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چکیده
Ferulaهگون pseudalliacea (آنغوزه تلخ) پژوهش این . باشدمیداراي خواص دارویی فراوان آن شیرابهگیاهی مرتعی است که

استفاده از برخی صفات هایش در استان یزد باگونه در رویشگاهاین ژنتیکی روابطبررسی ظور منبهایراناولین مطالعه در 
داراي اختلاف و وزن هزاردانه پوشش، قطر یقهصفت تنها صفات تاج9از میانانجام شد.ISSRو نشانگرهاي مولکولی ولوژیک مورف
از .دادگروه اصلی قرار 3در گیاهان را Wardولوژیک براساس روش مورفصفات ايتجزیه خوشهبود.بین دو رویشگاه يدارمعنی
براساس نوار قابل امتیازدهی ایجاد کردند. 224خوبی تکثیر و در مجموع بهالگو راDNAآغازگر 8آغازگر مورد مطالعه، 22میان 

ب با استفاده از ضریاي تجزیه خوشه. داشتندبهتريعملکرد ISSR-55وISSR-16و شاخص نشانگر، پرایمرهاي PICتعداد باند، 
% 94/57در تجزیه به مختصات اصلی بندي کرد. خوشه گروه10معیت مورد مطالعه را در دو ج، UPGMAاکارد و الگوریتم جتشابه 

اي همخوانی با تجزیه خوشه. نتایج این آنالیزکردر کامل از یکدیگر جدا طوبهها را از واریانس کل توسط سه مؤلفه بیان شد و جمعیت
. نتایج تجزیه واریانس مولکولی نشان داد که داشتها تاحدي انطباق با محدوده پراکندگی جغرافیایی نمونهها بندياین گروهداشت. 

و مولکولی نشان داد یولوژیکمورفهايتطابق دندروگرام. بود%) 8ها (%) بیشتر از تنوع بین جمعیت92ها (تنوع ژنتیکی درون جمعیت
براي ارزیابی ISSRنتایج حاصل از این تحقیق نشان داد که استفاده از نشانگر بندي وجود ندارد.که تشابه چندانی بین این دو گروه

هاي این گونه مناسب بود.تنوع ژنتیکی بین جمعیت

Ferula، تنوع ژنتیکیکلیدي:هايواژه pseudalliacea ، نشانگر ، ولوژیکمورفصفاتISSRاستان یزد ،

مقدمه
، ایجاد اي در سلامتویی نقش ویژهگیاهان دار

اشتغال، توسعه اقتصادي، امنیت غذایی و حفظ ذخایر 
Akbarianژنتیکی دارند ( et al., اطلاع از تنوع ).2017

- براي برنامهتواندو آنالیز آن میدارویییکی گیاهان ژنت

Barrandeguy(کاربرد داشته باشداصلاحیهاي  &

Garcia, در DNAنشانگرهاي مولکولی امروزه ). 2014
مورد استفاده قرار گیاهان دارویی ارزیابی تنوع ژنتیکی 

Ashraf(گیرند می et al., 2016; Dk et al., 2016.(
است PCRیک روش مبتنی بر ISSRنشانگر مولکولی 

)Ahmadi et al., 2015; Stevens et al., 2015; Brito

et al., توان به هاي این نشانگر میاز ویژگی). 2016
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مکانی بودن، چندشکلی نسبتاً بالا، قابلیت تکثیر بین چند
هاي ریزماهواره و عدم نیاز به اطلاعات قبلی در جایگاه

Ng(کردطراحی آغازگر اشاره برايمورد توالی ژنومی 

& Tan, 2015; Araujo et al., یک روش سریع، ).2016
هزینه براي ارزیابی تنوع ژنتیکی و قابل اعتماد و کم

-Torabiباشد (دادن روابط خویشاوندي گیاهان مینشان

Giglou, 2015 .(
هاي مهم دارویی و عنوان یکی از گونهبهآنغوزه

است. آنغوزه گیاهی است Umbeliferaeتجارتی از تیره 
چندساله، منوکارپیک و بومی منطقه مدیترانه و مرکز آسیا 

باشد داراي ترکیبات اسانسی و رزینی فراوان میکه است
)Khederzadeh et al., تیره بهن متعلق. گیاها)2017

و بسیار از گیرندمورد استفاده قرار میچتریان در صنایع
,Amiri & Joharchi(لحاظ اقتصادي مهم هستند 2016;

Baldemir et al., دلیل تنوع زیاد و گستردگی به).2017
در جهان، حفاظت از منابع ژنتیکی این تیره این تیره

Baranskiانگیز است (عملی چالش et al., در ).2006
رابطه با تنوع ژنتیکی گیاهان تیره چتریان با استفاده از 

استانجام شدهتحقیقاتی ISSRنشانگرهاي 
)Modareskia et al., 2012; Parashar et al., 2014;

Smith et al., 2015; Salami et al., در استان .)2017
تا قبل البته یزد دو نوع آنغوزه تلخ و شیرین وجود دارد. 

تصور بر این بود که نام علمی هر دو نوع آنغوزه از این 
- میFerula assa-foetidaتلخ و شیرین در استان یزد

- هاي میدانی و جمعکه پس از بازدیددر صورتی،باشد

هایشان، توسط دکتر آوري این گیاهان از رویشگاه
د شمظفریان مورد شناسایی دقیق قرار گرفت و مشخص 

نغوزه تلخ در استان یزد مورد گیاهی که تحت عنوان آ
بوده Ferula pseudalliaceaگیرد، برداري قرار میبهره

و تنها در دو رویشگاه در شهرستان هرات استان یزد 
آنغوزه در با در نظر گرفتن اهمیت بنابراین وجود دارد. 

از آنجا آور براي کشور و اي ارزعنوان گونهبهصادرات و
طراحی در، اهان داروییکه شناخت تنوع ژنتیکی گی

ذخایرو حفاظت ازنژاديبهاصلاحی، هاي موفق برنامه

Zhangدارد (ايویژهنقش ژنتیکی et al., )، انجام 2009
گیاه آنغوزه تلخ مطالعه در زمینه ارزیابی تنوع ژنتیکی

با توجه به نبود گزارشی مبنی بر کند.ضرورت پیدا می
در Ferula pseudalliaceaارزیابی تنوع ژنتیکی گیاه 

عنوان اولین مطالعه با هدف بررسی بهپژوهش این ، ایران
ایش در استان یزد هدر رویشگاهتنوع ژنتیکی گونه مذکور 

ولوژیک و نشانگرهاي مورفبا استفاده از برخی صفات 
مؤثر در ISSRو شناسایی نشانگرهاي ISSRمولکولی 

تفکیک جمعیت آنها انجام شد.

هاروشمواد و 
کیلومتري بخش هرات 22منطقه بوروئیه در فاصله 
کیلومتري استان یزد 290شهرستان خاتم و در فاصله 

طول شرقی و 54˚03'1/04″دراین منطقهقرار دارد. 
2274عرض شمالی و متوسط ارتفاع 30˚00'″1/27

کیلومتري 33چنارناز هرات در فاصله قرار دارد. منطقه 
کیلومتري 300بخش هرات شهرستان خاتم، در فاصله 

طول 54˚02'4/10″در موقعیت جغرافیایی استان یزد و 
عرض شمالی قرار گرفته و 30˚01'8/44″شرقی و 

باشد.می2357متوسط ارتفاع آن 
20اواسط اردیبهشتولوژیک، مورفبراي ارزیابی 

در هاي آنغوزه تلختصادفی از جمعیتطور کاملاًبهنمونه
با ولوژیک مورفبرخی صفات وانتخاب هر رویشگاه
گیاه در هر 10همچنین از گیري شد. اندازهاهمیت بیشتر

DNAاستخراج آوري شد. مونه برگ تازه جمعنرویشگاه

با استفاده از هاي تازه و جوان آنغوزه تلخ ژنومی از برگ
مطابق با دستورالعمل شرکت سازندهDNAاستخراج کیت

)Bioflux(و کمیتکیفیت.گردیدانجام ژاپنDNA

دستگاه ودرصد 5/1استفاده از ژل آگارز شده بااستخراج
با استفاده از برنامه PCRبرنامه .تومترتعیین شداسپکتروف

: واسرشت اول شدصورت انجام ) بدینRampشونده (کند
DNA 35دقیقه، 2مدت بهگرادسانتیدرجه94در دماي

55ثانیه، 30گراد براي درجه سانتی94در دماي چرخه 
درجه 52کاهش دما تا ثانیه،1مدت بهگراددرجه سانتی
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اتصال آغازگردرجه در ثانیه،5/0گراد با سرعت سانتی
در دماي اتصال بهینه آغازگرايرشتهتکDNAبه
درجه 72در دماي ثانیه، بسط آغازگر 45مدت به

تکمیل بسط در وثانیه30دقیقه و 1مدت بهگرادسانتی
.دقیقه انجام شد20مدت بهگراددرجه سانتی72دماي 
8/0روي ژل آگارز PCRمیکرولیتر محصول 3سپس 

TAEدرصد حاوي  1X دقیقه 40مدت به80با ولتاژ
آمیزي ژل بعد از گ. براي رنگردیدالکتروفورز 

الکتروفورز از حمام رنگ شامل سایبرگلد و آب مقطر 
برداري ها عکساستفاده شد. با استفاده از ژل داك از ژل

- تر باندها از ژل پلیمنظور مشاهده و تفکیک دقیقبهشد.

با 2000اسکن فلورسنت مدل و دستگاه ژلآمیداکریل
22در این تحقیق از استفاده شد. سیستم زمان واقعی 

تهیه شده از شرکت سیناکلون استفاده ISSRآغازگر 
ارائه 1گردید که مشخصات مربوط به پرایمرها در جدول 

شده است.
SPSS16افزار از نرمولوژیک مورفصفات آنالیز براي

حاصل از هر آغازگرواضح و دقیقباندهاياستفاده شد.
امتیازدهی ) 0(یا عدم وجود باندها) 1(برحسب وجود 

NTeditافزار با استفاده از نرمشده و v1.1bماتریس به
افزارهايدر پایان با استفاده از نرمتبدیل شد. 

NTSYSpc v2.02i ،GenALEx V.6.2 وPop Gene

Version هاي حاصل بررسی شدند.داده1.31

نتایج
ولوژیک مورفصفات نتایج حاصل از مقایسه میانگین 

(طول و عرض صفت مورد بررسی9نشان داد که از میان 
تعداد چتر، دهنده، پوشش، ارتفاع ساقه گلبرگ، سطح تاج

قطر چتر، تعداد چترك در هر چتر، قطر یقه و وزن 
پوشش، قطر یقه تنها صفات سطح تاجهزاردانه)

)01/0p<) 05/0) و وزن هزاردانهp< داراي اختلاف (
چنارناز و بوروئیه بودند. مقادیر داري بین دو منطقه معنی

ي بیشتر دارطور معنیبهاین سه صفت در سایت چنارناز
گی نتایج محاسبه همبست). 1(جدول از منطقه بوروئیه بود 

ولوژیکی در دو جمعیت آنغوزه تلخ در مورفبین صفات 
مناطق مورد بررسی نشان داد که عرض برگ با طول 

(بالاترین دارددارمعنی% همبستگی مثبت1برگ در سطح 
پوشش با طول و عرض برگ داراي سطح تاج.همبستگی)

بین ارتفاع که طوريبه). >01/0pهمبستگی مثبت بود (
پوشش دهنده با طول و عرض برگ و سطح تاجساقه گل

درصد همبستگی مثبت وجود داشت. 1گیاه در سطح 
- همچنین قطر یقه گیاه با طول و عرض برگ، سطح تاج

دهنده همبستگی مثبت داشت ارتفاع ساقه گلپوشش و
)01/0p<2) (جدول.(
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مستقلtدر مناطق مورد مطالعه با استفاده از آزمون ولوژیکمورفصفات مقایسه میانگین -1جدول 
ولوژیکمورفصفت  منطقه میانگین انحراف معیار درجه آزادي t

طول برگ
)cm(

چنارناز 95/40 21/4
38 ns697/1

بوروئیه 15/39 18/2
برگعرض 

)cm(
چنارناز 20/24 31/4

38 ns633/0
بوروئیه 50/23 42/2

پوششسطح تاج
)cm2(

چنارناز 7/10809 53/252
38  **334/3

بوروئیه 2/10602 10/117
دهندهارتفاع ساقه گل

)cm(
چنارناز 60/162 80/23

38 ns840/0
بوروئیه 95/156 42/18

تعداد چتر چنارناز 55/31 45/4
38 ns599/0

بوروئیه 80/30 40/3
قطر یقه

)cm(
چنارناز 05/7 32/0

38  **32/3
بوروئیه 65/6 43/0

تعداد چترك در هر چتر چنارناز 10/13 12/2
38 ns964/0

بوروئیه 45/12 14/2
چترقطر 

)cm(
چنارناز 40/15 50/1

38 ns837/0
بوروئیه 15 52/1

هزاردانهوزن 
)gr(

چنارناز 72/15 25/0
38 *726/2

بوروئیه 51/15 24/0
داري): عدم معنیns، (%)5داري در سطح : معنی*%)، (1داري در سطح : معنی**(

گیاهان موجـود در دو منطقـه بـا اسـتفاده از صـفات      
ــک و براســاس روش  ــع فاصــله Wardمورفولوژی و مرب

گروه اصلی قرار گرفتند. با توجه به شـکل  3اقلیدسی در 
پایه 3پایه از منطقه چنارناز و 4عضو (7، گروه اول با 1

از بوروئیه) که بیشترین مقدار وزن هزاردانه، قطر چتـر و  
خـود اختصـاص دادنـد.    ها در هر چتر را بـه تعداد چترك

گیـاه از بوروئیـه   2گیاه از چنارناز و 3گروه دوم شامل 
است که تنها از لحاظ صفت تعداد چتر برتر بودند. گـروه  

نمونـه منطقـه   5گیاه مربوط به چنارنـاز و  3سوم شامل 

باشد که از خصوصیات مهم آنها طول و عرض بوروئیه می
دهنـده و قطـر   پوشش، ارتفاع ساقه گلها، سطح تاجبرگ

صـفات  ايیقه بیشتر است. براساس نتایج تجزیـه خوشـه  
مورفولوژیک و پراکنده بـودن گیاهـان مربـوط بـه یـک      

تـوان نتیجـه   هاي جمعیت دیگـر مـی  جمعیت در بین پایه
بنـدي براسـاس صـفات مورفولوژیـک بـا      گرفت که گروه

هاي طبیعی مطابقت فاصله جغرافیایی موجود در رویشگاه
نداشت. 
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هاي آنغوزه تلخولوژیکی در جمعیتمورفبین صفات ضریب همبستگی-2جدول 

برگعرضطول برگ
سطح تاج 

پوشش
ارتفاع ساقه 

دهندهگل
قطر یقهتعداد چتر

تعداد چترك در 
هر چتر

وزن هزاردانهقطر چتر

1طول برگ
853/01**عرض برگ

653/01**808/0**سطح تاج پوشش
656/01**530/0**642/0**دهندهگلارتفاع ساقه 

191/0147/0101/0196/01تعداد چتر
647/0138/01**771/0**600/0**758/0**قطر یقه

1-100/0123/0-11/0-033/0-043/0-055/0تعداد چترك در هر چتر
099/0068/0028/0022/01-017/0-033/0019/0قطر چتر

213/0146/0114/01-100/0032/0212/0022/0172/0وزن هزاردانه
%)1ي در سطح دار: معنی**(

)منطقه بوروئیه= Bمنطقه چنارناز، = Ch(جمعیت آنغوزه تلخ2و مربع فاصله اقلیدسی براي Wardدندروگرام براساس روش -1شکل 

پس از ،ISSRها براساس نشانگربندي نمونهگروهبراي
که تعدادي از آغازگرها شدمشخص تمام آغازگرها،آزمون
ISSR-17)(CT)8A( ،ISSR-18)(CT)8G(،ISSR-19شامل

)(CT)8T(،ISSR-20)(CA)8A(،ISSR-21)(CA)8G(،ISSR-

22)(GT)8A(،ISSR-23)(GT)8C(،ISSR-24

)(GT)8T(،ISSR-25)(TC)8A(،ISSR-26)(GT)8C( ،ISSR-

54)(AG)8A(،ISSR-56)(CA)8C(،ISSR-58)(AC)8G (
فاقد باند چند شکل بوده و از ادامه )ISSR-59)(TG)8Gو

آغازگر 22عبارت دیگر از میان بهبررسی حذف شدند.
خوبی تکثیر کردند بهالگو راDNAآغازگر 8مورد مطالعه، 

هایی از ). نمونه3و چندشکلی مطلوبی را نشان دادند (جدول 
هاي آنغوزه تلخ دست آمده از جمعیتهالگوي الکتروفورزي ب
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ISSR-16وISSR-12و شیرین با استفاده از پرایمرهاي 

آغازگرهاي برتر در نشان داده شده است.2در شکل 
اد کردند که اندازه آنها نوار قابل امتیازدهی ایج224مجموع 

جفت باز بود. درصد چندشکلی 100-1200در محدوده 
بیشترین تعداد ISSR-16% بود. آغازگر 100تمام آغازگرها 

). همچنین 46(کردباند را براي گونه مورد مطالعه ایجاد 

ISSR-16بالاترین میزان شاخص نشانگر مربوط به پرایمر 

شکلی ). بیشترین میزان محتواي اطلاعات چند56/15بود (
پرایمر باند بود.37) با ISSR-55)35/0پرایمر مربوط به

ISSR-16 با میزانPIC  داشت در رتبه دوم قرار 34/0کل
).3(جدول 

Ferula pseudalliaceaع ژنتیکی گیاه بررسی تنوبرايصات آغازگرهاي مورد استفاده مشخ-3جدول

دماي اتصال موتیف    )5ʹ→3ʹتوالی (نام آغازگر
بهینه شده 

)˚C      (

دامنه اندازه 
هاي مشاهده آلل

) bpشده (

نسبت باندهاي 
چندشکل 

محتواي 
اطلاعات  
چندشکلی 

شاخص 
نشانگري

ISSR-12AGAGAGAGAGAGAGAGT(AG)8T9/491050-10034/34)100(%29/074/9
ISSR-13AGAGAGAGAGAGAGAGG(AG)8G4/521050-10036/36)100(%26/046/9
ISSR-14GAGAGAGAGAGAGAGAT(GA)8T9/491200-10025/25)100(%32/092/7
ISSR-15GAGAGAGAGAGAGAGAC(GA)8C4/521100-15033/33)100(%26/054/8
ISSR-16GAGAGAGAGAGAGAGAA(GA)8A9/491200-15046/46)100(%34/056/15
ISSR-53AGAGAGAGAGAGAGAGC(AG)8C4/52850-3009/9)100(%25/025/2
ISSR-55GAGAGAGAGAGAGAGAG(GA)8G4/521200-15037/37)100(%35/005/13
ISSR-57CACACACACACACACAT(CA)8T9/49350-2004/4)100(%16/064/0

مقادیر تنوع ژنتیکی نشان بررسی ، 4با توجه به جدول 
درصد و)207تعداد جایگاه ژنی (بوروئیهمنطقه که داد 

ري نسبت به چنارناز داشت.بیشت)46/88چندشکلی (
درصد وجایگاه ژنی 195که منطقه چنارناز طوريبه

مقدار شاخص اطلاعات البته . داشترا %33/83چندشکلی 
هاي مشاهده شده و تعداد الل) 43/0±21/0(شانون 

تعداد الل در جمعیت بوروئیه بیشتر بود.)32/0±88/1(
بیشتر از جمعیت )46/1±34/0(چنارنازمؤثر در جمعیت 

. میزان تنوع ژنی نئی در هر دو ) بود45/1±32/0بوروئیه (

ها بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت.)28/0(جمعیت برابر بود 
برآورد 06/0در کل جمعیت GSTنشان داد که میانگین 

برآورد شد. Ht (02/0±29/0ژنتیکی کل (گردید. تنوع 
28/0±02/0) برابر با HSها (تنوع ژنتیکی داخل جمعیت

دهنده وجود ها نشاندر کل جمعیتHtبود. مقدار مثبت 
ها تعادل در جمعیت است. میزان شار ژنی در کل جمعیت

بررسی شباهت ژنتیکی بین دو جمعیتبرآورد گردید.89/7
و فاصله 95/0نتیکی بین دو جمعیت نشان داد که تشابه ژ

محاسبه گردید.049/0ژنتیکی 
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)Ferula pseudalliaceaهاي آنغوزه تلخ (تنوع ژنتیکی بین جمعیت-4جدول 
مکانهاي چندشکلدرصدتعداد مکانهاي چندشکلیna*ne*h*I*جمعیت

%42/020190/85±28/023/0±46/117/0±86/134/0±35/0)1چنارناز (جمعیت

%43/020746/88±28/021/0±45/116/0±88/132/0±32/0)2بوروئیه (جمعیت

%45/022473/95±29/019/0±47/115/0±96/130/0±20/0کل
*naهاي مشاهده شده، *= تعداد اللne* ،تعداد الل هاي مؤثر =h* ،تنوع ژنی نئی =Iشاخص شانون =

جمعیت مورد استفاده با استفاده دواي براي تجزیه خوشه
و سه Diceاکارد و جاز ضرایب تشابه تطابق ساده، 

ترین همسایه ، نزدیکUPGMAبندي الگوریتم خوشه
)SLINK) و دورترین همسایه (CLINK انجام شد و در (

اکارد و جکوفنتیک از ضریب تشابه نهایت با محاسبه ضریب
=72/0rبالاترین مقدار داشتندلیل (بهUPGMAالگوریتم 

پایه استفاده شد و دندروگرام مربوط به 20بندي گروهبراي) 
جمعیت دواي، ). تجزیه خوشه3آن ترسیم گردید (شکل 

گروه چهاربندي کرد که خوشه گروه10مورد مطالعه را در 
عضو همه مربوط به گروه تک4هر عضو بودند. آن تک

با توجه به دندروگرام، افراد متعلق به منطقه چنارناز بودند. 
- هر جمعیت و در هر منطقه جغرافیایی در خوشه یا خوشه

بندي با محدوده اند که این گروههاي مجزا قرار گرفته
منظور بهها تاحدي انطباق دارد.پراکندگی جغرافیایی نمونه

، ISSRوتحلیل بیشتر اطلاعات حاصل از نشانگر جزیهت
آمده از نوارهاي امتیازدهی شده از طریق دستبههاي داده

تجزیه به مختصات اصلی بررسی شد. نتایج آماري این 
هاي اول، دوم و سوموتحلیل نشان داد که مؤلفهتجزیه

% اطلاعات را 04/16% و 99/19%، 91/21ترتیب به
، 3%). با توجه به شکل 94/57دربرداشتند (در مجموع 

هاي از جمعیت) کاملاpop1ًهاي منطقه چنارناز (جمعیت
). نتایج این آنالیز با pop2ند (تلخ منطقه بوروئیه جدا شد

اي همخوانی داشت.تجزیه خوشه

ISSR-16وISSR-12هاي آنغوزه تلخ و شیرین با استفاده از پرایمرهاي الگوي الکتروفورزي جمعیت-2شکل 
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.جمعیت آنغوزه تلخ2براي ) پایینشکل ()PCoAنمودار دو بعدي تجزیه به مختصات اصلی (و ) بالاشکل (UPGMAدندروگرام -3شکل 
Ch =چنارناز (منطقهpop1،(B=منطقه) بوروئیهpop2.(

هاي مورد بررسی نتایج تجزیه واریانس مولکولی جمعیت
% 1ها در سطح در بین گروهptφنشان داد که براساس آماره 

دار وجود داشت. نتایج نشان داد که تنوع اختلاف معنی

ها %) بیشتر از تنوع بین جمعیت92ها (ژنتیکی درون جمعیت
). این مطلب مؤید نتایج دندروگرام 5باشد (جدول %) می8(

است.

هاتجزیه واریانس مولکولی براي تفاوت ژنتیکی بین جمعیت-5جدول 
ptφ درصد تنوع Est. Var میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادي منبع تغییرات

**077/0 8 554/3 100/78 100/78 1 هابین جمعیت
92 556/42 556/42 000/766 18 درون جمعیت
100 110/46 100/844 19 کل

01/0دار در سطح احتمال معنی:**

بحث 
حفاظت منابع ژنتیک گیاهان برايتنوع ژنتیکی ارزیابی

9از میانهاي طبیعی بسیار مهم است. دارویی در رویشگاه
و وزن پوشش، قطر یقهسطح تاجتنهاولوژیک مورفصفت 

در داري بین دو منطقه بودند.هزاردانه داراي اختلاف معنی
تأثیر بسیار زیادي بر گیاهان مرتعی عوامل محیطی

که ممکن است طوريبهولوژي گیاه دارند،مورفخصوصیات 
ر کامل پوشش دهند طوبهتأثیر عوامل ژنتیکی را 

)Pirmoradi, بندي براساس صفات گروه). 2012
هاي ولوژیک با فاصله جغرافیایی موجود در رویشگاهمورف

این صفات سطح بالایی از تنوع را طبیعی مطابقت نداشت.

) 2017(و همکاران Salamiنشان دادند که با مطالعات 
مطابقت دارد. 

داراي چندشکلی مطلوب آغازگر 8، آغازگر22از 
نمونه گیاهی 20باند مربوط به 224بودند و در مجموع 

بود، با 28/0در این مطالعه PICمیانگین ایجاد کردند.
است 5/0در نشانگرهاي غالب PICتوجه به اینکه حداکثر 

)Nagy et al., )، حکایت از آن داشت که مجموعه 2012
مناسبی در ژنوم آغازگرهاي انتخاب شده پراکندگی نسبتاً

هاي هر مکان تعداد آللهاي مورد بررسی داشتند. جمعیت
بودن آن را براي تخمین تنوع و پراکندگی ژنی هم، مناسب

Haji(دهدژنتیکی یک جمعیت نشان می et al., 2011( .
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، PICبالاترین میزان ISSR-55و ISSR-16هاينشانگر
. داشتندنغوزه تلخبراي گیاه آرا شاخص نشانگر و تعداد باند 

ترین عنوان مناسبهتوان این آغازگرها را ببنابراین می
براي مطالعات بعدي در زمینه تنوع ISSRآغازگرهاي 

Ferulaهاي جمعیتژنتیکی و تکاملی pseudalliaceae

به مقادیر کم GSTبا توجه به اینکهپیشنهاد کرد.
)05/0GST<) 15/0)، متوسط<GST<05/0 و زیاد (
)15/0GST>(شودبندي می) طبقهNei, این در )،1978

در طبقه متوسط قرار گرفت. ) GST)06/0مطالعه ضریب 
بود1ها بیش از همچنین مقدار جریان ژنی در جمعیت

اي در این تحقیق، داراي ضریب . نمودار خوشه)89/7(
دهنده برازش خوب بود که نشان= 72/0r*کوفنتیک 

Khoonani(باشدمی et al., نتایج مربوط به تجزیه .)2017
هاي مورد بررسی نشان داد که تنوع در بین جمعیتايخوشه

نتایج وانی دارد.مولکولی با تنوع جغرافیایی تا حدي همخ
نیز گزارش دیگر ن امحققبرخی این زمینه توسطدر مشابه

Mohseni(شده است et al., 2015; Baldemir et al.,

به ) 2017و همکاران (Khoonaniدر پژوهشی.)2017
عدم ارتباط تنوع مولکولی با تنوع جغرافیایی در بررسی 

در تجزیه ند. کرداشاره هاي باریجه تنوع ژنتیکی اکوتیپ
اي و در بیشتر موارد افراد متعلق به هر جمعیت و هر خوشه

اند. قرار هاي مجزا قرار گرفتهمنطقه جغرافیایی در خوشه
دهنده تنوع هاي مجزا، نشانها در گروهژنوتیپگرفتن

ها و شباهت ژنتیکی بین ژنتیکی بالا در درون جمعیت
نتایج تجزیه واریانس مولکولی نیز تنوع ها بود. جمعیت

ها و تنوع ژنتیکی کم بین ژنتیکی بالاي درون جمعیت
Harperellaهايجمعیتبررسیدرها را اثبات کرد.جمعیت

nodosa کنار (وZiziphus spina-christi(افزایش نیز
ها گزارش ها نسبت به بین جمعیتتنوع در داخل جمعیت

Smithشد ( et al., و Messmerايدر مطالعه.)2016
هاي پیشنهاد کردند که تجزیه به مؤلفه) 1992همکاران (

اي منجر به عنوان روشی مکمل براي تجزیه خوشهبهاصلی
هاي استخراج حداکثر اطلاعات از دادهاستفاده بهینه و 

اي براساس در این مطالعه تجزیه خوشهمولکولی خواهد شد. 

هاي مولکولی با نتایج تجزیه به مختصات اصلی داده
در بررسی تنوع ژنتیکی رازیانه و داشت. همچنین همخوانی

و Khoonaniو ) 2017و همکاران (Farshadfar،باریجه
.نتایج مشابه دست یافتندبه )2017همکاران (

) 1ولوژیک (شکل مورفبندي براساس صفات تطابق گروه
) نشان داد که تشابه چندانی بین این دو 3و مولکولی (شکل 

ندارد. از سوي دیگر محاسبه همبستگی بندي وجودگروه
هاي تشابه حاصل از دادهعدم هاي کوفنتیک بین ماتریس

عدم وجود همبستگی )،=14/0rولوژیکی و مولکولی (مورف
با توجه به اینکه ). =92/0pبین آنها نشان داد (را دارمعنی

هاي رمزکننده ژنوم شناسی مربوط به بخشصفات ریخت
، مربوط ISSRتکثیرشده در نشانگر DNAاست، اما قطعات 

هاي رمزکننده و غیررمزکننده ژنوم است و از جهت به بخش
با نشانگرهاي نشانگرهاي مولکولی در مقایسهدیگر 

گیرند ولوژیکی در انتخاب مصنوعی قرار نمیمورف
)Semagan, ، پس عدم وجود همبستگی دور از )2002

در بررسی تنوع ژنتیکی در رازیانه خودگشن و .نیستانتظار 
، ISSRولوژیک و نشانگر مورفدگرگشن با استفاده از صفات 

هاي بندي براساس دادهکه طبقهمشخص گردید
هاي مولکولی را بندي براساس دادهولوژیک، خوشهمورف

Salamiکند (نمیتأیید  et al., چندین که طوريبه.)2017
ولوژیکی را با هم مورفمطالعه نتایج نشانگرهاي مولکولی و 

مقایسه کرده و روابط بین این دو روش را پایین ارزیابی 
Legaveاند (کرده et al., 2006.(

گیرينتیجه
دهنده توانایی آمده از این مطالعه نشاندستبهنتایج 

جداسازي درمورد استفاده ISSRنشانگرهاي مولکولی 
با توجه به اینکه این تحقیق . بودهاي آنغوزه تلخجمعیت

و بررسی تنوع ISSRکاربرد نشانگر اولین گزارش از
توان هاي آنغوزه تلخ در استان یزد است، میجمعیتژنتیکی

Ferulaهاي تمام جمعیتتنوع ژنتیکیررسی با ادامه ب

pseudalliacea یشتر و با استفاده از آغازگرهاي بدر ایران
دست یافت و با تريتر، به الگوي نشانگري کاملو قوي
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منظور حفظ این بهاستفاده از آنها براي ایجاد بانک ژنتیکی
آوري گیاه ارزشمند و در معرض انقراض اقدام به جمع

ي این گیاه کرد.هاجمعیت
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Abstract
Ferula pseudalliacea (bitter assafoetida) is a rangeland plant which its gum has a lot of

medicinal properties. Since there is no report about evaluating genetic diversity of the valuable
species in Iran, this is the first study to investigate genetic diversity of the species in its habitats
in Yazd province using several morphological traits and ISSR markers. Among 9 traits, there
was significant differences between habitats in terms of canopy cover, stem diameter and weight
of 1000 seed. Cluster analysis by morphological traits on the basis of Ward's method classified
the samples into three main groups. Among 22 primers, 8 primers reproduced the pattern DNA
well and revealed 224 sharp bands. ISSR-16 and ISSR-55 primers had better performance
according to the number of bands, PIC and Marker Index. Cluster analysis using Jacquard's
coefficient and UPGMA method, grouped two populations into 10 clusters. Principal
coordinates analysis showed three components explained 57.94 percent of total variance and
separated the populations from each other. These grouping matched relatively with the
geographical regions. AMOVA showed that within group genetic diversity (92%) was more
than between group diversity (8%). Comparing morphological and molecular dendrograms
revealed that there was no similarity between them. The results showed that ISSR marker was
suitable to investigate genetic diversity among the studied populations of the species.

Key words: Ferula pseudallicea, genetic diversity, ISSR marker, morphological traits, Yazd
province


