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Extended abstract 

Introduction 

Wheat is the most important crop in the world, and the evaluation of its population structure is essential for 

understanding diversity patterns, choosing suitable parents for mating, accurate identification of genomic regions 

controlling traits, and evolutionary and kinship relationship studies. Until now, various statistical methods have 

been introduced to evaluate the genetic structure of the population. Principal component analysis (PCA) and 

discriminant analysis of principal component (DAPC) are important techniques for evaluating the population 

structure using molecular markers. PCA is a tool whose purpose is to reduce the complexity of the data and 

summarizes the diversity in the population, including the diversity between groups and within groups, in a number 

of components. While, DAPC is a method that maximizes the diversity between groups, the aim of this research 

was to compare the PCA and DAPC approaches in determining the population structure of tetraploid and hexaploid 

Iranian wheat genotypes. 

Materials and methods 

In total, 383 Iranian wheat genotypes, including 370 hexaploid accessions (100 cultivars and 270 landraces), and 

13 tetraploid genotypes were studied. These genotypes were previously genotyped using the genotyping by 

sequencing (GBS) technique, where 16,270 SNP markers were used for population structure analysis. Analysis of 

molecular variance (AMOVA), genetic differentiation index (PhiPT), and fixation index (Fst) were performed 

between the groups using GenAlex software. Also, PCA and DAPC analysis were performed in adegenet R-

package. Finally, various statistics such as observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (Hs), expected 

heterozygosity in random mating (Ht), corrected Ht (Htp), gene diversity among samples (Dst), corrected Dst 

(Dstp), fixation index (Fst), corrected Fst (Fstp), and inbreeding coefficient (Fis) were estimated in adegenet R-

package. 

Results and discussion 

AMOVA results showed that 24.12% and 75.88% of the calculated variation was found between and within 

groups, respectively. Low diversity between populations can be explained by high gene flow among genotypes. 
Between the two hexaploid subpopulations, the Fst statistic was low (0.1544), while this index was significantly 
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higher between the hexaploid and tetraploid genotypes. This can be explained by the fact that the tetraploid wheat 

genotypes lack the D genome. The estimation of different statistics for three wheat genomes showed that compared 

to A and B genomes, genome D had the lowest number of SNP markers and the lowest values of Ho, Hs, Dst and 

Fst, but D genome had a high Fis value. Chromosomes 5B, 7B and 6A had the highest expected heterozygosity 

with values of 0.2217, 0.2216 and 0.2210, respectively. In terms of Dst index, chromosomes 4B (0.1026), 7B 

(0.0883) and 3A (0.0868) had the highest values, and chromosome 6D (0.0238) had the lowest values. 

Chromosomes 4B (0.2514), 4A (0.2200), 3A (0.2192) and 7B (0.2165) had the highest Fst index, respectively.  
Finally, chromosomes 4D (0.8730) and 1D (0.8723) had the highest and chromosomes 4B (0.7586) and 7B 

(0.7632) had the lowest inbreeding coefficient. High genetic diversity and low inbreeding coefficient indicate 

extensive hybridization and germplasm exchange. Therefore, based on result of this study, chromosome 4B 

comprises the highest genetic diversity and genetic differentiation. The low diversity coefficient and the number 

of SNP markers as well as the high inbreeding coefficient in the D genome are consistent with the evolutionary 

history of wheat. The first two components of PCA explained 22.88% of the variation in the genotyping data. 

Based on the biplot analysis of the first two components, the hexaploid landraces clearly had a different distribution 

from the hexaploid cultivars. However, such a distinction was not observed among the tetraploid genotypes, 

illustrating that they had a similar distribution to the hexaploid cultivars. According to the results of the DAPC 

method, the first function differentiated between tetraploid and hexaploid genotypes, whereas the second function 

led to the differentiation of cultivars from landraces. The PCA method with the first two components could not 

make the distinction made by the DAPC method. PCA searches for the direction that shows the largest total 

variance, whereas DAPC maximizes the distinction between groups and minimizes the within-group variations. 

The distinction between cultivars and landraces can be related to the change of allelic compositions as a result of 

different selection processes. 

Conclusion 

The genetic characteristics of 383 wheat genotypes allowed us to evaluate their structure. The DAPC method was 

able to distinguish the predetermined groups, i.e. tetraploid genotypes, cultivars, landraces and hexaploid 

genotypes. Considering the distinction between landraces and cultivars, it is expected that landraces will be used 

more in the future breeding programs to increase the genetic diversity in the gene pool of wheat cultivars. The 

information presented in this paper can be used in combination with phenotypic data to identify gene loci through 

GWAS. Finally, the result of present study suggest that different statistical methods should be used side by side 

for the detailed analysis of the genetic structure of the wheat populations in the future genetics studies. 
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 چکیده 

جمعیت  ساختار  تلاقیجهت    ،ارزیابی  برای  مناسب  والدین  انتخاب  تنوع،  الگوهای  مکان  ،درک  دقیق  ژنومی های  شناسایی 

جمعیتی    در  ژنتیکی  ساختار  ،تحقیق حاضردر جریان    .مطالعات تکاملی و روابط خویشاوندی ضروری است   کننده صفات،کنترل

های های بومی( و تتراپلوئید بر اساس روشهای هگزاپلوئید )ارقام زراعی و تودهاز گونهژنوتیپ گندم ایرانی    383  متشکل از 

 از  . بدین منظورمورد مطالعه قرار گرفت های اصلی(  تابع تشخیص مؤلفهتجزیه  و  های اصلی  )تجزیه به مؤلفه  فاصله  بریمبتن

نوکلئوت  چندشکلی  نشانگر  16270 اساس    .شد  استفاده  ،GBS  روش  توسط  آمده   دست به  (SNP)  یدیتک  تقریباً    ،نتایجبر 

0/ 15های بومی برابر با  بین ارقام زراعی و توده  Fstها تعلق داشت و ضریب  از واریانس کل به تنوع بین جمعیت   چهارمیک

Dژنوم    بود.  0/ 44بالا و برابر با    یدهگزاپلوئهای بومی  های تتراپلوئید و تودهبین نمونهفوق  ضریب  که  حالی  در.  دست آمدبه

را   ژنی  تنوع  و سایر شاخص  Fstبیشترین میزان ضریب    4Bکروموزومخود اختصاص داد و    را به  Fstکمترین مقدار شاخص  

اما نتوانست   ،خوبی از هم تفکیک نمودهای هگزاپلوئید را بههای بومی گندمارقام زراعی و توده  ،PCAپلاتبای  گرچه.  نشان داد

توانست    DAPCساختار جمعیت با روش    دقیق  ارزیابیها ایجاد نماید.  های تتراپلوئید با سایر ژنوتیپ تمایز روشنی بین نمونه

DAPCاین نتیجه بدان دلیل است که رویکرد  .  کندهای از پیش تعیین شده را شناسایی و تفکیک  گروه  آمیزیطور موفقیت به

بومی  های  رساند. اختلاط جزئی بین ارقام زراعی و تودهها را به حداکثر و تغییرات درون گروه را به حداقل میتمایز بین گروه

طور  به  .آوری ارتباط دادگذاری اشتباه آنان در زمان جمعو یا شاید برچسب تبادل ژنی بین این دو گروه  توان به  هگزاپلوئید را می

تتراپلوئید و هگزاپلوئید ایرانی ارائه داد  گندم  های  ژنتیکی نمونه  تمایزدرباره    مفیدی  اطلاعات  مطالعه  این حاصل از    نتایجکلی،  

ژن   هایبانک  درها  نمونه  این  از  حفاظتهمچنین    د.مورد استفاده قرار گیرگندم    نژادیبهآتی  های  ریزید در برنامهتوانکه می
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 مقدمه 

سطح زیر    بیشترین   تن   میلیون   600  از   بیش   سالانه   تولید   با   گندم 

  بالایی   اقتصادی   و   ای تغذیه   ارزش دارد و از    جهان کشت را در  

  حدود   . ( Sansaloni et al., 2020) برخوردار است    انسان   برای 

 Triticum)   نان   گندم   به   مربوط   گندم   جهانی   تولید   از   درصد   95

aestivum L. )   2)   هگزاپلوئید   ژنوم   ساختار   باn= 6x= 42, 

AABBDD )  گندم  به  آن   تولید  از  درصد   پنج  تقریباً و  باشد می  

  ژنوم   ساختار   با   ( Triticum turgidum L. durum)   دوروم 

  اختصاص   ها گونه   سایر   و   ( 2n= 4x= 28, AABB)   تتراپلوئید 

 (. Peng et al., 2011)   دارد 

-ژرم   حفظ   راستای   در   مهم   گام   ژنتیکی   تنوع   میزان   از   اهی آگ 

-مکانیسم   . است   گیاهان   در   نژادی به   های برنامه   طراحی   و   پلاسم 

  از   تدریج به   ژنتیکی   تنوع   تحلیل   و   تجزیه   و   تشخیص   های 

  مولکولی   های بررسی   به   مورفولوژیکی   صفات   مندلی   بررسی 

  مطالعات  از  بخشی  در  . اند کرده  پیشرفت  DNA سطح  در  تنوع 

  یافتن   برای   جمعیت   ساختار   پی   در   ان نژادگر به   ژنتیکی،   تنوع 

  ، خویشاوندی   روابط   نظیر   مهم   ی ها پرسش   از   طیفی   به   پاسخ 

  الگوهای   تفسیر   و   ها ژنوتیپ   تشابه   میزان   ، تکاملی   های بررسی 

 ,MirMohammadi Maibody and Golkar)   هستند   تنوع 

  چندین   توسط   توان می   را   جمعیت   یک   ژنتیکی   ساختار   . ( 2019

  کرد   ارزیابی   مختلفی   افزارهای نرم   از   استفاده   با   و   روش 

 (Sharifi-Tehrani, 2018 ) .   ها، روش   ترین محبوب   از   یکی  

  Bayesian  بندی خوشه   از   استفاده   با   STRUCTURE  رویکرد 

  با  (. Pritchard et al., 2000; Pritchard et al., 2010)  باشد می 

  ها آن   تأیید   که   است   مفروضاتی   بر ی مبتن   مذکور   روش   حال،   این 

  زمان  به  نیاز   آن  به  مربوط  پارامترهای  تخمین  و  باشد می  دشوار 

  دارد   پیچیده   های داده   مجموع   در   توجهی قابل   محاسباتی 

 (Jombart et al., 2010 ) قابلیت   با   هایی روش   به   بنابراین   ؛  

  راستا،   همین   در   . هست   نیازمند   پذیر انعطاف   و   بالا   عملیاتی 

 PCA: Principal component)   اصلی   های مؤلفه   به   تجزیه 

analysis )   اصلی   های مؤلفه   تشخیص   تابع   تجزیه   و   (DAPC: 

Discriminant analysis of principal component )   فنون   از  

  از   استفاده   با   جمعیت   ژنتیکی   ساختار   ارزیابی   جهت   جایگزین 

 Price et al., 2006; Patterson)   باشند می   مولکولی   نشانگرهای 

et al., 2006; Jombart et al., 2010 ) .   روش   برخلاف  

STRUCTURE  های روش  ، باشد می  مدل  بر ی مبتن  که PCA  و  

DAPC   هستند   فاصله   مبنای   بر   (Tehseen et al., 2022 ) . 

  و   ترین ساده   ترین، مهم   از   یکی   اصلی   های مؤلفه   به   تجزیه 

  کاهش   آن   هدف   که   باشد می   چندمتغیره   ابزارهای   پرکاربردترین 

  چند  از  معمولًا است.  اصلی  مؤلفه  تعدادی  در  ها داده  پیچیدگی 

  جمعیت   ساختار   کمکی   متغیرهای   عنوان به   روش   این   اول   مؤلفه 

-GWAS: Genome)   ژنوم   گستره   در   ارتباط   تحلیل   مدل   در 

wide association study )   کنند می   استفاده   (Ghorbani et al., 

2023; Abdi et al., 2023 ) .   روش   که این   رغم علی  PCA  

  زمان   طی   را   بزرگ   بسیار   های داده   در   موجود   ژنتیکی   ساختار 

  ژنتیکی   مدل   درباره   مفروضاتی   هیچ   بدون   و   ناچیز   محاسباتی 

  در   تواند می   روش   این   نتایج   اما   ، کند می   شناسایی   جمعیت 

 ,Elhaik)   باشد   اریب   با   همراه   جمعیت   ژنتیکی   تحقیقات 

  اشتباه   به   PCA  گاهی   که   است   دلیل   بدان   مورد   این   (. 2022

  ( LD: Linkage disequilibrium)   پیوستگی   تعادل   عدم   ساختار 

 ,.Privé et al)   گیرد می   نظر   در   جمعیت   ساختار   ی جا به   را 

 Liu)   باشد می   حساس   پرت   مشاهدات   به   شدت   به   و   ( 2020

et al., 2013 .)   افراد   در   موجود   تنوع   تمام  روش،   این   همچنین  

  یافته( ساختار   ژنتیکی   )تنوع   ها گروه  بین   تنوع   جمله   از   جمعیت 

  تعدادی   در   را   تصادفی(   ژنتیکی   )تنوع   ها گروه   درون   تنوع   و 

  تنوع   که   هست   نیاز   وشی ر   به   نتیجه   در   کند. می   خلاصه   مؤلفه 

  روش   یک   DAPC  تجزیه   برساند.   حداکثر   به   را   ها گروه   بین 

  های داده   از   اطلاعات   استخراج   امکان   که   است   چندمتغیره 

  بین   تمایز   بصری   ارزیابی   ها، گروه   به   افراد   تخصیص   ژنتیکی، 

  را   جمعیت   ساختار   در   فردی   های آلل   مشارکت   و   ها جمعیت 

  این   در   تشخیصی   توابع   . ( Jombart et al., 2010)   کند می   فراهم 

  وجه   بهترین   به   که   هستند   ها آلل   از   خطی   های ترکیب   ، روش 

  این   به   بیشتر   که   هایی آلل   بنابراین،   ؛ کنند می   تفکیک   را   ها گروه 

  توجهی قابل   طور به   که   هستند   هایی آن   کنند، می   کمک   تشخیص 

  گزارش   . ( Deperi et al., 2018)   هستند   متفاوت   ها گروه   بین   در 

  بندی خوشه   های روش   همانند   DAPC  رویکرد   که   است   شده 

  با   و   دهد می   را   گروه   هر   به   افراد   احتمالی   تخصیص   امکان   بیزی 

  توصیف   در   گروهی،   بین   ژنتیکی   تنوع   رساندن   حداکثر   به 
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 Jombart)   کند می   عمل   STRUCTURE  از   بهتر   ها زیرجمعیت 

et al., 2010 ) .   همکاران   و   تهسین   توسط   مشابه   نتایجی  

 (Tehseen et al., 2022 )   به   آن   طی   که   است   گردیده   گزارش  

  به   نسبت   ( DAPC  و   PCA)   فاصله   بر ی مبتن   های روش   برتری 

STRUCTURE   تحقیقات   از   طیفی   در   تاکنون   است.   شده   اذعان  

  های ژنوتیپ   جمعیت   ساختار   ارزیابی   برای   DAPC  روش   از 

  تک   چندشکلی   نشانگرهای   اطلاعات   اساس   بر   گندم 

  ( SNP: Single nucleotide polymorphism)   یدی نوکلئوت 

 ,.Cavanagh et al., 2013; Kabbaj et al)   است   شده   استفاده 

2017; Mahboubi et al., 2020; Alemu et al., 2020 ) . 

  هگزاپلوئید   گندم   های نمونه   جمعیت   ساختار   این،   از   پیش   گرچه 

  Q  ماتریس   طریق   از   SNP  نشانگرهای   از   استفاده   با   ایرانی 

  مطالعه   مورد   PCA  روش   و   STRUCTURE  افزار نرم   از   حاصل 

 ,.Alipour et al., 2017; Rahimi et al)   است   گرفته   قرار 

2019; Rabieyan et al., 2022 ،)  برای  حاضر  تحقیق  در  اما 

  ارزیابی   در  DAPC  و  PCA  رویکردهای  ،بار  نخستین

 های نمونه  با  همراه  هاینمونه  این  جمعیت   ساختار

 گرفتند.   قرار  مقایسه مورد گندم تتراپلوئید

 ها روش   و   مواد 

 گندم   ژنوتیپ   383  تعداد  حاضر   تحقیق  در  گیاهی:  مواد

 اعیزر  رقم  100)  هگزاپلوئید  نمونه  370  شامل  ایرانی

-جمع  بومی  توده  270  و  اخیر  قرن  یک  طی  در  شده  معرفی

  تتراپلوئید  نمونه 13 و (کشور مختلف مناطق از شده وریآ

 .(1  )جدول گرفتند قرار مطالعه مورد

  از   استفاده   با   قبلًا   مطالعه   مورد   های ژنوتیپ   ژنوتیپی:   ارزیابی 

 GBS: Genotyping)   یابی توالی   از   وسیله به   ژنوتایپینگ   روش 

by sequencing )   ژنوتیپ   آمریکا   کانزاس   ایالتی   دانشگاه   در-

  یابی، توالی   وسیله به   ژنوتایپینگ   . ( Alipour, 2016)   شدند   نجی س 

-NGS: Next)   بعد   نسل   یابی توالی   های روش   از   یکی 

generation sequencing )   ها روش   سایر   کنار   در   که   باشد می  

 TAS: Targeted amplicon)   هدفمند   آمپلیکون   یابی توالی   نظیر 

sequencing ،)   ایلومینا   های آرایه   (Illumina SNP arrays ) ،  

  ( DArT: Diversity arrays technology)   ها آرایه   تنوع   ی فنّاور 

-KASP: Kompetitive allele)   رقابتی   اختصاصی   آلل   PCR  و 

specific PCR )   نشانگرهای   تولید   برای  SNP   شوند می   استفاده  

 (Hussain et al., 2022 .)   روش   ، ها روش   این   میان   در  GBS  

  پیچیده   ژنوم   با   گیاهانی   در   جدید   های SNP  تولید   با   تواند می 

  گردد   استفاده   قبلی   یابی توالی   اطلاعات   به   نیاز   بدون 

 (Getachew et al., 2019 .)   روش  GBS   گمشده   داده   فراوانی  

  جانهی   های روش   با   توان می   خوبی به   اما   دارد   بالایی 

 (Imputation )   کرد   رفع   را   مشکل   این   (Alipour et al., 2019 .)  

  معرفی   روش   با   مطالعه   مورد   های ژنوتیپ   در   GBS  های کتابخانه 

  ساخته   ( Poland et al., 2012)   همکاران   و   پالند   توسط   شده 

  استفاده   PstI  و   MspI  محدودکننده   های آنزیم   از   آن   در   که   شدند 

 UNEAK (Universalاز   استفاده   با   ها SNP  فراخوانی   شد. 

Network Enabled Analysis Kit) GBS pipeline   برنامه   در  

TASSEL   (Bradbury et al., 2007 )   گرفت.   صورت  

  فراوانی   درصد،   10  از   بیشتر   هتروزیگوسیتی   با   SNP  های نشانگر 

  20  از   بیشتر   گمشده   داده   و   درصد   پنج   از   کمتر   جزئی   آللی 

  در   شدند.   حذف   و   فیلتر   تر دقیق   نتایج   حصول   برای   درصد 

  ساختار   تحلیل   و   تجزیه   برای   SNP  نشانگر   16270  ، نهایت 

  توضیح   به   لازم   . گرفتند   قرار   استفاده   مورد   و   مانده باقی   جمعیت 

  تنوع   نتایج   همچنین   و   GBS  روش   به   مربوط   جزئیات   که   است 

 Alipour)   همکاران   و   پور علی   مطالعه   در   ها داده   این   با   ژنتیکی 

et al., 2017 )   است.   شده   ارائه 

 :AMOVA)   مولکولی   واریانس   تجزیه   آماری:   تحلیل   و   تجزیه 

Analysis of molecular variance ،)   ژنتیکی   تمایز   شاخص  

 (PhiPT )  تثبیت  شاخص  و  Fst  (Fixation index )  گروه  بین-

  شد  محاسبه  GenAlex افزار نرم  از  استفاده  با  مطالعه  مورد  ای ه 

 (Peakall and Smouse, 2006 ) .   تجزیه   همچنین  PCA   و  

DAPC   بسته   در  adegenet   برنامه  R-4.3.2   گرفت   انجام  

 (Jombart, 2008 .)   نظیر   مختلف   های آماره   نهایت   در  

  مورد   هتروزیگوسیتی   (، Ho)   شده   مشاهده   هتروزیگوسیتی 

  تصادفی   آمیزش   در   انتظار   مورد   هتروزیگوسیتی   (، Hs)   انتظار 

 (Ht ،)  Ht   شده   تصحیح   (Htp ،)   ها نمونه   بین   در   ژنی   تنوع   (Dst ،)  

Dst   شده   تصحیح   (Dstp ،)   تثبیت   شاخص   (Fst ،)  Fst   تصحیح  

  adegenet  بسته   در   ( Fis)   آمیزی خویش  ضریب   و   ( Fstp)   شده 

 شدند.   برآورد   R-4.3.2  افزار نرم 
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   ی ران ی گندم ا   پ ی ژنوت   383تعداد  و سال معرفی    ژنوتیپ عادت رشد، کد    - 1جدول  
Table 1. Growth habit, genotype code and released year of 383 Iranian wheat genotypes 

 شماره 

No 

 نام رقم 
Variety name 

 عادت رشدی 
Growth Habit 

 سال معرفی 
Released year 

 شماره 

No 
 نام رقم 

Variety name 
 عادت رشدی 

Growth Habit 
 سال معرفی 

Released year 
 ( Hexaploid cultivars) هگزاپلوئید ارقام زراعی 

1 4820 Spring 1951 51 Koohdasht Spring 2002 

2 Adl Spring 1976 52 Mahdavi Spring 1995 

3 Aflak Spring 2010 53 Maroon Spring 1991 

4 Akbari Spring 2006 54 Marvdasht Spring 1999 

5 Akova Winter 1958 55 Mihan Winter 2010 

6 Alborz Spring 1978 56 Misr 1 Facultative 2009 

7 Alvand Facultative 1995 57 Moghan 1 Spring 1974 

8 Argelato No information No information 58 Moghan 2 Spring 1974 

9 Aroona No information No information 59 Moghan 3 Spring 2006 

10 Arta Spring 2006 60 Morvarid Spring 2009 

11 Arvand 1 Spring 1974 61 Munal #1 No information No information 

12 Atrak Spring 1995 62 Mv-17 Winter 1993 

13 Azadi Facultative 1979 63 Navid 1990 Facultative 1990 

14 Azar Winter 1957 64 Naz Spring 1978 

15 Azar 2 Winter 1997 65 Neishabour Spring 2006 

16 Bahar Spring 2007 66 Nicknejad Spring 1995 

17 Bajio Spring 1966 67 Ofogh Spring 2012 

18 Bam Spring 2006 68 Ohadi Winter 2010 

19 Barta Facultative 1970 69 Panjamo 62 Spring 1968 

20 Bayat Spring 1976 70 Parsi Spring 2009 

21 Bezostaya Winter 1969 71 Pishgam Facultative 2008 

22 Biston Spring 1980 72 Pishtaz Spring 2002 

23 Chamran Spring 1997 73 Qaboos Spring 2014 

24 Chamran2 Spring 2013 74 Rashid Facultative 1968 

25 Darab1 Spring 1980 75 Rask Spring 2005 

26 Darab2 Spring 1995 76 Rayhani Spring 1942 

27 Darya Spring 2006 77 Rijaw Facultative 2011 

28 Dastjerdi Spring 1960 78 Roshan Spring 1960 

29 Dayhim Spring 1968 79 Sabalan Facultative 1980 

30 Dena Spring 2007 80 Sefidak Facultative 1946 

31 Dez Spring 2002 81 Sepahan Spring 2006 

32 Dn-11 No information No information 82 Shahi Winter 1967 

33 Falat Spring 1990 83 Shahpassand Winter 1942 

34 Fong No information No information 84 Shahryar Winter 2002 

35 Fontana No information No information 85 Shanghai #7 Spring No information 

36 Gahar Spring 1996 86 Shiraz Spring 2002 

37 Gascogne No information 1994 87 Shiroodi Spring 1997 

38 Ghods Spring 1988 88 Siosson No information 1994 

39 Golestan Spring 1986 89 Sirvan Spring 2012 

40 Hamoon Spring 2002 90 Sistan Spring 2006 

41 Homa Winter 2009 91 Sivand Spring 2009 

42 Inia 66 Spring 1969 92 Tajan Spring 1995 

43 Karaj 1 Facultative 1974 93 Tak-Ab Winter 2013 

44 Karaj 2 Winter 1974 94 Tobari 66 Spring 1969 

45 Karaj 3 Winter 1974 95 Tous Facultative 2002 

46 Karim Spring 2011 96 Uroum Winter 2009 

47 Karkheh Spring 2003 97 Vee/Nac Spring 1997 

48 Kaveh Spring 1980 98 Zagros Spring 1996 

49 Kavir Spring 1997 99 Zare Facultative 2010 

50 Khazar 1 Spring 1974 100 Zarrin Facultative 1995 
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 1 جدول ادامه
Table 1. Continued 

 شماره 
No 

 کد 

 ژنوتیپ 
USDA 
code 

 محل 

 جمع آوری 
Region of 

origin 

 شماره 
No 

کد  
 ژنوتیپ 
USDA 
code 

 محل 

 جمع آوری 
Region of 

origin 

 شماره 
No 

کد  
 ژنوتیپ 
USDA 
code 

 محل 

 جمع آوری 
Region of 

origin 

 شماره 
No 

کد  
 ژنوتیپ 
USDA 
code 

 محل 

 جمع آوری 
Region of 

origin 
 (Hexaploid landraces) های بومی هگزاپلوئیدتوده

101 620887 Ilam 169 623254 Karaj 237 625047 Saveh 305 627072 Zanjan 
102 620902 Azarbayjan Gh 170 623256 Gazvin 238 625080 Saveh 306 627099 Khorramabad 
103 620903 Azarbayjan Gh 171 623266 Rezaieh 239 625081 Saveh 307 627102 Roud-Bar 
104 621420 Hamadan 172 623274 Gilane-Gharb 240 625123 Kashan 308 627103 Gorgan 
105 621421 Hamadan 173 623291 Toyserkan 241 625127 Kashan 309 627189 Bojnourd 
106 621492 Bakhtaran 174 623318 Ardakan 242 625139 Arak 310 627236 Gonabad 
107 621536 Hamadan 175 623338 Shiraz 243 625250 Gilan 311 627243 Kangavar 
108 621549 Hamadan 176 623340 Sirjan 244 625263 Mazandaran 312 627247 Gonabad 
109 621565 Hamadan 177 623344 Gilane-Gharb 245 625275 Gilan 313 627268 Tabriz 
110 621566 Hamadan 178 623345 Baneh 246 625278 Gilan 314 627283 Arak 
111 621619 Bijar 179 623377 Soofi-Abad 247 625279 Gilan 315 627299 Dastjerd 
112 621650 Tehran 180 623379 Jiroft 248 625281 Gilan 316 627356 Bandar Abbas 
113 621661 Tehran 181 623382 Jiroft 249 625362 Babol 317 627359 Arak 
114 621668 Tehran 182 623417 Zabol 250 625433 Mashhad 318 627360 Rafsanjan 
115 621669 Tehran 183 623421 Tabriz 251 625661 Mashhad 319 627385 Ghasre-Shirin 
116 621704 Ghazvin 184 623428 Tabriz 252 625810 Mashhad 320 627399 Manjil 
117 621706 Ghazvin 185 623473 Ilam 253 625928 Mashhad 321 627410 Maragheh 
118 621712 Ghazvin 186 623475 Ilam 254 626030 Kerman 322 627414 Kangavar 
119 621714 Ghazvin 187 623503 Ilam 255 626156 Kerman 323 627416 Sanjabi 
120 621716 Ghazvin 188 623506 Kermanshah 256 626158 Kerman 324 627417 Sanjabi 
121 621717 Ghazvin 189 623507 Kermanshah 257 626215 Kerman 325 627423 Hamadan 
122 621735 Ghazvin 190 623508 Kermanshah 258 626223 Zahedan 326 627460 Sabzvar 
123 621736 Ghazvin 191 623510 Azarbayjan  259 626226 Zahedan 327 627484 Ardakan 
124 621869 Arak 192 623905 Kermanshah 260 626234 Zahedan 328 627501 Ardakan 
125 621907 Arak 193 623908 Kermanshah 261 626260 Zahedan 329 627543 Niriz 
126 621908 Arak 194 623909 Kermanshah 262 626261 Zahedan 330 627551 Ardabil 
127 621909 Arak 195 623953 Ghasre-Shirin 263 626358 Esfahan 331 627575 Hamadan 
128 621972 Arak 196 623980 Toyserkan 264 626360 Esfahan 332 627587 Baneh 
129 622040 Zanjan 197 624215 Hamadan 265 626565 Esfahan 333 627616 Esfahan 
130 622063 Zanjan 198 624240 Ilam 266 626566 Esfahan 334 627688 Naein 
131 622069 Gilan 199 624251 Ilam 267 626573 Esfahan 335 627723 Yazd 
132 622084 Mazandaran 200 624315 Kordestan 268 626699 Ilam 336 627735 Mianeh 
133 622098 Gilan 201 624321 Kordestan 269 626706 Malayer 337 627759 Azar-Shahr 
134 622099 Gilan 202 624378 Bakhtaran 270 626736 Sabzvar 338 627760 Azar-Shahr 
135 622105 Gilan 203 624381 Bakhtaran 271 626747 Ardakan 339 627787 Tabriz 
136 622247 Sari 204 624576 Hamadan 272 626764 Yazd 340 627842 Kerman 
137 622264 Babol 205 624580 Hamadan 273 626776 Birjand 341 627845 Zabol 
138 622272 Amol 206 624582 Hamadan 274 626814 Esfahan 342 627849 Zabol 
139 622310 Mashhad 207 624585 Hamadan 275 626825 Shahreza 343 627852 Zabol 
140 622311 Mashhad 208 624596 Hamadan 276 626846 Yazd 344 627853 Zabol 
141 622312 Mashhad 209 624804 Ghasre-Shirin 277 626850 Bojnourd 345 627856 Sari 
142 622314 Mashhad 210 624805 Ghasre-Shirin 278 626855 Varamin 346 627873 Gazvin 
143 622319 Mashhad 211 624806 Ghasre-Shirin 279 626872 Shiraz 347 627876 Rasht 
144 622379 Mashhad 212 624818 Ilam 280 626881 Ardabil 348 627877 Rasht 
145 622402 Mashhad 213 624837 Ilam 281 626883 Niriz 349 627881 Tabriz 
146 622840 Kerman 214 624838 Ilam 282 626885 Fasa 350 627882 Tabriz 
147 622847 Kerman 215 624846 Ilam 283 626895 Maragheh 351 627883 Tabriz 
148 622894 Esfahan 216 624849 Ilam 284 626904 Mianeh 352 627905 Amol 
149 622905 Esfahan 217 624861 Ilam 285 626908 Sirjan 353 627908 Arak 
150 622930 Esfahan 218 624863 Ilam 286 626917 Shiraz 354 627909 Hamadan 
151 623002 Esfahan 219 624864 Ilam 287 626923 Astara 355 627917 Tabriz 
152 623008 Esfahan 220 624894 Bijar 288 626924 Astara 356 627948 Saveh 
153 623069 Esfahan 221 624900 Bijar 289 626932 Bandar Abbas 357 627963 Hamadan 
154 623090 Shah-Abad 222 624901 Bijar 290 626933 Bandar Abbas 358 627973 Varamin 
155 623091 Mashhad 223 624910 Nahavand 291 626943 Zabol 359 627987 Gazvin 
156 623109 Dastjerd 224 624911 Nahavand 292 626958 Rezaieh 360 627990 Bakhtaran 
157 623123 Shiraz 225 624925 Malayer 293 626978 Esfahan 361 627998 Karaj 
158 623125 Shiraz 226 624939 Tehran 294 626993 Shah-Abad 362 628005 Ilam 
159 623127 Fasa 227 624941 Tehran 295 627036 Broujerd 363 628012 Bakhtaran 
160 623131 Rezaieh 228 624944 Tehran 296 627037 Broujerd 364 628062 Esfahan 
161 623136 Mahabad 229 624946 Tehran 297 627038 Broujerd 365 628082 Naein 
162 623139 Shiraz 230 624947 Tehran 298 627043 Rezaieh 366 628084 Gorgan 
163 623160 Broujerd 231 624956 Tehran 299 627054 Roud-Bar 367 628088 Arak 
164 623161 Mahabad 232 624963 Tehran 300 627055 Roud-Bar 368 628114 Shahreza 
165 623162 Mahabad 233 624980 Ghazvin 301 627056 Fooman 369 628149 Zanjan 
166 623169 Roud-Bar 234 624983 Ghazvin 302 627057 Fooman 370 628189 Ilam 
167 623176 Birjand 235 624985 Ghazvin 303 627061 Arak    
168 623183 Mashhad 236 624990 Ghazvin 304 627066 Rafsanjan    

 (Tetraploid samplesتتراپلوئید )های نمونه

 شماره
No 

 نام/کد
Name/code 

 سال معرفی 
Released year 

 شماره
No 

 نام/کد
Name/code 

 سال معرفی 
Released year 

371 624209 No information 378 Behrang 2009 
372 624318 No information 379 Dehdasht 2008 
373 624320 No information 380 Hazar 1974 
374 626154 No information 381 Saba 1962 
375 626482 No information 382 Seimareh 1996 
376 627466 No information 383 Yavaros 79 1996 
377 Arya 2003    
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 نتایج و بحث 

بین سه گروه مورد  منظور بررسی سطح تنوع در درون و  به

های بومی هگزاپلوئید مطالعه )ارقام زراعی هگزاپلوئید، توده

تتراپلوئید(  و ژنوتیپ  انجام  های  واریانس مولکولی  تجزیه 

تنوع محاسبه   24/ 12نتایج نشان داد که    .گرفت  از  درصد 

درصد از تنوع مربوط   88/75ها و شده مربوط به بین گروه

 در   بالا  ژنتیکی  تنوع  وجود  (.2جدول  )ها بود  به درون گروه

 Alipourگندم نان )  هایویژگی  از  هاجمعیت   درون  و  بین

et al., 2017 و گندم دوروم )  (Fayaz et al., 2019)   ایرانی

جمعیتی  هستند. بین  تنوع  بودن  از   ،پایین  ناشی  احتمالاً 

تنوع   از طرفی دیگر،  باشد.ها میجریان ژنی بالا در بین آن

توان با ماهیت چندپلوئیدی  بالا در درون جمعیت را هم می

گروه   ،گندم درون  افراد  تلاقی  هاناهمگنی  مختلف  و  های 

به بین ژنوتیپ  زراعی و تودهها  ارقام  های بومی  ویژه میان 

کرد. در    توجیه  تنوع کل  از  بین گروهی  تنوع  اندک  سهم 

 ( است  شده  گزارش  متعددی   ,.Rasheed et alمطالعات 

2016; Miazzi et al., 2022; Sthapit et al., 2022 .) 

جمعیت   Fstآماره   ساختار  تحلیل  و  تجزیه  های  امکان 

میتقسیم فراهم  را  اندازه شده  جهت  همچنین  گیری  کند. 

زیرجمعیت  بین  ژنتیکی  میفاصله  استفاده  نیز  گردد.  ها 

رفت بین دو زیرجمعیت هگزاپلوئید  طور که انتظار میهمان

که این شاخص بین ( بود، در حالی0/ 1544پایین )  Fstآماره  

های  های هگزاپلوئید توده بومی و رقم زراعی با نمونهنمونه

قابل شکل  به  بهتتراپلوئید  و  بالا  با  توجهی  برابر  ترتیب 

-می   Fst(. آماره  3دست آمد )جدول  به  0/ 3562و    0/ 4362

ی بین صفر )عدم تمایز( تا یک )تمایز کامل(  واند مقدارت

از   بالاتر  مقادیر  اساساً  باشد و  تمایز    0/ 25داشته  از  نشان 

نیز حاکی    0/ 15-0/ 25ژنتیکی بسیار بالا است و مقادیر بین  

ها، منحصر به فرد ها دارد. یافتهاز تمایز بالا در زیرجمعیت 

لوئید را های هگزاپهای تتراپلوئید نسبت به گندمبودن گندم

ای با توجه به عدم حضور ژنوم نماید. چنین نتیجهثابت می

D  گندم تمایز  در  است.  توجیه  قابل  کاملاً  تتراپلوئید  های 

های گندم پیش بین گونه  Fstگسترده و مقادیر بالای آماره  

 (. Fiore et al., 2022از این نیز گزارش شده است ) 

 
 SNPمورد مطالعه بر اساس نشانگرهای  گندمهای  ژنوتیپ تجزیه واریانس مولکولی در سه گروه از  -2جدول 

Table 2. Analysis of molecular variance (AMOVA) in three groups of studied wheat genotypes based on SNP markers 

 منابع تغییرات 

Sources of 

variation 

 آزادی درجه 

Degrees of 

freedom 

 مجموع مربعات 
Sum of squares 

 میانگین مربعات 
Mean squares 

 تنوع
Variation 

 درصد 
% 

 معیار
Stat 

 مقدار 
Value 

 بین گروه
Between group 

2 12929.8 6464.9 75.0 24.12 PhiPT 0.241 

 درون گروه 
Within group 

380 89668.5 236.0 236.0 75.88   

 کل 

Total 
382 102598.3 268.6 311.0 100   

 
 مقادیر شاخص تثبیت زوجی بین سه گروه گندم مورد مطالعه  -3جدول 

Table 3. Pairwise fixation index (Fst) values among three studied wheat groups 
 زمینه ژنتیکی 

Genetic background 

 هگزاپلوئید )ارقام زراعی( 
Hexaploid (Cultivars) 

 های بومی(  هگزاپلوئید )توده
Hexaploid (Landraces) 

 تتراپلوئید 
Tetraploid 

Hexaploid (cultivars) -   

Hexaploid (Landraces) 0.1544 -  

Tetraploid 0.3562 0.4362 - 
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تفکیک  آماره برآورد   به  مختلف  ژنوم  های  نشان  سه  گندم 
ترین  پایین دارای    Bو    Aهای  نسبت به ژنوم   Dژنوم  دهد که  می 

مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده  کمترین    و   SNP  تعداد نشانگر 
شده، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، تنوع ژنی و شاخص تثبیت  

آمیزی بالایی داشت )جدول  که ضریب خویش در حالی بود،  
کروموزوم   . ( 4 میان  نشانگر    3Bها،  در  تعداد  بیشترین  دارای 
مشاهده 1154)  هتروزیگوسیتی  و   )   ( بود 0/ 0427شده   )  .

مقادیر  به   6Aو    5B  ،7Bهای  کروموزوم  با  ،  0/ 2217ترتیب 
را    0/ 2210و    0/ 2216 انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی  بیشترین 

ها مقدار هتروزیگوسیتی مورد انتظار  در اکثر کروموزوم   داشتند. 
 (Hs مشابه با هترو ) تصادفی   آمیزش   در   انتظار   مورد   زیگوسیتی
 (Ht بود از  ؛  (  برخی  برای  شاخص  دو  این  بین  اختلاف  اما 

(  Dstاز نظر شاخص تنوع ژنی ) بالا بود.    4Bها نظیر  کروموزوم 
ترتیب  به (  Dstpو همچنین شاخص تنوع ژنی تصحیح شده ) 

3A   (0868 /0  )( و  0883 /0)   4B   (1026 /0  ،)7Bهای  کروموزوم 
  ( کمترین مقادیر را داشتند. 0238 /0)   6Dبیشترین و کروموزوم  

شاخص   لحاظ    4B   (2514 /0  ،)4Aهای  وم کروموز   ، Fstبه 
 (2200 /0 )  ،3A   (2192 /0  و )7B   (2165 /0 به )  ترتیب بیشترین

کروموزوم    6D   (0259 /0  ،)2D   (0259 /0  ،)1Dهای  و 
میزان را به خود  ترتیب کمترین ( به 0293 /0)  3D( و 0/ 0279) 

دادند.  ژنوتیپ   اختصاص  نظر  ترتیب  از    تصحیح شده   Fstها 
( و  8730 /0)   4Dهای  نهایت، کروموزوم در  بود.    Fstمشابه با  

1D   (8723 /0  ) های  آمیزی و کروموزوم بیشترین ضریب خویش
4B   (7586 /0  و  )7B   (7632 /0  کمترین را    مذکور ضریب  ( 

  پایین،   آمیزی خویش   ضریب تنوع ژنی بالا و  (.  4داشتند )جدول  
باشد  می   پلاسم ژرم   تبادل   و   گسترده   هیبریداسیون   دهنده نشان 

 (Ayalew et al., 2020 )  4کروموزوم    بنابراین ؛B    مطالعه در 
تنوع ژنی  ای از ژنوم گندم بود که حاوی بیشترین  حاضر ناحیه 

و تعداد نشانگر  پایین بودن ضریب تنوع    و تمایز ژنتیکی است. 
SNP   آمیزی در ژنوم  و همچنین بالا بودن ضریب خویشD    با

ار است و این موضوع به جوان  تاریخچه تکاملی گندم سازگ 
ژنوم   برمی   Dبودن  ژنوم  این  کمتر  هیبریداسیون    گردد و 

 (Alipour et al., 2017; Rimbert et al., 2018 ) .    چنین
طی سالیان    که در   گندم   ژنوم   از   مناطقی   توانند می   هایی شاخص 

به  و  محلی  کشاورزان  توسط  معرض طولانی  در    نژادگران 
این    (. Cavanagh et al., 2013)   کنند اند را آشکار  گزینش بوده 

موضوع ناشی از تأثیر متفاوت گزینش بر هر ژنوم گندم است  
 (.  Chao et al., 2010که پیش از این ثابت شده است ) 

دستی  پایین  هایتحلیل  و  تجزیه   برای   جمعیت  ساختار   درک 
تجزیه   )  مهم  بسیار  GWASمانند   ,.Tehseen et alاست 

برای ارزیابی    PCAدر مطالعات متعددی از روش    .(2022
کرده استفاده  ژنتیکی  ساختار  تأیید  و  جمعیت  اند ساختار 

(Nielsen et al., 2014; Fayaz et al., 2019; Khadka et 

al., 2020; Rabieyan et al., 2022  شکل درصد  1(.   ،
توجیه تجمعی  مؤلفهواریانس  تعداد  اساس  بر  های  شده 

می نشان  را  متفاوت  اول  اصلی  مؤلفه  دو  آن  در  که  دهد 
های ژنوتایپینگ را  درصد از تغییرات موجود در داده  22/ 88

های پلات دو مؤلفه اول، تودهتوجیه کردند. بر اساس بای
راکنش متفاوتی از ارقام زراعی پ  وضوحبهبومی هگزاپلوئید  

بین   در  تمایزی  چنین  حال  این  با  داشتند.  هگزاپلوئید 
بهژنوتیپ  نشد،  تتراپلوئید مشاهده  توزیعی های  که  طوری 

داشتند )شکل   زراعی هگزاپلوئید  ارقام  با  ارقام 2مشابه   .)
نمونه و  هگزاپلوئید  مثبت  زراعی  مقادیر  تتراپلوئید  های 

اصلی را به خود اختصاص دادند ولی  اولین و دومین مؤلفه  
های بومی هگزاپلوئید از نظر هر دو مؤلفه عمدتاً دارای  توده

بای فضای  در  اختلافی  چنین  بودند.  منفی  پلات  مقادیر 
آن متفاوت  ژنتیکی  ساختار  از  میحاکی  به ها  دلیل باشد. 

رسد تنوع  نظر میپلات، بهتر در فضای بایپراکنش گسترده
در   و  تودهژنتیکی  است  زراعی  ارقام  از  بیشتر  بومی  های 

این دو گروه می بیانتمایز  که  تواند  باشد  این موضوع  گر 
های بومی در  بخش بزرگی از تنوع ژنتیکی موجود در توده

گندمبرنامه اصلاح  است. های  نشده  گنجانده  مدرن  های 
تواند مربوط به فرآیندهای گزینشی تفکیک ارقام زراعی می

های مکرر و وجود منبع خارجی در شجره قیمختلف، تلا
ها باشد. همچنین مشاهده شد که برخی از ارقام زراعی  آن

تر  های بومی داشتند. با نگاهی دقیقپراکنشی مشابه با توده
آن از  برخی  که  متوجه شدیم  ارقام  این  مانند  به شجره  ها 

اند که  ارقام اوحدی، روشن و هما در اصل توده بومی بوده
عنوان رقم زراعی معرفی  سازی قرار گرفته و به خالص  مورد
های بومی بودند، جزء  اند. سایر ارقامی که مشابه تودهشده

ها در  ارقام قدیمی هستند که اطلاعات دقیقی از شجره آن
 دسترس نیست. 
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 SNPنشانگر  16270مورد مطالعه با استفاده از گندم های های برآورد شده در ژنوتیپ آماره -4جدول 

Table 4. Statistics estimated for studied wheat genotypes using 16270 SNP markers 
Chr NS Ho Hs Ht Htp Dst Dstp Fst Fstp Fis 

1A 749 0.0398 0.1981 0.2770 0.3165 0.0789 0.1184 0.1960 0.2407 0.7936 

1B 903 0.0445 0.2127 0.2841 0.3198 0.0714 0.1071 0.1790 0.2219 0.7844 

1D 439 0.0223 0.1905 0.2158 0.2286 0.0253 0.0381 0.0279 0.0155 0.8723 

2A 778 0.0427 0.2119 0.2770 0.3095 0.0651 0.0976 0.1618 0.2036 0.8009 

2B 1136 0.0417 0.2146 0.2896 0.3270 0.0750 0.1125 0.1835 0.2296 0.8009 

2D 617 0.0284 0.1678 0.1918 0.2039 0.0240 0.0361 0.0259 0.0122 0.8511 

3A 889 0.0413 0.1952 0.2820 0.3253 0.0868 0.1301 0.2192 0.2689 0.7771 

3B 1154 0.0419 0.2022 0.2768 0.3141 0.0746 0.1120 0.1859 0.2309 0.7931 

3D 388 0.0227 0.1444 0.1756 0.1914 0.0312 0.0470 0.0293 0.0078 0.8411 

4A 687 0.0399 0.1926 0.2774 0.3198 0.0848 0.1271 0.2200 0.2682 0.7738 

4B 523 0.0441 0.1810 0.2836 0.3349 0.1026 0.1539 0.2514 0.3008 0.7586 

4D 145 0.0202 0.1818 0.2063 0.2187 0.0245 0.0369 0.0318 0.0282 0.8730 

5A 622 0.0403 0.1956 0.2714 0.3093 0.0758 0.1137 0.1925 0.2353 0.7754 

5B 882 0.0425 0.2217 0.2889 0.3226 0.0673 0.1009 0.1685 0.2148 0.8047 

5D 331 0.0257 0.1487 0.1946 0.2176 0.0459 0.0689 0.0714 0.0640 0.8307 

6A 552 0.0446 0.2210 0.2844 0.3161 0.0634 0.0950 0.1569 0.1987 0.8027 

6B 850 0.0397 0.2118 0.2621 0.2873 0.0503 0.0755 0.1341 0.1747 0.8112 

6D 325 0.0259 0.1893 0.2131 0.2251 0.0238 0.0358 0.0259 0.0154 0.8491 

7A 1098 0.0392 0.1963 0.2712 0.3087 0.0749 0.1124 0.1879 0.2340 0.7946 

7B 914 0.0494 0.2216 0.3099 0.3540 0.0883 0.1324 0.2165 0.2649 0.7632 

7D 527 0.0231 0.1515 0.1870 0.2048 0.0356 0.0533 0.0460 0.0299 0.8300 

NA 1761 0.0427 0.2013 0.2598 0.2890 0.0584 0.0876 0.1418 0.1748 0.7899 

A genome 5375 0.0409 0.2006 0.2768 0.3149 0.0762 0.1143 0.1919 0.2372 0.7884 

B genome 6362 0.0433 0.2109 0.2851 0.3222 0.0742 0.1113 0.1850 0.2303 0.7901 

D genome 2772 0.0246 0.1660 0.1960 0.2111 0.0300 0.0451 0.0362 0.0229 0.8475 

Whole genomes 16270 0.0392 0.1988 0.2645 0.2973 0.0656 0.0985 0.1572 0.1912 0.7993 

Chr  ،کروموزوم :NS  تعداد :SNP  ،هاHo  ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :Hs  ،هتروزیگوسیتی مورد انتظار :Ht تصادفی،    آمیزش   در   انتظار   مورد   : هتروزیگوسیتی

Htp  :Ht    ،تصحیح شدهDst ها، : تنوع ژنی در بین نمونه  Dstp  :Dst    ،تصحیح شدهFst  ،شاخص تثبیت :Fstp  :Fst    تصحیح شده وFis   آمیزی ضریب خویش 

Chr: Chromosome, NS: Number of SNP, Ho: Observed heterozygosity, Hs: Expected genetic diversity 

(heterozygosity), Ht: Expected heterozygosity in the random-mating, Htp: Corrected Ht, Dst: Gene diversity 

among samples, Dstp: Corrected Dst, Fst: Fixation index, Fstp: Corrected Fst, and Fis: Inbreeding coefficient 

 

  به   مربوط   تواند می   ، دارد   وجود   باره   این   در   که   دیگر   احتمال   یک 

  های بانک   که   طوری به   ؛ باشد   گندم   های نمونه   اشتباه   بندی طبقه 

  که   اند کرده   تأیید   ICARDA  و   CIMMYT  المللی بین   مراکز   ژن 

  های نمونه   از   درصد   2/ 4  و   تتراپلوئید   های نمونه   از   درصد   4/ 4

  بندی قه طب   اشتباه   به   خود   اسپورت پ   اطلاعات   در   هگزاپلوئید 

  خدکا   توسط   مشابه   گزارشی   (. Sansaloni et al., 2020)   اند شده 

 احتمال  با  رابطه  در  (Khadka et al., 2020)  همکاران  و

  هایسال  خلال  در  گندم  بومی  هایتوده  اشتباه  آوریجمع

  قرارگیری   حتی   دارد.  وجود  نپال  کشور  در  1990  الی  1970

  به   را  زراعی  ارقام  زیرگروه  در  بومی  هایتوده  از  برخی

  ارتباط   ژن  هایبانک  توسط  هانمونه  اشتباه  گذاریبرچسب

  (.Kabbaj et al., 2017) اندداده

هر    و   باشد می   ها مؤلفه   اساس   بر   بندی ، گروه PCAدر روش  

مشخصه  دیگر است.    تمام متغیر   از   خود ترکیب خطی   مؤلفه 

توانایی آن برای شناسایی ساختارهای ژنتیکی در    PCAاصلی  

داده  و  مجموعه  اندک  محاسباتی  زمان  در  ژنومی  بزرگ  های 

، با  بدون هیچ فرضی درباره زمینه مدل ژنتیکی جمعیت است 

های ضروری برای  این حال این روش فاقد برخی از ویژگی 

عدم  (.  Jombart et al., 2010)   باشد بررسی ساختار جمعیت می 

تواند ناشی  می   PCAپلات  های تتراپلوئید توسط بای یز نمونه تما 

از تنوع    چهارم یک از آن باشد که دو مؤلفه اصلی اول تنها حدود  

داده  کل  در  می موجود  توجیه  را  می ها  نظر  به  و  رسد  نمایند 

مؤلفه  در  موجود  باقی اطلاعات  می های  به  ن توان مانده  منجر  د 

بین   انتظار  مورد  نمونه نمونه تمایز  سایر  با  تتراپلوئید  ها  های 

دیگر،   . گردد  دو    از طرفی  به  گاهی  زیر تقسیم جمعیت  گروه 

می  معنی  بدین  نمی اوقات  شده  ارائه  ساختار  که  تواند  باشد 

 Janes etژنتیکی جمعیت را شناسایی کند )   ار درستی ساخت به 

al., 2017 .)   تر  دقیق   تشریح در مطالعه حاضر، جهت    رو از این

  DAPCاز رویکرد دیگر یعنی  جمعیت    واقعی   ساختار   و بیشتر 

 نیز استفاده شد. 
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 متفاوت  اصلیهای شده بر اساس تعداد مؤلفهدرصد واریانس تجمعی توجیه -1شکل 
Figure 1. Cumulative variance percentage explained by different number of principal components 

 

 

 های اصلی ژنوتیپ گندم نان و دوروم ایرانی بر اساس تجزیه به مؤلفه 383ساختار جمعیت  -2شکل 
Figure 2. Population structure of 383 Iranian bread and durum wheat genotypes based on principal component analysis 

 

روش   نتایج  اساس  تمایز  DAPCبر  تشخیص  تابع  اولین   ،

های هگزاپلوئید  های تتراپلوئید و نمونه توجهی بین نمونه قابل 

تمایز    که در حالی   ؛ ایجاد کرد  به  تابع تشخیص منجر  دومین 

در یک فضای    بنابراین ؛  گردید های بومی  ارقام زراعی از توده 

  بین   ی جزئ اختلاطی    که این   وجود   این دو تابع با از    ی دوبعد 

شاهد  طور کلی  های بومی و ارقام زراعی وجود دارد اما به توده 

مل  ا عدم تمایز ک   (. 3های مورد مطالعه هستیم )شکل  تمایز گروه 

  DAPCهای بومی از ارقام زراعی نه ناشی از ضعف روش  توده 

-همان بلکه ناشی از واقعیت تبادل ژنی بین این دو گروه است.  

با دو    PCAپلات روش  تر ملاحظه گردید، بای طور که پیش 

  DAPCنست تمایز ایجاد شده توسط روش  ا مؤلفه نخست نتو 

  PCAنسبت به   DAPCبنابراین، برتری روش  ؛ نماید را ایجاد  

است.  گروهی  بین  تفاوت  کشیدن  تصویر  به  رویکرد    در 

DAPC  از   استفاده  با  را  ها داده  ابتدا  PCA   تبدیل هایی به مؤلفه  

بر   تجزیه   یک   سپس   و   کند می  ها  مؤلفه   روی   تابع تشخیص 

همکاران    جومبارت   دهد. می   انجام شده  حفظ اصلی   و 
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 (Jombart et al., 2010  ) های  در مقایسه روشPCA    باDAPC  

کند که بیشترین  جهتی را جستجو می   PCAاظهار داشتند که  

حالی  در  دهد،  نشان  را  کل  بین    DAPCکه  واریانس  تمایز 

-ل می را به حداق ها را به حداکثر و تغییرات درون گروه  گروه 

عدم نیاز به مفروضاتی درباره مدل ژنتیکی    همچنین،   . رساند 

  یا  واینبرگ   هاردی   تعادل   مورد   فرضیاتی در   ویژه جمعیت به 

  DAPCهای بارز روش  از ویژگی   اژی( )لینک   پیوستگی   تعادل 

در مقایسه  (  Kabbaj et al., 2017) و همکاران    کباج   باشد. می 

،  STRUCTURE  ،PCAهای  ساختار جمعیت بر اساس روش 

DAPC    مبنای    ی بند خوشه و اظهار داشتند که    UPGMAبر 

روش  این  می نتایج  باشد. ها  متفاوت  این    تواند  برخلاف 

نشان    ( Mahboubi et al., 2020)   و همکاران   محبوبی   گزارش، 

که     تجزیهنتایج    با   زیادی   مطابقت   DAPC  و   PCAدادند 

مطالعه   . ارد د   STRUCTURE  و   ای خوشه  نتیجه در  گیری  ای 

در ارزیابی    PCAتواند نتایج  های پرت می نمونه شد که وجود  

ساختار جمعیت گندم را تحت تأثیر قرار دهد و بهتر است از  

  (.Abdi et al., 2023های جایگزین دیگر استفاده شود ) روش 

این علی  ) که  رغم  همکاران  و    ( Müller et al., 2018مولر 

  PCAنتایج    DAPCو تجزیه    Fstمشاهده کردند که شاخص  

و   T. speltaهای کنند و تفکیک واضحی بین گونه را تأیید می 

T. aestivum   بر مبتنی   رویکرد   اما   ، کنند ایجاد می  DAPC    وFst  

  PCAمؤثرتر از    T. speltaهای بهاره و پاییزه  در جدایی ژنوتیپ 

توده بومی گندم ایرانی گزارش شد   2403در بررسی    .بود

های تتراپلوئید را  قبولی نمونهبه شکل قابل  PCAکه روش  

نمونه میاز  جدا  هگزاپلوئید  )های   ,.Vikram et alکند 

باشند  یکدیگر می  کنندهتکمیل  هابنابراین، این روش؛  (2020

جمعیت  ساختار  ارزیابی  در  همو  است  بهتر  از  ها  زمان 

 چندین روش استفاده کرد. 

  تلاشی   عملًا  آللی   های شباهت   با   بومی   های توده   بندی خوشه 

اجدادی    نظر   از   که   است   هایی آلل   از   دسته   آن   ردیابی   برای 

و   یکسان    فشارهای  یا   اولیه   سازی اهلی   رویداد   از   هستند 

ارقام    مورد   در   عوض،   در .  اند شده   حفظ   مشترک   محیطی 

نژادگران  به   انتخاب   یر تحت تأث   شدت به   ژنتیکی   شباهت   زراعی، 

  های لاین   ایجاد   برای   خاص   پلاسم ژرم   منابع   هیبریداسیون   از 

تمایز بین ارقام زراعی و    . ( Kabbaj et al., 2017)   است   جدید 

می توده  را  بومی  نتیجه  های  در  آللی  ترکیبات  تغییر  به  توان 

مشابه،  های گزینشی مختلف ارتباط داد. در یک مطالعه  پروسه 

  اشتراک   میزان   و   ها جمعیت   بین   ژنتیکی   تمایز   تحلیل   و   تجزیه   با 

پلاسم جهانی متشکل از ارقام زراعی و  ها در ژرم هاپلوتایپ 

از توده  انواعی  بومی،  ژن )به   ها آلل   های    در   دخیل   های ویژه 

صفات    برای بهبود   شدند که   تنظیم مراحل فنولوژیک( شناسایی 

ارقام   در  قرار زراعی  زراعی  گزینش  اند  گرفته   مورد 

 (Cavanagh et al., 2013 ) .  روش  ما   بر اساس نتایج ،DAPC  

نشانگرهای   از  استفاده  گونه به   SNPبا  بارزی  های  شکل 

Triticum aestivum L.    وTriticum turgidum L.    را شناسایی

 ,.Fiore et al)   و همکاران   فیوره   ها، نمود. در توافق با این یافته 

های مختلف از  با مطالعه ساختار جمعیت توسط روش   ( 2022

  برای   SNP  نشانگرهای نتیجه گرفتند که    DAPCو    PCAجمله  

توانایی    Triticum  های زیرگونه   و   ها گونه   آسان   تشخیص 

و همکاران    سانسالونی   در یک تحقیقی   . ای دارند ملاحظه قابل 

 (Sansaloni et al., 2022  حدود )هزار نمونه گندم از سه    80

)گونه  بیولوژیکی  اهلی گروه  تتراپلوئید  وحشی،  و  های  شده 

شده( را مورد بررسی قرار دادند و اظهار داشتند  هگزاپلوئید اهلی 

 MSD: Multidimensionalبندی چندبعدی ) که نمودار مقیاس 

scaling  بر اساس نشانگرهای )SNP   ها  توانایی تفکیک ژنوتیپ

 های بومی، ارقام زراعی را دارند. به توده 

مزایای   ایراداتی  DAPCبا وجود  این روش  از جمله  دارد ،   ،

نمی   DAPCکه  این  استفاده  موجود  اطلاعات  تمام  کند.  از 

-های درون گروه زیرجمعیت دهد  اجازه نمی   DAPCهمچنین  

ا ایجاد شود و ساختار ژنتیکی ارائه شده توسط این روش  ه 

 Qin etکند ) بینی نمی د را پیش ا جغرافیایی افر   منشأ درستی  به 

al., 2022  همکاران و  کامپوی  گزارش،  این  برخلاف   .)

 (Campoy et al., 2016  بین بالا  هماهنگی  مشاهده  ( ضمن 

نتیجه گرفتند که    DAPCو    STRUCTUREهای  نتایج روش 

در توافق با شجره    DAPCساختار جمعیت ارائه شده توسط  

های متفاوت در  جغرافیایی افراد است. چنین یافته   منشأ ارقام و  

پلاسم  تا حد زیادی به ماهیت ژرم   DAPCرابطه با خروجی  

 مورد مطالعه و میزان اختلاط ژنتیکی افراد بستگی دارد. 
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ها بر مبنای دو  ( پراکنش ژنوتیپ Aژنوتیپ گندم. ) 383( حاصل از DAPCهای اصلی )تجزیه تابع تشخیص مؤلفه -3شکل 

 .تشخیص تابعها بر اساس اولین ( چگالی گروهBتابع تشخیص اول و )
Figure 3. Discriminant analysis of principal component (DAPC) obtained from 383 wheat genotypes. (A) The 

distribution of genotypes based on the first two discriminant function, and (B) the density of groups based on the 

first discriminant function. 
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  ما   به  گندمژنوتیپ    383  ژنتیکی  خصوصیاتکلی،    طوربه

  DAPCو روش    کنیم  ارزیابی  را  هاآن  ساختارتا  داد    امکان

تعیینگروه پیش  از  تتراپلوئید، نمونهیعنی    شدههای  های 

از هم خوبی  بهرا    های بومی هگزاپلوئیدارقام زراعی و توده

 تنوع   بر  توانندعوامل متعددی می  . از آنجایی کهنمودتفکیک  

جمعیت   ژنتیکی ساختار   تأثیر  پلاسمژرم  مجموعه  در  و 

بنابراین  بگذارند داشت  می،  اظهار    و   تجزیهکه  توان 

  کسری   تواندمی  مطالعه حاضر تنها  در  شده  ارائه  هایتحلیل

ساختار  تنوع    از نمونهموجود    ژنتیکیو    گندم  هایدر 

ایرانی   تتراپلوئید  و  برای    دهد  توضیح  راهگزاپلوئید  و 

تعداد  تر لازم است تحقیقات آتی با  یابی به نتایج جامعدست 

های  همچنین نظر به تمایز توده  گیرد.  صورتبیشتر    نمونه

  های برنامه  توان توصیه کرد که دربومی از ارقام زراعی می

ارقام   خزانه ژنیدر    ژنتیکی  تنوع  نژادی آتی جهت افزایشبه

ائه  اراطلاعات    شود.  بیشتری  های بومی استفادهگندم از توده

این مقاله می با دادهشده در  فنوتیپی  های  تواند در ترکیب 

 کار آیند.به  GWASاز طریق  های ژنی  برای شناسایی مکان

تجزیه   مطالعات آتی، برای  شود که دردر نهایت، پیشنهاد می 

های مختلف آماری  جمعیت از روش  ژنتیکی   ساختاردقیق  

 استفاده شود.  یکدیگردر کنار 
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