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 "علوم زراعي ایران نشریه"

 1401 تابستان، 2، شماره چهارمجلد بیست و 

 پژوهشيمقاله 
DOR: 20.1001.1.15625540.1401.24.2.6.9 

 های وحشي گندمشناسي در جمعیتشناسایي نشانگرهای ریزماهواره مرتبط با صفات زراعي و ریخت

  (.Triticum boeoticum L)اینکورن 

Identification of microsatellite markers associated with agronomic and morphological 

traits in wild einkorn wheat (Triticum boeoticum L.) populations 

 

 4اشرف مهرابیو علی 3نژاد، صحبت بهرامی2، کیانوش چقامیرزا1بیدیمحمدمهدی پورسیاه

 

 چکیده
هاای شناسای در ممییتنشانگرهای ریزمااهواره مارطبب باا صازاا زراعای و ری ت شناسایی. 1401نژاد و ع.ا. مهرابي. بیدی، م. م.، ک. چقامیرزا، ص. بهراميپورسیاه

 .181- 195 (:2) 24. نشریه علوم زراعي ایران. (.Triticum boeoticum L) اینکورن وحشی گندم

 

 رننکیویگنیدم اهای وحشیي ریختي در جمعیت -مرتبط با صفات زراعي پژوهش با هدف شناسایي نشانگرهای ریزماهواره نیا

آوری شده جمع نمونه 664 گزینش شده  از ژنوتیپ گندم اینکورن 163ایران انجام شد. مواد گیاهي شامل  غربآوری شده از جمع

 طیول سینبله، ارتفاع بوته، طول پدانکل، عرض برگ، صفات طول برگ،بود.  های ایلام، کرمانشاه و کردستاندر استان هیناح 34 از

دو سیال  يعملکرد دانیه طیتعداد سنبله در بوته و  ،ي، روز تا گلدهکیولوژیزیف يدگیروز تا رس هزار دانه،وزن  تعداد دانه در سنبله،

 یبیرا شیدر دو سیال آزمیا هاپیژنوت نینشان داد که تفاوت ب انسیوار هیتجز جینتاي شدند. ابیارز (1394 -95و  1393-94ي )زراع

گنیدم نیان )هیر  Aنشانگر ریزماهواره معرفي شده روی ژنوم  21نتیکي با استفاده از ژ يابیارزبود.  دارياکثر صفات مورد مطالعه معن

پذبر بوده و تکثیر شدند. بر ژنوتیپ منتخب، انتقال 163جفت آغازگر در  19کروموزوم سه جفت آغازگر( انجام شد. نتایج نشان دادکه 

صفت با در نظر گرفتن ماتریس -نشانگر ارتباط هیتجزدند. در شناسایي ش یتجمعیرار زساختار ژنتیکي جمعیت، چه اساس نتایج تحلیل

 داريمعنی اریبس ریزماهواره نشانگر -ارتباط صفت 87 تعداد MLM و  GLMمدل هر دو  درضرایب ساختار جمعیت مشخص شد که 

 .داشتندمورد مطالعه نقش صفت  12 یبرا نکورنیژنوم گندم ا يآلل هاییگاهجا یيدرصد از نشانگرها در شناسا 89 در مجموع .بودند

علاوه بیر شناسیایي تنیوع  ریزماهواره لکوليوم ینشانگرها یک وصفات مورفولوژاز استفاده توأم که نشان داد  یقتحق یناکلي  یجنتا

 .تندینکورن، برای شناسایي نشانگرهای پیوسته با صفات مهم زراعي در برنامه های به نژادی نیز قابل استفاده هسا هایگندم ژنتیکي

 

 نکورنیا گندم، نشانگر ریز ماهواره و تیجمع ساختار ،يکیژنت تنوعي، ارتباط تجزیه: های کلیدیواژه

 

 

 

 

 این مقاله مست رج از رساله دکتری نگارنده اول می باشد                                                                                                                        21/01/1401طاریخ پذیرش:     12/11/1400طاریخ دریافت: 
 (m.siahbidi@gmail.com )پست الکترونیک: ی دانشگاه رازی، کرمانشاه )مکاطبه کننده(کشاورز یدانشکده علوم و مهندس یدانش آموخته دکتر -1
 دانشگاه رازی، کرمانشاه ،یکشاورز یده علوم و مهندسدانشک اریدانش -2
 دانشگاه رازی، کرمانشاه ،یکشاورز یدانشکده علوم و مهندس اریدانش -3
 سازمان طحقیقاا، آموزش و طرویج کشاورزی، طهرانمنگلها و مراطع،  قاایموسسه طحق ،یفناور ستیب ش ز اریدانش -4
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 مقدمه

نقاااش  ی،زراعااا اهیاااگ نیطااارمهااا  عنوانباااه گنااادم
 ماردمماورد نیااز  یکاالر و نیپاروط  چشمگیری در طامین

(. بر اساا  Arzani and Ashraf, 2017کند )ایزا می مهان
 (FAO, 2020) یخواربااار مهااان سااازمان اااذا وباارآورد 
 ایاران  کشوردر  2019در سال  گیاه نیکشت ا ریسطح ز

 .است بودههکتار  ونیلیم 6/7
 بارداریباه بهره ازین نیو گرم شدن کره زم  یاقل رییطغ

ارقام مقااوم باه  جادیا مهت یر طوارثیاز ذخا شیاز پ شیب
را  یو شااور یاز مملااه گرمااا، خشااک یطاایمح هااایطنش
و  یکاایژنت شیفرسااا نکااهیداده اساات. ناامن ا شیافاازا

الازام  ی موماود،ارقاام زراعا یکایمحدود شدن طناو  ژنت
ان را دو چناد یر طاوارثیاز ذخاا یبردارو بهره آوریممع

با طوماه باه طناو  ژنتیکای باار و پراکنادگی نموده است. 
در مناطق شمال اربی  های گندم اینکورنمغرافیایی گونه

های اولیاه و پلاس ، ارزیابیآوری ژرمو ارب ایران، ممع
نژادی به منظور های بهدر نهایت بکارگیری طنو  در برنامه

همیات های زراعای دارای اهاای مزیاد باه گوناهانتقال ژن
اساات. از طاارف دیگاار اکتاار صاازاا زراعاای ماارطبب بااا 

و نقشه یابی این  داشتهعملکرد دانه در گندم طوراث کمی 
صزاا نه طنها به شاناخت وناییت ژنتیکای آنهاا کماک 

کند، بلکه در انت ااب ژنوطیام ماورد نظار باه کماک می
هاای ساازی ژننشانگر مزید بوده و زمیناه را بارای همسانه

 .(Yu et al., 2014) زندسامه  فراه  می
های مهاا  کااه اخیاارا در اسااتزاده از یکاای از پیشاارفت

نشاانگرهای  طشا ی ، آماده نشانگرهای مولکولی پدید
 یارطباط یابینقشهاست.  مطلوب گیاهیپیوسته با صزاا 

 نیبا رابطاه یبررسا برای مناسبیروش  یارطباط هیطجز ای
 اایخصوصا یکایژنت یهاالکولی و مکانوم ینشانگرها

. باشدیم (LDی )نکاژیعدم طیادل ل هیپابر  (QTLی )کم
بین نشانگرهای مولکولی و صزاا زراعی  ارطباط مطالیه

 دارد.کاربردهای فراوانی 
 و مولکاولی نشاانگرهای باینکردن رابطاه  مش   

 ییکاارا یشموما  افازا طوانادیم یصزاا مها  زراعا

اد موموداا عالی طیاد در ژنوم شود. ینژادبه یهابرنامه
کاه باا  شاوندمی یافات DNAهای سااده از طوالی یادیز

  هساتند، طاول ژناوم پراکناده کا در متزاواهای اندازه

 هااا بااا واحاادهای بزرگتاار، مایگاااهکااه طوالی طااوریبااه
دهناد. را روی ژنوم باه خاود اختصااي می طریطورنی
  هسااتند یاماااهواره DNAهااا طااوالی یاانا ینطاارمه 

کاه طاول  باودهمزت بااز  100حداق قطیاا  شام که 
رسااد بااه چناادین مگامزاات باااز نیااز می گاااهیآنهااا 

(Chambers and Macavoy, 2000).  
 در( Dodig et al., 2012) همکااااران و گیااادود
 تیاممی 96 در یآبا م تلا  یهاا یرژ طحت آزمایشی

 باا را یزراعا صازت 24 یارطبااط یابیاقشاهن ،زهییپا گندم
. دادناد قارار یبررس مورد زماهوارهیر مکان 46 از استزاده

 یو آبا  یاد کشت ،یخشک یمارهایط یبرا طحقیق نیا در
 را یاعل شدند. ییشناسا داریمیننشانگر -صزت رابطه 29
باا عملکارد  ینشانگر مرطبطا چیه یخشک بیشرا در نکهیا

نشاانگر -از روابب صازت یطیداد یولنشد،  ییدانه شناسا
 یبساتگکاه هم کیارفولوژومو  یمرطبب با صازاا زراعا

، دادناد نشاانباا عملکارد داناه  یخشاک بیشرا در ییبار
( Ahmad et al., 2014همکااران ) و احمد. شدند ییشناسا
باارای صاازاا طحماا  بااه  هاااییQTLمنظااور شناسااایی بااه 

 وژنوطیاام  108 درگناادم،  2Aخشااکی روی کرومااوزوم 
 28 ارطبااط، یو طانش آبا بادون طانشرق  طحت شارایب 

 ارزیاابی ماوردصزت زراعی  15 لوکو  ریزماهواره را با
صازت باه -ارطبااط نشاانگر 11در مجماو  دادند که  قرار

 و دویاار. ندوساایله ماادل خطاای م ااتلب شناسااایی شااد
 230 آزماایش روی در( Laidò et al., 2014) همکااران

 102 و دوروم گناادم رقاا  128) دییااطتراپلو گناادم نیاار
 نشااانگر 996 از اسااتزاده بااا( یوحشاا و یاهلاا تیااممی
 ینشاانگرها ،DArTو زمااهوارهیر ینشانگرها از شک مت
 خیطاار ،بوطاه ارطزاا  یبارا را یفراواناو مرطبب  داریمین

 ییو وزن هازار داناه شناساا نیپاروط  زانیام ،هسنبلظهور 
  .کردند

برداری از طنو  ژنتیکی گندم وحشای ارزیابی و بهره
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بااه  Aعنوان والااد ب شاانده ژنااوم دیپلوئیااد اینکااورن بااه
ای دوروم و نان از اهمیت باریی برخوردار است هگندم

(Jannik et al., 2001 ولای طحقیقااا انادکی دربااره ،)
ری تای -ارطباط نشانگرهای مولکولی باا صازاا زراعای

در گناادم اینکااورن انجااام شااده اساات. اخیاارا ورنتااه و 
 ( باااا اساااتزاده ازVolante et al., 2021همکااااران )

 باه مطالیااه ارطباااط  DArTنشااانگر  33260نموناه و  160 

 شناسای و نشاانگر در وسیت ژنومی باین صازاا ری ت

 از یکااای رانیاااااناااد. در گنااادم اینکاااورن پرداختاااه
ایان گیااه در  این گونه گندم اسات. یاصل یهاستگاهیز

کناد رشد مای خودروطور مناطق اربی کشور به وفور به
(Salvi and Tuberosa, 2005  .) طنااو  ژنتیکاایدربااره 

ااارب کشااور  ینکااورنا هایزراعاای در گناادمصاازاا 
 اساات، بنااابراین پااژوهش دسااتر  در اناادکیاطلاعااا 
 ی ریزمااهوارهلکولوم یهانشانگر شناسایی منظور حانر به
گناادم  ری تاای -زراعاایصاازاا  باااماارطبب ب ش آگاااهی

ساه  هار  یینو طی رانیارب ا شده از یآورممع ینکورنا
 انجاامصازاا ایان  پییطنو  فناوط طبیینها در از نشانگر یک
 شد.

 

 هامواد و روش

 گنادم( accessions) نموناه 664 ابتادا طحقیق این در
 منااطق در ناحیاه 34 از( Triticum boeoticum) اینکورن
کرمانشاااه و  یاالام،ا یها)اسااتان ایااران ااارب م تلاا 

 شدند یآورممع 1392و  1391 ی دو سالکردستان( ط
(Poursiahbidi et al., 2020نمو .)شده  آوریممع هاینه

. ه شادندنظر گرفتا در یتممی یکعنوان هب یهدر هر ناح
 گونااه، شناسااایی لحااا  از هااانمونااه آوریممااع اصااول
 طناو  گرفتن نظر در برداری،نمونه هایمکان بین فواص 
( GPS) مغرافیااایی م تصاااا هااا،نمونااه بااین ری تاای
رعایات شاده و باطوماه باه میازان  آوریممع هایمکان

سانبله بصاورا  20طاا  10راکندگی، از هار ناحیاه باین پ
شااده  آوریممااع هااای. نمونااهآوری شاادندمجازا ممااع
 ناان و ساه رقا  گناادم دورومرقا  گناادم  ساههماراه باا 

 در قالااا  در دو ردیااا  ساااه متاااری شااااهد  عنوانباااه
 یدو ساال زراعا یبلوک نااق  طا 13 باطرح آگمنت 

 طحقیقااااااااا ایساااااااتگاه در 1394 -95و  1393-94 
 ایاالام اسااتان چاارداول شهرسااتان زنجیااره کشاااورزی

هاا از لحاا  صازاا اگرچه کلیه ژنوطیام. شدند کشت 
ری تی در مدا دو ساال ارزیاابی شادند، ولای -زراعی

ژنوطیم برای بررسی ارطباط با نشانگر  163های طنها داده
 طاول در در طحقیق حانر مورد اساتزاده قارار گرفتناد.

اساا   بار مناسا  وژیاکمراحا  فنول در د ورشا دوره
 SES (Standard Evaluationاساتاندارد  ارزیاابی سیسات 

System) (Ahmad et al., 2022)، رزم هایگیریانادازه 

طاول شام  زراعی صزاا صزاا مورفولوژیک و  برای
طاول ، طاول پادانک  ارطزاا  بوطاه، عرض برگ، ،برگ
روز طااا  وزن هاازار دانااه، طیااداد دانااه در ساانبله، ساانبله،

طیاداد سانبله در  سیدگی فیزیولوژیک، روز طا گلادهی،ر
روی پانج بوطاه  عملکرد طاک بوطاه و عملکرد دانه بوطه،

منظور از عملکارد طاک  طصادفی از هر کرا انجام شد.
بوطه عملکارد باالقوه بوطاه باوده و عملکارد داناه مقادار 

 عملکرد دانه واقیی استحصالی است.
 کنولاااوژیبیوط آزمایشاااگاه در مولکاااولی ارزیاااابی

 ایالام انجاام دانشاگاه طبییی منابع و کشاورزی دانشکده
 ی،ارطبااط یاابینقشاه و مولکولی طنو  ارزیابی برای .شد

 بارایاساتزاده کااهش داده شاد.  ماورد هاینمونه طیداد
کاه  ینکاورنگنادم ا ممییات 34از هار کادام از  منظور

پنج نموناه بار اساا   ،قرار گرفتند یپیفنوط یابیمورد ارز
 یصزاا زراع یاخوشه یهحاص  از طجز یودار درختنم

شاخه  یرشاخه، از هر زیربا پنج ز یتانت اب شدند )ممی
سه نمونه  یرشاخهبا دو ز یتینمونه انت اب شد، ممی یک
شااخه دوم انت ااب یرو دو نموناه از ز یرشااخهز یکاز 

مطالیااا  یبارا منت ا  نموناه 163در مجمو  . (شدند
 یااابینقشااه و ژنتیکاای طنااو  ساایبرر ویژهبااه ،لکااولیوم

 دی ان آ اسات راج .نادمورد استزاده قرار گرفت ی،ارطباط
بار CTAB روش باه ژنوطیام 163طار در  بارگ نمونه از

 (Doyle and Doyle, 1990)  یادو و  یادواسا  روش 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

14
01

.2
4.

2.
6.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

6-
05

-1
8 

] 

                             3 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1401.24.2.6.9
https://agrobreedjournal.ir/article-1-1239-fa.html


  1401، طابستان 2ملد بیست و چهارم، شماره  ،"علوم زراعی ایران نشریه"

184 

میکرولیتار  300. بارای ایان کاار، انجام شاد ی،راطییبا طغ
است راج اساتزاده  ر بافرلیتمیلی 100مرکاپتواطانول در هر 

شااد و در مرحلااه رسااوب دی ان آ از نمااک اسااتاا 
بر اسا   ای پلیمراززنجیره واکنشآمونیوم استزاده شد. 

بااا  (Williams et al.,1990) و همکاااران یلیااامزروش و
مقادار و  یساازینهمنظور بهانجام شد. باه ییرااطغ یاندک

 دهناااده م لاااوط واکااانش،  ی طشاااک ینسااابت امااازا
کلاارور  مقااادیرمااورد اسااتزاده باار اسااا   یهااام لااوط

ای زنجیاارهواکاانش  ه وآزمااون شاادمنیزیااوم و دی ان آ 
و  یطااوال انجااام شااد.داون بااه صااورا طااا  پلیمااراز

ماورد اساتزاده  ریزماهواره مزت آاازگر 19مش صاا 
 شده است. ارائه 1در مدول 

 
 مورد استزاده ریزماهواره یآاازگرهامش صاا  -1مدول 

Table 1. Characteristics of the used SSR primers 

 دمای اطصال

Tm (°C) 
 برگشت

5'-Reverse-3' 
 رفت

5'-Forward-3' 

 ینام اختصار

Abreviation 
 آاازگر

Primer 
55 ACA TTT CTC CCC CAT CGT C TTG TTA ACA AAT CGC ATG CG SSR-1 Xgwm 164-1A 
60 AAG ATG GAC GTA TGC ATC ACA GCC ATA TTT GAT GAC GCA ATA SSR-2 Xgwm99-1A 

60 GGA GTC ACA CTT GTT TGT GCA CAC TGC ACA CCT AAC TAC CTG C SSR-3 Xgwm33-1A 

55 TAT GGT CAA AGT TGG ACC TCG AGG CTG CAG CTC TTC TTC AG SSR-4 Xgwm357-1A 

50 GTA GTG AAG ACA AGG GCA TT CCG AAA GTT GGG TGA TAT AC SSR-5 Xgwm497-1A 

60 ATC GCA TGA TGC ACG TAG AG ACA TGC ATG CCT ACC TAA TGG SSR-6 Xgwm312-2A 

55 CAA ATG GAT CGA GAA AGG GA CTG CCA TTT TTC TGG ATC TAC C SSR-7 Xgwm249-2A 

55 TGC TGC TAC TTG TAC AGA GGA C CCG AAT TGA CCG CCA TAG SSR-8 Xgwm480-3A 

55 CTG CAG GCC ATG ATG ATG ACC GTG GGT GTT GTG AGC SSR-9 Xgwm369-3A 

55 AGT GGA TCG ACA AGG CTC TG AGA AGA AGC AAA GCC TTC CC SSR-10 Xgwm162-3A 

60 GCT GAT GCA TAT AAT GCTGT CAC TGT CTG TAT CAC TCT GCT SSR-11 Xgwm4-4A 

60 CTC CCT TCT CCA TGG TTT GT AAT GGC CAA AGG TTA TGA AGG SSR-12 Xgwm610-4A 

55 AAA GAG GTC TGC CGC TAA CA TAT ACG GTT TTG TGA GGG CG SSR-13 Xgwm637-4A 

55 TGC AGT GGT CAG ATG TTT CC CTT TTC TTT CAG ATT GCG CC SSR-14 Xgwm165-4A 

60 GCA TAG CAT CGC ATA TGC AT GCC ACG CTT GGA CAA GAT AT SSR-15 Xgwm595-5A 

60 CAC ACG CTC CAC CAT GAC GTT GAG TTG ATG CGG GAG G SSR-16 Xgwm126-5A 

60 CCA ACC GTG CTA TTA GTC ATT C CAA TGC AGG CCC TCC TAA C SSR-17 Xgwm156-5A 

60 ATG GAG TGG TCA CAC TTT GAA AGC TTC TGT GAC CAA CTT CTC G SSR-18 Xgwm459-6A 

55 TTG GCC GTG TAA GGC AG TCT CAT TCA CA CACA ACA CTA GC SSR-19 Xgwm282-7A 

 
ای زنجیاره واکانشاز  حاصا  یبانادها متیاازدهیا

 بارای صازر و باناد وماود برای یک صورا به پلیمراز

 یاتممی یاکطزک شاد. بارای انجاام باناد وماود عادم
و  یکایاز لحاا  سااختار ژنت یزمتماا هااییرممییتبه ز 

 2.3.4 نسا ه STRUCTUREافزار از نرم ،ساختار یهطجز

 K یاهاول (. مقاادیرPritchard et al., 2000شاد ) اساتزاده
 در ممییات ماورد مطالیاه هاایزیرممییت بهینه طیداد)

 Buminباا طاول دوره  ساازییهشب یاقطر از (نظار ماورد
 یبارا شد. یینطی MCMC 10000و طیداد طکرار  10000

اسااا  روش اوانااو و  باار K ینااهمنظااور طیااداد به یاانا
در نظاار  10طااا  2از  (Evanno et al., 2005)همکاااران 

 بار اساا  یازن هاایرممییتشد. انتساب افراد به ز گرفته
انجام  (Spataro et al., 2011) روش اسپاطارو و همکاران

  نشااانگرهای شناسااایی، Kطیااداد  یااینشااد. پاا  از طی
 ارزیاابی، مورد صزاا با دارمینی ارطباط دارای و مرطبب
 مااطری  باه وابساته( GLM) عمومی خطی مدل براسا 

Q خطای مادل و (یاتتار ممیسااخ ی نارا ی )مااطر 

   Q+Kمااااااطری  باااااه وابساااااته( MLM) م اااااتلب
 از ملااوگیری( مهاات یشاااوندیروابااب خو ی )ماااطر

افازار با استزاده از نرم ،صزت -نشانگر بین کاذب ارطباط
TASSEL 4. 1. 32  انجاام( شادBradbury et al., 2007) 

 (.2)مدول 
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 هایدر ژنوطیم ری تی-زراعی صزاا و نشانگرها باطارط طجزیه برای شده استزاده آماری هایمدل -2 مدول
 گندم اینکورن 

Table 2. Statistical models used to perform association analysis of markers and agro-morphological  
traits in einkorn wheat genotypes 

 مدل

Model 
 استزاده مورد یهاداده

Data 
GLM Phenotype + SSR + Qb 
MLM Phenotype + SSR + K + Q 

 General linear model; GLM  ی                           عموم یخطمدل 
 Q: افراد از شده انتساب نس  و اص  ای تیممی ساختار هایداده

Population structure data or ancestry attributed to individuals 
 Mixed linear model; MLM                  تلب                      م  یخط مدل

داده : شاوندییاز خو یناش یکیژنت نهیافراد از لحا  زم یحاص  ازمشابهت کل شاوندییخو های K 

Kinship data resulting from the general similarity of individuals in terms of genetic background due to kinship 

 
 یاریانادازه گ یهاو صازت نشانگر نبی ارطباط طجزیه

 و بااه   MLM یشااده  بااا اسااتزاده از ماادل م ااتلب خطاا

 یرو مقاااااد Kinship یشاااااوندیخو ی کمااااک ماااااطر

 BLUP (Best Linearی خطاا یاا ناار ینط ماا ینبهتاار 

Unbiased Prediction) هااااییانگینم یاااقحاصااا  از طلز 
 از اسااتزاده بااا یشاایآزما یبهاار دو محاا درشااده  یحطصااح
متنااظر  یهااژن  طییاین ی. باراشدانجام  GenStatزار افنرم

ماارطبب بااا صاازت مااورد نظاار،  ی ریزماااهوارهنشااانگرها
 یان نشاانگرهااز ا یاک هردر دو طرف  مومود هاییطوال
 شااد اساات راج گناادم  K90یااه آرا یاطلاعاااط یگاااهاز پا
(Wang et al., 2014.) 

 

 نتایج و بحث

 یهاااشااام  آمارهممییاات ساااختار  یااهطجز نتااایج
 هااییمژنوط یبارا Kمقدار  یینطی به منظورمحاسبه شده 

 بار یمبنا ایخوشاه هیطجز و 3در مدول ینکورن گندم ا
 =4K براسا  نکورنیا گندم میژنوط 163 یبرا زیب مدل

 یجارائه شده است. براساا  نتاا 1 محاسبه شده در شک 
باا  یو نماودار دوبیاد شادهاسات راج  Kآمااره  ،حاص 

 و موناو  یان. با طومه به اشد  رس یارهامی ینطومه به ا
شاده  رسا  یدر منحنا کاه یمزئا یاربسا ییارطغهمچنین 

در  یاحتمااال هااایممییت یاارز یااینومااود داشاات، طی
. نشاد یرامکان پذ ینکورنگندم ا هاییمپلاس  ژنوطژرم

و ناه  یصاورا مزئاه با 4برابار  Kشک  مقادار  یندر ا
 یسااتگکااه در آن شک دادنشااان  وانااح،بطااور کاااملا  

بدسات  یجباا طوماه باه نتاا ینبنابرا ،صورا گرفته است
گنادم  هااییمدر ژنوط یاحتمال یتممییر، چهار زآمده

ساختار نشان داد کاه  یهطجزنتایج شد.  ییشناسا ینکورنا
را بااه  ΔK (پااارامترفراساانجه )کااه  ییهاطیااداد خوشااه
 هاییمژنوط 163و  بوده 4برابر  رساند،یحداکتر خود م

 ی به صورا م لوط به چهار گاروه طقسا ورنینکگندم ا
 شدند. یبند

ساااختار و  یااهو طجز یاخوشااه یااهطجز یجنتااا مقایسااه
 علیارا کاه  داد لکولی نشانوم یان وار یهطجز ینهمچن

 یهااگروه یاردر ز یهدو طجز ینا ینقاب  طومه ب مطابقت
 یساهمقا .ومود ناداردآنها  ینب یکوچک، مطابقت کامل

نشاان داد  لکاولیوم یهاداده یرو یه انجام شدهدو طجز
 یکایاز لحا  ساختار ژنتهای گندم اینکورن یتکه ممی

و  یآللا یاز طزاوا فراوانا یناشهای بین آنها طزاواکه 
قاب  طقسی   ،( استWright's F-statistics)یت را Fآماره 
 یبناادگروه یج. نتاااهسااتندم تلاا   یهاااگروهیرز بااه

 یاهطجز بار اساا  یبنادبا گروه یکیبراسا  ساختار ژنت
 یاهدر طجز ، زیرامشابه باشد یامتزاوا  طواندیم یاخوشه
 شاده ی افراد طشک ینشباهت ب ی ابتدا ماطر در یاخوشه

اساتزاده  یبنادگروه یبارا یخاصا الگاوریت و سپ  از 
انجاام یباه روش متزااوط طوانادیمکاار  یانکه ا شودیم
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 های گندم اینکورن با استزاده از مدل بیزین و مش   شدن چهار زیرممییتمبندی ژنوطیبارپلاا گروه -1 شک 

 های م تل با رنگ 
Fig. 1. Barplot grouping of einkorn wheat genotypes using Bayesian model and identifying 4 subpopulations 

with different colors 

 ه ژنوطیم استها در قسمت پایین شک  نشان دهنده شمارشماره
Numbers at the bottom of the figure represents the genotype number 

 
 ΔK های گندم اینکورن با استزاده ازطحلی  ساختار ژنتیکی و طش ی  طیداد زیرممییتهای آماره -3دول م

Table 3. Genetic structure analysis statistics and detection of subpopulations of eimkorn wheat using ΔK 

K ln[P(D)] var[P(D)] SD 

Mean 

ln[P(D)] 

Mean 

ln 

SD 

ln[P(D)] ΔK [ln(k)] ΔK* 
1 -0.161 0.741 0.861 -16086 -0.161 0.859 -0.187 0.187 

2 -0.155 0.269 0.164 -15507 -0.155 0.155 -0.998 0.298 

3 -0.150 0.328 0.181 -14976 -0.150 0.181 -0.827 0.127 

4 -00164 0.563 0.237 -14643 -0.146 0.243 -0.603 0.603 

5 -0.142 0.594 0.244 -14219 -0.142 0.244 -0.585 0.585 

6 -0.139 0.590 0.243 -13865 -0.139 0.245 -0.566 0.566 

7 -0.136 0.675 0.260 -13592 0.136 0.271 -0.502 0.502 

8 -0.133 0.699 0.264 13294 -0.133 0.271 -0.492 0.492 

9 -0.130 0.659 0.257 12970 0.130 0.266 -0.490 0.490 

10 -0.126 0.958 0.309 -12853 -0.128 0.288 -0.446 0.446 

ln : ،لگاریت  طبیییK  ،طیداد زیرممییت بهینه :var ، واریان :[P(D)] :ینکاژی، احتمال عدم طیادل لMean ln  :ییی و طب یت لگار یانگینمSD انحراف مییار : 
ln: Natural logarithm, K: number of optimal population, var: Variance, [P(D)]: Linkage Disequilibrium, Mean ln: Mean of 

Natural logarithm and SD: Standard diviation  

 باشدزیرممییت متمایز از ه  می میرف طیداد بهینه  ΔK*  بیشینه مقدار فراسنجه   
*Maximum ΔK represents the optimum number of sub-populations  

 
 بااا STRUCTUREافاازار نرم یشاانهادیماادل پ در .شااود
( و بار اساا  Bayesian approach)بیاز  روش از استزاده
 ی،مکاان ژنا یناز افاراد در چناد ییهاها خوشاهیمژنوط
 یهااروش نسبت به ساایر  بیز روش در. شودیم ی طشک
 یباه بردارهاا یهطجز یا یاخوشه یهطجز مانند یبندگروه
قارار  مورد طومه یشترب هایماطلاعاا منشاء ژنوط ی،اصل

 (. بر اسا  نتاایجPocovi and Mariotti, 2015گیرد )یم
 بوسایله های گنادم اینکاورنژنوطیم اکتر ها،یبندگروه
 هایچ بناابراین نشادند، طزکیاک ها  از مغرافیایی منشاء
 هااژنوطیم مغرافیاایی طزکیاک نشاان دهناده کاه دلیلی
 داد نشاان حاصا  نتاایج. نشد یافت بندیگروه در باشد،
 و طناا از گناادم اینکااورن هااایژنوطیم بااین روابااب کااه
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 گرفتاه و نشااا مغرافیاایی منطقاه هرمومود در  درونی
 ومود داشات، باریی نسبتا  طنو  که در مناطقی نتیجه در
باه  بنادیگروه هاا،ژنوطیم زیااد ژنتیکای فاصله  ی دل به

سااایر  نتااایج بااا پااژوهش ایاان نتااایج. آساانی انجااام نشااد
های گندم دوروم مطابقات داشات محققان روی ژنوطیم

(Ren et al., 2013.) 
 GLM آمااری مادل دوارطبااط باا اساتزاده از  طجزیه

 ینشااانگرهاشااد.  انجااام TASSELافاازار نرم بااا MLMو
 GLM باا هار صازت در دو مادل داریارطباط مین یدارا

 15طاا  4 یهاهار صازت در مادول یاکبه طزک MLMو
 اند.شده ارائه

 باه طرطیا  پانج و طاول بارگ عارضبرای صازاا 
 4های )مدول داشتند دارییط مینرطباانشانگر  و هزت 
کمای  نشان دهنده پیچیدگی و طاوارث طواندمی( که 5و 

دار های میناینشاانگردر ایان صازاا  .باشادا ااین صز

و کروموزوم  پنج یرو GLMدر مدل  برای عرض برگ
 متزاااواباارای طااول باارگ روی شااش کرومااوزوم 

در صاازت  MLMکااه در ماادل  یدر حااال، قاارار داشااتند 
چهاار  یروهاار نشاانگر شناساایی شاده عرض بارگ چ
و در صاازت طااول باارگ هزاات نشااانگر  کرومااوزوم

قارار شناسایی شدند که باز ها  روی شاش کروماوزوم 
 هزات در صزت عرض برگ، نشانگر پنج ینداشتند. با ا

، اماا در شد ییشناسا MLMو  GLM هایمدل یآل  برا
 دار در هاارصاازت طااول باارگ بااا هزاات نشااانگر میناای

 ینبااارطرداد هشاات آلاا  شناسااایی شاادند. طیاا دو ماادل 
 24/6یاه طوم یازانباا م SSR15باه نشاانگر  یاینطب ی نر

در  داشات.اختصااي  ،عارض بارگ ییراااز طغدرصد 
مربااوط بااه  ینطبباا ی ناار ینبااارطر صاازت طااول باارگ

 ییاراادرصاد از طغ 60/6 یاهطوم یازانبا م SSR6نشانگر 
 صزت طول برگ بود. 

 
 ینکورنگندم اهای ژنوطیمو عرض برگ در  ریزماهواره ینشانگرها ینارطباط ب یهطجز -4 مدول

Table 4. Analysis of the relationship between SSR markers and leaf width in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Markers 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

 آل 

Allele 

 لوکو 

Locus 

MLM 

(G+P+Q+K) 2R 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.013 M24 Xgwm497-1A 0.019 0.061 

SSR-5 M30 Xgwm497-1A M30 Xgwm497-1A 0.041 

SSR-6 - -  M34 Xgwm312-2A 0.017 0.053 

SSR-6 - - M79 Xgwm312-2A 0.024 

SSR-9 M58 Xgwm369-3A 0.032 M82 Xgwm369-3A 0.020 0.029 

SSR-11 M79 Xgwm4-4A 0.049 M116 Xgwm4-4A 0.009 0.032 

SSR-11 M82 Xgwm4-4A M138 Xgwm4-4A 0.033 

SSR-15 M116 Xgwm595-5A 0.001  Xgwm595-5A  0.062 

SSR-18 M138 Xgwm459-6A 0.004  Xgwm459-6A  0.050 

 R2=0.3856   
 

 ینکورنگندم اهای ژنوطیمو طول برگ در  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -5 مدول

Table 5. Analysis of the relationship between SSR markers and leaf length in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.013 0.018 0.061 

SSR-5 M30 Xgwm497-1A 0.041 

SSR-6 M34 Xgwm312-2A 0.0009 0.001 0.066 

SSR-9 M58 Xgwm369-3A 0.013 0.024 0.037 

SSR-11 M82 Xgwm4-4A 0.017 0.03 0.038 

SSR-15 M116 Xgwm595-5A 0.007 0.019 0.045 

SSR-16 M118 Xgwm126-5A 0.049 0.006 0.026 

SSR-18 M138 Xgwm459-6A 0.008 0.016 0.043 

R2=0.356  
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ی و رساایدگی، طیااداد روز طااا گلاادهباارای صاازاا 
 داشاتندرا  داریینشانگر ارطباط میناو هزت نه طرطی  به

 یاازانبااا م یاینطب ی ناار ین(. باارطر 7و  6های )مادول
صاازت طیااداد روز طااا  ییااراادرصااد از طغ 1/5 یااهطوم
اختصاي  3Aکروموزوم  یرو SSR8به نشانگر  یگلده

نشااانگر دگی داشاات و در صاازت طیااداد روز طااا رساای
SSR18 6 کرومااوزم یروA درصااد از  1/4یااه طوم بااا

در  را دارا باود. یاینطب ی نار ینباارطر ،صزت ییرااطغ
طرطی  باه MLMو  GLMدر هر دو مادل صزاا مذکور 

 .ندشد ییآل  شناسا 8و  10طور مشترک بهو 
 

 ینکورنگندم اهای ژنوطیم در یو طیداد روز طا گلده ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -6مدول 

Table 6. Analysis of the relationship between SSR markers and days to flowering in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-1 M7 Xgwm 164-1A 0.030 0.030 0.029 

SSR-2 M9 Xgwm99-1A 0.034 0.034 0.028 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.053 0.053 0.028 

SSR-5 M25 Xgwm497-1A 0.036 

SSR-8 M53 Xgwm480-3A 0.004 0.004 0.051 

SSR-12 M87 Xgwm610-4A 0.046 0.046 0.025 

SSR-13 M96 Xgwm637-4A 0.040 0.040 0.027 

SSR-14 M102 Xgwm165-4A 0.034 0.034 0.029 

SSR-15 M116 Xgwm595-5A 0.021 0.021 0.033 

SSR-18 M136 Xgwm459-6A 0.018 0.018 0.034 

R2=0.318  

 
 ینکورنگندم ا هایژنوطیمدر  یدگیو طیداد روز طا رس ی ریزماهوارههانشانگر ینارطباط ب یهطجز -7مدول 

Table 7. Analysis of the relationship between SSR markers and days to maturity in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-1 M6 Xgwm 164-1A 0.017 0.017 0.035 

SSR-2 M9 Xgwm 99-1A 0.014 0.014 0.037 

SSR-8 M53 Xgwm 480-3A 0.014 0.014 0.037 

SSR-9 M61 Xgwm 369-3A 0.010 0.010 0.040 
SSR-12 M85 Xgwm 610-4A 0.076 0.077 0.028 

SSR-12 M91 Xgwm 610-4A 0.026 

SSR-18 M136 Xgwm 459-6A 0.009 0.009 0.041 

SSR-19 M149 Xgwm 282-7A 0.046 0.046 0.024 

R2 =0.268                             
 

و با پانج  طرطی و طول پدانک  به ارطزا  بوطهصزاا 
و  یرا در دو مادل خطا داریینشانگر ارطباط میناچهار 
بارای صازاا یااد  یینطب ای نر بارطرین. داشتندم تلب 
 یزانمبه  یهبا طوم SSR14مربوط به نشانگر طرطی  شده به

درصاد از  30/5 یاهباا طوم SSR6نشانگر  و درصد 70/3
باارای هاار  (.9و  8های )ماادول ناادبود ااصااز ییاارااطغ

طرطی  باه MLMو  GLMدر هار دو مادل  دوصزت فوق
 شدند. ییآل  مشترک شناسا و چهار پنج

برای صازاا طیاداد  که ارطباط نشان داد یهطجز یجنتا
 طرطی سنبله در بوطه، طول سنبله و طیداد دانه در سنبله باه

. ندداشات داریینشاانگر ارطبااط مینا ، هشت و پنجهشت
در دو صزت طیداد سانبله در بوطاه و طاول نشانگرها ینا
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 ینکورنگندم اهای ژنوطیمو ارطزا  بوطه در  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -8 مدول

Table 8. Analysis of the relationship between SSR markers and plant height in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر
Marker 

 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-2 M9 Xgwm99-1A 0.044 0.044 0.025 

SSR-8 M54 Xgwm480-3A 0.030 0.030 0.029 

SSR-13 M93 Xgwm637-4A 0.033 0.033 0.029 

SSR-14 M106 Xgwm165-4A 0.015 0.013 0.037 

SSR-17 M129 Xgwm156-5A 0.067 0.058 0.025 

SSR-17 M131 Xgwm156-5A 0.031 

R2=0.177                                                                                                                       

 
 ینکورنگندم اهای ژنوطیمو طول پدانک  در  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -9 مدول

Table 9. Analysis of the relationship between SSR markers and peduncle length in einkorn wheat genotypes 
 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 
Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

G+P+Q+K) R2 

SSR-4 M18 Xgwm357-1A 0. 030 0.031 0.031 

SSR-6 M34 Xgwm312-2A 0. 049 0.049 0.053 

SSR-6 M36 Xgwm312-2A 0. 024 

SSR-8 M49 Xgwm480-3A 0. 007 0.006 0. 044 

SSR-11 M76 Xgwm4-4A 0. 008 0.008 0. 044 

R2=0. 197                                                                                                          
 

 چهااار یرو MLMو  GLM ساانبله باارای هااردو ماادل
و در صزت طیداد دانه در سانبله درمادل هاای  کروموزم

GLM  وMLM طرطی  روی سااه و چهااار کرومااوزوم بااه
 ین(. باااارطر12 و 11، 10های )مااادولداشاااتند قااارار 
مربااوط بااه  طرطی ین باارای صاازاا فااوق بااهطبباا ای نار

 یاهباا طوم SSR8نشاانگر ، درصاد 60/4 با SSR5نشانگر 

از  درصاد 60/5 یاهومبا ط SSR18نشانگر  و درصد 80/4
برای صزاا طیاداد سانبله در بوطاه و طاول . بود ییرااطغ

و  دهطرطی  طیداد به MLMو  GLMدر هر دو مدل سنبله 
ند، اما در صزت طیداد داناه شد ییآل  مشترک شناسا نه

هشات   MLMهزات و در مادل  GLMدر سنبله در مدل 
 .آل  شناسایی شدند

 
 ینکورنگندم اهای ژنوطیمدر  سنبله در بوطهو طیداد  ی ریزماهوارهنگرهانشا ینارطباط ب یهطجز -10ول مد

Table 10. Analysis of the relationship between SSR markers and number of spike.plant-1 in  
einkorn wheat genotypes 

 نشانگر
Marker 

 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 
GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-1 M2 Xgwm 164-1A 0.036 0.036 0.028 

SSR-4 M18 Xgwm357-1A 0.032 0.032 0.031 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.007 0.007 0.046 

SSR-6 M34 Xgwm312-2A 0.096 0.097 0.028 

SSR-6 M35 Xgwm312-2A 0.024 

SSR-6 M38 Xgwm312-2A 0.037 

SSR-7 M41 Xgwm249-2A 0.044 0.010 0.025 

SSR-11 M79 Xgwm4-4A 0.012 0.009 0.041 

SSR-12 M87 Xgwm610-4A 0.009 0.025 0.044 

SSR-15 M116 Xgwm595-5A 0.024 0.043 0.032 

R2=0. 3353                         
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 ینکورنگندم اهای ژنوطیمدر  سنبلهو طول  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -11مدول 

Table 11. Analysis of the relationship between SSR markers and spike length in einkorn wheat genotypes 
 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-5 M28 Xgwm497-1A 0.040 0.0409 0.026 

SSR-8 M49 Xgwm480-3A 0.049 0.0497 0.025 

SSR-8 M50 Xgwm480-3A 0.048 

SSR-11 M74 Xgwm4-4A 0.015 0.0153 0.037 

SSR-12 M85 Xgwm610-4A 0.014 0.0149 0.037 

SSR-13 M101 Xgwm637-4A 0.036 0.0365 0.028 

SSR-14 M109 Xgwm165-4A 0.029 0.0297 0.030 

SSR-15 M110 Xgwm595-5A 0.029 0.0296 0.029 

SSR-17 M131 Xgwm156-5A 0.035 0.0356 0.027 

R2=0.263                                                                           

 
 گندم اینکورنهای ژنوطیمو طیداد دانه در سنبله در  ریزماهواره طجزیه ارطباط بین نشانگرهای -12 مدول

Table 12. Analysis of the relationship between SSR markers and number of seed.spike-1 in einkorn 
 wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 
GLM 

(G+P+Q) 

 آل 

Allele 

 لوکو 

Locus 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.075 M24 Xgwm497-1A 0.071 0.031 

SSR-5 M82 Xgwm497-1A M25 Xgwm497-1A 0.025 

SSR-11 M86 Xgwm4-4A 0.006 M82 Xgwm4-4A 0.049 0.047 

SSR-12 M91 Xgwm610-4A 0.049 M86 Xgwm610-4A 0.021 0.038 

SSR-12 M136 Xgwm610-4A M91 Xgwm610-4A 0.028 

SSR-18 M138 Xgwm459-6A 0.031 M136 Xgwm459-6A 0.037 0.056 

SSR-18 M143 Xgwm459-6A M138 Xgwm459-6A 0.029 

SSR-19    M143 Xgwm282-7A 0.029  

R2=0.254                  
 
عملکارد طاک بوطاه و  ،ا وزن هازار داناهاصز یبرا

 یدارا، دو و هشات نشاانگر پانج عملکرد دانه به طرطیا 
  پنج کروماوزوم دو و بوده و روی پنج، داریارطباط مین

در صازت وزن  بودناد.از هزت کروموزوم قرار داشاتند 
هزت آل   GLMج نشانگر در مدل پن ینا یبرا هزار دانه 
کاه در مادل  ندشد ییشش آل  شناسا MLMو در مدل 

MLM در هار  عملکرد طک بوطهآل  ناشناخته ماند.  یک
و در  بودناد یارهر دو آلا  درگ MLMو  GLMدو مدل 

و  GLMباا هشات نشاانگر باا مادل صزت عملکرد داناه 
MLM  13های شاادند )ماادول ییشناسااا آلاا هشاات 

طرطی  برای صزاا فوق به یینطب ی نر ینربارط(. 14و  
 ،درصاد 70/7 یاهطوم یازانباا م SSR9مربوط به نشاانگر 

 درصااااد و 40/3 یااااهطوم یاااازانبااااا م SSR8نشااااانگر 

 ییاراادرصاد از طغ 00/7 یاهطوم یزانبا م SSR5نشانگر  
  بودند.

در  (Kouhestani et al., 2016) و همکااران یکوهساتان
 شاشباا  زاا وزن سانبلهیاابی ارطبااطی، صامکان آزمایش

 دارای بیشااترین ،مکااان پاانجمکااان و عملکاارد دانااه بااا 

بودنااد.  ژنااومی در ارقااام گناادم دوروم ماارطبب یهااامکااان 
 یابیانقشه در (Dodig et al., 2012) همکاران و گیدود
 باا زهییپا گندم تیممی 96در  یزراع صزت 24 یارطباط
 ،یاریابآ در طیمارهاای زمااهوارهیر مکاان 46 از استزاده

 ،یخشاک یمارهایط در داریمیننشانگر -صزت رابطه 29
نشاانگر  چیها کاه هرچند. کردند ییشناسا یاریو آب  ید

 ییشناساا یخشاکطنش  بیشرا درمرطبب با عملکرد دانه 
نشانگر مارطبب باا صازاا -صزت رابطه ی، اما طیدادشدن
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 ینکورنگندم اهای ژنوطیمانه در د و وزن هزار ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -13مدول 

Table 13. Analysis of the relationship between SSR markers and 1000 grain weight in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

 آل 

Allele 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-4 M23 Xgwm357-1A 0.047 M23 0.0436 0.027 

SSR-9 M58 Xgwm369-3A 0.021 M58 0.0552 0.033 

SSR-9 M61 Xgwm369-3A M61 0.077 

SSR-13 M98 Xgwm637-4A 0.033 M127 0.0423 0.029 

SSR-17 M127 Xgwm156-5A 0.025 M138 0.0046 0.031 

SSR-18 M138 Xgwm459-6A 0.005 M140 0.0033 0.053 

SSR-18 M140 Xgwm459-6A   0.057 
R2=0.306                                                                                                                                           

 

 ینکورنگندم اهای ژنوطیمو عملکرد طک بوطه در  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -14 مدول

Table 14. Analysis of the relationship between SSR markers and single plant yield in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر

Marker 
 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-1 M2 Xgwm 164-1A 0.022 0. 022 0. 032 

SSR-8 M51 Xgwm480-3A 0.019 0. 019 0. 034 

R2=0.066                                                                                                                                     
 

 ینکورنگندم اهای ژنوطیمدر دانه و عملکرد  ی ریزماهوارهنشانگرها ینارطباط ب یهطجز -15مدول 

Table 15. Analysis of the relationship between SSR markers and grain yield in einkorn wheat genotypes 

 نشانگر
Marker 

 آل 

Allele 
 لوکو 

Locus 

GLM 

(G+P+Q) 

MLM 

(G+P+Q+K) R2 

SSR-1 M2 Xgwm 164-1A 0.042 0.042 0.026 

SSR-4 M20 Xgwm357-1A 0. 028 0.033 0.032 

SSR-5 M24 Xgwm497-1A 0.0007 0.0006 0.070 

SSR-6 M35 Xgwm312-2A 0. 018 0.018 0. 034 
SSR-11 M82 Xgwm4-4A 0. 016 0.014 0. 037 

SSR-15 M116 Xgwm595-5A 0. 017 0.018 0. 035 

SSR-16 M117 Xgwm126-5A 0. 044 0.037 0. 026 

SSR-18 M138 Xgwm459-6A 0.001 0.001 0. 061 

R2=0.32                                                                                                                             
 
باا عملکارد  ییباار یهمبستگ یداراکه  یو نمو یزراع
 .شادند ییشناساا، بودناد یخشاکطانش  بیشارا دردانه 
( در Maccaferri et al., 2011همکااران ) و فریآماک

گناادم  یااتممی 189 روی یارطباااط یابینقشااه آزمااایش
با اساتزاده از  یاریمنطقه متزاوا از نظر آب 15دوروم در 

 یاادیکاه طیاداد ز گرفتند نتیجه یزماهوارهنشانگر ر 191
باا صازاا مااورد  دارییمینا بسایار ارطبااطاز نشاانگرها 

 .داشتند بررسی
 

 گیرینتیجه

نشانگرهای  ینارطباط ب یهطجز یجحانر نتا یقطحق در
عملکارد بااا اسااتزاده از  باااصاازاا مارطبب  و یزمااهوارهر

 ینشااان داد کااه نشااانگرها  MLMو GLMهااای روش
SSR1 ،SSR2 ،SSR4 ،SSR5 ،SSR6 ،SSR7 ،SSR8 ،
SSR9 ،SSR11 ،SSR12 ،SSR13 ،SSR14 ،SSR15 ،

SSR16 ،SSR17 ،SSR18  وSSR19 ینشاااااااااااانگرها 
در ژنوم گنادم اینکاورن هساتند و بیشاترین  یرگذاریطأث

فقاب  باود و SSR18و SSR11 به دو نشاانگر طاثیر مربوط
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شاده  یریگبا صزاا انادازه SSR10و  SSR3دو نشانگر 
نشااانگر  19 اسااتزاده ازبااا . نداشااتند یارطباااطگونااه هیچ
 یژنااوم پوشااش عاادم در عااین ریزماااهواره لکااولیوم

و ارطباااط  طنااو  ،(Poursiahbidi et al., 2020) مناساا 
گنادم  یهاامیطژنو در یاملاحظاه قابا نشانگر -صزت

 از اطلاعاااا بااه دساات آمااده . شااد ییشناسااااینکااورن 
باه کماک  نشیمهت گز یعنوان نقطه شروعبه طوانیم

 ژرم حزاظات ریزیبرنامه نژادی،به یهانشانگر در برنامه
 اینکاورن گندم هایممییت از کلکسیون ایجاد و پلاس 
یی امهت افزایش کار شودپیشنهاد میالبته  .کرد استزاده

 نشااانگرهایطیااداد ماارطبب، از  ناسااایی نشااانگرهایش
در  SNP بیشاتر و مارثرطر مانناد نشاانگرهای ریزمااهواره

 .استزاده شوددر گندم اینکورن طجزیه ارطباط  هایپروژه
 رزم اسااات نشاااانگرهای شناساااایی شاااده علاوهباااه

 ماورد کاافیباا طناو  ژنتیکای  دیگاریهای در ممییت 
 طباااط آنهااا بااا صاازاا قاارار گیرنااد طااا از ار ارزیااابی

 یی ایاناو کار شدهحاص  بیشتری اطمینان بررسی مورد 
بار  .افازایش یاباد گنادمنژادی های بهنشانگرها در برنامه

 طااوان اظهااار کاارد اسااا  نتااایج طحقیااق حاناار ماای

نشانگرهای ریزماهواره قابلیات انتقاال پاذیری از  -1که 

را  گونه زراعی گندم نان به گونه وحشی گندم اینکاورن
طااوان از آنهااا در گاازینش ژنااومی صاازاا می -2دارنااد 
باارای هاار صاازت،  -3ری تاای اسااتزاده کاارد و -زراعاای

نشااانگرهای خاااي همااراه بااا نااری  طبیااین طغییااراا 
 فنااوطیپی هاار صاازت شناسااایی کاارد. در عااین حااال بایااد

به محدودیت این طحقیق نیز اذعان نماود، بادین طرطیا   
 طحقیااق حاناار کااه اگرچااه اناادازه ممییاات گیاااهی در

نسبتا بزرگ بوده اسات، ولای اساتزاده از طیاداد زیاادطر  
 نشاااانگر چندشاااک  در طحقیقااااا آطااای، اطلاعااااا 

طری را از روابب نشانگر باا صازاا ماورد ارزیاابی کام 
 ارائه خواهد نمود.

 

 سپاسگزاری

 علاوم آکاادمی اساتاد پناگ ژونهاوا آقای دکتار از 
 نحاوه در را ننگارندگا ایران، در حضور نمن که چین

کردناااد و  راهنماااایی گیااااهی هاینموناااه آوریمماااع
 ژنتیااک آزمایشااگاه کارکنااان از همکاااری همچنااین
 مناااب خصوصااا ایاالام، دانشااگاه کشاااورزی دانشااکده

 هاای شاایانی درکمک که مظزری محسن مهند  آقای
 شود.سپاسگزاری می داشتند، طحقیق این انجام
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Identification of microsatellite markers associated with agronomic and morphological 

traits in wild einkorn wheat (Triticum boeoticum L.) populations 

 

Poursiahbidi, M. M.1, K. Cheghamirza2, S. Bahraminezhad3 and A. A. Mehrabi4 
 

ABSTRACT 
Poursiahbidi, M. M., K. Cheghamirza, S. Bahraminezhad and A. A. Mehrabi. 2022. Identification of microsatellite 

markers associated with agronomic and morphological traits in wild einkorn wheat (Triticum boeoticum L.) populations. 

Iranian Journal of Crop Sciences. 24(2): 181-195. (In Persian). 

 

This study was carried out to investigate the relationship between microsatellite markers and some 

agronomic and morphological traits in wild einkorn wheat populations collected from western parts of Iran. Plant 

materials included 163 wild einkorn wheat accessions selected from 664 samples collected from 34 regions in of 

Ilam, Kermanshah and Kurdistan provinces. Seeds of selected accessions were grown in the field and the 

following agronomic and morphological traits were evaluated and scored in 2014-15 and 2015-16 cropping 

seasons: leaf length, leaf width, plant height, peduncle length, spike length, number of spikes.plant-1, number of 

grains.spike-1, 1000 grain weight, days to flowering, days to physiological maturity, grain yield and weight.plant-

1. Analysis of variance showed significant differences among genotypes across two cropping seasons for most of 

the measured phenotypic traits. The genotypic evaluation was performed using 19 microsatellites (SSR) markers 

on the selected 163 accessions. According to the results of K statistics and two-dimensional graphics based on 

SSR markers, four possible sub-populations in the germplasm of wild einkorn wheat were identified. Eventually, 

association analysis was performed using the population structure matrix and statistical models of GLM and 

MLM. The results showed that based on the GLM and MLM models 87 SSR marker-trait relationships were 

highly significant. Also 89% markers played roles in identifying allelic locations on the chromosomes for 12 

studied traits. In conclusion, the results of this study revealed that integrated uses of agronomic and 

morphological traits with SSR markers could be useful in evaluating of genetic diversity of wild einkorn wheat 

and is beneficial for identifing markers associated with important agronomic traits in breeding programs.  
 

Key words: Association analysis, Genetic diversity, Population structure, SSR marker and Wild einkorn 
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