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Abstractچکیده
امروزه با توجه به درك اهمیت اقتصادي، اکولوژیک، فرهنگی و 

شناسایی، تعیین کمیت، شناخت هایی در راستاي اجتماعی تنوع زیستی، گام
علاوه بر این، تجزیه و تحلیل . نحوه توزیع و روابط ژنتیکی برداشته شده است

هاي مختلف از جمله بررسی پراکنش تنوع آللی، ساختار تنوع ژنتیکی از جنبه
ها و افراد مختلف، از ژنتیکی و روابط خویشاوندي بین و درون جوامع، گونه

در این ارتباط و با توجه به . آیدشمار میهزیستی بهاي علوم جمله دغدغه
اهمیت شناسایی، حفظ و نگهداري ذخایر توارثی، اطمینان از موجودیت 

ي این منابع به عنوان ابزاري مناسب جهت تسهیل ریکارگبهو هاآندائمی 
هاي هاي مدیریتی، کارایی برخی از روشهاي اصلاحی و استراتژيفرآیند

و ژنومیک مانند نشانگرهاي ریزماهواره مبتنی بر ژنوم و مختلف ژنتیکی 
مانند زعفران و نیز و باغیزراعیگیاهانترانسکریپتوم، در بررسی برخی از 

از بین . مورد ارزیابی قرار گرفتPunicaو Prunusهایی از جنس گونه
کار رفته در مطالعات فوق، نشانگرهاي ریزماهواره مبتنی بر هنشانگرهاي ب

ها و بندي رویشگاهوم، اطلاعات پیرامون فرآیندهاي مرتبط با بخشژن
پلاسم و هاي کوچک، توزیع تنوع آللی، ارایه الگوهاي مدیریت ژرمجمعیت

علاوه بر این، . روابط ژنتیکی در زمینه ژنتیک حفاظتی را بهبود بخشیده است
ا، ناشی از هروش ترانسکریپتئومیک و ژنومیک، امکان مطالعه تنوع فعالیت ژن

هاي مت در برابر تنشبندي رویشگاه، تنوع میزان مقاوعملکرد حاصل از بخش
زیستی و تغییرات محیطی، و شناسایی نشانگرهاي مناسب براي زیستی و غیر

در این . کندیمکمک نشانگر را میسر انجام برخی از مطالعات مانند گزینش به
ایم که چگونه تلفیق تنوع ژنومیک و ترانسکریپتوم به مقاله ما تشریح کرده

هاي مهم زراعی و باغی در برخی گونههمراه ابزار جدید بیوانفورماتیک 
توانند شناسایی تأثیرات نسبی تهدیدهاي ژنتیکی و محیطی را بهبود بخشیده می

.و چشم اندازهاي جدیدي را در مطالعات حفاظت از ذخایر توارثی بگشایند

تنوع زیستی، نشانگرهاي ریزماهواره، ژنومیک، :هاي کلیديواژه
ترانسکریپتومیک، روش هاي آماري

Today with appropriate understanding of
economical, ecological, cultural and social importance
of biodiversity, significant progresses have been made
toward identification, quantification, finding
distribution patterns and genetic relationships of this
diversity. In addition, analysis of genetic variation of
various aspects such as distribution of allelic diversity,
genetic structure and kinship relationships between and
within populations, individuals and species is one of the
main concerns in biological sciences. In this regard, and
with respect to the importance of identification,
preservation and maintenance of these genetic pools, to
ensure the permanent existence of them and using those
resources as a tool for facilitating management
strategies and breeding processes, the efficiency of
some different genetic and genomic methods including
genome and transcriptome based microsatellites have
been evaluated in some crop plants, i.e. saffron, and
some species belonging to genus Prunus and Punica.
Through the development of different molecular
markers used in the above-mentioned studies, genome-
based microsatellite markers have significantly
improved our knowledge on the processes related to
habitat segmentation and small populations,
distribution of allelic diversity, patterns of germplasm
management and finally genetic relationships in the
field of genetic conservation. Recently, availability of
next generation sequencing tools provided access to
huge amount of transcriptomic and genomic sequences.
This has allowed us to, a) investigate the diversity of
gene functions caused by habitat segmentation, b)
assess diversity of responses to biotic and abiotic
stresses as well as environmental changes and, c)
identify suitable markers to be used in studies such as
marker-assisted selection. Here we discuss how the
integration of genomic and transcriptomic variations
backed up with new bioinformatic tools could  improve
the identification of relative influences of genetic and
environmental threats and open up new frontiers in
conservation studies.
Keywords: Biodiversity, Microsatellite markers,
Genomic, Transcriptomic, Statistical methods
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مقدمه
ذخایر ژنتیکی گیاهی اساس امنیت غذایی جهانی را 

خایر متشکل از ارقام قدیمی و جدید، این ذ. دهندتشکیل می
. هاي وحشی هستندخویشاوندان وحشی زراعی و سایر گونه

متخصصین اصلاح نباتات، از تنوع ژنتیکی براي ایجاد گیاهان 
جدید برخوردار از عملکرد بیشتر، از طریق گزینش و اصلاح 

ها که این گیاهان به آفات و بیماريطوريبرند، بهبهره می
رود انتظار می. به تغییرات محیطی سازگارتر باشندمقاوم و 

ن بدی. میلیارد نفر برسد8به 2020جمعیت جهان در سال 
باید به بیش از دو برابر ) عمدتاً غلات(ترتیب تولید مواد غذایی 

. میلیارد تن در سال افزایش یابد5میزان کنونی، یعنی حدود 
وع ژنتیکی گیاهی سازي کاربرد تنبراي نیل به این هدف، بهینه

علاوه بر این، پیشرفت . رسدیمنظر در جهان الزامی به
ها و رفتن جنگلتکنولوژي و افزایش جمعیت انسان، از بین

مراتع، چراي بیش از حد، تغییر در الگوي کاربري اراضی و نیز 
جاي هي ارقام جدید و یکنواخت از لحاظ ژنتیکی بریکارگبه

هاي کشاورزي، تنوع در اکوسیستمارقام محلی و بومی بسیار م
هاي گیاهی و جانوري وارد کرده و فشار پایداري را بر زیستگاه

موجب کاهش چشمگیر تنوع زیستی شده است 
(Zeinalabedini et al., 2011a) . این مسائل در

البته . شدیدي را بر امنیت غذایی خواهند داشتریتأثبلندمدت 
اهمیت اقتصادي، ي اخیر، با توجه به دركهاسالدر 

هایی در اکولوژیک، فرهنگی و اجتماعی تنوع زیستی، گام
راستاي شناسایی، تعیین کمیت، نحوه توزیع و روابط تنوع 

تنوع زیستی ممکن است در سطح . زیستی برداشته شده است
گرچه اهمیت تنوع . اکوسیستم، گونه و ژن ارزیابی شود

اظتی و اصلاحی هاي حفاکولوژیک و تاکسونومیک در برنامه
شناخته شده است، اما ارزش تنوع ژنتیکی همواره بیشتر مدنظر 

براي مثال، با توجه به تناسب تغییرات تکاملی و . قرار دارد
تنوع ژنتیکی، ارتباط میزان هتروزیگوسیتی و سازگاري و نقش 

کره، تنوع ژنتیکی ذخایر ژنتیکی در فرآیندهاي زیستی زیست
يگونهدرون ت و اولویت بالاتري برخوردار است از اهمی1ا

(Shafiee et al., در این راستا، تجزیه و تحلیل .(2011
هاي مختلف از جمله بررسی پراکنش تنوع ژنتیکی از جنبه

تنوع آللی، ساختار ژنتیکی و روابط خویشاوندي بین و درون 
ي علوم هادغدغهو افراد مختلف، از جمله هاگونهجوامع، 
. دیآیمشمار هزیستی ب

1. Intra-specific

تمامی مطالعات مرتبط با تنوع ژنتیکی داراي چهار مؤلفه 
اصلی، فرضیه تحقیق، نوع نشانگر مناسب براي پاسخگویی به 

شناختی، روش مورد استفاده در ایجاد و ارزیابی سوالات زیست
آمده، دستهي بهادادهنشانگر و روش مورداستفاده در آنالیز 

پیرامون تنوع ژنتیکی گیاهی در اکثر سؤالات مطروحه، . هستند
در یکی از سه گروه 3و خارج از محیط طبیعی2محیط طبیعی

در مرحله نخست سؤالات مبتنی بر . شوندبندي میزیر طبقه
ح ها مورد بحث بوده و زمانی مطرنمونه4شناسایی هویت

. شوند که شباهت ژنتیکی دو یا چند نمونه مورد سؤال باشدمی
عات براي پاسخگویی به سؤالاتی مانند موارد گونه اطلااز این

آیا دو یا چند نمونه از نظر ژنتیکی ) الف: (شودیمزیر استفاده 
هاي موجود در بانک ژن، ارقام آیا در نمونه) ب(مشابه هستند؟ 

میا هم5مترادف ها از نظر آیا جمعیت) ج(وجود دارد؟ 6نا
ده از یک هاي جداشژنتیکی متفاوتند، یا تنها زیرمجموعه

آیا با گذر زمان تبادلات ژنتیکی بین ) د(جمعیت واحد هستند؟ 
ها رخ داده است؟ در مقابل، سوالات مرتبط ها یا جمعیتنمونه

یک آلل یا توالی نوکلئوتیدي 7هاي تشخیصبا جایگاه یا شیوه
ه ژن، جمعیتی در محیط ، نمونه بانک8خاص در یک آرای

سازي همسانهDNAاي از طبیعی، فرد، کروموزوم یا قطعه
این سؤالات در مواردي مانند موارد زیر . شودیمشده، مطرح 

هایی که داراي شناسایی افراد یا جمعیت-: شودیممطرح 
تعیین اینکه آیا صفات از یک جمعیت د؛صفات مطلوبی هستن

اند، یا از یک جمعیت گیاهی به جمعیت دیگري حذف شده
هاي وقعیت نشانگرها بر روي نقشهیابی ممکاند؛انمنتقل شده

در نهایت، سؤالات مرتبط با روابط و . فیزیکی یا ژنتیکی
شود که پاسخگوي شبهات موجود در مطرح می9ساختارها

ها، میزان تیپوزمینه روابط خویشاوندي، میزان تشابه بین ژن
ها و تنوع ژنتیکی موجود و نحوه توزیع تنوع بین افراد، جمعیت

سؤالات، براي بررسی اختلافات گونهنیا. اهد بودها خوآرایه
ریزي استراتژي ژن، طرحهاي بانکموجود در کلکسیون

هاي باززایی، ها و برنامهپلاسمبرداري از ژرمصحیح نمونه
هتشکیل کلکسیون و تعیین 1ژنی، مطالعه جریان10هاي پای

2. In situ
3. Ex situ
4. Questions of Identity
5. Synonymous
6. Homonymous
7. Questions of location and diagnostics
8. Taxon
9. Relationship and structure questions
10. Core collections
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ها و اندازه مناسب نمونه براي محافظت و نگهداري جمعیت
Zeinalabedini)شودژن مطرح میهاي بانکنهنمو et

al., 2011).
هاي هاي صحیح در زمینهبنابراین براي یافتن پاسخ

هاي متناسب امري ذکرشده، انتخاب نشانگرها و تکنولوژي
هاي کلاسیک در سه دهه اخیر، روش. آیدمیشماربهضروري 

مانند مقایسه آناتومی، مورفولوژي، (ارزیابی تنوع ژنتیکی 
لهیوسبهچشمگیري طوربه) شناسی و فیزیولوژيجنین
ها از جمله این روش. ی تکمیل شده استمولکولهاي روش

امروزه، . اشاره کرد2توان به تجزیه ترکیبات شیمیاییمی
، در تحقیقات DNAی مبتنی بر پروتئین یا لکولموهاي روش

فیلوژنی، تاکسونومیک، اکولوژیک، ژنتیک و اصلاح، کاربرد 
هاي مرتبط ابداع نشانگرهاي مولکولی و آزمون. وسیعی دارند

آغاز شده و تا به امروز نیز ادامه دارد 1950، از سال هاآنبا 
(Callow et al., عنوان ا بههبعد از معرفی ایزوزایم.(1997

. به سرعت افزایش یافتهاآننشانگرهاي ژنتیکی، استفاده از 
و آنالیز قطعات برشی از DNAیابی هاي توالیبا ظهور روش

طوربه، کاربرد نشانگرهاي اسیدنوکلئیک 1970سال 
زبا معرفی واکنش زنجیره. اي رایج شدگسترده 3اي پلیمرا

(PCR) تعداد نشانگرهاي مولکولی 1980در اواخر سال ،
همچنین با افزایش . روز افزونی افزایش یافتطوربهمختلف 

هاي مختلف، از هزینه و معرفی نشانگرها و آزمونعابدا
زمان، دامنه سطوح مختلف مکاسته شد و ههاآني ریکارگبه

توانند مورد بررسی قرارهاي گیاهی که میبندي و بافترده
بنابراین احتمال یافتن حداقل یک . گیرند، افزایش یافت

نشانگر براي پاسخگویی به سوالات مرتبط با تنوع در هر یک 
هاي جدید یابی به فرصتدست. بندي وجود دارداز سطوح رده

از این مکداالبته، هیچ. هایی نیز روبرو استضرورتاً با دشواري
ما با افزایش معضلات مختص مطالعات مولکولی نیست، ا

تعداد نشانگرهاي موجود، بر میزان این معضلات نیز افزوده 
هاي در تقابل با طیف وسیعی از تکنولوژي. خواهد شد

مولکولی، انتخاب نوع نشانگر و روش تحقیقی که متناسب با 
هاي بندي موردنظر و محدودیتسوال تحقیق، سطوح رده

بهترین گزینه در این راستا، . خاص باشد، امري دشوار است
یی هاروشنظر محقق، استفاده از نشانگرها و نیتأمبراي 

سایر محققان مورد بررسی قرار گرفته و لهیوسبهاست که 
همچنین با توجه به اینکه نشانگرهاي مولکولی . اندتوصیه شده

1. Gene flow
2. Metabolomics
3. Polymerase Chain Reaction

بندي گیاهی و با حداقل مقدار بافت در اکثر سطوح رده
ید به گزینش روش اتخاذ شده موردنیاز، قابل ارزیابی هستند، با

نظر به اینکه نشانگرهاي مولکولی . اي مبذول داشتتوجه ویژه
در سطح وسیعی قابل استفاده بوده و همواره تعیین 

ریزي هوشمندانه در میسر نیست، برنامههاآني هاتیمحدود
اي برخوردار زمان طرح مطالعات مولکولی از اهمیت ویژه

. خواهد بود

هاروشمواد و 
شده و با توجه به اهمیت شناسایی در راستاي مقدمه ارائه

ذخایر ژنتیکی در جهت حفظ و نگهداري منابع ژنتیکی و 
ي این منابع ریکارگبه، هاآناطمینان از موجودیت دائمی 

عنوان ابزاري مناسب جهت تسهیل فرآیندهاي اصلاحی و به
ی ولکولمهاي هاي مدیریتی، کارایی برخی از روشاستراتژي

هاي زراعی مختلف ژنتیکی و ژنومیک در بررسی برخی از گونه
Punicaو Prunusیی از جنس هاگونهمانند زعفران، و نیز 

که اشاره شد، گونههمان. گیردمورد ارزیابی و مقایسه قرار می
ی مناسب به سوال تحقیق، انتخاب نشانگر یگوخبراي پاس

این انتخاب به . داردمتناسب در درجه اول اهمیت قرار 
، )فرموتعداد، میزان چند شکلی(هاي خاص هر نشانگر ویژگی

منابع ژنتیکی، زمان و میزان بودجه تحقیقاتی بستگی دارد 
(Leveque and Mounolou. در این مطالعات، .(2004

وسیلهعنوان یزماهواره بهربا توجه به اثبات کارایی نشانگرهاي 
و با هدف بررسی برخی مختلفهاينهتنوع ژنتیکی گوارزیابی
از هاي موجود در ژنتیک و ژنومیک حفاظتی،از ایده

نشانگرهاي ریزماهواره مبتنی بر ژنوم و ترانسکریپتوم موجود و 
شده در آزمایشگاه ژنومیکس پژوهشکده یا شناسایی

عنوان مثال به. بیوتکنولوژي کشاورزي ایران استفاده شد
تعیین مشخصات نشانگرهاي ریزماهواره و جداسازيمنظور هب

،(GT)وتیديئدو و سه نوکلتکرارهايتوالین، وجود زعفرا
(AC)،(AT)،(CT)،(ATT) و(CTT)تعدادي در ژنوم

مورد FIASCOبا استفاده از روش هاي برتراز ژنوتیپ
هاي توالیتکرارپس از تعیین تعداد دفعات . قرار گرفتبررسی

هاآنمشخصات ،شناساییهاآنفدو طرتوالیها، ریزماهواره
تعیین، آغازگرهاي مناسب طراحی و با هدف بررسی تنوع 

هاي مختلف آوري شده از استاننمونه جمع40ژنتیکی در 
.Hinter and Markert)ارزیابی شد ایران علاوه . (1975

و استخراج زعفران و لیمو، RNAبر این، در پروژه دیگري 
دستگاه تعیین توالی سریع ایلومینا یابی توسط سپس توالی

(Illumina Hiseq 2000, USA) سر از پشت. شدانجام
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هاي افزار، با توجه توالینرمکمک ها با هم قراردادن این قرائت
در نهایت 2اسکفولدهاو1هاکانتیگهاآنمشترك انتهایی 

پس از این .گردیدایجاد ) هاي با طول بلندترتوالی(3هاژنیونی
افزار هاي تکراري توسط نرممراحل، نواحی داراي توالی

Primer هاي فیلوژنی آغازگر شناسایی و براي بررسی3
Thomson)طراحی گردید  et al., عنوان مثال، به.(2010

شده در هاي شناساییژنآغازگر از یونی860در زعفران تعداد 
آغازگر 40هاآنهاي اطلاعاتی شناسایی شد که از میان پایگاه

هاي فیلوژنی انتخاب شدند و در مراحل بعدي براي بررسی
در موارد دیگر مانند . پروژه مورد ارزیابی قرار خواهند گرفت

Prunus وPunica نیز از روش مشابه یا از سایر
Nemati)آغازگرهاي موجود استفاده شد  et al., 2012;

Zeinalabedini et al., 2008b).

نتایج و بحث
کار رفته در هاز بین نشانگرهاي شناسایی شده یا ب

ي نشانگرهاي ریزماهواره مبتنی بر ریکارگبهمطالعات فوق، با 
ژنوم، در این گیاهان و بررسی منابع در ارتباط با تحقیقات 

بندي مشابه، اطلاعات ما پیرامون فرآیندهاي مرتبط با بخش
هاي کوچک در زمینه ژنتیک حفاظتی ها و جمعیتگاهرویش

در چهار بخش توانیمها را این پیشرفت. افزایش یافته است
.بندي کردطبقه

ی مولکولي گسترده نشانگرهاي ریکارگبه:بخش اول
ها حجم وسیعی از اطلاعات را پیرامون مانند ریزماهواره

اندازه کوچک جوامع بر میزان و توزیع تنوع ژنتیکی راتیتأث
جز موارد هگرچه ممکن است، ب. خنثی ایجاد کرده است

استثناء، عموماً جوامع کوچک، شاخص مناسبی براي سطوح 
. دهندتنوع آللی بوده و سطوح هموزیگوتی را افزایش مینییپا

ایده اصلی در ژنتیک حفاظتی این است که پویایی تنوع 
هاي کوچک و کی در معیار مکان و زمان در جمعیتژنتی

4ایزوله، ممکن است توسط عوامل مختلفی مانند رانش ژنتیکی

نوسان (رانش ژنتیکی . تهدید شود5آمیزيو پسروي خویش
رفتن منجر به از دست) ي آللی طی زمانهایفراوانتصادفی در 
توجه شود؛ بامیهاآنها و تثبیت برخی دیگر از برخی از آلل

به ماهیت تصادفی رانش ژنتیکی، ممکن است برخی از 

1. Contig
2. Scaffold
3. Unigene
4. Genetic drift
5. Inbreeding

هاي مضر در شده و آللهاي موثر در سازگاري حذفآلل
آمیزي در ژنتیک پسروي خویش. جمعیت تثبیت شوند

آمیزي دو والدي حفاظتی، اغلب تحت عنوان پسروي خویش
شده و فراوانی هموزیگوتی را در جمعیت افزایش شناخته 

توجه به این موارد، رانش ژنتیکی و پسروي با. دهدمی
) الف: آمیزي حداقل سه نتیجه در بر خواهد داشتخویش

هاي مضر، منجر افزایش هموزیگوتی و نیز افزایش فراوانی آلل
شده و در نتیجه ممکن است 6آمیزيبه رکود پسروي خویش

از ) ب. مدت جمعیت را کاهش دهدمانی کوتاهقابلیت زنده
تنوع ژنتیکی توان سازگاري تکاملی جمعیت را رفتندست

مدت جمعیت مانی طولانیرو پتانسیل زندهکاهش داده و از این
و یا با ) ج. خصوصاً در شرایط محیطی متغیر را کاهش دهد

توجه به رانش ژنتیکی مستقل در هر جمعیت، تمایز ژنتیکی 
افزایش یافته و انجام شدتبههاي کوچک ایزوله جمعیت

شود 7قی بین افراد این جمعیت منجر به رکود دگرگشنیتلا
(Pirseyedi et al., 2010; Frankham et al.,

گرچه بر اساس ملاحظات تئوریک مطرح شده در .(2002
این فرآیندها بر جوامع کوچک ریتأثفرضیه ژنتیک جمعیت، 

، PCRهاي مبتنی بر باشد، ارایه فناوريبینی میقابل پیش
وجود . ازي ژنتیک حفاظتی را فراهم ساخته استسامکان شبیه

، AFLPها و ی خنثی مانند ریزماهوارهمولکولنشانگرهاي 
امکان ارزیابی رابطه میان اندازه جمعیت، سطح تنوع ژنتیکی و 

در این ). 1شکل (آمیزي را میسر ساخته است پسروي خویش
هاي مختلف شکل ارتباط مستقیم بین اندازه جمعیت گونه

و میزان تنوع ژنتیکی موجود مشاهده Prunusجنس 
شده در هر یک از این ی انجاممولکولي هایبررسبا . گرددیم

ژنتیکی در یابیم که میزان پتانسیل و تنوعها در میجمعیت
از ترنییپاهایی که از تعداد کمتري افراد برخوردارند، جمعیت
Ouborg)هاي بزرگتر بودند جمعیت et al., با .(2010

شده نیز رابطه بررسی منابع، در بسیاري از تحقیقات انجام
مستقیم بین اندازه جمعیت و تنوع ژنتیکی و ارتباط غیرمستقیم 

آمیزي درون بین اندازه جمعیت و سطح پسروي خویش
.Zeinalabedini)جمعیت به اثبات رسیده است  2008) .

هاي موجود در زمینه تعدادبه محدودیتهالبته با توج
ی خنثی مورد استفاده، هنوز مسائل مولکولنشانگرهاي 

استفاده از این . نشده متعددي بدون جواب باقی مانده استحل
نشانگرها از ارزیابی انتخابی تنوع ژنتیکی ممانعت کرده و 

6. Inbreeding Depression
7. Outbreeding Depression
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مطالعه برهمکنش میان اثرات ژنتیکی و محیطی بر سازگاري 
هاي در روشکار رفته هاگرچه نشانگرهاي ب. کندرا دشوار می

کنند تا ارتباط میان تنوع ژنتیکی، تعیین همبستگی، تلاش می
اندازه جمعیت و نیز 
سازگاري را شناسایی کنند، اما ابزاري را براي مطالعه 

هاي موجود در فرآیندهاي مهمی نظیر رکود پسروي مکانیسم
. سازندنمیم آمیزي و سازگاري محلی فراهخویش

گرفتن ژنومیکس و در دسترس قراراي نوین هبا ایجاد روش
هاي اکولوژیک مدل، منابع ژنومیک جدید، حتی براي گونه

اي براي پاسخگویی به این سوالات ایجاد هاي تازهفرصت

Leimu)) 2شکل (شده است  et al., از جمله . (2006
پاسخ مانده است، ي ژنتیک حفاظتی بیریکارگبهمواردي که با 

هاي در جمعیت) الف: توان به این موارد اشاره نمودمی
ایزوله کوچک چه میزان از تنوع ژنتیکی انتخابی 

یی که پویایی تنوع هاسمیمکان) ؟ بردیگیمقرار ریتأثتحت 
) ، کدامند؟ جدهدیمژنتیکی را با مباحث سازگاري ارتباط 

کنش اثرات محیطی و ژنتیکی بر برهمچگونه و چه میزان 
چگونه پسروي ) کنند؟ دتنوع ژنتیکی و سازگاري اثر می

ها اثر آمیزي و رانش ژنتیکی بر فعالیت ژنخویش
؟گذارندیم

Prunusي هاگونهز نشانگرهاي ریزماهواره در برخی از بررسی همبستگی بین اندازه جمعیت و تنوع ژنتیکی برآورد شده با استفاده ا-1شکل 

؛ ارزیابی گرددیمي خنثی ارزیابی هایتوالدر ژنتیک حفاظتی، روابط بین اندازه جمعیت و تنوع . مقایسه روش ژنتیک و ژنومیک حفاظتی-2شکل 
در مقابل، در ژنومیک حفاظتی روابط بین اندازه . باشدیمسازگاري مبتنی بر این فرض هستند که تنوع نشانگرهاي خنثی شاخصی از تنوع گزینشی 

شرایط محیطی بر ریتأثعلاوه براین، ژنومیک حفاظتی . ردیگیمجمعیت و تنوع خنثی و گزینشی از نظر تنوع توالی و بیان ژن، مورد ارزیابی قرار 
.دهدیمنتاج بهتري از سازگاري ارایه بنابراین است. کندیمدخیل هایابیارزتنوع توالی و تنوع بیان ژن را نیز در 
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ها علاوه بر مزایاي متعددي که این روش:بخش دوم
دهد، با انجام مطالعات ژنتیک در اختیار محققین قرار می

هاي مهمی در زمینه تبدیل الگو نشانگرهاي حفاظتی، پیشرفت
دموگرافی، جریان ژنی، اندازه خنثی در فضا به تفاسیر مرتبط با 

دست ه، ساختار جمعیت و فیلوجغرافیایی ب)Ne(مؤثر جمعیت 
Ouborg)آمده است  et al., 2010; Excoffier and

Heckel. 2006; Shabani et al., در بسیاري . (2012
از مطالعات ژنتیک حفاظتی، اطلاعات موجود در الگوي 

ارزیابی وضعیت موجود و هاي نشانگرها یکی از بهترین روش
تواند به ارایه هاي در خطر انقراض بوده و میگذشته جمعیت

عنوان مثال به. راهکارهاي مدیریتی حفاظتی منجر شود
مقایسه هتروزیگوتی مشاهده شده بین جوامع کوچک و بزرگ 

پسروي ریتأثتواند اطلاعاتی را در ارتباط با یک گونه می
همچنین تجزیه . فراهم نمایدآمیزي در جوامع کوچک خویش

هاي موجود در یک و تحلیل تمایز ژنتیکی بین جمعیت
را هاآنمحدوده جغرافیایی، امکان بررسی سطوح تفکیکی 

. سازدمیسر می
هاي آگاهی از ساختار ژنتیکی کلکسیون: بخش سوم

ي از منابع ریکارگبههاي حفاظت و پلاسم، در برنامهژرم
سزایی ههاي ژن، از اهمیت بدر بانکشده آوريژنتیکی جمع

با توجه به ماهیت متنوع مواد گیاهی موجود در . برخوردار است
شده هاي گزینشارقام بومی، لاین(پلاسم هاي ژرمکلکسیون

هاي اصلاحی منتخب، ارقام از نژادهاي بومی، لاین
شده، خویشاوندان وحشی و ذخایر ژنتیکی از نواحی اصلاح
طریق تنوع آللی ضروري و مرتبط با اهداف ، از این)مختلف

Zeinalabedini)داصلاحی، در دسترس محققان قرار دار

et al., 2008b) .توان از این مواد در تحقیقات همچنین، می
لازم به . هاي ارتباطی استفاده نمودمختلف از جمله تهیه نقشه

یی هاي ژنی از کاراذکر است، تعداد زیاد نمونه موجود در بانک
. کاهدهاي گزینش این منابع ژنتیکی میو اثربخشی برنامه

هاي پایه براي گیاهان توان از تشکیل کلکسیونبنابراین، می
در . در این زمینه استفاده کردحلیعنوان راهزراعی و باغی به

ها، با حفظ بخش اعظمی از تنوع ژنتیکی موجود این کلکسیون
. شوندکراري و مشابه حذف میهاي تدر کلکسیون اولیه، نمونه

نپلاسم ناهمگهاي ژرمتعیین ساختار ژنتیکی کلکسیون
یافتن از حفظ طیف ژنتیکی و اکولوژیکی آن، اطمینانمنظوربه

. رودمیشماربههاي پایه برداري کلکسیونجزء اصلی در نمونه
پلاسم، هاي ژرمتعیین ساختارهاي ژنتیکی موجود در کلکسیون

هاي مطالعات ارتباطی است که با جنبهنیترمهمیکی از 

ها انجام استفاده از نشانگرهاي مختلف از جمله ریزماهواره
.Behzadi)گردد می اند اکثر محققان بر این عقیده. (1998

هاي آماري مورد استفاده در که تلفیق ساختار جمعیت در مدل
ت ممانعت از نتایج مثبمنظوربههاي ارتباطی، تعیین نقشه

بنابراین، گرچه آگاهی از ساختار ژنتیکی . کاذب ضروري است
هاي پایه و مطالعات ارتباطی مورد برداري کلکسیونبراي نمونه

نیاز است، انتخاب روش مناسب در تعیین ساختار ژنتیکی 
چالش در این زمینه نیترممهپلاسم، هاي ژرمکلکسیون

ساختار ژنتیکی در گذشته نه چندان دور تعیین. رودمیشماربه
هاي آماري چندمتغیره ها، عمدتاً با استفاده از روشکلکسیون

هاي اصلی و متداول مانند تجزیه کلاستر، تجزیه به مؤلفه
Multidimensional scalingدر ژنتیک . گرفتانجام می

ي حداکثر هاروش، Coalescenceحفاظتی، کاربرد تئوري 
Bayesianهاي هو آمارMCMCهاي نمایی، تکنیکدرست

Kazemialamuti)کند سازي میرا شبیه et al., 2012) .
هاي جدید متعددي به خصوص در ي اخیر، روشهاسالدر 

زمینه مطالعه ساختار جوامع طبیعی، بررسی انساب و روابط 
خویشاوندي و آنالیزهاي فضایی الگوهاي آللی با استفاده از 

ها از این روشتوانیم. نشانگرهاي مولکولی ارایه شده است
پلاسم نیز استفاده هاي ژرمدر مطالعه ساختار ژنتیکی کلکسیون

هاي کلاستربندي سلسله لازم به ذکر است که روش. نمود
هاي مراتبی متداول نیز کماکان در مطالعه تنوع ژنتیکی گونه

شده، بر اساس تحقیق انجام. گیرندزراعی مورد استفاده قرار می
Wardو UPGMAربندي متداول مانند هاي کلاستروش

عنوان گزینه مناسبی در مطالعه تنوع و توانند بهکماکان می
پلاسم مورد ساختار ژنتیکی روي مواد گیاهی کلکسیون ژرم

توان در سهولت دلیل این امر را می. استفاده قرار گیرند
تر هاي آماري متداول، درك آساندر برنامههاآندسترسی به 

بودن زمان مورد نیاز براي ها و کوتاهروشن اصل از اینتایج ح
علاوه براین، نیازي به فرضیات . انجام آنالیز جستجو کرد

گ . یا لینکاژي نیست1ژنتیکی نظیر تعادل هاردي واینبر
کلاستربندي سلسله مراتبی، نیازمند تعیین معیارهاي فاصله، 

هاي حاصل از الگوریتم کلاستربندي و ارزیابی دندروگرام
هاي لازم به ذکر است که روش. هاي مختلف استروش

ها وجود دارد که در متعددي براي ارزیابی نتایج این تکنیک
صل و نیز تعیین تعداد دقیق هاي حایید نتایج و دندروگرامأت

توان از جمله این معیارها می. توانند مفید باشندکلاسترها می

1. Hardy-Weinberg equilibrium
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. نتیک و ضریب تراکم اشاره کردبه ضریب همبستگی کوف
چنین معیارهاي زیادي براي تعیین تعداد دقیق هم

البته در این . ها وجود داردهاي حاصل از این روشدندروگرام
رامون ارتباط بین ساختار ژنتیکی زمینه مطالعات اندکی پی

هاي کلاستربندي پلاسم و کارایی تکنیکهاي ژرمکلکسیون
هاي فیلوژنتیک علاوه بر این، روش. متداول وجود دارد

هاي دیگري در الگوریتم خود اي نیز که داراي فرضیهشبکه
از جمله ابزارهاي دیگر مورد استفاده در . باشندهستند، مفید می

هاي گرافیکی موجود در این زمینه است اي، مدلتجزیه خوشه
تعداد زیاد (هاي پایه که خصوصاً در ارتباط با کلکسیون

شود در مجموع توصیه می). 4ل شک(مفید هستند ) اکسسیون
که در صورت استفاده از روش هاي متداول کلاستربندي از 

هاي علاوه بر این روش. استفاده گرددNJو Wardروش 
هاي دیگري در اي نیز که داراي فرضیهشبکهفیلوژنتیک

از جمله ابزارهاي دیگر . باشندالگوریتم خود هستند، مفید می
هاي گرافیکی موجود در اي، مدلمورد استفاده در تجزیه خوشه

هاي پایه این زمینه است که خصوصاً در ارتباط با کلکسیون
ها وشدر این ر). 1شکل(مفید هستند ) تعداد زیاد اکسسیون(

منظور تعیین تعداد کلاستر، پارامترهاي مختلفی بررسی هنیز ب
.شوندمی

تعیین تعداد کلاستر، منظوربهها نیز در این روش
.Ouborg)شوند پارامترهاي مختلفی بررسی می 2010) .

تجزیه کلاستر (IBC1يهاي فوق، آنالیزهاعلاوه بر روش

1 . Individual based clustering

ختار ژنتیکی مورد تواند در تعیین سانیز می) مبتنی بر افراد
IBCي هاروشدر حال حاضر دو گروه از . استفاده قرار گیرد

ها گسترده در ارزیابی ساختار جمعیتطوربهوجود دارد که 
هاي فاقد اطلاعات ها شامل مدلاین روش. رودیر مکاهب

مانند آنچه که در (Spatially non-explicitجغرافیایی 
ي حاوي هامدلرود و کار میهبSTRUCTUREافزار نرم

Spatiallyاطلاعات  explicit(هاي معین فرضکه پیش
شود، مانند اضافه میBaysianفضایی مستقیماً به مدل 

)5شکل(TESSو GENELAND،BAPSافزارهاي نرم
(Kelly. 2005).

هاي متداول امروزه آنالیز توزیع فضایی تنوع یکی از بخش
کاملی و ارزیابی اثرات تغییرات در شناسایی واحدهاي ت

مطالعات . رودمیشماربهمحیطی بر توزیع و جریان ژنی 
توان متعددي در این زمینه انجام شده است که از آن جمله می

ي هاگونهبینی توزیع فضایی برخی از به مطالعه پیش
Prunusریتأثهاي اکولوژیک و اساس نیچهدر ایران بر

). 3شکل (راکنش آن اشاره نمود عوامل محیطی مختلف در پ
ارزیابی ساختار ژنتیکی جمعیت، آنالیز منظوربهدر این تحقیق 

ژنی از نشانگرهاي ریزماهواره ی و جریانمولکولواریانس 
مبتنی بر ژنوم استفاده شد که با بررسی نتایج حاصل کارایی 
استفاده از این نشانگر در این زمینه مشهود است 

(Frankham et al., 2002) .



1392بهار و تابستان ،چهارم، شماره سومفناوري گیاهان زراعی سال مجله علمی ـ پژوهشی زیست140

هاي جغرافیایی و روش حداکثر آنتروپیی با استفاده از  دادهمیاقلپارامترهاي ریتأثو Prunusبینی نواحی پراکنش پیش-3ل شک

زاستفاده اي خویشاوند آن با هاگونهي زعفران زراعی و برخی از هانمونهتجزیه کلاستر -4شکل 
ي و مدل گرافیکیاشبکهنشانگرهاي ریزماهواره و روش 
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تجزیه ساختار .در انارفي آماري مختلهامدلتعیین ساختار ژنتیکی جمعیت با استفاده از منظوربهي آماري مختلف هاروشمقایسه -5شکل 
TESS) ج(، BAPS) ب(GENELAND) الف(ژنتیکی جمعیت و نحوه پراکنش نمونه هاي با استفاده از مدل هاي حاوي اطلاعات جغرافیایی 

STRUCTURE) د(و مدل فاقد اطلاعات جغرافیایی 

هاي ژنتیک حفاظتی اطلاعاتی را روش:بخش چهارم
در زمینه فرآیندهاي مرتبط با مدل ژنتیک حفاظت فراهم 

هاي بیولوژي اند، گرچه این اطلاعات براي سایر زمینهساخته
عنوان مثال مطالعه رکود پسروي به. تکاملی نیز مهم هستند

هاي ژنتیک پدیدهنیترمهمعنوان یکی از آمیزي بهخویش
رفتن ره مدنظر قرار دارد، زیرا این پارامتر از دستحفاظتی هموا

را در فرآیند احتمالی آنریتأثتنوع ژنتیکی ناشی از رانش و 
تواند در عین حال این مطالعه می. سازدانقراض مرتبط می

هاي آمیزش هاي تکاملی سیستمنقش مهمی را در مدل
.Kelly)گیاهان و جانوران ایفا کند  ي رکود پسرو.(2005

آمیزي یک پارامتر وابسته به محیط و اختصاصی براي خویش
تواند تکامل صفات را به ژنوتیپ و جمعیت است و می

البته میزان . قرار دهدریتأثهاي مختلف تحت روش
. ها هنوز مورد سؤال استي پایداري جوامع و گونهریرپذیتأث
Melitaeaعنوان مثال در پروانه به cinxia بین سطوح ،

. آمیزي و انقراض همبستگی وجود داردي خویشپسرو
سرکه هاي آزمایشگاهی مگسهمچنین در جمعیت

Drosophila melanogaster سرعت انقراض در ،

این امر . هاي دیگر بیشتر بودهاي خالص نسبت به لاینلاین
Saccheri)بود رخصوص در شرایط تنش مشهودتبه et al.,

1998; Bijlsma et al., رغم تمامی علی.(2000
دست ههایی که تا کنون در زمینه ژنتیک حفاظتی بپیشرفت

در این . پاسخ مانده استآمده، کماکان سوالات متعددي بی
. گرددقسمت به چهار مورد از این سؤالات اشاره می

چگونه تنوع ژنتیکی عملکردي مرتبط با سازگاري، تحت 
ر ی خنثی قرافرآیندهاي مشابه مؤثر بر تنوع ژنتیکریتأث

عبارتی آیا بین اندازه جمعیت و سطح تنوع ژنتیکی به. گیرندمی
خنثی نیز همبستگی وجود دارد؟ در الگوي ژنتیک حفاظتی، رغی

همبستگی مثبت بین اندازه جمعیت و سطح تنوع ژنتیکی 
در 1این همبستگی در تجزیه و تحلیل متا. شودبینی میپیش

علاوه بر این، . ه شده استمطالعات گیاهی و جانوري مشاهد
بین اندازه جمعیت و متوسط سازگاري افراد نیز همبستگی 

دلیل وقوع برخی بهتواندیمها وجود این همبستگی. وجود دارد
سایر ریتأثاز فرآیندهاي ژنتیکی باشد، اما ممکن است تحت

فرآیندهاي غیرژنتیکی مرتبط با اندازه جمعیت مانند اثرات 

1. Meta analysis
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Allee)مثبت بین اندازه جمعیت و میزان همبستگی
اي یا زوال کیفی ي بین گونههاکنشبرهم، قطع )سازگاري
Kramer and)هاي محلی نیز قرار گیرد رویشگاه

Sarnelle, 2008; Mhemmed et al., اثر .(2008
اگر . است) Ne(رانش ژنتیکی متناسب با اندازه مؤثر جمعیت 

اندازه مؤثر جمعیت کوچک باشد، انتظار بر این است که حتی 
انتخابی نیز، رفتاري مشابه تنوع خنثی شدتبهنشانگرهاي 

خنثی انس ژنتیکی نشانگرهاي خنثی و غیردهند و وارین نشا
بزرگ باشد، Neدر مقابل اگر . هم خواهد شدنزدیک به

شدتبهنگرهاي همبستگی بین تنوع نشانگرهاي خنثی و نشا
و Neبنابراین همبستگی بین . انتخابی بسیار کم خواهد بود

تنوع ژنتیکی براي نشانگرهاي خنثی بسیار بالاتر از 
.Frankham)نشانگرهاي انتخابی است  اما اکثر . (1996

تحقیقاتی که تاکنون در ژنتیک حفاظتی صورت گرفته است، 
هاي تجربی آزموناز نشانگرهاي تقریباً خنثی استفاده شده و 

محدودي در زمینه بررسی اثر جوامع کوچک در تنوع ژنتیکی 
علاوه بر این چگونگی تعمیم . باشدعملکردي در دسترس می

نتایج حاصل از تعداد محدود نشانگر ریزماهواره براي کل تنوع 
این امر بدان . ژنتیکی موجود در ژنوم نیز نامشخص است

ی براي مولکولي نشانگرهاي مفهوم است که تعمیم نتایج الگو
. کل تنوع ژنتیکی در سطوح مختلف موجودات متفاوت است

هایی که تنوع ژنتیکی بنابراین، ضرورت استفاده از روش
. رسدیمنظر کند، ضروري بهموجود در کل ژنوم را ارزیابی می

ي زیادي در زمینه هاشرفتیپگرچه ژنتیک حفاظتی 
ژنتیکی خنثی داشته است، بینی و تشریح پویایی تنوع پیش
، سازدیمیی که این پویایی را با سازگاري مرتبط هاسمیمکان

عنوان مثال رکود پسروي به. مانده استهنوز ناشناخته باقی
در ژنتیک هادهیپدنیترممهعنوان یکی از آمیزي بهخویش

ي دخیل در آن نیز مشخص هاجهشحفاظتی، حتی اگر نوع 
منظوربهالبته، . ي دارداناشناختهباشد، دلایل ژنومیک 

بینی نتایج حاصل از اندازه کوچک جمعیت در سازگاري، پیش
بدیهی است . از دلایل ژنومیک ضروري استترقیدقآگاهی 

آمیزي در آنالیزهاي که واردکردن رکود پسروي خویش
عنوان یک مقدار براي یک جمعیت خاص کافی دموگرافی به

پویا بوده و بین شدتبهپیچیده و نیست، زیرا این پدیده 
ژنوتیپ ها، مراحل مختلف چرخه زندگی و شرایط ، هاتیجمع

و یا هاژنبنابراین دانستن تعداد . محیطی متغیر است
آمیزي، مسیرهاي ژنومیک دخیل در رکود پسروي خویش

میزان مشارکت هر کدام در این پدیده و چگونگی فعالیت این 

ضروري ontogeneticمحیطی و در واکنش به تنوعهاژن
.Charlesworth and Willis)است 2009;

Kristensen et al., 2010).
مرکز ژنتیک حفاظتی عمدتاً بر موضوعاتی مانند اثرات . 1

ا هبندي رویشگاهرانش و فقدان جریان ژنی مرتبط با بخش
ي ترمهمفرآیندهاي لهیوسبهالبته انقراض جوامع . باشدمی

دي شرایط محیطی، تغییرات اقلیمی و قطع مانند ب
میزان . ردیگیمقرار ریتأثاي تحت گونهبرهمکنش بین

برهمکنش بین فرآیندهاي ژنتیکی و غیرژنتیکی، تحت 
شود که عنوان برهمکنش ژنتیک در محیط خلاصه می

البته، نحوه سازگاري . خوبی ارزیابی نشده استهنوز به
رانش و پسروي راتیتأثجوامع با تغییرات محیطی و میزان 

آگاهی دقیق از نقش . آمیزي عمدتاً ناشناخته استخویش
اي از جوامع در ژنتیک حفاظتی سازگاري محلی در شبکه

ست اشود آنسوال دیگري که مطرح می. بسیار مهم است
پذیري فنوتیپی با اثرات رانش و عطافکه چه میزان ان

در برخی از موارد، . آمیزي برهمکنش داردپسروي خویش
کاسته شده است، هاآندر جوامعی که از تنوع ژنتیکی 

مدت در پذیري فنوتیپی، منجر به سازگاري کوتاهانعطاف
شود، اما ممکن است واریانس برابر تغییرات محیطی می
پاسخ تکاملی به ورو از اینفنوتیپی را افزایش داده 

در مجموع باید از میزان . فشارهاي انتخابی را کاهش دهد
آمیزي در پتانسیل رانش و پسروي خویشریتأثو چگونگی 

Barrett and)پذیري فنوتیپی اطلاع داشت انعطاف

Schluter, 2008; Pigliucci, 2005)  .
گیرد و میژنتیک حفاظتی عمدتاً تنوع توالی مدنظر قرار . 2

روشی . شودها مبذول میژنتوجه اندکی به تنوع در بیان
آمیزي رانش و پسروي خویشریتأثژن تحت که در آن بیان

هاي تنظیمی سیس و مکانیسملهیوسبهقرار گرفته و 
مانده کند، هنوز تا حد زیادي ناشناخته باقیترانس تغییر می

تنوع توالی، به ژن نسبت بهالبته بدیهی است که بیان. است
هاي محیطی تنش. تر استتنوع صفات فنوتیپی نزدیک

تواند غذایی میمانند خشکی، افزایش دما یا فقدان مواد
. مسیرهاي ژنومیکی را در گیاهان و جانوران تغییر دهد

که ژنتیک است، جائیژن اغلب داراي اجزا اپیتنظیم بیان
د حتی در تواننو تغییرات هیستون میDNAمتیلاسیون 

البته نحوه . غیاب تنوع توالی، تنوع فنوتیپی حاصل کنند
ژنتیک به رانش ژنتیکی و هاي اپیواکنش مکانیسم

آمیزي ناشناخته است خصوصاً پسروي خویش
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(Khaitovich et al., 2006; Roelofs et al.,
2008) .

ها و اي به پیشرفت روشدر چند سال اخیر، توجه ویژه
در جوامع و هاآني ریکارگبههاي ژنومیک عملکردي و داده

این امر با این منطق که عملکرد . هاي طبیعی شده استمحیط
اند، هایی که در آنجا ارزیابی شدهتواند در محیطها تنها میژن

در اکثر حالات، بنابراین. سازي شده استتعریف شود، شبیه
شود که آیا امکان تعمیم نتایج همواره این سوال مطرح می

Arabidopsis(ژنومیک عملکردي حاصل از موجودات مدل 

thaliana ،Caenorhabditis elegans ،Mus

musculusوD. melanogaster( با تعداد محدودي ،
شده، به شرایط طبیعی ژنوتیپ و در شرایط محیطی کنترل

هاي مگس ارد؟ براي مثال، گزینش مصنوعی لاینوجود د
سرکه براي مقاومت به گرما، منجر به واکنش سازگاري 

. ها در شرایط طبیعی گردیدبینی این لاینغیرقابل پیش
و ضرورت اشاعه نتایج ژنومیک از آزمایشگاه به شرایط طبیعی 

مدل، مورد توجه قرار گرفته از موجودات مدل به موجودات غیر
.است

هاي اکولوژیک و تکاملی به توسعه روشمنظوربه
این موارد . هاي ژنومیک، معضلات متعددي وجود داردروش

هاي مدل ژنومیک با منابع ژنومیک فراوان شامل تغییر از گونه
هاي هاي مدل اکولوژیک با منابع و ابزارو ابزار موجود، به گونه

توان به میهمچنین، از جمله این معضلات . باشدمید محدو
اي با حداقل تغییرات حرکت از شرایط آزمایشگاهی و گلخانه

محیطی، به شرایط طبیعی که تغییرات ژنتیکی و محیطی 
جزیی از حیات بوده و تفکیک اثرات ژنتیکی از محیطی دشوار 

شاخه توانیمها در نهایت، با تعمیم این روش. باشداست، می
Ecogenomicsن جدیدي از ژنومیک عملکردي تحت عنوا

شروع . کار بردهها، برا در مطالعه افراد و اشاعه آن به جمعیت
در زمینه حفاظت Ecogenomicsهاي مطالعاتی برنامه

از جمله ابزارهایی که در این . سرعت افزایش یافته استبه
هاي نسل جدید توان به فناوريشوند، میبرده میکاربهزمینه 
،)454Pyrosequencing)Rocheیابی مانندتوالی

Solexa sequencing-by-synthesis)Illumina (و
SOLiD)sequencing by oligo ligation and

detection; Applied Bio-systems ( اشاره کرد
(Feder and Mitchell-Olds. 2003; Van

Straalen and Roelofs. 2011).
هاي اکثر گونهدر زمینه ژنتیک حفاظتی، منابع توالی براي

ترین روش به تازگی، ساده. باشدمورد توجه در دسترس نمی
هاي یابی نمونهها، توالیآوردن این توالیدستهبراي ب

mRNAاست454هایی مانند تکنولوژيبا استفاده از روش .
معمول طوربهقرائت توالی، 1500000کردن مجدددر مرتب
گ40000تا 30000 هاي کانتیگ. دیآیمدست هب2کانتی

توان از نظر فیلوژنتیک در مقابل آمده را میدستهب
هاي اي با توالیترین موجودات ژنومیک مدل یا گونهنزدیک

تفاسیر هاآننمود، تا براي 3کافی منتسب شده، بلاست
یابی با توجه به اینکه نمونه توالی. بیولوژیک شناسایی گردد

هاي همپوشان در ، قرائتباشدشده شامل چندین فرد می
فراهم SNPsاطلاعاتی را در زمینه وجود ،4الگوي اولیه
SNP، معمولاً هزاران 454در هر پیمایش. خواهد کرد

علاوه براین، صدها ریزماهواره مبتنی بر . گرددشناسایی می
EST Simon)دیآیمدست هنیز ب5 et al., 2009;

Wheat. مطالعه در پژوهشکده براي مثال، در یک . (2010
بیوتکنولوژي کشاورزي ایران از کلاله گل زعفران براي 

و استخراج کلاله RNA.بررسی ترانسکریپتوم استفاده شد
انجام یابی سریع ایلومیناسیستم توالییابی توسط سپس توالی

افزار، با توجه ها با نرماز پشت سر هم قراردادن این قرائت. شد
در 7و اسکفولدها6هاکانتیگهاآننتهایی هاي مشترك اتوالی

. شدایجاد ) هاي با طول بلندترتوالی(8هاژننهایت یونی
هاي آمده براي شناسایی در پایگاهدستههاي بژنیونی

و NCBIاطلاعاتی مختلفی از جمله 
Uniprot/SwissProt در نهایت در این .شدندبررسی

پس از . یابی شدتوالینوکلئوتید2343380760بررسی تعداد 
گردید که از ژن شناسایییونی118068ها تعداد مونتاژ توالی
هاي اطلاعاتی پیش از این ثبت در پایگاه66170این تعداد 
ژن شناسایی شدند یونی1456د از این میان تعدا. شده بودند

در . مسیر بیوسنتزي در زعفران فعال هستند141که در 
بیوسنتزي در کلاله زعفران مشخص بررسی مسیرهاي فعال 

ها در کلاله بسیار فعال است شد که مسیر متابولیسم چربی
.]منتشر نشدههاداده[

در توانیمدر نهایت، بسته به امکانات و تسهیلات، 

1. De novo assembly
2. Contigs
3. Blast
4. Scaffold
5. Expressed Sequence Tag
6. Contig
7. Scaffold
8. Unigene
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هاي اکولوژیک مدل مدت زمان کوتاهی اطلاعات لازم از گونه
دست هي ژنومیک حفاظتی بهابرنامهي در ریکارگبهرا براي 

توان به دو ها را میآمده مرتبط با توالیدستهاطلاعات ب. آورد
نخست، از . بردکاربهروش در زمینه مطالعات حفاظتی، 

در مطالعات توانیمEST-SSRو SNPنشانگرهاي 
دادي از نشانگرهاي عنوان مثال، تعبه. گزینش استفاده کرد

ي ریزماهواره هااساس وجود چندشکلی بین مکانریزماهواره بر
عنوان ژنوتیپ مقاوم به بیماري به(در ترانسکریپتوم نارنگی 
میزبان اصلی این (و لیموترش ) جاروي جادوگر لیموترش

هایی با تفاوت بیان یا عملکرد مرتبط ، خصوصاً بخش)بیماري
شده بندي انجامگروه. هاي مقاومتی، انتخاب شدندبا پاسخ
ن بیماري بر اساس این هاي حساس و مقاوم به ایژنوتیپ

آمده از دستهنشانگرها، در مقایسه با درخت فیلوژنی ب
نشانگرهاي ریزماهواره تصادفی از دقت بالاتري برخوردار بود 

(Biswas et al., 2012; Jannati et al., نتایج . (2009
عنوان نشانگرهاي توانند بهها میدهد که این آللنشان می

هاي حساس و آگاهی بخش کاندید، براي شناسایی ژنوتیپ
اگرچه بهتر . هاي اصلاحی بعدي استفاده شوندمقاوم در برنامه

هاي تري از ژنوتیپاست این نشانگرها روي طیف وسیع
.کاملاً اثبات شودهاآنیی کارامرکبات آزمایش شوند تا 

ي ریزماهواره و در قیاس با نشانگرهاSNPنشانگرهاي 
AFLPاز این . دهدبخش بیشتري از ژنوم را پوشش می

نشانگرها، در ابتدا براي بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی در سطح 
این . شودهاي متا استفاده میها و جمعیتافراد، جمعیت

ژنی، تري در ارتباط با دموگرافی، جریاناطلاعات نتایج دقیق
در اختیار محقق قرار آمیزي و تاریخ جمعیتپسروي خویش

توانند در مطالعه گزینش چنین، این نشانگرها میهم. دهدمی
هاي ژنومیک توان در روشاز این نشانگرها می. نیز مفید باشند

که انحراف الگوي پراکنش براي جمعیت استفاده نمود، جایی
هاي تواند شاخصی براي وقوع گزینش در مکاننشانگرها می

اگرچه شناسایی اثرات گزینشی . نگرها باشدژنی پیوسته با نشا
هاي طبیعی دشوار است، اما انجام اسکن کامل ژنوم در جمعیت

هاي آماري جدید ي روشریکارگبهو مطالعات ارتباطی و نیز 
شماربههاي طبیعی، یک گزینه مناسب و عملی در جمعیت

.Hermisson)رود می 2009; Slate et al., 2009;
Stephens and Balding. با این وجود، شناسایی .(2009

هاي دقیق تحت گزینش هنوز از جمله معضلات مهم ژن
اولویت اول ژنومیک حفاظتی، شناسایی . شودمحسوب می

نواحی و نشانگرهایی در ژنوم است که تحت گزینش قرار 

نشانگرهاي خنثی و 1مقایسه الگوهاي فضایی و موقت. دارند
هاآنکن ژنوم، ارزش گزینشی نیز نشانگرهایی که با اس

ژنتیکی و اثرات شناسایی شده است، امکان بررسی رانش
این امر عرصه جدیدي در . گزینش را میسر خواهد ساخت

از فاکتورهاي مضر متأثر(هاشگاهیروکیفیت راتیتأثمطالعه 
راتیتأثو ) محلی و فاکتورهاي جهانی مانند تغییرات اقلیمی

ها، را آشکار بندي رویشگاهبخشلهیوسبهشده ژنتیکی تحمیل
اساسی تغییرات راتیتأثتواند چنین مطالعاتی می. سازدمی

Ouborg)محیطی در نواحی مختلف ژنومی را نمایان کند 

et al., هاي ترانسکریپتوم دومین کاربرد توالی. (2010
یابی با کارایی بالا، استفاده از هاي توالیآمده از روشدستهب

. است2هایابی رونوشتعنوان مرجعی براي نقشهبههاآن
تاکنون، عمده تمرکز مطالعات ژنتیک حفاظتی، بر تنوع توالی 

جمعیت، امکان مطالعه 3روش ترانسکریپتئومیک. بوده است
بندي ها، ناشی از عملکرد حاصل از بخشتنوع فعالیت ژن

هاي زیستی ورویشگاه، تنوع میزان مقاومت در برابر تنش
که از آنجایی. کندغیرزیستی و تغییرات محیطی، را میسر می

تغییرات تکاملی عملاً مبتنی بر بروز تغییرات در تنظیم بیان 
ها است تا تغییر خود ژن، مطالعات ترانسکریپتئومی ژن

جمعیت، ممکن است اطلاعات کاملاً جدیدي را پیرامون 
ختیار محقق هاي کوچک و ایزوله در امرتبط با جمعیتراتیتأث

Khaitovich)قرار دهد  et al., هاي روش.(2006
ترانسکریپتئومیک جمعیت در ژنومیک حفاظتی مبتنی بر 

هاي هاي هترولوگ است، اما امروزه روشاستفاده از ریزآرایه
-RNA(با راندمان بالا RNAیابی جدیدي همانند توالی

Seq (شود در سطح وسیعی استفاده می(Stephens and

Balding. از نظر مفهومی، نتایج حاصل از این . (2009
آمده در ژنتیک حفاظتی متفاوت دستهروش نسبت به نتایج ب

بوده و ضرورتاً ناشی از عملکرد فاکتورهاي ژنتیکی و محیطی 
EST-SSRو SNPبنابراین، اگرچه استفاده از . خواهند بود

در اسکن ژنوم، توسعه مفهوم ژنتیک هاآني ریکارگبهو 
، اما ترانسکریپتئومیک جمعیت، در شودیمحفاظتی محسوب 

روش ترانسکریپتوم، . راستاي توسعه این مفهوم کارآمدتر است
ناشی از 4هاي مرتبط با ناسازگاريامکان مطالعه مکانیسم

هاي تر پدیدهها و درك عمیقبندي رویشگاهبخشراتیتأث

1. Spatial and temporal
2. Mapping transcripts
3. Transcriptomics
4. Maladaptation
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از طریق شناسایی (آمیزي یر رکود پسروي خویشاي نظپیچیده
، پویایی )هاي دخیل در این پدیده در مراحل مختلف حیاتژن

هاي مرتبط با پراکنش یا با شناسایی ژن(هاي متا جمعیت
عملکرد عنوانبههاآنعادت پراکنش و نظارت بر فعالیت 

پذیري و نیز انعطاف) ايتغییرات محیطی محلی و منطقه
با نظارت ) (G×E(ی و برهمکنش بین ژنوتیپ و محیط فنوتیپ

ژنتیک و عملکرد فاکتورهاي اپیعنوانبهها ژنبر بیان
Ouborg)سازدیمرا فراهم ) محیطی et al., 2010) .

اي بر مطالعات ترانسکریپتئومی جمعیت، تنها مقدمه
انتظار بر این است که . هاي ژنومیک حفاظتی استروش

ها و اندازه کوچک جمعیت در ي رویشگاهبندبخشراتیتأث
رو اینسطح پروتئوم و متابولوم، نیز قابل شناسایی باشد، از
عنوانبهاخیراً پروتئومیک جمعیت و حتی متابولومیک جمعیت 

علاوه بر. شوددر نظر گرفته میOMICSبخشی از خانواده 
هاي مرتبط با تنظیم هایی که به درك مکانیسماین، زمینه

سرعت در حال پیشرفت کنند نیز بهها کمک میرونوشت
ژنومیک است که چگونگی اپیهانهیزمترین این مهم. هستند

ژن از طریق شرایط محیطی در نحوه تنظیم بیانریتأث
و DNAژنتیک خاص مانند متیلاسیون فرآیندهاي اپی

تر در انجام مطالعات دقیق. کندتغییرات هیستونی را مطالعه می
هاي تحقیقاتی ژنومیک ها، چهارچوبی را براي برنامهن زمینهای

سازد تا در سایه انجام این تحقیقات، به حفاظتی فراهم می
کنش تغییرات محیطی و فرسایش درك بهتري از نحوه برهم

Kristensen)ژنتیکی دست یابیم  et al., 2010) .
هاي جدید علمی، ژنومیک حفاظتی نیز همانند سایر زمینه

در این میان، تلاش . هایی روبرو استبا معضلات و محدودیت
یکی از اهداف (ها و سازگاري براي درك رابطه میان ژن

، بیولوژي تکاملی و ژنومیک )همواره مطرح در ژنتیک جمعیت
به . شودعملکردي، از جمله اقدامات مهم و دشوار محسوب می

جام پاسخگویی به سوالاتی از این دست، نخست انمنظور
هاي مختلف از جمله مطالعات گسترده و همه جانبه در زمینه

ژنتیک جمعیت، اکولوژي، دموگرافی، بیولوژي محیطی و 
ژنومیک حفاظتی تنها زمانی در . بیوانفورماتیک ضروري است

یک لهیوسبهگوئی به سوالات مختلف موفق است که خ پاس
مطالعات اگرچه اسکن ژنوم و. اي حمایت گرددبرنامه چندرشته

هاي مدل اکولوژیکی انجام شوند، توانند در گونهارتباطی می
گیرد بر قابل اي که مورد آنالیز قرار میبا افزایش تعداد نمونه

تنوع محیطی در . شودبودن این نتایج افزوده میاعتماد
هاي طبیعی، نسبت به شرایط آزمایشگاهی یا جمعیت

یافتن ارتباطات نظورمبهاي بیشتر است، در نتیجه گلخانه
دار بین نشانگرها و خصوصیات فنوتیپی، بررسی تعداد معنی

این، انتظار بر اینعلاوه بر. نمونه بیشتر ضروري خواهد بود
تواندیمژنتیکی هاي کوچک، اثرات رانشکه در جمعیتتاس

، شناسایی ردپاي گزینش در این ورتر باشد، از اینبرجسته
احتمالاً اسکن ژنوم در . ار و پیچیده استها بسیار دشوجمعیت
ي نشانگرهایی با ریکارگبههاي بزرگتر گونه مرجع و جمعیت

تر، هاي کوچکعنوان کاندید در جمعیتسیگنال انتخابی به
. بردکاربهتوان در این زمینه ترین استراتژي که میمناسب

حتی در مواردي که بین نشانگر و صفت، ارتباطی مشاهده 
. پذیر نیستشود، تعیین ژن مسئول به سهولت امکان

هاي دقیق مسئول هاي اندکی وجود دارد که در آن ژنمثال
QTLیافتن . اي مشاهده شده، با این روش کشف شده باشده

هاي طبیعی دشوار است، ا در جمعیتهQTLي مسئول هاژن
. اي در دسترس باشدهاي کاندید متقاعد کنندهژنمگر اینکه

البته، در ژنومیک حفاظتی شناسایی ژن، اولویت نخست 
در عوض، هدف اصلی، یافتن نشانگرهاي مرتبط با . نیست

درون و هاآنو مقایسه الگوي توزیع ص صفات فنوتیپی خا
باشد ها در مقابل الگو نشانگرهاي ظاهراً خنثی، میبین جمعیت

(Primmer, 2009; Slate, 2005).
. در ترانسکریپتوم جمعیت نیز با معضلاتی روبرو هستیم

هاي علت و معلول در براي مثال، امکان تمایز دقیق بین ژن
، به 1هاي اینبرد خالص و ناخالصپروفایل ترانسکریپتوم لاین

واسطهبهها اگرچه بیان بسیاري از ژن. آسانی وجود ندارد
کند، جستجو براي یافتن آمیزي تغییر میپسروي خویش

QTLدهد، در رکود پسروي اي یک صفت خاص نشان میه
بنابراین، . هاي متعددي دخیل نیستندآمیزي، ژنخویش

اي توان چنین نتیجه گرفت که تفکیک اثرات اولیه و ثانویهمی
کار خودطوربهها بتواند که در آن تغییرات بیان در برخی از ژن

هاي دیگر را تغییر دهد، امري سطوح بیان در بسیاري از ژن
هدف مستقیم گزینش هاژنحتی اگر این (دشوار است 

معضلی که پیرامون تفسیر فرآیندهاي نیترممهشاید ). نباشند
موجود در جمعیت مطرح است، نحوه برخورد با تنوع 

شدت وابسته به بافت و ها است، زیرا این تنوع بهرونوشت
بخشی از پاسخ براي . مقیاس موقت آزمایش خواهد بود

البته در . تکرار بیولوژیک: شناسان جمعیت آشنا استزیست
ی مولکولشناسی هاي زیستشرایط کنونی تکرار در پروژه

هاي ترانسکریپتوم، مرتبط با ژنومیک حفاظتی مانند انجام آنالیز

1. Outbred
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توان انتظار می. قیق، منطقی نیستبا توجه به هزینه بالاي تح
بتوان اهاي این آنالیزهداشت که در آینده و با کاهش هزینه

لازم به ذکر . دست آوردهنتایجی با دقت و صحت بالاتر ب
هاي است، پویایی بالا و ماهیت وابسته به نوع بافت در داده

ترانسکریپتوم در سطح جمعیت، یک معضل جدي بوده و 
و استانداردسازي دقیق آزمایشات است نیازمند طراحی 

(Ouborg et al., 2010) .
نتیجه گیري و نگاهی به چشم انداز آینده
هاي ژنومیک در تا این قسمت، پتانسیل استفاده از روش

با نگاهی به . ژنتیک حفاظتی مورد بحث و بررسی قرار گرفت
هاي تاریخ طولانی ژنتیک حفاظتی، ضرورت استفاده از روش

آیا الگوي : ژنومیک در این بحث کاملاً مشهود استنوین 
دهنده الگوي تنوع مشاهده شده با نشانگرهاي خنثی، نشان

ی، آیا مطالعه نشانگرهاي خنثی به عبارتانطباقی یا مضر است؟ 
ژنتیکی، پسروي که اطلاعات بیشتري پیرامون رانش

دهند، براي ژنی و دموگرافی ارایه میآمیزي، جریانخویش
ها مناسب است؟یابی پتانسیل سازگاري جمعیتارز

Khon et al.,(2006)، چنین استدلال کردند که اطلاعات
گویی به این شبهه ختواند براي پاسوسیع از توالی ژنوم می

. مفید باشند
هاي صورت گرفته در در اینجا، ما بر اساس پیشرفت

ترگستردههاي ژنومیک، بحث را تا حدي ها و تکنیکروش
هاي نوین ژنومیک نه تنها امکان ارزیابی کل روش. ایمکرده

ژنوم را براي تنوع خنثی و انتخابی فراهم خواهد کرد، بلکه 
ریتأثهاي ژنومیک مرتبط با امکان مطالعه دقیق مکانیسم

. کنداندازه کوچک جمعیت در سازگاري را نیز میسر می
وع توالی، به انداز ما را از اثرات بر تنژنومیک حفاظتی چشم

در راستاي شناخت ورژن سوق داده و از ایناثرات بر بیان
نسبی تهدیدات ژنتیکی و محیطی، به کمک راتیتأث

هاي تلفیقی، دریچه جدیدي از علم را در برابر دیدگان روش
گرچه ژنومیک حفاظتی هنوز در مراحل . محققین خواهد گشود

توانیمتوجهی را هاي قابلابتدایی پیشرفت قرار دارد، اما مثال
. در این زمینه یافت

هایی است با گونههاي ژنومیک ذکرشده در ارتباطمثال
هاي مدل هستند، اما که از نظر فیلوژنتیک خویشاوند گونه

هاي تکنیکی موجود از جمله نسل امروزه با عنایت به پیشرفت
هاي یابی، امکان انجام این مطالعات در گونهجدید توالی

بینی کرد که در توان پیشمی. غیرمدل نیز فراهم شده است
هایی با کارایی بالا و مزایاي تکنیکاي نزدیک، بتوان ازآینده

. نمودههاي مختلف استفادهاي ژنومیک در بخشروش
نخست، استفاده از نشانگرهاي کل ژنوم، منجر به بهبود 
ارزیابی پارامترهاي ژنتیکی و دموگرافی از جمله هتروزیگوتی 
افراد، فواصل ژنتیکی، نرخ گذشته رشد جمعیت، سطوح جریان 

مقایسه نتایج . جمعیت خواهد شد) تام(ژنی و ساختار 
ها نشانگر ریزماهواره و هزاران آمده با استفاده از دهدستهب

SNPهاي احتمالی هاي مشابه، تفاوتکل ژنوم در نمونه
و ارتباط با اندازه ) عامطوربه(ممکن در ارزیابی تنوع ژنتیکی 

دوم، کاربرد ژنومیک. دهد، را نشان می)خاصطوربه(جمعیت 
، امکان بررسی SNPجمعیت، با استفاده از هزاران نشانگر 

اثرات اندازه جمعیت و پویایی جمعیت متا بر تنوع ژنتیکی 
البته این اطلاعات . کندیمرا فراهم 3و انطباقی2، مضر1خنثی

دقیق راتیتأثها مفید است، اما هنوز نمودن فرضیهبراي مطرح
. ملی مغفول مانده استاندازه جمعیت بر پتانسیل سازگاري تکا

هاي پروتئومیکس و سوم، علاوه بر ترانسکریپتوم، روش
عنوان توانند بهمتابولومیکس در زمینه حفاظت، نیز می

هاي ثر، در راستاي شناسایی مکانیسمؤابزارهایی مفید و م
ها این روش. مورد استفاده قرار گیرند4سازگاري و ناسازگاري

: سوالات متعدد مطرح کمک کنندتوانند در پاسخگویی به می
بیان چه تعداد ژن و چگونه در واکنش به پسروي 

ها همواره کند؟ آیا این ژنآمیزي دگر آمیزي تغییر میخویش
هایی در تغییر عادت پراکنش ها یکسانند؟ چه ژندر جمعیت

ها در شرایط پراکنش دخیل هستند؟ ارزش سازگاري این ژن
ر شرایط محیطی و یا اقلیمی، کم یا زیاد چقدر است؟ تغیی

ها بندي رویشگاهچگونه با اثرات ژنتیکی ناشی از بخش
دهد؟ با پاسخ مناسب به این سوالات کنش نشان میبرهم

توان از ژنتیک حفاظتی به سوي ژنومیک حفاظتی گام می
برداشت و پویایی آینده و پتانسیل سازگاري هر جمعیت را 

.بینی نمودپیش
سپاسگزاري

مقاله مستخرج از پژوهشی است که با حمایت مالی این
نویسندگان ضمن قدردانی از . دانشگاه پیام نور انجام شده است

دانشگاه از همکاري پژوهشکده بیوتکنولوژي کشاورزي ایران 
.نمایندنیز سپاسگزاري می

1. Neutral
2. Detrimental
3. Adaptive
4 Maladaptation
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