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هاي ديپلوئيد در بررسي روابط ژنتيكي ميان گونه SCoTارزيابي كارايي نشانگر مولكولي 
  Triticum و Aegilopsجنس 

  2هومن شيروانيو  *1يعلي اشرف مهراب

  يعيقات منابع طبيقات جنگلها و مراتع كشور، بخش تحقيحق، تهران، موسسه تيج كشاورزيقات آموزش و ترويران، سازمان تحقيا 1
  اصلاح نباتاتگروه  كشاورزي، دانشكده ايلام، دانشگاه ايلام،، ايران 2

  07/07/1399: تاريخ پذيرش           01/04/1399: تاريخ دريافت

  كيدهچ

مورد  SCoTآغازگر  15با استفاده از  Triticum و Aegilopsهاي پنج گونه ديپلوئيد جنس جمعيت از 25ژنتيكي  و روابط تنوع
 MIو  PIC ،RP ،EMRبر اساس پارامترهاي نشانگري . آغازگر داراي باندهاي قابل امتياز بودند 12كه  بررسي قرار گرفت

 Aegilopsهاي براي آناليز مجموعه ژرم پلاسم گونه، كه ميزان بالايي را نشان دادند SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63آغازگرهاي 
هاي مورد بررسي با استفاده از ضريب فاصله جاكارد  فاصله ژنتيكي جمعيت .در تحقيقات بعدي معرفي گرديدند Triticum و

  زيرگونهدو همچنين  .بود 636/0اي نيز  و متوسط فاصله بين گونه 307/0ها  نشان داد كه ميانگين فاصله بين جمعيت
Ae. tauschii و  Ae. strangulate كه هردو داراي ژنومD نتايج حاصل از تجزيه  .هستند كمترين فاصله را با يكديگر داشتند

 هاگرفتند به طوري كه گونهگروه قرار  5ها در  جمعيتنشان داد كه براساس ضريب فاصله جاكارد  UPGMAبه روش اي خوشه
 با نتايج اين نتايج ،باشددهنده كارايي بالاي نشانگر مورد استفاده ميبصورت صد در صد از يكديگر تفكيك شدند كه نشان

هاي مورد  هاي ژنتيكي براي گونه آناليز شاخص .ماتريس فاصله و تجزيه به مختصات اصلي صد در صد مطابقت داشت حاصل از
همچنين بيشترين ميزان پلي مورفيسم . بود Ae. tauschiiيتي و تنوع ژني مربوط گونه بيشترين تنوع درون جمعنشان داد  بررسي

  .مشاهده گرديدهاي اين گونه نيز در بين جمعيت

 Aegilops، Triticumتنوع ژنتيكي، نشانگر مولكولي، : كليدي واژه هاي

  alia.mehrabi@yahoo.com: ي، پست الكترونيك09124946488: نويسنده مسئول، تلفن*

  مقدمه
 هاي خانواده پواسه طايفه تريتيسه يكي از مهمترين قبيله

)Poaceae( باشد، كه از نظر اقتصادي مهمترين غلات در  مي
ها از خويشاوندان  آژيلوپس .)5( اين قبيله قرار دارند

نزديك گندم بوده و از اجداد وحشي گندم محسوب 
ندم شوند، كه منابع ژنتيكي بي نظيري براي اصلاح گ مي

برداري از آنها در اصلاح نباتات موجب بهبود  بوده و بهره
اين جنس ).10(كميت و كيفيت ارقام زراعي خواهد شد 

گونه يكساله را شامل شده كه به عنوان خزانه  20بيش از 
 ).31و  26( گردد ژني ثانويه براي گندم محسوب مي

غربي و مركز آسيا، در  در شمال Aegilopsهاي جنس  گونه
 .)15( اند ران و سرتاسر درياي مديترانه پراكنده شدهاي

اطلاعات در مورد تنوع ژنتيكي گياه براي توسعه 
شناسي حفاظتي و همچنين  هاي مناسب در زيست استراتژي

از . در بسياري ديگر از زمينه هاي كاربردي ضروري است
نقطه نظر اساس تكاملي، تنوع ژنتيكي به عنوان پتانسيل 

فيلوژنتيك . باشد نه، حياتي و مهم ميتكاملي يك گو
تواند به روشن  مولكولي و تجزيه و تحليل تنوع ژنتيكي مي

هاي  بندي و روابط تكاملي بين گونه شدن وضعيت طبقه
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همچنين . زراعي و خويشاوندان وحشي آنها كمك كند
هاي مديريت  ريزي دقيق استراتژي توانيد جهت برنامه مي

طور موثر كمك  يجاد اشتباه بهژرم پلاسم و جلوگيري از ا
خويشاوندان وحشي محصولات زراعي يك  ).23( نمايد

 منبع بالقوه مفيد و با ارزش تنوع ژنتيكي هستند كه اخيراً
اند و حتي برخي  نژادگران را به خودجلب نموده توجه به

معتقدند كه موفقيت آينده اصلاح نباتات در استفاده از منابع 
منظور تعيين تنوع  به ).12( تژنتيكي وحشي نهفته اس

هاي نشانگري توسط  ژنتيكي انواع مختلفي از سيستم
توان  ها مي شود كه از جمله آن نژادگران گياهي استفاده مي به

به نشانگرهاي مورفولوژيكي و مولكولي شامل بيوشيميائي 
بر   DNAهاي مولكولي نشانگر ).29( اشاره كرد DNAو 

بوده كه تحت  DNAوالي اساس شناسايي چندشكلي در ت
در طي  ).9( نيستند تأثير شرايط محيطي و مراحل رشد گياه

اي  زنجيره واكنش هاي هاي اخير انواع مختلفي از روش  سال
وان ـت يـها م اند كه از جملة آن شده ابداع )PCR( پليمراز

 ،Nested PCR ،Boster PCR ،Hot start PCR ونـچ وارديـم
Touch down PCR، Ampliwax PCR Gems  و غيره را نام

 (SCoT= Start codon targeted)نشانگر مولكولي  ).17( برد
هاي آغاز هدف واقع شده، يا در ترجمه فارسي، كدون

هاي آغاز روشي است كه در آن پرايمرها بر اساس توالي
)ATG (هاي آغاز طي طراحي شده و نواحي بين كدون

. شودها آشكار ميتفاوتاي پليمراز تكثير، و واكنش زنجيره
نوكلئوتيدي هستند و  18-24معمولاً  SCoTپرايمرهاي 

نشانگرهاي ). 13(است % 72تا % 50آنها  Gو  Cمحتواي 
SCoT با  مقايسه در كلي طور بهISSR  وRAPD از 

 كه است اين بر عقيده و برخوردارند تكرارپذيري بيشتري
 در كه ستندني عواملي تنها آغازگرها، دماي اتصال و طول

 از .)6(دارند  نقش آنها نواربندي تكرارپذيري الگوي

 بودن هزينه كم و بودن آسان به تواننشانگر مي اين مزاياي
 اطلاعات آشكارسازي بالا، آن، چندشكلي بكارگيري
 ژنوم در آن آغازگرهاي بودن و فراگير وسيع ژنتيكي
 اين آغازگرهاي طراحي در براين، افزون .كرد اشاره گياهان

 .)6(نيست  نياز ژنوم نوكلئوتيدي از توالي اطلاع به نشانگر
لذا هدف از اين تحقيق بررسي تنوع ژنتيكي و روابط بين 

و  Dژنوم ( Aegilopsاي براي سه گونه ديپلوئيد جنس  گونه
U ( به همراه دو گونه ديپلوئيد جنسTriticum ) ژنومA ( با

از  همچنين. دباشمي SCoTمولكولي استفاده از نشانگر 
نشان  ينشانگر تنوع را براساس مناطق ژن اين كه ييآنجا

 نيا ج، استفاده از نتاي)آغاز با كدون ينواح ريتكث( دهديم
و رانش ژني در جهت اصلاح  اهنمونه يبراي تلاق قيتحق
  .تواند مفيد باشدمي

  مواد و روشها
هاي برخي گونهاي  به منظور ارزيابي روابط بين گونه

گونه  5جمعيت از  25تعداد گندم، وئيد و نياي وحشي ديپل
هاي موجود در بانك ژن دانشگاه ايلام با توجه به بذر

مشخصات مواد ژنتيكي مورد مطالعه، با ذكر . انتخاب شد
نشان داده  1در جدول  كد جمعيت، منشاء و بانك ژنكد 

   .شده است

 هر براي )7(تغيير يافته  CTAB به روش DNAاستخراج 
گرم ميلي 50تا  20بعد از انتقال . انجام گرفت معيتج

ميكروليتر از  800به تيوب،  با ازت مايع نمونه خرد شده
گرم  NaCl، 15/3گرم  CTAB، 36/16گرم  4(بافر استخراج 

Tris-HCl، 48/1  گرمEDTA، 400 ميكروليتر  
-mercaptoetchanol 8 در=pH  به  )ليترميلي 100به حجم

حمام ها در ساعت نمونه شد و به مدت يك اضافه هابتيو
سپس به  .قرار داده شدنددرجه سانتي گراد  65 با دماي آبي

ايزوآميل - ميكروليتر محلول كلروفرم 800هر نمونه مقدار 
دقيقه خوب بهم  20اضافه گرديد و به مدت ) 24:1(الكل 

 از آن پس. تا محلول داخل تيوپ يكنواخت شود زده شد
دور در دقيقه،  13000با دقيقه  10ها را به مدت نمونه

 وگرديد  فاز رويي به يك تيوب تميز منتقل وسانتريفيوژ 
ميكروليتر محلول ايزوپروپانول  600به هر تيوب مقدار 

 - 20 ساعت در فريزر در دماي و به مدت يك سرد اضافه
   .داده شدند قرار درجه سانتي گراد
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  هاي مورد بررسيليست جمعيت-1جدول
 كد بانك ژن منشاء  گونه كد جمعيت نك ژنكد با منشاء گونه كد جمعيت

St51 Ae. strangulata آذربايجان IUGB-00051 Bo19 T. boeticum كرمانشاه IUGB-00019 

St213 Ae. strangulata مازندران IUGB-00213Bo368 T. boeticum ايلام IUGB-00368

St276 Ae. strangulata وشهرن IUGB-00276Bo155 T. boeticum آباد خرم IUGB-00155

St306 Ae. strangulata تاجيكستان IUGB-00306Bo18 T. boeticum خرم آباد IUGB-00018

St233 Ae. strangulata گرگان IUGB-00233Bo10 T. boeticum كردستان IUGB-00010

Um1429 Ae. umbellulataايلام IUGB-01429Ur77 T. urartu كرمانشاه IUGB-00077

Um360 Ae. umbellulataايلام IUGB-00360Ur154 T. urartu كهگيلويه IUGB-00154

Um234 Ae. umbellulataشيراز IUGB-00234Ur165 T. urartu كرمانشاه IUGB-00165

Um887 Ae. umbellulataايلام IUGB-00887Ur206 T. urartu كرمانشاه IUGB-00206

Um103 Ae. umbellulataكرمانشاه IUGB-00103Ur162 T. urartu چهارمحال IUGB-00162

Ta375 Ae. Taushcii اردبيل IUGB-00375    

Ta374 Ae. taushcii گيلان IUGB-00374    

Ta108 Ae. taushcii ايران IUGB-00108    

Ta198 Ae. taushcii زنجان IUGB-00198    

Ta205 Ae. taushcii اردبيل IUGB-00205    
  

دور  13000دقيقه با  15ها را به مدت سپس تيوب
به  وو بعد از آن فاز مايع به آرامي خالي گرديد  سانتريفيوژ

سرد اضافه و % 80ميكروليتر اتانول  600هر تيوب مقدار 
و به آرامي فاز مايع  گرفتيك سانتريفيوژ كوتاه صورت 

در پايان نيز ) شداين مرحله دو بار تكرار ( شدخالي 
تا خشك شوند و بعد به  قرار گرفتها در دماي اتاق يوبت

ميكروليتر آب دو بار تقطير استريل  100هر تيوب ميزان 
استخراج شده  DNAبررسي كيفيت و كميت  .يدگرداضافه 

درصد آگارز و دستگاه اسپكتوفتومتر  8/0با استفاده از ژل 
 حجم در) PCR(اي پليمراز واكنش زنجيره. صورت گرفت

ميلي مولار  2الگو،  DNAنانوگرم  50(ميكروليتر  20
MgCl2 ،05/0 هر  از مولارميليdNTP ،2/0 ميكرومول 

 بافر و Taq DNA Polymeraseآنزيم  آغازگر، يك واحد

 يك شامل حرارتي چرخه .انجام شد) x1به مقدار  واكنش
 گرادسانتي درجه 95 دماي در اوليه سازي واسرشت مرحله

 هر در كه بود حرارتي چرخه 35 و هدقيق 5 مدت به و
  30 ترتيب به سازيواسرشت دماي و زمان نيز، چرخه

 و ثانيه 30 آغازگر اتصال زمان گراد،سانتي درجه 95 و ثانيه
 ).درجه 60تا  52(بود  متفاوت آغازگر هر براي آن دماي

 و ثانيه 60 ترتيب به نيز رشته توسعه دماي و زمان همچنين
 در دقيقه 5 مدت به نهايي توسعه. بود رادگسانتي درجه 72

 ژل از آزمايش اين در .شد انجام گرادسانتي درجه 72 دماي
. شد استفاده يك درصد TBE واكنش بافر با درصد 2 آگارز

 بافر ميكروليتر 5 ميزان ابتدا به منظور تزريق نمونه در ژل،
 ميزان سپس و اضافه شده تكثير هايDNA  به گذارينمونه

 شده ايجاد هايچاهك درون به نمونه هر از ميكروليتر 10
 ساعت 5/2 ميزان و 100 ولتاژ با و بارگزاري آگارز ژل در

 در آميزيرنگ جهت را ژل سپس و گرفت صورت حركت
 به) ليترميكرو در ميكروگرم يك( برمايد اتيديوم محلول
 Gel Document دستگاه از و داده قرار دقيقه 30-45 مدت
محتوي اطلاعات . شد استفاده نوارها شده ياننما جهت

) PIC= Polymorphic information content(چند شكلي 
2  از طريق فرمول

1

1PIC 



n

i

Pi  ،درمحاسبه شد 

 كليه براي لوكوس هر نوارهاي مجموع با برابر p اينجا
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  شاخص نشانگريهمچنين . )11( است هاژنوتيپ
)MI= Marker Index( طهاز راب MI= PIC × N× β  بدست

نسبت چندشكلي براي هر  βتعداد كل باندها و  Nكه  آمد
 =EMR(شاخص نسبت چندگانه موثر  .)24(آغازگر بود 

Effective multiplex ratio ( از رابطهEMR= NPB × β 
- چند نوارهاي تعداد ضربدر) β(چندشكلي  درصد كه از

 =RP( قدرت تفكيك و) 16( آمد بدست )NPB(شكل 

Resolving power( از رابطه RP=∑IB محاسبه گرديد .
RP=∑IB رابطه  در)]IB=1-[2×(0.5-Pi  وPi افراد نسبت 

با  هاي حاصل،داده در پايان نيز .)4(است  نوار داراي
براي محاسبه ماتريس  Darwin 6هاي استفاده از نرم افزار

 و )27( جهت تجزيه كلاستر MEGA 6 ،)21( فاصله
GenAlEx 6.2  مورد ) 20( تجزيه به مختصات اصليبراي

  .ارزيابي قرار گرفت

  

  نتايج
مورد مطالعه با  هايجمعيتتنوع ژنتيكي : چندشكلي
كه  مورد بررسي قرار گرفت SCoTآغازگر  15استفاده از 

 1شكل  .آغازگر داراي باندهاي قابل امتياز بودند 12تنها 
براي  SC11ها با استفاده از آغازگر جمعيتالگوي باندي 

در  SCoTآغازگرهاي . دهدجمعيت را نشان مي 25
 7كنند كه از اين تعداد  تكثيرمكان را  92مجموع توانستند 

باند يك شكل مشاهده شد و ساير باندها چند شكل بودند، 
بيشترين  SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63 هايكه آغازگر
را ) 4(رين تعداد باند كمت SC35و آغازگر ) 10(تعداد باند 
كه  بود% 25/93ميانگين درصد چند شكلي برابر . نشان داد

و  SC60كمترين ميزان درصد چند شكلي را آغازگرهاي 
SC23 )80 (% وSC21 )21/83 (% دست  نتايج به. داشتند

ارائه شده  2آمده براي آغازگرهاي مورد بررسي در جدول 
  .است

  
  SC11 آغازگر  از استفاده با بررسي مورد هايجمعيت باندي الگوي -1شكل

 ،بود 40/0هاي مورد بررسي برابر در آغازگر PICميانگين 
مربوط  (PIC)شكلي بيشترين ميزان محتواي اطلاعات چند

بود  SC40و  SC36 ،SC5 ،SC28 ،SC13به آغازگرهاي 
كه اين آغازگرها بهتر از ساير آغازگرها توانستند فاصله 

با  SC20 و SC63 آغازگر. ژنتيكي ژنوتيپها را مشخص كنند
توانايي ) PIC(شكلي محتواي اطلاعات چند كمترين ميزان

 RPميانگين شاخص . ندخوبي در جداسازي ژنوتيپها نداشت

 SC11و  SC20 ،SC5بود كه آغازگرهاي  33/6برابر 
داراي كمترين  SC21و  SC35 هايبيشترين ميزان و آغازگر

به  EMRو  MIهاي همچنين ميانگين شاخص. ندميزان بود
 EMRو  MIبيشترين ميزان . بود 68/6و  81/2ترتيب برابر 

و كمترين ميزان را  SC11و SC5 را آغازگرهاي 
 . داشتند SC35و SC21 آغازگرهاي 
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  تفكيك در آغازگرهاي مورد بررسي قدرت و شاخص ت چندگانه موثربنس، شاخص نشانگري اطلاعات چند شكلي، -2جدول 

  
هاي مورد بررسي  نتيكي جمعيتفاصله ژ: شباهت ژنتيكي

نشان داد كه ) 3جدول (با استفاده از ضريب فاصله جاكارد 
، متوسط فاصله بين 307/0ها  ميانگين فاصله بين جمعيت

گونه مورد مطالعه  5در بين . بود 636/0اي نيز  گونه
داراي كمترين متوسط  T. boeticumهاي گونه  جمعيت

هاي ساير  جمعيت اي نسبت به ضريب فاصله درون گونه
  هاي گونه بود و جمعيت 150/0ها با ميزان  گونه

Ae. tauschii  نسبت به ) 196/0(نيز ضريب فاصله بالايي
 St306بيشترين فاصله بين جمعيت . ها نشان داد ديگر گونه

بود و  806/0با ضرايب  )كهگيلويه( Ur154با  )تاجيكستان(
با ) انشاهكرم( Bo19كمترين فاصله ژنتيكي بين جمعيت 

Bo368 )نتايج تشابه ژنتيكي بين . بود 068/0با ميزان ) ايلام
هاي مورد بررسي با ضريب فاصله جاكارد در جدول  گونه

گردد، كمترين  همچنانكه ملاحظه مي. ارائه شده است 4
  و Ae. strangulataفاصله ژنتيكي بين دو گونه 

Ae. tauschii  ين و بيشترين فاصله ب) 310/0(وجود داشت
با ضريب   Ae. strangulataو T. boeticumهاي  گونه
  . وجود داشت 776/0

  SCoTنشانگر  اساس بر جاكارد تشابه ضريب از استفاده با هاجمعيت بين ژنتيكي فاصله -3 جدول
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  جاكارد فاصله ضريب از استفاده با هاگونه بين در SCoT نشانگر اساس بر ژنتيكي فاصله  -4 جدول
 Ae. strangulata Ae. umbellulata Ae. taushcii T. boeticum T. Urartu گونه

Ae. Strangulate 0 

Ae. umbellulata 580/0  0 

Ae. taushcii 310/0  587/0  0 

T. boeticum 776/0  730/0  730/0  0 

T. urartu 772/0  739/0  722/0  410/0  0 
  

اي به روش  هتجزيه خوش نتايج حاصل از: ايتجزيه خوشه
UPGMA  براساس ضريب فاصله جاكارد براي
. ارائه شده است 2هاي مورد بررسي در شكل  جمعيت

گروه قرار  5ها در  گردد، جمعيت همچنان كه ملاحظه مي
گرفتند و نتايج حاصل از گروه بندي با نتايج بدست آمده 

بنابراين به خوبي . كاملا مطابقت داشت فاصلهاز ماتريس 
ريافت كه نشانگر مورد استفاده توانايي بالايي در توان د مي

هاي مورد بررسي را به  ها داشت و جمعيت تفكيك گونه
هاي با و حتي جمعيت خوبي در زيرگروه خود قرار داد

منشاء جغرافيايي يكسان نيز تا حدود بالايي در كنار 
اي  دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه .يكديگر قرار گرفتند

و بر اساس ضريب فاصله  UPGMAوش ها با ر گونه
 كه بر اين اساس ارائه شده است 3در شكل جاكارد 

جنس كاملا از هم تفكيك شدند و در دو گروه  2هاي  گونه
  و  Ae. tauschiiهاي  گونه. جدا قرار گرفتند

Ae. stranguiata  با بيشترين شباهت قبل دو گونه ديگر در
  گونهيك گروه قرار گرفتند و در مرحله بعد 

Ae. umbellulata  با فاصله نسبتا متوسطي كه با دو گونه
 Ae. umbellulataگونه . قبلي داشت با آنها هم گروه شد

بيشترين  Aegilopsگونه مورد مطالعه جنس  سهدر بين 
ها با توجه به نمودار تهيه شده بر  فاصله را با ديگر گونه

  . نشان داد SCoTاساس نشانگر 

  
اعداد روي شكل نشان دهنده فاصله : UPGMAروش  به جمعيت 25 در SCoT نشانگر اساس بر ايخوشه تجزيه از حاصل امدندروگر -2 شكل

ها بر اساس ضريب فاصله جاكارد در كنار يكديگر قرار گرفته و بر اساس ميزان فاصله با يكديگر  ادغام كه نزديكترين جمعيت ،ها بودهژنتيكي جمعيت
  .اندل دادهو خوشه جديد را تشكي



 1401، 1، شماره 35جلد                                                                    )       مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

   20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1DOR:                        مقاله پژوھشی 

  
اعداد روي شكل نشان دهنده فاصله ژنتيكي :  UPGMA روش به SCoT نشانگر اساس بر هاگونه ايخوشه تجزيه از حاصل دندروگرام -3 شكل
با يكديگر  ادغام ها بر اساس ضريب فاصله جاكارد در كنار يكديگر قرار گرفته و بر اساس ميزان فاصله باشد كه نزديكترين گونهها از يكديگر  ميگونه

  .اندو گروهبندي شده

هاي حاصل از  اساس داده بر: تجزيه به مختصات اصلي
آغازگرهاي مورد بررسي تجزيه به مختصات اصلي براي 

مولفه استخراج  دو. هاي مورد بررسي انجام گرديد جمعيت
واريانس موجود در ساختار % 93/77شد كه در مجموع 

و دوم به مختصات اول محور  بطوريكهگرديد  بيانها  داده
درصد از واريانس موجود را  93/24و  00/53ترتيب 

همچنين نمودار دو بعدي مختصات اول و . توضيح دادند
كه ملاحظه  همچنان. ارائه گرديد 4دوم نيز در شكل 

اي و با نتايج تجزيه خوشهها  گردد پراكنش جمعيت مي
به  ها جمعيتماتريس تشابه كاملا مطابقت داشت و 

هايي كه   جمعيتگروه تقسيم شدند بنحوي كه  ها جمعيت

بودند و در تجزيه  فاصلهداراي بيشترين تشابه در ماتريس 
اي نيز در كنار يكديگر قرار گرفته بودند، در تجزيه خوشه

. اصلي نيز در كنار يكديگر قرار گرفتند مختصاتبه 
گونه مورد  5همچنين تجزيه به مختصات اصلي براي 

كه  اي انجام شد به منظور ارزيابي روابط بين گونه سيبرر
واريانس % 26/88محور مختصات اول در مجموع  دو

نمودار دو بعدي . ها را توضيح دادند موجود در ساختار داده
با توجه . ارائه گرديد 5مختصات اول و دوم نيز در شكل 

هاي دو جنس از همديگر  به نمودار مشاهده شد كه گونه
 Ae. tauschiiو  Ae. stranguiataند و دو گونه تفكيك شد

  .گرفتنددر يك منظقه نمودار قرار  بالابا داشتن شباهت 

  
و دوم به ترتيب مختصات اول  :SCoTنشانگر  اساس بر بررسي مورد جمعيت 25 اصلي مختصات به تجزيه دوم و اول مختصات پراكنش -4شكل
 است هاجمعيتدر يك ناحيه از پلات نشان دهنده تشابه ژنتيكي  هاجمعيتتجمع  .توضيح دادنددرصد از واريانس موجود را  93/24و  00/53
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 01/25و  77/62و دوم به ترتيب مختصات اول  :SCoT نشانگر اساس بر بررسي مورد گونه 5 اصلي مختصات به تجزيه از حاصل پراكنش -5 شكل

 است هاگونهها در يك ناحيه از پلات نشان دهنده تشابه ژنتيكي تجمع گونه. درصد از واريانس موجود را توضيح دادند

هاي  هاي ژنتيكي براي گونه شاخص: هاي ژنتيكيشاخص
با توجه به نتايج . ارائه گرديد 5مورد بررسي در جدول 

هاي مورد بررسي با ماركر حاصل از بررسي مولكولي گونه
SCoT هاي درصد چندشكلي  براي هر گونه شاخص
(P%)، تروژنتيكي مورد انتظار نا اريبه (Uhe) ،

 (I)و شاخص شانون  (He)هتروژنتيكي مورد انتظار 
كه با توجه به نتايج بدست آمده ) 5جدول (گرديد  محاسبه

 .Aeبيشترين تنوع درون جمعيتي و تنوع ژني مربوط گونه 

tauschii  همچنين بيشترين ميزان پلي مورفيسم نيز در . بود
  . ين گونه بودهاي ابين ژنوتيپ

  اي براي گونه هاي مورد بررسيميزان تنوع درون گونه -5جدول 
 PPB% UHe(st) He I  جمعيتتعداد   گونه

Ae. Strangulate 5 57/19  081/0  073/0  108/0  

Ae. umbellulata 5 13/14  060/0  054/0  080/0  

Ae. taushcii 5 09/26  124/0  112/0  160/0  

T. boeticum 5 30/16  079/0  071/0  102/0  

T. urartu 5 30/16  081/0  073/0  104/0  

   48/18  085/0  077/0  111/0  
  

  بحث
وسيله  تواند به هاي گياهي مي تغييرات ژنتيكي در جمعيت

هاي مختلف از قبيل جهش، نوتركيبي ژنتيكي،  مكانيسم
  شدگي ژنتيكي و گزينش به مهاجرت، جريان ژني، رانده

توان ه تنوع مبناي گزينش است، مياز آنجا ك. آيد وجود 
 از استفاده با .اين تنوع را در گياهان وحشي جستجو كرد

-ملاحظه قابل تنوع شد مشاهده كه همانطور SCoTنشانگر 

 و داشت وجودهاي هر پنج گونه جمعيت بين در اي
گرديد  ر مشاهدهنشانگ اين اساس بر مطلوبي چندشكلي

خوبي تنوع ژنتيكي بطوريكه نشانگر مورد استفاده به 
اي را نشان  ها و روابط بين گونه موجود در ساختار جمعيت

 35تنوع ژنتيكي ) 19(و همكاران  Mohammadi .داد
 17را با استفاده از  Ae. cylindricalجمعيت از گونه 

 190مورد بررسي قرار دادند و در مجموع  ISSRآغازگر 
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 آلل چندشكل بودند 188آلل تكثير شد كه تعداد 
ها گزارش  و تنوع ژنتيكي بالايي در بين جمعيت%) 95/98(

  .كردند

نوار  SCoT ،92آغازگر  12در اين پژوهش، با استفاده از 
تعدادي از . بودند شكل باند آن چند 87امتيازدهي شد كه 

) اختصاصي(فرد  اين باندها در برخي از آغازگرها منحصربه
). %13/14ن طور ميانگي باند و به 13در مجموع (بودند 

ها و نيز  توان در شناسايي گونه دهاي اختصاصي را مينبا
و   Shirmohammadli. ها بكار برد تهيه شناسنامه آن

با توجه به سطح بالايي از اطلاعات ) 28(همكاران 
شكلي، بهترين نشانگرها براي ارزيابي تنوع ژنتيكي چند

هترين شاخص براي انتخاب آغازگر ب .برنج معرفي نمودند
زيرا هم از  است )(Rpمناسب، شاخص قدرت تفكيك 

. پذيرد ير ميتأثتعداد افراد داراي نوار و هم از تعداد آلل 
پارامتري است كه توانايي تفكيك ) Rp(قدرت تفكيك 
شاخص نشانگر  ).14(دهد  خابي را نشان ميآغازگرهاي انت

)MI ( يك برآورد مناسب براي كارآيي آغازگرها است كه
آمده و به پوشش  دست به تعداد نوارهاي چندشكلي به

بالا ). 18(شود  بالاي ژنوم توسط نشانگر نسبت داده مي
بودن شاخص نشانگر، نشان از فراهم كردن اطلاعات 

وليد تعداد نوار چندشكلي بيشتر بيشتر از ژنوم با توجه به ت
هاي مهم  يكي از شاخص ميزان اطلاعات چندشكلي .است

 ها آنقدرت تمايز  ازنظرجهت مقايسه نشانگرهاي مختلف 
مقادير بالاي اين شاخص، دلالت بر چندشكلي زياد . است

 بهدر يك جايگاه دارد كه در تفكيك و تمايز افراد نقش 
گردد با توجه به شنهاد ميدر مجموع پي). 30(يي دارد سزا

 SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63ها از آغازگرهاي اين شاخص
براي آناليز مجموعه ژرم ، كه ميزان بالايي را نشان دادند

در تحقيقات بعدي  Triticum و Aegilopsهاي پلاسم گونه
در ) 1(و فرشادفر و همكاران ) 2(نوريان  .استفاده گردد

مختلف جنس پنيرك و مريم  هاي بررسي تنوع ژنتيكي گونه
بر اساس  SCoTر مولكولي گنخودي با استفاده از نشان

آغازگرهاي  MIو  PIC ،RP ،EMRپارامترهاي نشانگري 

هاي مورد مناسب جهت بررسي تنوع ژنتيكي در گونه
  .مطالعه معرفي نمود

 307/0ها در اين مطالعه برابر ميانگين فاصله بين جمعيت
تواند به سبب صله ژنتيكي ياد شده ميبود كه پايين بودن فا

 .باشد ترو تكثير انتخابي SCoTطول بلند آغازگرهاي 
 توانديم اديز يكيبا فاصله ژنت هاجمعيت نيب ونيداسيبريه
اين گياه در  هاي اصلاحيروش مناسب براي برنامه كي

تنوع را  SCoT يكه نشانگر مولكول يياز آنجا. باشد
 با كدون ينواح ريتكث( دهديمنشان  يبراساس مناطق ژن

 ايهنمونه يبراي تلاق قيتحق نيا ج، استفاده از نتاي)آغاز
، سيدر جهت هتروز يكيژنت اديبا فواصل ز هر گونه

ها بيشترين تشابه را هايي كه در بين گونههمچنين جمعيت
 هايپروژه به منظورداشتند جهت تلاقي و جريان ژني 

اي نيز  فاصله بين گونهمتوسط  .استفاده نمود ياصلاح
اي  بود كه بالا بودن متوسط ضريب تشابه بين گونه 636/0

اي بيانگر اين مطلب  و پايين بودن ضريب تشابه درون گونه
ها  است كه نشانگر مورد بررسي تنوع بيشتري در بين گونه

هاي هر گونه تنوع كمتري وجود  نشان داد و درون جمعيت
هاي مورد بررسي  ك گونهداشت و همين مسئله باعث تفكي

با استفاده از ماتريس تشابه ) 3(و همكاران  Aliyev .شد
Nei  وLi هاي ديپلوئيد و  اي در ژنوتيپ روابط بين گونه

بر اساس الگوي باندي حاصل  Triticumتتراپلوئيد جنس 
را مورد بررسي قرار داد و بيان  RAPDاز نشانگرهاي 

بر اساس  T.monococcumبا  T. boeticumداشت كه 
  .ماتريس تشابه فاصله ژنتيكي بالايي داشتند

و  Ae. strangulataكمترين فاصله ژنتيكي بين دو گونه 
Ae. tauschii  و بيشترين فاصله بين ) 310/0(وجود داشت

با ضريب   Ae. strangulataو T. boeticumهاي  گونه
 .Aeو  Ae. strangulataدو گونه . وجود داشت 776/0

tauschii  هردو داراي ژنومD  در  فاصله كمهستند و وجود
و  T. urartuبين آنها طبيعي است و همچنين براي دو گونه 

T. boeticum  باتوجه به اينكه داراي ژنومA  هستند نتيجه
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اين  .بدست آمده با ساختار ژنتيكي آنها مطابقت داشت
كه با استفاده از ) Brown )26و  Sallaresبا گزارش نتايج 
هاي ديپلوئيد  اي گونه روابط بين گونه ESTگر نشان

آژيلوپس و خويشاوندان آنها را بررسي كردند، مطابقت 
روابط ) 22(و همكاران  Petersen همچنين .نشان داد

فيلوژنتيكي بين گندم نان و گندم نياي وحشي را به منظور 
در گندم با استفاده از ماركر  Dو  A ،Bيافتن منشاء ژنوم 

رد ارزيابي قرار دادند و بيان داشتند كه منشاء مولكولي مو
منشاء  A. Speltoidesاز  Bو ژنوم  Ae. tauschiiاز  Dژنوم 

  .گرفته است

 تشابه شاخص بهترين  كردن مشخص براي تحقيق اين رد
 ترينمناسب ترسيم براي الگوريتم بهترين تشخيص و

 شامل تشابه هايشاخص نتايج، گزارش براي دندروگرام
 و )UPGMA( ميانگين اتصال هايروشبا  جاكاردو  دايس
 كوفنتيك ضرايب اساس بر و محاسبه )NJ( مجاور اتصال
  جيبا  توجه  به  نتا. شدند مقايسه مانتل آزمون از حاصل

در  جاكاردو شاخص  UPGMA تميبه دست  آمده الگور
بر  %).89( نشان داد يكوفنتيك بالاتر بيآزمون مانتل ضر

 5ها در اي جمعيتحاصل از تجزيه خوشهاساس نتايج 
ها بصورت صد در گروه قرار گرفتند به طوري كه گونه
دهنده كارايي بالاي صد از يكديگر تفكيك شدند كه نشان

هايي از  باشد همچنين بخشنشانگر مورد استفاده مي
بندي حاصل از دندروگرام، بيانگر آن است كه تنوع  خوشه

 ها آنبررسي با منشأ جغرافيايي  هاي موردژنتيكي در گونه
. در برخي موارد مطابقت و در برخي موارد مطابقت نداشت

پلاسم  اين حالت ممكن است به دليل جابجايي فيزيكي ژرم
انتقال بذور از  صورت بهتواند  اين جابجايي مي. باشد

و حيوانات صورت  ها انساناي به منطقه ديگر توسط  منطقه
تنوع ژنتيكي در ) 3(و همكاران  Aliyev در مطالعه .گيرد

را با  Triticumهاي ديپلوئيد و تتراپلوئيد جنس  بين گونه
و بر  گرفت مورد بررسي قرار  RAPDاستفاده از نشانگر 

اي  خوشه ها تجزيه  اساس ضريب تشابه جاكارد براي گونه
باتوجه به الگوي باندي نشانگر مورد استفاده انجام دادند و 

در  .ها را به دو گروه اصلي تقسيم كردند در نهايت گونه
 نمونه 73 ژنتيكي تنوع )25( همكاران و Ranjbar بررسي

 را Ae. crassa گونه از هگزاپلوئيد نمونه 7 و پلوئيد تترا

 قرار ارزيابي مورد SSR آغازگر جفت 21 از استفاده با

 نشانگر اين به توجه با هاگونه كه كردند گزارش و داده

 جغرافيايي پراكنش يا پلوئيدي سطح اساس بر مولكولي

  .نشدند تفكيك همديگر از

هتروژنتيكي  ،)%P(هاي درصد چندشكلي  نتايج شاخص
) He(، هتروژنتيكي مورد انتظار )Uhe(مورد انتظار نا اريب 
نشان داد كه بيشترين تنوع درون  )I(و شاخص شانون 

ين بود و ا Ae. tauschiiگونه جمعيتي و تنوع ژني مربوط 
هاي داراي ژنوم  نشان دهنده اين موضوع است كه جمعيت

D اي  بيشترين مقدار و در نتيجه بيشترين تنوع درون گونه
 در بررسي) 8(و همكاران  Fereydouni همچنين .را داشتند

 وحشي نياي گندم جنس U و D ، Sهايژنوم بين روابط
)Aegilops( ژنوم با A ليمولكو نشانگر از استفاده با گندم  

ISSR بيان داشتند كه ژنومD استفاده مورد براي آغازگرهاي 
 عبارتي به و داد نشان خود هايدرون جمعيت بالاتري تنوع
 در استفاده مورد آغازگرهاي توسط شده مناطق تكثير در

مشاهده  بيشتري تغييرات D ژنوم داراي هايبين جمعيت
  .شد

  منابع
 بررسي. 1397. ، نوريان، م.يان، ا، امجد.، شيرواني، ه.فرشادفر، ف -  1

 Teucrium( نخودي مريم گونه هايژنوتيپ ژنتيكي تنوع

polium (مولكولي نشانگر از استفاده با ايران غرب در SCoT .
). ايران شناسي زيست مجله( مولكولي سلولي هايپژوهش مجله
  .1397 تير 10 تاريخ از آنلاين انتشار

 ايراني هايژنوتيپ بين در ژنتيكي وعتن بررسي. 1397. نوريان، ع - 2
 آغاز هايكدون از استفاده با) Malva neglecta( پنيرك گياه

 مولكولي سلولي هايپژوهش مجله .)SCoT( شده واقع هدف
 تير 10 تاريخ از آنلاين انتشار). ايران شناسي زيست مجله(

1397. 
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Abstract 
Genetic diversity and genetic relationships of 25 populations from five diploid Aelilops 
and Triticum were investigated using 15 SCoT primers, 12 primers with scalable bands. 
Based on the PIC, RP, EMR and MI markers, SC6, SC11, SC63 and SC20 primers 
showed high levels for the analysis of the germplasm collection of Aegilops and 
Triticum species in subsequent studies. The genetic distance of the populations studied 
using the Jaccard distance coefficient showed that the average distance between 
populations was 0.307 and the mean inter-species distance was 0.636. Also two species 
Ae. strangulata and Ae. tauschii, both of which have the genome D, have the smallest 
distance. The results of UPGMA cluster analysis based on Jaccard distance coefficient 
showed that the populations were divided into 5 groups, so that the species were 100% 
separated, indicating the high efficiency of the marker, these results corresponded to the 
results of the gap matrix and the decomposition to the original coordinates of 100 
percent. The analysis of genetic indices for the species studied showed that the highest 
intra-population variation and genetic diversity were related to Ae. tauschii was the 
highest polymorphism was observed among the populations of this species. 

Key words: Genetic Diversity, Molecular Marker, Aegilops, Triticum 


