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 مقدمه

ج كه21نس آژيلوپس در  گونه وجود دارد

دليلبه. گونه آن در ايران موجود هستند 17

امكان استفاده از آنها در بهبود مقاومت گندم به 

و غيرزنده داراي اهميت خاص تنش هاي زنده

دو A. crassaگونه).16(باشند مي كه به

)D1D1XX ,28 =x4=n2(صورت تتراپلوئيد 

)D1D1XXD2D2,42 =X6=n2(و هگزاپلوئيد

كه يك علف هرز است گزارش شده است،

و دامنه پراكنشيتنوع مورفولوژيك داراي زياد

كه در طوريبه.)15و5(باشدمي وسيع

و هاي شني، استپ دامنه و مراتع تخريب شده ها

مي حاشيه جاده پراكنش).15و6(شود ها يافت

A. crassa فل سطين، در كشورهاي تركيه، لبنان،

و جنوب  سوريه، عراق، ايران، افغانستان

اين گونه).4(تركمنستان گزارش شده است 

ژن(هاي مفيد داراي ژن هاي نر عقيمي نظير

و ژن هاي مؤثر سيتوپلاسمي، مقاومت به شوري

و بهبود كيفيت دانه كهمي) در عملكرد  باشد

و يا ساير روشها توان در برنامهمي هاي اصلاحي

).10و2،7( نموداستفاده هاي زراعي به گندم

شناسايي نشانگرهاي پيوسته با صفات مهم

زراعي يكي از مهمترين روشها براي تسريع در 

و انتقال صفات موردنظر به ژنوتيپ هاي ديگر

ترين روش شناسايي اين اصولي. رديابي آنهاست

و پس نشانگرها تهيه جمعيت هاي در حال تفرق

كيفي يا كمي در اين از آن رديابي صفات 

ميجمعيت باشد، تا براساس آن نشانگرهاي ها

در حالتي كه صفت كمي. پيوسته شناسايي شوند

هاي پيوستگي يك روش مهم در باشد تهيه نقشه

ژنمكان ولي براي صفات كيفي تهيه. هاستيابي

نقشه لينكاژي تنها در اطراف ژن موردنظر كافي 

و از طريق روش تجزيه تفرق توده نيز است

هاي چون تهيه جمعيت).11(قابل تحقق است 

و پرهزينه است، اگر در حال تفرق وقت گير

ها نشانگرهاي بتوان قبل از تهيه اين جمعيت

از را داراي ارتباط مناسب با صفات موردنظر 

توان از طريق تجزيه رگرسيوني شناسايي كرد مي

ي هاي اصلاحي به عنوان نشانگرهاآنها در برنامه

استفاده ) Informative markers(بخش آگاهي

.كرد

در گندم تعداد زيادي ژن براي صفات

به(متفاوت  از جمله صفات كيفي، مقاومت

و غيرهتنش و غيرزنده  رديابي) هاي زنده

ريزماهواره به علت دارا نشانگرهاي. اندشده

بودن خاصيت چندآللي، وراثت هم بارز، فراواني 

و پوشش وسي و همچنين سهولت نسبي ع ژنومي

و تشخيص آنها كاربرد فراواني آشكارسازي

و.)12(دارند  بررسي ارتباط بين نشانگرها

ژنصفات زراعي نه تنها نقشه ها را با درجه يابي

درژن اطمينان زياد بلكه شناسايي هايي را كه

يابي مبتني بر لينكاژ قابل رديابي نيستند، نقشه

،هدف از اين تحقيق).13( سازدمقدور مي

بخش مرتبط با شناسايي نشانگرهاي آگاهي

در كميصفات   A. crassaنمونه70موردنظر

 SSRي با استفاده از سيستم نشانگربومي ايران

.باشدمي

و روشها  مواد

 مواد گياهي

از A. crassaنمونـه70در اين تحقيـق، از

همــدان، ايــلام، زنجــان، آذربايجــان(اســتان 15
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و بختيـاري، غربي، قـزوين، فـارس، چهارمحـال

خراسان رضـوي، لرسـتان، آذربايجـان كرمانشاه،

و  شــرقي، خراســان شــمالي، مركــزي، كردســتان

توسط بانـك ژن ملـي گيـاهي ايـران،) خوزستان

و بـذرؤم و تهيـه نهـال سسه تحقيقـات اصـلاح

شدندشده بود آوريجمع .، استفاده

 ارزيابي مورفولوژيك

صفات مورفولوژيك بذور گيريبراي اندازه

ممواد گياهي در مزرعه اين  سسهؤبانك ژن

و بذر  و تهيه نهال قالب طرحدرتحقيقات اصلاح

روهاي كامل تصادفي در بلوك يسه تكرار

متر پنج سانتيو فاصله متريكخطوط به طول

50(تاريخ گلدهي فاتص.ندكشت شد بين بذور

درصد50(و تاريخ رسيدن) درصد گلدهي

و) رسيدن براساس يك يادداشت از هر رديف

ارتفاع گياه، صفات تعداد برگ در زير خوشه،

تعداد گره در ساقه، قطر ساقه، طول سنبله، تعداد 

هاي محور سنبله، سنبلچه در سنبله، طول گره

هاي محور سنبله، عرض گلوم عرض گره

و عرض دانه براساس  سنبلچه، طول برگ پرچم

و ميانگين اين سه نمونه در هر تكر ار بررسي شد

و تحليل نتايج استفاده  سه نمونه در تجزيه

.شدند

 ارزيابي مولكولي

جفـــت نشـــانگر20در ايـــن تحقيـــق، از

(1 جـــدول(ريزمـــاهواره اســـتفاده شـــد  (12.(

 Ae. crassaنمونه70از برگ.ا.ان.دياستخراج

در).14( انجام گرفت واكنش زنجيره اي پليمراز

ا.ان.ديميكروليتـر شامل دو ليتر ميكرو15حجم 

 ميكروليتـر5/1،)نانوگرم50-60غلظت( ژنومي

-ميلــيdNTPs )10 ميكروليتـر يـك، X10 بـافر
از هر كدام از آغازگرهـاي ميكروليتريك،)مولار

و رو به عقب ،)پيكومـول10غلظت( رو به جلو

از ميكروليتـر2/1، مـراز پلي  Taqواحد آنزيم نيم

و ميلي15 كلريدمنيزيم آب2/7مولار ميكروليتـر

چرخـه حرارتـي شـامل.انجام شـد بار تقطير دو

94سـازي اوليـه در دمـاي يك مرحله واسرشت

چرخـه حرارتـي37دقيقـه، پـنج درجه به مدت

ــه صــورت12( ــي ب ــيكل حرارت چرخــه اول س

Touch Down(دمـايو ريزي شـده بـود برنامه

سا10 اتصال آغازگر به رشته الگو گراد نتيدرجه

و  بالاتر از دماي اتصال واقعي درنظر گرفتـه شـد

ــا كــاهش  درجــه8/0 در هــر چرخــه دور اول ب

25در.، به دماي اتصال واقعـي رسـيد گرادسانتي

دمـاي رحسـبب(بعد دماي اتصال ثابـت چرخه

در.انجام شـد ثانيه30زمانباو) اتصال آغازگر

و دمـاي واسرشـت،هر چرخه نيـز  سـازيهزمـان

و30ترتيب به . در نظر گرفته شـد درجه94ثانيه

و دماي بسط رشته به  ترتيب يـك همچنين زمان

و بودر72دقيقه محصولات تكثير شده بـا.دجه

اكريلاميد واسرشـته استفاده از الكتروفورز ژل پلي

و   نيتـرات نقـره به روش آميزي رنگساز تفكيك

.)1( انجام گرفت
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 ) PIC(گرهاي مورد استفاده به همراه ميزان اطلاعات چندشكلي مشخصات آغاز-1جدول

PIC 
 تعداد آلل

No. of 

alleles 

 دماي اتصال
Annealing 

Temperature

 موتيف
Motif 

 توالي
Sequence 

 شماره ريزماهواره
No. Microsatellite 

0.20 1060
(GA)19 

RF:CAC TGC ACA CCT AAC TAC G C 
LF:GGA GTC ACA CTT GTT TGT GCA

1-Xgwm33-1D 

0.26 560
(GA)28 

RF:ACT GGC ATC CAC TGA GCT G 
LF:GTT GAG CTT TTC AGT TCG GC

2-Xgwm44-7D 

0.35 760TC)3(T)3
(CT)17 

RF:TCA TGG ATG CAT CAC ATC CT 
LF:GCA TCT GGT ACA CTA GCT GCC

3-Xgwm55-6D 

0.26 860
(CT)15 

RF:TGT TGG TGG CTT GAC TAT TG 
LF:TCT CCC ATC CAA CGC CTC 

4-Xgwm102-2D 

0.25 1060
(GA)24 

RF:AAT AAG GAC ACA ATT GGG ATG G 
 LF:CTG TTC TTG CGT GGC ATT AA 

5-Xgwm106-1D 

0.44 260
(CT)15 

RF:TGT GAA TTA CTT GGA CGT GG 
LF:GAT CGA GTG ATG GCA GAT GG 

6-Xgwm161-3D 

0.16 460
(CT)22 

RF:GTG CCA CGT GGT ACC TTT G 
LF:GTG CTT GCT GAG CTA TGA GTC 

7-Xgwm190-5D 

0.29 750(CT)32im
p

RF:CGA CGC AGA ACT TAA ACA AG  
LF:GAT CTG CTC TAC TCT CCT CC 

8-Xgwm194-4D 

0.26 560(CT)4imp
(GA)10 

RF:AGC TGC TAG CTT TTG GGA CA 
LF:CAA GAT CGT GGA GCC AGC 

9-Xgwm271-5D 

0.24 960
(CT)38 

RF:CCA CCG AGC CGA TAA TGT AC 
LF:TCA CCG TGG TCA CCG AC 

10-Xgwm292-5D 

0.36 860
(GA)25 

RF:GAC GGC TGC GAC GTA GAG 
LF:GTG AAG CAG ACC CAC AAC AC 

11-Xgwm295-7D 

0.31 760
(CT)16 

RF:TTT TTA CGC GTC AAC GAC G 
LF:TTT CTT CTG TCG TTC TCT TCC C 

12-Xgwm325-6D 

0.28 855
(CT)26 

RF:CCG ACA TCT CAT GGA TCC AC 
LF:TTC AGT GGT AGC GGT CGA G 

13-Xgwm341-3D 

0.30 655
(GT)14 

RF:GCA TGG ATA GGA CGC CC 
LF:ACC TCA TCC ACA TGT TCT ACG 

14-Xgwm350-7D 

0.23 760
(GT)27 

RF:GAC ATC AAT AAC CGT GGA TGG   
LF:ACG CCA GTT GAT CCG TAA AC 

15-Xgwm383-3D 

0.28 360
(CA)13 

RF:TTC GCA ATG TTG ATT TGG C 
LF:AAT GGC AAT TGG AAG ACA TAG C 

16-Xgwm458-1D 

0.30 860(CT)19 
(CA)10 

RF:CGA TAA CCA CTC ATC CAC ACC      
LF:CAA CTC AGT GCT CAC ACA ACG 

17-Xgwm469-6D 

0.21 1055
(CT)29 

RF:AGT TCC GGT CAT GGC TAG G 
LF:ACA TCG CTC TTC ACA AAC CC 

18-Xgwm484-2D 

0.31 860
(GA)27 

RF:GAG GCT TGT GCC CTC TGT AG 
LF:CTG CTC TAA GAT TCA TGC AAC C 

19-Xgwm539-2D 

0.40 860
(GT)14 

RF:CAT GAA AGG CAA GTT CGT CA   
LF:ACG GCG AGA AGG TGC TC 

20-Xgwm642-1D 



 1388، بهار1، شماره11دوره مجله كشاورزي،

51 

 هاي آماريتجزيه

همبستگي بين صفات با استفاده از ميانگين

شد،هاي مورفولوژيكداده  براي. محاسبه

هاي مولكولي درصورت وجود باند نمره داده

و عدم باند نمره صفر داده شد ميزان. يك

يچندشكل ميزانكه (PIC)ياطلاعات چندشكل

ميك نشانگري م دهدرا نشان تواند از صفريو

براي)1(ر باشد با استفاده از فرموليمتغكيتا 

:دشمحاسبه هر جفت پرايمر 

∑ =
−= n

i ipPIC
1

21
1(

هاي براي تعيين ارتباط بين داده

هيتجز،هاي مولكوليمورفولوژيكي با داده

هرونيرگرس گام به گام به طور جداگانه براي

شد SPSSافزار با استفاده از نرمصفت  .انجام

و  بحثنتايج

همبستگي بين تعدادي از صفات در جـدول

همبستگي تـاريخ گلـدهي بـا. ارايه شده است2

تاريخ رسيدن، تعداد برگ، تعـداد گـره در سـاقه 

و معني و طـول مثبت و با صفات عرض دانه دار

و معنــي همچنــين. دار بــودبــرگ پــرچم منفــي

همبســتگي صــفت تعــداد ســنبلچه در ســنبله بــا 

و ارتفاع گياه، طـول بـر  گ پـرچم، طـول سـنبله

و و قطر ساقه مثبـت تعداد برگ، تعداد گره ساقه

همبستگي تاريخ رسيدن با صـفات. دار بودمعني

هاي طول گرهارتفاع بوته، قطر ساقه، طول سنبله، 

و  محور سنبله، عرض گلوم سنبلچه، عرض دانـه

و معنــي  ــرچم منفــي ــرگ پ ــودطــول ب ــا. دار ب ب

غيرمسـتقيم يـك شناسايي اين ارتباطات انتخاب

ميصفت از طريق صفت ديگر امكان .باشدپذير

جفت نشانگر ريزماهواره تعداد20همچنين

تعـداد آلـل. باند چندشـكل توليـد نمودنـد 140

و10محاسبه شده از دو تـا  عـدد متفـاوت بـود

).1جـدول(ها برابر هفت بود ميانگين تعداد آلل

مناسب ميانگين تعداد آلل هر نشانگر ريزماهواره

بودن هر مكان ژن را براي برآورد تنـوع ژنتيكـي 

).12(دهد نشان مي

ــي، ــي آلل ــتفاده از فراوان ــا اس ــين ب  همچن

براي هـر) ميزان اطلاعات چندشكلي(  PICآماره

نشانگر، به طور جداگانه محاسبه شد كه نتايج در 

 GWM161نشـانگر. ارايه شده است)1(جدول 

ــترين ــداربيشــ ــانگرو)PIC )44/0 مقــ  نشــ
GWM 190 كمتـرينPIC )16/0(را نشـان داد .

 گيـري نمـود كـه بـا نشـانگر توان نتيجـه پس مي

GWM 161 ــترين ــا بيش ــاير PICب ــر از س بهت

هـا نشانگرهاي مورد استفاده فاصله ژنتيكي نمونه

حاصـل برابـر PICميـانگين.شـود مشخص مـي 

آمـده حاصـل PICبود كه نسبت به مقدار25/0

ق ــات ــدم دوروم در تحقيق ــي در گن و)72/0(بل

Ae. Tauschii )82/0(مي ).11و9(باشـد كمتر

تـوان ناشـي از متفـاوت دليل اين تفـاوت را مـي

و همچنــين بــودن ژنوتيــپ هــاي مــورد اســتفاده

ــتفاده  ــورد اس ــاي م ــت آغازگره ــاوت در جف تف

براي تعيـين ارتبـاط بـين صـفات كمـي. دانست

ومــورد مطالعــه بــا داده شناســايي هــا مولكــولي

ــفات از روش  ــن ص ــا اي ــرتبط ب ــانگرهاي م نش

درمجمـوع. رگرسيون گام بـه گـام اسـتفاده شـد 

از SSRنشـانگر87رابطـه  13بـا حـداقل يكـي
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تـوان در دار بود كه از آنهـا مـي فت كمي معنيص

براي هـر. اصلاح وابسته به نشانگر استفاده نمود

طور جداگانه رگرسيون گام به گام انجام صفت به

وش و هر صفت كمي به عنـوان متغيـر وابسـته د

متغيـر 140كليه نشانگرهاي مولكولي بـه عنـوان

شد)x(مستقل  و رگرسـيون گـامنددرنظر گرفته

در).13(به گـام محاسـبه گرديـد در ايـن روش

داراي بيشــترين) اولــين نشــانگر(xابتــدا اولــين 

و به همين ترتيب رابطه در معادله منظور مي شود

م مي) هاx(تغيرها ساير .شونددر معادله منظور

در-2جدول  بومي ايران Aegilops crassaنمونه70همبستگي بين صفات كمي

 طول برگ

 پرچم

Flag leaf 

length 

(13) 

عرض

 دانه

Seed 

width 

(12) 

 عرض

گلوم

 سنبلچه

Spikelets 

culm 

width 

(11) 

 عرض

هاگره

 محور سنبله

Rachis 

node 

width 

(10) 

 طول گره

محور

 سنبله

Rachis 

node 

length 

(9) 

 تعداد سنبلچه

 در سنبله

No. of 

spikelets 

per spike 

(8) 

طول

 سنبله

Spike 

length 

(7) 

 قطر ساقه

Stem 

diameter 

(6) 

 تعداد

 گره

 در ساقه

No.  of 

node per 

stem 

(5) 

ارتفاع

 بوته

Plant 

height 

(4) 

 تعداد برگ

 زيرخوشه

No. of 

leaf 

under 

ears 

(3) 

 تاريخ رسيدن

)50/0

)رسيدن

Maturity 

date 

(Maturity 

%50) 

(2)

 تاريخ گلدهي

)50/0

)گلدهي

Flowering 

date 

(Flowering

%50) 

(1)

-0.29*-0.26*-0.22ns -0.13ns -0.19ns 0.19ns 0.02ns -0.21ns 0.36** -0.12ns 0.42** 0.66** 11

-0.53** -0.34** -0.26*-0.22ns -0.35** -0.03ns -0.28** -0.38** 0.21ns -0.31** 0.21ns 12

0.07ns -0.07ns -0.07ns 0.03ns -0.15ns 0.37** 0.22ns -0.08ns 0.91** 0.45** 13

0.55** 0.21ns 0.09ns 0.17ns 0.12ns 0.45** 0.48** 0.11ns 0.36** 14

0.05ns -0.11ns -0.03ns -0.02ns -0.23ns 0.30*-0.10ns -0.15ns 15

0.37** 0.18ns 0.27*0.54** 0.50** 0.26*0.45** 16

0.44** 0.22ns 0.06ns 0.42** 0.44** 0.75** 17

0.31** 0.10ns -0.14ns 0.20ns 0.07ns 18

0.23ns 0.25*0.42** 0.49** 19

0.19ns 0.19ns 0.42** 110

0.04ns 0.28*111

0.18ns 112

113
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ارائه)4(و)3(ولاجدنتايج رگرسيون در

بيشترين تعداد نشانگر براي صفت. شده است

به) نشانگر28(ارتفاع بوته  و كمترين مربوط

) نشانگرسه(محور سنبلهيهاصفت طول گره

شدشناسا به كل مربوطR2بيشترين همچنين.يي

شد) درصد9/96( بوته ارتفاع .برآورد

ازيك)1(شكلدر بخش نشانگر آگاهينمونه

و طول  داراي رابطه رگرسيوني با صفات ارتفاع بوته

.ارايه شده استبرگ پرچم 

توتعداد نشانگرهاي آگاهي-3جدول و درصد تغييرات  جيه شده نشانگرهابخش پيوسته با صفت كمي

 صفت

Trait 

 تعداد نشانگر

)T(

R2Max 

(%)

R2T

(%)

Rachis node length311.028.0هاي محور سنبلهطول گره

Rachis node width 615.042.0هاي محور سنبلهعرض گره

No. of leaves under ears1210.074.6تعداد برگ زير خوشه

No. of spikelets per spike1529.588.8بلهتعداد سنبلچه در سن

Spikelets  culm width616.650.4عرض گلوم سنبلچه

No. of node per stem1012.366.8تعداد گره در ساقه

flag leafLength526.255.2طول برگ پرچم

Flowering date1922.489.8تاريخ گلدهي

Maturity date1617.075.4تاريخ رسيدن

Plant height2819.696.9ارتفاع بوته

Spike length1437.787.1طول سنبله

Seed width  1813.286.3عرض دانه

Stem diameter1212.770.8قطر ساقه

T:كميصفاتيبرا دارمعني بخشيآگاهينشانگرهاكل تعداد 

R2 max :نيشتريبR2كميصفاتيك نشانگر برايمربوط به (%) 

R2 T:كل  (%) كميصفاتيبخش براينشانگرها آگاهR2مجموع
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 صفت كمي13و SSRباند چندشكل87رگرسيون گام به گام-4 جدول

 صفت
Trait

 منبع واريانس
Source of variance

 درجه آزادي
Df 

SSR  
Max%* df SSR 

Complete%** 

 تاريخ گلدهي
Flowering date

X)(112.096192.550رگرسيون
Y)     (500.110 680.616خطا 

 تاريخ رسيدن
Maturity date

X)(152.120143.970رگرسيون 
Y)     (550.330 680.900خطا 

 تعداد برگ زير خوشه
No. of leves under ears

X)(121.146 11.850رگرسيون

Y)     (570.008 680.244خطا 

 ارتفاع بوته
Plant height

X)(26228.870 11202.138رگرسيون 
Y)     (434.403 6872.610خطا

 تعداد گره در ساقه
No. of nodes per stem

X)(11.620100.885رگرسيون 
Y)     (590.007 680.171خطا 

 قطر ساقه
Stem diameter

X)(120.154 10.330ونرگرسي 
Y)     (570.001 680.003خطا 

 طول سنبله
Spike length

X)(159.640149.850رگرسيون
Y)     (681.450550.370خطا 

 تعداد سنبلچه در سنبله
No. of spikelets per spike

X)(155.063 125.210رگرسيون
Y)     (540.170 680.886خطا 

 ها محور سنبلهول گرهط
Rachis node length 

X)(30.0075 10.009رگرسيون 
Y)     (660.009 680.001خطا 

 ها محور سنبلهعرض گره
Rachis node width

X)(333 .60 10.712رگرسيون 
Y)     (630.004 680.006خطا 

 عرض گلوم سنبلچه
Spikelets  culm width

X)(11.19560.604رگرسيون 
Y)     (630.006 0.009 68خطا 

 عرض دانه
Seed width

X)(180.101 10.278رگرسيون 
Y)     (510.006 680.003خطا 

 طول برگ پرچم
Flag leafLength

X)(120.29058.530رگرسيون
Y)     (640.542 680.839خطا 

*-SSR Maxمي درصدي از تغييرات .شودكه توسط متغير مستقل اول توجيه
** -SSR Complete مي . شوددرصدي از تغييرات كه توسط كل متغيرهاي مستقل منظور شده در رگرسيون توجيه

و طول برگ پرچم حاصل از جفت پرايمر) مشخص شده با فلش(بخش نشانگر آگاهي-1شكل براي صفات ارتفاع بوته

Xgwm383-3D و48، ژل نشان داده شده شامل%6ژل اكريلاميد بر روي  سايز ماركر)M(نمونه آژيلوپس كراسا بومي ايران
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جفـت90در اندازه Xgwm194-4Dنشانگر
درصد از تغييـرات17و4/22باز نشان داد كه بر 

و تـاريخ رسـيدن به ترتيب صفات تـاريخ گلـدهي
در انـدازه  Xgwm271-5Dنشـانگر. باشدمؤثر مي

،7/37 با مقـاديرR2جفت باز داراي بيشترين 140
به11و5/29 تغييرات صفات طـول ترتيبدرصد

و طـول گـره  هـاي سنبله، تعداد سنبلچه در سـنبله
همچنــين نشــانگر. محــور ســنبله را توجيــه كــرد

Xgwm383-3D ــول ــاز داراي60در ط ــت ب جف
بـراي صـفت) درصـد2/26وR2)6/19بيشترين 

و طــو  نشــانگر.ل بــرگ پــرچم بــودارتفــاع بوتــه
Xgwm44-7D بيشترينR2)3/12بـراي)درصـد

جفت باز 130 صفت تعداد گره در ساقه در اندازه
داراي Xgwm44-7Dنشـــــانگر. را نشـــــان داد

براي صفت قطر سـاقه)درصدR2)7/12بيشترين 
 Xgwm350-7Dجفت باز، نشـانگر 120در طول 

تعـداد براي صفت)درصدR2)10داراي بيشترين
 Xgwm295-7Dجفـت بـاز، نشـانگر75برگ در 

بــراي صــفت)درصــدR2)6/16داراي بيشــترين
جفـت بـاز، 190عرض گلـوم سـنبلچه در طـول 

R2)15داراي بيشــترين Xgwm102-2Dنشــانگر 
هاي محـور سـنبله براي صفت عرض گره)درصد

-Xgwm325 نشـانگرو جفت بـاز 230در طول 
6D داراي بيشترينR2)2/13براي صفت)درصد

در. جفـت بـاز بودنـد 110عرض دانه در انـدازه 
14ساير تحقيقات، با بررسي تجزيـه ارتبـاط بـين

 SSR ،AFLPصفت مورفولوژيك با نشـانگرهاي
از طريق روش رگرسيون گام به گـام SAMPLو

نشـانگر شناسـايي شـده كـه بـا51در گندم نـان 
و براي برنامـه حداقل يكي از صفات ارتباط داشته

شـود اصلاح به كمك نشانگر همـراه اسـتفاده مـي 
)13.(

نتايج نشان داد كه تعدادي از نشانگرها با
به. باشندبيش از يك صفت در ارتباط مي باتوجه

دار بين تعدادي از صفات وجود همبستگي معني
گيري نمود كه توان نتيجهمورفولوژيك مي

ار همبستگي برخي از اين صفات با يكديگر بسي
نتايج اين تحقيق، در تأمين اطلاعات. زياد است

اوليه براي انتخاب غيرمستقيم صفات از طريق 
ميينشانگرها البته براي. باشدمرتبط مفيد

و صفات  اطمينان از وجود پيوستگي بين نشانگرها
هاي در حال مختلف زراعي نياز به تهيه جمعيت

ده هاي ديگر مورد استفاو جمعيت2Fتفرق مانند 
باشد، تا براساس اينمي RIL(DH(در نقشه مثل 

و سپس محل ها نقشهجمعيت هاي پيوستگي تهيه
كننده اين صفات بر روي كنترليهامكان

 در تهيه).11(ها مشخص شود كروموزوم
هاي پيوستگي اطلاعات نشانگري حاصل از نقشه

تحقيق حاضر در جهت انتخاب آغازگرهاي 
گرچه بعضي از اينا. باشدمناسب مفيد مي

 نشانگرها براي انجام كارهاي اصلاحي در
هاي ديگر استفاده شده ولي در دسترس گونه

يابي، هاي در حال تفرق براي نقشهنبودن جمعيت
و نبود لينكاژ مناسب  در اختيار نبودن زمان كافي
و نشانگرهاي ملكولي از  بين صفات زراعي

ها در زمينه شناسايي مهمترين محدوديت
).3(باشد نشانگرهاي مرتبط با صفات زراعي مي

بخش همچنين با استفاده از نشانگرهاي آگاهي
مرتبط با صفات زراعي از جمله اجزاي عملكرد 
مخصوصاً در مورد نشانگرهايي كه مكان 

توان با توليد كروموزومي آنها مشخص است مي
هاي با جايگزيني كروموزومي، صفات زراعي لاين

د ر يك لاين فاقد آن صفت از طريق موردنظر را
ژن. تلاقي انتقال داد هاي مفيد در باتوجه به وجود

Ae. crassa شناسايي نشانگرهاي مرتبط با اين
صفات، انتقال آنها را از طرق روشهاي اصلاحي 

و روشهاي نوين نيز سهل ميمعمولي  باشدتر
)7.(
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Identification of informative markers of SSR in Aegilops crassa  

accessions of Iran 
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Abstract 

The association between 140 microsatellite bands of 20 primer pairs and 13 quantitative 

traits recorded on 70 Aegilops crassa from Iran was evaluated. Pearson’s coefficients showed 

significant correlations between some morphological traits. Polymorphic information contents 

(PIC) of loci were in the range of 0/16 (Xgwm190) to 0/ 44 (Xgwm161). The result of multiple 

regression analysis showed significant relationship between 87 SSR markers and 13 

morphological traits. Using the informative markers correlated with desirable traits, may 

facilitate preliminary selection of there traits for breeding purposes. 
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