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 RAPDهای مختلف گیاه دارویی زنیان با استفاده از نشانگر یتجمعبررسی تنوع ژنتیکی 

علی فاخری ،1علی سرگزی  *4بهمن فاضلی نسب، 3محمود سلوکی، 2برات

 چکیده

، TIBMBC22آغازگرهای استفاده شد.  RAPD آغازگر 11از جمعیت گیاه دارویی زنیان  11بررسی تنوع ژنتیکی  منظور به

TIBMBA20  وTIBMBC20  الل کمترین تعداد و آغازگر  4باTIBMBA20  الل بیشترین تعداد الل داشتند. بیشترین  11با

مربوط  4/2ی با میزان چندشکلو کمترین میزان شاخص  TIBMBA20مربوط به آغازگر  0/2میزان شاخص چندشکلی با میزان 

و کمترین میزان  TIBMBA20مربوط به آغازگر  27/0، بیشترین میزان شاخص مارکری با میزان TIBMBC11به آغازگر 

 شاخص و شانن تنوع ، شاخصمؤثره، بیشترین میزان تعداد الل TIBMBA20مربوط به آغازگر  03/1شاخص مارکری با میزان 

و  شانن شاخص تنوع ،مؤثره الل و کمترین میزان تعداد TIBMBB12متعلق به آغازگر  44/2و  073/2، 0/1به ترتیب  نی تنوع

ی و لبود. بر اساس ماتریس تشابه نی و  TIBMBA20متعلق به آغازگر  134/2و  214/2، 11/1 ترتیب به نی شاخص تنوع

 روند های زنیان اردبیل با زنیان بروجرد، قم و بشرویه مشاهده و همچنین تغییراتجاکارد کمترین میزان تشابه مربوط به ژنوتیپ

 .دارد وجود هایتجمعدرون  ژنتیکی تغییرات کل درصد 41مولکولی نشان داد که  واریانس تجزیه از استفاده با هایتجمع بین و

 بین در را جغرافیایی فاصله و ژنتیکی فاصله بین را در چهار گروه مختلف قرار داد که ارتباط متوسط هاتیجمعی اخوشهتجزیه 

 .نشان داد هاتیجمع

 RAPD ، زنیان،، شباهت ژنتیکیتنـوع ژنتیکی های کلیدی:واژه
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 مقدمه

( از خانواده چتریان Carum copticum)زنیان 

(Apiaceaeعلفی، ی ،)بی کرك، ساقه ایستاده، سالهک ،

 یهایدگیبربا  هابرگسانتیمتر،  122تا  32به ارتفاع 

، به رنگ خودگشنی و دوجنس هاگلنازك و ظریف، 

چتر مرکب، میوه کوچک  صورتبهسفید و مجتمع 

خط  1ی مایل به زرد و دارای اقهوهرنگ بیضوی به 

 14 بوده و دارای ترروشنطولی نخی شکل به رنگ 

 .(Chattopadhtay et al., 1002) است کروموزوم

هند و منطقه مدیترانه بوده و در  قارهشبهزنیان  منشأ

ی هااستانهند، پاکستان، مصر و جنوب ایران در 

 صورتبهسیستان و بلوچستان، خوزستان و فارس 

 شود )یمطبیعی وجود داشته و همچنین کشت 

Fazeli-nasab and Fooladvand, 2210.) 

زنیان؛ تیمول، گاما ترپینن،  اسانسی عمده هابیترک

فلاندرن، گروه پینن، گروه سیمن و میرسن بوده که از 

ی گرم مثبت و هایباکترو بر باشند ها میدسته فنل

ند قارچ جلوگیری گرم منفی تأثیر داشته و از رشد چ

(. در طب سنتی Agarwal et al., 2224) ندینمامی

، ضد کرم، مقوی، ضد تهوع، بادشکن عنوانبهزنیان 

و  آورخلطکلسترول خون،  دهندهکاهشمدر، 

-Fazeliشده است )اسپاسم استفاده می دهندهنیتسک

nasab and Fooladvand, 2210 .) 

نوع از ت استفادهاز دلایل اهمیت بررسی تنوع ژنتیکی، 

هدف کاهش  با ،های ژنتیکیدر مدیریت مجموعه

، افزایش دقت و قابلیت استفاده در مراحل هاینههز

 .اصلاحی است یهامختلف پروژه

 برای را ارزشمندی ابزار یک مولکولی نشانگرهای

 فراهم هاگونه درون ژنتیکی تنوع ارزیابی و توصیف

 شدهداده و نشان( Zoghlami et al., 2227) اندکرده

 از متفاوتی یهاکلاس مختلف، نشانگرهای که است

. (Fazeli-Nasab et al., 2212) دهندمی نشان را تنوع

یابنـد، تظـاهر مـی DNA کـه در سـطح ییهاتفاوت

 یبنداند کـه در طبقهمعروف DNA بـه نشانگرهای

های موجـودات، تعیین تنوع ژنتیکی، تهیه نقشه

 اندردهک یداه کاربردهای بسیار وسیعی پژنتیکی و غیر

(Hashemi et al., 2212) . در ایــن راســتا نشــانگر

ترین نشانگرهای یکــی از عمومی RAPD مولکــولی

 کاررفتههای مختلف بهکه در زمینه مولکولی بوده

 است PCR بر مبتنی نشانگر نوع از RAPD است. 

(Williams, 1002که ارزان، سریع ) نیازمند به و 

 Agarwal) ستین موردنظر ژنوم مورد در اولیه اطلاعات

et al., 2224.) 

گر از نشان مورداستفادهتحقیقات مختلفی در  تاکنون

RAPD  جهت بررسی تنوع ژنتیکی گیاهان مختلف

(، آویشن Alamdary et al., 2212مثل آویشن باغی )

 ,.Momeni et al(، نعنا )Zabeti et al., 2213کوهی )

 ,Echeverrigaray and Agostiniگلی )یممر(، 2220

(، گزنه Hashemi et al., 2212پارسی ) رهیز( 2220

(Bharmauria et al., 2220( و زیره سیاه )Dehghan-

kohestani et al., 2224است. شدهش( گزار 

هدف با تحقیق این ایران، زنیان در پراکنش به توجه با

 جمعیت زنیان و 11 روند و بین ژنتیکیروابط  بررسی

مولکولی،  نشانگرهای از استفاده باها آن بندیدسته

 و بهنژادی اهداف برای بعدی مطالعات به کمک

 RAPDمولکولی  نشانگرهای کارایی همچنین بررسی

 نزدیک و ی خویشاوندهاتیجمع در متمایز نمودن

 .شد زنیان انجام

 هاروش و مواد

 گیاهی مواد

 ژن بانک از زنیان دارویی هگیا جمعیت 11 تعداد

 جدول) تهیه کشور مراتع و هاجنگل تحقیقات موسسه

 آزمایشگاه در RAPDبا استفاده از نشانگر  و( 1

 پژوهشکده ژنتیک مهندسی و بیوتکنولوژی

 1304 سال در زابل دانشگاه کشاورزی فناورییستز

 .مورد ارزیابی قرار گرفتند
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 DNA تکثیرو  استخراج

 SDS روش یبر مبنا یژنوم یDNA استخراج

(Dellaporta et al., 1003به )تک بوته و از هر  صورت

. شد انجاماستخراج(  41جمعیت سه بوته )در مجموع 

شد  این تحقیق انتخاب برای RAPD آغازگر 21 تعداد

ر اساس ب مرازیپل ایزنجیره واکنش .(2)جدول 

 ,.Williams et al)ویلیامز و همکاران دستورالعمل 

 زگرآغا قرار زیر انجام شد:بهبا اندکی تغییر به ( 1002

 (؛تریل کرویممولار )یک میکرو 21/2 نهایی غلظت با

 DNA (12 تریل کرویم 1 ،کسیم مستر تریل کرویم 1/1

 هایین تقطیر حجم دو بار آب با و( تریل کرویمدر  نانوگرم

 ورتصنیبدحرارتی  و سپس سیکل تریل کرویم 11 تا

 ºС  04، 42 در اولیه سازیواسرشته  قیقهکه پنج د

 دقیقه؛ ؛ یکºC 04 در DNA شدن یارشته)تک سیکل

؛ ºC 1/31 دمای در یارشتهتک DNA به آغازگر اتصال

 بسط و( دقیقه ؛ دوºC 72 در آغازگر بسط و دقیقه یک

جهت دقیقه انجام شد.  12 مدت به ºC 72 در نهایی

 یآمیزرنگو  درصد 1/1الکتروفورز از ژل آگاروز 

 اتیدیوم بروماید استفاده شد.
 

 مورد استفاده در تحقیق هایجمعیتمشخصات  -1جدول 

 شهرستان استان نام علمی نمونه کد
 موقعیت جغرافیایی

 طول عرض

1 Carum copticum  رفسنجان  کرمان N, 10° 30′ 32″; E, 32° 20′ 22″ 

2 Carum copticum  اراك  مرکزی N, 40° 42′ 2″; E, 34° 4′ 44″ 

3 Carum copticum  بروجرد  لرستان N, 44° 32′ 2″; E, 33° 44′ 2″ 

4 Carum copticum  اصفهان  اصفهان N, 11° 30′ 2″; E, 32° 37′ 44″ 

1 Carum copticum  ایرانشهر  سیستان و بلوچستان N, 02° 41′ 24″; E, 27° 12′ 2″ 

0 Carum copticum  قم  قم N, 12° 12′ 44″; E, 34° 30′ 30″ 

7 Carum copticum  شاهدیه  یزد N, 14° 11′ 41″; E, 31° 11′ 41″ 

4 Carum copticum  قزوین  قزوین N, 12° 21′ 2″; E, 30° 20′ 2″ 

0 Carum copticum  شاهدیه  یزد N, 14° 20′ 21″; E, 31° 31′ 2″ 

12 Carum copticum  شیراز  فارس N, 12° 23′ 30.32″; E, 20° 37′ 2020″ 

11 Carum copticum  اردبیل  اردبیل N, 44° 11′ 12″; E, 34° 22′ 22″ 

12 Carum copticum  صدوق  یزد N, 14° 12′ 11010″; E, 32° 2′ 2033″ 

13 Carum copticum  بیرجند  خراسان جنوبی N, 01° 13′ 47″; E, 32° 24′ 31″ 

14 Carum copticum بشرویه   خراسان جنوبی N, 17° 24′ 21″; E, 33° 41′ 42″ 

11 Carum copticum  سربیشه  خراسان جنوبی N, 01° 11′ 30″; E, 32° 32′ 23″ 
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 (Williams et al., 1002مورد استفاده ) RAPDنام، توالی و دمای اتصال آغازگرهای  -2جدول  

 نام آغازگر توالی نام آغازگر توالی

GGC TTG ACC T TIBMBC23 TGC TCG GCT C TIBMBA22 

GAG GCG ATT G TIBMBC21 GTG CGA GAA C TIBMBA23 

GAA GGC GAG A TIBMBC20 GGA CGA CCG T TIBMBA20 

GGT CTT CCC T TIBMBC24 GGA ACT CCA C TIBMBA20 

AAC GTC GAG G TIBMBC12 CTT CGG TGT G TIBMBB13 

CCT CCA CCA G TIBMBC12 AAG TGC CCT G TIBMBB11 

CTG GTG CTC A TIBMBC10 TCG GCA CCG T TIBMBB10 

  ACA CCG TGC C TIBMBB17 

 هاداده لیوتحلهیتجز

 کصورت یبه اللی الگوهای یبندیازامت تحقیق این در

شد.  انجامالل )وجود( و صفر )عدم وجود( برای هر 

 شده تکثیر یهااللصفاتی همچون تعداد 

(AB=Amplified Bands) چند شکل  یهاالل، تعداد

(PB= Ploymorphic Bands)مؤثر  الل ، تعداد

(Ne=Effective number of alleles)درصد ، 

، شاخص (PP= Percent of Polymorphic) چندشکلی

شانن  (، شاخصDI= Diversity Indexچندشکلی )

(I= Shannon's Information index)، نی شاخص 

(h= Nei's gene diversity )الل تعداد بین و ارتباط 

 با شاخص RAPDو  ISSR آغازگر هر تکثیر شده توسط

 که چندشکلی شاخصی شد. ریگاندازهچندشکلی 

 Agrama and) است یک تا صفر بین آن میزان

2223Tuinstra,  با استفاده از فرمول )





n

i
jpDI

1

21 (Pj الل  یفراوانj  ام در تمام

 Botstein etد )ش محاسبه( یمورد ارزیاب یهاجمعیت

al., 1042ًشاخص مارکری ) (. ضمناMI( )Khaled et 

al., 2211( شاخص تنوع شانن ،)Lewontin, 1072) ،

و تنوع بین و درون  (Nei, 1073نی ) شاخص تنوع

با  RAPDو  ISSRجمعیتی بر اساس هر دو نشانگر 

 محاسبه شد. POPGENE 1032 افزارنرماستفاده از 

 

 

 

( یا DIلازم به ذکر است که شاخص چندشکلی )

 PIC= Polymorphism) یچندشکلمحتوی اطلاعات 

Information Content برای هر نشانگر ( هر آغازگر

با استفاده از فرمول  تواندیممولکولی 

 (Pj  فراوانی اللj در بین تمام  ام

 Anderson( )مورداستفادههای های تولیدی ژنوتیپالل

1007; Bryan et al., 1003et al.,  و یا با استفاده از )

 فرمول 

(Pi  وPj فراوانی الل i و ام j ها و در تمام جمعیت امn 

 ,.Pasqualone et alتعداد الل هر لوکوس( ) مجموع

 Anderson) شدهگزارش ضمناً( محاسبه گردد. 1000

et al., 1003; senior et al., 1004 )PIC  همانDI 

 است.

 ی( نشان دهندهMarker Index) مارکری شاخص

𝑀𝐼فرمول از استفاده و بااست  نشانگر کارایی =

𝐸𝑀𝑅 ∗ 𝐷𝐼 (𝑜𝑟 𝑃𝐼𝐶) که در آن EMR نسبت 

ند چ ژنی یهاگاهیجا تعداد بیانگر و بوده مؤثر چندگانه

 با EMRآمد.  به دست است ژنوم یک در موجودشکل 

𝐸𝑀𝑅فرمول از استفاده = 𝑁𝑎 ∗ 𝛽  که در آنNa تعداد 

چند  یهامکان نسبت نیز ßو  چند شکل یهامکان

2

1

1 PjPIC
n
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 Khaledشد )محاسبه  ها استمکان کل تعداد بهشکل 

et al., 2211; Gautam Murty et al., 2213).  

ا ب مؤثری تنوع نی، شانن، تعداد الل هاشاخصمحاسبه 

 بین و درون ، تغییراتPOPGENE 1032 افزارنرم

مولکولی با  واریانس تجزیه از استفاده با هاتیجمع

با ترسیم  ایخوشه تجزیه، GeneAlex 001 افزارنرم

 فزارانرم با و( UPGMAخوشه بر اساس روش )

NTSYS-pc v.201 (Rohlf, 2222 )بر ماتریس  مبتنی

 جاکارد( و Nei and Li, 1072نی و لی ) تشابه

(Jaccard, 1012) همبستگی بین ماتریس تشابه نی و ،

لی و جاکارد با استفاده از آزمون مانتل و همچنین 

 .ی اصلی انجام شدهامؤلفهتجزیه به 

 نتایج

 کمیّ هایی و شاخصچندشکل

آغازگر  11در این تحقیق،  مورداستفادهآغازگر  21از 

(. آغازگر 1شکل )تکثیر و چند شکل بودند 

TIBMBC22 ،TIBMBA20  وTIBMBC20  الل  4با

الل  11با  TIBMBA20کمترین تعداد و آغازگر 

 های تکثیری توسطبیشترین تعداد الل را در میان الل

ها اهگهر آغازگر داشتند. میانگین تعداد الل در کل جای

درصد  00درصد چندشکلی از  ضمناً .بود 73/1برابر 

(TIBMBC24 تا )00/01 ( درصدTIBMBA20 )

 (.3جدول آمد ) به دست 12/70متغیر و میانگین 

نمایش  در آغازگرها تفکیک قدرت بررسی برای

و  (DIجمعیت، شاخص چندشکلی ) یک در چندشکلی

ین شد. بیشتر محاسبه آغازگر ( هرMI) یمارکرشاخص 

مربوط به آغازگر  1/2میزان شاخص چندشکلی با میزان 

TIBMBA20  ی با چندشکلو کمترین میزان شاخص

و با میانگین  TIBMBB11مربوط به آغازگر  1/2میزان 

(. بیشترین میزان 3 جدول) گردیدمشاهده  1/2کل 

مربوط به آغازگر  40/1شاخص مارکری با میزان 

TIBMBA20 رکری با و کمترین میزان شاخص ما

و میانگین  TIBMBA20مربوط به آغازگر  74/2میزان 

 (.3 جدول) گردیدمشاهده  40/1

 معیت،ج بین و درون ژنتیکی تنوع لیوتحلهیتجز برای

 و( Iشانن ) اطلاعات شاخص ،(h) ین ژنی تنوع شاخص

(. 3 جدول) شد محاسبه( Ne) مؤثر یهاالل تعداد

 و نشان تنوع ، شاخصمؤثرهبیشترین میزان تعداد الل 

متعلق  44/2و  073/2، 0/1به ترتیب  نی تنوع شاخص

 الل و کمترین میزان تعداد TIBMBA12به آغازگر 

 یبترت به نی و شاخص تنوع شانن شاخص تنوع ،مؤثره

متعلق به آغازگر  134/2و  214/2، 11/1

TIBMBA20 .بود 
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(، I(، شاخص شانن )DI(، شاخص چندشکلی )Ne، تعداد الل مؤثر )(PB(، تعداد الل چندشکلی )ABتعداد الل تکثیرشده ) -3جدول 
 هر آغازگر (MI( و شاخص مارکری )hشاخص نی )

MI DI h I PP Ne PB AB  آغازگرنام 

47/2 22/2 373/2 147/2 00/00 07/1 4 0 TIBMBA22 

24/1 31/2 230/2 302/2 42 34/1 4 1 TIBMBA20 

40/1 1/2 134/2 214/2 00/01 11/1 11 12 TIBMBA20 

31/3 42/2 313/2 132/2 44/44 10/1 4 0 TIBMBB13 

4/2 1/2 373/2 111/2 42 01/1 4 12 TIBMBB11 

07/1 33/2 301/2 132/ 71/41 00/1 0 7 TIBMBC23 

23/1 20/2 324/2 400/2 00/00 14/1 4 0 TIBMBC20 

04/1 30/2 44/2 073/2 33/43 0/1 1 0 TIBMBC12 

10/1 24/2 314/2 132/2 42/71 02/1 1 7 TIBMBB10 

74/2 11/2 330/2 12/2 33/43 14/1 1 0 TIBMBA23 

24/3 44/2 324/2 401/2 1/47 12/1 7 4 TIBMBB17 

00/1 4/2 310/2 400/2 33/43 10/1 1 0 TIBMBC21 

74/2 20/2 344/2 14/2 02 40/1 3 1 TIBMBC24 

74/1 31/2 320/2 401/2 33/43 0/1 1 0 TIBMBC12 

74/1 20/2 301/2 114/2 71 04/1 0 4 TIBMBC10 

 

 

 TIBMBB13با استفاده از آغازگر  RAPDالگوی نواری تکثیرشده در نشانگر  -1شکل 
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 تشابه ژنتیکی

در  هاتفاوت وها شباهت بهتر درك و شناساییمنظور به

 در بین تشابه ماتریس ی،موردبررسی هاتیجمع میان

الل  100با توجه به کل  داستفادهمورژنوتیپ زنیان  11

 یل، بر اساس روش نی و RAPDدر نشانگر  دشدهیتول

(Nei and Li, 1070 و )( جاکاردJaccard, 1012 )

 یلبر اساس ماتریس تشابه نی و  گردید؛ کهمحاسبه 

(Nei and Li, 1070 بیشترین میزان تشابه مربوط به )

ن میزان ( و کمتری72/2زنیان صدوق و زنیان ایرانشهر )

های زنیان اردبیل با زنیان تشابه مربوط به ژنوتیپ

مشاهده  33/2بروجرد، قم و بشرویه )صفر( با میانگین 

گردید. همچنین بر اساس ماتریس تشابه جاکارد 

(Jaccard, 1012 بیشترین میزان تشابه مربوط به )

( و کمترین میزان 10/2زنیان صدوق و زنیان ایرانشهر )

های زنیان اردبیل با زنیان ژنوتیپ تشابه مربوط به

مشاهده  21/2بروجرد، قم و بشرویه )صفر( با میانگین 

 گردید.

 آن مولکولی که در واریانس تجزیه از حاصل نتایج

با  جمعیت اجزا بین و داخل شده مشاهده تغییرات

 شودیم یبنددسته ژنتیکی یهافاصله از استفاده

 درصد 41 تحقیق این نتایج اساس محاسبه و بر

 11و  هاتیجمع درون شده یافت ژنتیکی تغییرات

 .(4جدول بود ) هاتیجمع بین در درصد

 
 RAPDهای زنیان با استفاده از نشانگر تجزیه واریانس مولکولی جمعیت -4جدول 

 درصد واریانس میانگین مربعات درجه آزادی منابع تغییرات

 11 44/11** 14 بین جمعیت

 41 40/1 32 درون جمعیت

 122  44 جمع کل

 (>2021Pدار در سطح یک درصد ): تفاوت معنی**

 

 

ای بر اساس ماتریس تشابه نی و لی و تجزیه خوشه

 جاکارد

های مختلف زنیان بر اساس ای جمعیتتجزیه خوشه

، با استفاده از روش شباهت ژنتیکی نی RAPDنشانگر 

ه با استفاد ،UPGMAو لی و جاکارد و بر اساس روش 

که  ( انجام شدRohlf, 2222) NTSYSpc افزارنرماز 

 ها در هر دو روش در چهار گروه مختلف این ژنوتیپ

 

 

 

ها از بندی شدند. در ضمن مشاهده شد جمعیتطبقه

لحاظ موقعیت جغرافیایی از همدیگر تفکیک نشدند 

اما در هر دو روش جاکارد و نی و ؛ (3؛ شکل 2شکل )

بشرویه و ) یجنوباسان ی زنیان خرهاتیجمعلی 

سربیشه( با هم در یک گروه مجزا قرار گرفتند و 

ی استان یزد )صدوق و شاهدیه( با هاتیجمعهمچنین 

هم در یک گروه گرفتند که نشان دهنده خصوصیات 

 بوده است. هاتیجمعنزدیک این 
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 UPGMAابه نی و لی و روش ، ماتریس تشRAPDهای زنیان بر اساس نشانگر ای جمعیتتجزیه خوشه -2شکل 

 
 UPGMA، ماتریس تشابه جاکارد و روش RAPDهای زنیان بر اساس نشانگر ای جمعیتتجزیه خوشه -3شکل 

Coefficient

0.19 0.32 0.45 0.59 0.72
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Coefficient

0.11 0.22 0.34 0.45 0.56
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 آزمون مانتل

حاصل از  یهاسیماتر نیب یهمبستگ نییتع یبرا

بر اساس ماتریس تشابه نی و  هادادهی هالیوتحلهیتجز

 نیاساس ا رباده شد. از آزمون مانتل استفلی و جاکارد 

سیار بالایی بین ب یآزمون مشاهده شد که همبستگ

روش نی و لی و جاکارد حاصل از ی تشابه هاسیماتر

دهد دو ( که نشان می4شکل )(= 002/2r)وجود دارد 

و شکل  2شکل اند )داده ارائهماتریس نتایج یکسانی را 

3.) 

 

 
 نی و لی و جاکارد یهاروشاز  آمدهدستبه دو ماتریس تشابه بین یهمبستگ -4شکل 

 

  

simj.NTS

0.00 0.14 0.28 0.42 0.56

simnili.NTS

0.00

0.18

0.36

0.54

0.72
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 های اصلیتجزیه به مؤلفه

های اصلی بر در این بخش از تحقیق تجزیه به مؤلفه

نشان داد که مقادیر ویژه در  RAPDهای روی داده

درصد کل  0/02اول  مؤلفهروش نی و لی برای سه 

کند. از طرفی کاهش اطلاعات به واریانس را توجیه می

 های عمدهبیان ویژگی منظوربهؤلفه اصلی دو یا سه م

پذیر و تا حدودی بیانگر تر امکانها به شکل سادهداده

ای بوده و از روش تجزیه خوشه آمدهدستبهبندی گروه

این است که اکثر مارکرها، اطلاعات  دهندهنشان

 هایمستقلی را در رابطه با ساختار ژنتیکی جمعیت

 (.0: شکل 1شکل دهند )می زنیان در این مطالعه ارائه

 

 
های اصلی با توجه به ضریب تشابه نی و لی و نشانگر تجزیه به مؤلفه بر اساسهای زنیان نمایش دو بعدی پراکندگی جمعیت -1شکل 

RAPD 

 

Dim-1

0.28 0.40 0.53 0.66 0.78

Dim-2

-0.51

-0.23

0.04

0.32

0.60
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ر تشابه نی و لی و نشانگهای اصلی با توجه به ضریب تجزیه به مؤلفه بر اساسهای زنیان ی پراکندگی جمعیتبعدسهنمایش  -0شکل 

RAPD 

 

 بحث

 کمی هایشاخص و چندشکلی

 ,.Vivodik et al) همکاران و ویوودیک گزارشی در

 ،RAPD نشانگر از استفاده با برنج ارزیابی جهت( 2211

 شاخص ،41/7 میانگین با 13 تا 3 از را الل تعداد

 و 77/2 میانگین با 0/2 تا 17/2 از را( DI) چندشکلی

 40/2 تا 40/2 زا را( PIC) چندشکلی لاعاتاط محتوای

 همکاران و ساینی. آوردند دست به 704/2 میانگین با

(Saini et al., 2212 )ارزیابی در mungbean با 

 تا 24/2 از را( MI) مارکری شاخص RAPD از استفاده

 437/2 تا 20/2 را( DI) چندشکلی شاخص و 21/7

 Gautam) همکاران و مورتی گاوتام. دادند گزارش

Murty et al., 2213 )ارزیابی جهت Jartopha 

Curcas L. نشانگر از استفاده با RAPD، را الل تعداد 

 از چندشکلی درصد ،20/12 میانگین با 17 تا 7 از

 اطلاعات محتوای درصد، 122 تا درصد 72/72

 40/2 میانگین با 02/2 تا 711/2 از( PIC) چندشکلی

. آوردند دست به 27/10 را مارکری شاخص میانگین و
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 (Petrovicova et al., 2214) همکاران و پتروویکووا

 ،RAPD نشانگر از استفاده با چاودار ارزیابی جهت

 شاخص ،0/4 میانگین با 12 تا 7 از را الل تعداد

 407/2 میانگین با 027/2 تا 442/2 از( DI) چندشکلی

 با 021/2 تا 434/2 از( PIC) چندشکلی محتوای و

 .آوردند دست به 403/2 ینمیانگ

 میانگین با 11 تا 3 از الل تعداد نیز حاضر تحقیق در

 شاخص ،12/70 چندشکلی درصد میانگین ،73/1

 شاخص ،31/2 میانگین با 1/2 تا 1/2 از چندشکلی

 شد مشاهده 40/1 میانگین با 40/1 تا 74/2 از مارکری

 .داشت همخوانی ارائه نتایج با که

 شاخص و چندشکلی مورد در مختلفی نتایج کل در

 همکاران و مهر پژمان مثلاً است شدهگزارش چندشکلی

(Pejmanmehr et al., 2220)، در الل 00/13 میانگین 

( Zabeti et al., 2213) همکاران و ضابطی سیاه، زیره

 دهقان آویشن، در الل 11/12 میانگین و 17 تا 4 از

 ,.Dehghan-kohestani et al) همکاران و کوهستانی

 همکاران و نژاد¬بهرامی زیره، در 33 تا 17 از( 2224

(Bahraminejad et al., 2212)، را چندشکلی شاخص 

 همکاران و بریان ،37/2 تا 271/2 از سبز زیره در

(Bryan et al., 1007 )و ماکافری ،11/2 میانگین 

 4/2 تا 27/2 از( Maccaferri et al., 2223) همکاران

 ,.Prasad et al) همکاران و پراساد ،10/2 میانگین با و

 دی های¬موتیف برای فقط) 0/2 میانگین( 2222

 ,.FeiZho et al) همکاران و فیزو و( نوکلئوتیدی

 .اندداده گزارش 433/2 میانگین با و 1 تا 4/2 از( 2223

 چندشکلی شاخص شد ارایه که آنچه اساس بر

 واملیع به بستگی و باشد داشته ثابتی عدد تواند¬نمی

 وتیپژن تعداد و جایگاه هر توسط تولیدی الل تعداد مثل

 Prasad et al., 2222; Fazeli-nasab and) دارد

naghavi, 2211 .)همکاران و رودر کهطوریبه 

(Roder et al., 1001 )ار چندشکلی محتوای میانگین 

 03/2 را گندم در آغازگر 11 و ژنوتیپ 14 با تحقیقی در

 عدد 0 ها¬ژنوتیپ تعداد که زمانی را میزان همین و

 (.Prasad et al., 2222) آوردند دست به 14/2 بود

 تشابه ضریب

 ابطهر در مؤثری ارتباط ای،خوشه تجزیه نتایج اساس بر

. دنش مشاهده هاجمعیت بین در جغرافیایی موقعیت با

 با جغرافیایی منشأ تطبیق عدم بر مبنی نتایج ضمناً

 Bahari et) همکاران و بهاری پژوهش در ژنتیکی تنوع

al., 2211)، استفاده با شوید هایجمعیت ارزیابی در 

 ,.Suresh et al) همکاران و سورش ،RPAD نشانگر از

 اب شوید هایجمعیت ژنتیکی تنوع ارزیابی در ،(2211

 و سلوکی ،RAPD نشانگر از استفاده

 تنوع ارزیابی در( Solouki et al., 2212)همکاران

 انگرنش از استفاده با شوید هایجمعیت برخی ژنتیکی

AFLP مشابهت حاضر تحقیق با که شده مشاهده 

 .داشتند

 تتفاو شدن انباشته سبب اکولوژیکی عامل چندین

 جغرافیایی هایمکان. شودمی جمعیت دو بین ژنتیکی

 جمله از اکولوژیکی هایویژگی برخی نظر از مختلف

 این. اندمتفاوت بترطو و دما جغرافیایی، طول و عرض

 و شوندمی خوانده جغرافیایی اکو فاکتورهای عوامل

 با. ندشومی جمعیت دو بین در ژنتیک گوناگونی سبب

 مناطق هایجمعیت از استفاده نتایج، به توجهّ

 .ستا لازم موجود الگوی تأیید برای بیشتر جغرافیایی

 ژنی ترکیبات ایجاد علت به دگرگشن هایگونه در

 رب حاکم محیطی شرایط فشار و بالا ژنی جریان جدید،

 شده خاص هایژن سری یک تثبیت به منجر منطقه،

 رد و بوده پراکنده هاجمعیت درون ژنتیکی فاصله لذا

 Hamrick) است کم نسبتاً جمعیت بین تنوع عوض

and Godt, 1000; Rauf et al., 2212 )در اما 

 تفاوتم های¬الل وجود دلیل به خودگشن هایگونه

 هاجمعیت درون بیشتری تغییرات جمعیت، هر درون

 هم کل در و( Rao and Hodgkin, 2222) دارد وجود

 حالات اکثر در دگرگشن هم و خودگشن گیاهان در

 ودهب جمعیت بین تنوع از بیشتر جمعیت درون تنوع

 از بیشتر خودگشن گیاهان در تنوع میزان این ولی

 .است دگرگشن

 نوعت مولکولی واریانس تجزیه ایجنت حاضر تحقیق در

 بین تنوع از بیشتر و 41 هاجمعیت درون ژنتیکی



 RAPDبا استفاده از نشانگر  انیزن ییدارو اهیمختلف گ یهاتیجمع یکیتنوع ژنت یبررس  03 

 

 جمعیت درون بالا تنوع وجود. بود درصد 11 هاجمعیت

 شباهت) RAPD نشانگر از استفاده با دیگر گیاهان در

 .M گونه با را M. piperita گونه بیشتر

aquatic)(Momeni et al., 2220 )نشانگر و ISSR؛ 

 Momeni) واژگون لاله ،(Bahari et al., 2211) دشوی

et al., 2213)، ولوی و مازودار (Alikhani et al., 

 مرزه و( Rodrigues et al., 2213) نعناع ،(2214

(Kameli et al., 2213 )است شده گزارش 

 جمعیت درون بیشتر تنوع توجیه در مؤثر عوامل از

 بودن، سالهیک گیاه، بودن خودگشن جمله از مواردی

 تموقعی موردبررسی، اللی هایمکان تعداد بذر، با ازدیاد

 را جمعیت اندازه و تلاقی نوع جمعیت، ژنوتیپی و اللی

( Pejmanmehr et al., 2220) نمود ذکر توانمی

 دخالت دلیل به هاجمعیت در ژنتیکی تنوع بررسی

 خویشاوندی، تلاقی پیوستگی، جمله از عامل چندین

 دهندهتشکیل افراد در موجود هایفاوتت و مهاجرت

 Mohammadi) است هاییپیچیدگی دارای هاجمعیت

and Prassana, 2223) 

 مناطق از شده آوری جمع هاینمونه گرفتن قرار

 تواندمی یکسان هایخوشه در مختلف جغرافیایی

 بین ذرب فیزیکی تبادل یا و ژنتیکی تشابه از ای¬نشانه

 تتبادلا اساس بر آن تفسیر که باشد مختلف مناطق

 ریپذیتوجیه ژنتیک تشابهات به نسبت فیزیکی

 (.Bahari et al., 2211) دارد بیشتری

 تلاقی امهنگ در بیشتر ژنتیکی فاصله اینکه به توجه با

 ژنی هایمکان افزایش سبب لاینها، یا هاجمعیت

 شودمی هتروزیس اثر احتمال بردن بالا و هتروزیگوت

(Drinic et al., 2222; Olfati et al., 2212)از و ؛ 

 مطلوب صفات با است ممکن ژنتیکی فاصله طرفی

 یشتر،ب هایبررسی از پس توانمی درنتیجه باشد مرتبط

 Bahari) کرد استفاده بهنژادی هایبرنامه در هاآن از

et al., 2211 .)میزان کمترین چون اساس این بر لذا 

 انزنی با اردبیل انزنی هایژنوتیپ به مربوط تشابه

 ردک ذکر توانمی نتیجه در بوده بشرویه و قم بروجرد،

 هترب زنیان دارویی گیاه اصلاح و تلاقی نوع هر جهت که

 ای پدری هایپایه از یکی عنوانبه اردبیل جمعیت است

 از را دیگر پایه و انتخاب ژن دهنده یا و مادری

 .کرد بانتخا بشرویه و قم بروجرد، مناطق هایجمعیت

 

 گیرینتیجه

 شدر مناطق و هاخاستگاه از یکی ایران اینکه به توجه با

 Fazeli-Nasab and) است زنیان رویش و

Fooladvand, 2210 )این در رودمی انتظار نتیجه در 

 یادز زنیان مختلف هایجمعیت درون و بین تنوع کشور

 شانن را اطلاعات همین نیز تحقیق این نتایج که باشد

 لی و نی و جاکارد روش دو هر در اینکه به توجه با .داد

( هسربیش و بشرویه) جنوبی خراسان زنیان هایجمعیت

 همچنین و گرفتند قرار مجزا گروه یک در هم با

( شاهدیه جمعیت دو و صدوق) یزد استان هایجمعیت

 خصوصیات دهندهنشان که گرفتند گروه یک در هم با

 اساس بر طرفی از و ؛است بوده هاجمعیت این نزدیک

 Nei and) لی و نی تشابه ماتریس محاسبه روش دو هر

Li, 1070 )جاکارد و (Jaccard, 1012)کمترین ؛ 

 اب اردبیل زنیان هایژنوتیپ به مربوط تشابه میزان

 کرذ توانمی نتیجه در بوده بشرویه و قم بروجرد، زنیان

 انیزن دارویی گیاه اصلاح و تلاقی نوع هر جهت که کرد

 هایپایه از یکی عنوانبه اردبیل جمعیت است بهتر

 زا را دیگر پایه و انتخاب ژن دهنده یا و مادری یا پدری

 .شود انتخاب بشرویه و قم بروجرد، مناطق هایجمعیت
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Abstract 

To evaluate the genetic diversity of fifteen ajowan population, 51 RAPD primer(s) were used. 

Minimum allele (4) were dectected in TIBMBC20, TIBMBA20 and TIBMBC20 primers and 

maximum (55) in TIBMBC20 primer. The highest diversity index (2.0) was belong to TIBMBC20 

primer and the lowest (2.4) blong to TIBMBC50 Primer, The highest Marker Index (0.29) was 

belong to TIBMBA20 and the lowest (5.01) belong to TIBMBA20, the most Ne allele, Shanon 

diversity and Nei diversity (5.0, 2.091 and 2.40 respectively) was belone to TIBMBA50 primer 

and the lowest Ne allele, Shanon diversity and Nei diversity (5.51, 2.010 and 2.514 respectively) 

was belone to TIBMBA20 primer. On the basis of the Nei and Li and Jaccard similarity, The lowest 

similarity was belong to C. copticum of Ardabil with Boroujerd, Qom and Boshrooyeha. 

Partitioning variations within and between populations, using an analysis of molecular variance 

(AMOVA), showed that 511 and 011 of the total genetic variation existed between and within 

growing regions, respectively. Cluster analysis based on Nei and Li and Jaccard similarity matrix 

and UPGMA method showed an avegrage relationship between genetic distance and the 

geographical grouping of Ajowan. 
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