
  ٩٣  واره بررسي تنوع ژنتيكي و روابط ارقام گندم ايراني با استفاده از نشانگرهاي ريزماه: فاضلي نسب و همكاران

  مجله علوم كشاورزي ايران
  )٩٣‐٩٩ (١٣٨٥، سال ١، شماره ٣٧‐١جلد 

  
 بررسي تنوع ژنتيكي و روابط ارقام گندم ايراني با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره

 
  ٥ و مهربانو کاظمی٤، بهمن يزدی صمدی٣، محسن مردی٢محمدرضا نقوی. ١بهمن فاضلی نسب

  يوتکنولوژی، دانشيار و استاد پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران، دانشجوی سابق کارشناسی ارشد ب٤، ٢، ١
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  خلاصه

  
 گندم ايرانی  رقم و لاين٢١در اين تحقيق به منظور بررسی شباهت ژنتيکی، تعيين فاصله ژنتيکی و روابط 

باند ) صفر( و عدم حضور) يک(الگوهای باندی بر اساس حضور.  جفت آغازگر ريزماهواره استفاده شد٥٠از

هر آغازگر ريزماهواره و شباهت ژنتيکی ارقام با ) PIC(سپس محتوای اطلاعات چند شکلی . امتيازدهي شدند

ارقام قدس و . بود/. ٥٦شانگرهای مورد بررسی  برای نPICميانگين . استفاده از ضريب نی و لی محاسبه گرديد

را نشان /.) ١٨٨(نژاد کمترين شباهت ژنتيکی  و ارقام بولانی و نيک/.) ٧٥٥(الوند دارای بيشترين شباهت ژنتيکی 

در . ها از دو تا ده آلل متغير بود تعداد آلل در جايگاه. برآورد گرديد/. ٣٢٨دادند و ميانگين شباهت ژنتيکی ارقام 

ها با  بندی ژنوتيپ گروه.  بدست آمد٣٧/٥ آلل  شناسايي شد و ميانگين تعداد آلل در هر جايگاه ١٩٩وع مجم

نتايج اين تحقيق کارايي نشانگرهای ريزماهواره را در .  گروه مختلف قرار داد٤ آنها را در UPGMAروش 

  .بررسی چند شکلی ارقام گندم تاييد کرد

  
  ره، بررسی چند شکلی، شباهت ژنتيکیگندم، ريزماهوا :هاي کليدی واژه

  
  

  مقدمه
بندی ذخاير ژنتيکی گندم، از  های اصلاحی و گروه در برنامه

نشانگرهای مختلف مورفولوژيکي، پروتئينی و دی ان آ استفاده 

نشانگرهای مورفولوژيکي و پروتئينی ). ١٩، ١٣، ٧، ٢(شده است 

 دی ان آ، بخاطر ميزان چند شکلی کمتر نسبت به نشانگرهای

 در حالي كه ).٩ (بندی گياهی دارند کاربرد کمتری در طبقه

نشانگرهای دی ان آ معمولا علاوه بر نواحی کد کننده، 

ای  های حاشيه های غير کد کننده و توالي های بين رديف تفاوت

از طرف ديگر نشانگرهای دی ان آ . ژنوم را نيز آشکار می سازند

مراز ، تسهيلاتی را در مطالعات   پليای مبتنی بر واکنش زنجيره

  ). ١٨، ٩(اند  ای و کاربردی بيولوژی مولکولی فراهم کرده پايه

 نوکلئوتيدی هستند ٢‐٦های تکراری  ، توالي١ها ريزماهواره
ها و عمدتا در نواحی غير کد کننده  كه در سطح ژنوم يوکاريوت

ع آللی بسيار ها از تنو اين جايگاه). ٢٤، ١٢(اند  دی ان آ پراکنده
  باشند بالا برخوردار هستند و دارای توارث مندلی هم بارز می

همچنين سطح بسيار بالای چند شکلی را در تعداد ). ٢٧، ١٨(
  نشانگر مولکولی ريزماهواره). ١٩، ١١(توالی تکرار شونده دارند 

بر پايه تکثير قطعه دی ان آ تکرار شونده، با استفاده از 
های  شده از نواحی احاطه کننده تواليآغازگرهای طراحی 

های  و نتايج مربوط به آن در آزمايشگاه )١١(باشد  تکراری مي
   .)١١(مختلف قابل تکرار است 
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مورد ) ٢(و سويا ) ٢٦(ها اولين بار در جلبک  ريزماهواره
 ای در برنج بررسی قرار گرفتند و سپس بعدها بطور گسترده

، ٢٠، ٣(تهيه نقشه در گندمو جهت ) ٢٣(، جو )٢٤(، ذرت )٢٧(
، ٧(يابی صفات مهم زراعی  ، نقشه)٧(، بررسی چند شکلی)٢١
  .بکار برده شدند) ٢٥

تاكنون مطالعات زيادي در مورد بررسي تنوع مولكولي ارقام 
هاي مختلف گندم به كمك نشانگرهای ريزماهواره  و ژنوتيپ

 ژنوتيپ ٥٨، )٢٠٠٣(ماکافری و همکاران . صورت گرفته است
 جايگاه ريزماهواره مورد بررسی ٧٠گندم دوروم را با استفاده از 
 براي هر ٦/٥ با ميانگين ١٢ تا ٢قرار دادند و تعداد الل را از 

آنها همچنين محتوای اطلاعات چند . جايگاه گزارش نمودند
  پلاشک و همکاران .  گزارش كردند٨/٠ تا ٠٧/٠شکلی را از 

 آغازگر ٢٣ را با استفاده از  رقم گندم نان اروپايي٤٠، )١٩٩٥(
  ريزماهواره مورد مقايسه قرار دادند و ميانگين تعداد  آلل را از 

، )٢٠٠٠(پستسو و همکاران .  گزارش نمودند٢/٦ تا ٢/٥
 آغازگر ريزماهواره ١٨جمعيت گندم تائوشی را با استفاده از ١١٣

 آلل آنها ٣٣٨مورد مقايسه قرار دادند و در مجموع با شناسايي 
  . گروه مختلف قرار دادند٢را در 

هدف از اين تحقيق بررسی چند شکلی و تعيين فاصله 
ژنتيکی بين ارقام مختلف گندم ايرانی و ارزيابي توانايي 

  . ريزماهواره در تشخيص محتوای چند شکلی ارقام می باشد
  

  ها مواد و روش
  مواد گياهی

ستان،  رقم گندم نان به نامهای تجن، گل٢٠در اين تحقيق از
، بولانی، الوند، طبسی، ٢سرداری، قدس، قفقاز، شاين، آذر

روشن، بزوستايا، فلات، مهدوی، زرين، شعله، نويد، اميد، نيک 
  . استفاده گرديد٥١٨نژاد، اينياء و يک لاين به نام ل

  استخراج و تکثير دی ان آ
استخراج دی ان آي ژنومی بر مبنای روش دلاپورتا و 

مؤسسه تحقيقات بيوتکنولوژی کشاورزی در ) ١٩٩٣(همکاران 
از ميان آغازگرهای ريزماهواره گندم که .  صورت گرفت١ايران
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 جفت ٥٠گزارش شده بود تعداد ) ١٩٩٨(توسط رادر و همکاران 
 آغازگر فقط دارای يک جايگاه در ژنوم و دو ٤٨(آغازگر مناسب 

 برای)  جايگاه در ژنوم٣ جايگاه و ديگری ٢آغازگر يکی دارای 
 ميکروليتری مورد ٢٠حجم واکنش . اين تحقيق انتخاب شد

با کمی تغيير ) ١٩٩٨(استفاده بر اساس روش رادر و همکاران 
 ميکروليتر آب مقطر استريل و ديونيزه شده، ٤/٦: عبارت بود از

 ميکروليتر کلريد منيزيم ١ برابر، ١٠ ميکروليتر بافر واکنش ٢
 ١٠ نوکلئوتيدی  ميکروليتر مخلوط٤/٠ ميلی مولار، ٥٠

 ١٠٠ ميکروليتر از هر آغازگر رفت و برگشتی ٥/٢مول،  ميلی
 ميکروليتر دی ان آي ٥ واحد و ٥مراز  تک پلي٢/٠ميلی مولار، 

ای پلي مراز در  واکنش زنجيره.  نانوگرم در ميکروليتر١٠
با  TouchGene® Gradient Thermal Cycler دستگاه

 درجه ٩٤ی اوليه در دمای  دقيقه واسرشته ساز٥برنامه زمانی 
بطوريکه  (Tochdown چرخه اوليه بصورت ١٠گراد،  سانتي

 درجه بالاتر از دمای اتصال واقعی در ١٠دمای اتصال آغازگر 
 درجه از دمای اتصال کاهش ١نظر گرفته و به ازای هر چرخه 

 چرخه بعدی شامل ٢٥. انجام شد) يافته تا به دمای واقعی برسد
 ٣٠گراد،   درجه سانتي٩٤ه سازی در دمای  ثانيه واسرشت٣٠

 بسته به نوع x( جهت اتصال آغازگرها xثانيه در دمای 
گراد مورد استقاده قرار   درجه سانتي٦٠ يا ٥٥ ، ٥٠آغازگر
) جهت بسط(گراد  درجه سانتي٧٢ ثانيه در دمای ٣٠، )گرفت

گراد به   درجه سانتي٧٢انجام گرديد و بسط نهايي در دمای 
های پی سی آر به نسبت  فرآورده. يقه انجام شد دق٥مدت 

  مساوی با رنگ فورماميد
 ميکروليتر از آن برای ژل ٣‐٥مخلوط و مقدار )  درصد٩٨(

در دستگاه ) (شش درصد(ساز استاندارد  اکريل آميد واسرشته پلی
Bio Rad, Sequi-Gen GT ( و بافرTBE(1x) مورد استفاده 

 ٥٥ وات و دمای ٩٠ ثابت عمل پيش ران با توان. قرار گرفت
و عمل ) ٥٥زمان تا رسيدن به دمای (گراد  درجه سانتي

گراد با   درجه سانتي٥٠ و دمای ٩٠ تا ٨٥الكتروفورز با ثابت 
مدت زمانی خاص بسته به طول قطعه تکثير شده توسط هر 

اکريل آميد با  استفاده  آغازگر انجام گرديد و رنگ آميزی ژل پلی
  ه بر اساس دستور کار شرکت پرومگااز روش نيترات نقر

)Promega ( با کمی تغيير انجام شد)٢٨.(  
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  ها تجزيه و تحليل داده

هر ) صفر( و عدم حضور) يک(دهی باندها بصورت حضور نمره
 ٠١/٤Quantity one v.) Bio Rad laboratoriesباندبا برنامه 

Hercules, CA USA ( صورت گرفت)همچنين با نمره ). ١
ماتريس تشابه با . نتايج نمره داده شده تاييد گرديددهي دستي 

شاخص چند ). ١٥(استفاده از ضريب نی و لی محاسبه گرديد
، ١ ((PIC)٢يا محتوای اطلاعات چند شکلی) ٩، ١ (1(DI)شکلی

 برای هر جايگاه ريزماهواره با استفاده از فرمول )٣
( )21)( ∑−= PjpicDI

                                                                                   

) Pj فراوانی آلل j ام در تمام 
  سنيور و همکاران. محاسبه گرديد) ژنوتيپهای مورد استفاده

همچنين . باشد  می DI همانPICعنوان کردند که ) ١٩٩٣(
ای با ترسيم دندروگرام بر اساس الگوريتم  تجزيه خوشه

UPGMA3 ٠٢/٢ و با نرم افزارNTSYS-pc v.) انجام ) ٢٢
  .گرديد

  
  نتايج و بحث

  های ريزماهواره چند شکلی در جايگاه
 جفت آغازگر ٣٧ جفت آغازگر مورد استفاده، تعداد ٥٠از 

 آلل ١٩٩در مجموع . چند شکلی مناسب از خود نشان دادند
 آلل کمترين تعداد و ٢ با ٣٧١Xgwmشناسايي شد که آغازگر

 آلل بيشترين تعداد ١٠با Xgwm ٢٦٤ و ٣٣٤Xgwmآغازگرهای
ميانگين . را در ميان آللهای توليدی توسط هر آغازگرها داشتند

هوکانسون و همکاران .  بود٣/٥تعداد آلل در کل جايگاهها برابر 
، ٢/٦تا  ٨/٣برای ريزماهواره گندم ميانگين آللی ) ١٩٩٨(

  و همچنين استاکل و همکاران ) ١٩٩٥(پلاشک و همکاران 
) ٢٠٠٢( آلل و يوجايل و همکاران ٢/٦ تا ٢/٥ميانگين ) ٢٠٠٠(

 الگوی نواری ١شكل .  اند را گزارش نموده٥/٥ميانگين آللي
  ١ و همچنين جدول ١٥٦Xgwmايجاد شده توسط آغازگر

تعداد آلل، دامنه اندازه و ميانگين تعداد آلل در هر گياه، موتيف، 
روی کروموزوم ، فاصله هر آغازگر از سانترومر، جايگاه هر آغازگر 
  . استشاخص چند شکلی و دمای اتصال را نشان داده

 
1.  DI= Diversity Index 
2. PIC= Polymorphism Information Content 
3.  Unwighted Pair Group Means Analysis (UPGMA) 

  شاخص چند شکلی
ص چند شکلی برای هر جايگاه در تمامي ارقام مورد شاخ

محتوای (بيشترين شاخص چندشکلی . بررسی قرار گرفت
 مربوط به ٩٤/٠با مقدار ) اطلاعات چند شکلی يا هتروزيگوسيتی

 مربوط به ٠٨/٠ و کمترين مقدار با ٣٧١Xgwmآغازگر
٥٠٨Xgwm بدست ٥٦/٠  بود و ميانگين شاخص چندشکلی 
 يا محتوای اطلاعات (DI)شاخص چند شکلی).  ١جدول (آمد 

به عنوان تخميني از قدرت تمايز هر (PIC) چند شکلی
باشد  ها مي ريزماهواره با در نظر گرفتن تعداد و فراواني نسبي آلل

ها داراي تعداد آلل   بنابراين اگر چه برخي از ريزماهواره).١(
ها متفاوت  مشابه مي باشند، ولي به واسطه اينكه فراواني اين آلل

تفاوت در . اند است، شاخص چند شکلی مختلفي را نشان داده
تواند به عنوان يك معيار با ارزش براي هر ريز  ها مي فراواني آلل

ميانگين شاخص . ماهواره در ژنتيك جمعيت در نظر گرفته شود
چند شکلی جايگاههای ريزماهواره در گندم توسط بريان و 

، )٢٠٠٣( ماکافری و همکاران  و توسط٥١/٠، )١٩٩٧(همکاران
) ١٩٩٥(همچنين رادر و همکاران .  گزارش شده است٥٦/٠

 و پلاشک ٧٩/٠ تا ٢٣/٠محتوای چند شکلی را در گندم نان از  
 گزازش ٧٩/٠ تا ٢٩/٠اين مقدار را از ) ١٩٩٥(و همکاران 

توان نتيجه گرفت كه محتوای چند  بدين ترتيب مي. اند نموده
اشته و بسته به عواملی نظير تعداد آلل شکلی عدد ثابتی ند

 در نواحی تکرار n(Gt)توليدی توسط هر جايگاه، محتوای 
هاي  نوکلئوتيدی دارد، بطوريكه در جايگاه شونده و تکرارهای دی

با تکرارهای دو نوکلئوتيدی بيشتر از سه و چهار نوکلئوتيدی 
البته تعداد ). ٢٧، ١٤(گردد  چند شکلی بيشتری ايجاد مي

نوتيپ و تعداد آغازگر ريزماهواره هم همبستگی مثبتی با ژ
بطوريکه رادر و همکاران ) ١٩(محتوای چند شکلی دارند 

 ١٨ميانگين محتوای چندشکلی را در تحقيقی با ) ١٩٩٥(
ها   و زمانيکه تعداد ژنوتيپ٥٣/٠ آغازگر در گندم ١٥ژنوتيپ و 

  .  بدست آمد٦٤/٠ رسيد مقدار ٦به عدد 

  ضريب تشابه
 ژنوتيپ مورد استفاده با ٢١ضريب تشابه ژنتيکی در بين 

های توليد شده محاسبه گرديد و بيشترين  توجه به کل آلل
مربوط به قدس ) ١٩٧٩(ميزان تشابه  بر اساس ضريب نی و لی 

و کمترين ميزان تشابه مربوط به ژنوتيپهای ) ٧٥٥/٠(و الوند 
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  پلاشک ). جدول ضرايب تشابه آورده نشده است(مشاهده گرديد  ٣٢٨/٠ تشابه  و با ميانگين ضريب) ١٨٨/٠(بولانی و نيک نژاد 
   )(DI نام، مکان، موتيف، اندازه آلل توليدی، دمای اتصال هر آغازگر،تعداد آلل و شاخص چندشکلی‐١جدول

)درجه سانتيگراد(دمای اتصال  DI اندازه آلل توليدی تعداد الل موتيف مکان نام جايگاه  
Xgwm١ ١٥٣BL (CA)١٨٣‐١٩٥ ٦ ١٨  ./٦٠ ٣٥ 
Xgwm٧ ٢٧٤BL (GT)١١٠‐١١٣ ٣ ٢٧  ./٥٠ ٧ 

٣٤٠Xgwm  ٣BL (GA)٦٠ ٥٩/. ١٥٩ ٥ ٢٦ 
٣٣٤Xgwm ٦BS (GA)١١٠‐١١٤ ١٠ ١٩  ./٥٠ ٢٦ 
١١١Xgwm ٧DS (CT)٣٢(GT)١٤٠‐ ٢٣٦ ٨ ١٧  ./٥٥ ١٥ 
٦٤٢Xgwm ١DL (GT)١٨٨‐٢٠٢ ٤ ١٤  ./٦٠ ٦ 
١٤٨Xgwm ٢BS (CA)١٤٦‐ ١٦٨ ٤ ٢٢  ./٦٠ ٧٤ 
١٤٩Xgwm ٤BL (GA)١٥٢‐ ١٦١ ٧ ٢٣  ./٥٥ ٢٩ 
٣٧٢Xgwm ٢AS (GA)>٣٠٩‐٣١٠ ٨ ٥١  ./٦٠ ٨١ 
٥٣٩Xgwm ٢DL (GA)١٢٨‐١٩٤ ٤ ٢٧  ./٦٠ ٦٨ 
٥٤٠Xgwm ٥BS (CT)٣(CC)(CT)١١٧‐١٣٣ ٥ ١٦  ./٥٥ ٦ 
١٥٦Xgwm ٥AL (GT)٦٠ ٤٨/. ٣٢٠ ٤ ١٤ 
١٩٠Xgwm ٥DS (CT)٢٠٨‐٢١٢ ٥ ٢٢  ./٦٠ ٦٩ 
٣٨٣Xgwm ٣DL (GT)١٨٨‐١٩٩ ٤ ٢٧  ./٦٠ ٤٤ 
١٣٣Xgwm ٦BS (CT)١٢٤‐١٢٨ ٦ ٣٩  ./٦٠ ٦٤ 
٣٢٥Xgwm ٦DS (CT)١٣٨‐١٥٢ ٥ ١٦  ./٦٠ ٨٤ 
٣٥٧Xgwm ١AL (GA)١١٨‐١٢٠ ٦ ١٨  ./٥٥ ٧٦ 
٦٠٨Xgwm ٤DC (GA)١٦٦‐١٨١ ٥ ١٦  ./٦٠ ١٤ 
١٦٠Xgwm ٤AL (GA)١٨٠‐١٩٠ ٥ ٢١  ./٦٠ ٣٤ 
٣٦٩Xgwm ٣AS (CT)١١(T)٢(CT)١٥٦‐٢١٢ ٨ ٢١  ./٦٠ ٧٦ 
١٢٠Xgwm ٢BL (CT)١١(CA)١٢٨‐ ١٦٠ ٥ ١٨  ./٦٠ ٩٢ 
٢٦٤Xgwm ١BS (CA)٩(A)(CA)١٥٦‐ ١٦٥ ١٠ ٢٤  ./٦٠ ٣٩ 
٤٩٥Xgwm ٤BL (GA)١٦٠‐١٧٨ ٧ ٢٠  ./٦٠ ٧٧ 
٤٤Xgwm ٧DC (GA)١٧٦‐١٧٨ ٥ ٢٨  ./٦٠ ٧٣ 
٤٦٩Xgwm 7DS (CT)١٩(CA)١٦٨‐ ١٧٦ ٥ ١٠  ./٦٠ ٧٧ 
٥٥Xgwm ٦D (TC)٣((T)٣(CT)١٢٨‐١٣٢ ٤ ١٧  ./٦٠ ٦٣ 
١٣٠Xgwm ٧AS (GT)١٢٦‐١٣١ ٣ ٢٢  ./٦٠ ٧١ 
٤٣٧Xgwm ٧DL (CT)١٠٩‐١١١ ٥ ٢٨  ./٥٠ ٨ 
١٣٢Xgwm ٦BS (GA)٢٤(GAA)١١٦‐١١٨ ٨ ٢٦  ./٦٠ ١ 
٣٨٩Xgwm ٣BS (CT)١٤(GA)١١٦‐١٣٢ ٦ ١٦  ./٦٠ ٦٩ 
٦١٣Xgwm ٦BS (CT)١١٤‐١١٨ ٣ ٢٣  ./٦٠ ٨٥ 
٢٧١Xgwm  ٥DL (CT)٤(GA)٦٠ ٤١/. ١٧٩ ٥ ١٠ 
٣٧١Xgwm ٥BL (CT)١٠(GA)١٧٦‐١٩١ ٢ ٣٢  ./٦٠ ٩٤ 
٤٩٣Xgwm ٣BS (CA)١٣٨‐١٨٠ ٧ ٤٣  ./٦٠ ٧ 
٣٥٩Xgwm ٢AC (CT)٢٠(CTT)٥٥ ٦٢/. ٢١٢ ٣ ١٣ 

Xgwm٥ ٤٤٣BS (CA)٢٠(GA)٥٥ ٩/. ٢٠٩ ٥ ٣٢ 
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Xgwm٦ ٥٠٨BS (GT)٥٠ ٠٨/. ١٧٠ ٤ ١٩ 
 

 
                     M                      1    2      3     4      5     6    7      8     9    10   11  12    13   14   15    16    17   18   19   20  21 

                                                                                                               
      

 
 427bp 
 
 311bp 

 
 
 

  ) مي باشدQX174 بيانگر نشانگر Mشماره ها بيانگر ارقام و  (١٥٦Xgwmازگر  الگوی نواری توليد شده توسط آغ‐١شکل

  

Coefficient
0.24 0.33 0.41 0.50 0.58 0.67 0.75

          

 tajan 
 golestan 
 niknezhad 
 iniea 
 sardari 
 ghods 
 alvand 
 ghafghaz 
 shain 
 azar2 
 tabasi 
 roshan 
 bezostaya 
 falat 
 518 
 mahdavi 
 zarin 
 shoaleh 
 omid 
 navid 
 bolani 

  
  UPGMA تجزيه کلاستر ارقام و لاينهای گندم بر اساس ماتريس تشابه نی و لی و روش ‐٢شکل 

  
نيز ميانگين ميزان تشابه برای ريزماهواره ) ١٩٩٥(و همکاران 

جود ضريب بر اساس گزارشات مو.  گزارش دادند٣١/٠گندم را 
تشابه تا حدودی تحت تاثير تعداد ژنوتيپ و تعداد آغازگر قرار 

 را برآورد ٢٣/٠ميانگين ) ٢٠٠٠(مثلا پراساد  و همکاران . دارد
 .نمودند

) هر باند به منزله يک آلل(تعداد کل باندهای مشاهده شده 

 آلل بيشترين و ٥٤که رقم قدس با .  بود٩٣٤ رقم برابر با ٢١در 
 آلل کمترين تعداد آلل در گياه را براي تمام ٣٢با رقم نويد 

 ٤٥/١به عبارت ديگر رقم قدس با ميانگين . ها داشتند جايگاه
 کمترين تعداد آلل در هر ٨٦/٠بيشترين و رقم نويد با ميانگين 

  .جايگاه برای هر گياه را داشتند
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تجزيه کلاستر ارقام و لاينهای مختلف گندم بر اساس 
 و لی محاسبه گرديد و دندروگرام مربوطه شباهت ژنتيکی نی

دهد كه  نتايج تجزيه كلاستر نشان مي). ٢شکل(ترسيم شد 
برخي از ارقام به واسطه داشتن شباهت بيشتر از نظر جايگاه 

اند، بطوريكه ارقام  ها در يك گروه قرار گرفته ژني ريزماهواره
الا قدس و الوند در اولين گام در يك گروه وارد شدند كه احتم

هاي  اي اين دو رقم حداقل از نظر جايگاه بيانگر تشابه شجره نامه
بر اساس دندروگرام حاصل و در نظر . باشد ريز ماهواره مي

اين ژنوتيپها در چهار ) ٣٢/٠در مقدار ضريب (گرفتن خط برش 
گروه مختلف طبقه بندی شدند كه اين چهار گروه از نظر آماري 

  .گر نشان دادنداختلاف معني داري را از يكدي
  تجن، گلستان، نيک نژاد و اينياء: ١گروه 
  ٢سرداری، قدس، الوند، قفقاز، شاين و آذر : ٢گروه 

، مهدوی، ٥١٨طبسی، روشن، بزوستايا، فلات، : ٣گروه 
  زرين، شعله، اميد و نويد

  بولانی: ٤گروه 
قرار گرفتن رقم بولاني در گروه جداگانه بيانگر اختلاف زياد 

. باشد هاي ريز ماهواره مي  بقيه ارقام از نظر جايگاهاين رقم با

نتايج تجزيه کلاستر بيانگر اين است که ارقام مختلف گندم 
ها از تنوع خوبی برخوردار  ايرانی از نظر جايگاه ژنی ريزماهواره

وجود تنوع زياد در بين ارقام امکان دستيابی به نتاج . باشند می
  . سازد را امکان پذير می) قامحاصل از تلاقی اين ار(متنوع تر 

دهد كه نشانگرهاي  در كل نتايج اين تحقيق نشان مي
ميكروستلايت نشانگرهاي بسيار مناسبي جهت تفكيك و 

از اين . باشند های مختلف گندم مي شناسايي ارقام و ژنوتيپ
نشانگرها نه تنها در گروهبندي ارقام گندم بلكه در شناسايي 

توان  هاي زنده و غيره زنده مي استرسژنهاي مختلف مقاومت به 
از آنجائيكه تلاقي ارقامي كه از نظر مولكولي دورتر . استفاده نمود

هاي با تنوع بيشتر را ايجاد نمايد،  تواند جمعيت باشند مي مي
ريزي اصلاحي به  تواند در جهت برنامه نتايج اين تحقيق مي
گاههاي تر براي صفات و جاي هاي متنوع منظور ايجاد جمعيت

از طرف ديگر با مقايسه . مختلف كروموزومي مد نظر قرار گيرد
ها روي ارقام  نتايج اين تحقيق با نتايج ارزيابي اين ريزماهواره

توان روند انتقال و جريان ژني را از ارقام وحشي به  وحشي مي
  .ارقام زراعي بررسي نمود
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