
 

 (.Foeniculum vulgare Mill)گیاه دارویی رازیانه اکوتیپ هایی از بررسی تنوع ژنتیکی 

 ISSRایران  با استفاده از نشانگر مولکولی 

 5، محمد امین مخدومی4، امین افضلی فر3اروجی ، فاطمه2، براتعلی فاخری*1کیانوش زنگنه

 چکیده  

شناخته شده است که در مناطق گسترده ای از ایران و جهان بصورت خودرو رشد و  ترین گیاهان داروییانه از قدیمییگیاه دارویی راز

بررسی گردید.  ISSR نشانگر 5انه ایرانی با استفاده ازیراز اکوتیپ 1۷ یکیژنت تنوع پژوهش، نیا گردد. درکشت می نیز بصورت تجاری

اندچند شکل را آشکار نمودند. میانگین تکثیر هر باند چند ب 45ژنومی تکثیر کردند که  DNAقطعه  51در کل تعداد  ISSRهای نشانگر

محاسبه گردید.  92/5و  4۷8/0،  9به ترتیب (MI)و شاخص مارکری  (PIC)شکل به ازای هر پرایمر ، میانگین محتوای چند شکلی 

های مورد بررسی به اکوتیپ ،ISSRو ماتریس جاکارد رسم گردید. در گروه بندی حاصل از نشانگر  UPGMAدندروگرام بر اساس نتایج 

 به تجزیه حاصل اصلی اول مؤلفۀ سه دو بعدی و سه بعدی براساس نمودار بر روی اکوتیپ ها سه گروه اصلی طبقه بندی شدند. نمایش

 .کرد تأیید را ایخوشه از تجزیۀ حاصل بندی ها را تفکیک نموده و گروهاکوتیپبه میزان قابل قبولی،  ، (PCoA)هماهنگ هایمؤلفه

با پراکنش جغرافیایی  آنهاهای مورد بررسی دارای تنوع ژنتیکی معنادار بوده و طبقه بندی ژنتیکی اکوتیپنتایج این بررسی نشان داد که 

 دارد.  مطابقت
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 ISSR/ 11  یبا استفاده از نشانگر مولکول  رانیاز ا یمناطق (.Foeniculum vulgare Mill) انهیراز ییدارو اهیگ یکیتنوع ژنت یبررس 

 

 مقدمه 
ه چتریان از خانواد (.Foeniculum vulgare Mill) رازیانه

(Apiaceae)  گیاهی معطر و دارویی علفی و چندساله با عدد

( است. 138۷)صفایی و همکاران  2n=22پایه کروموزومی 

باشد. این گیاه میمدیترانه  رازیانه بومی جنوب اروپا و منطقه

ترین گیاهان دارویی ایران است که از دیرباز شناخته شدهاز 

مختلف غذایی، دارویی، بصورت سنتی و امروزه در صنایع 

(. 13۷6شود ) امیدبیگی آرایشی و بهداشتی استفاده می

گیاه رازیانه در مناطق مختلفی از جهان مانند اروپا، هند، 

 ی آفریقایی و کشورهایاآرژانتین، آمریکا، برخی کشوره

 ،امیدبیگی و1362 ،گردد )مظفریانخاورمیانه کشت می

در مناطق جغرافیایی  سازگاریاین گیاه به دلیل  (.13۷6

، مقاومت به خشکی و  هامتعدد، تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ

. (Charles et al., 1993)مورد توجه بوده است  نیاز آبی کم

رازیانه به خوبی با آب و هوای گرم و خشک ایران سازگاری 

 گردد. می کشت یافته و در بسیاری از مناطق ایران

تنوع ژنتیکی یک ابزار بقا برای سازگاری با شرایط متغیر 

باشد. جمعیت های جانوری و گیاهی میبین گونه اقلیمی در

هستند هایی که دارای تنوع ژنتیکی بالاتری در درون خود 

های منحصربه فردی در بین افراد به احتمال بیشتر دارای الل

ر بقا گونه در گلوگاه های هستند که می تواند به آنها د

. از اینرو (Barr et al., 1999)انتخاب طبیعی کمک کند 

های گیاهی دارای وجود تنوع ژنتیکی مناسب بین گونه

باشد. حایز اهمیت می ،ارزش اقتصادی مانند گیاهان دارویی

های اهلی شده استا بررسی تنوع ژنتیکی بین گونهدر این ر

هر های وحشی آنها از نظر حفظ منابع ژنتیکی و ژنوتیپ

مرسوم یا های اصلاحی منطقه و همچنین کمک به برنامه

های پیشرفته مولکولی و بیوتکنولوژیک دارای اهمیت تکنیک

. بررسی (El-Kassaby and Ritland, 1996)ویژه است 

فات توان با توجه به تغییرات در صمیها را تنوع بین گونه

ها بصورت مورفولوژیک شناسایی تظاهر یافته ناشی از بیان ژن

نمود. اما با توجه به اثر متقابل محیط بر مکانیسم های بیان 

ستفاده مستقیم ها، ابهترین روش بررسی تنوع بین گونه ژن،

طور قابل باشد. تنوع ژنتیکی را می توان باز ماده ژنتیکی می

های نوکلئوتیدی بر اساس تغییرات موجود در توالی اعتماد

ه دلیل تکرار پذیری و شناسایی نمود. ب DNA بر روی رشته

های ژنتیکی ای مولکولی از آنها در تهیه نقشههدقت نشانگر

ندی صفات در جانداران استفاده ها و طبقه بو شناسایی ژن

های نشانگر . انواع تکنیک(Bernardo, 2008)شود می

مولکولی بر حسب نوع کاربرد، نیازهای اجرایی، حساسیت و 

 ,.Saunders et al)میزان صحت با یکدیگر تفاوت دارند  

لکولی از انواع نشانگرهای مو ISSR. نشانگر مولکولی (2001

باشد که در آن از پرایمرهای حاوی یک می PCRمبتنی بر 

 4-2به همراه  ’5یا  ’3توالی ریزماهواره ای در یک انتهای 

شود. نشان داده شده است که می نوکلئوتید دلخواه استفاده

ابزار مولکولی سریع، ساده و مقرون به صرفه   ISSR نشانگر

ها و روابط ن ژنوتیپبرای ارزیابی ساختار و تنوع ژنتیکی بی

 .(Culley et al., 2007)باشد ژنتیکی بین آنها می

های مولکولی در نقاط مختلف جهان به منظور بررسی نشانگر

 تنوع ژنتیکی بسیاری از انواع گیاهان زراعی، باغی و دارویی

اند. گیاه رازیانه نیز با تنوع مورد استفاده گسترده قرار گرفته

مورد  دنیا گستره جغرافیایی وسیع در بسیاری از کشورهای

برای  ISSRنگر بررسی ژنتیکی قرار گرفته است. از نشا

شناسایی و تعیین روابط ژنتیکی بسیاری از گیاهان دارویی 

در سطح گونه، جمعیت و ژنوتیپ با موفقیت استفاده شده 

ژنوتیپ رازیانه در کشور  50( 2009است. زاهد و همکاران )

و تنوع آنها را با استفاده  هپاکستان را مورد بررسی قرار داد

. نتایج مطالعه وی ندودارزیابی نم RAPDنشانگر  30از 

ژنوتیپ مورد بررسی، تنوع ژنتیکی  50نشان داد که در بین 

های مورد وجهی وجود داشت. از مجموع نشانگرقابل ت

نشانگر باندهای مشخص و متنوعی را آشکار  24استفاده 

ها نشان درصد چندشکلی را در بین ژنوتیپ 48کردند که 

یپی و ژنتیکی بین . تنوع فنوت(Zahid et al., 2009 )داد 

و  ISSRسه واریته رازیانه با استفاده از دو نشانگر مولکولی 

PAPD فت و تنوع قابل توجهی بین مورد بررسی قرار گر

های مورد مطالعه از نظر ژنتیکی با استفاده از ژنوتیپ

های نظر فنوتیپی با استفاده از شاخص نشانگرها و از

. بررسی (Abou et al., 2013)مورفولوژیک مشاهده شد 
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ژنوتیپ رازیانه با استفاده از دو  25تنوع ژنتیکی 

های تنوع معنی داری بین ژنوتیپ ISSRو   RAPDنشانگر

مورد بررسی نشان داد. این پژوهش نشان داد که تنوع نشان 

ستفاده با تنوع داده شده توسط نشانگرهای مولکولی مورد ا

 ,.Bahmani et al) داردها همخوانی جغرافیایی ژنوتیپ

 32( تنوع ژنتیکی 1394. طاهری و همکاران )(2013

اکوتیپ رازیانه ایرانی را با استفاده از دو نشانگر مولکولی 

ISSR  و RAPD  بررسی نمودند. نتایج آنها نشان داد که

های مورد مطالعه وجود نوع ژنتیکی بالایی در بین ژنوتیپت

ی را گزارش و هر دو نشانگر مولکولی تنوع مشابه هداشت

 ها همخوانی داشت. د که با پراکنش جغرافیایی نمونهننمود

ررسی بیشتر تنوع ژنتیکی بین در این پژوهش به منظور ب

این گیاه  اکوتیپ 1۷های وحشی رازیانه ایرانی، تعداد گونه

 ISSRاز مناطق مختلف جغرافیایی توسط نشانگر مولکولی 

 مورد بررسی قرار گرفت. 

 ها مواد و روش
گیاه رازیانه متعلق به مناطق مورد مطالعه  یپاکوت 1۷تعداد 

از بانک ژرم پلاسم گیاهی مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع 

به  DNAاستخراج  (.1)جدولشد طبیعی اصفهان دریافت 

با اندکی تغییر  CTAB (Saunders et al., 2001)روش 

گرم بذر با استفاده از  1انجام شد. بطور خلاصه، حدود 

نیتروژن مایع در هاون بخوبی پودر شد. یک میلی لیتر بافر 

 mM Tris-HCl (1 M, pH 8.0), 2% 100استخراج  

(w/v) CTAB, 50 mM Na2EDTA (0.5 M, 

pH(8.0),700 mM NaCl   1، حاوی% (v/v) 

به  (PVP)گرم پلی وینیل پرولیدین  0.۷بتامرکاپتواتانول و 

درجه  65بافت گیاهی  اضافه شد. این ترکیب در دمای 

ساعت به آرامی مخلوط  شد. سپس  1سانتیگراد به مدت 

 (RPM)دور در دقیقه  5000دقیقه در  15نمونه ها به مدت 

در دمای اتاق سانتریفیوژ شدند. مایع رویی برداشته شد و به 

یخ سرد شد. حجم برابری از مایع  دقیقه بر روی 10مدت 

به هر   (24:1)سوپرناتانت حاوی کلروفرم/ اینروآمیل الکل 

ها به مدت و به آرامی مخلوط گردید.  نمونه تیوب اضافه شد

دور  13000درجه سانتیگراد در  4دقیقه در دمای  15

سانتریفیوژ شدند. لایه رویی سوپرناتانت  (RPM)دقیقه 

حجمی از استات  DNA ،1/10 وبحذف شد. به منظور رس

و حجم  (3M, pH 8.0)با غلظت  (C 20-)سدیم سرد 

ها اضافه شد و به آن از ایزوپروپانول سرد به نمونهمعادل 

درجه  -20در دمای  DNAآرامی میکس گردید. محتوای 

دقیقه رسوب نمود. سپس در  30سانتیگراد در زمان 

ه در دمای دقیق 15به مدت  (RPM)دور در دقیقه  14000

درجه سانتیگراد سانتریفیوژ شد و جداسازی شد. محتوای  4

DNA  70استخراج شد با اتانول%(v/v)  شسته شد و در

استخراج شده نهایی در  DNAمحیط آزمایشگاه خشک شد. 

50 L 3۷ساعت در دمای  2ب دیونیزه استریل به مدت آ 

 1L RNaseA (10درجه سانتیگراد حل شد. سپس 

mg/ml) دقیقه در  30هر تیوب اضافه شد و به مدت  به

درجه سانتیگراد نگهداری شد. کیفیت و کمیت  3۷دمای 

DNA  استخراج شده به روش اسپکتروفتومتری

(NanoDrop nt-1000, Thermo Fisher Scientific) 

درجه سانتیگراد  -20ارزیابی شد. محصول نهایی در دمای 

 هداری شد. جهت استفاده در مراحل بعدی آزمایش نگ

ها تست در مرحله نخست بر روی نمونه ISSRیازده پرایمر 

پرایمر به دلیل تولید الگوهای  5شد و از این میان تعداد 

 (.2)جدولباندی تکرار پذیر، بیشتر و شفاف تر انتخاب شدند 

از غلظت  استفاده برای این روش با PCRمراحل مختلف 

ای اتصل و دم Taq، آنزیم  DNA ،dNTPهای مختلف 

PCR  بهینه سازی شد. تکثیرPCR  برای هر نمونه در حجم

 PCR (1x) ،dNTPهر واکنش حاوی بافر  L 25نهایی 

(0.8 mM) ،1L  ،از هر پرایمرMgCl2 (2 mM)  آنزیم ،

Taq (0.75U)  و آب دوبار تقطیر انجام شد. عملیاتPCR 

 با ABI feniti 96 well با استفاده از دستگاه ترموسایکلر

 یط زیرشرا

 



 ISSR/ 13  یبا استفاده از نشانگر مولکول رانیاز ا یمناطق (Foeniculum vulgare Mill.) انهیراز ییدارو اهیگ یکیتنوع ژنت یبررس 

 

رازیانه اکوتیپ 1۷ آوریکد و محل جمع -1جدول    

 آوریمحل جمع اکوتیپنام  کد  آوریمحل جمع اکوتیپنام  کد

1 Bane 10  بانه Damvnd دماوند 

2 Gorgan 11  گرگان Babol بابل 

3 Hamedn 12  همدان Ramsr رامسر 

4 Sari 13  ساری Astara آستارا 

5 Kordstn 14  نکردستا BandrAbs بندرعباس 

6 Rasht 15  رشت Esf اصفهان 

۷ Sanndj 16  سنندج Yazd یزد 

8 Ghazvin1  1۷  1قزوین رویشگاه Kerman کرمان 

9 Ghazvin2  2قزوین رویشگاه     

 

 ای پلیمرازمورد استفاده در واکنش زنجیره ISSRمشخصات آغازگرهای  -2جدول 

 دمای اتصال ( 5'-3زگر )'توالی آغا نام آغازگر ردیف

1 3 5´GAGAGAGAGAGAGAGAT3´ 48 

2 5 5′GAGAGAGAGAGAGAGATC3´ 52 

3 6 5´AGAGAGAGAGAGAGAGGTT3´ 52 

4 10 5´AGAGAGAGAGAGT3´ 36 

5 11 5´CACACACACACAAC3´ 39 

 

ه مدت درجه ب 94انجام شد: واسرشته سازی اولیه در دمای 

درجه  94در دمای ای چرخه یک دقیقه 30دقیقه،  2

درقیقه در  1دقیقه در دمای بهینه اتصال،  1سانتیگراد، 

درجه سانتیگراد، و مرحله تکثیر نهایی به مدت  ۷2دمای 

در  PCRدرجه سانتیگراد. محصول نهایی  ۷2دقیقه در  10

 درجه سانتیگراد نگهداری شد. 4دمای 

در مرحله نهایی بر روی ژل الکتروفورز اگارز  PCRمحصول 

2% (w/v) 1 درx TBE buffer (pH 8.0)  90با ولتاژ ثابت 

برای رنگ   Gel Redدقیقه قرار گرفت. از  40ولت به مدت 

استفاده شد. وزن مولکولی  UVآمیز ژل و مشاهده تحت نور 

 تخمین زده شد.  DNA 100bpباندها با استفاده از لدر 

 

 

 

 

 آنالیز داده ها
رای هر پرایمر باندهای چند شکل مشخص و تکرارپذیر ب

ISSR ( یا عدم وجود1برحسب وجود باند ) ( امتیاز 0باند )

ها در جداول باینری ذخیره سازی شد. تنوع دهی شدند. داده

ژنتیکی، ساختار روابط ژنتیکی، ضریب همبستگی 

شاخص  یاه خوشهیتجز ،ب تشابهیضراکوفنیتیک، 

با استفاده از نرم افزار   PCoAهمبستگی و 

NTSYSpcv.2.10e   (5و  4 )جدول محاسبه گردید. 
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 نتایج و بحث
 اکوتیپ 1۷بر روی  ISSRنتایج بررسی نشانگر مولکولی 

ع ژنتیکی آغازگر منتخب، تنو 5رازیانه ایرانی با استفاده از 

های مورد مطالعه آشکار ساخت. معناداری را بین ژنوتیپ

، قطعه تکثیر نمودند 51در مجموع  ISSRآغازگر  5تعداد 

 (.1)شکل باند چندشکلی نشان دادند  45که از این میزان 

میانگین تعداد کل قطعه تولید شده و تعداد باند چند شکل 

عدد بود.  بالاترین  9و  2/10به ازای هر آغازگر به ترتیب 

باند( و  12)هر یک  11و  6تعداد باند توسط آغازگرهای 

ولید گردید. ت 10باند( توسط آغازگر  8کمترین تعداد باند) 

-100اندازه باندهای تولید شده مورد سنجش  در محدوده 

1000 bp   بود. بیشتر سطح چند شکلی به ترتیب توسط

کمترین درصد و  6بدست آمد. آغازگر  3و 11آغازگر های  

رصد تعداد باند چندشکل را در تکثیر نمود. همچنین د

 %100ترین میزان بین چندشکلی در بالاترین و پایین

(، با میانگین کل 6)آغازگر %58( و 11، 3،10)آغازگرهای 

 (.3)جدول محاسبه گردید  88%

 شاخصی برای (PIC)معیار میزان اطلاعات چند شکلی 

ها در تعیین قدرت تمایز هر جفت آغازگر از طریق تعداد آلل

حداکثر  و یک مکان ژنی و فراوانی نسبی آلل ها می باشد

 5/0گاه های دو آللی برابر در جای PICمیانگین  میزان

ها در شرایطی رخ میدهد که فراوانی آلل باشد و تنها درمی

. بر این (Mateescu et al., 2005)جمعیت مساوی باشد 

( برای 48/0کل ) PICاساس این میزان با توجه به میانگین 

 باشدمقدار معنی دار و قابل توجهی می همه نشانگرها،

معیاری دیگر از قدرت  )2MI((. شاخص نشانگر 3)جدول

تفکیک و کارایی یک آغازگر در مقایسه با دیگر آغازگرها بر 

 است اساس تعداد مکان ژنی چندشکل تکثیر شده

(Powell et al., 1996) دارای کمترین مقدار  6. آغازگرMI 

ثبت   MI  (88/8)با بیشترین مقدار  11( و آغازگر 82/1)

بالاترین قدرت تفکیک  11شدند. بر این اساس، آغازگر 

چندشکلی و تنوع را دارد. در مجموع با توجه به میانگین 

 (PIC)و میزان اطلاعات چندشکلی  (MI)نشانگر شاخص 

مورد استفاده کارایی  ISSRنگر به خوبی نشان داد که نشا

خوبی در بررسی روابط ژنتیکی گیاه رازیانه داراست. در 

برای  ISSR( از نشانگر 1393پژوهشی ، نادری و همکاران )

ن لاین نخود استفاده نموند و نشا 56بررسی تنوع ژنتیکی 

های نشانگر و میزان دادند که با توجه میانگین شاخص

بین لاین مورد مطالعه  وبیاطلاعات چندشکل، تفکیک خ

  (.3)جدول  مشاهده شد

 11آغازگر  -ISSRالگوی باندی تکثیر شده توسط نشانگر  -1شکل 
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 ISSRتعداد باندها و میزان اطلاعات چندشکلی هر کدام از آغازگرهای  -3جدول 

 درصد چند شکلی باندهای چندشکل کل باندها نام آغازگر ردیف
اطلاعات  میزان

 (PICچندشکلی )

شاخص 

 (MIنشانگر)

1 3 10 10 100% 65/0 5/6 

2 5 9 8 89 % 65/0 2/5 

3 6 12 ۷ 58 % 26/0 82/1 

4 10 8 8 100% 90/0 2/۷ 

5 11 12 12 100% ۷4/0 88/8 

 - - % 88 45 51 مجموع 

 92/5 4۷8/0 - 9 2/10 میانگین 

 

 یاه خوشهیو سه روش تجز ب تشابهین ضرایك بیکوفنت یب همبستگیج محاسبه ضرینتا -4جدول 

  دایسضریب  جاکاردضریب 

8498/0 8455/0 UPGMA 

3۷168/0 29986/0 UPGMC 

 

 رازیانه اکوتیپ 1۷در  ISSRهای اصلی بر اساس نشانگرهای تجزیه مولفه -5جدول 

 مولفه اصلی مقادیر ویژه درصد واریانس واریانس تجمعی

 مولفه اول 4۷/1 ۷6/19 ۷6/19

 مولفه دوم 9۷/0 95/12 ۷2/32

 مولفه سوم 80/0 ۷۷/10 49/43

 

 

و با  UPGMCو  1UPGMAای به روش تجزیه خوشه

استفاده از دو ماتریس شباهت جاکارد و دایس انجام شد. با 

توجه به بالاتر بودن ضریب همبستگی در ماتریس جاکارد 

نسبت به دایس، این ماتریس به عنوان مرجع انتخاب گردید. 

ای گرام رسم شده حاصل از تجزیه خوشهندرو(. د4)جدول

 UPGMAو الگوریتم  (J)براساس ضریب تشابه جاکارد 

سه گروه اصلی و یک گروه به ژنوتیپ های مورد مطالعه را 

 (.2)شکلفرعی شامل تنها رقم بندرعباس طبقه بندی نمود 

به این ترتیب، ژنوتیپ های گرگان، ساری، همدان، رشت، 

در گروه اول  2و قزوین  1را، رامسر، قزویندماوند، بابل، آستا

                                                 

 
1- Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

مان، اصفهان و قرار گرفتند. ژنوتیپ های گروه دوم شامل کر

های بانه، کردستان و سنندج نیز در گروه یزد بودند. ژنوتیپ

سوم قرارگرفتند. براساس این نتایج مشاهده میشود که آنالیز 

اده مورد استف حاصل از تنوع محتوای ژنتیکی براساس نشانگر

ها قابل توجهی با طبقه بندی ژنوتیپ در پژوهش، به میزان

های رافیایی و اقلیمی جمع آوری نمونهبرحسب موقعیت جغ

گیاهی )بذر( همخوانی دارد. این امر ناشی از اثر متقابل 

تیکی گیاه بوده و قابل محیط و ژنوتیپ برای محتوای ژن

نقاط  هایی که درباشد. بر این اساس ژنوتیپانتظار می

های زیستی و غیر ختلف آب و هوایی و تحت شرایط تنشم
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های سازگاری خود ستی متفاوت سازگار شوند، مکانیسمزی

های بعد ژنتیکی خود تثبیت نموده و به نسلرا در محتوای 

 های گروه اول بطور عمومی دهند. در ژنوتیپانتقال می

غرب توان دید که همگی متعلق به مناطق شمال و شمال می

ه کشور هستند. با این حال، آغازگرهای مورد استفاد

هایی که در مناطق توانستند به دقت مناسبی ژنوتیپ

اند و شرایط اقلیمی مشابه سازگار شدهجغرافیایی نزدیک تر 

ندی کنند. به عنوان مثال، را با فاصله ژنتیکی کمتری طبقه ب

ارا، های ساری، گرگان، رشت،  دماوند، بابل، آستژنوتیپ

؛ کرمان، یزد و اصفهان؛ کردستان و سنندج، 2رامسر و قزوین

 (.2)شکل اند لاسترهای فرعی مشترکی قرار گرفتهدر ک

ترتیب  ترین تنوع ژنتیکی بهکمترین فاصله ژنتیکی یا پایین

های کرمان و اصفهان؛ رامسر بیشترین شباهت بین ژنوتیپ

و سنندج ثبت ؛ گرگان و ساری؛ و نهایتا کردستان 2و قزوین 

ساری -های گرگانیشترین فاصله ژنتیکی بین زیرگروهشد. ب

سنندج مشاهده شد. بررسی تشابه یا فاصله -با کردستان

د شاخصی از ژنتیکی در مطالعات نشانگر مولکولی می توان

های مورد بررسی تلقی شود. چنین فاصله جغرافیایی گونه

ات منتخب دانشی از روند تکامل گونه و توارث پذیری صف

در طول دوره تکاملی در هر منطقه ابزار مفیدی برای پیش 

های اصلاحی بلند مدت نی تقریبی یا برنامه ریزی برنامهبی

.  وجود رابطه بین (Burton and Devane, 1953)باشد می

فاصله جغرافیایی و اقلیمی همچنین در  تنوع ژنتیکی و

مطالعات دیگر بر روی گیاهان دارویی مانند بومادران ایرانی 

(Farajpour et al., 2012)رازیانه ایرانی ،(Bahmani et 

al., 2013) ایی و گیاه درمنه مالزی(Shafie et al., 2009) 

ه است. نتایج گزارش شد ISSRبا استفاده از نشانگر مولکولی 

وتیپ بندرعباس با ای نشان داد که ژنحاصل از تجزیه خوشه

اختلاف( از دیگر  %۷0حدود اختلاف بسیار زیادی )در 

های مورد مطالعه، در یک زیرگروه فرعی قرار گرفت. ژنوتیپ

ناسبی ارتباط ژنتیکی اکثر با دقت م ISSRآغازگرهای 

های مورد بررسی را مشخص و آنها را تفکیک نمودند. ژنوتیپ

بندرعباس احتمالا به  رو، این نتیجه در مورد ژنوتیپ از این

دلیل اشتباه در نمونه برداری یا نامگذاری نمونه گیاهی 

متفاوت جمع آوری شده از منطقه رخ داده است. بنابراین، 

لازم است اصالت نمونه بذر تهیه شده از منطقه بندرعباس 

ها در بررسی قرارگیرد. این چنین یافته مجددا مورد

ده از های استفایتتوان از مزهای تنوع را میبررسی

   های ژرم پلاسم دانست.نشانگرهای مولکولی در بانک

نشان داد که  (PCoA)های هماهنگ اصلیتجزیه به مولفه

ز کل تغییرات مولکولی بین ا درصد %49/43سه مولفه اول  

(. رسم نمودار دو بعدی 5ها  را توجیه نمودند )جدولژنوتیپ

برای  PCoAتایج بر اساس ن (4)شکلو سه بعدی  (3)شکل

سه مولفه اصلی اول، به میزان مناسبی ضمن همخوانی با 

ها در تجزیه رام، نتایج حاصل از تفکیک ژنوتیپنتایج دندروگ

عدم تطابق کامل نتایج ای را تایید نمود. با این حال، خوشه

های هماهنگ اصلی ای و تجزیه براساس مولفهتجزیه خوشه

های ند تجزیه به مولفههای چند متغییره ماندر تجزیه

هماهنگ اصلی محتمل بوده و ناشی از توزیع مناسب 

نشانگرهای مولکولی در گستره ژنوم است. از اینرو عدم 

ثر تغییرات مولکولی کفایت سه مولفه برای توجیه حداک

شود. با این حال، توزیع مناسب نشانگر در نشان داده می

تر تنوع به قیقسراسر ژنوم به معنای بررسی کارآمدتر و د

دلیل پراکندگی مناسب نمونه برداری از ماده ژنتیکی جاندار 

 .(Mahmood et al., 2011)می باشد 
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 NTSYSافزار با نرم ISSRبا آغازگرهای  رازیانه اکوتیپ 1۷ چندشکلیدندروگرام حاصل از الگوی  -2شکل 

 

 

 
 NTSYSافزار با نرم رازیانه اکوتیپ 1۷های اصلی بعدی تجزیه مولفه نمودار دو -3شکل 

Dim-1

-0.55 -0.44 -0.33 -0.22 -0.11 0.01 0.12 0.23 0.34 0.45

Dim-2

-0.60 

-0.49 

-0.38 

-0.27 

-0.16 

-0.04 

0.07 

0.18 

0.29 

0.40 
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NTSY افزار با نرم رازیانه اکوتیپ 1۷های اصلی بعدی تجزیه مولفهسه نمودار  -4شکل 

از نظر کاربردی، باوجود شناخت جهانی از ارزش و کاربرد 

گیاه دارویی رازیانه، تاکنون اقدامات اصلاحی محدودی با 

استفاده از تکنیک های مرسوم اصلاح نباتات اجرا شده است. 

اما با توجه به انکه در چنین شیوه هایی، درصد بالایی از 

و رسند  صفات مشاهده شده بصورت کمی به وراثت می

سختی  بهباشند، می مستقیما تحت تاثیر شرایط محیطی

توان در مورد پایداری صفات انتقال یافته در صورت تغییر می

شرایط اقلیمی یا جغرافیایی اطمینان داشت. از اینرو، 

شرفته مولکولی و بیوتکنولوژیک استفاده از تکنیک های پی

ر نتایج تهای مطلوبتواند در بازه زمانی و هزینهمی

گاهی از آتری در اختیار قرار دهد. بر این اساس، مطمئن

میزان اثر تنوع محیط و ژنتیکی بر گیاهان برای شناخت بهتر 

ف در شرایط مختلف مفید و مکانیسم تکامل صفات مختل

در این راستا، نتایج این  .(Patel et al., 2011)باشد لازم می

ابزار قابل اعتماد  ISSRبررسی نشان داد که نشانگر مولکولی 

های ا یا ژنوتیپهی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی گونهو مفید

های های پژوهشد. این نتیجه با یافتهباشگیاه رازیانه می

روی گیاه رازیانه همسو بلی در استفاده از این نشانگر بر ق

 .(Abou et al., 2013; Bahmani et al., 2013) باشدمی

 گیرینتیجه
های گیاهی به منظور اطلاعات ژنتیکی از ارقام و گونه بررسی

حفظ تنوع و انتخاب منابع ژنتیکی غنی و دارای بالاترین 

همواره مورد توجه بوده است. نشانگرهای مولکولی  تنوع

با توجه قدرت تفکیک مناسب، قابلیت  ISSRمانند 

تکرارپذیری بالا، و سادگی ، سرعت و هزینه مناسب اجرا از 

باشند. نشانگر مطلوب برای بررسی تنوع ژنتیکی میابزارهای 

پژوهش توانست تنوع ژنتیکی در این  ISSRمولکولی 

ورد بررسی را  به خوبی آشکار سازد که با توجه های مژنوتیپ

ها، همخوانی داشت. پراکنش جغرافیایی و اقلیمی نمونهبه 

این امر نشان دهنده پدیده اپیژنیک یا تعامل ژنتیکی گیاه و 

های گیاهی قلیمی و جغرافیایی بر خصوصات نسلاثر شرایط ا

باشد. شناخت چنین تنوعی و در مناطق جغرافیایی می

های دلایل طبیعی و یا ناشی از دخالت نین بررسیهمچ

تواند در حفظ منابع طبیعی کشور و انسان در طبعیت می

همچنین فراهم نمودن اطلاعات مناسب و کاربردی به منظور 

 های اصلاحی حایز اهمیت باشد. طرح یاجرا
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Abstract  

Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) is one the oldest known medicinal plants, which is naturally and 

commercially grown in Iran and many parts of the world. In this study, the genetic variation of 17 Iranian 

fennel ecotypes were investigated by ISSR molecular marker. The ISSR markers produced a total of 51 

genomic DNA segments, of which 45 bands were polymorphic.  The mean polymorphism per primer, mean 

Polymorphic Index Content (PIC), and Marker Index (MI) were 9, 0.478 and 5.92, respectively. The 

dendrogram was constructed using UPGMA method and Jaccard’s similarity matrix. The ecotypes were 

grouped under three main groups.  The 2D and 3D PCoA analysis confirmed the results of the cluster analysis. 

The results indicated that the studied ecotypes had meaningful genetic diversity, and the genetic grouping 

using ISSR markers was correlated with the geographical distribution of the genotypes. This study could 

improve the knowledge about the Iranian fennel genetic pool, and contribute to breeding and germplasm 

protection programs of medicinal plants. 

Key word: Genetic diversity, Fennel, ISSR molecular marker. 
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