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و  از ذخاير ژنتيکی اهميت داشته مؤثر حفاظت در  پلاسمی رمژ منبع کيدر  یکيتنوع ژنت یابيارز

در  یمهم ارينقش بس یکيتنوع ژنت. نمايدیمنژادی کمک های بهشدن مدت زمان برنامهکوتاه به 

 ژنوتيپ 66حاضر،  یمطالعه در .دارد اهانيگ نژادیهای بهبرنامهدر  یکيژنت پذيری آسيبکاهش 

. گرفتمورد ارزيابی قرار  SCoT آغازگر 02از با استفاده  ژنتيکیتنوع ارزيابی گندم دوروم برای 

 ازای باند به 02/5متوسط  با شکل چندباند  76 در مجموع ، SCoTینشان داد که آغازگرها جينتا

 یتواو مح( MI) شاخص نشانگر ريمقاد نيانگيم .نمودند تکثير جمعيت مورد بررسیدر  آغازگرهر 

نشان  دست آمد و هب 50/2و  06/1 بيترت به SCoT آغازگرهای یبرا( PIC) یاطلاعات چندشکل

 گندم دورومدر ژرم پلاسم  یکيتنوع ژنت بالايی در شناسايی يیکارا از  SCoT یداد که نشانگرها

و  (I) شاخص شانون، (Ne) لل مؤثرآ، (Na)های مشاهده شده آللبرآورد تعداد . برخوردارند

 های با منشاء لاين با سهيدر مقا ICARDA ءهای با منشا لايننشان داد که  (H) یگوسيهتروز زانيم

CIMMYT با  یمورد بررس هایلاين بندی گروه. ندبرخوردار یتر شيب یکيتنوع ژنت زانياز م

 joining-Neighbor الگوريتمبر اساس ماتريس تشابه جاکارد و  ایخوشه هيتجزروش استفاده از 

نشان داد  جينتااين  .دسته بندی نمود ها بر اساس منشاء آن ی مورد بررسی را تا حد زيادیهالاين

 یابزار SCoT یو نشانگرها داشتهوجود  ی مورد مطالعههالاين در نسبتا بالايی یکيکه تنوع ژنت

 .گندم دوروم هستند ژرم پلاسمدر  یکيمطالعه تنوع ژنت یمناسب برا

 

 های کلیدی واژه
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ای  گونه( Triticum turgidum L. subsp. durum)گندم دوروم 

حدود  و شود یاستفاده م یماکارون هیته یکه برا است دیتتراپلوئ

 کل سطح زیر کشت جهانی گندم را به خود اختصاص داده 13%

در مقایسه با گندم گندم دوروم، . (Lozhkin et al. 2020) است

از خود نشان  خشک مهیشرایط اقلیمی ندر نان سازگاری بهتری 

درصد از گندم دوروم  03ی، حدود ا ترانهیمدو مناطق  دهد می

در حال حاضر  .(Lozhkin et al. 2020) کنند یمجهان را تولید 

گندم دوروم  کننده دیترین کشورهای تولبزرگ از کشور ایتالیا

 .(Hammami and Sissons 2020) باشد یم

 سازینژادی گندم که غالباً با گزینش و خالص پیشرفت در به

 گیریهای حاصل از دورگو یا جمعیت های بومیمخلوط واریته

 گیرد، سبب کاهش تنوع ژنتیکی یا به های مطلوب انجام میلاین

با توجه به اهمیت این . است اصطلاح فرسایش ژنتیکی شده

محصول و همچنین ضعیف شدن پایه ژنتیکی ارقام زراعی، 

بهبود توسعه و دنبال اصلاح ارقام گندم و  نژادگران همواره به به

ارزیابی تنوع ژنتیکی در گیاهان زراعی . اندژنتیکی آن بوده ساختار

و حفاظت از ذخایر توارثی کاربرد حیاتی  نژادیبههای برای برنامه

کمک  لحاظ ازبررسی تنوع ژنتیکی  .(Bagheri et al.1996) دارد

 اهمیت بالایی پلاسمی به مدیریت مؤثر و حفاظت از منابع ژرم

امکان شناسایی ظرفیت ژنتیکی صفات مرتبط با اهداف دارد و 

 .سازد گران فراهم می نژاد را برای به نظر مورداصلاحی مهم و 

مطالعه الگوپذیری تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیایی و  علاوه بر آن،

های با محیط ها آنسازگاری احتمالی  دهنده نشانها  اقلیمی توده

 Pradeep et al. 2002 Mohammadi and ,2003) استمتفاوت 

Prasanna). 

مطالعه تنوع ژنتیکی هدفی ارزشمند برای حفاظت از  ،واقع در

ی مطلوب از ها ژنباشد که در انتخاب افراد برای ورود  یم ها گونه

ی ها ژنورود . دارند مؤثرپلاسم به درون پایه ژنتیکی نقشی  ژرم

تواند کمیت و کیفیت محصولات  یمها  یتجمعمطلوب به داخل 

در زمینه  .(Rao and Hodgkin 2002)یر قرار دهد تأثرا تحت 

گندم  جمله ازبررسی تنوع ژنتیکی محصولات زراعی مختلف و 

 Golabadi and 2003) مطالعات زیادی انجام شده است دوروم

Arzani؛Singh 2003؛Mangova and Petrova 2007  ؛Farahani 

and Arzani 2007).  های مولکولی انواع  با پیشرفت روشامروزه

نشانگرهای ملکولی در تجزیه تنوع ژنتیکی و بررسی  مختلفی از 

اخیر چندین  یها سالدر  .شوداستفاده میای  روابط بین گونه

نشانگرهای  جمله از PCR سیستم نشانگری جدید مبتنی بر

 جمله از  SCoTهاینشانگر .توسعه یافته است SCoT هدفمند ژنی

بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار  زمینهدر  نوظهورنشانگرهای 

همراه با دیگر  نشــانگرهااین  .شوندمحسوب می جمعیت

در بررسی تنوع ژنتیکی و  CBDPنشانگرهای هدفمند ژنی نظیر 

وحشی ساختار جمعیت در انواع ژرم پلاسم زراعی و  مطالعه

های موجود  و با توجه به گزارشاند  گرفتهقرار  استفاده موردگندم 

 ISSRاز کارایی بالاتری در مقایسه با نشانگرهای پرکاربردی مانند 

 .(Etminan et al. 2018; Etminan et al. 2016) اند برخوردار بوده

، تکرارپذیری بالا صرفه به مقرونهای مناسب و  هزینهعلاوه بر این، 

و ارائه میزان بالایی از چندشکلی سبب شده تا این سیستم 

نشانگری بتواند در مطالعات مرتبط با تنوع ژنتیکی، ساختار 

چنین اشباع  و هم صفات کمی یابی مکانجمعیت و حتی در 

 Collard and) استفاده داشته باشد موردهای ژنتیکی  نقشه

Mackill 2008).  از نشانگرSCoT  در مطالعات مربوط به تنوع

( .Nigella sativa L)دانه  یاهسژنتیکی در گیاهان دارویی مانند 

(Mirzaei and Mirzaghaderi 2017)و گیاهان زراعی مانند برنج ، 

(Collard and Mackill 2009)  زمینی یبسو (Gorji et al. 2011) 

روی ژرم مطالعات صورت گرفته بر در  .استفاده شده استنیز 

های نوظهور نیز مشخص شده که پلاسم گندم با استفاده از نشانگر

 ینگار انگشتدر  CBDP و SCoT هدفمند ژنی مانند هاینشانگر

این  که یطور به ؛هستند بسیار خوبیگندم دارای عملکرد  یها توده

 موردتوانند برای سایر مطالعات ژنتیکی در گندم ها مینشانگر

 Etminan et al. 2017; Etminan et al. 2019) قرار گیرند استفاده

et al. 2014; Hamidi) کارایی  ،ز طرفی مطالعات جدیدا

را در بررسی تنوع ژنتیکی گندم و اجداد  SCoT یهانشانگر

 :Por-Aboghadareh et al. 2018)وحشی آن را تأیید کرده است 

Heidari et al. 2017)  ژنتیکی موجود در  تنوعدر بررسی

سیستم نشانگری  با استفاده از دوآژیلوپس ایران  مختلف های گونه

SCoT  و  TRAPنشانگرهای SCoT عنوان نشانگرهایی قابل  هب

اعتماد، آگاهی بخش و با کارایی بالا در شناسایی چندشکلی 

  مقدمه
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که  موجود در ژرم پلاسم خویشاوندان وحشی گندم معرفی شدند

توانند در مطالعات ساختار  هایی که دارند می قابلیتبا توجه به 

 .(Ahmadi et al. 2019)جمعیت نیز مورد استفاده قرارگیرند 

 در یکیتنوع ژنت بررسی یبرا SCoT هاینشانگراز  ،مطالعه نیدر ا

 با منشاء (BL) اصلاحی لاین 45گندم دوروم شامل  ژنوتیپ 90

(ICARDA)، 31 با منشاء اصلاحی لاین (CIMMYT ) چهارو 

 . شداستفاده  (check) شاهدژنوتیپ 

 

 

شامل  گندم دوروم ژنوتیپ 90 تنوع ژنتیکی پژوهش این در

سسه ؤممعاونت از  شده  دریافت های اصلاحی و ارقام شاهد لاین

واقع در کرمانشاه مورد  (روداسرایستگاه )تحقیقات کشاورزی دیم 

گندم دوروم  های اصلاحیلاین مشخصات. ارزیابی قرار گرفت

 .ارائه شده است 1در جدول  ها آنمنشأ  همراه بهارزیابی شده 

 

 

 مورد ارزیابی هایلاینو مشخصات ژنومی  منشا، شناسایی کد -1جدول 

                                                           
1 Breeding lines 

  ها مواد و روش

No. Variety / Line Type Origin No. Variety / Line Type Origin 

1 Mrf1/Stj2//Gdr2/Mgnl1/3/Bcrch1 BL  ICARDA 49 Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3/4/ BL ICARDA 

2 Ter1//Mrf1/Stj2/3/Icasyr1 BL ICARDA 50 Icarasha1//Quabrach3/ BL ICARDA 

3 Icarasha2 (Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3) BL ICARDA 51 Saji (check) Cultivar Iran 

4 Adnan1//Mgnl3/Ainzen1 BL ICARDA 52 Zahab (check) Cultivar Iran 

5 Geromtel1/IRANYT053//Mgnl3/Ainze BL ICARDA 53 SRN-1/KILL//2*FOLTA-1 (check) AL CIMMYT 

6 IcamorTA0462/4/Gdr2//SwAlg/Gdr1- BL ICARDA 54 Imren (check) AL Turkey 

7 IcamorTA0471//IcamorTA0459/Arisl BL ICARDA 55 Miki3 (Stj3//Bcr/Lks4) BL ICARDA 

8 IcamorTA041/4/IcamorTA0469/3/Bcr BL ICARDA 56 Mrb3/Tboeoticum500648/ BL ICARDA 

9 Waha (Plc/Ruff//Gta/Rtte) BL ICARDA 57 Mrb3/Tboeoticum500648/3/ICAM/A BL ICARDA 

10 Mrb3/Mna1//Ter1/3/IcamorTA0459/ BL ICARDA 58 SwAlgia/Gd181//Ch158/3/Marsyr3 BL ICARDA 

11 Maamouri1/5/IcamorTA0462/4/Stj3 BL ICARDA 59 ALTAR 84 BL CIMMYT 

12 Azeghar2/5/IcamorTA0462/4/Stj3 BL ICARDA 60 SORA/2*PLATA_12/3/SOR BL CIMMYT 

13 Mgnl3/Ainzen1/3/Bcr/Gro1//Mgnl1 BL ICARDA 61 ALTAR 84/STINT//SILVER_45/3 BL CIMMYT 

14 Ossl1/Stj5/5/Bicrederaa1/4 BL ICARDA 62 CAMAYO//HYDRANASSINIA BL CIMMYT 

15 Omrabi5 (Jori c69/Hau) BL ICARDA 63 ALTAR 84/BINTEPE 85D BL CIMMYT 

16 Azeghar1/6/Zna1/5/Awl1/4/Ruff/l BL ICARDA 64 PLATA_7/ILBOR06/3*MOJ BL CIMMYT 

17 Aghrass1/3/HFN94N8/Mrb5// BL ICARDA 65 PLATA_7/ILBOR_1//SOMAT_3 BL CIMMYT 

18 Ouasloukos1/5/Azn1/4/ BL ICARDA 66 MINIMUS/COMB DUCK_2C BL CIMMYT 

19 Ter1/3/Stj3//Bcr/Lks4/4/Aghrass1/3 BL ICARDA 67 MIRADOUX/3/AG 1-22/2*ACO8 BL CIMMYT 

20 Ter1/3/Stj3//Bcr/Lks4/4 BL ICARDA 68 CBC 509 CHILE/5/2*AJAIA BL CIMMYT 

21 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Amedakul BL ICARDA 69 STORLOM/3/RASCON_37/TARRO BL CIMMYT 

22 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Mrb5 BL ICARDA 70 BRENNUR/CIRNO C 2008 BL CIMMYT 

23 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Loukos BL ICARDA 71 GEROMTEL-3/7/ALTAR 84/B BL CIMMYT 

24 Korifla/AegSpeltoidesSyr/Amedaku BL ICARDA 72 GERUFTEL-1//GUAYACAN  BL CIMMYT 

25 Younes/TdicoAlpCol//Korifla BL ICARDA 73 CHILE/5/2*AJAIINIA/GUANAY/ BL CIMMYT 

26 Waha (Plc/Ruff//Gta/Rtte) BL ICARDA 74 SOOTY_9/RASCON_37//GUAYAC BL CIMMYT 

27 Korifla/AegSpeltoidesSyr//Lahn BL ICARDA 75 INIA/GUANAY//PORRON_4/BEJA BL CIMMYT 

28 T.dic.Crosses61/4/Quarmal/Gbch2/3 BL ICARDA 76 INIA/GUANAY//PORRON_4/ BL CIMMYT 

29 Younes1/6/Ouasloukos1/5 BL ICARDA 77 INIA/GUANAY/8/GED BL CIMMYT 

30 Icarasha1/T.Aeg.Crosses BL ICARDA 78 CNDO/VEE//PLATA_8/3/6* BL CIMMYT 

31 Terbol975/Geruftel2/7/Icasyr1//Mrf2/ BL ICARDA 79 RANCO//CIT71/CII/3/COMDK BL CIMMYT 

32 Icamilmus1/3/Marsyr3 BL ICARDA 80 RANCO//CIT71/CII/3/COMDK/4/ BL CIMMYT 

33 Icasyr1/3/Gcn//Stj/Mrb3/4/Mgnl3/A BL ICARDA 81 1A.1D 5+1-06/3*MOJO//RCOL/4 BL CIMMYT 
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 های ژنوتیپبذر هر یک از ، ابتدا ژنومی DNAمنظور استخراج  به

های  پس از رشد گیاهچهو شد در گلدان کشت  بررسیمورد 

 بر اساس های جوان از برگ DNAمورد نیاز، استخراج 

 .(Doyle and Doyle 1987) انجام شد CTAB دستورالعمل

درصد  1/3استخراجی توسط الکتروفورز ژل آگارز  DNAکیفیت 

 SCoTآغازگر  14از  در این تحقیق. قرار گرفت یبررس مورد

مورد از این آغازگرها الگوهای باندی قابل  12اما تنها  استفاده شد

در جدول  ها آنمشخصات هر کدام از  امتیازدهی ایجاد نمودند که

 . شده است ارائه 2

 در ای پلیمراززنجیره واکنش تکثیر، شرایط سازیبهینه از پس

 Master mixمیکرولیتر  13شامل) میکرولیتر 23 حجم

(Ampliqon, ID: 5200300-1250)2X PCR ،0 آب میکرولیتر 

 (پیکومول در میکرولیتر 13با غلظت) آغازگرمیکرولیتر  2دیونیزه، 

ر با استفاده از دستگاه ترموسایکلژنومی  DNA میکرولیتر 2 و

BIORAD  مدلT-100 ی ها واکنششرایط دمایی  .شد انجام

PCR درجه 95 در اولیه سازی واسرشت صورت یک مرحله هب 

 درجه 95 دمای با چرخه 34 سپس و دقیقه 5 مدت به سلسیوس

 شده برای هر بهینه دمای ،سازی برای واسرشت دقیقه یک مدت به

 12 دمای وجهت اتصال آغازگرها  ثانیه 54 آغازگر به مدت

 1 یتنها در و جهت همانند سازی دقیقه دوسلسیوس به مدت 

 .شد تنظیم نهایی بسط جهت درجه سلسیوس 12 دمای دقیقه

با بافر درصد  4/1ژل آگارز  بر رویتکثیری  های محصول واکنش

TBE  با یزیآم رنگو با استفاده از تفکیک (kiagen Teb 

Co.LTD) Safeview II  بر اساس وجود یا و سپس آشکارسازی

. شدندامتیازدهی صورت یک و صفر  هترتیب بعدم وجود باند به

ی اطلاعات امحتو همچونکارایی نشانگر  های شاخص

بر  (Rp)3و قدرت تمایز (MI)2شاخص نشانگر ،(PIC)1چندشکل

. محاسبه شد (Powell et al.1996) توسط شده  ارائهاساس روابط 

، هاتیو درون جمع نیب یکیژنت انسیوارسهم  نییتع منظور به

 افزار نرمبا استفاده از  (AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

GenAlEx (Peakall and Smouse 2006 )انجام شد . 

از  کیموجود در هر  یکیتنوع ژنت زانیم سهیو مقا یجهت بررس

 ل،چندشک هایدرصد لوکوس نظیر یکیژنت یپارامترها هاتیجمع

بندی گروه .شدند برآورد... و  های مؤثرتعداد آلل ،شاخص شانون

مورد بررسی بر اساس ماتریس تشابه جاکارد و به روش های لاین

joining-Neighbor تجزیه به مختصات اصلی و همچنین 

(PCoA ) افزار نرمبا استفاده از DARwin (Perrier et al. 2003) 

  .انجام شد

 

الگوهای باندی دست آمده از  ای از نتایج بهخلاصه 2در جدول 

در این پژوهش نشان  استفاده موردآغازگر  12 یافته توسط تکثیر

با میانگین  چندشکل تعداد کل قطعات تکثیری. داده شده است

                                                           
1
 Polymorphism information content 

2
 Marker Index 

3
 Resolving power 

34 Marsyr3/Murlagost2//T. BL ICARDA 82 CBC 509 CHILE/6/ECO/CMH7 BL CIMMYT 

35 Waha//Azeghar2/RedSeedTer112 BL ICARDA 83 CANELO_8//SORA/2*PLATA_ BL CIMMYT 

36 Icasyr1/3/Bcr/Sbl5//T.urartu/4/T.Ae BL ICARDA 84 CANELO_8//SORA/2*PLATA_12/4/ BL CIMMYT 

37 Icarasha2 (Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter3) BL ICARDA 85 ALTAR 84/BINTEPE 85/3 BL CIMMYT 

38 Marsyr3/3/Gcn//Stj/Mrb3/4/T.Aeg.Cro BL ICARDA 86 BYBLOS/6/PLATA_6/GREEN_17/3/ BL CIMMYT 

39 Marsyr3//Saadi1989/Chan/3/T.Aeg. BL ICARDA 87 BYBLOS/6/TOPDY_18/FOCHA_1// BL CIMMYT 

40 ICAMORTA0469/4/ICAMORTA0463 BL ICARDA 88 PLATA_10/6/MQUE/4/USDA5 BL CIMMYT 

41 Jk/Ch1613//TpolonicumIG97746 BL ICARDA 89 ATIL/3/KNIPA/ /PLANETA/TRILE BL CIMMYT 

42 T.Aeg.Crosses/Atlas2 BL ICARDA 90 OROBEL//BUSHEN_4/2*GREEN BL CIMMYT 

43 Jk/Ch1523//Atlas2/3/Mrb5/Lahaucan BL ICARDA 91 MÂALI/10/ALTAR 84/CMH82A BL CIMMYT 

44 Jk/Ch1604//Ysf1/Otb6/3/Adnan2 BL ICARDA 92 MOHAWK/4/DUKEM_1//PATKA BL CIMMYT 

45 Icamilmus1/3/Marsyr3//Saadi1989/ BL ICARDA 93 GUAYACAN INIA/2*SNITAN/ BL CIMMYT 

46 Mgnl3/Aghrass2/4/IcamorTA0462/ BL ICARDA 94 ALTAR 84/STINT//SILVER_ BL CIMMYT 

47 Icasyr1//Mrf2/T.d BL ICARDA 95 PLATA_7/ILBOR_1//SO BL CIMMYT 

48 Icasyr1//Mrf2/T.dids20123/6/ BL ICARDA 96 CBC 509 CHILE/6/ECO/CM BL CIMMYT 

  نتایج و بحث
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 هایمربوط به آغازگر) چهار بانداز  ازای هر آغازگرباند به 52/4

4-SCoT  24و-SCoT)  باند هفتتا (مربوط به آغازگر SCoT-8 )

های تعیین کننده کارایی یک سیستم در بین شاخص. متغیر بود

در . ای برخوردار استاز اهمیت ویژه PICنشانگری، شاخص 

ها های قابل تشخیص و فراوانی آنواقع این شاخص به تعداد آلل

وابسته بوده و احتمال تشخیص چندشکلی ایجاد شده توسط یک 

. (Powell et al. 1996)دهد آغازگر را بین دو نمونه نشان می

چندشکلی ایجاد شده یک نشانگر ملکولی بستگی به میزان  ییکارا

 دارد و در نشانگرهای غالب، و قدرت تمایز افراد مورد مطالعه

باشد  43/3تا  24/3در محدوده  ها آن PICآغازگرهایی که مقدار 

 ها آنهای حاصل از هستند و دادهخوبی برخوردار سودمندی  از

. (Botstein et al. 1980) باشندمی قابل اعتماددر مطالعات تنوع 

مربوط  محتوی اطلاعات چندشکلیبیشترین میزان در این تحقیق 

و کمترین میزان  59/3با مقدار  SCoT-1و  SCoT-2رهای به آغازگ

آمد و  دست به 52/3با مقدار  SCoT-21 آن مربوط به آغازگر

 کارایی بسیار دهنده نشانمحاسبه شد که  50/3برابر  PICمیانگین 

 محتوای بالا بودن درصد. است یبررس موردآغازگرهای  خوب

مورد انتخاب صحیح آغازگرهای  دهنده  نشاناطلاعات چندشکلی 

این اساس  و بر مطالعه باشد ارزیابی ژرم پلاسم استفاده برای

توان آغازگرهای مناسب با حداکثر چندشکلی را برای ژرم  می

لازم به ذکر است  .نمودپلاسم های مشابه در مطالعات آتی توصیه 

با گندم دوروم منظور بررسی تنوع ژنتیکی در  به مطالعه یک در

گزارش  39/3برابر  PICاستفاده از همین نشانگر متوسط شاخص 

(. Heidari et al. 2017) کندکه نتایج این تحقیق را تایید میشد 

در استفاده از دو سیستم نشانگری همچنین در مطالعه دیگری 

ISSR  وSCoT هایی  تنوع ژنتیکی موجود در ژنوتیپ برای بررسی

های  شاخصبر اساس مقادیر  SCoTنشانگرهای از گندم دوروم 

PIC ،RP  وMI شناسایی در  عنوان نشانگرهایی کارآمد هب

 معرفی شدند ژرم پلاسم گندم دورومموجود در  چندشکلی

(Etminan et al. 2016 .) 

-4 مشخص شد که آغازگرهای آمده  دست بهبا توجه به نتایج 

SCoT  وSCoT-8 ترین  دارای کم 11/9و  11/5ترتیب با مقادیر  به

در ارزیابی تنوع ژنتیکی  (Rp)قدرت تمایز  میزان و بیشترین

برای نیز  MIشاخص . بودند مطالعه مورد های لاینموجود در 

 14/3 تا (SCoT-24) 13/1 یا دامنهدر   استفاده آغازگرهای مورد

(SCoT-8 ) بودمتغیر  41/2با میانگین . 

 
 مورد مطالعه ومورگندم د ژنوتیپ 90در  PCR و نتایج حاصل از تکثیر SCoT مشخصات توالی آغازگرهای -2جدول 

 (Primer Sequence) آغازگر
تعداد قطعات 

 یرشدهتکث

تعداد قطعات 

 چندشکل

قدرت 

 تمایز

 ی اطلاعاتامحتو

 چندشکل
 شاخص نشانگر

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 1 0 12/0 59/3 94/2 

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 0 0 1/0 59/3 94/2 

SCoT-4 CAACAATGGCTACCACCT 0 5 11/5 51/3 9/1 

SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGA 1 4 0 51/3 39/2 

SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGG 0 4 94/4 51/3 5/2 

SCoT-8 CAACAATGGCTACCACGT 1 1 11/9 54/3 14/3 

SCoT-9 CAACAATGGCTACCAGCA 1 0 29/1 51/3 10/2 

SCoT-11 AAGCAATGGCTACCACCA 1 0 31/1 51/3 14/2 

SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG 0 0 32/1 55/3 04/2 

SCoT-14 ACGACATGGCGACCACCG 0 4 24/0 50/3 35/2 

SCoT-15 ACGACATGGCGACCGCGA 1 4 11/0 53/3 11/2 

SCoT-21 CACCATGGCTACCACCAT 0 4 91/0 52/3 13/2 

SCoT-24 CCATGGCTACCACCGCCA 1 5 33/4 55/3 1/1 

SCoT-26 ACAATGGCTACCACCATC 0 0 54/1 51/3 12/2 

 
 جمع

 
10 11/95 54/0 25/34 

 
 میانگین

 
52/4 11/0 50/3 41/2 
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 SCoTبا استفاده از آغازگر  موردمطالعه های ژنوتیپدر  (AMOVA)مولکولی یها دادهاریانس نتایج و -3جدول 

 درصد واریانس تبیین شده درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس تخمینی درصد واریانس تبیین شده

 ها تیجمعبین  2 194/49 191/29 120/3 %1 

 ها تیجمعدرون  93 944/155 310/9 310/9 %92 

 جمع 94 14/935 3 911/9 %133 

 

 SCoT های داده بر اساس (AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

 جمعیتی نیتنوع بدرصد از تغییرات کل، مربوط به  1نشان داد که 

قابل  جمعیتیدرصد از تغییرات با تنوع درون  92 که یدرحال است

بررسی  منظور بهدر یک مطالعه  (.3جدول ) باشدتوجیه می

نمونه خارمریم  30در بررسی تنوع ژنتیکی  SCoTپتانسیل نشانگر 

(Silybum marianum L. )از مناطق مختلف خوزستان و ایلام نیز 

ی بین جمعیتبخش ها بیشتر از واریانس ژنتیکی درون جمعیت

جریان محققان پدیده  برخی. (Zamani et al. 2018) دست آمد هب

 (.Sorkheh et al. 2016) دانندمیرا عامل اصلی این تفاوت  ژنی

ها نسبت به بین جمعیتی درون جمعیتبالاتر بودن سهم واریانس 

های ملکولی حاصل از نشانگرهای مختلف مانند  بر اساس داده

CBDP و SCoT  در بسیاری از مطالعات دیگر نیز گزارش شده

 ;Pour-Aboughadareh et al. 2017; Etminan et al, 2016) است

Ahmadi et al. 2019.)  

های حاصل از  داده تجزیهدر میزان فاصله ژنتیکی  دامنه تغییرات

 33/3با متوسط  13/3تا  39/3بین دو مقدار  SCoT هاینشانگر

های  لاینبین ( 13/3)بیشترین میزان فاصله ژنتیکی  .دست آمد هب

برای ( 39/3) کمترین فاصله ژنتیکید و شمشاهده  95و  1 شماره

فاصله دقت در تخمین  یطورکل به. آمد دست به 10و  13 لایندو 

و  یچندشکل، میزان استفاده موردافراد به تعداد نشانگر ژنتیکی 

 .میزان پوشش ژنومی نشانگرها بستگی دارد

های مورد بررسی،  جمعیت در ژنتیکی بررسی میزان تنوعمنظور  به

ثر، مقدار ؤیک جمعیت شامل تعداد الل مهای ژنت شاخص

هتروزیگوسی، شاخص شانون و درصد چند شکلی برای هر 

 در .شده استارائه  5 محاسبه شد که نتایج آن در جدول جمعیت

 ICARDAبا منشاءجمعیت  ،مطالعه مورد یهاتیجمع نیب سهیمقا

بر اساس مقادیر هتروزیگوسی، شاخص شانون و لاین  45 شامل

 متوسط مقدار .تنوع بیشتری برخوردار بود زمؤثر ا تعداد الل

 51/3برابر با  ICARDA های با منشاء لاینبرای ون نشاخص شا

 CIMMYT های با منشاءبود که درمقایسه با این مقدار برای لاین

 40/1 ) همین برتری در مورد تعداد الل مؤثر. بیشتر بود( 39/3)

و ( CIMMYT)در جمعیت  54/1در برابر  ICARDAدر جمعیت 

در  20/3در برابر  ICARDAدر جمعیت 32/3 ) هتروزیگوسی

 .مشاهده شد( CIMMYTجمعیت 

 از استفاده با پلاسمی ژرم یها گونهدرون  بالا ژنتیکی تنوع وجود

 ISSR و RAPD ، SCoT متفاوت مانند مولکولی نشانگرهای

-Pour) است شده نیز گزارش محققان سایر توسط

Aboughadareh et al. 2017; Etminan et al, 2016; Ahmadi et 

al. 2019; Etminan et al. 2017; Thomas and Bebeli 2010  .)

از سه جمعیت بر اساس  مطالعه مورد ژنوتیپ 90بندی  گروه

با استفاده از ضریب جاکارد و  SCoT حاصل از نشانگر های داده

که دندروگرام حاصل صورت گرفت  Neibour-joiningالگوریتم 

با توجه به دندروگرام حاصل . نشان داده شده است 1در شکل 

طور نسبی از یکدیگر تفکیک  ههای مربوط به هر جمعیت ب ژنوتیپ

در این . هایی نیز ملاحظه شد شدند اگرچه در این بین اختلاط

های با  همراه با ژنوتیپ های شاهد عمدتاً بندی، ژنوتیپ دسته

 .بندی شدند گروه ICARDAاء منش

نیز با نتایج تجزیه  (PCoA)تجزیه به مختصات اصلی  نتیجه

در بای پلات . (2شکل) ای مطابقت داشت ای تا اندازه خوشه

ها بر  بندی ژنوتیپ حاصل از تجزیه به مختصات اصلی هم گروه

های با  ها و هم وجود تنوع بیشتر در ژنوتیپ آن ءاساس منشا

 هها که ب که این ژنوتیپ طوری همشهود است ب ICARDAمنشاء 

به رنگ  CIMMYTهای با منشاء  در مقابل ژنوتیپ) رنگ قرمز 

اند از پراکندگی بیشتری در صفحه مختصات  نشان داده شده( آبی

 .برخوردارند
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 SCoT بر اساس نشانگر مطالعه مورد های یتجمعدر  شده  محاسبهتنوع  یها شاخص -5 جدول

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 
 

های با منشاء  ژنوتیپ) Neibour-joiningجاکارد و الگوریتم  فاصله با استفاده از ضریب گندم دوروم ژنوتیپ 90دندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر  -1شکل

ICARDA با منشاء ،CIMMYT اند ترتیب با رنگ قرمز، آبی و سبز نشان داده شده هو شاهدها ب). 

 

 

  شاخص تنوع جمعیت  

 ها یتجمع

 

  شاخص آماری

 N 

 ها للآتعداد کل 
(Na) 

 مؤثر للآتعداد 
(Ne) 

 شاخص شانون
(I) 

 تنوع ژنتیکی نی
(H) 

ICARDA میانگین 
45 

935/1 449/1 519/3 322/3 

 323/3 320/3 353/3 335/3 خطای استاندارد 

CIMMYT میانگین 
31 

032/1 541/1 391/3 203/3 

 322/3 331/3 352/3 311/3 خطای استاندارد 

Check میانگین 
5 

419/1 413/1 554/3 311/3 

 324/3 335/3 343/3 315/3 خطای استاندارد 
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 SCoT های اصلی با استفاده از داده مختصاتبر اساس دو بردار اول حاصل از تجزیه به  دورومهای گندم لاینپراکنش  -2شکل 

 

پوشش  دهندهنشان  یمختصات اصل هب هیتجز جینتاهمچنین 

آغازگرهای مورد استفاده با وجود تعداد اندک  مناسب نسبتاً یژنوم

 بیانگر کارایی مناسب نشانگرهای این نتیجه مجدداًکه  ها بود آن

SCoT های  های مورد مطالعه بر اساس ویژگی در تفکیک نمونه

اغلب مطالعات تنوع ژنتیکی و ساختار  در. باشد ژنتیکی می

کارایی این نشانگرها  SCoTجمعیت با استفاده از نشانگرهای 

 ارزیابی عنوان مثال در به. خوبی مورد اشاره قرار گرفته است هب

دو از گروه  که هر  CBDPو SCoT نشانگرهای  ای مقایسه

بررسی  در  SCoTنشانگرهای نشانگرهای هدفمند ژنی هستند،

 نســبت به Aegilopsف های مختل تنوع ژنتیکی موجود در توده

سیستم های آگاهی بخش شاخص لحاظاز  CBDPنشانگرهای 

 آغازگرهای که شدنشانگری بهتری گزارش شد و مشخص 

SCoT در  اختصـــاصـــی اتقطعتوانند در شناسایی  میخوبی  به

 عمل نمایند CBDPبهتر از نشانگرهای   Aegilopsهای گونه

(Pour-Aboughadareh et al. 2019 .) 

 

 کلی گیری نتیجه

 یکیتنوع ژنتبیانگر  از این تحقیق آمده  دست بهنتایج  یطورکل به

ی اصلاحی مورد مطالعه بود که دارای دو هالاین در بالایی نسبتاً

بودند و در مقایسه این   ICARDAو  CIMMYTمنشاء مختلف 

بر اساس  ICARDAهای متعلق به جمعیت  ژنوتیپ ،دو جمعیت

های  های تنوع برآورد شده و همچنین نتایج تجزیه تمامی شاخص

همچنین این . آماری انجام شده از تنوع بیشتری برخوردار بودند

دارای پتانسیل بالایی  SCoTنشان داد که سیستم نشانگری  یجنتا

بندی افراد بر اساس ساختار  و گروه ژنتیکیدر نشان دادن روابط 

از سوی دیگر با توجه به ماهیت طراحی . باشد ها می ژنومی آن

آغازگرها در این سیستم نشانگری که نواحی فعال ژنوم را هدف 
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در آزمایشات  هااین نشانگر کهانتظار داشت  توان یمگیرد، می

پوشش زیرا د نمفید واقع شو بتوانندنیز یابی  تجزیه ارتباط و نقشه

همین  به و بودهمتمرکز  واجد ژنبر مناطق ها این نشانگرژنومی 

نسبت به  QTLیابی  های کاربردی نظیر نقشهدلیل در برنامه

 Lubberstedt 2003 Andersen) نشانگرهای تصادفی برتری دارند

and.)  
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