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 چكيده

اعت و اصنیح نااتنات دانکنگاه    در آتمايکگاه گروه تر RAPDژنوتيپ گندم، آتمايکی با نکانگرهای  48منظور بررسی تنوع ژنتيکی  به 

شده، الگوهای نواربندی مناسب توليند کردنند. اينن آغاتگرهنا      آغاتگر ارتيابی 70آغاتگر ات  10اجرا شد.  1391محقق اردبيلی در سال 

 55وار برای آغاتگر ن 5اتای هر آغاتگر ات  اتای هر آغاتگر توليد کردند. تعداد نوار به نوار به 3/7نوار چندشکل با ميانگين  73مجموع  در

نوار متغينر   57نوار تا  7شدۀ گندم ات  های بررسی شکل حاصل در ژنوتيپ متغير بود. تعداد کل نوارهای چند 59نوار برای آغاتگر  11تا 

ننی، تننوع   متفاوت بود. براساس شاشص تنوع ژننی  ‘ قدس’نوار در  7/5تا  ‘  آتادی’نوار در  7/0که ميانگين تعداد نوار ات  طوری بود، به

 CCGGCCTTAGبنا تنوالی    30شنده، آغناتگر    شده وجود داشت. ات بين آغاتگرهای بررسنی  های گندم مطالعه بين ژنوتيپ چکمگيری 

ای ارقام براساس یاصل  ژنتيکی ننی و بنه روش    ( تنوع را نکان دادند. در تجزي  شوشه226/0کمترين ) 18( و آغاتگر 408/0بيکترين )

UPGMA 4 ،بندی، ارقام شنارجی در گنروه دوم و جندا ات سناير ارقنام قنرار گریتنند.         قابل تکخيص بودند. در اين گروه گروه متمايز

 71/61مؤلفن  اصنلی اول    3تر عمل کرد. در تجزينه بنه مختصنات اصنلی،      در جداساتی ارقام شارجی ات داشلی مویق RAPD بنابراين،

هنای   تواند ناشی ات پراکن  شوب نکانگر مؤلف  اول، می 3شده توسط  ييرات توجيهبودن تغ ها را توجيه کردند. کم درصد ات تغييرات داده

 .ها ات کل ژنوم باشد برداری مناسب آن شده و نمونه بررسی

 

 اصلی، تنوع ژنتیکی، چندشکلی.مختصات ای، تجزیه به  آغازگر تصادفی، تجزیۀ خوشه ها: واژه كلید
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 مقدمه

اصیحی يا  های پژوه روع ارتيابی تنوع ژنتيکی قال ات ش

اطنیع ات  ، مطالعات ژنتيکی امری ضروری اسنت. بننابراين  

برداری صحيح و دقيق و حفاظت  ب رهو  ميزان تنوع ژنتيکی

  ننژادی و مطالعن   هنای بنه   ات منابع ژنتيکی در پيکارد برنامه

روند تکامل گياهان تراعی در ج ت تايين اصنول صنحيح   

  (.28) تيادی دارديت اهم نژادی های به ريزی برنامه

 قننادر بننه DNAهننای  هننای ماتنننی بننر نکننانگر تکنيننک

 DNAهنای   در توالی  تفاوتمربوط به  شناسايی چندشکلی

های کیسيک ارتيابی تنوع  روش ها مکمل . اين روشاست

ها اين است کنه تننوع را در سنطح     آن ۀهستند. مزيت عمد

DNA ندهسنت و مستقل ات شرايط محيطنی   کنند می بررسی .

توانند در تمنام مراحنل رشند بنا      ها می همچنين اين تکنيک

مقدار مواد گياهی کم و با استفاده ات هر قسمت گياه انجنام  

بنرای   شنده  اسنتفاده  های مولکولی  (. ات بين روش20شوند )

تننوان بننه  ، مننیDNAشناسننايی تنننوع ژنتيکننی در سننطح  

اشناره   (RAPD1)شنده   چندشکلی قطعات تصنادیی تکثينر  

دليل سرعت و  به ، هاي شیف محدوديت روش بر کرد. اين

طور وسيعی بنرای ارتينابی تننوع ژنتيکنی،      به اجرا،سادگی 

بنندی جوامنع در    برآورد تکاب ات، یواصل ژنتيکی و گنروه 

 13، 8، 7، 5، 4است )  های گياهی تيادی استفاده شده گونه

  (.26و 

هنای   لکنولی و شناسنايی تنوالی   وم نکنانگرهای کاربرد 

تيدی چندشنکل پراکننده در ژننوم، امکنان جديندی      نوکلئو

ژنتيکنی درون و   روابنط نتيکی و تعيين ژبرای ارتيابی تنوع 

هنای   انتخناب روش  (.9اسنت )   ای ینراهم کنرده   گونه  بين

، منابع و در شده جمعيت بررسیتجزيه، به اهداف آتماي ، 

 ۀدسننترس بننودن امکانننات تيربنننايی تکنولننوژی، آمنناد    

                                                           
1  . Random Amplified Polymorphic DNA 

ها و همچنين به تمان مورد نيات بستگی  آنبرداری بودن  ب ره

 (.15و  6دارد )

 6 شنامل  گنندم،  پين ژنوت 7 دری کن يژنت انکعاب درج 

 RAPD روش بنه  ،یمحلن  تن  يوار کين  وی شارج پيژنوت

 توسط DNA قطعه 112  مجموع در. (10شده است ) برآورد

 هنر  قطعنه ات  4/7 حندود  متوسنط  بنا ی تصنادی  آغاتگر 15

ی چندشنکل  قطع  50 قطعه، 112 نيب در. شد ديتول آغاتگر

 فيتوصن ی بنرا  توانند  یم RAPD ت،يدرن ا. دادند نکان را

 دين مف گنندم ی هنا  پين ژنوتی بند گروه وی اشتصاص صفات

 باشد.

 نقکن   نيني تعی بنرا  PCR بری ماتن نکانگرهای يیتوانا

 ات. شنده اسنت  ی بررسن  Einkorn گنندم  دری ژنی وستگيپ

 .Einkorn، T گننندم چندشننکلی مربننوط بننه   سنن يمقا

monococcum و T.bocoticum، 49  33 ات چندشننکل بانند 

 RAPD آغناتگر  25ات  چندشنکل  باند 36 و ISSR آغاتگر

 F2 تين جمع در یرد 66 در نقکه ت ي  یدست آمد که برا به

 و RAPD، AFLPی هنا  نکانگر کاربرد (.11)شد  داده نکان

SSR تيجمع 36 دری کيژنت روابط آتمونی برا Triticum 

boeoticum شده اسنت ی ابيارت رانيا غرب ات آمده دست به 

 979 ،(چندشننکل 135) 224 بيننترت بننه مجمننوع در (.16)

 بننا آلننل، /نننوار( چندشننکل 145) 246 و( چندشننکل 429)

 17و  AFLP آغنناتگر RAPD ،17 آغنناتگر 14 ات اسننتفاده

 ارتش شنامل ی چندشکل اطیعات .شد انينما SSR نکانگر

ی نکنانگرها ی برای نييپا ارتش وSSR (81/0 )ی برايی بالا

RAPD (45/0 )و AFLP (56/0 )کننندۀ  مننعکس  و هستند 

 سنت،  هنا  یچندشنکل يی شناسنا ی برا هاSSRی بالايی توانا

 نکننانگر 3 هننر در شننااهت درجنن ی هماسننتگ بيضننر

روش  بنه ی ا شوشنه   ين تجز. بنود  دار معننا  شدهی ريگ انداته

UPGMA، 36 تيجمع T.boeoticum هتشناا  براساس را 

 عمده گروه 2 به وی اصل و م م گروه 3 به RAPD قطعات

 یکن يژنتی ها  شااهت و AFLP و SSRی نکانگرها براساس
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SSR، AFLP  و RAPD یبررسنن نين ا طاننق. کنرد  ميتقسن ،

ی هنا  اسنتان ی هنا  تين جمع دری کيژنت تنوع اتی شوب سطح

ی عيوسن  سطح T.boeoticum مکاهده و لرستان و کرمانکاه

کنرده   اشنغال  رانيا غرب در رای کاورتکی ها ستمياکوس ات

 بنا  را( T. aestivum) گنندم  تن  يوار 7ی کن يژنت تننوع  .است

ی تننوال 48ی هننا و آلننلی کيموریولننوژ صننفات ات اسننتفاده

 نظنر  ات هنا  پيژنوت .(25شد )ی بررس( SSR) سادهی تکرار

 و بودند متفاوت هم با SSR و نکانگر کيموریولوژ صفات

 12 .کنرد  استفاده نکانگر دو نيا تا توان یمی بند طاقهی برا

ی رين گ رگ دوی هنا  برنامنه  انيم ات شده اصیح گندم پيژنوت

 RAPD ل  نکنانگرهای يبنه وسن  ی کيژنت تنوعی بررسی برا

 14 توسنط ی ژنن  مکنان  102 درمجمنوع . انند  شنده  انتخاب

( درصند  2/89) مکنان  91 ات  يبن  کنه  شند  رين تکث آغاتگر

 مونومورف( درصد 8/10) مکان 11 تن ا و بودند مورف یپل

 بنا  را دوروم و ننان  گندم رقم 11ی کيژنت . تنوع(24)بودند 

 70، طنورکلی  به (.4کرد )ی بررس RAPD  يتجز ات استفاده

 شند.  رين تکثی تصنادی  آغاتگر 10 توسط DNAقطعه  75تا 

 دوروم گننندم درصنند در 7/35 و نننان درصند در گننندم  40

 .بودند چندشکل

رقنم   48ژنتيکنی  هدف پژوه  حاضر، بررسنی تننوع   

منظور اسنتفاده در   به RAPDگندم با استفاده ات نکانگرهای 

 نژادی است. های به برنامه

 

 ها مواد و روش

منزل   رقم گندم به 48در پژوه  حاضر، ات بذور يکنواشت 

بنه   DNA اسنتخراج (. 1 مادۀ گياهی اسنتفاده شند )جندول   

. بنرای تعينين کمتينت و    انجام گرینت CTAB (23 )روش 

 8/0شنده ات الکتروینورت ژل آگنارت     استخراج DNAت کيفي

پس ات تعينين  درصد و دستگاه اسپکترویتومتر استفاده شد. 

بنا غلظتنی برابنر    شده  های استخراج DNAيت و کيفيت،کمت

در  PCRواکنن   . ندشند رقينق  نانوگرم در ميکروليتنر   25

شنامل   PCRانجام شد. ترکيب واکن   ميکروليتر 20حجم 

، کلريند  X1با غلظنت   PCRر استريل، بایر آب دو بار تقطي

 200بننا غلظننت  dNTPمننولار،  ميلننی 3منيننزيم بننا غلظننت 

بنا   DNAميکرومنول،   4/0آغناتگر بنا غلظنت    مول،  ميکرو

منرات ينک واحند، در     پلنی  نانوگرم و آنزيم تنک  50غلظت 

(. 10سننی صننورت گریننت )  سننی 2/0هننای  ميکروتيننو 

 اول:  صننورت مرحلنن  بننه PCRهننای حرارتننی   چرشننه

  درجنن 94دقيقننه در  5منندت  اوليننه بننه سنناتی واسرشننته

سناتی   واسرشنته ) چرشه 40دوم: شامل   مرحل، گراد سانتی

هنا   رآغاتگ اتصال، گراد یسانت  درج 94در ثانيه  30مدت  به

، گراد سانتی  درج 35در ثانيه  30مدت  های الگو به به رشته

دقيقنه در   2مندت   مرات بنه  پلی تکتوسط  DNAبسط رشته 

 5مدت  سوم: بسط ن ايی به  مرحل( و گراد سانتی  درج 72

 DNA برای تکثينر (. 11بود ) گراد سانتی  درج 72دقيقه در 

 شننده ات شننرکت  آغنناتگر تصننادیی ت يننه   70ژنننومی ات 

Metabion ها در  . نام و توالی اين آغاتگرآلمان استفاده شد

 شنده توسنط   های تکثينر  یرآوردهآورده شده است.  2 جدول

PCR    درصنند  5/1بننا اسننتفاده ات الکترویننورت ژل آگننارت

آميننزی بننا اتيننديوم بروماينند  جداسنناتی و بننه روش رننن 

 3لکتریورت، به هنر نموننه   برای انجام اآشکارساتی شدند. 

گذاری اضایه شد و ات هر نمونه به مقندار   ميکروليتر بایر بار

عمنل الکتروینورت بنا     .ميکروليتر در ژل بارگذاری شند  23

. بعنند ات گریننتسنناعت انجننام  3منندت  ، بننه150 ژولتننا

 Uvitecسنناشت شننرکت الکترویننورت، ات دسننتگاه ژل داک 

. ی ات نوارهننا اسننتفاده شنندربننردا بننرای مکنناهده و عکننس

ينا   نانود الگوهای نواری حاصل به صنورت صنفر و ينک )   

 ۀشندن انندات   ند. بنرای مکنخص  شددهی  امتيات (نوار وجود

قطعات  ۀبا اندات کولیشده ات نکانگر وتن مول قطعات تکثير

( ات Size Marker–SM- 191) جفننت بننات  21226-564

 استفاده شد. Fermentasشرکت 
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 در آزمایش برای برآورد تنوع ژنتیکی شده استفاده رقم گندم 48اسامی  .1 جدول

 رقم شماره رقم شماره رقم شماره

 آتادی 36 کراس روشن بک 20 تاگرس 1
 2داراب 37 روشن 21 هيرمند 2
 اروند 38 سيستان 22 3کرج 3
 شيرودی 39 ب ار 23 چمران 4
 آريا 40 ترين 24 1کرج 5
 سپاهان 41 م دوی 25 مژاد نيک 6
 ياواروس 42 طاسی 26 آرتا 7
 الوند 43 بم 27 شعله 8
 پيکتات 44 ییت 28 کرشه 9
 مارون 45 ش ريار 29 بيات 10
 ناک وری 46 کراس شاهی 30 گلستان 11
 2آذر 47 اميد 31 371 يهسور 12
 دريا 48 طوس 32 449مصر 13
   ساین 33 557مصر 14
   تجن 34 قدس 18
   2کرج 35 پسند شاه 19

 

 برای بررسی تنوع مولکولی ارقام گندم شده استفاده RAPDتایی تصادفی  دهتوالی آغازگرهای  .2 جدول

 توالی آغاتگر آغاتگر ۀشمار توالی آغاتگر گر آغات ۀشمار

1- Oligo CCT GGG CTT C 36- Oligo CCC CCC TTA G 

2- Oligo CCT GGG CTT G 37- Oligo CCG GGG TTT T 

3- Oligo CCT GGG CTT A 38- Oligo CCG GGG AAA A 

4- Oligo CCT GGG CTG G 39- Oligo TTA ACC GGG C 

5- Oligo CCT GGG TTC C 40- Oligo TTA CCT GGG C 

6- Oligo CCT GGG CCT A 41- Oligo TTA ACC GGG G 

7- Oligo CCT GGG GGT T 42- Oligo TTA ACC CGG C 

8- Oligo CCT GGC GGT A 43- Oligo AAA ACC GGG C 

9- Oligo CCT GCG CTT A 44- Oligo TTA CCC CGG C 

10- Oligo GGG GGG ATT A 45- Oligo TTA ACC CCG G 

11- Oligo CCC CCC TTT A 46- Oligo TTA AGG GGG C 

12- Oligo CCT GGG TCC A 47- Oligo TTC CCC AAG C 

13- Oligo CCT GGG TGG A 48- Oligo TTA ACG GGG A 
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 برای بررسی تنوع مولکولی ارقام گندم شده استفاده RAPDتایی تصادفی  دهتوالی آغازگرهای  .2 جدولادامه 

 والی آغاتگرت آغاتگر ۀشمار توالی آغاتگر گر آغات ۀشمار

14- Oligo CCT GGG TTT C 49- Oligo TTC CCC GAG C 

15- Oligo CCT GGG TTT G 50- Oligo TTC CCC GCG C 

16- Oligo GGT GGC GGG A 51- Oligo CTA CCC GTG C 

17- Oligo CCT GGG CCT C 52- Oligo TTC CCG GAG C 

18- Oligo GGG CCG TTT A 53- Oligo CTC CCT GAG C 

19- Oligo GCC CGG TTT A 54- Oligo GTC CCA GAG C 

20- Oligo TCC GGG TTT G 55- Oligo TCC CTC GTG C 

21- Oligo ACC GGG TTT C 56- Oligo TGC CCC GAG C 

22- Oligo CCC TTG GGG G 57- Oligo TCC CCC GAG G 

23- Oligo CCC GCC TTC C 58- Oligo TTC CCG GAG C 

24- Oligo ACA GGG GTG A 59- Oligo TTC CGG GTG C 

25- Oligo ACA GGG CTC A 60- Oligo TTG GCC GAG C 

26- Oligo TTT GGG CCC A 61- Oligo TTC CCC GAC C 

27- Oligo TTT GGG GGG A 62- Oligo TTC CCC GTC G 

28- Oligo CCG G CC TTA A 63- Oligo TTC CCC GCC C 

29- Oligo CCG GCC TTA C 64- Oligo GAG GGC GGG A 

30- Oligo CCG GCC TTA G 65- Oligo AGG GGC GGG A 

31- Oligo CCG GCC TTC C 66- Oligo GAG GGC GTGA 

32- Oligo GGG GCC TTA A 67- Oligo GAG GGC GAG C 

33- Oligo CCG GCT GGA A 68- Oligo GAG CTC GCG A 

34- Oligo CCG GCC CCA A 69- Oligo GAG GGC AAG A 

35- Oligo CCG GGG TTA A 70- Oligo GGC ACG CGA 

 

، رقنم کل نوارهای چندشکل، تعداد نوارها در هر  تعداد

با اسنتفاده ات   ها تمايز ژنی بين آن  درج و تنوع ژنتيکی کل

ژنتيکی بنين    یاصل برآورد شد. (18) شاشص تنوع ژنی نی

بنندی   و برای گنروه  ( محاساه17) نی براساس ضريب ارقام

 رسم شد. UPGMAبه روش ای  تجزي  شوشهها  ژنوتيپ

i j

i j

ln X Y
D

X Y

   



  

(1) 

 است. یراوانی آللی در ارقام  Yjو  Xiدر اين رابطه، 

ای، ات  شوشننه  منظننور تعيننين کننارايی روش تجزينن بننه

بنرای تکنخيص    .شند  ضريب هماستگی کوینتيک اسنتفاده 



 رضا پورمحمد و همکاران علی

 

 1393پاییز و زمستان   2 شماره  2دوره 
134 

اصنلی   مختصاتتجزيه به  ارقام، تر روابط ژنتيکی بين دقيق

محاسناات   برایصورت گریت.  ژنتيکی نی  براساس یاصل

اسنتفاده   pc2.2 NTSYS و SPSS ایزارهنای  آماری ات ننرم 

 د.ش

 

 تایج و بحثن

بنا الگوهنای    RAPDشده  آغاتگر ارتيابی 70آغاتگر ات  10

نواربندی مناسب برای بررسی ارقام گنندم اسنتفاده شندند.    

منزل  نمون  الگوی نواربندی برشی ارقام گندم بنا   به 1شکل

دهند. براسناس    را نکنان منی   20استفاده ات آغاتگر، شمارۀ 

( تنوع ژنتيکی بنين ارقنام گنندم    18شاشص تنوع ژنی نی )

بنرآورد شند.    5/0آغاتگر ات صفر تا  10براساس هر يک ات 

شنده وجنود    ای بين ارقام گنندم مطالعنه   تنوع قابل میحظه

که ميانگين تنوع ژنتيکی براساس شاشص نی  طوری دارد، به

 45/0و  2979/0ترتيننب  ( بننه12( و شننانون )نقننل ات  17)

 برآورد شد.

بيکنترين   30شنده آغناتگر    ات بين آغاتگرهای بررسنی 

( تنننوع را نکننان 226/0کمتننرين ) 18( و آغنناتگر 408/0)

 73های ژنی چندشکل  (. در کل، تعداد مکان2 دادند )جدول

(. 3 دست آمد )جندول  درصد به 59/93و درصد چندشکلی 

 11تنا   55برای آغاتگر  نوار 5اتای هر آغاتگر ات  به 1شکل

متغيننر بننود. تعننداد کننل نوارهننای  59نننوار بننرای آغنناتگر 

نننوار  73مجمننوع  شننکل آغاتگرهننای چندشننکل در  چننند

اتای هنر آغناتگر توليند     ننوار بنه   3/7چندشکل با ميانگين 

شنده در   آغناتگر اسنتفاده   10کردند. تعداد نوار حاصنل ات  

ننوار متغينر    57ننوار تنا    7شدۀ گندم ات  درون ارقام بررسی

ننوار در رقنم    7/0که ميانگين تعنداد ننوار ات    طوری بود، به

عننوان   متفاوت بود. بنه ‘ قدس’نوار در رقم  7/5تا  ‘آتادی’

نمونه، الگوی نواربندی برشنی ارقنام گنندم بنا اسنتفاده ات      

 دهد.  نکان میرا  20آغاتگر شمارۀ 

آغاتگر  50رقم گندم با  96در مطالع  تنوع ژنتيکی بين 

درصد قطعنات   78درصد آغاتگرها و  RAPD 82صادیی ت

(. تعداد قطعنات چندشنکل   28يایته چندشکل بودند ) تکثير

متغيننر بننود.  82/4بننا متوسننط  13تننا  1در هننر آغنناتگر ات 

 RAPDطور روشننی ات همنديگر بنا الگوهنای      هها ب واريته

های گندم  تکخيص داده شدند. در مطالع  تنوع ژنتيکی لاين

آغنناتگر نوارهننای واضننح،   10ر تصننادیی، آغنناتگ 32بننا 

 (.1چندشکل تکرارپذير توليد کردند )

کمتنرين یاصنل  ژنتيکنی      های درينا و هيرمنند   ژنوتيپ

بيکننترين  ‘ 449 مصننر’و   ‘ کرشننه’هننای  ( و ژنوتيننپ094/0)

( را نسات به يکنديگر نکنان دادنند.    814/0یاصل  ژنتيکی )

 دست آمد. به 396/0ها  ميانگين یاصل  ژنتيکی بين ژنوتيپ

 

 
 درصد 5/1روی ژل آگارز  20 ۀارقام گندم با استفاده از آغازگر شمار الگوی نواربندی برخی .1 شکل
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 ازای هر نشانگر به شده مطالعه میزان تنوع ژنتیکی بین ارقام .3 جدول

 آغاتگر شاشص شانون شاشص تنوع نی

226/0 365/0 18-Oligo 

262/0 407/0 23-Oligo 

408/0 596/0 30- Oligo 

391/0 566/0 5- Oligo 

396/0 583/0 20- Oligo 

328/0 496/0 54- Oligo 

287/0 449/0 65- Oligo 

222/0 348/0 64- Oligo 

289/0 444/0 4- Oligo 

277/0 433/0 55- Oligo 

 ميانگين 469/0 309/0

 

 
 

ای براساس یاصل  ژنتيکی  در اين بررسی، تجزي  شوشه

(. در نمودار 2 انجام گریت )شکل UPGMAو به روش نی 

گروه متمايز قابل تکنخيص بودنند.    4آمده  دست درشتی به

قرار گریتنند. گنروه    ‘تجن’و  ‘گلستان’در گروه اول، ارقام 

، ‘506ترکينه ’، ‘بينات ’، ‘1 کنرج ’، ‘ آتادی’دوم شامل ارقنام  

در ‘ 2آذر’بود. رقم ‘ 449مصر’، و ‘557مصر’، ‘371سوريه’

1 

4 3 
2 

 (2792ژنتيکي‌ني‌)‌ۀفاصلو‌‌UPGMAبا‌استفاده‌از‌روش‌‌RAPDهاي‌‌بندي‌ارقام‌گندم‌براساس‌داده‌گروه‌.‌2شکل
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روه سوم و ساير ارقام در گروه چ نارم قنرار گریتنند. در    گ

بندی، ارقام شارجی در گروه دوم و جدا ات سناير   اين گروه

در جداسناتی ارقنام    RAPD ارقام قنرار گریتنند. بننابراين،   

شارجی ات داشلی نسات به ارقام حساس و مقاوم به شوری 

 ترين گروه بنود و  تر عمل کرد. گروه چ ارم که بزرگ مویق

بيکتر ارقام داشلی در آن جنای گریتنند، شنااهت ژنتيکنی     

 تيادی دارند.

هنای   با توجه به درصد بالای شودباروری و پيچيندگی 

رینت کنه تغيينرات بنين ارقنام و       ژنوم در گندم انتظار منی 

شده پايين باشد. تمامی ارقامی که  های بررسی شصوصاً لاين

کنی بنالايی   های مکابه قرار گریتنند، تننوع ژنتي   در تيرگروه

ها نيات اساسی و جدی  ندارند و گسترش پاي  ژنتيکی واريته

دهنندۀ یرسناي  ژنتيکنی ارقنام      است. شواهد موجود نکان

گندم بود که اين امر ناشی ات اين است که طنی چنند دهن     

ويژه پس ات انقیب ساز تا کنون، ات ميان تعنداد   گذشته و به

 ننا تعننداد شننده در ککننور، تن تينناد ارقننام تراعننی اصننیح

طنور مثنال،     شوند. به منزل  رقم اصلی ککت می  محدودی به

درصد سطح تيرککت گندم در ککور تن نا مربنوط بنه     84

 29تن نايی   بنه  ‘قدس’و  ‘ییت’واريته است و دو رقم  10

دهنند   شود اشتصاص می درصد سطح تير ککت گندم را به

ار شنم  که اينران يکنی ات مراکنز تننوع گنندم بنه       آنجا (. ات3)

تنر   های متنوع پیسم وجو در ج ت يایتن ژرم رود جست می

يک نيات اساسی و جدی است. بنا اينکنه در اغلنب منوارد     

يک لاينن شنالص ينا ينک رقنم        انتخاب والدين برای ت ي 

شنوندگی   هياريد براساس عملکرد والدين و مينزان تکمينل  

گينرد، ولنی اطنیع ات تننوع      صفات م م تراعی صورت می

هنای متجناوت در نتناج     دين برای نيل به تفکينک ژنتيکی وال

رود. يکننی ات پيامنندهای   شننمار مننی  امننری ضننروری بننه 

ناپذير ککاورتی نوين که ماتنی بر استفاده ات ارقنام   اجتناب

شده با بيکترين عملکرد و کيفيت قابل قانول اسنت،    اصیح

کاه  تنوع ذشاير ژنتيکی است. در حنال حاضنر نگراننی    

وع ژنتيکی ارقام تراعنی در سراسنر   اصلی، کاه  سريع تن

 ج ان است.

 
 هماهنگ اول، دوم و سوم ۀلفؤبعدی ارقام گندم براساس سه م نمایش سه. 3 شکل
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بنودن دامنن  تننوع ژنتيکنی، منا را متوجنه شطننر        بارينک 

پذيری ژنتيکی گندم در ککنور   کند و آن آسيب  تری می بزرگ

ر تنرين شطنری نظين    است، تينرا در صنورت بنروت کوچنک    

شنده ات بنين    شدن يک بيمناری، تمنامی ارقنام ککنت     اپيدمی

دناال شواهد داشنت. ات   ناپذيری به  رود و ضررهای جاران می

شنده بنرای    اسنتفاده  طرف ديگر، ناود تنوع کایی در والندين  

ها ات طريق هياريداسنيون، ممکنن اسنت بنه      تککيل جمعيت

کاه  تننوع ژنتيکنی بنرای صنفات کمنی مثنل عملکنرد و        

 .(3جه ب اود صفت مککل يا غيرممکن منجر شود )درنتي

بندی  منظور تعيين روابط ژنتيکی بين ارقام و نيز گروه به

عنوان روشنی مکمنل    ها تجزيه به مختصات اصلی نيز به آن

مؤلفن  اصنلی اول    3ای انجنام گرینت.    برای تجزي  شوشنه 

ها را توجيه کردند.  درصد ات تغييرات داده 71/61درمجموع 

درصد ات تننوع کنل را تاينين کنرد. اينن       62/34ول مؤلف  ا

 36/13و 72/13ترتينب   مقدار برای مؤلفن  دوم و سنوم بنه   

 3شده توسنط   بودن تغييرات توجيه (. کم3 درصد بود )شکل

هنای   تواند ناشی ات پنراکن  شنوب نکنانگر    مؤلف  اول، می

ها ات کل ژننوم باشند    برداری مناسب آن شده و نمونه بررسی

 3شنده بنا اسنتفاده ات     هنای مطالعنه   بندی اکوتيپ (. گروه2)

شنود. اينن    مکناهده منی   2 مؤلف  هماهن  اصلی در شنکل 

بنودن   دلينل کنم   ای را بنه  ها، نتايج تجزي  شوشنه  بندی گروه

 طور کامل تمييد نکرد. مؤلف  اول به 3مجموع 
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