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های دیپلوئید در بررسی روابط ژنتیکی میان گونه SCoTارزیابی کارایی نشانگر مولکولی 

 Triticum و Aegilopsجنس 

 2هومن شیروانیو  *1یعلی اشرف مهراب

 ایران، سازمان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزی، تهران، موسسه تحقیقات جنگلها و مراتع کشور، بخش تحقیقات منابع طبیعی 1

 اصلاح نباتاتگروه  کشاورزی، دانشکده ایلام، دانشگاه ایلام،، انایر 2

 07/07/1399تاریخ پذیرش:            01/04/1399تاریخ دریافت: 

 چکیده

مورد  SCoTآغازگر  15با استفاده از  Triticum و Aegilopsهای پنج گونه دیپلوئید جنس جمعیت از 25ژنتیکی  و روابط تنوع

 MIو  PIC ،RP ،EMRبر اساس پارامترهای نشانگری آغازگر دارای باندهای قابل امتیاز بودند.  12ه ک بررسی قرار گرفت

 Aegilopsهای برای آنالیز مجموعه ژرم پلاسم گونه، که میزان بالایی را نشان دادند SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63آغازگرهای 

های مورد بررسی با استفاده از ضریب فاصله جاکارد جمعیتفاصله ژنتیکی  در تحقیقات بعدی معرفی گردیدند. Triticum و

 زیرگونهدو همچنین  بود. 636/0ای نیز و متوسط فاصله بین گونه 307/0ها نشان داد که میانگین فاصله بین جمعیت

Ae. tauschii و  Ae. strangulate که هردو دارای ژنومD .اصل از تجزیه نتایج ح هستند کمترین فاصله را با یکدیگر داشتند

ها گرفتند به طوری که گونهگروه قرار  5ها در جمعیتنشان داد که براساس ضریب فاصله جاکارد  UPGMAبه روش ای خوشه

 با نتایج این نتایج ،باشددهنده کارایی بالای نشانگر مورد استفاده میبصورت صد در صد از یکدیگر تفکیک شدند که نشان

های مورد های ژنتیکی برای گونهآنالیز شاخص جزیه به مختصات اصلی صد در صد مطابقت داشت.ماتریس فاصله و ت حاصل از

بود. همچنین بیشترین میزان پلی مورفیسم  Ae. tauschiiبیشترین تنوع درون جمعیتی و تنوع ژنی مربوط گونه نشان داد  بررسی

 .مشاهده گردیدهای این گونه نیز در بین جمعیت

 Aegilops، Triticumتنوع ژنتیکی، نشانگر مولکولی،  :کلیدی واژه های

 alia.mehrabi@yahoo.com: ی، پست الکترونیک09124946488*نویسنده مسئول، تلفن: 

 مقدمه

 های خانواده پواسهطایفه تریتیسه یکی از مهمترین قبیله

(Poaceae) باشد، که از نظر اقتصادی مهمترین غلات در می

ها از خویشاوندان آژیلوپس .(5) این قبیله قرار دارند

نزدیک گندم بوده و از اجداد وحشی گندم محسوب 

شوند، که منابع ژنتیکی بی نظیری برای اصلاح گندم می

برداری از آنها در اصلاح نباتات موجب بهبود بوده و بهره

این جنس (.10کمیت و کیفیت ارقام زراعی خواهد شد )

ده که به عنوان خزانه گونه یکساله را شامل ش 20بیش از 

 (.31و  26) گرددژنی ثانویه برای گندم محسوب می

غربی و مرکز آسیا، در در شمال Aegilopsهای جنس گونه

 .(15) اندایران و سرتاسر دریای مدیترانه پراکنده شده

اطلاعات در مورد تنوع ژنتیکی گیاه برای توسعه 

همچنین شناسی حفاظتی و های مناسب در زیستاستراتژی

در بسیاری دیگر از زمینه های کاربردی ضروری است. از 

نقطه نظر اساس تکاملی، تنوع ژنتیکی به عنوان پتانسیل 

باشد. فیلوژنتیک تکاملی یک گونه، حیاتی و مهم می

تواند به روشن مولکولی و تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی می

های بندی و روابط تکاملی بین گونهشدن وضعیت طبقه
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زراعی و خویشاوندان وحشی آنها کمک کند. همچنین 

های مدیریت ریزی دقیق استراتژیتوانید جهت برنامهمی

طور موثر کمک ژرم پلاسم و جلوگیری از ایجاد اشتباه به

خویشاوندان وحشی محصولات زراعی یک  (.23) نماید

 منبع بالقوه مفید و با ارزش تنوع ژنتیکی هستند که اخیراً

اند و حتی برخی نژادگران را به خودجلب نمودهتوجه به

معتقدند که موفقیت آینده اصلاح نباتات در استفاده از منابع 

منظور تعیین تنوع به (.12) ژنتیکی وحشی نهفته است

های نشانگری توسط ژنتیکی انواع مختلفی از سیستم

توان ها میشود که از جمله آننژادگران گیاهی استفاده میبه

شانگرهای مورفولوژیکی و مولکولی شامل بیوشیمیائی به ن

بر   DNAهای مولکولینشانگر (.29) اشاره کرد DNAو 

بوده که تحت  DNAاساس شناسایی چندشکلی در توالی 

در طی  (.9) نیستند تأثیر شرایط محیطی و مراحل رشد گیاه

ای زنجیره واکنش هایهای اخیر انواع مختلفی از روشسال

وان ـتیـها ماند که از جملة آنشده ابداع (PCR) پلیمراز

 ،Nested PCR ،Boster PCR ،Hot start PCR ونـچ واردیـم

Touch down PCR، Ampliwax PCR Gems  و غیره را نام

 (SCoT= Start codon targeted)نشانگر مولکولی  (.17) برد

های آغاز هدف واقع شده، یا در ترجمه فارسی، کدون

های آغاز که در آن پرایمرها بر اساس توالی روشی است

(ATGطراحی شده و نواحی بین کدون ) های آغاز طی

شود. ها آشکار میای پلیمراز تکثیر، و تفاوتواکنش زنجیره

نوکلئوتیدی هستند و  18-24معمولاً  SCoTپرایمرهای 

نشانگرهای (. 13است ) %72تا  %50آنها  Gو  Cمحتوای 

SCoT با  مقایسه در کلی طور بهISSR  وRAPD از 

 که است این بر عقیده و برخوردارند تکرارپذیری بیشتری

 در که نیستند عواملی تنها آغازگرها، دمای اتصال و طول

 از .(6دارند ) نقش آنها نواربندی تکرارپذیری الگوی

 بودن هزینه کم و بودن آسان به تواننشانگر می این مزایای

 اطلاعات آشکارسازی بالا، آن، چندشکلی بکارگیری

 ژنوم در آن آغازگرهای بودن و فراگیر وسیع ژنتیکی

 این آغازگرهای طراحی در براین، افزون .کرد اشاره گیاهان

 .(6نیست ) نیاز ژنوم نوکلئوتیدی از توالی اطلاع به نشانگر

لذا هدف از این تحقیق بررسی تنوع ژنتیکی و روابط بین 

و  D)ژنوم  Aegilopsلوئید جنس ای برای سه گونه دیپگونه

U ) به همراه دو گونه دیپلوئید جنسTriticum  ژنوم(A ) با

از  باشد. همچنینمی SCoTمولکولی استفاده از نشانگر 

نشان  ینشانگر تنوع را براساس مناطق ژن این که ییآنجا

 نیا جآغاز(، استفاده از نتای با کدون ینواح ری)تکث دهدیم

و رانش ژنی در جهت اصلاح  اهنمونه یبرای تلاق قیتحق

 .تواند مفید باشدمی

 مواد و روشها

ی هابرخی گونهای به منظور ارزیابی روابط بین گونه

نه گو 5جمعیت از  25تعداد گندم، دیپلوئید و نیای وحشی 

 های موجود در بانک ژن دانشگاه ایلامبا توجه به بذر

لعه، با ذکر مشخصات مواد ژنتیکی مورد مطاانتخاب شد. 

نشان داده  1در جدول  کد جمعیت، منشاء و بانک ژنکد 

  شده است.

 هر برای (7تغییر یافته ) CTAB به روش DNAاستخراج 

گرم میلی 50تا  20بعد از انتقال انجام گرفت.  جمعیت

میکرولیتر از  800به تیوب،  با ازت مایع نمونه خرد شده

گرم  NaCl، 15/3 گرم CTAB، 36/16گرم  4بافر استخراج )

Tris-HCl، 48/1  گرمEDTA، 400 میکرولیتر 

-mercaptoetchanol 8 در=pH  به  (لیترمیلی 100به حجم

حمام ها در ساعت نمونه اضافه شد و به مدت یک هابتیو

سپس به  .قرار داده شدنددرجه سانتی گراد  65 با دمای آبی

یزوآمیل ا-میکرولیتر محلول کلروفرم 800هر نمونه مقدار 

دقیقه خوب بهم  20( اضافه گردید و به مدت 24:1الکل )

 از آن . پستا محلول داخل تیوپ یکنواخت شود زده شد

دور در دقیقه،  13000دقیقه با  10ها را به مدت نمونه

 وگردید  فاز رویی به یک تیوب تمیز منتقل وسانتریفیوژ 

ول میکرولیتر محلول ایزوپروپان 600به هر تیوب مقدار 

 -20 ساعت در فریزر در دمای و به مدت یک سرد اضافه

  .داده شدند قرار درجه سانتی گراد
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 های مورد بررسیلیست جمعیت -1جدول 

 کد بانک ژن منشاء گونه کد جمعیت کد بانک ژن منشاء گونه کد جمعیت

51St Ae. strangulata آذربایجان IUGB-00051 19Bo T. boeticum کرمانشاه IUGB-00019 

213St Ae. strangulata مازندران IUGB-00213 368Bo T. boeticum ایلام IUGB-00368 

276St Ae. strangulata وشهرن IUGB-00276 155Bo T. boeticum خرم آباد IUGB-00155 

306St Ae. strangulata تاجیکستان IUGB-00306 18Bo T. boeticum خرم آباد IUGB-00018 

233St Ae. strangulata گرگان IUGB-00233 10Bo T. boeticum کردستان IUGB-00010 

1429Um Ae. umbellulata ایلام IUGB-01429 77Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00077 

360Um Ae. umbellulata ایلام IUGB-00360 154Ur T. urartu کهگیلویه IUGB-00154 

234Um Ae. umbellulata شیراز IUGB-00234 165Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00165 

887Um Ae. umbellulata ایلام IUGB-00887 206Ur T. urartu کرمانشاه IUGB-00206 

103Um Ae. umbellulata کرمانشاه IUGB-00103 162Ur T. urartu چهارمحال IUGB-00162 

375Ta Ae. Taushcii اردبیل IUGB-00375     

374Ta Ae. taushcii  گیلان IUGB-00374     

108Ta Ae. taushcii  ایران IUGB-00108     

198Ta Ae. taushcii  زنجان IUGB-00198     

205Ta Ae. taushcii  اردبیل IUGB-00205     
 

دور  13000دقیقه با  15ها را به مدت سپس تیوب

به  وو بعد از آن فاز مایع به آرامی خالی گردید  سانتریفیوژ

سرد اضافه و  %80میکرولیتر اتانول  600تیوب مقدار هر 

و به آرامی فاز مایع  گرفتیک سانتریفیوژ کوتاه صورت 

در پایان نیز ( شد)این مرحله دو بار تکرار  شدخالی 

تا خشک شوند و بعد به  قرار گرفتها در دمای اتاق تیوب

میکرولیتر آب دو بار تقطیر استریل  100هر تیوب میزان 

استخراج شده  DNAبررسی کیفیت و کمیت  .یدگرداضافه 

درصد آگارز و دستگاه اسپکتوفتومتر  8/0با استفاده از ژل 

 حجم ( درPCRای پلیمراز )واکنش زنجیره. صورت گرفت

میلی مولار  2الگو،  DNAنانوگرم  50میکرولیتر ) 20

2MgCl ،05/0 هر  از مولارمیلیdNTP ،2/0 میکرومول 

 بافر و Taq DNA Polymeraseآنزیم  آغازگر، یک واحد

 یک شامل حرارتی چرخه ( انجام شد.x1به مقدار  واکنش

 گرادسانتی درجه 95 دمای در اولیه سازی واسرشت مرحله

 هر در که بود حرارتی چرخه 35 و دقیقه 5 مدت به و

  30 ترتیب به سازیواسرشت دمای و زمان نیز، چرخه

 و ثانیه 30 آغازگر اتصال مانز گراد،سانتی درجه 95 و ثانیه

 درجه(. 60تا  52بود ) متفاوت آغازگر هر برای آن دمای

 و ثانیه 60 ترتیب به نیز رشته توسعه دمای و زمان همچنین

 در دقیقه 5 مدت به نهایی توسعه. بود گرادسانتی درجه 72

 ژل از آزمایش این در .شد انجام گرادسانتی درجه 72 دمای

. شد استفاده یک درصد TBE واکنش بافر با درصد 2 آگارز

 بافر میکرولیتر 5 میزان ابتدا به منظور تزریق نمونه در ژل،

 میزان سپس و اضافه شده تکثیر هایDNA  به گذارینمونه

 شده ایجاد هایچاهک درون به نمونه هر از میکرولیتر 10

 ساعت 5/2 میزان و 100 ولتاژ با و بارگزاری آگارز ژل در

 در آمیزیرنگ جهت را ژل سپس و گرفت ورتص حرکت

 به( لیترمیکرو در میکروگرم یک) برماید اتیدیوم محلول

 Gel Document دستگاه از و داده قرار دقیقه 30-45 مدت

محتوی اطلاعات . شد استفاده نوارها شده نمایان جهت

( PIC= Polymorphic information contentچند شکلی )

2 از طریق فرمول

1

1PIC 



n

i

Pi   ،درمحاسبه شد 

 کلیه برای لوکوس هر نوارهای مجموع با برابر p اینجا

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1


 1401، 1، شماره 35جلد                                                                    مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(       

133 

 

    20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1 DOR:                مقاله پژوهشی 

 شاخص نشانگری. همچنین (11) است هاژنوتیپ

(MI= Marker Index) از رابطه MI= PIC × N× β  بدست

نسبت چندشکلی برای هر  βتعداد کل باندها و  Nکه  آمد

 =EMRموثر )شاخص نسبت چندگانه  .(24)آغازگر بود 

Effective multiplex ratio از رابطه )EMR= NPB × β 

-چند نوارهای تعداد ( ضربدرβچندشکلی ) درصد که از

 =RP) قدرت تفکیک و( 16) آمد بدست (NPBشکل )

Resolving power) از رابطه RP=∑IB  .محاسبه گردید

RP=∑IB رابطه  در([IB=1-[2×(0.5-Pi  وPi افراد نسبت 

با  های حاصل،داده در پایان نیز .(4)است  نوار دارای

برای محاسبه ماتریس  Darwin 6های استفاده از نرم افزار

 و (27) جهت تجزیه کلاستر MEGA 6 (،21) فاصله

GenAlEx 6.2  ( مورد 20) تجزیه به مختصات اصلیبرای

 ارزیابی قرار گرفت.

 

 نتایج

مورد مطالعه با  هایجمعیتتنوع ژنتیکی : چندشکلی

که  مورد بررسی قرار گرفت SCoTآغازگر  15استفاده از 

 1شکل  آغازگر دارای باندهای قابل امتیاز بودند. 12تنها 

برای  SC11ها با استفاده از آغازگر جمعیتالگوی باندی 

در  SCoTآغازگرهای دهد. جمعیت را نشان می 25

 7کنند که از این تعداد  تکثیرمکان را  92مجموع توانستند 

ند یک شکل مشاهده شد و سایر باندها چند شکل بودند، با

بیشترین  SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63 هایکه آغازگر

( را 4رین تعداد باند )کمت SC35( و آغازگر 10تعداد باند )

که  بود %25/93میانگین درصد چند شکلی برابر . نشان داد

و  SC60کمترین میزان درصد چند شکلی را آغازگرهای 

SC23 (80% و )SC21 (21/83 )% دست نتایج به. داشتند

ارائه شده  2آمده برای آغازگرهای مورد بررسی در جدول 

 است.

 

 SC11 آغازگر  از استفاده با بررسی مورد هایجمعیت باندی الگوی -1شکل

 ،بود 40/0های مورد بررسی برابر در آغازگر PICمیانگین 

مربوط  (PIC) شکلیبیشترین میزان محتوای اطلاعات چند

بود  SC40و  SC36 ،SC5 ،SC28 ،SC13به آغازگرهای 

که این آغازگرها بهتر از سایر آغازگرها توانستند فاصله 

با  SC20 و SC63 ژنتیکی ژنوتیپها را مشخص کنند. آغازگر

توانایی ( PIC)شکلی محتوای اطلاعات چند کمترین میزان

 RPشاخص  میانگین. ندخوبی در جداسازی ژنوتیپها نداشت

 SC11و  SC20 ،SC5بود که آغازگرهای  33/6برابر 

دارای کمترین  SC21و  SC35 هایبیشترین میزان و آغازگر

به  EMRو  MIهای . همچنین میانگین شاخصندمیزان بود

 EMRو  MIبود. بیشترین میزان  68/6و  81/2ترتیب برابر 

و کمترین میزان را  SC11و SC5 را آغازگرهای 

 داشتند.  SC35و SC21 ی آغازگرها
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 تفکیک در آغازگرهای مورد بررسی قدرت و شاخص ت چندگانه موثربنس، شاخص نشانگری اطلاعات چند شکلی، -2جدول 

 
های مورد بررسی فاصله ژنتیکی جمعیت: شباهت ژنتیکی

( نشان داد که 3با استفاده از ضریب فاصله جاکارد )جدول 

، متوسط فاصله بین 307/0ها میانگین فاصله بین جمعیت

گونه مورد مطالعه  5بود. در بین  636/0ای نیز گونه

دارای کمترین متوسط  T. boeticumهای گونه جمعیت

های سایر ای نسبت به جمعیتضریب فاصله درون گونه

 های گونهبود و جمعیت 150/0ها با میزان گونه

Ae. tauschii ( نسبت 196/0نیز ضریب فاصله بالایی ) به

 St306ها نشان داد. بیشترین فاصله بین جمعیت دیگر گونه

بود و  806/0با ضرایب  (کهگیلویه) 154Urبا  )تاجیکستان(

)کرمانشاه( با  Bo19کمترین فاصله ژنتیکی بین جمعیت 

Bo368  بود. نتایج تشابه ژنتیکی بین  068/0)ایلام( با میزان

در جدول های مورد بررسی با ضریب فاصله جاکارد گونه

گردد، کمترین ارائه شده است. همچنانکه ملاحظه می 4

 و Ae. strangulataفاصله ژنتیکی بین دو گونه 

Ae. tauschii ( و بیشترین فاصله بین 310/0وجود داشت )

با ضریب   Ae. strangulataو T. boeticumهای گونه

 وجود داشت.  776/0

 SCoTنشانگر  اساس بر جاکارد تشابه ضریب از تفادهاس با هاجمعیت بین ژنتیکی فاصله -3 جدول

 
 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1


 1401، 1، شماره 35جلد                                                                    مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(       

135 

 

    20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1 DOR:                مقاله پژوهشی 

 جاکارد فاصله ضریب از استفاده با هاگونه بین در SCoT نشانگر اساس بر ژنتیکی 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 

 

ای به روش تجزیه خوشه نتایج حاصل از: ایتجزیه خوشه

UPGMA  براساس ضریب فاصله جاکارد برای

ارائه شده است.  2های مورد بررسی در شکل جمعیت

گروه قرار  5ها در گردد، جمعیته میهمچنان که ملاحظ

گرفتند و نتایج حاصل از گروه بندی با نتایج بدست آمده 

کاملا مطابقت داشت. بنابراین به خوبی  فاصلهاز ماتریس 

توان دریافت که نشانگر مورد استفاده توانایی بالایی در می

های مورد بررسی را به ها داشت و جمعیتتفکیک گونه

های با و حتی جمعیت وه خود قرار دادخوبی در زیرگر

منشاء جغرافیایی یکسان نیز تا حدود بالایی در کنار 

ای دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه یکدیگر قرار گرفتند.

و بر اساس ضریب فاصله  UPGMAها با روش گونه

 که بر این اساس ارائه شده است 3در شکل جاکارد 

شدند و در دو گروه جنس کاملا از هم تفکیک  2های گونه

 و  Ae. tauschiiهایجدا قرار گرفتند. گونه

Ae. stranguiata  با بیشترین شباهت قبل دو گونه دیگر در

 یک گروه قرار گرفتند و در مرحله بعد گونه

Ae. umbellulata  با فاصله نسبتا متوسطی که با دو گونه

 Ae. umbellulataقبلی داشت با آنها هم گروه شد. گونه 

بیشترین  Aegilopsگونه مورد مطالعه جنس  سهدر بین 

ها با توجه به نمودار تهیه شده بر فاصله را با دیگر گونه

 نشان داد.  SCoTاساس نشانگر 

 

اعداد روی شکل نشان دهنده فاصله : UPGMAروش  به جمعیت 25 در SCoT نشانگر اساس بر ایخوشه تجزیه از حاصل دندروگرام -2 شکل

ها بر اساس ضریب فاصله جاکارد در کنار یکدیگر قرار گرفته و بر اساس میزان فاصله با یکدیگر  ادغام که نزدیکترین جمعیت ،ها بودهجمعیت ژنتیکی

 اند.و خوشه جدید را تشکیل داده
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ل نشان دهنده فاصله ژنتیکی اعداد روی شک:  UPGMA روش به SCoT نشانگر اساس بر هاگونه ایخوشه تجزیه از حاصل دندروگرام -3 شکل

ها بر اساس ضریب فاصله جاکارد در کنار یکدیگر قرار گرفته و بر اساس میزان فاصله با یکدیگر  ادغام باشد که نزدیکترین گونهها از یکدیگر  میگونه

 اند.و گروهبندی شده

های حاصل از اساس داده بر: تجزیه به مختصات اصلی

زیه به مختصات اصلی برای آغازگرهای مورد بررسی تج

مولفه استخراج  دوهای مورد بررسی انجام گردید. جمعیت

واریانس موجود در ساختار  %93/77شد که در مجموع 

و دوم به مختصات اول محور  بطوریکهگردید  بیانها داده

درصد از واریانس موجود را  93/24و  00/53ترتیب 

صات اول و . همچنین نمودار دو بعدی مختتوضیح دادند

که ملاحظه ارائه گردید. همچنان 4دوم نیز در شکل 

ای و با نتایج تجزیه خوشهها گردد پراکنش جمعیتمی

ها به  جمعیتماتریس تشابه کاملا مطابقت داشت و 

هایی که  جمعیتگروه تقسیم شدند بنحوی که  هاجمعیت

بودند و در تجزیه  فاصلهدارای بیشترین تشابه در ماتریس 

ای نیز در کنار یکدیگر قرار گرفته بودند، در تجزیه وشهخ

اصلی نیز در کنار یکدیگر قرار گرفتند.  مختصاتبه 

گونه مورد  5همچنین تجزیه به مختصات اصلی برای 

که  ای انجام شدبه منظور ارزیابی روابط بین گونه بررسی

واریانس  %26/88محور مختصات اول در مجموع  دو

ها را توضیح دادند. نمودار دو بعدی داده موجود در ساختار

ارائه گردید. با توجه  5مختصات اول و دوم نیز در شکل 

های دو جنس از همدیگر به نمودار مشاهده شد که گونه

 Ae. tauschiiو  Ae. stranguiataتفکیک شدند و دو گونه 

 .گرفتنددر یک منظقه نمودار قرار  بالابا داشتن شباهت 

 
و دوم به ترتیب مختصات اول  :SCoTنشانگر  اساس بر بررسی مورد جمعیت 25 اصلی مختصات به تجزیه دوم و اول مختصات کنشپرا -4شکل

 است هاجمعیتدر یک ناحیه از پلات نشان دهنده تشابه ژنتیکی  هاجمعیتتجمع  .درصد از واریانس موجود را توضیح دادند 93/24و  00/53
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 01/25و  77/62و دوم به ترتیب مختصات اول  :SCoT نشانگر اساس بر بررسی مورد گونه 5 اصلی مختصات به تجزیه از حاصل پراکنش -5 شکل

 است هاگونهها در یک ناحیه از پلات نشان دهنده تشابه ژنتیکی درصد از واریانس موجود را توضیح دادند. تجمع گونه

های های ژنتیکی برای گونهشاخص: های ژنتیکیشاخص

با توجه به نتایج ارائه گردید.  5ورد بررسی در جدول م

های مورد بررسی با مارکر حاصل از بررسی مولکولی گونه

SCoT های درصد چندشکلی برای هر گونه شاخص

(P%)، هتروژنتیکی مورد انتظار نا اریب (Uhe) ،

 (I)و شاخص شانون  (He)هتروژنتیکی مورد انتظار 

ا توجه به نتایج بدست آمده ( که ب5)جدول گردید  محاسبه

 .Aeبیشترین تنوع درون جمعیتی و تنوع ژنی مربوط گونه 

tauschii   بود. همچنین بیشترین میزان پلی مورفیسم نیز در

 های این گونه بود. بین ژنوتیپ

 ای برای گونه های مورد بررسیمیزان تنوع درون گونه -5جدول 
 PPB% UHe(st) He I جمعیتتعداد  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

وسیله تواند بههای گیاهی مییتتغییرات ژنتیکی در جمع

های مختلف از قبیل جهش، نوترکیبی ژنتیکی، مکانیسم

 شدگی ژنتیکی و گزینش بهمهاجرت، جریان ژنی، رانده

توان آید. از آنجا که تنوع مبنای گزینش است، میوجود 

 از استفاده با این تنوع را در گیاهان وحشی جستجو کرد.

-ملاحظه قابل تنوع شد شاهدهم که همانطور SCoTنشانگر 

 و داشت وجودهای هر پنج گونه جمعیت بین در ای

گردید  ر مشاهدهنشانگ این اساس بر مطلوبی چندشکلی

بطوریکه نشانگر مورد استفاده به خوبی تنوع ژنتیکی 

ای را نشان ها و روابط بین گونهموجود در ساختار جمعیت

 35یکی ( تنوع ژنت19و همکاران ) Mohammadi .داد

 17را با استفاده از  Ae. cylindricalجمعیت از گونه 

 190مورد بررسی قرار دادند و در مجموع  ISSRآغازگر 
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آلل چندشکل بودند  188آلل تکثیر شد که تعداد 

ها گزارش ( و تنوع ژنتیکی بالایی در بین جمعیت95/98%)

 کردند.

وار ن SCoT ،92آغازگر  12در این پژوهش، با استفاده از 

تعدادی از بودند.  شکل باند آن چند 87امتیازدهی شد که 

فرد )اختصاصی( این باندها در برخی از آغازگرها منحصربه

(. %13/14طور میانگین باند و به 13)در مجموع بودند 

ها و نیز توان در شناسایی گونهدهای اختصاصی را مینبا

و   Shirmohammadliها بکار برد. تهیه شناسنامه آن

( با توجه به سطح بالایی از اطلاعات 28همکاران )

چندشکلی، بهترین نشانگرها برای ارزیابی تنوع ژنتیکی 

هترین شاخص برای انتخاب آغازگر ب .برنج معرفی نمودند

زیرا هم از  است ((Rpقدرت تفکیک  مناسب، شاخص

پذیرد. یر میتأثتعداد افراد دارای نوار و هم از تعداد آلل 

( پارامتری است که توانایی تفکیک Rpقدرت تفکیک )

شاخص نشانگر  (.14دهد )آغازگرهای انتخابی را نشان می

(MI ) یک برآورد مناسب برای کارآیی آغازگرها است که

آمده و به پوشش دستکلی بهبه تعداد نوارهای چندش

(. بالا 18شود )بالای ژنوم توسط نشانگر نسبت داده می

بودن شاخص نشانگر، نشان از فراهم کردن اطلاعات بیشتر 

 از ژنوم با توجه به تولید تعداد نوار چندشکلی بیشتر است.

های مهم جهت یکی از شاخص میزان اطلاعات چندشکلی

. است هاآنقدرت تمایز  رازنظمقایسه نشانگرهای مختلف 

مقادیر بالای این شاخص، دلالت بر چندشکلی زیاد در یک 

یی سزا بهجایگاه دارد که در تفکیک و تمایز افراد نقش 

گردد با توجه به این (. در مجموع پیشنهاد می30دارد )

که  SC20و  SC6 ،SC11 ،SC63ها از آغازگرهای شاخص

آنالیز مجموعه ژرم پلاسم  برای، میزان بالایی را نشان دادند

در تحقیقات بعدی  Triticum و Aegilopsهای گونه

( در 1( و فرشادفر و همکاران )2نوریان ) استفاده گردد.

های مختلف جنس پنیرک و مریم بررسی تنوع ژنتیکی گونه

بر اساس  SCoTر مولکولی گنخودی با استفاده از نشان

آغازگرهای  MIو  PIC ،RP ،EMRپارامترهای نشانگری 

های مورد مناسب جهت بررسی تنوع ژنتیکی در گونه

 مطالعه معرفی نمود.

 307/0ها در این مطالعه برابر میانگین فاصله بین جمعیت

تواند به سبب بود که پایین بودن فاصله ژنتیکی یاد شده می

 باشد. ترو تکثیر انتخابی SCoTطول بلند آغازگرهای 

 تواندیم ادیز یکیبا فاصله ژنت هاجمعیت نیب ونیداسیبریه

این گیاه در  های اصلاحیروش مناسب برای برنامه کی

تنوع را  SCoT یکه نشانگر مولکول ییباشد. از آنجا

 با کدون ینواح ری)تکث دهدینشان م یبراساس مناطق ژن

 ایهنمونه یبرای تلاق قیتحق نیا جآغاز(، استفاده از نتای

، سیدر جهت هتروز یکیژنت ادیبا فواصل ز هر گونه

ها بیشترین تشابه را هایی که در بین گونههمچنین جمعیت

 هایپروژه به منظورداشتند جهت تلاقی و جریان ژنی 

ای نیز متوسط فاصله بین گونه استفاده نمود. یاصلاح

ای بود که بالا بودن متوسط ضریب تشابه بین گونه 636/0

ای بیانگر این مطلب و پایین بودن ضریب تشابه درون گونه

ها است که نشانگر مورد بررسی تنوع بیشتری در بین گونه

های هر گونه تنوع کمتری وجود نشان داد و درون جمعیت

های مورد بررسی داشت و همین مسئله باعث تفکیک گونه

( با استفاده از ماتریس تشابه 3و همکاران ) Aliyev شد.

Nei  وLi های دیپلوئید و یپای در ژنوتروابط بین گونه

بر اساس الگوی باندی حاصل  Triticumتتراپلوئید جنس 

را مورد بررسی قرار داد و بیان  RAPDاز نشانگرهای 

بر اساس  T.monococcumبا  T. boeticumداشت که 

 ماتریس تشابه فاصله ژنتیکی بالایی داشتند.

و  Ae. strangulataکمترین فاصله ژنتیکی بین دو گونه 

Ae. tauschii ( و بیشترین فاصله بین 310/0وجود داشت )

با ضریب   Ae. strangulataو T. boeticumهای گونه

 .Aeو  Ae. strangulataوجود داشت. دو گونه  776/0

tauschii  هردو دارای ژنومD  در  فاصله کمهستند و وجود

و  T. urartuبین آنها طبیعی است و همچنین برای دو گونه 

T. boeticum  باتوجه به اینکه دارای ژنومA  هستند نتیجه
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این  بدست آمده با ساختار ژنتیکی آنها مطابقت داشت.

( که با استفاده از 26) Brownو  Sallaresبا گزارش نتایج 

های دیپلوئید ای گونهروابط بین گونه ESTنشانگر 

آژیلوپس و خویشاوندان آنها را بررسی کردند، مطابقت 

( روابط 22و همکاران ) Petersen همچنین نشان داد.

فیلوژنتیکی بین گندم نان و گندم نیای وحشی را به منظور 

در گندم با استفاده از مارکر  Dو  A ،Bیافتن منشاء ژنوم 

مولکولی مورد ارزیابی قرار دادند و بیان داشتند که منشاء 

منشاء  A. Speltoidesاز  Bو ژنوم  Ae. tauschiiاز  Dژنوم 

 ت.گرفته اس

 تشابه شاخص بهترین  کردن مشخص برای تحقیق این رد

 ترینمناسب ترسیم برای الگوریتم بهترین تشخیص و

 شامل تشابه هایشاخص نتایج، گزارش برای دندروگرام

 و (UPGMA) میانگین اتصال هایروشبا  جاکاردو  دایس

 کوفنتیک ضرایب اساس بر و محاسبه (NJ) مجاور اتصال

  جیبا  توجه  به  نتا. شدند مقایسه مانتل آزمون از حاصل

در  جاکاردو شاخص  UPGMA تمیبه دست  آمده الگور

بر  (.%89) نشان داد یکوفنتیک بالاتر بیآزمون مانتل ضر

 5ها در ای جمعیتاساس نتایج حاصل از تجزیه خوشه

ها بصورت صد در گروه قرار گرفتند به طوری که گونه

دهنده کارایی بالای که نشانصد از یکدیگر تفکیک شدند 

هایی از باشد همچنین بخشنشانگر مورد استفاده می

بندی حاصل از دندروگرام، بیانگر آن است که تنوع خوشه

 هاآنهای مورد بررسی با منشأ جغرافیایی ژنتیکی در گونه

در برخی موارد مطابقت و در برخی موارد مطابقت نداشت. 

پلاسم جابجایی فیزیکی ژرماین حالت ممکن است به دلیل 

انتقال بذور از  صورتبهتواند باشد. این جابجایی می

و حیوانات صورت  هاانسانای به منطقه دیگر توسط منطقه

( تنوع ژنتیکی در 3و همکاران ) Aliyev در مطالعه گیرد.

را با  Triticumهای دیپلوئید و تتراپلوئید جنس بین گونه

و بر  گرفت مورد بررسی قرار  RAPDاستفاده از نشانگر 

ای خوشه ها تجزیهاساس ضریب تشابه جاکارد برای گونه

باتوجه به الگوی باندی نشانگر مورد استفاده انجام دادند و 

در  ها را به دو گروه اصلی تقسیم کردند.در نهایت گونه

 نمونه 73 ژنتیکی تنوع (25) همکاران و Ranjbar بررسی

 را Ae. crassa گونه از هگزاپلوئید هنمون 7 و پلوئید تترا

 قرار ارزیابی مورد SSR آغازگر جفت 21 از استفاده با

 نشانگر این به توجه با هاگونه که کردند گزارش و داده

 جغرافیایی پراکنش یا پلوئیدی سطح اساس بر مولکولی

 نشدند. تفکیک همدیگر از

هتروژنتیکی  ،(%Pهای درصد چندشکلی )نتایج شاخص

( He(، هتروژنتیکی مورد انتظار )Uheد انتظار نا اریب )مور

نشان داد که بیشترین تنوع درون  (Iو شاخص شانون )

بود و این  Ae. tauschiiگونه جمعیتی و تنوع ژنی مربوط 

های دارای ژنوم نشان دهنده این موضوع است که جمعیت

D ای بیشترین مقدار و در نتیجه بیشترین تنوع درون گونه

 ( در بررسی8)و همکاران  Fereydouni همچنین داشتند.را 

 وحشی نیای گندم جنس U و D ، Sهایژنوم بین روابط

(Aegilops) ژنوم با A مولکولی نشانگر از استفاده با گندم  

ISSR بیان داشتند که ژنومD استفاده مورد برای آغازگرهای 

 تیعبار به و داد نشان خود هایدرون جمعیت بالاتری تنوع

 در استفاده مورد آغازگرهای توسط شده مناطق تکثیر در

مشاهده  بیشتری تغییرات D ژنوم دارای هایبین جمعیت

 .شد

 منابع

 . بررسی1397فرشادفر، ف.، شیروانی، ه.، امجدیان، ا.، نوریان، م.  - 1

 Teucrium) نخودی مریم گونه هایژنوتیپ ژنتیکی تنوع

polium )مولکولی نشانگر از فادهاست با ایران غرب در SCoT .

ایران(.  شناسی زیست )مجله مولکولی سلولی هایپژوهش مجله

 .1397 تیر 10 تاریخ از آنلاین انتشار

 ایرانی هایژنوتیپ بین در ژنتیکی تنوع . بررسی1397نوریان، ع.  - 2

 آغاز هایکدون از استفاده با( Malva neglecta) پنیرک گیاه

 مولکولی سلولی هایپژوهش مجله .(SCoT) شده واقع هدف

 تیر 10 تاریخ از آنلاین ایران(. انتشار شناسی زیست )مجله

1397. 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832738.1401.35.1.7.1
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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. 
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