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Abstract 

 Objective 

The main goals of this study were investigation of genetic diversity in 103 Aegilops 

accessions and comparison of the efficiency of start codon targeted (SCoT) and CAAT 

box-derived polymorphism (CBDP) markers. 

 

  Materials and methods 

In this study, the genetic diversity in 103 Aegilops accessions belonging to seven species 

including seven samples of Ae. caudata, 14 samples of Ae. crassa, 19 samples of Ae. 

cylindrica, 11 samples of Ae. neglecta, 20 samples of Ae. tauschii, 15 samples of Ae. 

triuncialis and 17 samples of Ae. umbellulata was evaluated using 15 SCoT and 15 CBDP 

primers. 
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Results 

In total, 15 SCoT and 15 CBDP primers amplified 164 and 141 polymorphic bands, 

respectively. SCoT primers showed the highest values for all of the informativeness 

parameters than CBDP primers. However, both molecular markers indicated the same PIC 

values. The results of analysis of molecular variance (AMOVA) revealed that the highest 

proportion of genetic variance referred to within species. Among all species, Ae. cylindrica 

had the highest values of genetic parameters. Although cluster analysis based on each 

marker system classified all accessions into two main groups, the grouping pattern obtained 

from CBDP data indicated a clear phylogenetic relationship among Aegilops species 

compared to SCoT data. Besides, the results of clustering were confirmed by principal 

coordinates analysis (PCoA) analysis.  

 

Conclusion 

On the whole, both molecular markers revealed good capability in depicting of 

polymorphism among tested accessions. However, CBDP markers provided a vivid 

grouping pattern for evaluated samples. Hence, the use of this technique individually or in 

combination with other molecular markers is recommended for phylogenetic assessments.   

Keywords: Aegilops, genetic diversity, molecular targeted-markers, principal coordinates 

analysis 
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  چکیده

ــه کارایی دو   Aegilopsتوده  103این مطالعه ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در    اصـــلی فاهدا: هدف ــانگر مولکولیو مقایسـ  نشـ

SCoT (Start codon targeted)  وCBDP (CAAT box-derived polymorphism)  .بود  

ــی متعلق به   103در این مطالعه تنوع ژنتیکی   : ها مواد و روش ــامل هفت    Aegilopsگونه   هفت توده وحشـ  .Ae از نمونه شـ

caudata ،14  نه نه  Ae. crassa ،19از  نمو نه  Ae. cylindrica ،11از  نمو نه  Ae. neglecta ،20از  نمو نه  نمو  .Ae از گو

tauschii ،15 از  نمونهAe. triuncialis  از نمونه 17و Ae. umbellulata آغازگر  30با اســتفاده از  اســتفاده شــدSCoT  و
CBDP مورد ارزیابی قرار گرفتند .  
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ــط کلیه  قطعه  141و  164به ترتیب  CBDPآغازگر   15و  SCoTآغازگر  15 در مجموع :نتایج ــکل تکثیر کردند. متوس چند ش

شانگرهاي مولکولی براي آغازگرهاي   هايشاخص  شانگري از    . بود CBDPبیشتر از   SCoTتعیین کننده کارایی ن ستم ن هر دو سی

) نشان داد بیشترین سهم واریانس ژنتیکی مربوط    AMOVAنتایج تجزیه واریانس مولکولی (یکسانی برخوردار بودند.   PICمقدار 
 Ae. cylindricaهاي مورد ارزیابی، گونه مقایسه پارامترهاي ژنتیکی درون جمعیتی نشان داد که در بین باشد.میها به درون گونه

 مورد هاينشانگري کلیه توده هايسیستم   یک ازاي بر اساس هر  تجزیه خوشه بود.  برخوردار از تنوع بیشتري ها نسبت به سایر گونه  

 یمشخص  یکیلوژنتیروند ف CBDP يبه وجود آمده بر اساس آغازگرها  يبندگروه يالگو .نمود کیتفک یاصل  گروه دو بهبررسی را  
ــان داد Aegilops يهاگونهاز  یبرخ نیب را ــات به هی تجز جینتا  کهیطوربه ،نشـ ــل مختصـ  Principal Coordinates( یاصـ

Analysis (نمود دییتأ را آمده دست به يبندگروه .  

شانگر  ستم یس  دو هر :يریگهجینت سا  قادر به  یبوخ به ين شکل  ییشنا س  مورد يهانمونه درموجود  یچند حال  نیا با ،بودند یبرر

به صورت   نشانگرها  نیاستفاده از ا  نروی. از اداد نشان  یکیلوژنتیف روابط اساس  بر را يترقیدق يبندگروه يالگو CBDP يها داده

  .شودیم هیتوص یکیلوژنتیروابط ف یدر بررس نشانگرها ریبا سا بیدر ترک ایمجزا و 

  هدفمندمولکولی نشانگرهاي تنوع ژنتیکی، تجزیه به مختصات اصلی، ، Aegilops کلمات کلیدي:

  

  مقدمه

سایش کاهش تنوع  ستم           و فر سی شده داراي حداکثر عملکرد در  صلاح  ستفاده از ارقام ا ژنتیکی یکی از پیامدهاي منفی ا
شاورزي نوین می  سوي دیگر   ک شد. از  ستقیم بر  به اقلیمی وقوع تغییرات ،با ستی  هايتنش بروز دلیل تاثیر م شکی،  مانند غیرزی  خ

نامطلوبی که  شــرایط هاي مقابله باروبرو نماید و یکی از راهتواند تولید محصــولات کشــاورزي را با خطر جدي می شــوري و گرما
سطه این تغییرات  سیل  بهرهشود  می ایجاد بوا ش جدید در خزانه ژنی گیاهان میهاي آللگیري از پتان  .Warschefsky et al( دبا

صلاح  زراعی هايگونه محدود در با توجه به تنوع ژنتیکی .)2014  شانس  به دنبال آن و اقلیمی تغییرات به سازگاري  براي شده  ا

 و غنی ژنی منبع یک تواندمی وحشی گیاهان زراعی  خویشاوندان  از گیاهی، استفاده  مواد این در جدید هايضعیف دستیابی به آلل  
مطالعات صــورت گرفته بر روي خویشــاوندان وحشــی  زمینهدر  آورد. فراهم نژادگرانبه براي را آلایده و جدید هايآلل از متنوع
  ). Maxted and Kell 2009( باشدمیاجداد وحشی گندم  مربوط بههاي زراعی، بیشترین مطالعات گونه

شاوند  شى گندم   انخوی شوري و حتی بهبود عملکرد   هاي مفیدي براي مقاومت به آفات و بیماريحاوي ژنوح شکی،  ها، خ
صــفات مختلف بهبود منبع ژنتیکى مهمى براى و  هاي حاصــل از تغییر شــرایط آب و هوایی هســتندنشو همچنین ســازگاري به ت

وجود چنین رو، . از این)Hajjar and Hodgking 2007( شــوندمحســوب می دانه پروتئین هاى موثر در کیفیتو میزان  زراعی

 Schneider et(د نژادگران قرار گیرنژادي گندم مورد استفاده به در برنامه هاي به مفید ژرم پلاسم عنوان به تواندخویشاوندانی می 
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al.  2008; Nevo et al. 1998; Hajjar and Hodgking 2007(. هاي مختلف دو جنس گونهTriticum  وAegilops 

 A ،Bهاي بخشنده ژنوم  گونهمستقیم به عنوان   که مستقیم یا غیر دهند مهم ترین خویشاوندان وحشی گندم زراعی را تشکیل می   
شده  Dو  شی گندم در دنیا     ).(Weide et al. 2013; Kilian et al. 2007 اندمعرفی  شاوندان وح طور عمده هبپراکنش خوی

شورهاي  محدود صلخیز می  واقع در به تعدادي از ک شد.  حوزه هلال حا  45 و 35 و شرقی  درجه 40و  20 بین جغرافیایی مناطقبا

 شرقی  هايقسمت  در ایران واقع غربی جنوب تا غرب شمال  نواحی و فلسطین  عراق، ترکیه، سوریه،  کشورهاي  شامل  شمالی  درجه

صلی  عنوان مرکز به  حاصلخیز  هلال شاوندان وحشی گندم از جمله گونه  خو پراکنش ا  روندشمار می ه ب Aegilopsهاي مختلف  ی
)Feldman & Sears 1981.( اصــلاحی بوده و مطالعه الگوپذیري تنوع ژنتیکی از تنوع  برنامه هر اســاس و پایه، ژنتیکی تنوع

شان دهنده سازگاري احتمالی آنها با محیط  جغرافیایی و اقلیمی توده باشد. همچنین بررسی تنوع ژنتیکی امکان   هاي متفاوت میها ن

). با توجه Mohammadi & Prasanna 2003( سازد هاي ژنتیکی مرتبط با اهداف اصلاحی مهم را فراهم می شناسایی ظرفیت  
ارزیابی و توجه به  رسد می نظر به ایران، در گندم خویشاوندان وحشی   پلاسمی ژرم منابع درون ژنتیکی تنوع از بالایی سطح  وجود به

ــمند منابع این ــیر ،طبیعی ارزش  .Etminan et al( نماید ایجاد نژادي گندمبه هايدربرنامه هاآن ازمندي بهره در ايتازه مس

2018a(.  ،نشانگرهاي در این رابطهDNA  تجزیه تنوع ژنتیکی در  و هاي گیاهیجمعیتژنتیکی  ساختار ارزیابیبراي  مناسبیابزار

سم ژرم شانگرهاي مبتنی بر  نیز هاي متنوعی و گزارش اندفراهم آورده هاي گیاهیپلا سم  در ارزیابی ژرم PCRاز کاربرد انواع ن پلا
ست   Mousavifard et al. 2015; Etminan et al. 2016; Hamidi et al. 2014; Moradkhani( گندم در اختیار ا

et al. 2012, 2015; Naghavi et al. 2010;.(  نشــانگرSCoT واکنش بر مبتنی نوظهور از نشــانگرهاي یکی عنوان به 

است. در این سیستم     شده  طراحی گیاهی هايژن در ATGآغاز  رمز اطراف شده  حفاظت کوتاه نواحی پلیمراز، بر اساس  ايزنجیره
شانگري   ستفاده  نوکلئوتیدي 18ک آغازگر از ین شود و  ا شکلی     می  سازي چند شکار  هايدر ژن (ATG)آغاز  رمزهاي بین توالی آ

 این آغازگرهاي طراحی در وبالایی برخوردار هســتند تکرارپذیري  و چندشــکلیاز SCoTنشــانگرهاي  کند.می ممکن را گیاهی

 چندین اخیر ســالهاي در ).Collard & Mackill 2009نیســت ( نیاز ژنوم نوکلئوتیدي توالی اطلاعات مربوط به به نشــانگر

باشد. چندشکلی ایجاد شده در    ها میآن از جمله CBDPنشانگرهاي   که است  یافته توسعه  PCRبر مبتنی جدید نشانگري  سیستم  
ساس         شانگري بر ا ستم ن سی شده این  ستفاده از یک  هاپروموتر ژن نواحی حفاظت  شد. واحد می آغازگر و با ا طول آغازگرهاي  با

CBDP نوکلئوتید است و هر آغازگر از سه بخش شامل توالی     18طور معمول بهCCAAT صلی و ثابت، یک  عنوان هسته به ي ا

سه نوکلئوتید انتخابی    11تا  10توالی  شده و دو تا  ست.       3در انتهاي  نوکلئوتیدي پیش از این توالی حفاظت  شده ا شکیل  آغازگر ت
 تنوع با مرتبط مطالعات براي انجام را به گزینه مناسـبی  نشـانگرها  این قابل قبول، چندشـکلی  و بالا تکرارپذیري هزینه مناسـب، 

ــاختار ژنتیکی، ــانگرهاي  ).Singh et al. 2014( ژنتیکی تبدیل نموده اســت هاينقشــه تهیه و جمعیت س بطور  CBDPاز نش
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ست              شده ا ستفاده  شی گندم ا سم زراعی و وح ساختار جمعیت در انواع ژرم پلا سی تنوع ژنتیکی و تجزیه   موفقیت آمیزي در برر

)Etminan et al. 2018b .(  
شانگرهاي مولکولی    صورت گرفته است. به   مختلف تاکنون مطالعات فراوانی در رابطه با ارزیابی تنوع ژنتیکی با استفاده از ن

تنوع  نشان دهنده  Ae. tauschii مختلف هايتوده ژنتیکی تنوع بررسی  به منظور SSR نشانگرهاي  از نتایج استفاده  عنوان مثال،

شتر در  سبت  ایران شمالی  نواحی از شده  نمونه برداري هايتوده بی ست  مناطق سایر  به ن نتایج . )Naghavi et al. 2010( بوده ا
ــان می  مناطق  T. urartuو  T. monococcum، T. boeoticum گندم اینکورن  هايجمعیت دهد که یک پژوهش دیگر نشـ

 Kharestani( برخوردار هستند غرب کشور   مناطق آوري شده از هاي جمعجمعیت در مقایسه با تنوع بیشتري  از غرب ایران شمال 

et al. 2013.(    ــانگرهاي مختلف نیز ــه کارایی نش ــی و مقایس ــت.هاي متعددي گزارشدر رابطه با بررس ــه ر د موجود اس مقایس

ــانگرهاي   یابی تنوع  ادر  SSRو  RAPD ،AFLPنشـ ــد که   مشـــخص T. boeoticum مختلف هاي در توده ژنتیکیرز شـ
شانگرهاي   شانگري دیگر       SSRن ستم ن سی سبت به دو  شند میبرخوردار میزان اطلاعات چندشکلی بالاتري  از ن  Naghavi et( با

al. 2009(. ــه ــانگرهاي در مطالعه مقایس ــد که  T. durumدر ارزیابی تنوع گندم  ISSRو  CBDP ،SCoTاي نش گزارش ش
با ایجاد چندشــکلی زیاد با قابلیت اعتماد بالا نشــانگرهاي مناســبی  SCoTو  CBDPاســتفاده از نشــانگرهاي هدفمند ژنی مانند 

 .Tدر ارزیابی تنوع ژنتیکی  ISSRو  1CDDP ،SCoTاي نشــانگرهاي بررســی مقایســه. ) .2017Heidari et al( میباشــند

aestivum )2014Hamidi et al.  ،( مقایســه دو نشــانگرCDDP  2وDAMD در ارزیابی تنوع ژنتیکی میخک )Saidi et 

al. 2018 ،(نشــانگرهاي ايکاربرد مقایســه AFLP ،ISSR  وRAPD در بررســی ســاختار جمعیت و تنوع ژنتیکی لاله واژگون 

)Badfar-Chaleshtari et al. 2012( ، مقایسه کارایی نشانگرهايSCoT  وISSR  گندم دورومارقام در مطالعه )Etminan 

et al. 2016 مقایســـه دو نشـــانگر ) وSRAP  وISSR  در بررســـی تنوع ژنتیکی ژرم پلاســـم گیاه داروییTetrastigma 

hemsleyanum  )Peng et al. 2015( ــیهاي دیگري از نمونه ــانگرهاي ملکولی در ارزیابی تنوع اي مقایســه هايبررس نش
اي بررسی تنوع درون و بین گونه  این تحقیقاجراي هدف از  با در نظر داشتن مطالب فوق  باشند. هاي گیاهی میژنتیکی ژرم پلاسم 

 SCoTو  CBDPجمع آوري شده از مناطق مختلف ایران و همچنین مقایسه کارایی دو نشانگر     Aegilopsمختلف  هايدر گونه
  باشد.در ارزیابی تنوع ژنتیکی می

  

 هامواد و روش

ــامل    تحقیقدر این  مطالعه  مواد گیاهی مورد   ، Ae. tauschii ،Ae. caudata هاي گونه از  Aegilops توده 103شـ
Ae. cylindrica ،Ae. neglecta،Ae triuncialis  ،Ae. umbellulata  وAe. crassa از بانک ژن   ها  که بذور آن   بود

                                                   
1. Conserved DNA-derived Polymorphism  
2. Directed amplification of minisatellite DNA 
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 ءهاي مخصوص نشا در سینی بذرها پس از کشت  . شده است   ارایه 1تهیه و مشخصات آن در جدول   (IUGB) دانشگاه ایلام غلات 

ستخراج   تولید گیاهچه، ودر گلخانه  ساس روش  هاي جوان ژنومی از بافت مزوفیل برگ DNAا شد  CTABبر ا  Doyle( انجام 

& Doyle 1987(.  کیفیتDNA     سط الکتروفورز ستخراجی تو صد مورد  8/0 آگارزل ژا سی در سی  منظور به قرار گرفت. برر برر

شامل  30تعداد  از هاي مختلفموجود در گونهتنوع ژنتیکی  شد     CBDP  آغازگر 15 و SCoTآغازگر  15 آغازگر مختلف  ستفاده  ا

ستفاده در این تحقیق ي مورد آغازگرها توالی .بودندقابل امتیازدهی  چندشکل و  باندهايقادر به تولید ها که تمامی آن  2 جدول در ا
 دوشــامل  PCR واکنشاجزاي  ،ي منتخبآغازگرهاو تعیین دماي اتصــال  تکثیر شــرایط بهینه ســازي از پس .اســت ارایه شــده
ستر   میکرولیتر 10و  دیونیزهمیکرولیتر آب  شش ، نانوگرم بر میکرولیتر) 10(غلظت  آغازگرمیکرولیتر  دو، ژنومی DNAمیکرولیتر  م

انجام ) T-100(مدل  Biorad ترموســایکلر دســتگاه در تکثیرهاي کلیه واکنشمیکرولیتر بود و  20در حجم نهایی  (2x) میکس

چرخه 35دقیقه و  چهارگراد به مدت درجه سانتی  95اولیه در دماي  سازي رشته س یک مرحله واشامل  دمایی هر واکنش  برنامه .شد 
ــاملحرارتی  ــوا ش ــتهس ــازي به مدت رش ــانتی درجه 94دماي در یک دقیقه س ــالگرادس دماي  در یک دقیقه آغازگر به مدت ، اتص

   بود. گراددرجه سانتی 72دماي  درثانیه  90به مدت  (پلیمریزاسیون) آغازگر و توسعه سازي شده براي آغازگر مربوطهبهینه
ــول تکثیر، واکنش انجام  از پس ــد 5/1 آگارز  ژل روي بر الکتروفورز با  PCR محصـ  با ها ژل آمیزيرنگ  و تفکیک  درصـ

Safeview   ــورت آنها  از برداريعکس و انجام ــاس معیار یک امتیازدهی الگوهاي باندي   از پسگرفت.  صـ (وجود باند) و  براسـ
تکثیر شــده  هاي تعیین کننده کارایی ســیســتم نشــانگري مانند تعداد کل قطعاتصــفر(عدم وجود باند)، مقادیر هر یک از شــاخص

)1NTB ) شکل شکلی ( )، 2NPB)، تعداد قطعات چند شانگري (  3PICمحتواي چند شاخص ن  ،(4MI) 5) و قدرت تفکیکRp(  براي

ــد.   ــبه ش ــاخص AMOVAتجزیه واریانس مولکولی (هر آغازگر محاس ــبه ش ــتفاده هاي تنوع ژنتیکی) و محاس  افزاراز نرم با اس

GenAlEx انجام شد )Peakall & Smouse 2006(ها بر اساس ضریب فاصله جاکارد . مقادیر فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه
سبه و به منظور گروه  صلی     بندي نمونهمحا صات ا شامل تجزیه به مخت شه تجزیهو  (PCoA)ها، آنالیزهاي مربوطه  اي به روش خو

Neighbor-joining  با استفاده از نرم افزارMEGA ver.5.1 صورت گرفت )Tamura et al. 2011(.  

  

  نتایج و بحث

شانگري    شاخص  ستم ن سی ستم  :هاي تعیین کننده کارایی  سی شان   اطلاع از میزان توانمندي  شانگري در ن هاي ن

شکلی موجود در نمونه    سطح چند شانگري در برنامه      دادن  ستم ن سی سی یکی از کارهاي اولیه جهت انتخاب نوع  هاي هاي مورد برر

                                                   
1. Total amplified bands  
2. Number of polymorphic bands 
1. Polymorphism information content 
4. Marker index  
5. Resolving power 
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ست. در این    صلاح مولکولی ا شاخص    مبتنی بر ا ستا  شکل ( را )، قدرت تفکیک PICهاي مختلفی همچون محتواي اطلاعات چند

)Rp ) ــانگر ــاخص نش ــکل (NTB)، تعداد کل فطعات تکثیري (MI)، ش ــی و NPB) و تعداد قطعات تکثیري چند ش ) براي بررس
ست (        شده ا شانگرهاي مولکولی و آغازگرها معرفی و ارایه  سه کارایی انواع ن  .Anderson et al. 1993; Powell et alمقای

1996; Altintas et al. 2008; Kumar et al. 2009.(  

  

  توده آژیلوپس ارزیابی شده  103. اطلاعات مربوط به 1جدول 

Table 1. Relevant information on the 103 tested Aegilops accessions 
1 IUGB-

Ae
. c

au
da

ta
 

22 IUGB-
Ae

. c
yl

in
dr

ic
a 

43 IUGB-

Ae
. n

eg
le

ct
a 

64 IUGB-

 

85 IUGB-  
2 IUGB- 23 IUGB- 44 IUGB- 65 IUGB- 86 IUGB-
3 IUGB- 24 IUGB- 45 IUGB- 66 IUGB- 87 IUGB-

Ae
. u

m
be

llu
la

ta
 

4 IUGB- 25 IUGB- 46 IUGB- 67 IUGB- 88 IUGB-
5 IUGB- 26 IUGB- 47 IUGB- 68 IUGB- 89 IUGB-
6 IUGB- 27 IUGB- 48 IUGB- 69 IUGB- 90 IUGB-
7 IUGB- 28 IUGB- 49 IUGB- 70 IUGB- 91 IUGB-
8 IUGB-

Ae
. c

ra
ss

a 

29 IUGB- 50 IUGB- 71 IUGB- 92 IUGB-
9 IUGB- 30 IUGB- 51 IUGB- 72 IUGB-

Ae
. t

ri
un

ci
al

is
 

93 IUGB-
10 IUGB- 31 IUGB- 52 IUGB-

Ae
. t

au
sc

hi
i 

73 IUGB- 94 IUGB-
11 IUGB- 32 IUGB- 53 IUGB- 74 IUGB- 95 IUGB-
12 IUGB- 33 IUGB- 54 IUGB- 75 IUGB- 96 IUGB-
13 IUGB- 34 IUGB- 55 IUGB- 76 IUGB- 97 IUGB-
14 IUGB- 35 IUGB- 56 IUGB- 77 IUGB- 98 IUGB-
15 IUGB- 36 IUGB- 57 IUGB- 78 IUGB- 99 IUGB-
16 IUGB- 37 IUGB- 58 IUGB- 79 IUGB- 100 IUGB-
17 IUGB- 38 IUGB- 59 IUGB- 80 IUGB- 101 IUGB-
18 IUGB- 39 IUGB- 60 IUGB- 81 IUGB- 102 IUGB-
19 IUGB- 40 IUGB- 61 IUGB- 82 IUGB- 103 IUGB-
20 IUGB- 41 IUGB-  62 IUGB- 83 IUGB-   
21 IUGB- 42 IUGB- 63 IUGB- 84 IUGB-  

  
شانگري          ستم ن سی سه دو  ضر نیز جهت بررسی و مقای هاي فوق براي ، هر یک از شاخص CBDPو  SCoTدر مطالعه حا

استفاده شده در این مطالعه  SCoTنشان داده شده است. آغازگرهاي  2آغازگرهاي استفاده شده محاسبه شد که نتایج آن در جدول 
قطعه تکثیر  144نیز  CBDPقطعه چندشـکل بودند. در مقابل آغازگرهاي   161ها قطعه تکثیر کردند که از بین آن 166در مجموع 

ــکل بودند. علاوه براین، آغازگرهاي   کردند که کلیه آن  ــبت به   SCoTها چندشـ ــط قطعات تکثیري از   CBDPنسـ از نظر متوسـ
شتر    شکلی بی شاخص   ).40/9در مقابل  87/10ي برخوردار بودند (چند شابه و         PICدامنه تغییرات  شانگري م ستم ن سی در هر دو 

ستم      سی شانگري داراي قابلیت      بود. از اینرو به نظر می 36/0برابر با  CBDPو  SCoTمتوسط آن در هر دو  ستم ن سد این دو سی ر
شکلی موجود در مجموعه ژرم    سانی در ارائه میزان چند ستم        یک سی شاخص قدرت تفکیک در هر دو  سمی مورد ارزیابی بودند.  پلا
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بالاتري برخوردار  Rpاز متوســط  CBDPنســبت به  SCoTنشــانگري داراي دامنه تغییرات وســیعی بود، با این حال آغازگرهاي 

ــاخص 86/5در مقابل    40/6بودند (  ــان دادند (مانند    مقادیر بالایی ر   CBDPنیز اگرچه برخی از آغازگرهاي     MI). از نظر شـ ا نشـ
CBDP-7 ــط ــتر از آغازگرهاي 35/5( SCoTبراي آغازگرهاي  MI) با این حال، متوس بین دو نمونه ) بود. 30/4( CBDP) بیش

ــان می ــاخص Powell et al. 1996دهد (نش توانند در تعیین کارایی یک می PICنیز در کنار  MIو  Rp). علاوه بر این، دو ش

شانگري مفید واق      ستم ن شکلی قطعات و قابل       سی شان دادن چند شاخص به نحوي به قابلیت یک آغازگر در ن شوند، زیرا این دو  ع 
شاره دارند (  ست آمده می Prevost & Wilkinson 1999امتیازدهی ا شت که  ). به طور کلی با توجه به نتایج به د توان اظهار دا

قابلیت بالاتري در تولید قطعات تکثیري و چندشکلی بودن   CBDPنسبت به   SCoTدر بین دو سیستم ارزیابی شده، آغازگرهاي    
هاي ژنتیکی مؤثر باشــد. در این راســتا هاي مبتنی بر اشــباع نقشــهتواند در بکارگیري آن در برنامهباشــند که این نتیجه میدارا می

Etminan et al. (2016)   ــانگري ــتم نش ــیس ــه با  SCoTنیز کارایی س در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در  ISSRرا در مقایس
شان دادند که آغازگرهاي   مجموعه شکلی و تمایز ارقام      SCoTاي از ارقام گندم دوروم مورد بررسی قرار دادند و ن سایی چند شنا در 

بندي وهمختلف از قابلیت بهتري برخوردارند. علاوه بر این، در مطالعه دیگر این محققان کارایی این ســیســتم نشــانگري را در گر  
بواســطه اینکه مبتنی بر نواحی حفاظت  SCoTهاي مختلفی از گیاه مریم گلی بررســی کردند و اظهار داشــتند که آغازگرهاي توده

سبت به آغازگرهاي    شده  ستند ن ساختار ژنومی دارند  بندي نمونهقابلیت بالاتري در گروه ISSRاي از ژنوم ه هاي مختلف مبتنی بر 
)Etminan et al. 2018c     عه دیگر طال یک م ندي     Pour-Aboughadareh et al. (2018b)). در  به منظور گروه ب نیز 

سمی گندم واجد ژنوم هاي ژرمگونه ستم       SCoTاي از آغازگرهاي هاي متفاوت از مجموعهپلا سی شان دادند این  ستفاده کردند و ن ا

هاي طوري که تمامی نمونهبیشــتري برخوردار اســت، بههاي مختلف بر اســاس ســاختار ژنومی از کارایی نشــانگري در تمایز نمونه
  مربوط به هر گونه در یک گروه مجزا قرار گرفتند. 

ملکولی تنوع ژنتیکی مشاهده شده در مجموعه    واریانس تجزیه اساس  بر: هاي مرتبط با آنتنوع ژنتیکی و شاخص 

نشان داده شده است. بر اساس نتایج به       1نتایج آن در شکل  هاي تفکیک شد که  مورد ارزیابی به دو بخش تنوع بین و درون گونه
مشاهده شد.  CBDPو  SCoTآغازگر  30با استفاده از  Aegilopsهاي دست آمده سطح قابل توجهی از تنوع ژنتیکی درون گونه

  گرها متفاوت است. اي برآرود شده بر اساس هر یک نشانشود میزان تنوع بین و درون گونهمشاهده می 1همانطور که در شکل 
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هاي استفاده شده در این مطالعه به همراه شاخص    CBDPو  SCoT. مشخصات آغازگرهاي   2جدول 

  هابخش محاسبه شده آنآگاهی

Table 2. Characteristics of SCoT and CBDP primers used in this study along with their 

calculated informativeness parameters for them 

 آغازگر
Primer 

 توالی آغازگر
Primer sequence 

TAB NPB PIC MI Rp 

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 8 8 0.362 3.97 4.43 
SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 10 10 0.362 4.84 4.43 
SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGA 8 8 0.341 3.80 5.69 
SCoT-6 CAACAATGGCTACCACGC 11 11 0.375 5.21 5.75 
SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGC 12 12 0.373 5.79 6.56 
SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG 13 13 0.355 6.40 6.93 
SCoT-13 ACGACATGGCGACCATCG 11 11 0.367 5.34 8.19 
SCoT-14 ACGACATGGCGACCACGC 11 11 0.366 5.35 6.04 
SCoT-15 ACGACGTGGCGACCGCGA 13 12 0.375 5.92 8.04 
SCoT-16 CCATGGCTACCACCGGCC 12 12 0.366 5.69 7.47 
SCoT-17 CATGGCTACCACCGGCCC 11 11 0.372 5.30 6.69 
SCoT-18 ACCATGGCTACCACCGCC 11 11 0.371 5.39 6.95 
SCoT-19 GCAACAATGGCTACCACC 13 13 0.361 6.34 5.69 
SCoT-20 AACCATGGCTACCAACGC 12 11 0.370 5.99 7.32 
SCoT-21 CACCATGGCTACCACCAT 10 9 0.345 4.96 5.81 
 Mean 11.067 10.867 0.364 5.35 6.40 
CDBP-1 TGAGCACGATCCAATAGC 10 10 0.349 4.97 6.04 
CDBP-2 TGAGCACGATCCAATAAT 9 9 0.343 4.49 4.69 
CDBP-3 TGAGCACGATCCAATACC 9 9 0.372 4.49 6.78 
CDBP-4 TGAGCACGATCCAATAAG 10 10 0.370 4.98 6.83 
CDBP-5 TGAGCACGATCCAATCTA 9 9 0.356 4.41 5.34 
CDBP-6 TGAGCACGATCCAATCAG 9 9 0.357 4.46 6.27 
CDBP-7 TGAGCACGATCCAATCGA 12 12 0.358 5.78 8.62 
CDBP-8 TGAGCACGATCCAATCGG 9 9 0.357 4.44 5.53 
CDBP-9 TGAGCACGATCCAATGAT 9 9 0.364 4.15 6.25 
CDBP-10 TGAGCACGATCCAATGTT 10 10 0.365 4.94 4.29 
CDBP-11 TGAGCACGATCCAATTGC 8 8 0.375 3.15 3.88 
CDBP-12 TGAGCACGATCCAATATA 11 11 0.370 4.20 6.15 
CDBP-13 TGAGCACGATCCAATGAG 9 9 0.374 3.31 5.28 
CDBP-14 TGAGCACGATCCAATGCG 9 9 0.371 3.55 6.77 
CDBP-15 TGAGCACGATCCAATTGA 8 8 0.362 3.21 5.15 
 Mean 9.40 9.40 0.363 4.30 5.86 

TAB ،NPB ،PIC ،MI  وRp  ،ــکلی ــکل، محتواي چندش به ترتیب بیانگر تعداد کل قطعات تکثیري، تعداد قطعات تکثیري چندش

  باشند.شاخص نشانگري و قدرت تفکیک می

 
ستفاده   شانگر ا اي را نشان دادند، با این حال آغازگرهاي  شده سهم بالایی از تنوع ژنتیکی درون گونه   اگرچه هر یک از دو ن

SCoT هاي درصد). در این راستا این نتایج با یافته   53درصد در مقابل   63اي بیشتري بودند ( موفق به ارائه میزان تنوع دورن گونه
Tiwari et al. (2016) .ــت ــانگري  در  مطابقت داش ــتم نش ــیس و  RAPD ،ISSR ،SCoTواقع این محققان کارایی چهار س

CBDP      یت،گروه تار جمع ــاخ یابی سـ یت  را در ارز ندي و تنوع ژنتیکی جمع ندي (       ب هاو نایین  یاه    Andrographisهاي از گ
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paniculata (Burm.  f.) Nees زیابی شده با استفاده از   ) مورد مقایسه قرار دادند و بیان کردند که میزان تنوع درون جمعیتی ار
ست        SCoTآغازگرهاي  شتر ا شانگرها بی سبت به دیگر ن هاي تعداد آلل همچون  ژنتیکی هايشاخص مقادیر میانگین هر یک از ن

به دست آمده   قطعات)، بر اساس الگوي  4He) و تنوع ژنی نی (3I)، شاخص شانون (  2Neهاي مؤثر ()، تعداد آلل1Naمشاهده شده (  

 CBDPشود، آغازگرهاي  نشان داده شده است. همانگونه که مشاهده می     3هاي نشانگري محاسبه و در شکل    از هر یک سیستم  

سه با آغازگرهاي   هايشاخص در مجموع مقادیر بالاتري از هر یک از  صد     SCoTژنتیکی را در مقای شان دادند. علاوه بر این در ن
هاي ژنتیکی مقادیر هر یک از شاخص  بود. SCoTبالاتر از  CBDPتوسط آغازگرهاي   دست آمده ب) 5PPLهاي چندشکل ( مکان

 .Aeهاي ، گونهSCoTارائه شده است. بر اساس آغازگرهاي     4محاسبه و نتایج آن در شکل    Aegilopsهاي مختلف براي گونه

cylindrica  وAe. umbellulata       به بت  ــ پارامترهاي ژنتیکی نسـ مامی  نه  از نظر ت بالاتري    دیگر گو قادیر  هاي آژیلوپس از م
  ).4برخوردار بودند (شکل 

  

 

سبت واریانس ژنتیکی . 1شکل   شانگرهاي     Aegilopsهاي مختلف در بین و درون گونه برآورد ن ساس ن بر ا

)A (CBDP ) وB (SCoT  

Figure 1. Estimated of the genetic variance within and among of different Aegilops species 

based on (CBDP (A) and SCoT (B) markers. 
 

                                                   
1. The observed number of alleles 
2. Effective number of alleles 
3. Shannon’s information index 
4. Nei’s gene diversity 
5. Percentage of polymorphic loci 
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ــاس داده ــل از آغازگرهاي بر اس ــبت به دیگر  Ae. cylindricaو  Ae. neglectaنیز دو گونه  CBDPهاي حاص نس
با توجه   هاي داراي بالاترین مقادیر مربوط به هر یک از پارمترهاي ژنتیکی بودند. از این         گونه  ــت آمده می    رو  توان به نتایج به دسـ

سه گونه     شت که  سطح بالایی از تنوع درون گونه  Ae. umbellulataو  Ae. cylindrica ،Ae. neglectaاظهار دا اي داراي 

ضور برخی از آلل     سطه ح ست بوا شد هاي مختلف در زمینه ژنتیکی آنها و ژنبوده که این تنوع ممکن ا پیش از این، مطالعات  .ها با

ــاوندي گندم و قابلیت آن      دي در رابطه با ارزیابی تنوع موجود در گونه    متعد  هاي محیطی  ها در مقابله با انواعی از تنش    هاي خویشـ
پلاسمی اشاره شده است. به عنوان مثال، در مطالعاتی     ها به پتانسیل اصلاحی این منابع ژرم  صورت گرفته است که در هر یک از آن  

شدید بر        در رابطه با غربال منابع ژرم Ahmadi et al. (2018 a, b)که توسط   شوري  شکی و  شرایط تنش خ پلاسمی گندم در 
یکی از  Ae. cylindrica صـــورت گرفت، مشـــخص شـــده اســـت که گونه Triticumو  Aegilopsهاي مختلف روي گونه

توســنتزي این گونه در شــرایط تنش علاوه بر این ظرفیت بالاي ف .باشــدها میپلاســمی در پاســخ به تنشترین منابع ژرممتحمل
هاي ها و حتی آللآل گندم براي یافتن ژنبه عنوان یک خویشــاوند ایده Ae. cylindricaخشــکی منجر به این شــده اســت که 

شود (      شوري در نظر گرفته  شکی و  ست  ). از اینPour-Aboughadareh et al. 2017aمرتبط با القاي تنش خ رو نتایج به د
هاي یک منبع ژنی بسیار متنوع است که تلاش براي یافتن ژن Ae. cylindricaآمده در این پژوهش به خوبی مؤید این است که 

  .مفید در این گونه دور از انتظار نیست

  
شانگرهاي      هايشاخص . مقادیر میانگین 2شکل   ساس ن شده بر ا  103در  CBDPو  SCoTژنتیکی برآورد 

شان  PPLو  Aegilops .Na ،Ne ،I ،Heتوده  شده، تعداد آلل   دهنده تعداد آللبه ترتیب ن شاهده  هاي هاي م

  باشند.ی میهاي چندشکلمؤثر، شاخص شانون، تنوع ژنی نی و درصد مکان

Figure 2. The mean values of estimated genetic parameters base on SCoT and CBDP 

markers in 103 Aegilops accession. Na, Ne, I, He and PPL indicate the observed number of 

alleles, effective number of alleles, Shannon’s information index, Nei’s genetic diversity, and 

percentage of polymorphic loci, respectively 
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قادر به تشخیص شش قطعه تکثیر شده     SCoTآمده مشخص شد که آغازگرهاي   علاوه بر این، بر اساس نتایج به دست   

صی در گونه    صا (به ترتیب  Ae. umbellulataو  Ae. caudata ،Ae. crassa ،Ae. cylindrica ،Ae. neglectaهاي اخت
صی را در گونه   CBDPکه آغازگرهاي قطعه) بود، در حالی 1و  1، 1، 1، 2 صا شان     هیچگونه قطعه تکثیري اخت شده ن سی  هاي برر

اي علاوه بر تشخصی سطح بالایی از چندشکلی و تنوع درون گونه      SCoTندادند. بنابراین این نتیجه بیانگر این است که سیستم    

  اي در یافتن قطعات اختصاصی دارد.قابلیت ویژه

شده بندي تودهگروه ساس داده : هاي ارزیابی  ضری  SCoTهاي مربوط به آغازگرهاي بر ا  83/0و  12/0ب بین این 

) و بیشــترین میزان آن بین دو Ae. cylindrica )12/0گونه  متغیر بود. کمترین فاصــله ژنتیکی بین دو نمونه از 63/0با میانگین 

شد (   Ae. tauschiiو  Ae. crassaهاي گونه نمونه از شاهده  ساس داده 83/0م  CBDPهاي به دست آمده از آغازگرهاي  ). بر ا
 .Aeمتغیر بود. دو نمونه مربوط به گونه  50/0با میانگین  82/0و  02/0هاي مورد مطالعه بین ژنتیکی بین نمونهضـــریب فاصـــله 

tauschii  وAe. crassa  ) ــله ژنتیکی ــترین فاص ــله  Ae. umbellulata) و دو نمونه مربوط به 82/0بیش کمترین میزان فاص
هاي بررسی بندي نمونهضرایب فواصل ژنتیکی نشان داده نشده است). گروه ) را نسبت به یکدیگر نشان دادند (جدول  02/0ژنتیکی (

شه      ستفاده از تجزیه خو صل از آن       Neighbor-joiningاي به روش شده با ا ضرایب انجام و دندروگرام حا ساس ماتریس  و بر ا
کلیه  SCoTبر اساس آغازگرهاي نشان داده شده است.  5و  4هاي هاي نشانگري به صورت مجزا در شکلبراي هر یک از سیستم

ــکل  نمونه ــلی قرار گرفتند (ش ــده در دو گروه اص ــامل نمونهGI). گروه اول (4هاي ارزیابی ش  . .Aeهاي هاي مربوط به گونه) ش

neglecta ،Ae. tauschii ،Ae. caudata ،Ae. crassa  و چهار نمونه از گونهAe. cylindrica هاي مربوط بود. سایر نمونه
) قرار GIIدر گروه دوم ( نیز Ae. umbellulataو  Ae. triuncialisهاي مربوط به به همراه نمونه Ae. cylindricaه به گون

ــاس دادهگرفتند. به ــابه بر اس را در دو گروه  Aegilopsهاي مختلف نیز نمونه CBDPهاي به دســت آمده از آغازگرهاي طور مش
ــایر نمونه Ae. tauschiiهاي مختلف قرار گرفتند با این تفاوت که گروه اول تنها برگیرنده نمونه هاي مربوط به بود و گروه دوم س

شکل    Aegilopsهاي دیگر گونه شت ( ست  به بنديگروه الگوي به توجه با ).5را در بردا س  د ستم آمده از دو  شانگر  ی ستفاده   .ين ا
 کرده بنديگروه را مختلف هايگونه تريبه طور مطلوب SCoTنسبت به   CBDP یستم حاصل از س   ياست که الگو شده واضح   

ــت  در Ae. caudata و Ae. cylindricaمربوط به دو گونه  هاينمونه CBDP هايداده بر مبتنی دندروگرام دوم گروه در .اس
والد دهنده ژنوم  Ae. caudataیک زیر گروه قرار داشــتند که این بیانگر وجود یک رابطه فیلوژنتیکی بین این دو گونه اســت زیرا 

C  بهAe. cylindrica باشـد ( میBadaeva et al. 2004.(  از طرف دیگر قرارگیري دو گونه .(Ae. umbellulata  وAe. 

triuncialis    ــد به  اي بین این دو گونه می بیانگر وجود چنین رابطه  در کنار یکدیگر نیز تنها  Ae. Umbellulataطوري که  باشـ

  ).Badaeva et al. 2004باشد (می Ae. triuncialisبه  Uوالد دهنده ژنوم 
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شده در گونه    هايشاخص . مقادیر 3شکل   سبه  شانگرهاي     Aegilopsهاي مختلف ژنتیکی محا ساس ن بر ا

SCoT  وCBDP  

Figure 3. The estimated genetic parameters in different Aegilops species based on SCoT and 

CBDP marker 
 

در این  Mتواند بواســطه حضــور ژنوم  در کنار هم می Ae. neglectaو  Ae. crassaعلاوه براین، قرارگیري دو گونه 
) صورت گرفت. بر PCoAاي، تجزیه به مختصات اصلی (آمده از تجزیه خوشهبندي به دست منظور تأیید الگوي گروهگونه باشد. به

ساس داده  صل از آغازگرهاي  ا صد از تنوع ژنتیکی موجود در نمونه  11/42دو مؤلفه نخست   CBDPهاي حا هاي ارزیابی شده را  در

مشخص شد دو مؤلفه نخست تواماً     SCoTهاي به دست آمده از آغازگرهاي  که بر اساس داده ) در حالیA-6توجیه کردند (شکل  
). اگرچه بر اساس B-6بودند (شکل  Aegilopsپلاسمی نمونه ژرم 103درصد از کل تنوع ژنتیکی موجود در  73/25قادر به توجیه 

پلات ترسیم شده بر اساس دو مؤلفه نخست     ها در نمودار باياز دو سیستم نشانگري روند پراکنش کاملاً مشخصی از نمونه      یکهر 
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شد، با این حال، الگوي پراکنش به دست آمده از آغازگرهاي      شاهده ن ضح  CBDPم تر بود و با نتایج به دست آمده از  تا حدودي وا
 اي مطابقت نشان داد. تجزیه تجزیه خوشه

 
بر اساس   Neighbor-joining. نمودار دندروگرام ترسیم شده با استفاده از ضرایب جاکارد و روش     4شکل  

  SCoTآغازگرهاي 

Figure 4. Dendrogram rendered using Jaccard’s coefficients and Neighbor-joining method 

based on SCoT primers 
 

هاي نشـانگري جدید و مبتنی بر ژن مانند  هاي اخیر پیشـرفت در ابزارهاي مولکولی منجر به توسـعه بسـیاري از سـیسـتم     در سـال 
SCoT ،CDBP ،AADs ،CDDP ش غ و ست ( یره  شانگرها به طور     ).Poczai et al. 2013ده ا ستفاده از این نوع ن اگرچه ا

هاي اي از گیاهان فراگیر نشده است، با این حال تاکنون مطالعات متعددي در زمینه بکارگیري از این سیستم    کامل در دامنه گسترده 
شانگري براي تجزیه و تحلیل  ست (   ن صورت گرفته ا  Naghavi et al. 2009; Badfar-Chaleshtari etهاي تنوع ژنتیکی 

al. 2012; Peng et al. 2015; Tiwari et al. 2016; Saidi et al. 2018; Qaderi et al. 2019.(  با این وجود، در
شانگرهاي موجود اطلاعات محدودي موجود می      سایر ن شانگرهاي جدید با  سه ن شد     مورد کارایی و مقای سعی  شد. در این پژوهش  با

شانگري       ستم ن سی سطح تنوع ژنتیکی     CBDPو  SCoTکه کارایی دو  سه قرار گیرند تا علاوه بر اطلاع از  با یکدیگر مورد مقای
صورت گیرد.          هاي ژرمموجود در برخی از گونه شده نیز  ستفاده  شانگر ا سبی بین دو ن سه ن سمی گندم مقای صورت وجود   پلا زیرا در 

شه     چنین اطلا سایر مطالعات ژنتیکی مانند تجزیه ارتباطی، نق شانگرهاي مبتنی بر ژن در  ستفاده از ن هاي ژنتیکی و یابیعاتی زمینه ا
  هاي ژنتیکی فراهم آید. اشباع نقشه
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بر اساس   Neighbor-joining. نمودار دندروگرام ترسیم شده با استفاده از ضرایب جاکارد و روش     5شکل  

  CBDPآغازگرهاي 

Figure 5. Dendrogram rendered using Jaccard’s coefficients and Neighbor-joining method 

based on CBDP primers 

 

ــان داد که اگرچه آغازگرهاي  به: گیرينتیجه ــی نش ــل از این بررس ــبت به  SCoTطور کلی نتایج حاص در  CBDPنس

شاخص  شانگري داراي نمود بهتري بودند، با این     آگاهیهاي مجموع از نظر  ستم ن سی شاخص    بخش  سط  در هر دو  PICحال متو

سطح بالایی از تنوع درون گونه           شان دادن  شانگري به خوبی قادر به ن ستم ن سی ستم برابر بود. همچنین هر دو  اي بودند. مقادیر سی
 SCoTبیشتر از  CBDPهاي مورد بررسی با استفاده از آغازگرهاي پارامترهاي ژنتیکی محاسبه شده براي هر یک از گونه برخی از

ــی را در برخی از گونه        SCoTبود، با این وجود آغازگرهاي     ــاصـ به خوبی   Aegilopsهاي  به خوبی قادر بودند چند قطعه اختصـ
ــایی کنند ــناس ــتفاده از آغازگرهاي بندي آنهاي مختلف و الگوي گروهعلاوه بر این، پراکنش نمونه .ش نســبت به  CBDPها با اس

SCoT ــح ــحیحی برخوردار بودند. از تري بود به طوري که گونهداراي روند واض هاي موجود در هر زیر گروه از روند فیلوژنتیکی ص
سایر گونه    Ae. cylindricaاي نیز گونه نظر تنوع درون گونه سبت به  سی    ها از میزان تنوع بالاتري برخوردار بود.ن از این رو برر

اي در بکارگیري آن در انداز تازهتواند چشـــمپلاســـمی میســـاختار جمعیت و انجام ســـایر مطالعات تکمیلی بر روي این گونه ژرم
  هاي اصلاحی را فراهم آورد. برنامه
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ــکل  ــلی ( . باي6ش ــات اص ــل از تجزیه به مختص ــاس  Aegilopsتوده  103) براي PCoAپلات حاص بر اس

  )B( SCoTو ) CBDP )Aنشانگرهاي 

Figure 6. Biplot derived from the PCoA for 103 Aegilops accessions based on CBDP (A) and 

SCoT (B) markers 
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