن )

در مقایسه با  ISSRتوان نتیجه گرفت که نشانگر میشده 

RAPD ها ژنوتیپین ع بتنودر آشكارسازی بالایی  اناییتو

در مقابل  13) که با تعداد آغازگر کمتربه طوری ؛داشته است

 دست آورد.ه ی را برتمطلوبیج توان نتامی ،(31
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 .یمورد بررس پیژنوت 20 یبرا مرهایپرا یکیو اطلاعات تنوع ژنت RAPD آغازگر 31مشخصات  -2 جدول
Table 2. 31 RAPD primers and genetic diversity information of primers for 20 studied genotypes. 

 درصد باندهای چندشكل

Percentage of 

polymorphic bands 

 تعداد باندهای چندشكل

 

Number of 

polymorphic bands  

 تعداد کل باندها

Total number of 

bands 

دمای 

 اتصال

Annealing  

 توالی 

Sequence5′-3′ 

 پرایمر

Primer 

name 

25 1 4 30 CCTGCGCTTA UBC9 

33.33 1 3 30 GGGCCGTTTA UBC18 

57.14 4 7 37 CCCGCCTTCC UBC23 

66.66 4 6 31 CCGGCCTTAA UBC28 

62.5 5 8 33 CCGGCCTTAC UBC29 

25 1 4 30 CCGGCCTTCC UBC31 

100 10 10 35 CTACCCGTGC UBC51 

63.64 7 11 30 TTCCCGGAGC UBC52 

57.14 4 7 31 GAGGTCCAGA UBC75 

0 0 4 30 GGGCCCGAGG UBC82 

50 2 4 30 GGGGGCTTGG UBC89 

87.5 14 16 40 CACCCCTGAG T9 

47.06 8 17 40 GATGCCAGAC T18 

100 22 22 40 GTCCGTATGG T19 

33.33 2 6 40 AGACCCAGAG U11 

91.66 11 12 40 CACCAGGTGA E10 

87.5 14 16 37 GGTGACTGTG E16 

46.15 6 13 40 CTACTGCCGT E17 

70 14 20 40 ACGGCGTATG E19 

30.76 4 13 40 CCGTCGGTAG AB1 

75 12 16 35 CTCACCGTCC C9 

28.57 2 7 40 AGATGCAGCC E7 

66.66 8 12 37 ACCTGGGGAG U17 

77.77 7 9 40 GTCCCGACGA OPC07 

55.55 5 9 40 TGGACCGGTG OPC08 

33.33 2 6 40 AAGCCTCGTC OPC13 

27.27 3 11 40 GACGGATCAG OPC15 

62.5 10 16 40 CACACTCCAG OPC16 

42.85 3 7 35 CCGCATCTAC OPC04 

93.33 14 15 40 CACCGTATCC D12 

37.5 3 8 40 GAAACGGGTG A7 
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 .گندم دوروم پیژنوت 20بر اساس  RAPD 31 آغازگر یباند یالگو -1 شکل

Figure 1. Banding pattern of ISSR primer No. 31 for 20 durum wheat genotypes 

  

 .ژنوتیپ گندم دوروم مورد بررسی 20آنها در   یکیو اطلاعات تنوع ژنت ISSR آغازگر 13مشخصات  -3 جدول
Table 3. 13 ISSR primers and genetic diversity information of primers for studied 20 durum wheat 

genotypes. 

درصد باندهای 

 چند شكل

Percentage of 

polymorphic 

bands 

ی هاتعداد باند

 چند شكل

Number of 

polymorphic 

bands 

تعداد کل 

 دهانبا

Total 

number of 

bands 

 اتصال دمای 

Annealing  

  

 پرایمر

Primer name 

 توالی

Sequencing 5′-3′ 

  

0 0 5 52 (GA)8YC UBC-841 

77.77 7 9 58 (AG)8C UBC-808 

30 3 10 54 (CA)8G UBC-818 

75 3 4 58 (GT)8C UBC-820 

72.73 8 11 33 (GATA)4 UBC-872 

85.71 6 7 50 (GACA)4 UBC873 

100 12 12 42 (TC)8RG UBC-854 

87.5 7 8 54 AC)8YA) UBC-856 

100 16 16 58 (ATG)6 UBC-864 

54.55 6 11 53 (GGAGA)3 UBC-880  
36.36 4 11 56 (GA)8C UBC-811 

75 9 12 53 (AG)8T UBC-807 

77.78 7 9 52 (GAA)6 UBC-868 
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 ژنوتیپ گندم دوروم. 20در  ISSR 13حاصل از آغازگر شماره  الگوی باندی -2شکل 

Figure 2. Banding pattern of ISSR primer No. 13 for 20 durum wheat genotypes 

 

مورد بررسی بر اساس  هایژنوتیپ بندیگروه

 ISSRو  RAPDنشانگرهای 

ای بر اساس نشانگرهای نتایج حاصل از تجزیه خوشه       

RAPD  وISSR  آمده  4و ضرایب تشابه جاکارد در شكل

با توجه به و ، (الف-4 شكل) RAPDنگر نشااساس . بر است

ها به چهار ژنوتیپو  ،میانگین ضرایب تشابه خط برش تعیین

 1های شماره ژنوتیپشامل  اولگروه . گروه تقسیم شدند

، 11، )شاهد ساجی( 12، 14، 15، 16، 19(، زردک )شاهد

شامل ژنوتیپ  مو گروه دو 2، 3، 4، 5، 6، 7، 8، 9، 10

و  17و  13های شماره یپژنوتشامل  سوم، گروه 18شماره 

. ضریب کوفنتیک بود 20شامل ژنوتیپ شماره  مگروه چهار

بیانگر همبستگی زیاد ماتریس بود که  91/0بالا و برابر با 

. نتایج حاصل باشدمی تشابه و ماتریس حاصل از دندروگرام

تطابق چندانی با توزیع جغرافیایی  RAPDاز تجزیه کلاستر 

( از Cao et al., 1998و همكاران )اشت. کائو ها ندژنوتیپ

 69برای ارزیابی تنوع ژنتیكی درون و بین  RAPDتكنیک 

استفاده کردند.  7نژاد گندم ماچا 32و  6نژاد گندم اسپلتا

اسپلتا و ماچا بر اساس ضرایب تشابه  هایطبقه بندی نژاد

با منشأ جغرافیایی  RAPDژنتیكی جاکارد برای نشانگرهای 

 
6 - Spelta 
7 - Macha 

 نتایج مشخص کرد که ژرم پلاسم گندم بود و نیز یكسان

با توجه  ماچا نسبت به گندم اسپلتا دارای تنوع بیشتری بود.

 RAPD ت که استفاده ازنتیجه گرف توانبه این تحقیق می

تواند برای ارزیابی تنوع ژنتیكی و شناسایی نژادهای می

و  ونکواپلاسم گندم استفاده شود. ژرمدر  ،تكثیر شده

 ( با استفاده از تجزیهOkuno et al., 1998همكاران )

RAPD، 112 ا به دو ین گونه آجیلوپس رسشن از چنداک

 اما نمودند تقسیم Dو  Uهای گروه اصلی مطابق با ژنوم

نشانگرهای  حاصل ازو تنوع  جغرافیایی منشابین  یارتباط

RAPD پیدا نكردند . 

و  ISSR نشانگربر اساس نتایج حاصل از تجزیه کلاستر 

ها ژنوتیپ( نشان داد که ب-4 )شكلضریب تشابه جاکارد 

های ژنوتیپشامل  اولگروه  .گرفتندقرار ه گرو چهاردر

شامل  مگروه دو ،10و  9،  8، 5، 4، 3، 2، )شاهد( 1شماره 

، 17، 16، 15، 14، 13، )شاهد ساجی( 12، 11های ژنوتیپ

 چهارمو گروه  7، 6های ژنوتیپشامل  سومگروه  ،19، 18

ر با بالا و براب بود. ضریب کوفنتیک 20شامل ژنوتیپ شماره 

بیانگر همبستگی زیاد ماتریس تشابه و که  بود 855/0

. در مقایسه با کلاستر باشدمیماتریس حاصل از دندروگرام 

بندی ، شباهت چندانی جز در گروهRAPDحاصل از 

هو و همكاران ها مشاهده نشد. بین آن 20ژنوتیپ شماره 

(Hou et al., 2005 از نشانگرهای )RAPD  وISSR  برای

https://link.springer.com/article/10.1023/A:1008660001263#auth-Kazutoshi-Okuno
https://link.springer.com/article/10.1023/A:1008660001263#auth-Kazutoshi-Okuno
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ای وحشی و بومی جو در غرب تنوع ژنتیكی نژاده تعیین

دندروگرام ایجاد شده در گزارش آنها چین استفاده کردند. 

مطابقت بهتری با خاستگاه جغرافیایی  ISSRتوسط ماتریس 

ها نسبت به دندروگرام ایجاد شده توسط نتایج ژنوتیپ

RAPD داشت. 

 Pasqualone) در آزمایشی که توسط پاسكوالون و همكاران

et al., 2000به منظور ارزیابی سودمندی نشانگرهای ) 

ISSR  لاین اصلاحی گندم  22رقم و  30برای شناسایی

به این نتیجه رسیدند که  ،آغازگر صورت گرفت 9دوروم با 

آغازگرهای مورد استفاده برای متمایز کردن همه ارقام گندم 

 زگر هم برایدوروم مورد بررسی مناسب بودند و حتی دوآغا

که  بودو لاین اصلاحی گندم دوروم کافی رقم  52تشخیص 

دارد.  ISSRدلالت بر توانایی تمایز خیلی خوب تكنیک 

( بیان Zietkiewicz et al., 1994زیتكوویچ و همكاران )

ای برای مطالعه تنوع درون گونه ISSRکردندکه نشانگرهای 

یكه در طورهب باشند،میاز اهمیت بالایی برخوردار 

 .مؤثرند ،پائین تنوع ژنتیكیرسازی سطوح آشكا

نتایج تجزیه کلاستر بر  ،(5تجزیه به مختصات اصلی )شكل 

)شكل  ISSRو الف( -5)شكل  RAPD نشانگراساس هر دو 

های ژنوتیپی مجزا و با نمود. تشكیل گروهتأیید را ب( -5

ژنتیكی  دار بیانگر تنوع ژنتیكی در موادفواصل ژنتیكی معنی

بیانگر پوشش ژنومی مطلوب  ،باشد. نتایجمی مورد بررسی

های های مورد بررسی بود که به خوبی گروهنشانگرتوسط 

 ایخوشهژنوتیپی را از هم تفكیک و در توافق با نتایج تجزیه 

های مورد استفاده در نشانگرکارآیی مجدداً  ،بود. این نتایج

اکسونومی تیكی و تها بر اساس خصوصیات ژنژنوتیپتفكیک 

عبارت دیگر، توزیع مناسب مواد ژنتیكی ه نمود. بتأیید ا ر

ها و پوشش دهنده تنوع کافی در ژنوتیپنشان ،مورد بررسی

 باشد.های استفاده شده مینشانگرژنومی مناسب توسط 

های دوروم بندی ژنوتیپگروهکه الگوهای  نشان دادنتایج 

توافق با ت. این در ها نیسنعمدتاً به دلیل منشأ جغرافیایی آ

های دهد تودههای گندم است که نشان میسایر گزارش

های در گروه ،شده از یک منطقه جغرافیاییآوریجمع

 ;Mengistu et al., 2015) اندبندی شدهگروه ،مختلف

Yang et al., 2020)های متعلق به مناطق بندی توده. گروه

ژن در لیل جریان لاً به داحتما ،های مشابهمختلف در گروه

های بازار و همچنین تبادل بین مناطق از طریق کانال

تواند به تدریجی غلات در بین کشاورزان است. همچنین می

برای تحمل به  ،های مورد استفادهاین دلیل باشد که توده

های زراعی از پیش انتخاب ی ویژگیهای محیطی و برختنش

  (.Mohammadi & Amri, 2022ند )اهبود ،شده
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 . ISSR )ب( و RAPD )الف( ینشانگرها از استفاده با دوروم گندم پیژنوت 20 یکیژنت روابط کلاستر هیتجز -4 شکل

Figure 4. Cluster analysis of genetic relationships for 20 durum wheat genotypes using A (RAPD) 

and (B) ISSR markers. 
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گندم دوروم با  پیژنوت 20 یبرا (PCoA) یبه مختصات اصل هیبر تجز یمبتن پلاتیبا یکیگراف شینما -5 شکل

 .ISSR( Bو ) RAPD( A) نشانگرهایاستفاده از 
Figure 5. Biplot showing principal coordinate analysis (PCoA) for 20 durum wheat genotypes using 

(A) RAPD and (B) ISSR markers. 
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 گیرینتیجه

،  ISSRو  RAPDنتایج حاصل از این تحقیق نشان داد که 

نشانگرهای مناسبی جهت مطالعات تنوع ژنتیكی در گندم 

به دلیل تطابق بیشتر با منشأ ISSR باشند. نشانگرمیدوروم 

از  ،RAPDیكسان با   نهو هزیجغرافیایی، تكرارپذیری بالا 

بر اساس هر دو نشانگر، ارجحیت بیشتری برخوردار است. 

 متفاوت رفتاری کاملاً (Stj3//Bcr/lks4) 20ژنوتیپ شماره 

طوریكه در بررسی به کمک هر بهها داشت، ژنوتیپبا بقیه 

 ،در گروهی جداگانه قرار گرفت. بنابراین ،یک از نشانگرها

هایی عنوان والد در تلاقی با ژنوتیپه بتیپ توان از این ژنومی

، 6، 4، 1های ژنوتیپ مانند ،که دورترین فاصله را با آن دارند

های نوترکیب و از اینبرد لاینبهره برد  11و  10، 9، 7

 .استفاده نمود QTLدر تجزیه  ،هاحاصل از آن
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