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چکیده
هاي زیر کشت در استانبالاترین سطحاست کهاده چتریان خانودر گونه مهمتریندي قتصاانظر و از یمیترین یکی از قدسبززیره
سبز با پراکندگی کامل از سه استان خراسان شمالی، رضوي و جنوبی اکوتیپ زیره20در این تحقیق تنوع ژنتیکی .را داردخراسان

استخراج پروتیئن از بذر،با طی مراحلSDS-PAGEبا روش تغییرات پروتئینبررسی.گردیدتوسط نشانگرهاي پروتئینی بررسی 
ها بین و درون جمعیتنتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی نشان داد که .انجام شدانجام الکتروفورز بعدو هاغلظت نمونهتعیین

ها درون جمعیتبهدرصد مربوط76ها و درصد از تغییرات مربوط به بین جمعیت24بر اساس نشانگر پروتئینی.داشتتنوع وجود 
میانگین شاخص اطلاعاتی ،01/0میانگین محتواي چندشکلی ،درصد27آمده از نشانگر پروتئینی دستبهدرصد چندشکلی .بود

اول مؤلفهنتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی نشان داد که سه .آمددستبه68/0میانگین شاخص اطلاعاتی نی و49/0شانون 
بندي خوشه گروهپنجدر را هاي مورد مطالعه اکوتیپماتریس تشابه بر اساس ايتجزیه خوشه.از تغییرات را توجیه کردنددرصد 83

کند.ها نشان داد که تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیایی تبعیت نمیبندي اکوتیپگروه.نمود

چندشکلی، ايالکتروفورز، تجزیه خوشه،هاي مؤثرآلل:کلیديهايواژه

مقدمه
زشـمند در گسـتره   گیاهان دارویی یکی از منابع بسیار ار

Cuminum(سـبز  هیرز.وسیع منـابع طبیعـی ایـران هسـتند    

cyminum L. ( ي عضااز گیاهان دارویـی و مهمتـرین ا  یکی
Kafiمیباشد (ن چتریااده خانو et al., این گیـاه در  .)2001

Bagheri(است X2=n2=14فرمول حالت دیپلوئید داراي 

& Mahmoodi, ــره.)2002 ــی ســبز کاربردهــاي دارزی وی
عنوان ضد تشنج، ضد نفخ، شیرافزا، بهبسیاري دارد که از آن

خـــوابی، ه، اشـــتهاآور و در معالجـــه بـــیکننـــدتحریـــک

,Khalilipoorشـود ( هـا اسـتفاده مـی   سرماخوردگی و تب

2009(.
کمی و کیفی گیاهان دارویی نه تنها افزایش در عملکرد

ی گیاه و زراعی بلکه به تغییر ساختار ژنتیکبه عملیات به
نوع ژنتیکی پایه و اساس ت.نژادي آن نیز ارتباط داردبه

ت گرفته و أاز تکامل طبیعی نشاصلاح گیاهان است که 
ه ي بیولوژیکی است کهادر پایداري نظامءترین جزمهم

هاي گیاهی را تضمین سازگاري درازمدت و بقاي حمعیت
Uzunکند (می & Yesiloglu, ی تخمین تنوع ژنتیک.)2012



2293، شماره26اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

هاي دور هاي ژنتیکی و قرابت بین آنها از گذشتهمجموعه
این تخمین معمولا بر اساس ارزیابی .معمول بوده است

شودانجام میلکولی وصفات زراعی و یا نشانگرهاي م
)Rahman Poor et al., 2014(.

،DNAپروتئینی قبل از ورود نشانگرهاي نشانگرهاي
Farooq(ترین سیستم نشانگري بودندقوي & Azam,

میزان بهدلیل اینکهبهاي دانههاي ذخیرهپروتئین.)2002
تنوعبراي مطالعه،محیطی هستندهاينوسانزیادي مستقل از 

و از د نباشهاي رویشی میژنتیکی ارزشمندتر از پروتئین
مراتب بهها در بذرهاي بالغآنجا که نوع و میزان پروتئین

Magniگیاهی است (هاي تر از سایر بافتثابت et al.,

بالایی بوده، بنابراین الگوي چندشکلی) و داراي 2007
پروتئینی بذرها بر پایه حضور یا غیاب باندهاي پروتئینی، 

د کنمیتعیینتنوع ژنتیکی و مقایسه کیفی ارقام را 
)Farshadfar, 2010(.

-SDSوتحلیل تجزیه PAGEهاي عملی یکی از روش
Raviپردازد (رابطه تکاملی گیاهان میمطالعهاست که به et

al., باشد که اي میهاي پر استفاده) و ازجمله تکنیک2003
,Laemmli(سازي و تشخیص پروتئین در جدا 1970(،

و هاهاي گیاهی، شناسایی گونهتوصیف بیوشیمیایی جمعیت
هاي حاصل هریک از باند.ارقام زراعی کارآیی بالایی دارد

,Guoشوند (منزله یک صفت تلقی میبهتروفورز،شده در الک

ها یک منبع بر اساس ینتئالکتروفورز دو بعدي پرو.)2013
هاي مشخص ینئپروت.نشانگرهاي ژنومی تظاهر یافته است

ژنتیکی آنها نشان تجزیهند و اهاي خود متنوعدر مکان
Bihamta(بارز هستنددهد که تک ژنی و هممی et al.,

2009(.
الگوي هاي بابونه با استفاده ازآنزیمی جمعیتوناگونیگ

.Aآنزیم پراکسیداز در نه جمعیت از سه گونه يالکتروفورز

haussknechtti ،A. psudocutula وA. triumfetti مورد
.Aهاي بیشترین فاصله ژنتیکی بین گونه.بررسی قرار گرفت

pseudocutula وA. triumfettiنتیکی و کمترین فاصله ژ
.Aبین دو گونه  triumfetti وA. haussknechtiiشاهده م

.Aهاي اصلی نشان داد که گونه مؤلفهتجزیه به .شد

pseudocutula بیشترین فاصله را از دو گونه دیگر داشته و
البته .قرار گرفتاي جداگانهگروهنیز در اي در تجزیه خوشه

اصل از تجزیه هاي اکولوژیکی و فواصل ژنتیکی حبین داده
ولی همبستگی بین ،همبستگی دیده نشدي آنزیمیهاداده

.بوددارطول و عرض جغرافیایی با فواصل ژنتیکی معنی
د ( بو%44ها و درون جمعیت%18هاجمعیتبیندر تفاوت

Zakeri et al., 2014(.
دربررسی ارتباط نشانگرهاي پروتئینی و مورفولوژیکی

هاي داري بین ماتریسه همبستگی معنیسبز نشان داد کزیره
داشتتشابه حاصل از دو نوع نشانگر مورد استفاده وجود 

)Soreni et al., مطالعه تنوع ژنتیکی برخی از در .)2012
، رازیانه، سبززیرهدارویی متعلق به خانواده چتریان (انگیاه

سبز زیرهاکوتیپ غازیاقی) بر اساس الگوهاي پروتئین دانه 
غازیاقی در و دوم گروه در سه اکوتیپ رازیانه اول، گروهدر 

Maasomiگرفت (جايسوم گروه  et al., در .)2012
از با استفاده سبز هاي بومی زیرهتنوع ژنتیکی تودهمطالعه 
اتصال منفردبا روش ايخوشهتجزیه وSDS-PAGEروش 

گروه با ضریب شباهت پنجهاي مورد مطالعه در ژنوتیپ
Shoride( جاي گرفتند26/0 & Pakniyat, 2004(.

سبز در حال حاضر کارهاي اصلاحی اندکی بر روي زیره
آوري آن از طبیعت توسط افراد دلیل جمعو بهانجام شده 

با توجه.ددارآن وجودذخایر ژنتیکی بومی احتمال نابودي 
هاي ژنتیکی هاي متفاوت و همچنین نمونهوجود تودهبه

هاي مختلف کشور درون یک توده که در اقلیممختلف در
هایی از نظر ژنتیکی، رسد که تفاوتنظر میبهرویند،می

هاي خشکی، خصوصیات فنولوژیکی، مقاومت به تنش
ها و نیز در میزان اسانس و مواد شوري و برخی از بیماري

هدف از این پژوهش .باشدمؤثره در بین آنها وجود داشته 
سبز هاي زیرهبندي اکوتیپتیکی و دستهبررسی تنوع ژن

هاي خراسان شمالی، رضوي و آوري شده از استانجمع
و فراهم آوردن هاي پروتئینی جنوبی بر اساس نشانگر
آینده هاي اصلاحی برنامهبراياطلاعات ژنتیکی لازم 

.باشدمی
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هامواد و روش
سـبز بـا   از گونه زیـره اکوتیپ مختلف20این تحقیق در 

راکندگی کاملی از تمام مناطق خراسـان شـمالی، خراسـان    پ
. ایـن  مـورد تحقیـق قـرار گرفـت    رضوي و خراسان جنوبی 

 ـبیرج-2،فـردوس -1شـامل  هااکوتیپ -4،زیرکـوه -3،دن
-9،طـبس -8،گنابـاد -7،خـواف -6،خوسـف -5،کاشمر

ــرایان ــان-10،س ــفدن-11،قوچ ــبزوار-12،اس -13،س
-17،تایبــاد-16،مشــهد-15،سربیشــه-14،اســفراین
دربـود.  جامتربت-20و مود-19،رشتخوار-18،بردسکن

یـک  مزرعـه یـک طـور تصـادفی از   بـه هـا نمونههر منطقه 
مزرعـه  در آوري شدهبذرهاي جمع.شدآوريجمعهکتاري

و پس از رسیدن کشت دانشکده کشاورزي بیرجند تحقیقاتی 
.م شـد ي مربوطـه انجـا  هاآزمایشمتري سانتی15به ارتفاع 

SDS-PAGEروشازهـا براي بررسـی تغییـرات پـروتئین   

)(Kim et al., و همکـاران  Laemmliطبـق روش  2001
روش برادفــورد بــهغلظــت پــروتئین.شــد) اســتفاده1970(
)Bradford, ) و با استفاده از دسـتگاه اسـپکتروفتومتر   1976

گیـري  انـدازه بـراي  .تعیـین شـد  نانومتر 595در طول موج 
یـک  آوري شـده،  نمونه بذر جمع20ابتدا از روتئینغلظت پ

درون هـر  .شـد توده بالـک تهیـه و پـروتئین آن اسـتخراج    
، 45، 40، 35، 30، 25، 20، 15، 10، 5هـاي  چاهک حجـم 

.میکرولیتر از نمونه پروتئین بالک تزریق شـد 60و 55، 50
یکدیگر بهتر تفکیـک شـده بودنـد   اي که باندهایش از نمونه

ن حجم و با توجه به بهتری.ان بهترین حجم انتخاب شدعنوبه
با توجه به نمودار استاندارد برادفورد، میـزان  و غلظت نمونه 

بـراي  .حجم تزریقی درون هر چاهک از هر نمونه تعیین شد
آمیزي لیتر محلول رنگمیلی300تا 250آمیزي ژل از رنگ

از لیتـر میلـی 200بـري ژل حـدود   رنـگ براي .استفاده شد
بري را به ظرف مسطح حاوي ژل اضافه کرده و محلول رنگ

یـت  ؤرها در ژل ساعت روي شیکر گذاشته تا باند1مدت به
بري را تخلیه کـرده و  باندها محلول رنگیت ؤربعد از .شوند

بـا  .شـد ژل را با آب دوبار تقطیر شده دوبـار شستشـو داده   
.استفاده از اسکنرهاي رنگی از ژل عکس گرفته شد

آوري هاي جمعا توجه به اطلاعات جغرافیایی، اکوتیپب

مناطق مختلف به دو گروه (خراسان رضوي و شمالی شده از
بندي یک گروه و خراسان جنوبی در گروه دیگر) تقسیمدر

افزار آمده با استفاده از نرمدستبههاي شد، سپس عکس
ImageJ1.44و یک ي شد؛ به حضور باند عدد بندامتیاز

در این مطالعه .یافتعدم حضور باند عدد صفر اختصاص
درصد و پارامترهاي ژنتیکی ذیل محاسبه شد: هاشاخص

تقسیم بر تعداد کل تعداد نوارهاي چندشکل :چندشکلی
PIC: PIC=1-Σpi2شاخص محتواي چند شکلینوارها؛

)Polymorphic Information Content ( کهPi فراوانی
EMRشاخص نسبت چند شکلی ،باشدام میiنشانگر 

)Effective Multiplex Ratio(:کلی ضربدرصد چندش
Markerشاخص نشانگر (،در تعداد نوارهاي چندشکل

Index شاخص نسبت چندشکلی ضرب در شاخص :(
Anderson(محتواي چند شکلی et al., 1993; Powell et

al., (Ne(ؤثرهاي م)، تعداد آللNaها (تعداد آلل،)1996

(Kimura & Crow, (H(، شاخص تنوع ژنی نی)1963

(Nei, 1987; Nei & Li, شانون )، شاخص اطلاعاتی1979
)I) (Lowontin, ها تروزیگوسیتی درون جمعیت)، ه1972
)Hsها ()، هتروزیگوسیتی بین جمعیتDst هتروزیگوسیتی ،(

Fstشاخص وتخمین جریان ژنی، )Ht=HS+Dstکل (

(Wright, 1951(،)Lynch & Milligan, شباهت .)1994
از الگوریتم و ژنتیکی افراد بر اساس ضرایب شباهت جاکارد 

UPGMAي هادر تجزیه.اي استفاده شدبراي تجزیه خوشه
NTSYSpc2.2 ،xlstatهايافزارنرمفوق از  و 2015

GENALEX .شداستفاده 6.0

نتایج 
هاپروتئینالکتروفورز 

باند آن چهارباند ظاهر شد که 15فورز این الکترودر 
27درصد چندشکلی مشاهده شده .چندشکلی نشان دادند

در مطالعه کنونی اگرچه میزان چند .یک)شکل (درصد بود
از یکدیگر هااکوتیپدر متمایز کردن اماشکلی پایین بود، 

کفایت نمود. 
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سبزاکوتیپ زیره20هاي الکتروفورز پروتئین-1شکل 

با استفاده از سبززیرههاياکوتیپپارامترهاي ژنتیکی 
نشانگر پروتئینی

آمــده طبــق جــدول دودســتبــهپارامترهــاي ژنتیکــی 

و 49/0میزان بهباشد. شاخص تنوع ژنتیکی نی و شانونمی
میزان هتروزیگوسیتی در درون جمعیـت  .آمددستبه68/0

ود.  ب43/0تا 49/0و بین جمعیت تقریبا برابر و 

سبزهاي زیرهاکوتیپمحاسبه شده بر اساس نشانگر پروتئینی در پارامترهاي ژنتیکی -2جدول 
ارزشپارامتر ژنتیکیارزشپارامتر ژنتیکی

49/0میانگین هتروزیگوسیتی کلFst13/0شاخص
43/0هاهتروزیگوسیتی درون جمعیت2هامیانگین تعداد آلل

13/0هاضریب تنوع بین جمعیت96/1ثرؤمهاي تعداد آلل
26/8جریان ژنی49/0شاخص تنوع ژنتیکی نی

06/0هاهتروزیگوسیتی بین جمعیت68/0شاخص شانون

مــاتریس تشــابه بــر اســاس و تجزیــه واریــانس مولکــولی 
نشانگر پروتئینی  

نتایج حاصـل از تجزیـه واریـانس مولکـولی نشـان داد      

ها بین جمعیتبهت مربوطدرصد از تغییرا24) که دوشکل (
.ها بوددرون جمعیتبهدرصد مربوط76و 

نشانگر پروتئینیبر اساس سبز زیرهيهااکوتیپیلکولوتجزیه واریانس م-2شکل 
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براي نشانگر پروتئینی در آمدهدستبهماتریس تشابه 
نشان داده شده است. سه سبز در جدول اکوتیپ زیره20

کمترین ضریب آمد. دستبه61/0میانگین ماتریس تشابه 
دست آمد. با توجه بهبه1و بیشترین مقدار 25/0تشابه 

ها دست آمده بین بعضی از ژنوتیپمیزان کم چندشکلی به
درصدي مشاهده شد. 100تشابه 

بر اساس تجزیه به مختصات اصلیو اي تجزیه خوشه
نشانگر پروتئینی

، UPGMAاي براساس سه الگوریتم (تجزیه خوشه
ریس استفاده از چهار ماتاب)و اتصال کاملمنفرداتصال 

جدول () انجام شد UV1تشابه (دایس، جاکارد، تطابق ساده، 
و بیشترین مقدار 58/0کمترین ضریب همبستگی .)چهار

طور کل بیشترین ضرایب همبستگی با بهآمد.دستبه89/0
ضرایب بهبا توجهآمد. دستبهUPGMAاستفاده از روش 

ریب و عنوان بهترین ضبهآمده، ضریب تشابه جاکارددستبه
عنوان بهترین الگوي بهبنديخوشهUPGMAالگوریتم 

اي تجزیه خوشهر اساسبي انتخاب شدند.بندخوشه
گروه اول .سه)شکل قرار گرفتند (ها در پنج گروه اکوتیپ

هاي شامل دو زیرگروه بود. زیرگروه اول شامل اکوتیپ
فردوس، بیرجند، زیرکوه، خوسف، طبس و سرایان و 

هاي اسفدن، اسفراین، سبزوار، شامل اکوتیپزیرگروه دوم 
هاي گناباد و مشهد و بردسکن بود. گروه دوم شامل اکوتیپ

هاي خواف، قوچان و سربیشه بود. در گروه سوم اکوتیپ
هاي کاشمر، رشتخوار قرار گرفت. در گروه چهارم اکوتیپ

جام و در گروه پنجم اکوتیپ مود جاي گرفت.تایباد و تربت

UV1و دایس، جاکارد،تطابق سادهضرایب همبستگی کوفنتیک بر اساس -4جدول 

UPGMAمنفرداتصال اتصال کاملضریب کوفنتیک

SM(**78/0**68/0**82/0تطابق ساده (
J(**82/0**82/0**89/0جاکارد (

DICE(**76/0**76/0**85/0دایس (
UV1**70/0**58/0**76/0

UPGMهاي حاصل از نشانگر پروتئین بر اساس الگوریتممربوط به دادهدندروگرام-3شکل 
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83اول مؤلفهسه مختصات اصلی بهبر اساس تجزیه
ده ارائه نشجدول (درصد از واریانس کل را توجیه کردند

لفه اول ؤدرصد بالاي توجیه واریانس توسط دو م.)است
ی در دهد که نشانگر پروتئینی پراکندگی خوبمینشان

میزان بالاي تنوع بهجمعیت نداشته است. البته با توجه

منظور نمایش تصویري بهاولمؤلفه توجیه شده توسط دو 
نمودار دوبعدي ،هاي مورد مطالعهالگوي تنوع در اکوتیپ

یا فاصله بین تا مطالعه روابط و میزان قرابت وشدرسم
. )4(شکل پذیر شودها به راحتی امکاناکوتیپ

صورت دوبعديبهسبزاکوتیپ زیره20پراکنش -4شکل 

بحث
آمده پایین دستبهدر مطالعه کنونی درصد چندشکلی 

در شود. میبود که این امر در مطالعات دیگر نیز پیدا
ان بر روي نشانگرهاي پروتئینی گیاهمطالعات دیگري که 

چند سبز کار شده است معمولا درصد زیرهویژهبهدارویی و
عنوان مثال نتایجبه.مده استانیدستبهشکلی نسبتاً بالایی 

آمده از یک مطالعه بر روي بررسی تنوع ژنتیکی دستبه
باند29وجوداي ي ذخیرههاسبز بر اساس پروتئینزیره

باند8تعداداینازکهدادرا نشانامتیازدهیقابلوواضح
چندشکلی یزاندهنده مشد که این نشانمشاهدهچندشکل

Masomi(نسبتا پایین است et al., . میزان پایین )2011
آمده براي نشانگر پروتئینی دستبهدرصد چندشکلی 

هااکوتیپحکایت از آن دارد که این نشانگر در تفکیک 
را تفکیک نماید. هااکوتیپتواند میاماکارایی بالایی ندارد، 

باشد. دامنهدر این مطالعه کم میمؤثر ي هادامنه تعداد آلل
دهندهنشانشدهمشاهدهيهاو آللمؤثريهاآللتغییرکم

اینکه واستهاجمعیتبیندرهاآللنسبتاً برابرتوزیع
دارند.آللی قرارتوزیعازیکنواختیسطحدرتقریباًهاجمعیت

دهنده همبستگی پایین بین نشانFstپایین بودن شاخص 

عبارت دیگر بهباشد.راد مورد مطالعه در جمیعت میژنهاي اف
افراد مورد مطالعه همبستگی بالایی ندارند و درون جمعیت 

بالا بودن هتروزیگوسیتی درون البته تنوع ژنتیکی وجود دارد. 
Fstکند و پایین بودن شاخص میتأیید جمعیت مطلب فوق را 

نیز نشان دهد. دو شاخص نی و شانونقرار میتأکید را مورد 
ي زیره سبز هااکوتیپدهد که تنوع ژنتیکی کافی در بین می

وجود دارد و زمینه کارهاي اصلاحی بعدي در این گیاه فراهم 
Taheriاست ( et al., 2016 .(

به تنوع بین مربوطاینکه درصد واریانس با توجه به
توان نتیجه گرفت میبود،هاها کمتر از داخل جمعیتجمعیت
. در بین شتها تنوع بیشتري وجود داون جمعیتکه در

این تنوعاما ،شدداري مشاهده ها نیز تنوع معنیجمعیت
بود.ها مراتب کمتر از تنوع مشاهده شده در داخل جمعیتبه

؛آمده از ماتریس تشابهدستبهبا توجه به نتایج 
هاي فردوس، بیرجند، زیرکوه، خوسف، طبس و سرایان اکوتیپ
با هاي اسفدن، اسفراین، مشهد و بردسکنیگر؛ اکوتیپبا یکد

جام با یکدیگر و هاي کاشمر، تایباد و تربت؛ اکوتیپیکدیگر
بودند.یکهاي گناباد با سربیشه داراي ضریب شباهت اکوتیپ

درصد مشابه یکدیگر 100عبارت دیگر از لحاظ پروتئین به
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رین تنوع بیشتدهندهبودند. کمترین ضریب شباهت که نشان
هاي مود، اکوتیپبهباشد، متعلقها میموجود در بین اکوتیپ

سرایان با وفردوس، بیرجند، زیرکوه، خوسف، خواف، طبس
هاي درصدي بین اکوتیپ100ضریب شباهت صفر بود. تشابه 

270بیرجند با طبس (فاصله جغرافیایی بیش از مانند دور 
کیلومتر)، گناباد با 500کیلومتر)، مشهد با اسفدن ( بیش از 

کیلومتر)، کاشمر با تربت جام و تایباد ( 300سربیشه (بیش از 
300کیلومتر) و مشهد با اسفراین (نزدیک به 240بیش از 

مود و مانند هاي نزدیک کیلومتر) و عدم شباهت بین اکوتیپ
کیلومتر)، خوسف با 30بیرجند (فاصله جغرافیایی نزدیک به 

60کیلومتر) و مود با خوسف (نزدیک به 30بیرجند (کمتر از 
دهد که تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیایی کیلومتر) نشان می

هاي با فاصله جغرافیایی دور و کند، زیرا اکوتیپتبعیت نمی
هاي با فاصله اکوتیپسویی نسبتاً دور کاملا مشابه بوده و از 

باشد. این جغرافیایی نزدیک و نسبتاً نزدیک کاملا نامتشابه می
خوبی نمایان بهايمطلب در دیاگرام حاصل از تجزیه خوشه

سبز بومی ایران بعلاوه دو توده زیرهتوده40است. در بررسی 
ISSRافغانستان با استفاده از نشانگر واز کشورهاي سوریه

گروهسهبهرا هاژنوتیپها مؤلفهبهتجزیهوايخوشهتجزیه
,Rostami Ahmadvandiنمود ( تقسیممتمایز 2013 .(

هاي با فاصله جغرافیایی دور در یک قرار گرفتن اکوتیپ
هاي با فاصله جغرافیایی نزدیک خوشه و قرار گرفتن اکوتیپ

ي متفاوت نتایج حاصل از ماتریس تشابه را مورد هادر خوشه
عدم تبعیت تنوع ژنتیکی از تنوع دوباره دهد و قرار میتأکید 

ها دیگر قرار گرفتن اکوتیپسوي کند. از ثبات میجغرافیایی را ا
ها دارد هاي مختلف نشان از وجود تنوع در بین اکوتیپدر گروه

تأکید تجزیه واریانس مولکولی را مورد دوباره که این موضوع 
و همکاران Masomiکه توسطاي در مطالعهدهد.قرار می

در سه گروه سبزهاي مورد مطالعه زیرهانجام شد توده)2011(
روش بهايتجزیه خوشهتحقیقی دیگر نیز درقرار گرفت. 
در پنج را سبز مورد مطالعه هاي بومی زیرهتودهاتصال منفرد 

& Shoride( دادجاي 26/0گروه با ضریب شباهت 

Pakniyat, تمام این نتایج وجود تنوع ژنتیکی بین ).2004
ین خود انجام کارهاي دهد که اسبز را نشان میهاي زیرهاکوتیپ

توانند با میدهد. اصلاحگراناصلاحی در آینده را نوید می
هاي با صفات مورفوفنولوژیکی و وجود تنوع، واریتهبهتوجه

کمی برتري تولید نمایند. 
) چهارنمودار دوبعدي براساس دو مؤلفه اول و دوم (شکل 

راکنده پلات پدر نقاط مختلفی از بايها یپتاکونشان داد که 
اي ها تنوع قابل ملاحظهعبارت دیگر بین اکوتیپبهشدند،

که در تجزیههاییاکوتیپبیشترعلاوه بر آن. شتداوجود 
در نمودار پراکنش نیز ،یک گروه قرار گرفته بودنداي در خوشه

خوبی توانست فواصل بهپلاتبايدر کنار هم قرار گرفتند.
ایش بگذارد. ها را به نمژنتیکی بین اکوتیپ
وجه بـه اطلاعـات حاصـل شـده ازجملـه     در نهایت با ت

دسـت بـه درصد چند شکلی، دامنه زیاد بین ضـرایب تشـابه   
ي مجـزا و سـایر   هـا ها در خوشـه بندي اکوتیپو گروهآمده

هاي مورد نشان از وجود تنوع ژنتیکی بین اکوتیپ،اطلاعات
ــه دارد ــه .مطالع ــپ البت ــوع موجــود در اکوتی ــین تن ــب اي ه

آوري شده و موقعیت جغرافیایی در بیشتر موارد ارتباط جمع
سبز هاي زیرهبررسی تنوع در تودهیطور کلبه.وجود داشت

شـکل و  در شناسایی نـواحی چنـد  نشان داد که این نشانگر
.باشـد مـی ولی کافی ند مفید باشدتوانپلاسم میمدیریت ژرم

نوان ابزاري مفیـد در  عبهراپروتئینی نشانگر توان میبنابراین
هـاي مختلـف   بررسی فاصله ژنتیکـی و تفـاوت بـین نمونـه    

مـورد اسـتفاده   همراه سایر نشانگرهاي مولکـولی  بهسبززیره
نی در کنـار  یهرحال استفاده از نشانگرهاي پروتئبه.قرار داد

روابـط دربـاره کهاطلاعاتیبهنشانگرهاي مولکولی باتوجه
گیـرد مفیـد   مـی نژادگـر قـرار  بـه اختیاردرنزدیکژنتیکی

گـاري نانگشـت يهـا تکنیـک ازاسـتفاده بنابراین .باشدمی
DNAتولیـد ماننددارهدفاصلاحیيهابرنامهانجامبراي
بـالا و ايپایـه ژنتیکـی با تنـوع ییهاژنوتیپمتمایز،ارقام
.شودمیپیشنهادوريبهرهبهبود
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Abstract
Cuminum cyminum is one of the oldest and most economically important species in the

Apiaceae family that has the highest cultivated areas of Khorasan provinces in Iran. Genetic
diversity of 20 ecotypes of Cuminum cyminum was investigated by protein markers. The
ecotypes were randomly collected from three provinces of North, Razavi and South Khorasan
provinces. Protein profile analysis was carried out by SDS-PAGE method. The method
included: extracting protein from the sample seeds, determining samples concentration, and
finally running on electrophoresis gel. Analysis of molecular variance showed that there was
variation between and within the populations. Based on the protein markers %24 of the
variations belonged to between populations and %76 belonged to within populations.
Polymorphism percentage, polymorphic content mean, Shannon's information index and the
average of Nei's information index were 27%, 0.01, 0.49, and 0.68, respectively. Results of
PCoA showed that the first three components accounted for 83% of the variation. Cluster
analysis based on the similarity matrix classified the studied ecotypes in 5 clusters.
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