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 اين مختلف های گونه و رود می شمار  به گندم وحشی خويشاوندان ترين مهم از يکی آژيلوپس جنس

 ژنتيکی تنوع از آگاهی .دارند آسيا غرب و خاورميانه مناطق در ويژه به وسيعی پراکنش جنس

 گندم نژادی به های برنامه در ها استفاده از آن برای را مفيدی اطلاعات خويشاوندان وحشی گندم

 استفاده با آژيلوپس مختلف گونه سه از اکسشن ۰4 در ژنتيکی تنوع مطالعه اين در .کند می فراهم

 ISSRو  CBDP ،SCoT آغازگرهای .گرفت قرار بررسی مورد متفاوت DNA نشانگر سه از

 چند اطلاعات مقدار شاخص متوسط .نمودند تکثير را شکل چند قطعه 132 و 133 ،134 ترتيب به

 آمد دست به 33/4و  30/4 33/4 ترتيب به ISSRو  CBDP ،SCoT برای آغازگرهای (PIC) شکل

 های داده کلاستر تجزيه .اين نشانگرها بود مناسب و بالا تفکيک قدرت و کارايی دهنده نشان که

 کاملاً بندی گروه که اين کرد بندی طبقه اصلی گروه سه در را مطالعه مورد اکسشن ۰4نشانگرها 

مولکولی  واريانس تجزيه نتيجه .بود مربوطه های گونه اساس بر و ژنتيکی ساختار با منطبق

(AMOVA) های داده اساس بر CBDP ،ISSR  وSCoT ای گونه بين واريانس سهم که داد نشان 

 سه بين در اين، بر علاوه .باشد می کل تنوع ميزان از درصد 02 و درصد 03درصد،  ۰۰ ترتيب به

 نشانگرهای اساسبر  را اختصاصی های آل تعداد بيشترين Ae. triuncialis گونه مطالعه مورد گونه

 گونه اين فرد منحصربه ژنتيکی زمينه و بالا تنوع تواند نمايانگر می موضوع اين که داد نشان مختلف

 که داد نشان مطالعه مورد سه گونه درون را ژنتيکی تنوع از بالايی اين تحقيق سطح نتايج .باشد

. است گندم نژادی به های برنامه در کارگيری به برای ژنتيکی مواد اين بالای پتانسيل از حاکی

 کارآمد و مناسب هايی تکنيک نشانگری سه سيستم هر که نمود مشخص تحقيق های يافته همچنين

که تنوع  SCoTو  CBDPاستفاده از نشانگرهای  باشند، اگرچه يقيناً تنوع ژنتيکی می بررسی برای

نمايند بر نشانگرهای  ص میهای نواحی فعال ژنوم مشخ را بر اساس چندشکلی موجود در توالی

 . تصادفی و نيمه تصادفی ارجحيت دارد
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یکی از این ابزارهای کارآمد و پرکاربرد برای  DNAنشانگرهای 

های گیاهی، جانوری و  مطالعات تنوع ژنتیکی در انواع ژرم پلاسم

نژادی،  در تحقیقات به آیند و شمار می ای به ریزسازواره

های  تهیه شناسنامه ملکولی و همچنین برنامهنگاری و  انگشت

اگرچه . گیرند حفاظت از ذخایر ژنتیکی مورد استفاده قرار می

های پژوهشگر  انتخاب یک نشانگر بر اساس اهداف و اولویت

متفاوت خواهد بود اما هزینه مناسب، سهولت کاربرد، 

بخشی مواردی هستند  تکرارپذیری، قابلیت اعتماد و میزان آگاهی

 .گیرند ه همواره در انتخاب نشانگر مطلوب مدنظر قرار میک

شده، نشانگرهای هدفمند ژنی، با توجه به  بر موارد یاد  علاوه

ایجاد چندشکلی مبتنی بر نواحی فعال و عملکردی ژنوم که 

ها مرتبط باشد از جمله  طور مستقیم با عملکرد ژن تواند به می

تنوع ژنتیکی از اولویت نشانگرهایی هستند که برای مطالعات 

  (.Paliwal et al. 2013) برخوردارند

مبتنی بر واکنش نشانگر نیمه تصادفی  یک ISSRنشانگر 

مکمل با  یک آغازگراز  با استفادهکه ای پلیمراز است  زنجیره

 ریزماهواره قطعاتی از ژنوم که بین دوقطعه متوالی وهای  توالی

عنوان محصول  هرا بمعکوس از یک موتیف مشخص قرار دارند 

از  به آگاهی نیازی ISSRطراحی آغازگرهای . کند نهایی تکثیر می

ها را  نآمحصول محصول حاصل از تکثیر توالی ژنوم ندارد و 

آمید تفکیک  اکریل توان بر روی هر دو نوع ژل آگارز و پلی می

تعداد باندهای تکثیر شده و میزان چندشکلی این آغازگرها . نمود

بیشتر است و  PCRبا بسیاری از نشانگرهای مبتنی بر  در مقایسه

از این رو . الگوهای باندی از تکرارپذیری بالایی برخوردار هستند

های  خصوص در گونه همطالعات تنوع ژنتیکی ب نشانگر در این

 ;Reddy et al. 2002)باشد ‎ گیاهی دارای کاربرد زیادی می

Lalhruaitluanga and Prasad 2009.)  

های مولکولی چندین سیستم  با پیشرفت روش سوی دیگراز 

اند که تحت عنوان نشانگرهای ‌معرفی شدهنشانگری جدید 

یکی از این نشانگرها  CBDP نشانگر. شوند هدفمند ژنی نامیده می

تکثیر قطعات ژنومی حاصل از اتصال پرایمر  باشد که بر اساس می

ی گیاهی، ها پروموتر ژن CAATهای مجاور جعبه  به توالی

 Singh et). چندشکلی مبتنی بر نقاط هدفمند ژنوم ایجاد نمایند

al. 2014 .) در این سیستم نشانگری نیز مانند نشانگرISSR 

شود لیکن تنوع را  قطعات ژنوم با استفاده از یک آغازگر تکثیر می

دلیل  کند و به بیان می  بر اساس نواحی فعال و عملکردی ژنوم

گرهایی با طول مناسب و دمای آنیلینگ بیشتر گیری از آغاز بهره

دهند  تری داشته و تکرارپذیری بالاتری را نشان می تکثیر تخصصی

(Singh et al. 2014 .) 

از سه بخش اصلی تشکیل یافته که  CBDPساختار آغازگرهای 

عنوان هسته اصلی و ثابت تمامی  به CCAATتوالی : عبارتند از

پیش ) 5′نوکلئوتیدی که در انتهای  11تا  11آغازگرها؛ یک توالی 

گیرد؛ و دو تا سه  قرار می( CCAATاز توالی حفاظت شده 

آغازگر که عامل ایجاد تفاوت در  3′نوکلئوتید انتخابی در انتهای 

با استفاده . باشد الگوهای باندی حاصل از آغازگرهای مختلف می

ا ت 251قطعاتی از ژنوم با طول تقریبی  CBDPاز آغازگرهای 

را  PCRنوکلئوتید قابل تکثیر خواهند بود و محصول  0311

 (.Singh et al. 2014)های آگارز تفکیک نمود  توان بر روی ژل می

نیز منجر به معرفی یک  Collard and Mackill (2009) مطالعات

سیستم نشانگری هدفمند ژنی مبتنی بر نواحی کوتاه حفاظت شده 

آغازگرهای . نامیدند SCoTرا  شد که آن ATGاطراف کدون 

SCoT های توافقی مجاور کدون آغاز نیز بر اساس توالی (ATG )

نوکلئوتید  11این آغازگرها نیز با طولی برابر . اند طراحی شده

اند و حداقل در یک  مبتنی بر یک توالی حفاظت شده طراحی شده

به لحاظ . باشند با یکدیگر متفاوت می 3′نوکلئوتید در انتهای 

که ناحیه اتصال آغازگر یک ناحیه حفاظت شده کوتاه در  این

های گیاهان است این نشانگر قابلیت  اطراف کدون آغاز در ژن

. باشد های گیاهی را دارا می ای از گونه کاربرد در طیف گسترده

الگوهای باندی حاصل از این آغازگرها نیز از تکرارپذیری بالا و 

ای گیاهی برخوردار است ه میزان چندشکلی مناسبی در جمعیت

(Collard and Mackill 2009 .) 

است که  هایی دارای گونه (.Aegilops sp) جنس آژیلوپس

این . دهند می تشکیل را گندم زراعی وحشی خویشاوندان مهمترین

خویشاوندان وحشی گیاهان زراعی  ها همانند بسیاری از گونه

زیستی و  های های مفیدی برای تحمل به انواع تنش حاوی ژن

تواند  ژرم پلاسمی می منابع این کارگیری غیرزیستی هستند که به

  مقدمه
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-Pour) نژادی گندم بسیار ارزشمند باشد به های برنامه

Aboghaddareh et al. 2018a).  

Ae. cylindrica است که  های آژیلوپس ترین گونه یکی از مهم

ژنومی این گونه از نظر . باشد دارای پراکنش جغرافیایی وسیعی می

 .Ae را از گونه Cاست که ژنوم  DCیک گونه تتراپلویید با ژنوم 

coudata  و ژنومD  را از گونهAe. tauschii دریافت نموده است .

Ae. triuncialis  نیز یک گونه آلوتتراپلوئید با فرمول ژنومیUC  و

های  می باشد و در بین انواع گونه( x0=n2=21)عدد کروموزومی 

بیشترین میزان پراکندگی و سازگاری را در طیف آژیلوپس 

بر اساس نقشه پراکنش . های رشد داراست ای از محیط گسترده

های از جنوب  این گونه، نواحی شمال غرب، غرب و قسمت

های از جنوب و  غرب، حاشیه ساحلی دریای خزر، و بخش

ترین نواحی پراکنش این گونه در  عنوان عمده جنوب شرقی به

 (.Kilian et al. 2011) روند شمار می ایران به

ای  های آژیلوپس گونه نیز مانند سایر گونه Ae. crassaگونه 

یکساله است که با توجه به سازگاری بالا نسبت به شرایط محیطی 

عنوان منبعی از  باشد و به های نسبتاً وسیعی می دارای رویشگاه

این . باشد نژادگران می های تحمل به خشکی مورد توجه به ژن

تواند دارای ساختار ژنومی تتراپلوئید  گونه از نظر سطح ژنومی می

DM  و یا هگزاپلوئیدDDM باشد. 

اکسشن مختلف از  01تنوع ژنتیکی در  پژوهش حاضردر 

 .Ae. triuncialis،Aeهای ایران متعلق به سه گونه  آژیلوپس

cylindrical و Ae. crassa  با استفاده از سه نشانگرSCoT، 

CBDP  وISSR هدف از این . مورد بررسی قرار گرفته است

مورد  ینشانگرهای مولکول نسبیکارایی بررسی، ارزیابی و مقایسه 

های گیاهی  در ژرم پلاسم میزان تنوع ژنتیکی تعییندر  اشاره

 های مختلف از یکدیگر و ها در تفکیک گونه قابلیت آن و مختلف

نشانگرهای هدفمند ژنی با  نتایج حاصل ازه همچنین مقایس

  . باشد می ISSRنشانگرهای تصادفی مانند 

 

اکسشن  01شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

 21آوری شده از نواحی مختلف ایران شامل  آژیلوپس جمع

 .Ae. triuncialis ،Aeاکسشن مختلف از هریک از سه گونه 

cylindrica  وAe. crassa  بذرها و کشت پس از  .(1جدول)بود

ژنومی از بافت مزوفیل  DNAها، استخراج  رشد کافی گیاهچه

 CTAB (Doyle and Doyleبرگ تک گیاه با استفاده از روش 

ژنومی با استفاده از الکتروفورز  DNAو کیفیت  انجام شد( 1987

 . درصد مورد بررسی قرار گرفت1/1ل آگارز ژ

آغازگر مختلف  05در مجموع از  جهت تکثیر قطعات ژنومی

استفاده شد که اطلاعات مربوط به آغازگرهای مورد استفاده در 

حجم نهایی  PCRهای  در تمام واکنش. ارائه شده است 2جدول 

 2،  ژنومی DNAمیکرولیتر  2میکرولیتر شامل  21مخلوط واکنش 

( 2X) میکرولیتر 11و  دیونیزهمیکرولیتر آب  0،  آغازگرمیکرولیتر 

PCR master Mix سازی دمای اتصال آغازگرها  جهت بهینه. بود

های تکثیر در دستگاه  د و واکنششاز روش گرادیانت استفاده 

 .انجام شد T-100مدل  Bioradترموسایکلر 

اولیه در  سازی رشتهسیک مرحله وابرنامه دمایی هر واکنش شامل 

حرارتی  چرخه 05دقیقه و  5گراد به مدت  درجه سانتی 20دمای 

 درجه 20دمای ثانیه در  05سازی به مدت  رشتهسشامل وا

بسته به نوع ) ثانیه 01تا  05آغازگر به مدت  گراد، اتصال سانتی

( پلیمریزاسیون)در دمای بهینه شده، توسعه آغازگر ( نشانگرها

و بسط نهایی به  گراد درجه سانتی 22ثانیه در دمای  21مدت  به

 .گراد بود درجه سانتی 22دقیقه در دمای  2مدت 

 الکتروفورز با استفاده از روش PCR قطعات تکثیر شده در واکنش

 وسیله هحاصل ب هایو ژل  تفکیک درصد 5/1 آگارز ژل روی بر

Safeview سپس تصویر الگوهای باندی، در . دشآمیزی  رنگ

صورت  تیازدهی باندها بهثبت و ام Gel documentationدستگاه 

انجام ( ترتیب برای عدم وجود باند و وجود باند به)صفر و یک 

های مورد بررسی با استفاده  برآورد فاصله ژنتیکی بین نمونه .شد

ها،  بندی نمونه منظور گروه از ضریب فاصله جاکارد انجام شد و به

انجام و  Neighbor joining (NJ) ای به روش تجزیه خوشه

افزارهای  نرم برای این منظور. دشدندروگرام های مربوطه رسم 

DARwin ver. 6 (Perrier et al. 2003 ) وMEGA ver. 5.1 

(Tamura et al. 2011 )منظور تجزیه  به. مورد استفاده قرار گرفت

 یمولکول انسیوار هیتجزها،  و تحلیل تنوع درون و بین جمعیت

(AMOVA )درصد  ی شاملکیژنت یپارامترهاد و همچنین برآور

  ها واد و روشم
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 هتروزیگوسی، (I)، شاخص شانون (PPL)چندشکل  های لوکوس

(He)مشاهده شده  های ، تعداد آلل(Na) مؤثر  های تعداد آلل و

(Ne) افزار‌م‌با استفاده از نر GenAlEx- ver 6.5 (Peakall and 

Smouse 2006 )انجام شد . 

 

اکسشن مورد بررسی  01قطعات ژنومی در  نتایج حاصل از تکثیر

. ارائه شده است 1از سه گونه مختلف آژیلوپس در جدول 

شود تعداد کل باندهای  گونه که در این جدول ملاحظه می همان

نسبت  ISSRتکثیر شده و تعداد باندهای چند شکل در نشانگر 

به دو نشانگر هدفمند ژنی بیشتر است که این موضوع با توجه به 

در  قابل انتظار است و معمولاً ISSRهیت و طبیعت آغازگرهای ما

 سایر تحقیقات دیگر نیز مشابه این نتایج گزارش شده است

(Heidari et al. 2017; Khodaee et al. 2021; Nouri et al. 

برای نشانگرهای مختلف  MIو  PICهای  مقادیر شاخص(. 2021

برای نشانگر  SCoT، 32/1برای نشانگر  30/1) در دامنه محدودی

CBDP  برای نشانگر  32/1وISSR ) با هم متفاوت است و

خوبی برای تفکیک  همه نشانگرها از کارایی نسبتاً تقریباً

بیشتر بودن نسبی . های مورد مطالعه برخوردار هستند ژنوتیپ

توان به تعداد بیشتر  را نیز می ISSRدر نشانگر  MIشاخص 

نشانگر با توجه به ماهیت ذاتی آن باندهای چندشکل در این 

های آگاهی  طور کلی بر اساس میزان شاخص هبنابراین ب. نسبت داد

نظر گرفتن تعداد برابر آغازگرهای مورد استفاده  بخش و با در

توان میزان چندشکلی  های نشانگری، می برای هریک از سیستم

. ودآشکار شده توسط هر سه نشانگر را در حد مطلوبی ارزیابی نم

در انتخاب  CBDPو  SCoTویژگی آغازگرهای یکن با توجه به ل

 ،هدفمند ژنى هایعنوان نشانگر به نقاط فعال ژنوم برای تکثیر

ها در مقایسه با شانگرهای نیمه تصادفی استفاده از این نشانگر

ISSR شود ترجیح داده مى. 

 SCoTو  ISSR ،CDDPدر مقایسه کارایی سه سیستم نشانگری 

قابلیت بالایی در تمایز  SCoTده است که نشانگرهای گزارش ش

بندی ارقام مختلف دارا هستند و با توجه به کم  ژنتیکی و گروه

در ( PIC)بودن تعداد قطعات تکثیری میزان اطلاعات چندشکلی 

و  ISSRبه مراتب بیشتر از نشانگرهای  SCoTنشانگرهای 

CDDP مطالعه این طور کلی نتایج حاصل از  به. دست آمد هب

توانند در ترکیب با  می SCoT محققان نشان داد که نشانگرهای

های ژنتیکی و  خوبی در تجزیه به ISSRسایر نشانگرها مانند 

(. Hamidi et al. 2014)کار گرفته شوند  بررسی روابط صفات به

در بررسی تنوع  IRAPو  SCoTدر مقایسه کارایی نشانگرهای 

ی مشخص شد که نشانگرهای اکسشن پسته وحش 51ژنتیکی 

SCoT  نسبت به ( 01/1)میزان اطلاعات چندشکلی بیشتری

کنند که این نتیجه نشان  فراهم میIRAP (32/1 )نشانگرهای 

توانایی  IRAPنسبت به  SCoTدهنده این است که نشانگرهای 

های مورد مطالعه  مورفیسم موجود در جمعیت بالایی در ارائه پلی

ی کارای در تحقیقی دیگر همچنین(. Sorkheh 2016) دارند

و   SCoT ،ISSRنشانگری در برابر سه سیستم CBDP نشانگرهای

RAPD در  مورد بررسی قرار گرفت که نتایج آن نشان داد که

دارا بودن بیشترین  دلیل به CBDP نشانگرهای، تعیین تنوع ژنتیکی

تمایز آغازگرها نسبت به سه  مقادیر اطلاعات چندشکلی و قدرت

تعیین ساختار جمعیت و  خوبی قادر سیستم نشانگری دیگر به

  (.Tiwari et al. 2016)باشد  میهای ارزیابی شده  بندی توده گروه

 

بخش  آگاهی های همراه شاخص اکسشن آژیلوپس از سه گونه مختلف به 01توالی آغازگرهای مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی  -1جدول 

 ها برآورد شده برای آن

Primer Sequence TB PB PP% PIC MI 

SCoT-1 CAACAATGGCTACCACCC 
11 2 21 30/1 2/3 

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCG 
2 2 21 30/1 5/2 

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACGA 
2 1 12 30/1 2/2 

SCoT-4 CAACAATGGCTACCACGC 
11 2 12 20/1 3/2 

SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGG 
11 1 23 01/1 2/3 

SCoT-6 ACGACATGGCGACCAACG 
12 2 25 30/1 2/3 

  نتایج و بحث

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

22
 ]

 

                             4 / 13

https://mg.genetics.ir/article-1-1764-fa.html


 علیرضا اطمینان و همکاران  ...بررسی تنوع ژنتيکی در سه گونه مختلف آژيلوپس با

 

 1041پاییز / 3شماره / هفدهمدوره / ژنتیک نوین 323

 

SCoT-7 ACGACATGGCGACCATCG 
12 11 13 00/1 0/0 

SCoT-8 ACGACATGGCGACCACGC 
12 12 111 33/1 0 

SCoT-9 ACGACATGGCGACCGCGA 
2 2 111 32/1 3/3 

SCoT-10 CCATGGCTACCACCGGCC 
10 12 10 30/1 3/0 

SCoT-11 CATGGCTACCACCGGCCC 
12 11 22 31/1 3/3 

SCoT-12 ACCATGGCTACCACCGCG 
10 11 21 22/1 2/2 

SCoT-13 GCAACAATGGCTACCACC 
11 2 21 22/1 2 

SCoT-14 AACCATGGCTACCACCGC 
11 2 00 32/1 0/2 

SCoT-15 CACCATGGCTACCACCAT 
1 2 11 32/1 0/2 

 12/1 1/3 30/1 2 2/11 میانگین

ISSR-1 DBDACACACACACACACA 10 12 10 01/1 1/0 

ISSR-2 GACAGACAGACAGACA 12 11 22 30/1 0 

ISSR-3 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 15 12 11 31/1 0/0 

ISSR-4 ACACACACACACACACC 12 11 13 01/1 1/0 

ISSR-5 GAGAGAGAGAGAGAGARC 12 2 25 32/1 5/3 

ISSR-6 CTCTCTCTCTCTCTCTG 15 11 02 01/1 1/0 

ISSR-7 CACACACACACACACAG 10 12 10 32/1 0/0 

ISSR-8 ACACACACACACACACYA 11 1 23 02/1 1/3 

ISSR-9 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 12 11 13 01/1 1/0 

ISSR-10 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 11 11 111 32/1 2/3 

ISSR-11 AGAGAGAGAGAGAGAGT 12 11 13 02/1 2/0 

ISSR-12 ACACACACACACACACYG 10 1 52 32/1 1/3 

ISSR-13 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 11 2 00 01/1 2/2 

ISSR-14 CACACACACACACACARG 15 12 11 30/1 1/0 

ISSR-15 TGTGTGTGTGTGTGTGRC 15 11 23 01/1 0/0 

 21/1 2/3 32/1 1/11 2/12 میانگین

CBDP-1 TGAGCACGATCCAAT AGC 
10 11 21 22/1 2/2 

CBDP-2 TGAGCACGATCCAATAAT 
11 2 21 30/1 5/2 

CBDP-3 TGAGCACGATCCAAT ACC 
1 1 111 30/1 2/2 

CBDP-4 TGAGCACGATCCAAT AAG 
11 2 21 05/1 1/0 

CBDP-5 TGAGCACGATCCAAT CTA 
12 11 22 22/1 2/3 

CBDP-6 TGAGCACGATCCAAT CAG 
11 1 11 00/1 5/3 

CBDP-7 TGAGCACGATCCAAT CGA 
1 2 11 35/1 5/2 

CBDP-8 TGAGCACGATCCAAT CGG 
11 11 111 31/1 1/3 

CBDP-9 TGAGCACGATCCAAT GAT 
12 11 22 32/1 1/0 

CBDP-10 TGAGCACGATCCAAT GTT 
1 2 11 02/1 3/3 

CBDP-11 TGAGCACGATCCAAT TGC 
2 2 111 00/1 0 

CBDP-12 TGAGCACGATCCAATATA 
2 5 21 01/1 1/2 

CBDP-13 TGAGCACGATCCAATGAG 
2 1 12 32/1 0/2 

CBDP-14 TGAGCACGATCCAATGCG 
1 1 111 31/1 3 

CBDP-15 TGAGCACGATCCAATTGA 
12 12 111 35/1 2/0 

 11/1 2/3 32/1 2/1 1/2 میانگین
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های مورد مطالعه با استفاده از روش  بندی اکسشن با توجه به گروه

بر اساس   neighbour-joining(NJ) کلاستر با الگوریتمتجزیه 

های مورد بررسی در سه گروه  کلیه ژنوتیپ CBDPهای  داده

های مربوط  بندی اکسشن بندی شدند که در این دسته اصلی دسته

های مورد بررسی با یکدیگر در یک گروه  به هریک از گونه

در  (.1شکل) جداگانه و بدون هیچ اختلاطی قرار گرفتند

نیز تمامی  ISSRهای  ها بر اساس داده بندی ژنوتیپ گروه

به تفکیک گونه در سه کلاستر مشخص  های مورد مطالعه ژنوتیپ

در دندروگرام حاصل از تجزیه  (.2شکل) بندی شدند دسته

-neighbour(NJ) با استفاده از الگوریتم SCoTهای  کلاستر داده

joining  بندی شدند چهار گروه دستههای مورد مطالعه در  اکسشن 

 گروه که شد لیتشک رشاخهیز دو از خود اول ترکلاس (.3شکل)

 2بود و  Ae. cylindricaهای گونه  تمامی اکسشن شامل اول

گروه دوم این کلاستر را تشکیل   Ae. crassaگونه اکسشن از

 .Aeگونه اکسشن باقیمانده از 11 از متشکل دوم ترکلاس. دادند

crassa  گونه های ، اکسشنگرید عبارت به .بودAe. crassa  در 

ها همراه با  بخشی از آن و گرفتند یجا 3 و 2 های گروه

کلاستر بعدی  در. بندی شدند گروه Ae. cylindricaهای  اکسشن

گروه بعدی را  Ae. triuncialisهای گونه  ننیز تمامی اکسش

های مختلف مورد  بندی نشان داد که گونه این گروه. تشکیل دادند

بررسی از فاصله ژنتیکی قابل توجه برخوردار بوده و آغازگرهای 

SCoT ،CBDP  وISSR مورفیسم حاصل از تکثیر  بر اساس پلی

ها از یکدیگر  ها را بر اساس زمینه ژنتیکی آن نواحی ژنومی، نمونه

 هیتجز از حاصل های دندروگرام سهیمقا با .اند تفکیک نموده

 مشخص CBDPو  SCoT، ISSRی ها داده اساس بر ترکلاس

های  گونه ها داده نیا از دسته سه هر اساس بر اگرچه که شود یم

اما مواردی از  اند شده کیتفک گریکدی از یخوب به مورد بررسی

ها و تخمین فواصل ژنتیکی  بندی اکسشن عدم مطابقت در دسته

 نیب تطابق عدماین . شود بین سه آزمایش فوق دیده می

 توان را می نشانگرهای مختلف یها داده از حاصل یها دندروگرام

 ییشناسا در ینشانگر های ستمیس نیا متفاوت عتیطب به

 یژنوم پوشش در ها‌آن اختلاف وژنوم  سطح در یچندشکل

 (.Souframanien and Gopalakrishna 2004) نسبت داد

گروهی و منظور تعیین سهم واریانس های درون گروهی و بین  به

ها به دو بخش درون و بین  تفکیک واریانس مولکولی بین اکسشن

، SCoTهای  جمعیتی تجزیه واریانس مولکولی بر اساس داده

CBDP  وISSR ها  نتایج این تجزیه. صورت جداگانه انجام شد هب

درصد از واریانس کل  CBDP 00نشان داد که بر اساس داده های 

درصد مربوط به جزء درون  30مربوط به جزء بین گروهی و 

نشان  ISSRهای  تجزیه واریانس مولکولی داده. باشد گروهی می

درصد از واریانس کل مربوط به جزء بین گروهی بوده  05داد که 

ها تبیین  درصد از تنوع کل توسط تنوع درون جمعیت 55و 

 .شود می

 51) نیز سهم واریانس درون گروهی SCoTهای  دهبر اساس دا

و شکل  2جدول )بود ( درصد 02) بیشتر از بین گروهی( درصد

یک دلیل احتمالی برای بیشتر بودن سهم درون گروهی (. 0

در . ی استدر نتیجه جریان ژن ژنتیکیهمپوشانی واریانس، 

 های گونه های مختلف از جمعیت مطالعات قبلی در بررسی

ازدیگر نشانگرهای هدفمند ژنی  استفاده با نس آژیلوپسمختلف ج

درون  ژنتیکی از تنوع بالایی سطح  SCoTنشانگرهای نظیر

 ;Pour-Aboughadareh et al. 2017) جمعیتی گزارش شده است

Pour-Aboughadareh et al. 2018b.) 

 

 
و  NJدست آمده از تجزیه کلاستر بر اساس روش  هدندروگرام ب -1شکل 

اکسشن آژیلوپس مربوط به سه گونه مختلف با  01ماتریس فاصله جاکارد در 

 CBDPهای  استفاده از داده
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و  NJدست آمده از تجزیه کلاستر بر اساس روش  هدندروگرام ب -2شکل 

اکسشن آژیلوپس مربوط به سه گونه مختلف با  01ماتریس فاصله جاکارد در 

 ISSRهای  استفاده از داده

 

 
و  NJدست آمده از تجزیه کلاستر بر اساس روش  هدندروگرام ب -3شکل 

اکسشن آژیلوپس مربوط به سه گونه مختلف با  01ماتریس فاصله جاکارد در 

 SCoTهای  استفاده از داده

منظور تجزیه تنوع ژنتیکی و ساختار  ای که به همچنین در مطالعه

با ( .Triticum turgidum L) های گندم دوروم جمعیت ژنوتیپ

در  DArTseqتولید شده از  SilicoDArTاستفاده از نشانگرهای 

( درصد 20)واریانس  راتییتغ سطح کل ژنوم انجام شد بیشتر

که  یمشاهده شد، درحال ها تیجمع وندردر  ها پیژنوت میان

 Ebrahimi et) بود (درصد 20)نسبتاً کم  ها تیجمع نیاختلاف ب

al. 2021.)  تواند مؤید این  ای می بین گونهبیشتر بودن واریانس

رین میزان تدارای بیشمختلف مورد بررسی ی اه جمعیت باشد که

که جریان ژنی درون هر یک از  طوری به از یکدیگر بوده رقتف

در مقابل، بالا بودن میزان . خود قرار دارد در کمترین میزان اه آن

تنوع درون جمعیتی نسبت به بین جمعیتی بیانگر وجود سطح 

باشد  الایی از تنوع و اختلاف ژنتیکی افراد درون یک جمعیت میب

های  های و یا ژن تواند در یافتن آلل که به نوبه خود این تنوع می

ثر ؤهای جدید م ها در تولید لاین کارگیری از آن‌هگوناگون و ب

تر میزان تنوع درون جمعیتی و آنالیز  منظور بررسی دقیق به .باشد

های مورد بررسی،  ژنتیکی جمعیتتکمیلی خصوصیات 

ثر، مقدار ؤهای ژنتیک جمعیت شامل تعداد الل م شاخص

هتروزیگوسی، شاخص شانون و درصد چند شکلی برای هر 

محاسبه شد  SCoTو  CBDP ،ISSRهای  جمعیت به تفکیک داده

 .ارائه شده است 3 که نتایج آن در جدول

 

 

 

 
 های آژیلوپس مورد مطالعه در جمعیت (AMOVA) های مولکولی نتایج واریانس داده -2 جدول

 
Source df SS MS Est. Var. % 

CBDP 

 00 52/1 2/12 0/20 2 بین گروهی

 30 31/1 31/1 0/12 52 درون گروهی

 111 21/1  02 52 واریانس کل

ISSR 

 05 1/10 1/301 2/013 2 بین گروهی

 55 0/12 0/12 1110 52 درون گروهی

 111 5/35  2/1212 52 واریانس کل

SCoT 

 02 5/11 5/200 1/023 2 بین گروهی

 51 1/15 1/15 5/213 52 درون گروهی

 111 3/22  0/1320 52 واریانس کل
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 SCoTو  CBDP ،ISSRهای  سه گونه مختلف بر اساس دادهاکسشن آژیلوپس از  01نمایش گرافیکی توزیع درصد واریانس مولکولی در مطالعه تنوع ژنتیکی  -0 شکل

 

های برآورد شده بین سه گونه آژیلوپس بر اساس  مقایسه شاخص

های  های تعداد آلل نشان داد از نظر شاخص CBDPداده های 

( He)و تنوع ژنی نی ( I)شاخص اطلاعات شانون  ،(Ne)ثر ؤم

با این . های مورد بررسی وجود ندارد گونه تفاوت محسوسی بین

در مقایسه با دو گونه دیگر دارای  Ae. triuncialisحال، گونه 

با وجود عدم تفاوت  ISSRهای  بر اساس داده. مقادیر بیشتری بود

های یاد شده، در  ها از نظر مقادیر شاخص محسوسی بین جمعیت

های دیگر دارای  نسبت به گونه Ae. cylindricalهمه موارد گونه 

بررسی این . های تنوع جمعیت بود مقادیر بیشتری از شاخص

نیز بیانگر عدم وجود  SCoTهای  ها بر اساس داده شاخص

های مورد  اختلاف محسوسی بین میزان تنوع درون جمعیت

کلی نتایج آنالیزهای مختلف تنوع ژنتیکی   طور هب. مطالعه بود

مورد بررسی مشخص نمود که بالایی را در مجموعه مواد ژنتیکی 

ویژه که  هب. نژادی بسیار کاربردی باشد های به تواند در برنامه می

 ژهیو متنوع و به یآب و هوا شرایط شده در یاهل یها پیژنوت

توانند  یم و دارند یغن یبا تنوع آلل های بومی، زمینه ژنتیکی توده

 Talebi)قرار گیرند استفاده اصلاحی مورد مختلف  یها در برنامه

et al. 2018; Zhang et al. 2017 .)اطلاعات در مورد نیبنابرا ،

Among Pops 
66% 

Within Pops 
34% 

CBDP 

Among Pops 
45% 

Within Pops 
55% 

ISSR 

Among Pops 
42% 

Within Pops 
58% 

SCoT 
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گران  اصلاحتواند به  یم گیاهان زراعی یکیسطح تنوع در منابع ژنت

بالا و  یعملکرد لیبا پتانس یدیکمک کند تا ارقام جد نبات

اهمیت  (.Govindaraj et al. 2015) نمایند دیمطلوب تول یها آلل

 یکیکاهش تنوع ژنتشود که بدانیم  آشکارتر می این موضوع زمانی

 یاهل ریتحت تأث زراعی از محصولات یاریدر گندم، مانند بس

قرار  های اصلاحی پسامندلی انجام فعالیت نیو همچن یساز

 Morgante and Salamini 2003; Novoselovic et) گرفته است

al. 2016 )یکیژنت یریپذ بیمنجر به آس یکیتنوع ژنت یکنواختی 

 زیستیریو غ یستیمختلف ز یها در برابر تنش اهانیگ یها گونه

 (. Van de Wouw et al. 2010; Nielsen et al. 2014)شود  یم

های مورد مطالعه به تفکیک  الگوی توزیع باندها در جمعیت

نشان داده شده  5در شکل  SCoTو  CBDP ،ISSR نشانگرهای

نیز فراوانی باندهای مختلف را به تفکیک  0جدول . است

های نشانگرهای مورد استفاده نشان  ها و بر اساس داده جمعیت

 . دهد می

 

 
 های نشانگرهای مختلف آژیلوپس به تفکیک دادههای مورد مطالعه ‌های تنوع محاسبه شده در جمعیت میانگین و خطای استاندارد شاخص -3جدول 

 اندازه جمعیت نشانگر

 جمعیت
 شاخص های تنوع 

 
Na Ne I He 

        

CBDP 

Ae. crassa 21 
Mean 0/1 25/1 20/1 10/1 

SE 12/1 12/1 12/1 11/1 

Ae. cylindrica 21 
Mean 5/1 35/1 33/1 22/1 

SE 12/1 13/1 12/1 11/1 

Ae. triuncialis 21 
Mean 5/1 01/1 31/1 25/1 

SE 12/1 13/1 12/1 11/1 

 

ISSR 

Ae. crassa 21 
Mean 0/1 31/1 22/1 11/1 

SE 12/1 12/1 12/1 11/1 

Ae. cylindrica 21 
Mean 2/1 51/1 01/1 22/1 

SE 10/1 13/1 12/1 11/1 

Ae. triuncialis 21 
Mean 2/1 01/1 32/1 20/1 

SE 15/1 12/1 12/1 11/1 

 

SCoT 

Ae. crassa 21 
Mean 3/1 21/1 23/1 15/1 

SE 11/1 12/1 12/1 11/1 

Ae. cylindrica 21 
Mean 0/1 31/1 32/1 21/1 

SE 10/1 12/1 12/1 11/1 

Ae. triuncialis 21 
Mean 5/1 31/1 30/1 22/1 

SE 12/1 13/1 12/1 11/1 
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و  CBDP ،ISSRهای  اکسشن آژیلوپس از سه گونه مختلف بر اساس داده 01های مورد بررسی در مطالعه تنوع ژنتیکی  الگوی توزیع باندها در جمعیت - 5شکل 

SCoT 
 

 5و همچنین شکل  0طور که از اطلاعات مندرج در جدول  همان

 CBDP ،ISSR های دادهشود بر اساس هر سه سری  مشخص می

با اختلاف قابل  Ae. triuncialisجمعیت مربوط به گونه  SCoTو 

های اختصاصی بیشتری در مقایسه با  للآتوجهی واجد 

که در بررسی  با توجه به این. باشد های دو گونه دیگر می جمعیت

های  های تعداد آلل سطح تنوع درون جمعیتی با استفاده از شاخص

( He)و تنوع ژنی نی ( I)ص اطلاعات شانون شاخ ،(Ne)ثر ؤم

های مورد بررسی ملاحظه نشد، تعداد  تفاوت محسوسی بین گونه

تواند یکی از دلایل  های اختصاصی بیشتر در این جمعیت می للآ

 . توجیه کننده تنوع درون جمعیتی بیشتر در این جمعیت باشد
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های  اکسشن آژیلوپس از سه گونه مختلف بر اساس داده 01های مورد بررسی در مطالعه تنوع ژنتیکی   فراوانی انواع باندهای تکثیر شده در جمعیت -0جدول 

CBDP ،ISSR  وSCoT 

 CBDP   ISSR  SCoT 

 

 

A
e. cra

ssa
 A
e. cylin

d
rica

 

A
e. triu

n
cia

lis
 

 

A
e. cra

ssa
 A
e. cylin

d
rica

 

A
e. triu

n
cia

lis
 

 

A
e. cra

ssa
 A
e. cylin

d
rica

 

A
e. triu

n
cia

lis
 

 110 112 11  131 121 112  112 112 22 تعداد باند

تعداد باند با فراوانی بیشتر 

 درصد 5از 

22 112 112  112 121 131  11 112 110 

 11 5 2  2 3 2  10 3 1 تعداد باندهای اختصاصی

تعداد باند با فراوانی کمتر 

 درصد 25از از 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

تعداد باند با فراوانی کمتر 

 درصد 51از 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

 

 ضمن اینکه فراوانی باندهای اختصاصی در یک جمعیت نشان

فرد آن جمعیت تلقی  هدهنده زمینه ژنتیکی خاص و منحصرب 

در  CBDPو  SCoTکارایی نشانگرهای هدفمند ژنی . شود می

 عنوان مثال هب. تحقیقات دیگری نیز مورد اشاره قرار گرفته است

(2019) Pour-Aboughadareh et al. ژنتیکی موجود در  تنوع

سیستم  را با استفاده از دوآژیلوپس ایران  مختلف های گونه

از تنوع  بالاییسطح مطالعه نمودند و  CBDP و  SCoTنشانگری

 .گزارش کردندمختلف  های درون گونه را ژنتیکی

خوبی قادر ‌به CBDP نشانگرهاییج این بررسی نشان داد که انت

های مختلف و نشان دادن رابطه فیلوژیکی بین  بندی گونه به گروه

 . باشند ها می گونه

(2017 )Heydari et al. نیز در بررسی کارایی سه نشانگرISSR ،

SCoT  وCBDP  در آنالیز تنوع در ژرم پلاسم گندم دوروم

طور  هگزارش نمودند که هر سه سیستم نشانگری مورد استفاده ب

ای و  بندی با هر دو روش تجزیه خوشه مناسبی از طریق دسته

های گندم دوروم را از همدیگر  تجزیه به مختصات اصلی، ژنوتیپ

 در ها ژنوتیپ توجه قابل فواصل و بندی متمایز گروه. تمیز دادند

 های مولکولی قابل توجه در ژنوتیپ تنوع بیانگر مختلف، های گروه

 آمیز‌همچنین کاربرد موفقیت .بود بررسی مورد گندم دوروم

در ارزیابی ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی در  CBDPنشانگرهای 

و خویشاوندان ( Etminan et al. 2018) پلاسم گندم دوروم  ژرم

کارایی  .گزارش شده است( Etminan et al. 2019) وحشی گندم

های  در بررسی تنوع ژنتیکی در گونه SCoTخوب نشانگرهای 

مجموعه دیگر خویشاوند وحشی گندم یعنی جنس تریتیکوم  زیر

 (.Gholamian et al. 2019) نیز گزارش شده است

 

 گیری کلی نتیجه

در  نژادگران به ینگران نیتر‌هنوز هم مهم ضعیف یکیژنت هیپا

با  یکیژنت یریپذ بیو کاهش آس یکیژنت یکنواختی نیا مواجه با

به  یالملل نیو ب یمل یها متنوع از ژرم پلاسم یها پیژنوت معرفی

از این رو (. Novoselovic et al. 2016)باشد  می اصلاحیمواد 

سزایی  هتواند نقش ب غربال و شناسایی مواد ژنتیکی حائز تنوع می

ادی داشته باشد و این نکته اهمیت ژن های به برنامهدر موفقیت 

 .سازد تر می انجام مطالعات تنوع ژنتیکی را روشن

، ISSRعنوان یک نتیجه کلی در مقایسه سه سیستم نشانگری  هب

SCoT  وCBDP از آنجا که با توجه به جدیدتر بودن سیستم ،

و  ISSRدر مقایسه با  CBDPخصوص هو ب SCoTنشانگرهای 

 صورت گرفته مطالعات، PCRسایر نشانگرهای مرسوم مبتنی بر 

گیاهی و  های در ارتباط با ارزیابى تنوع ژنتیکى در ژرم پلاسم

 CBDPتوسط نشانگر های زراعی و وحشی گندم ازجمله گونه

یکن با توجه به باشد، ل های نشانگری می سیستم کمتر از سایر انواع

استفاده  ،ک نشانگر هدفمند ژنىعنوان ی به  CBDP ماهیت نشانگر
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 ISSRدر مقایسه با سایر نشانگرهای تصادفی مانند  از این نشانگر

نشان داد که بر اساس نتایج این پژوهش . شود ترجیح داده مى

های برآورد شده برای مقایسه بین این سه سیستم  شاخص

بندى افراد طبق  در گروه ضمن کارآمدی CBDP نشانگرنشانگری، 

های تاکسونومیک نشانگر  و ویژگیها  ژنومى آنساختار 

یابی و انتخاب به کمک نشانگر  تری برای مطالعات نقشه مطمئن

آشکار کردن تنوع در  CBDPمزیت نسبی دیگر نشانگر . است

توان از این برتری در  نواحی فعال و عملکردی ژنوم است که می

 .گرفتیابی بهره  های گزینش به کمک نشانگر و نقشه برنامه
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