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 چکیده
-به تنش تحملهای ژن منبع غني ازو گندم  اجدادیکي از مهمترین های مرتعي و از گرامينه (Ageilops) آژیلوپسهای جنس گونه

 CoRAPلکولي وبا استفاده از نشانگرهای مAgeilops  گونههشت متعلق به های توده ژنتيکينگاری روابط منظور انگشت. بدینستها
، CATهای غيرزیستي تنش عامل تحملدر طراحي آغازگرهای ثابت از شش ژن  مورد مطالعه قرار گرفت. های هدفمندمبتني بر ژن

MnSoD ،1SoS ،miR398 ،miR160b  وmiR169gR  ترتيب مربوط به کمترین و بيشترین محتوای اطلاعات چندشکلي به .شداستفاده
در  89/6بود. شاخص نشانگری در بين نشانگرهای مورد بررسي از  96/0و  92/0با مقادیر  CoRAP10و  CoRAP2آغازگرهای 

 یيبالا( Gstميزان تمایز ) بعکس( پایين و Nmجریان ژني )ها بين گونه متغير بود. CoRAP9در آغازگر  49/13تا  CoRAP7آغازگر 
با توجه به  اند.از هم متمایز شده لاًکامهای مورد مطالعه جمعيتکه  دادنشان  45/0 با برابر Fst. همچنين مقدار شاخص مشاهده شد

ای بالایي در تنوع درون گونه Ae. caudataو  Ae. cylandrica، دو گونه Neiو تنوع ژنتيکي ثر ؤمهای تعداد آلل بودن شاخص بالا
 Ae. neglectaو بين دو گونه  Ae. umbelulata و  Ae. truncialisبيشترین تشابه بين دو گونه های مورد بررسي نشان دادند.بين گونه

های مجزا تفکيك و تجزیه به مختصات اصلي نتایج ها را در گروهطور مناسبي گونهای بهتجزیه خوشهمشاهده شد.  Ae. cylanricaو 
با  در تطابقکه شد ها مشخص نحوه جریان ژني و اختلاط ژنتيکي بين گونه ،با تجزیه ساختار جمعيت. ردک تأیيدای را تجزیه خوشه

 بود. PCoAودار دوبعدی مای و ننتایج تجزیه خوشه
 

     .های مقاومت، ژن، تنوع ژنتيکي، گندم وحشي، نشانگر هدفمندهای مرتعيگرامينه های کلیدی:واژه
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 ژنتيکي منابع درپيمحققان  روازاین ،شودمي نيز محيطي

 Metakovsky)کنند  غلبه مشکلات این بر تا هستند یجدید

, 1992and Baboev.) های وحشي به امروزه بيشتر گونه
ي امکان استفاده ولوجود دارند، و مراتع فراواني در طبيعت 

ها به شدت محدود از این گياهان به علت تخریب اکوسيستم
های طبيعي گياهان در شده است. البته بسياری از رویشگاه

ق شهری و صنعتي اثر پيدایش کشاورزی نوین و توسعه مناط
ها از این رویشگاه کهطوریبه اند،از بين رفته یا تخریب و

های بيش از حد و فرسایش خاک آسيب هایبرداریبهره
بينند. خویشاوندان وحشي جدی و غيرقابل برگشت مي

گياهان زراعي یك منبع مفيد بالقوه و باارزش هستند که 
عتقدند که نژادگران بوده و حتي برخي ممورد توجه به

اصلاح نباتات در استفاده از منابع ژنتيکي آینده های موفقيت
آگاهي از . (Zakaria, 2016.-Asgari) وحشي نهفته است
ها معياری مناسب برای استفاده از پلاسمتنوع ژنتيکي ژرم

-ها در بهبود گياهان زراعي ميآنها در شناسایي و انتقال ژن

از  Ageilops جنس(.  2008et al.Schneider ,باشد )
دارای و  های مرتعي خویشاوندان گندمگرامينهمهمترین 

های زنده و غير زنده های مقاوم به تنشترین ژنمناسب
بخش  Aegilopsجنس (.  2006et al.Saeidi ,است )

Kashkush دهد )ای از خزانه ژني گندم را تشکيل ميعمده

, 2002et al.) ، مانندAe. tauschii  نده ژنوم بخشکهD  به
های عنوان منبع ژنای بهطور گستردهبه وگندم نان است 

های اصلاحي مورد استفاده قرار گرفته مقاومت در برنامه
از نظر  Aegilops(. ژنوم جنس  2002et al.Gororo ,است )

گونه  11( با 14x=2n=2) هاسطح پلوئيدی شامل دیپلوئيد
 .Ae. tauschii ،caudataAe.  ،Aeهای مانند گونه

speltoides ،Ae. umbellulata گونه  12با  هاپلوئيدو پلي
  .28x=4=n2( )Aeاست که خود به دو قسمت تتراپلوئيد )

triuncialis ،Ae. crassa ،Ae. neglecta ،Ae. 

cylindrica) 42هگزاپلوئيد ) وx=6=n2( )Ae. crassa ، 

Ae. neglecta) شود. تقسيم مي 
-های گياهي به بعضي عوامل تنشولسلزیستي های پاسخ

وابسته به بيان ژن فرایندها این  زیرا ،، پدیده مهمي هستندزا

نواحي  حاصل تکثير در 1RNAهستند. نشانگرهای مبتني بر 
رونویسي شده ژنوم بوده که بيشتر عملکردی هستند و از نواحي 

اند. آغازگرهای آنها رونویسي شده یا بيان شده ژنوم مشتق شده
های و یا توالي cDNA، یا با استفاده از RNAاز طور مستقيم به

 (. 2008et al.Zhu ,شوند )طراحي مي 2ESTمبتني بر نواحي 
ای با طول های کوچك غير کدکننده درون هستهRNA همچنين

دارند که وجود های یوکاریوتي نوکلئوتيد در ژنوم 24-20
و منبع عالي برای کنند را بازی مي هاژن های مهم تنظيمنقش

-ها برای واکنشو طراحي آغازگر لکوليوتوسعه نشانگرهای م

کنند. نشانگرهای فراهم مي نگاری راو انگشت PCRهای 
تواند مي 3کوچك داخلي RNAمبتني بر چندشکلي حاصل از 

 et al.Zhu ,یابي ژنوم و ژنوتایپينگ استفاده شود )برای نقشه

 AFLP-cDNA ،RFLP-cDNA(. همچنين نشانگرهای 2008
نيز به عنوان نشانگرهای مبتني بر  SSR-ESTو نشانگرهای 

RNA استفاده شوند ) نگاریانگشتتوانند برای ميet Kantety 

., 2013al etPoczail  ;, 2002al..)  نشانگرهای هدفمند شده
از نواحي هدفمند ژنومي مانند ( TFM) 4نگاریبرای انگشت

های مشترک با توجه به ویژگيو و کدون شروع  هاژن پروموتر
های ناشناس ژنوم گياهي طراحي و الگوهای باندی از جایگاه

شوند. اما هدفمند بدون در نظر گرفتن عملکرد هر ژن توليد مي
های مهم مانند در هریك از ویژگي TFMنشانگرهای البته 

فراواني ژنومي، شناسایي سطح چندشکلي، قابليت تکثير و 
(.  1989et al.Finnegan ,زینه با هم متفاوت هستند )ه

( CoRAP) 5شدهنواحي حفاظت ینشانگرهای چندشکل تکثير
نيز مبتني نگاری عنوان نشانگرهای هدفمند شده برای انگشتبه

و  cDNA)با استفاده از بر استفاده از یك آغازگر ثابت هدفمند 
کوچك غير های RNAیا  ESTهای مبتني بر نواحي یا توالي

و یك آغازگر اختياری است. برای ای( کدکننده درون هسته

                                                           

1- RNA-based markers; RBMs 

2- Expressed sequence tag; EST 

3- Inter small RNA polymorphism; iSNAP 

4- Targeted fingerprinting markers; TFMs 

5- Conserved region amplification polymorphism; CoRAP 
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نياز به اطلاعات قبلي از  CoRAPطراحي آغازگرهای نشانگر 
توالي ژنوم وجود دارد. ساختار آغازگرهای اختياری در 

با این  ،است SRAP1 مشابه نشانگرهای CoRAPنشانگرهای 
ای تفاوت که در هسته آغازگرهای اختياری نشانگره

CoRAP موتيف ،CACGC  که معمولا در نواحي اینتروني پيدا
برداری از توالي این هسته بهره؛ البته شده است وجود دارد

های گياهي فراهم های اینترون حفاظت شده را در ژنوتيپتوالي
نسبت به سایر نشانگرها این است که  CoRAPمزیت  .کندمي

اند و دارای ميل مشتق شده ESTآغازگرهای ثابت از نواحي 
های اگزوني هستند. های ویژه روی توالياتصال به جایگاه

بيشتر ميل اتصال به اینتروني  CoRAPآغازگرهای اختياری در 
های توزیعمطمئناً ها در این نواحي را دارند و حذف و اضافه

 Poczailمختلفي از محصولات تکثير شده را توليد خواهد کرد )

, 2013et al..) 
بررسي روابط بين یك برای ای که طالعهم در

 .Aeآلوتتراپلوئيد مصنوعي و بين والدین آن شامل 

sharonensis وT. monococcum  آغازگر  37با استفاده از
AFLP-cDNA قطعات ، آلوتتراپلوئيد اصلاح شده انجام شد
 Kashkushکمتری نسبت به والدین خود توليد کرد ) باندی

, 2002et al. یابي ژنوم گندم نقشهبرای دیگر ای مطالعه(. در
نتایج نوترکيبي  و استفاده شد RFLP-cDNAاز نشانگرهای 

گندم نشان داد. همچنين  3Bروی کروموزوم  بربالایي را 
های بيان شده که این نشانگرها در شناسایي ژن شدگزارش 

نوترکيب روی کروموزوم داخل ژنوم گندم مفيد بوده است 
(, 2003al.et Akhunov  در .)يتحقيق Pan و همکاران 
آغازگر  25توده گندم اینکورن را با استفاده از  15 (2009)

SSR-EST  روابط خویشاوندی مورد نگاری انگشتبرای
-تودهبين بررسي قرار دادند که آغازگرها تنوع بالایي را در 

ميزان متوسط های مورد بررسي نشان دادند. همچنين 
گزارش کردند که ميزان  53/0را اطلاعات چندشکلي 

بالاتر از ژنوم  Bهای ژنوم اطلاعات چندشکلي ریزماهواره

                                                           
 

1- Sequence-related amplified polymorphism; SRAP 

A .بود  
  Aegilopsجمعيت از گونه 16بررسي تنوع ژنتيکي در 

 crassa آغازگر 10با استفاده از ISSRبندی های گروه، روش
ها را ای و تجزیه به مختصات اصلي نتوانست جمعيتخوشه

ز هم تفکيك کند و عدم ارتباط بين تنوع مولکولي طور کامل ابه
دهنده تنوع ژنتيکي و تنوع جغرافيایي را نشان داد که نشان

 .( 2017et alKhoramifard ,.بود )ها بالای این جمعيت
به  miRNA398 و miRNA159، miRNA160 الگوی بيان

در شش گونه متعلق به  CSD( miRNA398( همراه ژن هدف
مورد  تریتيکوم و آژیلوپس در شرایط تنش خشکيهای جنس

، T.urartuمشخص شد که سه گونه و  بررسي قرار گرفتند
 T.durum و Ae.tauschii به دليل برتری از لحاظ miRNA 

مناسبي برای غني انتخابتوانند عامل ایجاد تحمل ميهای 
نان و اصلاح برای تحمل تنش خشکي  پلاسم گندمسازی ژرم

از  ،دیگري تحقيقدر (. 2019et al Shahidi ,.) باشند
 از جنس گونه 11 نگاریانگشتبرای  CoRAPنشانگرهای 

salvia نتایج  .آوری شده از نقاط مختلف ایران استفاده شدجمع
ها را از طور کامل گونهبه ندتوانست هانشان داد که این نشانگر

تنوع لکولي وهمچنين تجزیه واریانس م .دنیکدیگر تفکيك کن
ای بالایي را نشان داد که بيانگر قدرت بالای تفکيك بين گونه

Ourang -Fabriki) بودهای گياهي این نشانگرها در بين گونه

, 2018et el..)   
روابط  نگاریانگشت ،تحقيق نهدف از اجرای ای

-تنوع و اختلاط ژنتيکي بين گونهبررسي خویشاوندی و نيز 

 CoRAPلکولي ونشانگرهای مبا استفاده از  Ageilops های
 .بوده است های هدفمندمبتني بر ژن

 
 هامواد و روش

 های گیاهی نمونه تهیه
آوری جمع Ageilops توده وحشي 111در این تحقيق    

تهيه شده از بانك ژن (های مختلف ایران شده از استان
( 1جدول ، غلات دانشگاه ایلام متشکل از هشت گونه

های ها در گلدانهای تمام گونهتودهبذر . شدمطالعه 
برگي در  5-6های برگي در مرحله جداگانه کشت و نمونه
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 -80گرم تهيه و برای نگهداری به دمای  2/0مقادیر 
 درجه سلسيوس منتقل شدند.

 
  DNAاستخراج و تعیین کمیت و کیفیت  روش

و  Doyleاز بافت برگي از روش  DNAبرای استخراج 
Doyle (1987با )  دستورالعملCTAB  تغيير یافته استفاده

ژل با دو روش الکتروفورز  DNAشد. تعيين کميت و کيفيت 
آگارز یك درصد و اسپکتروفتومتری با نانودراپ )مدل 

THERMO;2000Cانجام شد. غلظت ) DNA  هر نمونه
 سازی شد.گرم بر ميکروليتر رقيقنانو 50سنجش و برحسب 

 
 (PCR) پلیمراز ایزنجیره و واکنش CoRAP آغازگرهای

سنتز شده  CoRAPترکيب آغازگری  12در این تحقيق از 
آغازگرهای  (.2توسط شرکت پيشگام استفاده شد )جدول 

( و  2013et al.Poczail ,اختياری مطابق با روش )
-های هدف با نرمتوالي ژنروی آغازگرهای ثابت از 

واکنش اجزای طراحي شدند.  Primer3و  Oligo7افزارهای 

  Masterميکروليتر مخلوط  5/12ای پليمراز شامل زنجيره

mix شرکت(Amplicon حاوی( )Taq DNA 

polymerase ،dNTP ،₂هاMgCl بافر ،PCR یك ،)
(، یك ميکروليتر آغازگر Mμ 4/0ميکروليتر آغازگر ثابت )

 5/9و  DNA (ng 50)(، یك ميکروليتر Mμ 4/0اختياری )
ميکروليتر تهيه شدند.  25ایي در حجم نه O2Hميکروليتر 

ها به پس از تهيه مخلوط واکنش روی یخ و انتقال تيوپ
سازی اوليه از برنامه و چرخه دمایي واسرشت PCRدستگاه 

چرخه شامل  40بعد دقيقه و  5به مدت  ċ 94در دمای 
ثانيه، اتصال  60به مدت  ċ 94سازی با دمای واسرشت

به دمای اتصال هر با توجه  ċ 56-53آغازگر در دمای 
به  ċ 72ثانيه و بسط رشته در دمای  60آغازگر به مدت 

برای  ċ 72دقيقه در دمای  7ثانيه و در نهایت  90مدت 
بررسي محصول حاصل از برای بسط نهایي استفاده گردید. 

PCR ها از آميزی نقره ژلآميد و برای رنگاکریلاز ژل پلي
 ( تغيير یافته استفاده شد.1987) Blumروش 

 

 مورد استفاده در این تحقیق Ageilops وحشی هایآوری گونهمشخصات و محل جمع -1 جدول
wild species used in this research AegilopsCharacteristics and collection location of  .Table 1 

 نام علمي گونه
Species scientific name 

 استان محل جمعآوری
Province of collection 

 ژنوم

Genome 

 تعداد توده
Accession No. 

Aegilops caudata Ilam, Lorestan CC 8 

Aegilops crassa 
East Azerbaijan, Ilam, Lorestan, Fars, Chaharmahal and  

Bakhtiari, Kermanshah 
DDMM 14 

Aegilops cylandrica 
Ardabil,Chaharmahal and Bakhtiari, East Azerbaijan, Fars, Gilan, 

 Ilam, Kermanshah, Khuzestan, Kurdistan, Lorestan, Zanjan 
DDCC 19 

Aegilops neglecta Ardabil, East Azerbaijan, Fars, Ilam, Kermanshah UUMM 11 
Aegilops speltoides Ilam, Kermanshah SS 6 
Aegilops tauschii Ardabil, Gilan, Golestan, Mazandaran, Zanjan DD 20 

Aegilops triuncialis 
Ardabil, Chaharmahal and Bakhtiari, East Azerbaijan, Ilam, 

Kermanshah, Khuzestan, Kurdistan, Lorestan, Zanjan 
UUCC 16 

Aegilops umbelulata East Azerbaijan, Fars, Gilan, Ilam, Kermanshah, Khuzestan UU 17 

 

 
 آغازگرهای ثابت  های استفاده شده برایژن خصوصیات

miR398 : یکي از ميکروRNA های تنظيمي است که در
های اکسيداتيو نقش اساسي دارد. تحت تنش بيان مقابله با تنش

miR398 یابد که منجر به افزایش انباشت کاهش مي
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RNA هایCSD1  وCSD2 شود و در نتيجه باعث کاهش مي
-های گياهي مياکسيد آزاد در سلولهای سوپرانباشت رادیکال

این ميکرو : miR160b (.Bej and Basak, 2014گردد )
RNA و اشعه های گرمایيدر مقابله با تنش UV  در گياهان

زیادی مانند برنج افزایش بيان را در نقش دارد و در مطالعات 
 (.Bej and Basak, 2014ها نشان داد )مقابله با این تنش

miR169gR : این ميکروRNA های زیادی در مقابله با تنش
های خشکي و شوری نقش دارد و در برخي از ازجمله تنش

 Bej and)است دادهگياهان مانند برنج افزایش بيان نشان 

Basak, 2014.) 1ن ژSoS این ژن مهمترین نقش را در تحمل :
پورتر پروتون/سدیم کدکننده یك آنتي و به شوری گياه دارد

عنوان واسطه در به 1SoSواقع در غشای پلاسمایي است. 
این یون در سراسر گياه نقش دوباره خروج یون سدیم و توزیع 

: MnSoDو  CATهای  ژن(.  2002et al.Quintero ,دارد  )
رادیکال سوپراکسيد را به  SODاکسيداني، سيستم دفاع آنتيدر 

2O2H کند و پراکسيد هيدروژن توسط تبدیل ميCAT  و
شود. لکولي تبدیل ميوپراکسيداز حذف و به اکسيژن م

MnSoD های یکي از ایزوفرمSOD  است که در این سيستم
 (. ,et al.Gratao, 2005نقش دارد )

 
 هاوتحلیل دادهتجزیه

( و شاخص PIC) 1از محتوای چند شکلي اطلاعات     
بررسي کارایي نشانگرهای مورد  برای( MI) 2نشانگری

 (. 1996et al.Powell ,) شداستفاده در این مطالعه استفاده 
 3تعداد آلل مشاهده شدهپارامترهای بررسي خویشاوندی 

(Na تعداد آلل ،)4ثرؤم (Ne ،)5شانون شاخص (I تنوع ژني ،)
و همچنين  (uHe) 7ه شده(، هتروزیگوسيتي مشاهدHe) 6ني

( و تجزیه به AMOVA) 8لکوليوتجزیه واریانس م

                                                           
1- Polymorphism Information Content; PIC 
2- Marker Index; MI 
3- Observed number of allels; Na 

4- Effective number of allels; Ne 

5- Shannon's information index; I 

6- Nei's gene diversity; He  

7- Unbiased expected heterozygosity; uHe 

8- Analysis of Molecular Variance; AMOVA 

 GenALExافزاربا استفاده از نرم (PCoA) 9مختصات اصلي

V6.50  (Smouse 2006 Peakall and)  .محاسبه گردید
 11(، جریان ژنيGsT) 10های تمایز بين جمعيتشاخص

(Nm و )12هتروزیگوسيتي کل (Ht )افزار با استفاده از نرم
POPGENE 32 بر اساس ای شد. تجزیه خوشه محاسبه

-با استفاده از نرم UPGMAروش و به دایسماتریس تشابه 

ساختار ژنتيکي جمعيت تجزیه . گردید انجام NTSYSافزار 
 انجام شد.  STRUCTURE 2.3.4افزار با استفاده از نرم

 
 نتایج 

  CoRAPشکلی و کارایی نشانگرهای بررسی چند
بررسي شده در این  CoRAP ترکيبيآغازگر  12از مجموع    

و  هدارای تکثير مناسب بود CoRAPآغازگر  12 تمام تحقيق،
ای از و نمونه 2ها در جدول آنکه نتایج تجزیه  امتيازدهي شدند

شده داده  نشان 1در شکل CoRAPالگوی باندی آغازگرهای 
 تعداد ،هامتيازدهي شدبا طول متفاوت قطعه  426 کل از .است
قطعات تکثير شده تعداد . ميانگين ندبودشکل چند قطعه 422

از  درصد قطعات چندشکل وبه ازای هر آغازگر قطعه  5/35
کمترین درصد چندشکلي باندها  .ير بودمتغدرصد  100تا  96

کمترین و بود.  2CoRAPمربوط به آغازگر  (درصد 96)
ترتيب مربوط به (PIC) محتوای اطلاعات چندشکليین بيشتر

و  92/0با مقادیر  CoRAP10و  CoRAP2 به آغازگرهای
در ( MI)شاخص نشانگری  .بود 95/0با ميانگين برابر  96/0

 7CoRAPآغازگر در  89/6بين نشانگرهای مورد بررسي از 
متغير  85/9با ميانگين برابر  CoRAP9در آغازگر  49/13تا 
 . (2جدول ) بود
 

 لکولی وتجزیه واریانس م

( 3جدول (لکولي ونتایج حاصل از تجزیه واریانس م    
درصد و بيشتر از  54ها عيتمنشان داد که واریانس بين ج

                                                           
9- Principal Coordinates Analysis; PCoA 

10- Inter-population differentiation; Gst 

11- Gene flow; Nm 

12- Total Heterozygosity; Ht 
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ها بود. این واریانس بالای بين درون جمعيتواریانس 
جمعيتي بيانگر این موضوع است که تنوع ژنتيکي بالایي در 

یيدکننده جریان أها وجود دارد و شاید این نتيجه تبين گونه
 باشد.ها ژني پایين در بين گونه

 
 آمید با استفاده از ژل اکریل Ageilops هایدر برخی از توده A1+Mir169gRالگوی باندی آغازگر ترکیبی  -1شکل 

Figure 1. Band pattern of A1+Mir169gR combined primer in some Ageilops accessions using acrylamide gel 

 
 های محاسبه شده برای آنهاو شاخص CoRAP مشخصات و ترکیب آغازگرهای -2جدول 

Table 2. Characteristics and composition of CoRAP primers and calculated indices for them 

 آغازگرنام 

Primer 

name 

 ترکيب آغازگر

Primer 

composition 

 توالي آغازگر

 (′3→′5) ثابت

rimer sequencepFixed  

 توالي آغازگر

 (′3→′5) اختياری

rimer sequencepArbitrary  

تعداد 

کل 

 باند

TA

B 

تعداد 

باندها

ی چند 

 شکل

NPB 

درصد 

چند 

شکلي 

 باندها

PPB 

محتوای 

چند 

شکلي 

 اطلاعات

PIC 

شاخص 

 نشانگری

MI 

CoRAP1 A1+Mir398 TATAGCTGTGTTCTCAGGTC

G 

GACTGCGTACGCACGCTG

A 

38 37 97.36 0.95 11.98 

CoRAP2 A1+Mir160b

2f 

CTCCCTGTATGCCACTCATC GACTGCGTACGCACGCTG

A 

25 25 96 0.92 6.94 

CoRAP3 A1+Mir169g

R 

GGCTGCGAAGAAATGAATA

A 

GACTGCGTACGCACGCTG

A 

36 36 100 0.95 9.13 

CoRAP4 A1+Sos1.1R TCATCTTCTCCTACCGCCCTG

C 

GACTGCGTACGCACGCTG

A 

28 28 100 0.94 9.13 

CoRAP5 A1+MnSoD.f CAGAGGGTGCTGCTTTACAA GACTGCGTACGCACGCTG

A 

40 40 100 0.95 10.44 

CoRAP6 A1+Catalase TGTACTACTCGGACGACAAG GACTGCGTACGCACGCTG

A 

36 36 100 0.95 11.72 

CoRAP7 A2+Mir398 TATAGCTGTGTTCTCAGGTC

G 

GACTGCGTACGCACGCAA

C 

38 37 97.36 0.94 6.89 

CoRAP8 A2+Mir160b

2f 

CTCCCTGTATGCCACTCATC GACTGCGTACGCACGCAA

C 

38 38 100 0.95 12.23 

CoRAP9 A2+Mir169g

R 

GGCTGCGAAGAAATGAATA

A 

GACTGCGTACGCACGCAA

C 

36 36 100 0.95 13.49 

CoRAP10 A2+Sos1.1R TCATCTTCTCCTACCGCCCTG

C 

GACTGCGTACGCACGCAA

C 

46 46 100 0.96 10.17 

CoRAP11 A2+MnSoD.f CAGAGGGTGCTGCTTTACAA GACTGCGTACGCACGCAA

C 

38 37 97.36 0.95 8.07 

CoRAP12 A2+Catalase TGTACTACTCGGACGACAAG GACTGCGTACGCACGCAA

C 

27 27 100 0.93 8.03 

Mean    35.5

0 

35.16 99.06 0.95 9.85 

polymorphism information content,  :percentage of polymorphic bands, PIC :number of polymorphic bands, PPB :total amplified bands, NPB :TAB

marker index. :MI 

 Ageilops بررسی ساختار جمعیت
 Ageilops هایهای تخمين جریان ژني بين گونهشاخص    

( نشان داده شده است. نتایج، 4مورد بررسي در جدول )
را نشان داد و در  47/0 برابر( پایيني Nmجریان ژني )

بود.  56/0( Gst)مقابل ميزان شاخص تمایز بين جمعيت 

 این نتيجه نمایانگر این موضوع است که با کاهش جریان
یابد. همچنين با ژني، ميزان تمایز بين جمعيت افزایش مي

یابد. کاهش جریان ژني ميزان تنوع بين جمعيت افزایش مي
با استفاده از نشانگرهای  Fstدر این مطالعه مقدار شاخص 

CoRAP  های مورد دهد جمعيتبود که نشان مي 45/0برابر
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 اند.مطالعه کاملا از هم متمایز شده
 

 CoRAPبراساس نشانگرهای  Ageilops هایلکولی گونهوتجزیه واریانس م -3جدول 
species using CoRAP markers AegilopsTable 3. Analysis of molecular variance for  

 منابع تغييرات
SOV 

 درجه آزادی

df 
 مجموع مربعات

SS 

 ميانگين مربعات
MS 

 واریانس برآورد شده
arianceEstimated v 

 درصد واریانس
Variance% 

 بين جمعيتها
ulationPop Between 

7 3571.65 510.23 35.21 53.64 

 درون جمعيتها
Population Within 

103 3086.38 29.96 29.96 46.36 

 کل
Total 

110 6658.03   100 

 

 
 Ageilops هایگونه در CoRAPهای نشانگر ژنی براساس جریان تخمینهای شاخص -4 جدول
species AgeilopsCoRAP markers in  usingTable 4: Indices of gene flow prediction  

Fst Nm Ht Hs Gst 
0.45 0.47 0.24 0.13 0.56 

Gst ،Hs،Ht ،Nm  وFst  باشد.نمایانگر تمایز بين جمعيت، هتروزیگوسيتي درون جمعيت، هتروزیگوسيتي کل، جریان ژني و شاخص تثبيت ميترتيب به 

    
 CoRAP نشانگربا استفاده از  Ageilopsهای گونهپارامترهای برآورد شده تنوع ژنتیکی در  -5جدول 

Table 5. Genetic diversity estimated parameters in Aegilops species using CoRAP markers 
 گونه

Species 

 تعداد توده
umber of N

accessions 

 ژنوم
Genome 

 هتروزیگوسیتی
  مورد انتظار

uHe 

تنوع ژنی 
 نی
H 

تنوع ژنی 
 شانون

I 

تعداد آلل 
 مؤثر

Ne 

 تعداد آلل
  مشاهده شده 

Na   

Ae. caudata 8 C 0.16 0.15 0.22 1.25 1.00 

Ae. crassa 14 DM 0.12 0.11 0.18 1.19 0.93 

Ae. cylandrica 19 DC 0.15 0.15 0.23 1.25 1.08 

Ae. neglecta 11 UM 0.12 0.11 0.17 1.20 0.80 

Ae. speltoides 6 S 0.13 0.12 0.19 1.21 0.89 

Ae. tauschii 20 D 0.13 0.12 0.20 1.21 1.01 

Ae. triuncialis 16 UC 0.14 0.14 0.21 1.23 1.04 

Ae. umbelulata 17 U 0.11 0.11 0.17 1.19 0.88 

Mean 111  0.133 0.126 0.196 1.21 0.95 
Na: observed number of alleles, Ne: number of effective alleles, I: Shannon’s information index, He: Nei’s gene diversity, uHe: 
Unbiased Heterozygosity 

 
(، 5با استفاده از پارامترهای تخمين تنوع ژنتيکي )جدول 

با دامنه  96/0( برابر Naمتوسط تعداد آلل مشاهده شده )
Ae .های ترتيب متعلق به گونهبه 08/1تا  80/0متغير 

neglecta  وcylandria. Ae  بود. از نظر شاخص تنوع
های یکي از مهمترین شاخص عنوان( بهH) Neiژنتيکي 

بررسي تنوع ژنتيکي، بيشترین و کمترین مقدار این شاخص 

 .Aeو  Caudata. Aeهای ترتيب مربوط به گونهبه

cylandrica  و  15/0با ميزانcrassaAe.  ،neglecta. Ae 
بود. شاخص تنوع  11/0با مقدار  umbelulata. Aeو 

برای  17/0ی از ابا دامنه 20/0( دارای متوسط Iشانون )
برای  23/0و  umbelulata. Aeو  neglecta. Aeهای گونه

متغير بود. با توجه به بالا بودن  cylandrica. Aeگونه 
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در دو گونه  Neiثر و تنوع ژنتيکي ؤهای تعداد آلل مشاخص
cylandrica. Ae  وAe. caudata ،توان گفت که این دو مي

-ای بالایي در بين گونهگونه دارای تنوع ژنتيکي درون گونه

 neglecta. Ae های مورد بررسي هستند. در مقابل دو گونه
ای را با توجه کمترین تنوع درون گونه umbelulata. Ae و

 (.5به ميزان پارامترهای تنوع ژنتيکي داشتند )جدول 
 هایبندی و بررسی روابط ژنتیکی بین گونهگروه

Ageilops 

 (2)شکل های مورد مطالعه بندی گونهگروه دندروگرام
به هفت گروه را ها توده وحشي آژیلوپس، توده 111 برای

های مربوط گروه اول شامل تمام توده .کرداصلي تقسيم 
های وه دوم مربوط تمام تودهو گر caudata .Aeبه گونه 

های تودهروه سوم تمام گ در بود. tuaschii .Ae گونه
قرار توده یك جز به peltoidesS .Ae گونه متعلق به

Ae.  های گونههمراه تمام تودهتوده بهاین که  ندگرفت

neglecta .و در گروه پنجم  در گروه چهارم قرار گرفت
و  cylandrica .Aeهای مرتبط با کل تودهترتيب بهششم 

crassa .Ae دوهای جای گرفت و در گروه هفتم توده 
ولي  umbelulata .Aeو  truncialis .Aeمرتبط با  گونه

بر اساس ضرایب  .ندقرار گرفتجداگانه  در دو زیرگروه
Ae . تشابه ژنتيکي، بالاترین تشابه بين دو توده گونه

speltoides  آوری شده از ایلام و نيز بين دو توده جمع
آوری شده از کرمانشاه و جمع cylandrica. Ae گونه

از گونه  تودهایلام و کمترین شباهت ژنتيکي متعلق به یك 
crassa. Ae از گونه  و یك تودهumbelulata. Ae به-

آوری شده از لرستان و ایلام بود. در سطح ترتيب جمع
و  truncialis. Ae ای بيشترین تشابه بين دو گونهگونه

umbelulata. Ae  و نيز بين دو گونهneglecta. Ae  و
cylanrica. Ae و کمترین تشابه ژنتيکي بين دو گونه . Ae

crassa  وumbelulata. Ae .مشاهده شد 
 

 
  CoRAPهای آژیلوپس با استفاده از نشانگرهای ای تودهتجزیه خوشه -2شکل 

Figure 2. Cluster analysis for Aegilops accessions using CoRAP markers 
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نشانگرهای استفاده از با  (PCoAتجزیه به مختصات اصلی )

CoRAP  
مکمل برای  يعنوان روشاصلي به تجزیه به مختصاتدر    

 15/15 و 55/23ترتيب بهاول لفه ؤم دو ،ایتجزیه خوشه
ترسيم نمودار پراکنش  .نددرصد از واریانس کل را تبيين کرد

-توانست گروه یتا حدود( 3شکل لفه اول )ؤبا دو مشده 

تفاوت  .یيد کندأای تتوسط تجزیه خوشهرا بندی انجام شده 
تواند مي دو روشوسيله به بندی انجام شدهگروه جزئي در

اطلاعات  درصد 100ای با که تجزیه خوشهباشد علت  بدان
نمودار پراکنش کند ولي بندی ميها را گروهتوده نشانگری

درصد  7/38تنها با در اینجا اصلي  تجزیه به مختصات
بندی گروههمچنين . ه استبندی را انجام دادگروه اطلاعات

تجزیه  همانند( 3)شکل  پلاتنمودار بایوسيله انجام شده به
نظر نشان داد.  با ساختار ژنومي آنها خوبيانطباق  ایخوشه

به مختصات اصلي نسبت به  تجزیهنمودار دوبعدی به اینکه 
-ای با استفاده از اطلاعات کمتری از ژنوم گروهتجزیه خوشه

تواند بيانگر این مياین نتيجه  ،دهدرا انجام ميمناسبي بندی 
 ی استفاده شده در این تحقيقباشد که نشانگرها موضوع

-دامنه اند توانستهدر طول ژنوم داشته و  مناسبيپراکنش 

 برداری کنند. نمونهژنوم را  کل وسيعي از 
 

 
 CoRAPبراساس نشانگرهای  Ageilops هایتودهتجزیه به مختصات اصلی  -3شکل 

markers CoRAP usingaccessions  Aegilopss (PCoA) for iPrincipal coordinate analysFigure 3.   
 

 CoRAPتعیین ساختار جمعیت براساس نشانگرهای 
های حاصل از تجزیه ساختار جمعيت براساس داده    

 Structureافزار با استفاده از نرم CoRAPآغازگرهای 

و   in-Burn=  5000با  admixtureدر حالت  2.3.4
5000 MCMC =  درK  (. هر 4انجام شد )شکل  8برابر

های متفاوت با توجه به رنگهشت گونه مورد مطالعه با 

های متفاوت قرار گرفت و ضریب عضویت هر توده در گروه
دهنده جریان های ترکيبي متفاوت نشانهای با رنگستون

و  truncialis. Aeهاست. دو گونه ها و گونهژني بين توده
umbelulata. Ae  در کنار هم با رنگ متفاوت قرارگرفتند و

  truncialis. Aeبه  mbelulatau. Aeجریان ژني از سمت 
 مشهود بود.  لاًکام
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 CoRAPبا نشانگرهای  Ageilops هایبرای گونه Bayesianتجزیه ساختار مبتنی بر مدل  -4شکل 

CoRAP markersaccessions using  Aegilops for analysis Structure based-model Bayesian The  4. Figure 

 

 بحث 
آغازگرهای استفاده شده و که نتایج این آزمایش نشان داد     
قدرت تفکيك و تمایز مناسب  CoRAPطورکلي نشانگرهای به

وحشي داشتند. ميزان  Ageilops هایو بالایي در بين گونه
سه مقایبرای های مهم اطلاعات چندشکلي یکي از شاخص

باشد. مقادیر نشانگرهای مختلف از لحاظ قدرت تمایز آنها مي
بالای این معيار دلالت بر چندشکلي بالا در یك جایگاه 
نشانگری است که در تفکيك و تمایز افراد نقش بسزایي دارد. 

دهنده این است همچنين مقدار بالای محتوای چندشکلي نشان
های با تيپکه برخي از نشانگرها برای تمایز بين ژنو

 ,Struss and plieskeخویشاوندی نزدیك مفيد هستند )

داشته باشند  75/0بزرگتر از  PICآغازگرهایي که  .(1998
دارای اطلاعات سودمند زیادی هستند، آغازگرهایي که مقادیر 

PIC  باشد سودمند هستند و  75/0و  25/0آنها بين
دارند، حاوی اطلاعات  25/0کمتر از  PICآغازگرهایي که 

(. در مقایسه با  2006et al.Landjeva ,سودمند اندکي هستند )
تنوع ژنتيکي  بسيار بالا در این تحقيق، در مطالعه PICمقدار 

ميانگين  CoRAPآغازگر ترکيبي  12با  Salvia پاکوتي 25
PIC  شکلي  با ميانگين درصد چند 37/0برای نشانگرها
 (. 2018et al.Ourang -Fabriki ,زارش شده است )گ 89/28

لکولي ميزان واریانس بالای بين وبا تجزیه واریانس م
 یهاجمعيتي مشاهده شده بيانگر تنوع ژنتيکي بالا در بين گونه

Ageilops  جریان ژني پایين در بين گونه تواند بيانگرميبود و-

 (2015) انو همکار Moradkhaniای که باشد. در مطالعهها 
های گندم بررسي روابط فيلوژنتيکي برخي از گونهبرای 

Aegilops  وTiricum  با استفاده از نشانگرهایISSR  وSSR 
انجام دادند، ميزان تنوع درون گروهي را بيشتر از تنوع بين 

 (2009) و همکاران Naghavi. همچنين کردندگروهي گزارش 
با استفاده از  Aegilopsدر بررسي تنوع ژنتيکي گندم 

های مورد ، تنوع بالایي را در بين گونهSSRنشانگرهای 
مقدار ( و Nmجریان ژني ) ميزان پایينبررسي مشاهده کردند. 

 هایدر بين گونه (Gstشاخص تمایز بين جمعيت )بالاتر 
Ageilops  افزایش و  ژني کاهش جریانکه بيانگر شد مشاهده

ر ارتباط با این موضوع، در . دباشدميميزان تنوع بين جمعيت 
توده گندم آژیلوپس و  180 ارزیابي روابط فيلوژنتيکي

، جریان ژني را در SCoTتریتيکوم با استفاده از نشانگرهای 
، تمایز بين جميعت را 87/0برابر با  Ageilops هایبين گونه

درصد گزارش کردند  37و ميزان تنوع بين جمعيت را   36/0
(, 2018et al.Pouraboughadareh در مطالعه .) ای دیگر، در

و  ISSRبررسي تنوع ژنتيکي گندم دوروم با نشانگرهای 
SCoTهای ، ميزان شاخصGst ،Nm  و تنوع ژنتيکي بين

، ISSR 07/0ترتيب با استفاده از نشانگرهای جمعيت را به
ترتيب به SCoTدرصد و با استفاده از نشانگرهای  10و  51/6
 et al.Etminan ,اند )درصد گزارش کرده 7و  53/9، 05/0

 و 24/0( Htدر مطالعه دیگری ميزان تنوع ژنتيکي کل ) (.2016
های مورد در بين گونه 13/0( را Hsمقدار تنوع ژنتيکي درون )
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ها بررسي گزارش کردند که بيانگر تنوع پایين در درون گونه
-ژنبستگي مه Fstشاخص البته، (.  2006et al.Alwala ,بود )

های افراد مختلف در یك جمعيت و دوری و نزدیکي بين 
ها، فراواني ها را از طریق محاسبه هتروزیگوسيتي آللجمعيت

دهد. زماني که افراد از نظر ها نشان ميها و تنوع در جمعيتآلل
مشابه باشند مقدار این شاخص برابر با صفر کاملاً واني آللي افر

این مقدار هستند متفاوت کاملاً  و زماني که افراد از نظر آللي
 Fst(. همچنين شاخص  1996et al.Weir,شود )برابر یك مي

رود. در این مطالعه مقدار کار ميهها نيز ببرای تمایز بين جمعيت
از هم کاملاً های مورد مطالعه جمعيتکه د دانشان  Fstشاخص 

 اند.  متمایز شده

-به Neiبا استفاده از شاخص تنوع ژنتيکي در این تحقيق 

و  های بررسي تنوع ژنتيکيعنوان یکي از مهمترین شاخص
 Ae. caudataو  cylandrica. Ae، دو گونه مؤثرتعداد آلل 

های مورد ای بالایي در بين گونهدارای تنوع ژنتيکي درون گونه
Ae . و neglecta. Ae . در مقابل دو گونهبودندبررسي 

lataumbelu مطالعه در .را داشتندای کمترین تنوع درون گونه-

 .Ae بر روی سه گونه (2015) و همکاران Aalamiای که 

tauschii ،Ae. crassa و Ae. cylandrica از استفاده با 
 .Ae دادند، بالاترین سطح تنوع را در انجام  RAPD نشانگر

tauschii گزارش کردند.  با استفاده از پارامترهای تنوع ژنتيکي
و  SSRبا استفاده از نشانگرهای  ای دیگر همچنين در مطالعه

ISSR بيشترین تنوع ژني ،Nei های در گونهcrassa. Ae  و
tauschii. Ae ( گزارش شده است, et al.Moradkhani 

2015.) 
 truncialis. Ae بيشترین تشابه بين دو گونه در این تحقيق 

Ae .و  neglecta.Aeو بين دو گونه  umbelulata. Ae و

cylanrica .و همکاران توماس مشاهده شد ( et al.,Thomas 

یوناني  Tiriticumو  Aegilosهای گندم در مطالعه گونه (2010
بيشترین تشابه  ISSRو  RAPDبا استفاده از نشانگرهای 

گزارش  Caudate. Ae های داخل گونهژنتيکي را در بين توده
طور مناسبي ای در این تحقيق توانست بهتجزیه خوشه کردند.
. در کندهای مجزایي تفکيك را در گروههای مورد مطالعه گونه

 truncialis. Aeقرار گرفتن ، شدهبندی انجام صحت گروهتأیيد 

های جداگانه و در یك گروه، در زیرگروه umbelulata. Aeو 
جدا ولي در  در یك گروه caudata. Aeهمچنين قرار گرفتن 
 truncialis. Aeتواند به این علت باشد که کنار این دو گونه مي

عنوان والد دهنده به umbelulata. Aeاز تلاقي بين دو گونه 
وجود به Cعنوان والد دهنده ژنوم به caudata. Aeو  Uژنوم 

 و همکاران پورابوقداره (.1994et at. lagerenVan s ,) اندهآمد
(2018 et al.,PourAboughadareh )  نيز شباهت بالایي را

مشاهده  umbelulata. Aeو  truncialis. Aeبين دو گونه 
مشترک  Uکردند و ارتباط بين این دو گونه را مرتبط با ژنوم 

ای دیگر که بر روی این اند. همچنين در مطالعهآنها بيان کرده
، این دو گونه را شد انجام CBDPها با استفاده از نشانگر گونه

های این طور کامل تودهدر یك گروه قرار داد ولي نتوانست به
(. در  2018et al.Etminan ,دو گونه را از هم جدا کند )

های بر روی گندم RAPDبررسي دیگری که با نشانگرهای 
دو  انجام شد،آوری شده از مناطق مختلف ترکيه وحشي جمع

با شباهت زیادی در  umbelulata. Aeو  truncialis. Aeگونه 
(. در بررسي  2008et al.Cenkci ,کنار هم قرار گرفتند )

های تنوع ژنتيکي گندم ISSRدیگری، با استفاده از نشانگرهای 
Aegilops غرب ایران مورد آوری شده از نواحي شمالجمع

مطالعه قرار گرفت و نتایج آنها نيز این دو گونه را در کنار 
-(. این نتایج نشان 2013et al.Baranduzi ,ر داد )یکدیگر قرا

دهنده شباهت بالای ژنتيکي بين این دو گونه است. قرار گرفتن 
آوری شده از کرمانشاه در جمع speltoides. Ae گونه 53توده 

آوری شده از کرمانشاه جمع neglecta. Ae گونه 52کنار توده 
جغرافيایي و  هایعلت شباهت تواند بهدر گروه چهارم مي

 جریانات ژني بوده باشد. 
 توانست مناسبي طوربه يبه مختصات اصل تجزیه نتایج

تفاوت جزئي و  کند أیيدت را ایخوشه یهتجز بندیگروه نتایج
ای با تواند بدان علت باشد که تجزیه خوشهبندی ميدر گروه

کند ولي بندی ميها را گروهصددرصد اطلاعات نشانگری توده
با اطلاعات اصلي تنها  نمودار پراکنش تجزیه به مختصات

بندی را انجام داده است. در گروهاول مؤلفه پائين دو درصد 
مطالعه پورابوقداره و همکاران نيز نمودار بدست آمده از تجزیه 

ای بندی انجام شده با تجزیه خوشهبه مختصات اصلي با گروه
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et al.adareh PourAbough ,هایي را نشان داد )تفاوت

Ae .و  DMبا ژنوم  crassa. Ae(. قرار گرفتن 2018

cylandrica  با ژنومDC علت ژنوم  تواند بهدر یك گروه مي
D ( 2006 ,مشترک آنها باشدet al.Gong  تجزیه ساختار .)

-توانست نتایج بدست آمده از تجزیه خوشهنيز جمعيت ژنتيکي 

برای ای کند. در مطالعهتأیيد ای و تجزیه به مختصات اصلي را 
از  Titicumو  Aegilopsارزیابي روابط فيلوژنتيکي گندم 

بهينه  Kاستفاده شد. نتایج تجزیه ساختار  CBDPنشانگرهای 
ها را از هم متمایز کند را برابر با شش نشان داد و نتوانست گونه

(, 2018et al.Etminan  .)   
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Abstract 

Aegilops range grasses (Poaceae family) as one of the most important ancestors of wheat is a 

rich source of stresses tolerance genes. For this, the fingerprinting of genetic relationships in 

accessions belonging to eight species of Aegilops was studied using targeted genes-related 

CoRAP molecular markers. In designing the fixed primers, six genes CAT, MnSoD, SoS1, 

miR398, miR160b and miR169gR responsible for abiotic stresses tolerance were used. The 

lowest and highest polymorphic information contents were related to CoRAP2 and CoRAP10 

primers with 0.92 and 0.96, respectively. The marker index varied from 6.89 in CoRAP7 primer 

to 13.49 in CoRAP9 primer. Low gene flow (Nm) and  high differentiation (Gst) was observed 

between species. Also, the Fst index equal to 0.45 showed that the studied populations were 

completely separated. Due to the high values of the effective allele number and Nei genetic 

diversity, two species Ae. cylandrica and Ae. caudata showed high intra-specific diversity. The 

greatest similarity was observed between two species Ae. truncialis and Ae. umbelulata as well 

as Ae. neglecta and Ae. cylanrica. Cluster analysis appropriately divided species into distinct 

groups, and principal coordinate analysis confirmed the results of cluster analysis. Using 

structure analysis of the population, the mode of gene flow and genetic intermixture among 

species were in accordance with the grouping results of cluster analysis and PCoA biplot. 
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