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 (03/04/1402تاریخ پذیرش:  - 18/12/1401)تاریخ دریافت:  

ترين ذخاير ژنتيکی گندم محسوب عنوان يکی از مهمهای متعلق به جنس آژيلوپس بهگونه

مواره منبع ژنی غنی برای های اصلاحی خود هواسطه پتانسيلپلاسمی بهشوند. اين منابع ژرممی

 60شوند. در اين مطالعه تنوع ژنتيکی موجود در نژادی گندم محسوب میهای بهاستفاده در برنامه

مورد  SCoTبا استفاده از نشانگرهای  Ae. cylindricaو  Ae. crassaتوده آژيلوپس متعلق به دو گونه 

آغازگرهای استفاده شده نشان داد در دست آمده از بررسی قرار گرفت. بررسی الگوی باندی به

قطعه چندشکل بودند. متوسط  156های مورد بررسی تکثير يافت که قطعه در توده 171مجموع 

 27/16، 30/0ترتيب ( بهMI( و شاخص نشانگر )Rp(، قدرت تمايز )PICشاخص اطلاعات چندشکلی )

ن داد بيشترين ميزان تنوع ( نشاAMOVAبرآورد شد. نتايج تجزيه واريانس مولکولی ) 18/3و 

های تنوع ژنتيکی نيز نشان (. بررسی شاخص%21در مقابل  %79ها بود )ژنتيکی مربوط به درون گونه

ای بر بود. نتايج حاصل از تجزيه خوشه Ae. crassaداد بيشترين ميزان تنوع ژنتيکی مربوط به گونه 

طوری ها در دو گروه اصلی مجزا شدند، بهاساس ماتريس تشابه ژنتيکی جاکارد نشان داد کليه توده

ها بود. علاوه براين، نتايج تجزيه به مختصات بندی منطبق با ساختار ژنومی تودهکه الگوی گروه

طور کلی اين ای بود. بهدست آمده از تجزيه خوشهبندی به( نيز تأييد کننده گروهPCoAاصلی )

پلاسمی بر اساس ساختار های ژرمدر تمايز توده SCoTتواند بيانگر قابليت نشانگرهای نتايج می

رو، استفاده از اين سيستم نشانگری در ديگر مطالعات ژنتيکی قابل توصيه ها باشد. از اينژنومی آن

 باشد. می

 

 های کلیدیواژه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

02
 ]

 

                             1 / 10

mailto:sofalian@gmail.com
http://mg.genetics.ir/article-1-1811-en.html


 امید سفالیان و همکاران  ...هایبررسی تنوع ژنتيکی موجود در گونه

 

 152 1402تابستان  /2شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 

 

ترین غله و گیاه مهمعنوان به (.Triticum aestivum L) گندم

گیاه در محدودۀ وسیعی از . این شناخته شده استزراعی دنیا 

دلیل تطابق شود و بهشرایط اقلیمی و مناطق جغرافیایی تولید می

زیاد با شرایط آب و هوایی مختلف، دامنۀ پراکندگی آن بیش از 

گیاه زراعی با تولید جهانی بیش  . اینهر گونۀ دیگر گیاهی است

 4/۵نیاز روزانه به پروتئین و کالری  %20یلیون تن، م  ۷00از 

 Arzani and Ashrafکند )میلیارد نفر از مردم جهان را تامین می

2016a توسعه تغییر در اقلیم جهانی، فرسایش ژنتیکی و چالش .)

ویژه هبرداری از ذخائر توارثی بتولید کشاورزی پایدار نیاز به بهره

 Arzani and Ashrafخویشاوندان وحشی را بدیهی ساخته است )

2016b.) قابل استفاده در  یکیتنوع ژنت یتمحدودتوجه به  با

و  یمیاقل ییراتبه تغ یسازگار یاصلاح شده برا یزراع هایگونه

 یر،ذخا یندر ا یدجد یبه تنوع آلل یابیدست یفشانس ضع ینبنابرا

 یک تواندیم یگانهب هایو گونه یوحش یشاونداناستفاده از خو

 یرا برا آلیدهد و ایجد هایو متنوع از آلل یغن یمنبع ژن

. (Pour-Aboughadareh et al. 2021آورد ) فراهم نژادگرانبه

پلاسم گندم شناخته ژرم ترینمهمعنوان به یلوپسجنس آژ

 ترینمهمشامل  این جنسموجود در  هایگونهشود. می

 یاهگ ینا یمخزن ژن یبوده و بخش اصل یگندم زراع یشاوندانخو

بر اساس ساختار ژنومی  آژیلوپس های. گونهشوندیرا شامل م

، Uبا ساختار ژنومی  Aegilopsدسته کلی شامل  ۵خود در 

Cylindropyrum  با ساختار ژنومیC  وDC ،Vertebrata  با

با  Comopyrumها، و سایر ژنوم Dساختار ترکیبی از ژنوم 

 Sبا ساختار ژنومی  Sitopsisو در نهایت  Nو  Mساختار ژنومی 

 اساس بر. (Kimber and Feldman 1987شوند )یم بندیگروه

 یوحش هایصورت گرفته مشخص شده است که گونه یقاتتحق

 هاجهت استفاده از آن ییبالا یلپتانس یدارا Dبرخوردار از ژنوم 

از  یاریبس ین،براگندم هستند. علاوه یاصلاح هایبرنامه در

 Dنشأت گرفته از ژنوم  یگندم زراع یفیو ک یزراع یاتخصوص

 بعمنا این بررسی تنوع ژنتیکی و غربال روین. از اباشدیم

 اندازچشمتواند مطلوب زراعی میاز نظر صفات  یپلاسمژرم

را فراهم  یاصلاح هایبرنامه در هارا در استفاده از آن جدیدی

 .کند

های ترین پایهعنوان یکی از اصلیمطالعه الگوی تنوع ژنتیکی به

گرفته شده است. زیرا آگاهی از سطح نژادی در نظر به هر برنامه

های پلاسمی سبب خواهد شد تا ظرفیتتنوع ژنتیکی در منابع ژرم

ژنتیکی مرتبط با اهداف اصلاحی مهم برای هر گونه گیاهی 

(. در این Mohammadi and Prasanna 2003شناسایی شوند )

برای ارزیابی تنوع  رابطه، نشانگرهای مولکولی ابزار مناسبی

فراهم  های گیاهیو تجزیه ساختار ژنتیکی در جمعیت ژنتیکی

های متنوعی از کاربرد انواع نشانگرهای مبتنی و گزارش اندآورده

 Moustafaviپلاسم گندم در اختیار است )در ارزیابی ژرم PCRبر 

et al. 2015; Etminan et al. 2016; Hamidi et al. 2014; 

Moradkhani et al. 2015های اخیر پیشرفت در (. در سال

ابزارهای مولکولی منجر به توسعه برخی از نشانگری مبتنی بر 

ها فراهم شده است که مناطق شناخته شده ژنوم یا برخی از ژن

 Anderson and Lubberstedtعنوان نشانگرهای کارکردی )به

2003; Gupta et al. 2008 نشانگرهای مولکولی وابسته به ژن ،)

(Varshney et al. 2007( و نشانگرهای مبتنی بر بیان ژن )West 

et al. 2006شوند. نشانگر ( خوانده میSCoT از  یکی عنوانبه

(، PCRپلیمراز ) ایزنجیره واکنش بر نوظهورو مبتنی نشانگرهای

باشند. این ( میATGسته به ژن )کدون آغاز: بجزو نشانگرهای وا

آغاز  رمز طرافا شدهحفاظت کوتاه نواحی نشانگرها بر اساس

ATG است. در این سیستم  شده طراحی گیاهی هایژن در

 شود ومی استفاده نوکلئوتیدی 18نشانگری از یک آغازگر 

در  (ATG) آغاز رمزهای بین توالی آشکارسازی چندشکلی

 از چندشکلی SCoTکند. نشانگرهای می ممکن را گیاهی هایژن

 آغازگرهای طراحی در تکرارپذیری بالایی برخوردار هستند و و

نیست  نیاز ژنوم نوکلئوتیدی از توالی اطلاع به نشانگر این

(Collard and Mackill 2009.) 

 هایدر بررسی تنوع ژنتیکی و مطالعه ساختار جمعیت در گونه

 جنس آژیلوپس از طیف وسیعی از نشانگرهای مولکولی استفاده

ع در بررسی تنو .Saeidi et al (2006) عنوان مثال،شده است. به

آوری جمع Ae. tauschiiهایی از گونه ژنتیکی موجود در جمعیت

د و استفاده کردن SSRشده از نواحی مختلف ایران از نشانگرهای 

 ها سطح بالایی از تنوع ژنتیکی مشاهده شدبراساس نتایج آن

 بود. (6۵/0طوری که متوسط میزان چندشکلی نیز بالا )به

  مقدمه
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(2010 )Naghavi et al. هایدر بررسی ساختار جمعیت گونهT. 

aestivum  وAe. tauschii آوری شده از نواحی مختلف جمع

گزارش کردند که میزان  SSRایران با استفاده از نشانگرهای 

( و شاخص He(، تنوع ژنتیکی )Hoهتروزیگوتی مشاهده شده )

برداری شده از نواحی شمالی ایران های نمونه( در تودهIشانون )

نسبت به سایر مناطق بیشتر بوده و میزان تنوع ژنتیکی موجود در 

به مراتب بسیار کمتر از تنوع ژنتیکی  T. aestivumهای توده

است. علاوه بر این،  Ae. tauschiiهای وحشی موجود در جمعیت

این محققان اظهار داشتند که وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی 

های گلستان، مازندران ز استانآوری شده اهای جمعدر جمعیت

های اردبیل، قزوین و سمنان های مربوط به استاننسبت به نمونه

های ای از پتاسیلتوانند منبع بالقوهدهد که این مناطق مینشان می

اصلاحی مفید را برای اصلاح گندم فراهم آوردند. در مطالعه 

(2010)Tahernezhad et al.   از نشانگرهایSSR  در بررسی تنوع

استفاده شد. در این  Ae. tauschiiهای مختلف ژنتیکی در توده

آلل  208در مجموع  SSRنشانگر  19مطالعه با استفاده از 

بود.  94/10شناسایی شد و متوسط تعداد آلل برای هر لوکوس 

دست ههمچنین با توجه به ضرایب تشابه ژنتیکی و دندروگرام ب

نشان داده شد که سطح قابل توجهی از ای آمده از تجزیه خوشه

منظور های بررسی شده وجود دارد. بهتنوع ژنتیکی درون جمعیت

 (2018) های وحشی گندمبررسی روابط فیلوژنتیکی بین گونه

Pour-Aboughadareh et al.  از نشانگرهایSCoT  .استفاده کردند

 هاینهبا توجه به نتایج این مطالعه میزان چندشکلی بالایی در گو

مورد بررسی گزارش شد. علاوه براین، مشخص شد نشانگرهای 

SCoT ها بر اساس ساختار ژنومی قابلیت بالایی در تفکیک نمونه

با استفاده از   .Etminan et al(2019) ها دارند. همچنینآن

ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی موجود در  CBDPنشانگرهای 

گندم را مورد بررسی قرار های خویشاوندی ای از گونهمجموعه

های دادند و سطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون هر یک از گونه

 آژیلوپس گزارش کردند. 

در مقایسه با دیگر  SCoTمنظور نشان دادن کارایی نشانگرهای به

 .Hamidi et al (2014) نشانگرها در تجزیه تنوع ژنتیکی،

تفاده از نشانگرهای رقم بومی گندم با اس 40ای را بر روی مطالعه

ISSR ،CDDP  وSCoT  انجام دادند. نتایج حاصل از این تحقیق

قابلیت بالایی در تمایز ژنتیکی و  SCoTنشان داد که نشانگرهای 

بندی ارقام مختلف داشت. همچنین مشخص شد با توجه به گروه

( PICکم بودن تعداد قطعات تکثیری میزان اطلاعات چندشکلی )

و  ISSRبه مراتب بیشتر از نشانگرهای  SCoTدر نشانگرهای 

CDDP طور کلی نتایج حاصل از مطالعه این محققان است. به

توانند در ترکیب با سایر می SCoTنشان داد که نشانگرهای 

های ژنتیکی و بررسی خوبی در تجزیهبه ISSRنشانگرها مانند 

 .Hajibarat et alروابط صفات به کار گرفته شوند. علاوه بر این،

در بررسی تنوع ژنتیکی موجود در ارقام بومی نخود ایران ( 2015)

استفاده نمودند. این  CDDPو  SCoT ،SSRاز نشانگرهای 

محققان گزارش کردند که اگرچه میزان متوسط محتوای اطلاعات 

( کمتر از 4۵/0) SCoT( در نشانگرهای PICچندشکلی )

بندی لگوی گروه( بود با این وجود، ا4۷/0) SSRنشانگرهای 

از  SSRنسبت  SCoTارقام مورد بررسی با استفاده از نشانگرهای 

 .Etminan et alتری برخوردار بود. در بررسی روند مناسب

 ISSRدر مقایسه با نشانگرهای  SCoTنیز نیز نشانگرهای ( 2016)

بندی ارقام مختلف بودند تری قادر به گروهصورت مطلوببه

دست آمده با استفاده از نشانگرهای بندی بهطوری که گروهبه

SCoT  مطابق با ساختار ژنتیکی و منشأ ارقام مورد مطالعه بود. با

های ویژه گونهتوجه به اهمیت خویشاوندان وحشی گندم به

آژیلوپس این پژوهش با هدف مقایسه سطوح تنوع ژنتیکی 

( و DDMM)با ساختار ژنومی  Ae. craasaموجود در دو گونه 

Ae. cylindrica  با ساختار ژنومی(DDCC با استفاده از )

 انجام شد.  SCoTنشانگرهای 

 

از  توده آژیلوپس 60شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

از ها بود که بذور آن Ae. crassaو  Ae. cylindrica هایگونه

تهیه و  بخش تحقیقات ژنتیک و بانک ژن گیاهی ملی ایران

ذکر شده است. پس از کشت بذور و  1مشخصات آن در جدول 

ژنومی از  DNAاستخراج  ها در محیط گلخانه،استقرار گیاهچه

صورت گرفت  CTAB دستورالعملهای جوان بر اساس برگ

(Doyle and Doyle 1987 کیفیت .)DNA های استخراجی با

رسی قرار درصد مورد بر 8/0ل آگارز ژاستفاده از الکتروفورز 

  هاواد و روشم
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های مختلف منظور بررسی تنوع ژنتیکی موجود در گونهگرفت. به

 بهینه سازی از پس (.2استفاده شد )جدول  SCoTآغازگر  1۵از 

 تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرهای مورد استفاده، شرایط

 6، (2x) مستر میکس میکرولیتر 10شامل  PCRاجزای واکنش 

میکرولیتر  2، ژنومی DNAمیکرولیتر  2 دیونیزه،میکرولیتر آب 

 20در حجم نهایی  نانوگرم بر میکرولیتر( 10آغازگر )غلظت 

 با استفاده از دستگاه های تکثیرمیکرولیتر تهیه و کلیه واکنش

( انجام شد. پروفایل دمایی هر Biorad-T100ترموسایکلر )مدل 

درجه  94اولیه در دمای  سازیرشتهسیک مرحله واواکنش شامل 

شامل حرارتی چرخه  3۵دقیقه و  ۵گراد به مدت سانتی

گراد، سانتی درجه 9۵دمای ثانیه در  ۵0سازی به مدت رشتهسوا

سازی شده برای ثانیه در دمای بهینه ۵0آغازگر به مدت  اتصال

 90و توسعه آغازگر )پلیمریزاسیون( به مدت  آغازگر استفاده شده

و توسعه نهایی آغازگر به  رادگدرجه سانتی ۷2ثانیه در دمای 

 گراد بود. درجه سانتی ۷2دقیقه در دمای  10مدت 

 
 Ae. cylindricaو  Ae. crassaهای های وحشی گندم متعلق به گونهتودهمشخصات  -1جدول 

 آوریمحل جمع توده شماره آوریمحل جمع توده شماره

1 Ae. crassa 31 خراسان Ae. cylindrica اصفهان 

2 Ae. crassa 32 لرستان Ae. cylindrica اصفهان 

3 Ae. crassa 33 هرمزگان Ae. cylindrica اصفهان 

4 Ae. crassa 34 فارس Ae. cylindrica گلستان 

۵ Ae. crassa 3۵ فارس Ae. cylindrica گلستان 

6 Ae. crassa 36 زنجان Ae. cylindrica خراسان 

۷ Ae. crassa 3۷ زنجان Ae. cylindrica خراسان 

8 Ae. crassa 38 زنجان Ae. cylindrica خراسان 

9 Ae. crassa 39 زنجان Ae. cylindrica آذربایجان غربی 

10 Ae. crassa 40 همدان Ae. cylindrica آذربایجان غربی 

11 Ae. crassa 41 همدان Ae. cylindrica آذربایجان غربی 

12 Ae. crassa 42 همدان Ae. cylindrica آذربایجان غربی 

13 Ae. crassa 43 مرکزی Ae. cylindrica آذربایجان شرقی 

14 Ae. crassa 44 مرکزی Ae. cylindrica آذربایجان شرقی 

1۵ Ae. crassa 4۵ مرکزی Ae. cylindrica آذربایجان شرقی 

16 Ae. crassa 46 کرمانشاه Ae. cylindrica زنجان 

1۷ Ae. crassa 4۷ کرمانشاه Ae. cylindrica زنجان 

18 Ae. crassa 48 کرمانشاه Ae. cylindrica زنجان 

19 Ae. crassa 49 فارس Ae. cylindrica کردستان 

20 Ae. crassa ۵0 فارس Ae. cylindrica کردستان 

21 Ae. crassa ۵1 ایلام Ae. cylindrica همدان 

22 Ae. crassa ۵2 ایلام Ae. cylindrica همدان 

23 Ae. crassa ۵3 ایلام Ae. cylindrica همدان 

24 Ae. crassa ۵4 ایلام Ae. cylindrica تهران 

2۵ Ae. crassa ۵۵ ایلام Ae. cylindrica تهران 

26 Ae. crassa ۵6 آذربایجان غربی Ae. cylindrica تهران 

2۷ Ae. crassa ۵۷ آذربایجان غربی Ae. cylindrica کرمانشاه 

28 Ae. crassa ۵8 آذربایجان غربی Ae. cylindrica کرمانشاه 

29 Ae. crassa ۵9 آذربایجان غربی Ae. cylindrica کرمانشاه 

30 Ae. crassa 60 آذربایجان غربی Ae. cylindrica کرمانشاه 
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 های تعیین کننده کارایی نشانگرهمراه اطلاعات مربوط به شاخصهاستفاده شده در بررسی حاضر ب SCoTتوالی آغازگرهای  -2جدول  
 TAF NPF PIC Rp MI دمای اتصال توالی آغازگر شماره

1 SCoT-1 CAACAATGGCTACCACCA ۵9 10 9 30/0 0۷/1۵ ۷0/2 

2 SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 60 13 11 33/0 83/18 61/3 

3 SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 60 14 14 36/0 ۷۷/1۷ 0۵/۵ 

4 SCoT-6 CAACAATGGCTACCACGC 60 14 13 32/0 80/20 20/4 

۵ SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGG ۵/۵8 12 12 30/0 ۷۷/1۷ ۵8/3 

6 SCoT-9 CAACAATGGCTACCAGCA ۵4 11 11 2۵/0 10/14 ۷6/2 

۷ SCoT-10 CAACAATGGCTACCAGCC 49 6 ۵ 29/0 90/8 43/1 

8 SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG ۵9 12 11 29/0 ۵3/16 18/3 

9 SCoT-13 ACGACATGGCGACCATCG ۵8 12 11 26/0 ۵3/18 81/2 

10 SCoT-14 ACGACATGGCGACCACGC ۵8 12 9 26/0 ۵0/1۷ 33/2 

11 SCoT-16 ACCATGGCTACCACCGAC ۵8 12 11 28/0 4۷/1۷ 0۷/3 

12 SCoT-17 ACCATGGCTACCACCGAG ۵6 8 6 3۷/0 23/10 19/2 

13 SCoT-18 ACCATGGCTACCACCGCC 64 11 11 3۷/0 60/1۵ 0۵/4 

14 SCoT-25 ACCATGGCTACCACCGGG ۵9 11 11 3۵/0 83/13 8۷/3 

1۵ SCoT-31 CCATGGCTACCACCGCCT ۵9 13 11 2۵/0 1۷/21 80/2 

 18/3 2۷/16 30/0 40/10 40/11  میانگین

TAF ،NPF ،PIC ،Rp  وMI گرشاخص نشان ودهنده تعداد کل قطعات تکثیر شده، تعداد قطعات چندشکل، محتوای اطلاعات چندشکل، قدرت تمایز ترتیب نشانبه 

 

، کلیه قطعات تکثیر شده با PCRهای پس از اجرای واکنش

درصد تفکیک و با استفاده از  ۵/1استفاده از الکتروفورز ژل آگارز 

Safeview آمیزی صورت گرفت. سپس الگوهای باندی رنگ

های صفر )عدم قطعه تکثیر شده( و یک دست آمده به دادهبه

های ژنوتیپی تشکیل داده )قطعه تکثیر شده( تبدیل و ماتریس داده

منظور بررسی کارایی آغازگرهای استفاده شده، برخی از شد. به

قطعات تکثیر های تعیین کننده کارایی نشانگر شامل تعداد شاخص

(، اطلاعات NPF(، تعداد قطعات چندشکل )NTFشده )

( Rp( و قدرت تمایز )MI(، شاخص نشانگر )PICچندشکلی )

محاسبه شد. تجزیه واریانس مولکولی با هدف تعیین سهم 

براین، جهت ها انجام شد. علاوهواریانس ژنتیکی بین و درون گونه

 .Aeهایک از گونهمقایسه میزان تنوع ژنتیکی موجود در هر ی

cylindrica  وAe. crassa های تنوع ژنتیکی برخی از شاخص

(، تعداد H(، شاخص تنوع ژنی نی )Iشامل شاخص شانون )

( و درصد Neهای مؤثر )(، تعداد آللNaهای مشاهده شده )آلل

بندی منظور گروه( برآورد شد. بهPPLهای ژنی چندشکل )جایگاه

ای و تجزیه به مختصات یز تجزیه خوشههای مورد ارزیابی نتوده

اصلی بر اساس ماتریس ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد صورت 

افزارهای های آماری با استفاده از نرمگرفت. کلیه تجزیه

GenAlEx ver. 6.5  وMEGA ver. 5.1 .انجام شدند 

 

استفاده شده، کلیه آغازگرها دارای  SCoTآغازگر  1۵از مجموع 

ای از نتایج حاصل تکثیر مناسب و قابل امتیازدهی بودند و خلاصه

ارائه شده است. بر اساس  2از تکثیر نشانگرها در جدول 

قطعه تکثیر یافت که از بین  1۷1آغازگرهای استفاده شده در کل 

درصد( چندشکل بودند. تعداد کل  22/91قطعه ) 1۵6ها آن

( تا SCoT-10( از شش )مربوط به آغازگر TAFعات تکثیری )قط

( با میانگین SCoT-6و  SCoT-3قطعه )مربوط به آغازگر  14

قطعه متغیر بود. تعداد قطعات تکثیر شده چندشکل نیز  40/11

بود و کمترین و  40/10با میانگین  ۵ – 14دارای دامنه تغییرات 

 SCoT-10غازگرهای بیشترین تعداد قطعات چندشکل مربوط به آ

منظور بررسی میزان چندشکلی آغازگرهای بود. به SCoT-3و 

(، شاخص Rpمورد استفاده از پارامترهای قدرت تفکیک یا تمایز )

( استفاده PIC( و محتوای اطلاعات چندشکلی )MIنشانگری )

 SCoT-10 برآورد شد و آغازگر PIC 30/0شد. متوسط شاخص 

با مقادیر  SCoT-18و  SCoT-17 و آغازگرهای 2۵/0با مقدار 

  نتایج و بحث
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بودند.  PICترتیب دارای کمترین و بیشترین مقادیر به 3۷/0

( 90/8 – 1۷/21ای )نیز دارای دامنع تغییرات گسترده Rpشاخص 

ترتیب از کمترین و به SCoT-31و  SCoT-10بود و آغازگرهای 

 MIبیشترین قدرت تمایز برخوردار بودند. روند تغییرات شاخص 

غازگرهای استفاده شده متنوع بود و این شاخص با میانگین در آ

 0۵/۵( و SCoT-10) 43/1دارای دامنه تغییراتی بین  18/3

(SCoT-3 .بود ) 

های تعیین کننده کارایی نشانگرهای مولکولی، در بین شاخص

PIC  وMI اهمیت فراوانی دارند. پیش از اینMilbourne et al. 

نشان  MIو  Rpهای بالای شاخص گزارش کردند مقادیر( 1997)

دهنده تکثیر تعداد بیشتری قطعات چندشکل و فراهم کردن 

نیز  Rpعلاوه بر این، شاخص اطلاعات بیشتری از ژنوم است. 

های تعیین کننده سودمندی ترین شاخصعنوان یکی از مهمبه

نشانگرهای مولکولی بیانگر توانایی یک آغازگر در تمایز افراد 

های مشاهده باشد. این شاخص نیز با تعداد آللمی مورد بررسی

 Prevost and Wilkinsonدر الگوی باندی رابطه مستقیمی دارد )

(. همانگونه که در این پژوهش مشخص شد آغازگرهای 1999

SCoT  کارایی مناسبی جهت تشخیص چندشکلی موجود در

عات های مورد ارزیابی دارند. پیش از این در برخی از مطالنمونه

انجام شده با استفاده از انواعی از نشانگرهای مولکولی به قابلیت 

در تشخیص چندشکلی موجود در  SCoTبالای آغازگرهای 

عنوان نمونه، در مطالعه های گیاهی اشاره شده است. بهجمعیت

 SCoTنشانگرهای  .Qaderi et al (2019) انجام شده توسط

های از کارایی بالاتری در ارائه چندشکلی نمونه ISSRنسبت به 

آوری شده از مناطق مختلف ایران نسبت خشخاش وحشی جمع

-Pour (2019) داشتند. همچنین در مطالعه ISSRبه نشانگرهای 

Aboughadareh et al.  نشانگرهایSCoT  نسبت بهCBDP  تعداد

حققان قطعات تکثیری بیشتری تولید کردند. علاوه براین، این م

های تعیین کننده سودمندی در اظهار داشتند متوسط کلیه شاخص

وجود،  بیشتر بود. با این CBDPنسبت به  SCoTنشانگرهای 

(2022 )Pour-Aboughadareh et al.  در بررسی تنوع ژنتیکی

توده وحشی گندم با استفاده از دو  100ای متشکل از مجموعه

ند متوسط مقادیر نشان داد CBDPو  SCoTسیستم نشانگری 

های تعیین کننده سودمندی نشانگرها برای آغازگرهای شاخص

CBDP  بیشتر ازSCoT دست آمده بود که در این رابطه با نتایج به

 از این پژوهش مطابقت نداشت. 

های نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی بر اساس داده

و  Ae. crassaبرای دو گونه  SCoTدست آمده از آغازگرهای به

Ae. cylindrica  گونه که همان نشان داده شده است. 3در جدول

 ۷9ای برآورد شده )شود میزان واریانس درون گونهمشاهده می

درصد( بود. بررسی  21ای )درصد( بیشتر از واریانس بین گونه

های تنوع ژنتیکی به تفکیک هر نتایج به دست آمده از شاخص

 82/1( با میانگین Naهای مشاهده شده )گونه نشان داد تعداد آلل

 .Aeو Ae. crassaآلل متغیر بود و دو گونه  83/1و  80/1بین 

cylindrica  دارای مقادیر یکسانی از نظر این شاخص بودند. از

 .Aeنسبت به Ae. crassa( گونه Neهای مؤثر )نظر تعداد آلل

cylindrica ( و ۵3/1 و 60/1ترتیب دارای مقدار بالاتری بود )به

های شانون برآورد شد. متوسط شاخص ۵6/1متوسط این شاخص 

(I( و تنوع ژنی نی )Hنیز به ) برآورد شد و  32/0و  4۷/0ترتیب

 Ae. crassaاز نظر هر دو شاخص بیشترین مقدار مربوط به گونه 

  بود. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 SCoT بر اساس آغازگرهای Ae. crassaو  Ae. cylindricaتیکی در دو گونه رده شده پارامترهای ژنمقادیر برآو -3جدول 

 Ae. cylindrica (n = 30) Ae. crassa (n = 30) پارامتر ژنتیکی
03/0 ± 80/1 (Naهای مشاهده شده )تعداد آلل  03/0 ± 83/1  

02/0 ± ۵3/1 (Neهای مؤثر )تعداد آلل  02/0 ± 60/1  

02/0 ± 4۵/0 (Iشاخص اطلاعات شانون )  02/0 ± 49/0  

01/0 ± 31/0 (Hشاخص تنوع ژنی نی )  01/0 ± 34/0  

12/80 (PPLهای ژنی )درصد چندشکلی مکان  63/83  

% 21 هاواریانس ژنتیکی بین گونه  

% ۷9 هاواریانس ژنتیکی درون گونه  
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درصد  8۷/81میانگین  های ژنی چندشکل نیز دارایدرصد جایگاه

بود. از  Ae. crassaهای بود و بیشترین مقدار مربوط به جمعیت

دست آمده مشخص شد سطح تنوع رو با توجه به نتایج بهاین

بیشتر بود.  Ae. cylindricaنسبت به  Ae. crassaژنتیکی در گونه 

  .Etminan et alدست آمده در این پژوهشمطابق با نتایج به

 .Aeهایسطح بالایی از تنوع ژنتیکی درون جمعیت نیز( 2019)

crassa  نسبت بهAe. cylindrica  با استفاده از نشانگرهایCBDP 

 و  .Ghobadi et al(2021) حال، نتایج مطالعهگزارش کردند. با این

(2022) Pour-Aboughadareh et al.  نشان داد سطح تنوع ژنتیکی

طور بیشتر بود. به Ae. crassaنسبت به  Ae. cylindricaدر گونه 

دست آمده از این مطالعه با سایر کلی عدم تطابق بالا بین نتایج به

و دیگر  SCoTمطالعات صورت گرفته با استفاده از نشانگرهای 

تواند به تعداد آغازگرهای استفاده شده و نشانگرهای مولکولی می

منظور های مورد بررسی در هر گونه باشد. بهحتی تعداد نمونه

 .Aeو Ae. crassaهای تر روابط بین تودهتوصیف دقیق

cylindrica ای با استفاده از ماتریس ارزیابی شده، تجزیه خوشه

انجام شد. با  Neighbor-joiningتشابه ژنتیکی جاکارد و به روش 

ها در دو دست آمده مشخص شد کلیه تودههتوجه به دندروگرام ب

بندی بر بندی شدند و روند گروه( گروهGIIو  GIگروه اصلی )

 1گونه که در شکل ها بود. هماناساس ساختار ژنومی گونه

در  Ae. crassaهای مربوط گونه شود تمامی تودهمشاهده می

در گروه  Ae. cylindricaهای مربوط به گونه گروه نخست و توده

 دوم قرار گرفتند. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
در دندروگرام  . اعداد مشاهده شدهSCoTبا استفاده از نشانگرهای  Ae. cylindricaو  Ae. crassaهای ارزیابی شده ای تودهدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

 باشند.می 1های موجود در جدول بیانگر شماره توده
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 SCoTدست آمده از نشانگرهای های بهبا استفاده از داده PCoAپلات ترسیم شده بر اساس دو مؤلفه نخست حاصل از تجزیه بای -2شکل 

 

( PCoAدست آمده از تجزیه به مختصات اصلی )همچنین نتایج به

ای بود. در دست آمده از تجزیه خوشهبندی بهنیز تأیید کننده گروه

 ۷2/14و  46/44ترتیب با دو مؤلفه نخست به PCoAتجزیه 

درصد از کل تغییرات ژنتیکی موجود در  18/۵9درصد مجموعاً 

پلات ترسیم های مورد بررسی را توجیه نمودند. بر اساس بایتوده

ها در دو گروه کاملاً شده مبتنی بر دو مؤلفه نخست تمامی توده

در واقع این نتایج (. 2شدند )شکل  مجزا از یکدیگر متمایز

در تفکیک  SCoTخوبی بیانگر قابلیت بالای نشانگرهای به

باشد که ها میهای برررسی شده بر اساس ساختار ژنومی آنتوده

این نتیجه خود دلالت بر پتانسیل این نشانگرها در مطالعات 

 فیلوژنتیکی دارد. پیش از این در بسیاری از مطالعات به قابلیت

های مربوط ها و و حتی تودهدر تفکیک گونه SCoTنشانگرهای 

 .Qaderi et al (2019) به یک گونه اشاره شده است. در مطالعه

توانایی بالاتری نسبت به  SCoTمشخص شد نشانگرهای 

آوری شده از معجهای خشاش در تفکیک توده ISSRنشانگرهای 

بندی ی گروهطوری که در الگومناطق مختلف ایران دارند به

های مربوط به توده SCoTدست آمده با استفاده از نشانگرهای به

خوبی از یکدیگر متمایز شدند. در بررسی انجام نواحی مختلف به

نیز گزارش شده است که   .Etminan et al(2016) شده توسط

ها که مبتنی بر جایگاه هدف دلیل ماهیت آنبه SCoTنشانگرهای 

های مختلف مریم گلی را از توانستند که گونهخوبی هستند به

 یکدگیر متمایز کنند. علاوه براین، در مطالعه انجام شده توسط

(2017)Pour-Aboughadareh et al.   مشخص شد نشانگرهای

SCoT های مختلف جنس تریتیکوم از خوبی قادر به تمایز گونهبه

توانند رها مییکدیگر بودند و این محققان اظهار داشتند این نشانگ

پلاسمی ایفای های ژرمدر شناسایی روابط فیلوژنیکی در گونه

 نقش کنند. 

 

 گیری کلینتیجه

ارزیابی میزان تنوع ژنتیکی موجود در ذخایر ژنتیکی یکی از 

شود و نژادی گندم محسوب میهای بههای اولیه در برنامهگام

های ژنتیکی ها و خزانهپلاسماطلاع از سطح تنوع موجود در ژرم

سازی های ژنی، غنیتواند جهت تشخیص تکرارها در بانکمی

های های مطلوب و شناسایی ژنذخایر ژنتیکی از طریق انتقال ژن

توده  60کار رود. در این مطالعه تنوع ژنتیکی موجود در مناسب به

با  Ae. cylindricaو  Ae. crassaوحشی متعلق به دو گونه 
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مورد بررسی قرار گرفت و نتایج  SCoTر آغازگ 1۵استفاده از 

دست آمده بیانگر وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی در به

مجموعه مورد ارزیابی بود. با توجه به مقادیر پارامترهای ژنتیکی 

نسبت  Ae. crassaهای مربوط به برآورد شده مشخص شد توده

دارای میزان تنوع بالاتری بودند که این نتیجه  Ae. cylindricaبه 

بیانگر توجه هرچه بیشتر به این گونه و انجام مطالعات بیشتر در 

های مفید در جمعیت مربوط به این ها و یا آللجهت شناسایی ژن

دست آمده از باشد. علاوه براین، با توجه به نتایج بهگونه می

( مشخص PCoAلی )ای و تجزیه به مختصات اصتجزیه خوشه

دارای قابلیت بالایی در نشان دادن  SCoTشد نشانگرهای 

توانند پلاسمی بوده و میهای ژرمچندشکلی موجود در گونه

عنوان ابزار مولکولی سودمندی در مطالعات ژنتیکی و بررسی به

 روابط فیلوژیکی مورد استفاده قرار گیرند.
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