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توده آژيلوپس متعلق به سه گونه  33اصلی اين مطالعه ارزيابی تنوع ژنتيکی موجود در  اهداف

Aegilops tauschii ،Ae. cylindrica  وAe. crassa  و همچنين مقايسه کارايی دو نشانگر مولکولی

SCoT (Start codon targeted) و (Target Region Amplification Polymorphism) TRAP بود .

قطعه چند شکل  239و  963ترتيب  به TRAPو شش جفت آغازگر  SCoTآغازگر  93در مجموع 

های تعداد قطعات چندشکل تکثيری، شاخص نشانگری و قدرت تمايز  متوسط شاخص. تکثير کردند

اطلاعات  با اين حال متوسط شاخص محتوای. بود SCoTبيشتر از  TRAPآغازگر برای آغازگرهای 

نتايج حاصل از تجزيه واريانس مولکولی . بود TRAPبيشتر از  SCoTچندشکل در آغازگرهای 

(AMOVA )که بر  طوری های نشانگری متفاوت از هم بود بهانجام شده بر اساس هر يک از سيستم

ای بود و بر عکس بيشترين سهم تنوع ژنتيکی مربوط به تنوع درون گونه SCoTهای اساس داده

 SCoTآغازگرهای . ها نشان دادندبيشترين ميزان تنوع ژنتيکی را در بين گونه TRAPهای داده

مقادير بالاتری برای کليه پارامترهای ژنتيکی نشان دادند و بر اساس آغازگرهای  TRAPنسبت به 

SCoT  وTRAP ترتيب در گونه  بيشترين مقادير پارامترهای ژنتيکی بهAe. cylindrica وAe. 

tauschii چنين ترکيب  های نشانگری و همای بر اساس هر يک از سيستمتجزيه خوشه. مشاهده شد

. نمود کيتفکی اصل گروههای مورد بررسی را درسه های حاصل از هر دو نشانگر کليه تودهداد

از . تر بود واضح TRAPنسبت به  SCoT یبه وجود آمده بر اساس آغازگرها یبندگروه یالگو

های مختلف و بندی تودهی ساختار جمعيت و گروهدر بررس SCoTنشانگرهای ستفاده از ا رو نيا

 .شودیم هيتوصهای ژنتيکی در اشباع نقشه TRAPاستفاده از نشانگرهای 

 های کلیدیواژه
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ترین پیامدهای منفی استفاده از ارقام اصلاح شده در یکی از مهم

مدرن کاهش فرسایش ژنتیکی و ضعیف  کشاورزیهای سیستم

در . شدن پایه ژنتیکی بسیاری از ارقام گیاهان زراعی است

های اخیر، وقوع تغییرات گسترده اقلیمی سبب بروز دامنه  سال

های غیرزنده شده که این امر به نوبه خود تولید وسیعی از تنش

رو،  از این. کندمحصولات کشاورزی را با خطر جدی روبرو می

عنوان یک  تواند بهاستفاده از ذخایر ژنتیکی گیاهان زراعی می

های موجود در گیری از پتانسیل آللاستراتژی مطلوب جهت بهره

گران نبات در توسعه ارقام جدید و مقاوم به انواعی ها به اصلاحآن

 ;Warschefsky et al. 2014)های محیطی کمک نماید از تنش

Pour-Aboughadareh et al. 2018) . با توجه به مطالعات صورت

های زراعی، بیشترین گرفته بر روی خویشاوندان وحشی گونه

 Maxted and)باشد مطالعات مربوط به اجداد وحشی گندم می

Kell 2009 .) 

های مفیدی بوده و دارای حاوی ژنوحشى گندم  انخویشاوند

و هوایی های حاصل از تغییر شرایط آب بالایی به تنشسازگاری 

کمی و کیفی صفات بهبود منبع ژنتیکى مهمى براى هستند و نیز 

از (. Hajjar and Hodgking 2007)شوند محسوب میمختلف 

ژرم پلاسم عنوان بهتواند رو، وجود چنین خویشاوندانی میاین

گران قرار نژادی گندم مورد استفاده اصلاحهای بهمفید در برنامه

 ;Hajjar and Hodgking 2007; Schneider et al.  2008)گیرد 

Pour-Aboughadareh et al. 2017b). های مختلف دو جنس گونه

Triticum  وAegilops ترین خویشاوندان وحشی گندم زراعی مهم

 .Aeو T. urartu ،Ae. tauschiiکه سه گونه دهند را تشکیل می

speltoides های بخشنده ژنوم عنوان گونه ترتیب به بهA ،D  وB 

 Dvorak et al. 1993; Kihara 1944; Blake et) اندمعرفی شده

al. 1999 .)عنوان زیستگاه  اگرچه نواحی مختلفی در دنیا به

اند، با این حال این منابع  های وحشی گندم شناسایی شده گونه

و  55درجه شرقی و  02و  22پلاسمی درمناطق جغرافیایی بینژرم

ها نواحی غربی ایران جه شمالی پراکنده هستند و در بین آندر 05

عنوان مرکز اصلی  واقع در بخش شرقی حوضه هلال حاصلخیز به

 Feldman)است  پراکنش خویشاوندان وحشی گندم شناخته شده

and Sears 1981 .)رسد ارزیابی و توجه به این نظرمی بنابراین به

ها در  مندی ازآندربهرهای منابع ارزشمند طبیعی، مسیرتازه

مولکولی مبتنی  نشانگرهای .نژادی گندم ایجاد نمایدهای به برنامه

ترین ابزارهای ژنتیکی برای ارزیابی تنوع یکی از مهم DNAبر 

های طبیعی بشمار ژنتیکی و بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت

های متنوعی از کاربرد انواع نشانگرها در ارزیابی گزارشآیند و  می

 ;Mousavifard et al. 2015)پلاسم گندم در اختیار است ژرم

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

2012, 2015; Naghavi et al. 2010;) .ترین یکی از مهم

TRAPنشانگرهای مورد استفاده در ارزیابی تنوع ژنتیکی
باشد می 1

در گیاه آفتابگردان مورد برای نخستین بار  2225که در سال 

فعالیت این سیستم (. Hu and Vick 2003)استفاده قرار گرفت 

EST)دار های بیان شونده برچسبنشانگری بر اساس توالی
2 )

و یک آغازگر  ESTبوده و شامل یک آغازگر ثابت بر مبنای توالی 

است که آغازگرهای این نشانگر  مشخص شده. باشدتصادفی می

قطعه چندشکل هستند و  52تا  52قادر به تکثیر  به طور متوسط

ها جزو نشانگرهای دقیق و برخوردار از TRAPبه همین دلیل 

های اخیر چندین  درسال. شونددرجه چندشکلی بالا محسوب می

سیستم نشانگری جدید مبتنی بر ژن نیز توسعه یافته است که 

SCoTنشانگرهای 
اساس  این سیستم بر. باشدها میآناز جمله  5

های  درژن ATGنواحی کوتاه حفاظت شده اطراف رمز آغاز 

در این سیستم نشانگری از یک آغازگر . گیاهی طراحی شده است

شود و آشکارسازی چندشکلی توالی  نوکلئوتیدی استفاده می 19

. کند های گیاهی را ممکن می در ژن( ATG)بین رمزهای آغاز 

ازچندشکلی و تکرارپذیری بالایی برخوردار  SCoTنشانگرهای 

که در طراحی آغازگرهای این نشانگر به اطلاعات طوری هستند به

 Collard and)مربوط به توالی نوکلئوتیدی ژنوم نیاز نیست 

Mackill 2009.) 

تنوع ژنتیکی  ارزیابیاگرچه تاکنون مطالعات فراوانی در رابطه با 

خویشاوندی گندم با استفاده از  هایموجود در بین و درون گونه

نشانگرهای مولکولی مختلف صورت گرفته است با این حال، در 

 .Aeهای علاوه بر بررسی تنوع ژنتیکی موجود در گونهاین مطالعه 

tauschii ،Ae. crassa  وAe. cylindrica کارایی ،

                                                           
1
 Target Region Amplification Polymorphism 

2
Expressed Sequence Tags 

3
 Start Codon-Targeted polymorphism 

  مقدمه
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از نظر برآورد پارامترهای ژنتیکی و  SCoTو  TRAPنشانگرهای

 .های ارزیابی شده نیز مقایسه شد تودهبندی  گروه

 

 Aegilopsتوده  55شامل  تحقیقمطالعه در این  مواد گیاهی مورد

بود که  Ae. crassaو  Ae. tauschii ،Ae. cylindricaهای از گونه

تهیه و ( IUGB)از بانک ژن غلات دانشگاه ایلام ها بذور آن

و بذرها پس از کشت . است ارایه شده 1مشخصات آن در جدول 

های جوان بر  ژنومی از بافت برگ DNAاستخراج  تولید گیاهچه،

. (Doyle and Doyle 1987) انجام شد CTABاساس روش 

استخراجی با استفاده از دستگاه نانودراپ  DNAکیفیت 

(Nanodrop, Thermo Scientific )مورد بررسی قرار گرفت .

های مختلف از وجود در گونهبررسی تنوع ژنتیکی ممنظور  به

استفاده شد  TRAPو شش جفت آغازگر  SCoTآغازگر  15تعداد 

قابل امتیازدهی  چندشکل و ها قادر به تولید قطعات که تمامی آن

 2توالی آغازگرهای مورد استفاده در این مطالعه درجدول  .بودند

 . است ذکر شده

سازی شرایط تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرهای پس از بهینه

SCoT واکنش ، اجزایPCR  برای سیستم نشانگریSCoT  شامل

 نانوگرم Master mix (AMPLIQON) (2x)، 52 میکرولیتر 12

DNA آغازگر میکرولیتر  دو،  ژنومیSCoT (12  نانوگرم بر

 22دیونیزه در حجم نهایی میکرولیتر آب  و شش  (میکرولیتر

 SCoTدر سیستم نشانگری  PCRبرنامه دمایی . میکرولیتر بود

درجه  10اولیه در دمای  سازی رشتهسیک مرحله واشامل 

شامل حرارتی چرخه  55دقیقه و  چهارگراد به مدت  سانتی

گراد،  سانتی درجه 10دمای یک دقیقه در سازی به مدت  رشتهسوا

زی شده برای سا دمای بهینه آغازگر به مدت یک دقیقه در اتصال

ثانیه  12به مدت ( پلیمریزاسیون)آغازگر مربوطه و توسعه آغازگر 

برای  PCRواکنش اجزای . بود گراد درجه سانتی 22در دمای 

 Master mix میکرولیتر 5/12شامل  TRAPآغازگرهای 

(AMPLIQON) (2x)، 52 نانوگرم DNA 0/2،  ژنومی 

میکرومولار  0/2و ( M1, M2, M3)میکرومولار آغازگر ثابت 

دیونیزه میکرولیتر آب  5/1و ( CAT, MnSOD)آغازگر اختیاری 

در  PCRبرنامه دمایی . میکرولیتر بود 25در حجم واکنش نهایی 

اولیه  سازی رشتهسیک مرحله واشامل  TRAPسیستم نشانگری 

چرخه  5، دقیقه چهارگراد به مدت  درجه سانتی 10در دمای 

 درجه 10دمای ثانیه در  05سازی به مدت  رشتهسشامل واحرارتی 

سازی دمای بهینه ثانیه در 52آغازگر به مدت  گراد، اتصال سانتی

به ( پلیمریزاسیون)شده برای هر آغازگر مربوطه و توسعه آغازگر 

چرخه  55 در ادامه و گراد درجه سانتی 22ثانیه در دمای  22مدت 

 درجه 10دمای انیه در ث 52سازی به مدت  رشتهسشامل واحرارتی 

سازی دمای بهینه ثانیه در 52آغازگر به مدت  گراد، اتصال سانتی

به ( پلیمریزاسیون)شده برای آغازگر مربوطه و توسعه آغازگر 

در نهایت . بود گراد درجه سانتی 22ثانیه در دمای  12مدت 

دقیقه در  12ها جهت تکمیل فرآیند پلیمریزاسیون به مدت  واکنش

های  پس از انجام واکنش. قرار گرفتند گراد درجه سانتی 22دمای 

با  SCoTمربوط به آغازگرهای  PCRتکثیر، محصولات 

آمیزی  درصد تفکیک و رنگ 5/1 الکتروفورز بر روی ژل آگارز

. گرفت ها صورت برداری از آنانجام و عکس Safeviewها با ژل

همچنین مطالعه و مشاهده محصولات تکثیری مربوط به 

برای تعیین )در دو ژل آگارز  PCRحاصل از  TRAPآغازگرهای 

به منظور افزایش )آمید و ژل اکریل( مقدار بارگذاری محصول

برای رنگ . صورت گرفت( تفکیک بهتر باندها کیفیت وضوح و

امتیازدهی  .دشآمید از نیترات نقره استفاده اکریلهای پلیآمیزی ژل

و یک ( عدم وجود باند) الگوهای باندی براساس معیار صفر

ها مقادیر هر یک از انجام شد و بر اساس آن( وجود باند)

تعداد کل  مانندکننده کارایی سیستم نشانگری  های تعیینشاخص

1)قطعات تکثیر شده 
NTB) تعداد قطعات چندشکل ،(NPB

2) ،

5)محتوای چندشکلی 
PIC) 0)، شاخص نشانگری

MI ) و قدرت

5)تفکیک 
Rp) تجزیه واریانس . گر محاسبه شدبرای هر آغاز

با  های تنوع ژنتیکیو محاسبه شاخص( AMOVA)مولکولی 

 Peakall and) انجام شدGenAlEx ver. 6.503 افزاراز نرم استفاده

Smouse 2012) . 

 
 

 

 
 

 

                                                           
1
 Total amplified bands  

2
 Number of polymorphic bands 

3
 Polymorphism information content 

4
 Marker index  

5
 Resolving power 

  ها مواد و روش
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 ارزیابی شده در این مطالعه Ae. crassaو  Ae. tauschii ،Ae. cylindricaهای  یلوپس متعلق به گونهتوده آژ 55اطلاعات مربوط به  -1جدول 

No. Code Species No. Code Species No. Code Species 

1 IUGB-00149 Ae. crassa 19 IUGB-00168 Ae. cylindrica 37 IUGB-00164 Ae. tauschii 

2 IUGB-00170 Ae. crassa 20 IUGB-00172 Ae. cylindrica 38 IUGB-00193 Ae. tauschii 

3 IUGB-00280 Ae. crassa 21 IUGB-00185 Ae. cylindrica 39 IUGB-00196 Ae. tauschii 

4 IUGB-00284 Ae. crassa 22 IUGB-00188 Ae. cylindrica 40 IUGB-00198 Ae. tauschii 

5 IUGB-00319 Ae. crassa 23 IUGB-00189 Ae. cylindrica 41 IUGB-00222 Ae. tauschii 

6 IUGB-00334 Ae. crassa 24 IUGB-00200 Ae. cylindrica 42 IUGB-00223 Ae. tauschii 

7 IUGB-00379 Ae. crassa 25 IUGB-00210 Ae. cylindrica 43 IUGB-00224 Ae. tauschii 

8 IUGB-00408 Ae. crassa 26 IUGB-00221 Ae. cylindrica 44 IUGB-00245 Ae. tauschii 

9 IUGB-00817 Ae. crassa 27 IUGB-00236 Ae. cylindrica 45 IUGB-00247 Ae. tauschii 

10 IUGB-00830 Ae. crassa 28 IUGB-00267 Ae. cylindrica 46 IUGB-00260 Ae. tauschii 

11 IUGB-00881 Ae. crassa 29 IUGB-00359 Ae. cylindrica 47 IUGB-00261 Ae. tauschii 

12 IUGB-01267 Ae. crassa 30 IUGB-00373 Ae. cylindrica 48 IUGB-00275 Ae. tauschii 

13 IUGB-01564 Ae. crassa 31 IUGB-00403 Ae. cylindrica 49 IUGB-00325 Ae. tauschii 

14 IUGB-01582 Ae. crassa 32 IUGB-00097 Ae. cylindrica 50 IUGB-00365 Ae. tauschii 

15 IUGB-00189 Ae. cylindrica 33 IUGB-01747 Ae. cylindrica 51 IUGB-00366 Ae. tauschii 

16 IUGB-00034 Ae. cylindrica 34 IUGB-00269 Ae. tauschii 52 IUGB-00369 Ae. tauschii 

17 IUGB-00150 Ae. cylindrica 35 IUGB-00020 Ae. tauschii 53 IUGB-00402 Ae. tauschii 

18 IUGB-00156 Ae. cylindrica 36 IUGB-00107 Ae. tauschii 
   

IUGB: Ilam university genbank  

 

ها بر اساس ضریب فاصله  مقادیر فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

ای به  خوشه ها، تجزیه بندی نمونه منظور گروه جاکارد محاسبه و به

صورت  DARwinافزار  با استفاده از نرم Neighbor-joiningروش 

 .(Perrier et al. 2003) گرفت

 

مفید و  نشانگرهایترین اقدامات اولیه در شناسایی  یکی از مهم

ها در ارزیابی تنوع ژنتیکی و بررسی  کارآمد جهت استفاده از آن

روابط فیلوژنیکی و همچنین تعیین ساختار جمعیت، بررسی میزان 

ها در ارائه سطح چندشکلی موجود در  کارایی آغازگرهای آن

در دو دهه اخیر چندین شاخص . های مورد بررسی است نمونه

های مولکولی مانند محتوای اطلاعات چندشکل  مبتنی بر داده

(PIC) قدرت تفکیک ،(Rp) شاخص نشانگر ،(MI) تعداد کل ،

ل و تعداد قطعات تکثیری چند شک( NTB)فطعات تکثیری 

(NPB )است  معرفی شده(Anderson et al. 1993; Powell et al. 

1996; Altintas et al. 2008; Kumar et al. 2009 .) در این

و  SCoTمطالعه جهت بررسی و مقایسه دو سیستم نشانگری 

TRAPهای فوق برای آغازگرهای استفاده ، هر یک از شاخص

دو . است اده شدهنشان د 2شده محاسبه شد و نتایج آن در جدول 

قطعه تکثیر و از  562سیستم نشانگری مورد استفاده در مجموع 

قطعه تکثیر  166از مجموع . قطعه چندشکل بودند 566ها بین آن

تنها یک قطعه فاقد  SCoTشده با استفاده از آغازگرهای 

و  SCoT-1) 9چندشکلی بوده و تعداد قطعات چندشکل بین 

SCoT-2 ) 15تا (SCoT-6  وSCoT-9 ) متغیر بود 11با میانگین .

متغیر بود که این  01/2تا  05/2بین  02/2با متوسط  PICشاخص

نتیجه بیانگر قابلیت آغازگرهای مورد استفاده در ارائه سطح 

بین  MIشاخص . باشدهای ارزیابی شده میچندشکلی در نمونه

که کمترین و  طوری متغیر بود به 20/5با میانگین  05/6و  22/5

و  SCoT-3ترتیب برای آغازگرهای  بیشترین میزان این شاخص به

SCoT-9 با بررسی مقادیر . تخمین زده شدRp  مشاهده شد

استفاده شده در این بررسی دارای قدرت تمایز  SCoTآغازگرهای 

باشد و کمترین و بیشترین قدرت تمایز آغازگری  متفاوتی می

 SCoT-9و SCoT-3 (11/6 )ترتیب مربوط به آغازگرهای  به

 .بود( 66/11)

 

  نتایج و بحث
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TAB ،NPB ،PIC ،MI  وRp :ترتیب بیانگر تعداد کل قطعات تکثیری، تعداد قطعات تکثیری چندشکل، محتوای چندشکلی، شاخص نشانگری و قدرت تفکیک  به

 باشند می

 

 221استفاده شده در این مطالعه در مجموع  TRAPآغازگرهای 

 55و ( TRAP-1) 52قطعه چندشکل با دامنه تغییراتی بین 

(TRAP-4 )شاخص . تکثیر نمودندPIC  بود  00/2دارای میانگین

 TRAP-1ترتیب برای آغازگرهای  مقدار به بیشترینو کمترین و 

با میانگین  Rpشاخص . محاسبه شدTRAP-3 (06/2 )و ( 02/2)

و ( TRAP-4و  TRAP-3) 52/19دارای دامنه تغییراتی بین  56/11

52/20 (TRAP-2 )خص شا. بودMI  10/12نیز دارای میانگین 

( 12/11)ترتیب کمترین  به TRAP-2و  TRAP-6بود و دو آغازگر 

اگرچه آغازگرهای . را نشان دادند MIمیزان ( 51/16)و بیشترین 

TRAP  نسبت بهSCoT  تعداد قطعات چندشکل بیشتری تکثیر

نشان  Rpو  MIهای  نمودند و همچنین مقادیر بالاتری از شاخص

 SCoTدر آغازگرهای  PICدادند با این حال، میانگین شاخص 

تواند به مکانسیم عمل نشانگر  در واقع این نتیجه می. بالاتر بود

SCoT ای از  برگردد زیرا این نشانگر مبتنی بر نواحی حفاظت شده

ژنوم در ناحیه کدون آغاز بوده و تنها چند شکلی موجود در این 

رو پایین بودن قطعات چندشکل و  از این. دده ناحیه را نشان می

نیز در این سیستم  Rpو  MIهای  مقادیر پایین هر یک از شاخص

پیش از این در بسیاری از مطالعات برتری .دور از انتظار نیست

از نظر ارائه سطوح قابل توجهی از میزان  SCoTنشانگر 

است  چندشکلی نسبت به سایر نشانگرهای مولکولی گزارش شده

 هاهای آگاهی بخش محاسبه شده آن همراه شاخص به TRAPو  SCoTمشخصات آغازگرهای  -2جدول  

 TAB NPB PIC MI Rp توالی آغازگر آغازگر

SCoT-1 CAACAATGGCTACCACCC 9 9 09/2 91/5 21/6 

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCG 12 12 09/2 92/0 15/9 

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACGA 9 9 02/2 22/5 11/6 

SCoT-4 CAACAATGGCTACCACGC 11 11 06/2 15/5 26/9 

SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGC 12 12 02/2 66/5 16/1 

SCoT-6 ACGACATGGCGACCAACG 15 15 02/2 11/6 19/12 

SCoT-7 ACGACATGGCGACCATCG 11 11 01/2 01/5 62/1 

SCoT-8 ACGACATGGCGACCACGC 11 11 01/2 02/5 50/1 

SCoT-9 ACGACGTGGCGACCGCGA 15 15 01/2 05/6 66/11 

SCoT-10 CCATGGCTACCACCGGCC 12 12 09/2 92/5 90/1 

SCoT-11 CATGGCTACCACCGGCCC 11 11 05/2 16/0 59/2 

SCoT-12 ACCATGGCTACCACCGCC 11 11 06/2 20/5 90/2 

SCoT-13 GCAACAATGGCTACCACC 15 12 06/2 25/5 59/1 

SCoT-24 AACCATGGCTACCAACGC 12 12 02/2 25/5 59/1 

SCoT-15 CACCATGGCTACCACCAT 12 12 02/2 25/0 22/2 

 
 

 22/9 20/5 02/2 11 22/11 میانگین

TRAP-1 
M1 GACTGCGTACGAATTCAC 

52 52 02/2 96/12 62/19 
CAT TGTACTACTCGGACGACAAG 

TRAP-2 
M1 GACTGCGTACGAATTCAC 

52 52 00/2 51/16 52/20 
SOD CAGAGGGTGCTGCTTTACAA 

TRAP-3 
M2 GACTGCGTACGAATTGAC 

26 26 06/2 12/11 52/19 
CAT TGTACTACTCGGACGACAAG 

TRAP-4 
M2 GACTGCGTACGAATTGAC 

55 55 00/2 12/11 52/19 
SOD CAGAGGGTGCTGCTTTACAA 

TRAP-5 
M3 GACTGCGTACGCACGCGAC 21 21 05/2 66/12 62/19 

CAT TGTACTACTCGGACGACAAG      

TRAP-6 
M3 GACTGCGTACGCACGCGAC 26 26 05/2 12/11 05/19 

SOD CAGAGGGTGCTGCTTTACAA 

 
 

 56/11 10/12 00/2 52/55 52/55 میانگین
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(Etminan et al. 2016; Tiwari et al. 2016; Etminan et al. 

2018; Qaderi et al. 2019 .) 

براساس تجزیه واریانس ملکولی تنوع ژنتیکی مشاهده شده در 

ای  های مورد ارزیابی به دو بخش تنوع بین و درون گونه گونه

بر اساس . است نشان داده شده 1تفکیک شد که نتایج آن در شکل 

ای  ای نسبت به بین گونهمیزان تنوع درون گونه SCoTرهای آغازگ

در مقابل نتایج به دست آمده (. درصد 59در مقابل  62)بیشتر بود 

های ادغام شده هر دو و مجموع داده TRAPاز آغازگرهای 

که میزان تنوع  طوری سیستم نشانگری متفاوت از حالت قبل بود به

( Pooled data% =  55و  TRAP% =  22)ای  ژنتیکی بین گونه

 Pooled% =  05و  TRAP% =  29)ای  بیشتر از تنوع درون گونه

data )بود. 

 

 

 

 

 

 

 

 
های ای در گونهو درون گونه ینب یکیژنت های یانسبرآورد نسبت وار -1شکل 

 SCoT + TRAPو  SCoT ،TRAPنشانگرهای  بر اساس Aegilopsمختلف 

 

ای مشاهده شده با استفاده از بالا بودن واریانس درون گونه

تواند ناشی از وجود تنوع ژنتیکی بالا در هر می SCoTآغازگرهای 

های آژیلوپس مطالعه شده باشد زیرا خواستگاه هر  یک از گونه

های مورد بررسی مربوط به نواحی جغرافیایی  یک از نمونه

ها به شرایط رویشگاه  متفاوتی بوده و با توجه به سازگاری که آن

اند ممکن است از نظر محتوی ژنتیکی متفاوت از هم خود داشته

تواند سبب بروز سطح بالایی از باشند که این تفاوت خود می

از طرف دیگر بالا بودن واریانس . ای شودچندشکلی درون گونه

ممکن است  TRAPای مشاهده شده توسط آغازگرهای بین گونه

فاده از ترکیب به ماهیت این سیستم نشانگری بواسطه است

آغازگرهای تصادفی و ثابت و همچنین تولید تعداد زیادی از 

مشاهده  2زیرا همانطور که در جدول . قطعات چندشکل باشد

استفاده شده در این  TRAPشود هر یک از جفت آغازگرهای می

سیستم تعداد قطعات تکثیری بسیار بیشتری نسبت به آغازگرهای 

SCoT و یکی از دلایل احتمالی در مشاهده ر از این. تولید کردند

ای به پروفایل باندی ایجاد شده توسط آغازگرهای  چنین نتیجه

TRAP دست آمده در زمینه بالا  با این حال نتایج به. گردد برمی

ای با نتایج ای نسبت به درون گونهبودن سهم واریانس بین گونه

 ;ZeinalzadehTabrizi et al. 2015)برخی از محققان متفاوت بود 

Fabriki-Ourang and Yousefi-Azarkhanian 2018 .) 

های ژنتیکی همچون تعداد  مقادیر میانگین هر یک از شاخص

1)های مشاهده شده  آلل
Na)2)های مؤثر  ، تعداد آلل

Ne) شاخص ،

5)شانون 
I ) 0)و تنوع ژنی نی

He) بر اساس الگوی قطعات ،

های نشانگری محاسبه و در جدول ر یک سیستمدست آمده از ه به

شود میانگین کلیه همانگونه که ملاحظه می. است نشان داده شده 5

 SCoTپارامترهای ژنتیکی برآورد شده بر اساس آغازگرهای 

علاوه بر این از نقطه نظر تنوع بین . بیشتر است TRAPنسبت به 

نسبت  Ae. cylindricaگونه  SCoTهای  ای، بر اساس دادهگونه

های به دو گونه دیگر دارای مقادیر بالاتری از نظر تمامی شاخص

 .Aeگونه  TRAPژنتیکی بود ولی در مقابل بر اساس آغازگرهای 

tauschii اگرچه هر . از نظر تمامی پارامترها مقادیر بالاتری داشت

دو سیستم نشانگری نتایج متفاوتی ارائه دادند، با این حال در 

ترین منابع طالعات دو گونه فوق به عنوان متنوعبسیاری از م

پلاسمی گندم شناسایی شده و از نظر دارار بودن انواعی از  ژرم

عنوان  های دارای اهمیت برای استفاده در اصلاح گندم به ژن

اند  های اصلاحی شناسایی شده ترین منابع تنوع در برنامه مهم

(Arabbeigi et al. 2014; Hairat and Khurana 2015; Kiani et 

al. 2015; Saisho et al. 2016; Pour-Aboughadareh et al. 

2017a; Ahmadi et al. 2018; .) 

 

 
 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

                                                           
1
 The observed number of alleles 

2
 Effective number of alleles 

3
 Shannon’s information index 

4
 Nei’s gene diversity 
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ارزیابی شده و انجام مقایسه کارایی های  بندی توده منظور گروه به

ای  دو سیستم نشانگری استفاده شده در این مطالعه تجزیه خوشه

و بر اساس ماتریس ضرایب فاصله  Neighbor-joiningبه روش 

این  SCoTهای مربوط به آغازگرهای  بر اساس داده. انجام شد

دو نمونه از . متغیر بود 62/2با میانگین  95/2و  15/2ضریب بین 

دارای بیشترین تشابه ژنتیکی با یکدگیر  Ae. cylindricaگونه 

بودند و در مقابل کمترین میزان تشابه و یا بیشترین فاصله ژنتیکی 

. مشاهده شد Ae. tauschiiو  Ae. crassaبین دو نمونه ازگونه 

ضرایب فاصله مشابه  TRAPز آغازگرهای های حاصل اداده

را نشان دادند و  SCoTدست آمده از آغازگرهای  های به داده

های  و دو نمونه از گونه Ae. cylindricaمشابهاً دو نمونه از گونه 

Ae. crassa  وAe. tauschii ترتیب دارای کمترین و بیشترین  به

فاصله ژنتیکی زمانی که ضرایب . فاصله ژنتیکی از یکدیگر بودند

های مولکولی انجام شد، ضرایب فاصله  بر اساس ترکیبی از داده

بین ) 22/2و ( Ae. cylindricaبین دو نمونه از گونه ) 29/2بین 

متغیر  59/2با متوسط ( Ae. crassaو  Ae. tauschiiدو توده از 

ای بر اساس آغازگرهای دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه. بود

SCoT های ارزیابی شده را در سه گروه اصلی و هر یک کلیه توده

های موجود در گروه  توده. توده بودند 1و  15، 52ترتیب شامل  به

که زیر گروه اول  طوری به: اول در سه زیر گروه تفکیک شدند

، زیر گروه دوم Ae. tauschiiهای مربوط به گونه  شامل کلیه نمونه

و سه نمونه از  Ae. crassaهای مربوط به گونه شامل کلیه نمونه

، و زیر گروه سوم شامل یک نمونه از گونه Ae. cylindricaگونه 

Ae. cylindrica های مربوط به گونه سایر نمونه .بودAe. 

cylindrica (. 2شکل )های دوم و سوم قرار گرفتند در گروه

های  کلیه توده TRAPهای  دست آمده بر اساس داده دندروگرام به

 10در گروه اول . بررسی شده را در سه گروه اصلی تفکیک کرد

های موجود در  توده. قرار داشت Ae. cylindricaنمونه از گونه 

که زیر گروه اول  طوری گروم دوم در سه زیر گروه قرار گرفتند به

 .Aeهمراه یک نمونه از به Ae. tauschiiنمونه از گونه  11شامل 

cylindrica های توده کلیه. بودAe. crassaسه نمونه از ،Ae. 

cylindrica  نمونه از گونه  1وAe. tauschii  در زیر گروه دوم

به تنهایی گروه  Ae. cylindricaیک نمونه از گونه . قرار گرفتند

ای بر اساس ترکیب تجزیه خوشه(. 5شکل )سوم را تشکیل داد 

یز الگوی ن TRAPو  SCoTدست آمده از آغازگرهای  های بهداده

های ارزیابی شده را نشان داد به  کلی مشابهی از تفکیک توده

ها در سه  دست آمده کلیه نمونه نحوی که با توجه به دندروگرام به

گروه اول در برگیرنده دو زیر گروه بود . گروه اصلی قرار گرفتند

 Ae.  tauschiiو Ae. crassaهای  های مربوط به گونه که کلیه توده
های دوم و سوم نیز  گروه. دا از یکدیگر قرار گرفتندصورت ج به

 (.0شکل ) بود Ae. cylindricaهای مربوط به گونه  شامل نمونه

 

 Aegilopsهای مقادیر پارامترهای ژنتیکی برآورده شده در هر یک از گونه -5جدول 

 % Na Ne I He PPL گونه نشانگر

S
C

o
T

 

Ae. crassa 02/1 59/1 50/2 22/2 62/69  

Ae. cylindrica 62/1 00/1 51/2 26/2 21/22  

Ae. tauschii 51/1 59/1 55/2 25/2 21/22 

  91/22 20/2 56/2 02/1 51/1 میانگین

T
R

A
P

 

Ae. crassa 26/2 16/1 10/2 12/2 95/21  

Ae. cylindrica 95/2 12/1 15/2 12/2 90/52 

Ae. tauschii 11/2 12/1 16/2 11/2 92/56  

  12/55 12/2 15/2 12/1 95/2 میانگین

S
C

o
T

+
T

R
A

P
 

Ae. crassa 26/1 26/1 25/2 15/2 01/02  

Ae. cylindrica 12/1 21/1 26/2 12/2 15/55  

Ae. tauschii 19/1 22/1 25/2 16/2 96/52  

  10/51 16/2 20/2 22/1 15/1 میانگین

Na،Ne ،I ،He وPPL  :های های مؤثر، شاخص شانون، تنوع ژنی نی و درصد مکانهای مشاهده شده، تعدادآللدهنده تعداد آللترتیب نشان به

 .باشندچندشکلی می
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 SCoTی بر اساس آغازگرها Neighbor-joiningجاکارد و روش  یبشده با استفاده از ضرا یمدندروگرام ترس -2شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 TRAPی بر اساس آغازگرها Neighbor-joiningجاکارد و روش  یبشده با استفاده از ضرا یمدندروگرام ترس -5شکل 

 

دست آمده از این مطالعه مشخص  طور کلی با توجه به نتایج به به

قابلیت بالاتری در  SCoTنسبت به  TRAPشد که آغازگرهای 

تولید قطعات چندشکل دارند که بواسطه این توانایی مقادیر 

نیز در مقایسه با آغازگرهای  Rpو  MIهایی همچون شاخص

SCoT ها و یا در واقع بالاتر بودن مقادیر این شاخص. بالاتر بود

عبارت دیگر حصول تعداد قطعات تکثیری چند شکل در این  به

های نتظار نیست زیرا استفاده از توالیسیستم نشانگری دورا

های ثابت بیان شونده سبب تکثیر تصادفی در ترکیب با توالی

همچنین در نظر . است برخی قطعات از نواحی مختلف ژنوم شده

تواند دلیلی تر برای اتصال اولیه آغازگر نیز میگرفتن دماهای پایین

ثیری زیادتر در برای قابلیت بالای این سیستم در تولید قطعات تک

با این حال، (. Menzo et al. 2013)باشد  SCoTمقایسه با سیستم 

ترین پارامترهای تعیین کننده سودمندی یک سیستم یکی از مهم

نمود  SCoTاست که در این رابطه نشانگر  PICنشانگری شاخص 

خوبی  بهتری داشت و این برتری در بسیاری از مطالعات به

بندی واریانس ژنتیکی،  طه نظر جزءاز نق. است منعکس شده

ای بود  خوبی قادر به نشان دادن تنوع درون گونه به SCoTنشانگر 

و شانون ( He)که مقادیر پارامترهای ژنتیکی همچون نی  طوری به

(I )بندی الگوی در جمع. نیز تأیید کننده این نتیجه بودند

نشان داد که آغازگرهای  Aegilopsهای مختلف  بندی توده گروه
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SCoT های مربوط به هر گونه توانایی بالایی در تفکیک توده

نظر  رو با توجه به نتایج حاصل از این مطالعه بهاز این. دارند

در مطالعات ساختار جمعیت  SCoTرسد که استفاده از نشانگر  می

و بررسی روابط فیلوژنتیکی نتایج بهتری را ارائه دهد و در مقابل 

واسطه تولید تعداد بالایی از قطعات چندشکل  هب TRAPنشانگر 

های ژنتیکی ایفای نقش خوبی در مطالعات مرتبط با اشباع نقشه به

 .کند
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