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چکیده
لف جغرافیایی ایران استفاده شد. در تنمونه کاکوتی از مناطق مخ42براي مطالعه تنوع ژنتیکی SCoTزگر آغا25ازدر این مطالعه

SCoT-54) مربوط به آغازگر 10شکل (از آنها چندشکل بودند. بیشترین قطعات تکثیر شده چند%66قطعه تکثیر شد و 209مجموع 

و 36/8متوسط تعداد باند براي هر آغازگر بود. SCoT-20ط به آغازگر) مربو2کمترین تعداد قطعات چندشکل (و همچنینبود، 
و SCoT-31در آغازگر 217/0) بین PICDي اطلاعات چندشکلی و قدرت تفکیک (ابود. محتو53/5متوسط باندهاي چندشکل 

اي با الگوریتم د، تجزیه خوشهماتریس تشابه با استفاده از ضریب جاکارمتغیر بود.156/0با میانگین SCoT-30در آغازگر07/0
UPGMAگروه تقسیم 7هاي کاکوتی به نمونه7/0اي، در ضریب تشابه و تجزیه به مختصات اصلی انجام شد. براساس تجزیه خوشه

دو ) بین 98/0دو نمونه نائین و یاسوج، و همچنین بیشترین شباهت (به) مربوط59/0شدند. براساس ماتریس تشابه، کمترین شباهت (
از تنوع حکایت) AMOVAلکولی (ونمونه از دامغان و گرمسار از یک منطقه جغرافیایی مشابه بود. نتایج حاصل از تجزیه واریانس م

هاي کاکوتی بود. در نهایت از واریانس در بین نمونه%11ها و از واریانس در داخل نمونه%89. در واقع داشتها زیاد در داخل نمونه
هاي مورد مطالعه بود.ده تنوع مناسب در بین ژنوتیپدهننتایج نشان

مولکولینشانگر گیاه دارویی، ژنتیکی، ، تشابه تجزیه ژنتیکیهاي کلیدي: واژه

مقدمه
تاکنونانسانتمدنابتدايازداروییگیاهانازاستفاده

روزمختلفکشورهايدرداروییگیاهانمصرف. داردادامه
بیمارانازدرصد80ازبیش. استافزایشحالدرروزبه
درمانگیاهانازشدهمشتقداروییترکیباتوسیلهبه

گیاهانازشده،تولیدداروهايدرصد20ازبیشوشوندمی
گیاهانبسیاراثربخشیدلیلبهرویداداین.اندشدهمشتق

داروییمهمترکیباتمقبولیتوهابیماريدرماندردارویی
Aguilar-Støen(باشدمیبودنطبیعیدلیلبهگیاهاندر

and Moe, یکی از گیاهان مهم در زمینه مصارف . )2007
که گیاهی علفی، استکاکوتیدر ایران اي و ادویهدارویی 

تیره گشن از دگرو (2n =2x =16)یکساله، دیپلوئید 
دارايواز طریق بذر تکثیر شدهکاکوتی . استنعناییان

Naeini(استی یا ارغوانی ، صورتگلهاي سفید et al.,

گونه بیشتر در مناطق سرد و اینهاي گاهرویش). 2010
متر بارندگی سالیانه مانند میلی400- 300میانگینخشک با

است که در این اروپاي شرقی میانه و آسیاي میانه، خاور
پراکندگی وسیعی دارد.نیز مناطق مختلف ایران در میان 
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در کاکوتی ترکیب مونوترپنی ترین عمدهپولگون وغن فرار ر
Naeini(است et al., 2010; Hatri et al., . ازجمله )2012

درمان اختلالات بهتوانمی،خواص درمانی کاکوتی
وجود دلیلبههمچنیناشاره کرد،اسهال گوارشی مانند 

ضد میکروبی و خواص ضد قارچی که دارد باعث خواص 
Dakah(شودتقویت سیستم ایمنی بدن می et al., 2014(.

شناختوموجودهايپلاسمژرمتنوعمطالعههمچنین 
بهبود برايارزشباهدفیکآنهاژنتیکیروابط

,Grime(ست آنهااصلاح وهاحفاظت از گونهراهکارهاي

کمکیعنوانبهتواندمیهمچنینژنتیکیتنوعمطالعه.)2002
ازمطلوبنهايژورودبرايافرادانتخابدرثرؤم

زیرا،باشدموجودژنتیکیپایهدرونبهمتنوعهايپلاسمژرم
ومقدارتوانمیجمعیتداخلبهمطلوبژنهايورودبا

& Mohammadi(دادافزایشرامحصولاتکیفیت

Prasanna, 2003; Ramanatha & Hodgkin, 2002.(
ژنتیکیتنوعزیستی،تنوعازبنیاديجزءیکعنوانبه

درجمعیتیاگونهتکاملومدتطولانیبقايبرايکلیدي
دانشبهبنابراین، دسترسی. تغییر استهاي در حالمحیط

تدویندر جهتتنوع ژنتیکیالگوهايوسطوحازمناسب
منابعازپایداربرداريبهرهوثرؤمحفاظتراهکارهاي

د ي برآوري مختلفی براهاروشبنابراین .ضروریستژنتیکی
ازجمله این کهاستفاده شده تنوع ژنتیکی در گیاهان

از نشانگرهاي مولکولی اشاره ه استفاده بتوانیم، هاروش
,Ovesna(کرد . نشانگرهاي مولکولی ابزار )2002

قدرتمندي براي مطالعه و تخمین ساختار ژنتیکی 
ي گیاهی، تعیین ارتباط بین تنوع موجود با صفات هاتیجمع

را و در نهایت شناسایی نقاط خاصی از ژنوم مورد مطالعه 
,Kumar(انددر ارتباط با صفات مورد مطالعه فراهم آورده

2009; Hodkinson et al., یکی از SCoT. نشانگر )2007
که براساس تنوع استPCRمبتنی بر مولکولی نشانگرهاي 

از کند.یعمل مATGدر ناحیه حفظ شده کدون آغاز 
بهسان و کم هزینه بودن نسبتمزایاي این روش آ

در این روش اهمچنین تفکیک بانده،استنشانگرهاي دیگر 
در توان . از این نشانگر میشودمیانجامگارز آبر روي ژل 

هایی که فقط ابزار استفاده از ژل آگارز وجود آزمایشگاه
روش بالک و بههاي ژنتیکی، غربالوتحلیلدر تجزیهدارد 

,Collard & Mackill(استفاده کرد نیزQTLشناسایی 

بررسی بهدر مطالعاتی که مربوطSCoTاز نشانگر .)2009
جاتروفا دانه، گیاهان دارویی مهمی مانند سیاهتنوع ژنتیکی

)Jatropha curcas (برنج، و گیاهان زراعی مانند
در مقایسه با نشانگرهاي کهاستفاده شدهانبهوزمینیسیب

ISSR وRAPDوع بیشتري را نشان داده استتن)Xiong

et al., 2011; Luo et al., 2010; Mulpuri et al., 2013

هايژنوتیپتعیین روابط ژنتیکی بین ،هدف از این تحقیق.)
. استSCoTنشانگر کمک بهکاکوتیداروییگیاهایرانی

هامواد و روش
ز آوري شـده ا نمونـه کـاکوتی جمـع   42در این مطالعه، از 
DNAاسـتخراج  .)1(جدول استفاده شدمناطق مختلف ایران

منظـور نشـان دادن   بههاي جوان چند بوته از هر نمونهاز برگ
- دویـل روشاسـاس بر،ي هر منطقههانمونهاطلاعات کامل 

,Doyle & Doyle(تغییراتکمیبادویل .شـد انجـام  ) 1987
روي ژل وسیله الکتروفورز بـر بهاستخراج شدهDNAکیفیت
تعیـین  يو غلظت بـا روش اسـپکتروفتومتر  یک درصدآگارز 

در این مطالعـه مـورد اسـتفاده    SCoTآغازگر سی و دوشد.
وواضـح قطعـات قرار گرفت و تنها آغازگرهـایی کـه داراي   

کـه در نهایـت از   شدنداستفاده براي ارزیابی بودند ریتکرارپذ
(جـدول  شده استفاداین مطالعه درSCoTآغازگر نشانگر 25
بـا  ومیکرولیتـري 20هـاي حجـم درPCRهايواکنش.)2

نـانوگرم در  10ژنومی بـا غلظـت   DNAمیکرولیتر 2ترکیب 
پبکومول 10غلظتبا SCoTمیکرولیتر آغازگر 2میکرولیتر، 

(سـاخت  PCRمیکرولیتر از مخلوط کیـت  10در میکرولیتر، 
فاده از بـا اسـت  میکرولیتـر آب اسـتریل  6و شرکت سـیناژن) 

مراحـل  .شـد انجـام Bio-Radسایکلر شـرکت  دستگاه ترمال
PCR اي در دماي دقیقه4شامل یک دورهC○94 35، سپس

دماي اتصال با میـانگین  ، مدت یک دقیقهبهC○94دوره دماي 
C○50)41 یک دقیقـه،  ) براي همه آغازگرها 60تاC○72 دو

ــه ــه دقیق ــک دوره ده دقیق ــت ی ــود. C○72اي در و در نهای ب
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هاي کاکوتیآوري نمونهمناطق جمع-1جدول
عرض جغرافیایی طول جغرافیایی استان بردارياسامی نقاط نمونه شماره

'05°39 '22°49 زنجان )D(ابهر  1
'04°34 '34°49 مرکزي )B(اراك 2
'22°38 '24°48 اردبیل )A(اردبیل 3
'33°33 '43°46 ایلام )C(ایلام 4
'08°31 '39°52 فارس )F(بادهآ 5
'48°36 '50°53 مازندران )D(بهشهر  6
'53°32 '03°59 خراسان جنوبی )E(بیرجند 7
'82°34 '49°46 کرمانشاه )C(پاوه  8
'43°35 '12°51 تهران )D(تهران  9
'42°36 '73°46 کردستان )C(تیلکو  10
'27°33 '22°48 لرستان )C(بادآخرم 11
'81°35 '59°49 قزوین )D(خرمدشت  12
'03°36 '28°54 سمنان )D(دامغان  13
'02°34 '59°46 ایلام )C(دهلران  14
'48°30 '29°56 کرمان )F(زرند 15
'40°36 '20°48 زنجان )D(زنجان 16
'63°36 '81°48 زنجان )D(سلطانیه  17
'24°31 '34°51 اصفهان )B(سمیرم 18
'03°32 '54°51 اصفهان )B(شهرضا 19
'68°29 '30°52 فارس )F(شیراز  20
'10°29 '39°53 فارس )F(فسا  21
'48°36 '90°52 مازندران )D(شهر قائم 22
'14°36 '15°50 قزوین )D(قزوین 23
'71°34 '22°51 قم )B(قم  25
'15°37 '33°58 شمالیخراسان )E(قوچان 24
'36°29 '39°51 فارس )F(کازرون 26
'15°34 '22°47 کرمانشاه )C(کرمانشاه 27
'19°37 '23°60 رضويخراسان )E(کلات نادري  28
'49°36 '14°51 مازندران )D(کلاردشت  29
'40°34 '00°48 کرمانشاه )C(کنگاور  30
'21°35 '37°52 سمنان )D(گرمسار  31
'51°33 '26°50 مرکزي )B(محلات  32
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...آوري مناطق جمع-1جدولادامه 
عرض جغرافیایی طول جغرافیایی استان بردارياسامی نقاط نمونه شماره

'10°36 '43°59 خراسان رضوي )E(مشهد 33
'27°34 '85°48 همدان )C(ملایر  34
'08°35 '19°47 کردستان )C(موچش  35
'75°36 '75°45 غربیآذزبایجان )Aمهاباد ( 36
'47°31 '46°54 یزد )B(مهریز  37
'50°32 '05°53 اصفهان )B(نائین 38
'08°34 '95°47 لرستان )C(نورآباد  39
'90°33 '17°51 اصفهان )B(نیاسر  40
'47°34 '31°48 همدان )C(همدان 41
'59°30 '47°51 بویراحمدوکهکیلویه )F(وج یاس 42

درصد آگارز براي 5/1در ژل PCRسپس محصولات 
ها با جریان انجام الکتروفورز بارگیري شدند. الکتروفورز ژل

الکتروفورز،ازدقیقه انجام شد. پس160مدت ولت و به80
قرار دقیقه10مدتبروماید بهاتیدیومحاويظرفدرژل

توسطهاژلمقطر ازآبباهاگرفت و بعد از شستن ژل
.عمل آمدبهبرداريعکسUVدستگاه

داراي الگوي غالب SCoTبا توجه به اینکه نشانگر 
الکتروفورز حاصل از قطعاتمتیازدهی ، بنابراین ااست

) و یک قطعهصورت صفر (عدم وجود بههاي آگارزژل
تشابهماتریس. انجام شدها از آللیک) براي هرقطعه(وجود 

) Jaccardجاکارد (، )Dice(دایستشابهیبضرازاستفادهبا
ازاستفادهبابنديخوشه. دست آمدبهSimple matchingو

UPGMA،Singleهايالگوریتموهاي یادشدهتشابهضریب

. سپس ضرایب کوفنتیک آنها محاسبه شدانجامWPGMAو 
شد و روش محاسبه ماتریس و دندروگرام مناسب تعیین شد

)Mohammadi & Prasanna, ، تجزیهمانتلآزمون. )2003
ايخوشهتجزیهعملیاتو ها اصلی براي نمونهمختصاتبه
,NTSYSpc-2.02)Rohlfافزارنرمازاستفادهبا 1993(

ها با استفاده از محاسبه ماتریس جغرافیایی نمونه.شدانجام
با ماتریس همبستگی آن انجام شد و XLSTATافزار نرم

شاخص تنوع ژنی، فاصله و شباهت بین سبه شد. تشابه محا

) با استفاده AMOVAتجزیه واریانس مولکولی (ها و جمعیت
GenAlExافزار از نرم اطلاعاتيمحتواانجام شد. 6.1

Shete(1رابطهازاستفادهبانشانگر)PIC(یچندشکل et al.,

2رابطهازاستفادهبا)D(پذیريتفکیکشاخصو) 2000
)Simpson, یفراوانpiمقدار عددي.دیگردبرآورد) 1949

kهمینطور . استقطعهحضورعدمیفراوانpjوقطعهحضور

Nوگروههردرافرادتعدادnjشده،جادیايهاگروهتعداد

.باشدیممطالعهموردتیجمعهردرممکنگروهتعداد
نشانگرPICDپذیريتفکیکوچندشکلیمحتوايشاخص

درپذیريتفکیککه از ضرب شاخص3رابطهازفادهاستبا
براي هر آغازگر آیددست میبهچندشکلیاطلاعاتشاخص

,Mirzaei & Mirzaghaderi(شدبرآوردExcelافزاربا نرم

2015(.
11رابطه
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SCoTاز آغازگرهاي یکخصوصیات و نتایج حاصل از تعداد باندهاي هر-2جدول 

چندشکلیمحتوايشاخص
PICDپذیري تفکیکو

درصد قطعات 
چندشکل

تعداد قطعات 
چند شکل

تعداد کل قطعات  5′-3′توالی بازي آغازگرها 
شماره شناسایی 

نشانگر
175/0 5/62% 5 8 GCTACCACCCATGCAACA 2
14/0 80% 8 10 GCTACCACGGATGCAACA 7
188/0 5/54% 6 11 GCTACCAGCCATGCAACA 10
124/0 1/57% 8 14 GCGACCAACGATGACGAC 12
15/0 80% 4 5 GCGACCACGCATGACGAC 14
074/0 3/33% 2 6 GCTACCACCGCGATGACC 20
131/0 6/66% 4 6 GCTACCACCACATGAACC 22
206/0 2/62% 9 14 CCAGGCTACCAATGCACC 23
121/0 85/42% 3 7 GCTACCACCGGGATGACC 25
13/0 5/62% 5 8 GCTACCACCGGCCATGCC 29
217/0 8/81% 9 11 GCTACCACCGCCTATGCC 31
195/0 60% 6 10 GCTACCACCGCAGATGCC 33
17/0 85/42% 3 7 GCTACCACCGCAATGACC 34
2/0 100% 6 6 GCTACCACCATGGCAACA 36

161/0 45/71% 5 7 GCTACCACTACAGATGCA 40
12/0 6/66% 4 6 GCTACCACTGACATGACA 45
21/0 9/88% 8 9 GCTACCACTGAGATGACA 46
147/0 3/83% 5 6 GCTACCACTGCCATGACA 47
195/0 9/76% 10 13 GCTACCACCAGCATGACA 54
124/0 5/62% 5 8 GCTACCACTACCATGACA 55
18/0 1/57% 4 7 GCTACCACTACCATGACA 61
14/0 7/85% 6 7 GCTACCACCGGCTATGCC 73
097/0 50% 3 6 GCTACCACCGGCAATGCC 74
128/0 5/62% 5 8 GCTACCACTACCCATGCC 77
19/0 7/77% 7 9 GCTACCACTAGCAATGCC 78
- - 138 209 - تعداد کل
156/0 66% 52/5 36/8 - میانگین
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نتایج
که قطعات SCoTآغازگر 25در این تحقیق از 

42چندشکل و تکرارپذیر تکثیر کردند براي بررسی تنوع 
آوري شده از مناطق مختلف ایراننمونه کاکوتی جمع

وسیله آغازگرها تعداد کل قطعات ایجاد شده بهاستفاده شد. 
ازکه)آغازگرهربهنسبتقطعه36/8(عدد بود 209
بودند (جدول شکلچنددرصد)66قطعه (136آنهامیان

درصد 3/33ازآغازگرهادر میانچندشکلیدرصد. )2
(شکل 36درصد براي آغازگر 100تا20براي آغازگر 

وسیلهبهشدهتکثیرقطعاتطولهمچنینبود.متغیر)1
. بودمتغیرنیزازبجفت3000تا250ازآغازگرها
12آغازگرهايبهمربوطشدهتکثیرقطعاتتعدادبیشترین

مربوطشدهتکثیرقطعاتتعدادکمترینوقطعه14با23و

درPICDشاخصمیانگین.بودقطعهپنجبا14آغازگربه
PICDشاخصمقداربیشترینبود و156/0تحقیق این

شاخصمقدارکمترینو217/0با31آغازگربهمربوط
PICD2بود (جدول 074/0با20آغازگربهمربوط .(

دست آمده ضریب همبستگی کوفنتیک بین ماتریس تشابه به
با Simple matchingاز سه روش دایس، جاکارد و 

هاي مختلف محاسبه شد هاي حاصل از الگوریتمدندروگرام
). این ضریب همبستگی مقدار همبستگی دو 3(جدول 

نزدیکتر 1که هرچه به طوريدهد، بها نشان میماتریس ر
دهنده همبستگی زیاد و ارتباط خطی دو باشد نشان

ماتریس مورد نظر است و براساس مطالعات گذشته 
اي و فردي صورت سلیقهبه1بندي این عدد از صفر تا دسته
,Mohammadi & Prasanna(است  2003(.

هاي مختلفدر الگوریتمSimple matchingیک سه روش دایس، جاکارد و مقایسه ضرایب همبستگی کوفنت-3جدول 
الگوریتم روش

WPGMA Single UPGMA

66/0 54/0 69/0 دایس
68/0 57/0 71/0 جاکارد
65/0 53/0 67/0 Simple matching

500 bp

500 bp

      M      1      2       3      4      5      6       7      8       9     10    11           M    12     13     14     15     16     17    18      19     20

M     21     22    23     24     25    26    27    28     29    30     31    M     32    33   34  35     36   37   38     39   40    41    42





SCoTنگرمربوط به نشا36از آغازگر حاصلPCRمحصولالکتروفورزبهمربوطتصویرنمونه-1شکل 
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هاي مورد بررسی، نشان داد که در همه الگوریتمنتایج
روش جاکارد مطابقت بیشتري با بهماتریس تشابه مربوط

که بیشترین مقدار ضریب کوفنتیک طوريبهداشت.دندروگرام
بود.UPGMAروش جاکارد و الگوریتم به) مربوط712/0(

روش محاسبه آمده بهترین دستبهبنابراین براساس نتایج 
ترین الگوریتم براي ماتریس تشابه روش جاکارد و مناسب

تعیین نقطه برش البته بود.UPGMAرسم دندروگرام، روش 
که مقدار تفاوت بین انجام شد اي از دندروگرام در نقطه

ها بیشتر تفاوت داخل گروهبههاي ایجاد شده نسبتگروه
,Mohammadi & Prasanna(باشد  نتایج اساسبر. )2003

گروه7درکاکوتینمونه42،حاصل از دندروگرام رسم شده
هاي فواصل جغرافیایی و مقایسه ماتریسو شدندبنديدسته
از عدم تطابق الگوي تنوع مولکولی حکایت هاي داده

.)2(شکل داشت هاي کاکوتی با مکان جغرافیایی آنها نمونه

تادرصد65ازاهبین نمونهدراکاردجتشابهضریبدامنه
که بیشترین شباهت بودمتغیردرصد 81با میانگین درصد98

و مشاهده شددرصد)98هاي دامغان و گرمسار (در بین نمونه
هاي حاصل از ماتریس) براساس داده%59شباهت (کمترین

منظور به.)2(شکل مشاهده شدنائین و یاسوج هايبین نمونه
منطقه جغرافیایی به شش منشأساس ابرها نمونه،بررسی بهتر
)، D)، شمال (C)، غرب (B، مرکزي ()Aغربی (گروه شمال

با استفاده از .شدندبندي ) تقسیمF) و جنوب (Eشرقی (شمال
GenAlExافزار نرم مقدار فاصله ژنتیکی و تشابه ژنتیکی 6.1

ورد شد که کمترین فاصله ژنتیکی درون آها بربین جمعیت
و بیشترین فاصله مربوط بهمشاهده شد Dو Cيهاجمعیت
در )Heژنی (همچنین شاخص تنوع. بودAو Eهاي جمعیت

متغیر Cگروه در 236/0تاAدر گروه 093/0ها از گروه
.)4(جدول بود

)، Aغربی (شمال(ها )، فاصله ژنتیکی (بالاي قطر) و همسانی ژنتیکی (پایین قطر) در گروهHeمقدار شاخص تنوع ژنی (-4جدول 
))F) و جنوب (Eشرقی ()، شمالD)، شمال (C)، غرب (Bمرکزي (

F E D C B A )Heشاخص تنوع ژنی (
19/0 186/0 141/0 14/0 113/0 *** A 012/0±093/0 A

131/0 099/0 043/0 037/0 *** 893/0 B 014/0±213/0 B

129/0 101/0 035/0 *** 964/0 870/0 C 013/0±236/0 C

096/0 090/0 *** 965/0 958/0 869/0 D 015/0±222/0 D

102/0 *** 914/0 904/0 906/0 831/0 E 014/0±167/0 E

*** 903/0 909/0 879/0 877/0 827/0 F 012/0±131/0 F

ندبندي شدمنطقه مختلف دسته6نمونه کاکوتی که به 42تجزیه واریانس مولکولی -5جدول 
دارسطح معنیدرصد واریانسمیانگین مربعاتمجموع مربعاته آزاديدرجبع تغییرامن

01/0**%504/2274/4511هابین جمعیت
%362/88867/2489هادرون جمعیت

%411115100کل
درصد1دار در سطح اختلاف معنی: **
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SCoTمربوط به نشانگر اصلیمختصاتبهتجزیهازحاصلبعديدونمودار-3شکل 

ایرانمختلفمناطقازشدهآوريجمعکاکوتیهايدر نمونه
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هاي مولکولی جمعیتنتایج حاصل از تجزیه واریانس 
هاي کاکوتی ایجاد شده نشان داد که تنوع بالایی داخل گروه

هاي مورد همچنین شباهت زیادي بین گروه،وجود دارد
تجزیه به که طوريبه).5مطالعه وجود داشت (جدول 

دست آمده از مختصات اصلی براساس ماتریس تشابه به
اولینکهدادننشاضریب تشابه جاکارد انجام گردید و نتایج

سایربهنسبت)درصد12(راتغییراتبیشترینلفهمؤ
درصد1/9حدوددوملفهمؤوکندمیتوجیههالفهمؤ

اول لفهمؤ20روال اینادامهبا. کندمیتوجیهراتغییرات
نمایشد کهنکنمیتوجیهراتغییراتدرصد23/90

مطابقراهاژنوتیپتوانستاصلیلفهمؤدودراطلاعات
نسبتا مناسبتوزیعدهندهنشانکهکندتفکیک3شکل 

است. ژنومدرآغازگرها

بحث
پلاسمژرممجموعهدرژنتیکیتنوعوتحلیلتجزیه

همچنینوگرایانهواقعطوربهرارقامابنديدستهتواندمی
برايرازیادسودمندياحتمالباهايمجموعهزیرشناسایی

,Tripathi & Tripathi).کندتسهیلخاصاصلاحیاهداف

حاصلکهچندشکلقطعاتدرصدنسبتکه نحويبه(2005
شدهتولیدقطعاتکلبهچندشکلقطعاتتعدادتقسیماز

همطالعدرژنتیکیتنوعدادننشانهايشاخصازیکیاست
در چندشکلقطعاتدرصدمقدار شاخص.هاستجمعیت

با استفاده از انجام شدههاي همطالعدر مقایسه بااین مطالعه
وچندشکلقطعاتدرصد19/76انبه بادرSCoTآغازگر 

قطعاتدرصد77/99باCicerهاي جنسگونهدر
بودبرخوردارتريکمتنوعزاچندشکل 

(Amirmoradi et al., 2012, Luo et al., 2012) .
در بررسی تنوع شدهانجامهمچنین در مقایسه با مطالعه 

90با RAPDکی کاکوتی ایرانی با استفاده از نشانگر ژنتی
چند شکل از مقدار تنوع کمتري برخوردار قطعاتدرصد 

Hatriبود ( et al., انجام اما در مقایسه با مطالعات .)2012
13/32دانه با در سیاهSCoTبا استفاده از نشانگر شده

قطعاتدرصد61با زمینیشکل و سیبچندقطعاتدرصد
,Mirzaei & Mirzaghaderi(شکلدچن 2015; Gorji et

al., علت این .بوداز مقدار تنوع بیشتري برخوردار )2011
مختلفی مانند نحوه تولید ها در سطح تنوع به شرایطتفاوت

البته .محیط گیاه بستگی داردمثل در گیاهان مورد مطالعه و 
خودگشنی گیاهان دگرگشن مانند کاکوتی در مقایسه با گیاه 

تکثیر رویشیزمینی که از طریق یا سیبو دانه مانند سیاه
,Grime(شود از تنوع بیشتري برخوردار هستندمی 2002.(

بینتفکیکتواناییاساسبر،مارکریکتفکیکقدرت
وسیلهبهاینوشودمیتعیینندارندارتباطیباهمکهافرادي
مشخصنهاآنسبیفراوانیوشدهتفکیکگروهتعداد

تازگی بههاي جدید است کهیکی از شاخصPICD.شودمی
گروهتعدادآللی،اطلاعاتحاويهمتنهاییبهمعرفی شده و

ازشاخصاین. ستهاگروهنسبیفراوانیوشدهتفکیک
شاخصایسیمپسونتنوعشاخصضربحاصل
وشدهایجادهايگروهاطلاعاتحاوي(پذیريتفکیک
حاصلاطلاعات چندشکلی شاخصدر) باشدمیآنهانسبت

بود 156/0تحقیقایندرPICDشاخصمیانگین. شودمی
)061/0(دانهسیاهدست آمده در بهPICDکه در مقایسه با 

محتوايیا شاخصPICDمقدار).2جدول(بیشتر بود 
پذیري در مارکرهاي غالب بین صفر تا تفکیکوچندشکلی

375/0آمده به دستبهPICDه متغیر است و هرچ375/0
ي چندشکلی بالا و هم انشانگر هم از محتوتر باشدنزدیک

& Mirzaei(استپذیري بالایی برخورداراز تفکیک

Mirzaghaderi, ، 31هايبا توجه به اینکه آغازگر.)2015
نسبت به سایر آغازگرهاي استفاده شده در این 54و 23

بنابراین ،ندبرخوردار بودي بالاترPICDاز مقدار مطالعه 
در SCoTهايترین آغازگرعنوان مناسببهراهاتوان آنمی

هاي کاکوتی مطالعات بعدي در زمینه تنوع ژنتیکی جمعیت
پیشنهاد کرد.

صورت توأمبهاصلیمختصاتبهدر این تحقیق تجزیه
روشن منظوربهبندي افراداي در گروههمراه تجزیه خوشهبه

یرات یتغکل بط بین دو یا چند متغیر و توجیه رواکردن
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ژنتیکی با استفاده از سی تنوعردر برشد.ها انجام داده
بهترین حالت این است که نشانگرها هاي مولکولی،داده

کنواخت و مناسب داشته باشند تا بتوانند کل ژنوم را یتوزیع 
توجیه زیاد راتغییراتکم بتوانند هاي لفهؤمبرداري و با نمونه
,Belokurova(کنند نتایج حاصل از در این مطالعه . )2010

نشان داد SCoTهاي تجزیه به مختصات اصلی بر روي داده
کل را توجیه درصد از واریانس21لفه اول مؤدوکه 
را تغییراتدرصد از 90لفه اول مؤ20همچنین .دنکنمی

در قنتایج این تحقیمقدار توجیه حاصل از توجیه کردند. 
لفه مؤدودرصد از 23و درصد20توجیه مقدارمقایسه با 

با Dalbergia sissooاول در مطالعه تنوع درخت 
RAPD)ArifوISSRنشانگرهاي  et al., ) و 2009

با Jatropha curcasژنوتیپ 88همچنین مطالعه تنوع 
درصد از واریانس کل 22با مقدار توجیه AFLPنشانگر 

)Pecina-Quintero et al., نتایج این ) مشابه بود.2011
روي تنوع اي دیگر برتحقیق همچنین در مقایسه با مطالعه

18با مقدار توجیه AFLPلوبیا با نشانگر هايژنوتیپ
Kumarبیشتر بود (،لفه اولمؤدرصدي از دو  et al.,

2008 .(
ل صحاقطعاتمیزان بالاي چندشکلی مشاهده شده در 

PICDشاخصو مقدار بالاي SCoTاز آغازگرهاي 

از توانایی مناسب این تکنیک در بررسی حکایت نشانگرها 
ج حاصل از ینتاطور کلی به.داشتتنوع ژنتیکی گیاه کاکوتی 

هاي در بین نمونهمناسباز تنوع نسبتا حکایتبندي خوشه
هاي با و این تکنیک قادر به تفکیک نمونهداشتکاکوتی

میزان تنوع البته .هم بودبهو نزدیکشابهناحیه جغرافیایی م
شدهانجاممطالعات ارزیابی شده در این تحقیق در مقایسه با 

Hatri(ایرانیدر ارتباط با کاکوتی et al., از تنوع )2012
کمتري برخوردار بود که به ماهیت نشانگرهاي مورد استفاده 

ازاستفادهسبببهSCoTچون در نشانگر ،استمربوط 
،RAPDنشانگرآغازگرهايبهنسبتبلندترغازگرهايآ

ودر تکثیر مناطق ژنومی عمل کردهتر شکل اختصاصیبه
قابلبا دقت بیشتريمختلفهايآزمایشگاهدرآننتایج
نتایج حاصل از واریانس مولکولی نشان داد که است. تکرار

بین افراد در هر گروه تنوع زیادتري نسبت به تنوع بین 
بیشترین فاصله ژنتیکی که طوريبهها وجود دارد.گروه

غربی بود که از شرقی و شمالهاي شمالمربوط به جمعیت
لحاظ شرایط جوي کاملا متفاوت بودند. همچنین شاخص 

شرقی در گروه شمال093/0ها از ) در گروهHeژنی (تنوع
با گروه غربیوکه شامل دو نمونه از مهاباد و اردبیل بود 

هاي تنوع ژنتیکی نمونههمچنین .متغیر بود236/0رمقدا
ازجغرافیایی آنها در برخیمنشأکاکوتی مورد بررسی با 

.موارد مطابقت نداشتسیاري ازموارد مطابقت داشت و در ب
افشان بودن کاکوتی و دگرگردهاین نتایجعلت اصلی 

هاي ژنی در طبیعت جریاناست. این پلاسمیژرمجابجایی 
و در مناطق شودمیانجامانتقال بذر دلیلبهاطق دوردر من

کاکوتیدگرگشنی در دلیلبهکمک انتقال گردهبهنزدیک
Hodkinson(پذیردانجام می et al., دگرگشنی در . )2007

ها شده و جابجایی کاکوتی باعث افزایش تنوع داخل گروه
در ها شده است. پلاسمی باعث کاهش تنوع بین گروهژرم

با استفاده از هاي ایرانی کاکوتیژنتیکیتنوعکهاي طالعهم
تنوع زیادي در بین ارزیابی شده بود RAPDنشانگر 

اما تنوع مشاهده شده با مناطق شد ها مشاهده نمونه
Hatri(نداشتمطابقت ها جغرافیایی نمونه et al., 2012(.

انجامبر روي زیره ایرانیدیگر که اي همچنین در مطالعه
هاي از تنوع ژنتیکی زیاد بین نمونهحکایتنتایج ،بودشده
جغرافیایی منشأاین تنوع با تطابق و عدم مطالعه مورد
Jannatdoust(داشتها نمونه et al., 2014( .

دلیل دخالت بههابررسی تنوع ژنتیکی در جمعیتالبته 
خویشاوندي، ازجمله پیوستگی، تلاقیعاملچندین 

دهنده جمعیت هاي موجود در افراد تشکیلوتمهاجرت و تفا
,Belokurova(هایی استگیداراي پیچیده درك ).2010

چنین تنوع زیادي در این مطالعه با توجه به تنوع اقلیمی 
میزان تنوع که طوريبهفراوان در کشور قابل توجیه است. 

کارایی انتخاب هاي کاکوتی منجر به افزایش زیاد در نمونه
وري بیشتر از منظور افزایش بهرهبهلاح این گیاهبراي اص

و در اي استکاکوتی در جهت مصارف دارویی و ادویه
هاي با پلاسمنهایت این مطالعه در مدیریت و حفاظت از ژرم
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هیبریداسیون بین خواهد بود.ثر ؤمارزش کاکوتی مفید و 
مناسب روش تواند یک ها با فاصله ژنتیکی زیاد میتوده

از آنجایی که کاکوتی باشد.درهاي اصلاحی برنامهبراي 
مناطق ژنی نشان را براساس تنوع در تنوع SCoTنشانگر 

هاي با نمونهاستفاده از نتایج این تحقیق براي تلاقی،هددمی
وري در جهت بهرهفواصل زیاد ژنتیکی مانند نائین و یاسوج 

ات و افزایش ترکیباصلاح منظوربهاز خاصیت هتروزیس
با توجه به باشد.ثر ؤمبسیار تواند میدارویی کاکوتی 

حفاظت در محل ،ژنتیکی بالاي درون جمعیت کاکوتیتنوع
شود. همچنین براي حفظ ذخایر ژنتیکی این گونه توصیه می

در رویه از گیاهان دارویی مانند کاکوتی هاي بیبرداشت
ظ و پس حف،شودنابودي این ذخایر باارزش میآینده باعث

ثیر پلاسم و تکنگهداري خارج از محل و ایجاد بانک ژرم
شود. این گیاه نیز توصیه می
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Abstract
Twenty five SCoT primers were employed to investigate genetic diversity of 42 samples of

Ziziphora tenuior from different geographical regions of Iran. A total of 209 fragments were
amplified and 66% of them were polymorphic. Most amplified polymorphic fragments (10)
were related to a primer named SCoT-54, while another primer named SCoT-20 showed the
lowest (2) amplified polymorphic bands. Average number of amplified bands for primers was
8.36, while average number of polymorphic bands was 5.53. Polymorphic information content
and discrimination power (PICD) varied between 0.217 in SCoT-31 and 0.074 in SCoT-30 with
an average of 0.156. Similarity matrix was generated using Jaccard coefficient, Cluster analysis
was carried out by UPGMA algorithm and principle coordinate analysis. According to the
cluster analysis within the similarity coefficient of 0.7, Ziziphora samples were divided into 7
groups. Based upon similarity matrix, the lowest similarity (0.59) was found for two samples
from Naein and Yasuj. The highest similarity (0.98) found between two samples from Damghan
and Garmsar within the same geographical region. Analysis of molecular variance (AMOVA)
suggested significant genetic differences within the samples. In fact, 89% of variation occurred
within the species, whereas 11% of the variation was observed among the samples of Ziziphora
tenuior. The results finally indicated moderate genetic diversity among the studied genotypes.
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