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چکیده
بررسی با این . شدارزیابی ه ونگاین ازسشنکا16) در Foeniculum vulgareگیاه دارویی رازیانه (و مولکولیتنوع فنوتیپی

صفت 11از . شداجرا 1393در سال تصادفی با سه تکرار در دانشگاه پیام نور مرکز کرمانشاهلکامهايبلوكطرحاستفاده از
اختلاف ختیشناریختت اانس صفیتجزیه وار.شدسبه امحSCoTآغازگر 15با DNAچندشکلیو،برداريیادداشتی تخشناریخت
روش آزمون بهها براي صفات مورد مطالعهسشنک. مقایسه میانگین انشان دادبراي تمام صفاتهابین اکسشنرا )p≤0.05(داريمعنی

نه وزن هزار دانه و تعداد دا، بوتهارتفاعبالرستاناز 14650اکسشنداد.مختلف قرار هايگروهدر ها رااکسشنن کاي دانچند دامنه
بیان هلفتوسط چهار مؤل کدرصد از واریانس 40/81،هاي اصلیمؤلفهبهدر تجزیهبود. ها اکسشندیگر ازتربرعملکردودر چترچه 

صفتبه)34/71(يپذیروراثتمقدار. بیشترینقرار دادگروهچهاردررا هااکسشنختی، شناصفات ریختاي خوشهتجزیه .شد
9و 10ترتیب با بهSC29و SC5رهاي آغازگکهدکردنباند تولید 55در مجموعSCoTآغازگرهاي .تعلق داشتاصلیساقهتعداد

برابر با شاخص نشانگري، 36/0برابر با محتواي اطلاعات چندشکلیشاملهاي مولکولیشاخص. را داشتندباند بیشترین تعداد 
نیز میزان شباهت ژنتیکی مشاهده شده .بودند86/5برابر با تفکیکقدرتو شاخص80/4برابر با ثرؤنسبت چندگانه م، 82/1

قرار دسته 3در ها رااکسشنهاي مولکولی، بر اساس دادهاي تجزیه خوشههمچنین، .بود67/0براساس اطلاعات این نشانگرها برابر 
همخوانی نشان داد.) PCoی (تجزیه به مختصات اصلبندي با نتایج این گروهداد که 

مارکر مولکولیختی،شناریخترازیانه، صفات تنوع ژنتیکی، کلیدي:هاي واژه

مقدمه
اشت گیاهان دارویی به هزاران سال پیش کاگرچه 

نون که در مورد اصلاح آنها تاکولی باید گفت ،گرددبرمی
است و در حال حاضر، انجام نشدهاي پیشرفت قابل ملاحظه

دست آمده بر اثر اصلاح گیاهان بههاي مفیدرقمتعداد 
است. هدف از اصلاح گیاهان دارویی، افزایش كدارویی اند

یفیت آن دسته از مواد مؤثره در این گیاهان است کمیت و ک
تند. در ه در صنایع دارویی از اهمیت خاصی برخوردار هسک
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هاي مختلف هاي اخیر توجه خاصی از جانب سازمانسال
انجام شورهاي جهان در ارتباط با اصلاح این گیاهان کدر 
,Omidi and Farzinاست (شده رازیانه از خانواده ).2009

-چتریان، بومی مناطق مدیترانه، دو و چند ساله، داراي برگ

این گیاه . دباشهاي کوچک زرد رنگ میگلهاي پر مانند و
عطرسازي کاربرد فراوان دارد و در صنایع دارویی، غذایی و

ضد باکتریایی قوي است اکسیدانی وآنتیداراي خواص 
)Izadi Darbandi & Bahmani, وجود تنوع ).2011

هاي نژادگران در برنامهی از عوامل مهم موفقیت بهکژنتی
آنها است. اصلاحی در گیاهان زراعی و خویشاوندان وحشی 

هاي نژادگران از این تنوع در تولید ارقام جدید، انتقال ژنبه
Rostaei(اندی قوي بهره بردهکهاي ژنتییهمطلوب و تولید پا

et al., اصلاحی، تنوع ژنتیکی هاياساس برنامه). 2004
هاي مورد ی مطلوب از نظر ویژگیکتنوع ژنتیبوده و

Mohamadiباشد (بررسی، لازمه گزینش می ). مطالعه 2006
هاي ه تفاوت، یا شباهتکیندي است ای فرکتنوع ژنتی

ها و یا افراد را با استفاده از روشها و ها، جمعیتگونه
، کهاي آماري خاصی بر اساس صفات مورفولوژیمدل

کند ولی افراد بیان میکاي یا خصوصیات مولاطلاعات شجره
)Mohammadi & Prasanna, ي). نشانگرها2003
تنوعرمعیاکهسیشناصفات ریختبر فولوژیکی مبتنی روم

اهمیت زیادي داشت، ولی همواره با در گذشتهباشد، می
ترین آنها غیر مستقیم بودن ه اصلیکلاتی مواجه بود، کمش

توارث اغلبباشد. صفات مورفولوژیک روش مورد نظر می
-غالب و مغلوبی داشته و توسط یک یا چند ژن کنترل می

ثیر شرایط محیطی و مرحله رشد قرار میأشوند و تحت ت
Naghaviگیرند ( et al., -هاي مولکولی ابزارنشانگر).2007

هاي مفید و قوي در ارزیابی روابط خویشاوندي، انتخاب 
هاي گیاهان برتر و بررسی شباهت یا تفاوت بین نمونه

که در برگردان SCoTنشانگرمولکولی باشند.مختلف می
بر .شودهاي آغاز هدف واقع شده، نامیده میفارسی؛ کدون
شوند و ) پرایمرها طراحی میATGهاي آغاز (اساس توالی

اي پلیمراز هاي آغاز طی واکنش زنجیرهنواحی بین کدون
SCoTشود. پرایمرهاي ها آشکار میشود و تفاوتتکثیر می

آنها Gو Cمحتواي نوکلئوتیدي هستند و 24-18معمولاً 
,Kalendar% است (72% تا 50 با توجه به این ). 2007

هی از عوامل ابهبود عملکرد هر گیاه، آگبرايمسئله که 
این .رسدنظر میبهدهنده کمیت و کیفیت آن ضروريافزایش

سی تنوع ژنتیکی در سطح صفات تحقیق با هدف برر
، ازیانههاي مختلف راکسشندر و مولکولیختیشناریخت

هاي برتر از نظر صفات زراعی و بررسی شناسایی توده
.شدانجام فولوژیکی و مولکولیرارتباط میان نشانگر مو

هامواد و روش
فولوژیکیرارزیابی مو

گیاه دارویی رازیانهاز سشن کا16تعدادتحقیق این در 
)Foeniculum vulgare (تهیه شده از بانک ژن منابع طبیعی

مل تصادفی با هاي کا) در قالب طرح بلوك1کشور (جدول 
کرمانشاهمرکزدانشگاه پیام نور تحقیقاتی هدر مزرعتکرار 3

، عرض جغرافیایی 59º46´طول جغرافیایی با مشخصات
´08º34 متر، میانگین بارندگی 1260، ارتفاع از سطح دریا

و گراددرجه سانتی25يمتر و متوسط دمایمیل400سالانه 
. بیشترین میزان شدداراي خاك لوم (بافت متوسط) انجام 

بارندگی، براساس آمار هواشناسی در اسفند ماه و کمترین 
هر کرت باشد.تغییرات بارندگی در فروردین ماه می

از یکدیگر مترسانتی50خط با فاصله 6آزمایشی داراي 
هاي مبارزه با علفمتر انتخاب شد. 5رت کبوده و طول هر 

5ازبرداريیادداشتصورت مکانیکی انجام شد. بههرز
انجام ،طور تصادفی از هر کرت انتخاب شده بودبهبوته که
.گردید

صفات مورفولوژیک که مورد بررسی قرار گرفتند 
نشان داده شده 2جدول همراه علامت اختصاري دربه

و Minitabافزارهاي . در پایان نیز با استفاده از نرماست
MSTATCايتجزیه واریانس انجام شد. آزمون چند دامنه

درصد، همبستگی فنوتیپی بین صفات 5دانکن در سطح 
ها و دیاگرام اي، تجزیه به مؤلفهمورفولوژیک، تجزیه خوشه

هاي اول و دوم رسم ها بر اساس مؤلفهپراکنشی اکسشن
شد.
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ژن منابع طبیعیکاز بانتهیه شدهرازیانهسشن کا16فهرست -1جدول 
د بانک ژنک منطقه شماره د بانک ژنک منطقه شماره

18870 2تهران 9 13662 مازندران 1
22084 سیستان و بلوچستان 10 14584 کرمانشاه 2
24482 1هرمزگان 11 14650 لرستان 3
25197 1بانک ژن 12 14726 مرکزي 4
26860 2هرمزگان 13 15513 یزد 5
26866 3هرمزگان  14 18615 1اردبیل 6
29667 قزوین  15 18618 2اردبیل 7
30406 2بانک ژن 16 18869 1تهران 8

بررسی تنوع ژنتیکیبرايطالعه لیست صفات مورد م-2جدول 
علامت اختصاري صفت مورد مطالعه ردیف

N.U.P.P چتر در بوتهتعداد  1
D.W.P.P بوتهوزن خشک تک 2

H.P ارتفاع بوته 3
T.W.S وزن هزار دانه 4
N.M.U تعداد چترك در چتر 5
N.S.U تعداد دانه در چترك 6
N.M.S تعداد ساقه اصلی 7
N.L.S ساقه فرعیتعداد 8
N.F.U تعداد گل در چترك 9
F.S.L دهندهطول ساقه گل 10
L.L طول برگ 11

ارزیابی مولکولی
روشبهDNAاستخراج ، هر نمونهبذرهاي پس از کشت 

CTABTorres et al., برايبوتهتکصورت بهو)(1993
اکسشن در آزمایشگاه بیوتکنولوژي دانشگاه پیام نور هر

DNAبررسی کیفیت و کمیت . شدانجام مرکز کرمانشاه

درصد آگارز و دستگاه 8/0استخراج شده با استفاده از ژل 
چرخه حرارتی شامل یک . انجام گردیدوفتومتر راسپکت

گراد درجه سانتی95مرحله واسرشت سازي اولیه در دماي 

حرارتی بود که در هر چرخه چرخه35دقیقه و 5مدت بهو
95ثانیه و 30ترتیب بهسازينیز، زمان و دماي واسرشت

ثانیه و دماي آن 30گراد، زمان اتصال آغازگر درجه سانتی
براي هر آغازگر متفاوت بود. همچنین زمان و دماي توسعه 

گراد بود. درجه سانتی72ثانیه و 60ترتیب بهرشته نیز
گراد درجه سانتی72دقیقه در دماي 5مدت بهتوسعه نهایی

درصد با بافر 2در این آزمایش از ژل آگارز انجام شد.
منظور تزریق نمونه بهشد.درصد استفادهیکTBEواکنش 
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-DNAگذاري به میکرولیتر بافر نمونه5ابتدا میزان در ژل،

میکرولیتر از هر 10میزان بعدهاي تکثیر شده اضافه و 
و بار شدهاي ایجاد شده در ژل آگارز درون چاهکبهنمونه

ژل را بعدو انجام شدحرکتساعت 2دتو م120با ولتاژ 
محلول اتیدیوم برماید (یک میکروگرم آمیزي در رنگبراي

دقیقه قرار داده و از دستگاه30- 45مدت بهلیتر)در میکرو
Gel Documentبا باندها استفاده شد.ننمایان شدبراي

محتوي اطلاعات چند SCoTغالب بودن نشانگر بهتوجه
2) از طریق فرمولPIC1شکلی (

1

1PIC 



n

i

PI محاسبه
Houشد ( et al., )2MI(شاخص نشانگري). همچنین 2005

Powell(آمد دستبهMI= PIC × Eاز رابطه et al.,

) از رابطه EMR3(مؤثر . شاخص نسبت چندگانه )1996
EMR= NPB × β)Kumar et al., قدرت و)2009

Altıntas(شدمحاسبه RP=∑IBاز رابطه)RP4(تفکیک et

al., هايافزاراستفاده از نرمدر پایان نیز با .)2008
DARwin GenAlExو 6 هاي حاصل بررسیداده6.2

ند.شد

نتایج 
سیشناصفات ریختتجزیه واریانس-الف

ئه اار3در جدول ظاهري ت اانس صفینتایج تجزیه وار
انس در بین یبا توجه به جدول تجزیه وار.شده است

دار بود و تنها صفت تعداد دانه در چترك غیرمعنی،هاسشنکا
-و وزن خشک بوته، اختلاف معنیبراي صفات ارتفاع بوته

داراي اختلاف صفاتسایر درصد وپنجسطح درداري 
.بودنددرصدیکسطح دار درمعنی

هامقایسه میانگین
ها براي صفات مـورد مطالعـه   مقایسه میانگین اکسشن

اي دانکن در سـطح پـنج درصـد    روش آزمون چنددامنهبه
ارائه شـده اسـت. میـانگین    4انجام شد. نتایج در جدول 

1- Polymorphic information content
2- Marker Index
3- Effective multiplex ratio
4- Resolving power

- سـانتی 87/93هاي مورد بررسی ارتفاع بوته در اکسشن

، با بیشترین ارتفـاع در  (لرستان)14650متر بود. اکسشن 
و (تهـران) 18870هـاي  قـرار گرفـت و اکسشـن   aگروه 

با کمترین ارتفاع در گروه (سیستان و بلوچستان)22084
eهـاي  میانگین تعداد ساقه اصـلی اکسشـن  .قرار گرفتند

(بانک ژن)، 30406عدد بود. اکسشن74/4مورد بررسی 
18615داراي بیشــترین تعــداد ســاقه اصــلی و اکسشــن

(اردبیل) کمترین تعداد سـاقه اصـلی را داشـت. میـانگین     
عدد 22/7رسی هاي مورد برتعداد ساقه فرعی در اکسشن

(بانک ژن)، بیشترین تعداد سـاقه  30406بود که اکسشن
(اردبیـل) کمتـرین تعـداد سـاقه     18615فرعی و اکسشن
هـاي  . میانگین تعداد چتر در بوته اکسشنفرعی را داشت
ــی ــورد بررس ــن  60/14م ــود. اکسش ــدد ب 26860ع

خــود (هرمزگــان)، بیشــترین تعــداد چتــر در بوتــه را بــه
(اردبیل) کمتـرین تعـداد   18615اد و اکسشناختصاص د

هـاي  چتر در بوته را داشت. میانگین طول بـرگ اکسشـن  
14584متــر بــود. اکسشــن ســانتی28/5مـورد بررســی  

قرار aبیشترین طول برگ را داشت و در گروه (کرمانشاه) 
ژن)، کمترین طول بـرگ  (بانک25197گرفت و اکسشن 

میانگین قرار گرفت.eه خود اختصاص داد و در گرورا به
85/9هـاي مـورد بررسـی    دهنده اکسشـن طول ساقه گل

(هرمزگان) بیشترین طـول  26866متر بود. اکسشن سانتی
قـرار گرفــت.  aدهنــده را داشـت و در گــروه  سـاقه گـل  

کمتـرین  (تهران) 18870(اردبیل) و 18615هاي اکسشن
گروه خود اختصاص دادند و در را بهدهنده طول ساقه گل

hهاي قرار گرفتند. میانگین تعداد گل در چترچه اکسشن
(تهـران)،  18870عدد بود. اکسشن 35/23مورد بررسی 

خـود اختصـاص داد و   بیشترین تعداد گل در چترچه را به
(اردبیل) کمترین تعداد گل در چترچه را 18615اکسشن

هـاي مـورد   چتر اکسشنداشت. میانگین تعداد چترچه در
عدد بود.34/15بررسی 
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کبراي صفات مورفولوژیطرفهکیتجزیه واریانسمیانگین مربعات حاصل از - 3جدول
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ارتف درجه آزادي منابع تغییرات

188/48 * 855/117 * 439/48 ** 237/48 ** **973/54 058/49 ** 978/50 ** 140/49 ns 086/0 ns 338/0 * 796/818 * 2 رارکت

881/19 * 576/36 ns 551/0 ** 832/19 ** **830/37 **652/2 820/2 ** 489/105 ** 970/1 ** **652/0 567/445 * 15 سشنکا

798/9 087/22 124/0 117/3 403/9 658/0 781/0 837/17 233/0 077/0 376/205 30 خطا
94/17 62/23 22/8 24/12 15/14 84/9 91/24 48/30 70/6 79/5 65/16 )CV(%ضریب تغییرات
95/18 53/21 81/5 34/15 35/23 85/9 28/5 06/14 22/7 74/4 87/93 میانگین

:دارمعنیدرصد1و درصد5اختلاف در سطح:**،* ns داراختلاف غیرمعنی-



2217، شماره25اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

درصد5ن در سطح کروش دانبهمورد مطالعههاي سشنکمقایسه میانگین صفات در ا-4جدول 
ارتفاع بوته تعداد ساقه اصلی تعداد ساقه فرعی تعداد چتر در بوته طول برگ دهندهطول ساقه گل اکسشن

03/98 abc 83/4 bcd 50/8 b 15/16 bcd 15/4 abcd 61/8 abcdefg 13662
11/85 abcd 33/4 de 17/7 cd 63/10 cdef 68/5 a 21/9 abc 14584
78/107 a 33/4 de 66/6 de 65/9 def 15/3 bcde 87/8 abcdef 14650
11/103 ab 17/5 bc 83/6 cd 00/9 def 86/2 cde 98/8 abcde 14726
58/89 abcd 66/4 cde 83/6 cd 83/7 ef 78/4 ab 14/8 bcdefgh 15513
20/92 abcd 16/4 e 83/5 e 50/5 f 49/2 de 90/6 h 18615
19/80 abcd 33/4 de 00/7 cd 80/14 bcde 83/2 cde 47/7 efgh 18618
98/99 ab 17/5 bc 50/6 de 32/15 bcde 09/4 abcd 30/7 gh 18869
74/70 cd 17/5 bc 67/7 c 50/22 ab 28/4 abc 96/6 h 18870
33/71 cd 50/4 de 16/7 cd 83/17 bc 94/3 bcd 56/9 ab 22084
41/88 abcd 50/4 de 00/7 cd 13/15 bcde 35/3 bcde 39/7 fgh 24482
77/84 abcd 66/4 cde 83/6 cd 00/11 cdef 73/1 e 97/7 cdefgh 25197
58/75 bcd 50/4 de 16/7 cd 42/26 a 56/3 bcd 08/9 abcd 26860
26/85 abcd 33/5 b 00/7 cd 15/7 ef 53/2 de 83/9 a 26866
83/79 abcd 16/5 bc 66/7 bc 65/11 cdef 73/3 bcd 63/7 defgh 29667
21/65 d 83/5 a 33/9 a 17/21 ab 63/3 bcd 02/8 bcdefgh 30406

درصد احتمال5دار در سطح اعداد داراي حروف مشترك بیانگر اختلاف غیرمعنی



...هایی از رازیانهی اکسشنبررسی تنوع ژنتیک218

- 4ادامه جدول 
تعداد گل در چترچه تعداد چترچه در چتر وزن هزاردانه تعداد دانه در چترچه بوتهوزن خشک  اکسشن

86/26 ab 50/18 a 35/4 abc 50/23 ab 36/19 abc 13662
03/25 abcd 00/16 ab 70/3 cde 83/23 ab 11/19 abc 14584
05/22 abcde 83/13 bcd 00/5 a 50/25 a 29/21 a 14650
52/20 cde 44/13 bcd 20/4 bc 83/16 abc 31/20 ab 14726
00/26 abc 61/16 ab 40/4 ab 95/21 abc 66/18 abcd 15513
47/14 f 43/9 e 55/4 ab 22/17 abc 12/20 ab 18615
33/19 def 90/13 bcd 25/4 bc 27/18 abc 04/17 abcd 18618
44/21 bcde 83/16 ab 10/4 bcd 53/20 abc 49/18 abcd 18869
50/27 a 81/16 ab 45/4 ab 73/20 abc 07/15 bcd 18870
72/20 cde 78/15 abc 95/4 a 65/20 abc 15/18 abcd 22084
39/18 ef 33/12 de 35/4 abc 50/23 ab 78/12 d 24482
73/17 ef 39/9 e 25/4 bc 61/14 bc 51/14 bcd 25197
08/19 def 92/14 bcd 55/3 de 30/19 abc 91/13 cd 26860
80/22 abcd 54/12 cde 45/3 e 58/15 bc 46/16 abcd 26866
67/23 abcd 77/14 bcd 40/4 ab 16/22 abc 17/19 abc 29667
22/21 bcde 78/15 abc 50/4 ab 16/14 c 78/14 bcd 30406

درصد احتمال5دار در سطح اعداد داراي حروف مشترك بیانگر اختلاف غیرمعنی



2219، شماره25اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

(مازندران)، بیشترین تعداد چترچه را در 13662اکسشن 
(اردبیل) و 18615هايخود اختصاص داد و اکسشنبهچتر

(بانک ژن)، کمترین تعداد چترچه را در چتر داشتند. 25197
گرم 81/5هاي مورد بررسی میانگین وزن هزار دانه اکسشن

(سیستان و 22084(لرستان) و 14650هاي بود که اکسشن
aبلوچستان)، بیشترین وزن هزاردانه را داشتند و در گروه 

(هرمزگان) با کمترین 26866قرار گرفتند. همچنین اکسشن 
قرار گرفت. میانگین تعداد eمیزان وزن هزاردانه در گروه

عدد بود. 53/21هاي مورد بررسی دانه در چترچه اکسشن
(لرستان)، بیشترین تعداد دانه در چترچه را 14650اکسشن 

(بانک ژن)، کمترین 30406خود اختصاص داد و اکسشن به
تعداد دانه را در چترچه داشت. میانگین وزن خشک بوته 

گرم بود که اکسشن95/18هاي مورد بررسی اکسشن
(لرستان)، بیشترین وزن خشک بوته را داشت و در 14650

(هرمزگان)، با 24482ت. همچنین اکسشن قرار گرفaگروه 
.قرارگرفتdکمترین وزن خشک هر بوته در گروه

همبستگی فنوتیپی 
براي کمورفولوژیمنظور بررسی ارتباط بین صفاتبه

هاي مطلوب با توجه به صفات سشنکانتخاب بهترین ا
نتایج در وفنوتیپی براي صفات محاسبه شده یهمبستگ
ارتفاع گیاه با تعداد صفتبینارائه شده است.5جدول 

دار نیعممنفی وهمبستگیگیاه ساقه فرعی و تعداد چتر در
همبستگیدرصد و با صفت وزن خشک بوته، 5در سطح 

درصد وجود داشت. تعداد ساقه 5در سطح دار نیعممثبت و
و مثبت دار نیعهمبستگی ماصلی و تعداد ساقه فرعی داراي 

درصد بودند. همچنین میان تعداد ساقه فرعی با 5در سطح 
صفت تعداد چتر در بوته و تعداد چترچه در چتر نیز 

. شددرصد مشاهده 5و مثبت در سطح دار نیعهمبستگی م
و تعداد گل در چترچهدانه در بین صفت طول برگ با تعداد 

درصد 1و مثبتی در سطح دار نیعهمبستگی مدر چترچه 
تعداد گل در چترچه با صفت تعداد صفتداشت. وجود 

در یمثبتودارهمبستگی معنیچترچه در چتر نیز داراي 
.درصد بود1سطح 

همبستگی صفات مورفولوژیکی مورد مطالعه-5جدول

HP
(ارتفاع 

بوته)

NMS
(تعداد 
ساقه 
اصلی)

NLS
(تعداد 
ساقه 
فرعی)

NUPP
(تعداد 
چتردر 
بوته)

LL
(طول 
برگ)

FSL
طول (

-ساقه گل

دهنده)

NFU
تعداد گل (

در 
چترچه)

NMU
(تعداد 

چترچه در 
چتر)

TWS
(وزن 

هزاردانه)

NSU
تعداد(

دانه در 
چترچه)

NMS 263/0-
NLS

*500/0- *618/0
NUPP

*600/0- 228/0 *551/0
LL 129/0- 010/0 292/0 244/0

FSL 056/0 001/0- 092/0 065/0- 102/0
NFU 039/0- 346/0 473/0 135/0 **703/0 190/0
NMU 123/0 306/0 *547/0 475/0 **811/0 148/0 **799/0
TWS 078/0 149/0- 047/0 048/0- 053/0- 293/0- 052/0- 023/0
NSU 0,352 433/0- 077/0- 002/0- *619/0 027/0 464/0 473/0 258/0

DWPP
*622/0 202/0- 291/0- *594/0- 175/0 173/0 185/0 144/0 318/0 339/0

دارمعنیدرصد1و درصد5اختلاف در سطح:**،*



...هایی از رازیانهبررسی تنوع ژنتیکی اکسشن220

ژنتیکیواریانس اجزاء 
) 6آمده (جدولدستبهی کهاي ژنتیبا توجه به پارامتر

بیشترین مقدار ضریب تنوع ،شناختیبراي صفات ریخت
براي صفت تعداد چتر در بوته و کمترین مقدار 39ژنتیکی 

براي صفت وزن هزار دانه بود. بالاترین 81/8آن برابر 

براي صفت تعداد چتر 50/49مقدار ضریب تنوع فنوتیپی 
براي تعداد ساقه اصلی 82/10در بوته و کمترین آن 

پذیري عمومی با بزرگترین مقدار وراثتمحاسبه شد.
ي با پذیردرصد براي ساقه اصلی و کمترین وراثت34/71
در چترچه محاسبه شد.دانه درصد براي تعداد 94/17

ي رازیانههاسشنکو قابلیت توارث صفات براي اتنوعضریب،واریانسنتایج برآورد اجزاء-6جدول 

)%(یري عمومیپذوراثت ضریب تنوع برآورد اجزاء واریانس فنوتیپیصفات یکژنتی محیطی یکژنتی فنوتیپی
04/28% 62/19 39/10 37/205 06/80 44/285 ارتفاع بوته
34/71% 82/10 14/9 07/0 19/0 26/0 تعداد ساقه اصلی
30/71% 52/12 57/10 23/0 57/0 81/0 تعداد ساقه فرعی
09/62% 50/49 00/39 83/17 21/29 05/47 تعداد چتر در بوته
53/46% 07/34 24/23 78/0 67/0 46/1 طول برگ
91/49% 90/13 82/9 65/0 65/0 31/1 دهندهطول ساقه گل
19/50% 04/20 20/14 40/9 47/9 87/18 چترچهتعداد گل در 
12/64% 43/20 36/16 11/3 57/5 68/8 چترتعداد چترچه در
44/53% 06/12 81/8 12/0 14/0 26/0 وزن هزاردانه
94/17% 08/26 04/11 08/22 82/4 91/26 در چترچهدانه تعداد 
54/25% 97/20 50/10 79/9 36/3 15/13 وزن خشک بوته

هاي اصلیمؤلفهتجزیه به 
تعیــین میــزان ســهم صــفات مورفولوژیــک در بــراي

در . شـد هـاي اصـلی انجـام    واریانس کل تجزیه به مولفه
- مؤلفـه ازحاصـل ویژهمقادیر،ي اصلیهامؤلفهبهتجزیه

درصد 40/81بود و در مجموع کبیشتر از ی4تا1هاي
مؤلفه.)7جدول(ندکردها را توجیه ل متغیرکاز واریانس 

تعداد ساقه فرعی، تعداد چتـر در بوتـه،  اول روي صفات 
چترچه و تعداد چترچه در چتـر درگل تعدادبرگ،طول 
در دانه ، تعداد بوتهت ارتفاع اصفدوم مؤلفهدر .بودمؤثر 

سـوم  مؤلفـه . در اثـر داشـتند  و وزن خشک بوتهچترچه
و در مؤثرند وزن هزار دانه ودهندهصفات طول ساقه گل

. دیاگرام داشتتأثیر چهارم صفت تعداد ساقه اصلی مؤلفه

) 1اول و دوم (شکل مؤلفهها با توجه به پراکنشی اکسشن
6و )مرکـزي (4)، لرسـتان (3هـاي  نشان داد که اکسشن

وزن هزار دانه، ارتفاع مؤلفه، بر اساس این دو )1اردبیل(
هـا  و وزن خشک بوته بیشتري نسبت بـه دیگـر اکسشـن   

هرمزگان(13، )2تهران(9هاي همچنین اکسشنند، شتدا
تعدادسـاقه  مؤلفهبر اساس این دو ) 2بانک ژن(16و ) 2

شـتري  بوتـه بی درچتـر اصلی، تعدادساقه فرعی و تعـداد 
، )یزد(5، )کرمانشاه(2، )مازندران(1هاي داشتند. اکسشن

) قـزوین (15و )سیستان و بلوچسـتان (10، )1تهران(8
گـل در دهنده، تعـداد برگ، طول ساقه گلبیشترین طول
چترچـه  دررا دانه چتر و تعدادچترچه درچترچه، تعداد

.داشتند



2221، شماره25اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

در صفات مورفولوژیکها مؤلفهماتریس ضرایب -7جدول 
4مؤلفه 3مؤلفه 2مؤلفه 1مؤلفه صفات
146/0 177/0 -0/403 238/0- ارتفاع بوته

0/534 325/0 254/0 253/0 ساقه اصلیتعداد
286/0 029/0 197/0 0/413 ساقه فرعیتعداد
235/0- 296/0- 276/0 0/337 بوتهدرچترتعداد
220/0- 065/0- 287/0- 0/393 طول برگ
271/0- 0/585 096/0- 074/0 دهندهطول ساقه گل

110/0 170/0 241/0- 0/417 چترچهگل درتعداد
024/0 004/0- 200/0- 0/475 چترچترچه درتعداد
504/0 -0/541 160/0- 038/0- وزن هزاردانه
242/0- 284/0- -0/466 155/0 چترچهدردانه تعداد

332/0 161/0 -0/476 099/0- بوتهوزن خشک
17/1 40/1 83/2 55/3 مقادیر ویژه
60/10 80/12 50/25 30/32 درصد واریانس
40/81 80/70 10/58 30/32 درصد واریانس تجمعی

.باشندمیدارمعنیاستشدهشیدهکخطآنهازیرهکضرایبی

در صفات مورفولوژیکو دوماول مؤلفهها بر اساس دیاگرام پراکنشی اکسشن-1شکل 

ايتجزیه خوشه
سشنکآمده براي صفات در ادستبهبا استفاده از میانگین 

،شدانجام ايخوشهتجزیه Wardروش بههاي مورد مطالعه
نشان داده شد.2در شکل بندي دندروگرام حاصل از این گروه

چهاربهمطالعهموردهايسشنکا،شودمیملاحظههکهمچنان
، )2تهران(9شمارههايسشنکااولگروهدند.شتقسیمگروه
بانک ژن(16و ) 2هرمزگان(13، )بلوچستانسیستان و (10
و) 1بانک ژن(12، )1اردبیل(6هاي سشنکادومگروه،)2



...هایی از رازیانهبررسی تنوع ژنتیکی اکسشن222

، )کرمانشاه(2هايسشنکاسوم شاملگروه،)3هرمزگان (14
و بود) قزوین(15و ) 1هرمزگان(11، )2اردبیل(7، )یزد(5

)، لرستان(3،)مازندران(1گروه چهارم عبارتند از:هاياکسشن
.)1تهران(8و )مرکزي(4

Wardهاي مورد مطالعه با استفاده از روش سشنکبراي افولوژیکرصفات موايخوشهدندروگرام تجزیه -2ل کش

SCoTمولکولیبررسی چند شکلی نشانگر-ب

10هاي مورد مطالعه با استفاده از ژنتیکی اکسشنتنوع 
در مجموع SCoTهاي آغازگر.شدبررسی SCoTآغازگر 

باند یک 4،باند تولید کنند که از این تعداد55توانستند 
شکل مشاهده شد و سایر باندها چند شکل بودند. میانگین 

هااکسشنتولید شده توسط هر آغازگر براييتعداد باند
در مجموع SCoTهمچنین آغازگرهاي .بود43/3برابر 
ر کردند که میانگین تعداد مکان یمکان را تکث533تعداد 

بود. آغازگرهاي 53/35آغازگر برابر 15ر شده براي یتکث
SC5 وSC29باند بیشترین تعداد و 9و 10ترتیب با به

باند کمترین تعداد 2با SC44و SC10 ،SC26آغازگرهاي 
47) بیشترین باند (لرستان(3. اکسشن باند را نشان دادند

باند) را 22) کمترین باند (1بانک ژن(12باند) و اکسشن 
الگوي 3لکهاي مورد بررسی داشتند. شدر بین اکسشن

SC5اکسشن مورد بررسی با استفاده از آغازگر16باندي 

دهد. را نشان می

SCoT5هاي مورد بررسی براي آغازگر تروفورزي اکسشنکتصویر ژل ال-3ل کش

12345678910111213141516L



2223، شماره25اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

تفکیک در آغازگرهاي مورد بررسیقدرتو شاخصثرؤت چندگانه مبنس، شاخص نشانگريدرصد چند شکلی، تعداد کل باند، محتواي اطلاعات چند شکلی،-8جدول

د آغازگرک توالی آغازگر هاي تعداد مکان
تکثیر شده

هاي چند نتعداد مکا
شکل

درصد چند 
شکلی PIC MI EMR RP

SC36 5'-GCAACAATGGCTACCAC-3' 5 3 60% 24/0 43/0 80/1 4
SC35 5'-CATGGCTACCACCGGCC-3' 3 3 100% 30/0 90/0 3 25/4
SC44 5'-CAATGGCTACCATTAGCC-3' 2 2 100% 42/0 85/0 2 75/2
SC63 5'-ACCATGGCTACCACGGG-3' 9 9 100% 42/0 85/3 9 62/10
SC26 5'-CACCATGGCTACCACCAT-3' 2 2 100% 42/0 84/0 2 75/2
SC20 5'-ACCATGGCTACCACCGC-3' 7 7 100% 41/0 93/2 7 50/6
SC15 5'-CCATGGCTACCACCGGC-3' 8 8 100% 44/0 57/3 8 25/8
SC11 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-3' 7 6 71/85% 39/0 01/2 14/5 87/5
SC5 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-3' 10 9 90% 26/0 11/2 10/8 87/11

SC10 5'-CAACAATGGCTACCAGC-3' 2 2 100% 36/0 73/0 2 75/1
میانگین 5/5 1/5 57/93 6/36 82/1 80/4 86/5

)RP(تفکیکقدرتو شاخص)EMRثر (ؤنسبت چندگانه م، )MI(شاخص نشانگري)، PICمحتواي اطلاعات چند شکلی (
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بر اساس ضریب جاکارداستفاده شدهSCoTها براي پرایمرهاي ماتریس تشابه اکسشن-9جدول 

ران
زند

ما

شاه
رمان

ک

تان
لرس

زي
مرک یزد یل 
ردب

ا
1 یل 

ردب
ا

2 ران 
ته

1 ران 
ته

2 تان
سیس

گان
رمز

ه

ژن 
ک 

بان
1 ان 

مزگ
هر

2 ان 
مزگ

هر
3 وین

قز

ژن 
ک 

بان
2

مازندران 1
کرمانشاه 0/73 1
لرستان 0/85 0/8 1
مرکزي 0/77 0/68 0/83 1

یزد 0/87 0/74 0/89 0/79 1
1اردبیل  0/7 0/56 0/68 0/68 0/75 1
2اردبیل  0/69 0/55 0/73 0/63 0/77 0/88 1
1تهران  0/79 0/68 0/82 0/78 0/81 0/74 0/73 1
2تهران 0/74 0/85 0/77 0/67 0/78 0/52 0/58 0/69 1

سیستان 0/69 0/62 0/73 0/64 0/66 0/68 0/67 0/64 0/64 1
هرمزگان 0/69 0/79 0/75 0/72 0/68 0/56 0/62 0/69 0/78 0/59 1
1بانک ژن 0/59 0/63 0/61 0/58 0/58 0/67 0/73 0/55 0/62 0/65 0/6 1
2هرمزگان 0/71 0/58 0/79 0/81 0/75 0/6 0/59 0/77 0/63 0/66 0/58 0/5 1

3هرمزگان  0/67 0/77 0/73 0/7 0/68 0/51 0/57 0/61 0/79 0/57 0/69 0/65 0/66 1
قزوین 0/47 0/42 0/52 0/47 0/46 0/43 0/54 0/45 0/48 0/55 0/48 0/45 0/64 0/54 1
2بانک ژن 0/69 0/74 0/78 0/76 0/76 0/55 0/63 0/75 0/75 0/55 0/72 0/65 0/69 0/73 0/51 1
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هاي استفاده شده در دست آمده براي آغازگرنتایج به
ارائه شده است. میانگین درصد چند شکل در بین 8جدول 
درصد بود که کمترین 57/93هاي مورد بررسی برابر اکسشن

%) داشت. میانگین SC36)60درصد چند شکلی را آغازگر 
هاي مورد ) در آغازگرPICمحتواي اطلاعات چند شکلی (

بود که بیشترین میزان محتواي اطلاعات 36/0بررسی برابر 
، SC15 ،SC44) مربوط به آغازگرهاي PICچند شکلی (

SC63 ،SC28 وSC26 بود که این آغازگرها بهتر از سایر
ها بر اساس شاخص محتواي اطلاعات چند شکلی آغازگر

)PICرا مشخص کنند. ها ) توانستند فاصله ژنتیکی اکسشن
با کمترین میزان محتواي SC5و SC36آغازگرهاي 

) توانایی خوبی در جداسازي PICاطلاعات چند شکلی (
) RP(تفکیکها نداشتند. میانگین شاخص قدرتاکسشن
SC63و SC5 ،SC15بود که آغازگرهاي 86/5برابر 

کمترین SC26وSC44 ،SC10بیشترین میزان و آغازگر 
و )MI(شاخص نشانگريشتند. همچنین میانگین میزان را دا

80/4و 82/1ترتیب برابر به)EMR(ثر ؤنسبت چندگانه م
نسبت و )MI(شاخص نشانگريبود. بیشترین میزان 

و SC5 ،SC63را آغازگرهاي )EMR(ثر ؤچندگانه م
SC15 و کمترین میزان را آغازگرهاي ،SC44 ،SC10

داشتند. SC26و

ماتریس تشابه  
هاي مورد بررسی با استفاده از تشابه ژنتیکی اکسشن
متغیر بود (جدول 88/0تا 42/0ضریب تشابه جاکارد از 

-بود که نشان67/0ها برابر )، میانگین تشابه بین اکسشن9

هاي رازیانه براکسشندهنده وجود تنوع قابل قبول در بین 
را باشد. بیشترین تشابه هاي مورد بررسی میاساس آغازگر

)، و کمترین تشابه را اکسشن یزد(5(لرستان) با 3اکسشن
) داشت. کرمانشاه(2) با قزوین(15

هاي ملکولیدادهاي  تجزیه خوشه
روش بهايخوشهاي حاصل از تجزیه نمودار خوشه

UPGMAها بر اساس ضریب تشابه جاکارد براي اکسشن
3در مطالعهي مورد هاارائه شده است. اکسشن4در شکل 

1هاي گروه قرار گرفتند. گروه اول شامل اکسشن
) و1تهران(8)، یزد(5،)مرکزي(4)، لرستان(3،)مازندران(

2هاي در گروه دوم اکسشن.) بود2هرمزگان(13
هرمزگان (14)، 1هرمزگان(11)،  2تهران(9، )کرمانشاه(
مل گروه سوم شا.قرار گرفتند) 2بانک ژن(16) و 3

سیستان و (10)، 2اردبیل(7،)1اردبیل(6هاي اکسشن
) بود. قزوین(15) و 1بانک ژن(12)، بلوچستان

هاي مورد مطالعهبراي اکسشنSCoTهاي نشانگر دادهدندروگرام حاصل از -4شکل 
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)PCoتجزیه به مختصات اصلی (
هاي مورد بررسی هاي حاصل از آغازگراساس دادهبر 

ه نتایج ک، ها انجام شدتجزیه به مختصات اصلی براي اکسشن
و 27/17ترتیب و دوم بهمختصات اول محور نشان داد 

درصد از واریانس موجود را توضیح دادند و در 43/15

درصد از واریانس با این دو محور بیان 70/32مجموع 
مختصات اول و دوم دیاگرام پراکنشی گردید. بر اساس

این دیاگرام با نتایج تجزیه . )5لکد (ششها رسم اکسشن
ها به سه گروه تقسیم اي مطابقت داشت و اکسشنخوشه
شدند. 

بر اساس محور مختصات اصلی اول و دومSCoTها براي نشانگر باي پلات اکسشن-5شکل 

ارتباط میان نشانگرها
ی نشانگر کهاي تشابه ژنتیضریب همبستگی بین ماتریس

هاي رازیانهاکسشنمورفولوژیکیو صفات SCoTمولکولی 
,Mantelبا استفاده از آزمون مانتل ( ) محاسبه شد. 1976

هاي تشابه بسیار نتایج نشان داد که همبستگی بین ماتریس
دار نبود م بود و از نظر آماري نیز این همبستگی معنیک
)ns16/0R2= .(

بحث
زراعی نشان داد از لحاظ هاي آزمایشنتایج حاصل از 
گیري شده با شدت و ضعف متفاوت در تمامی صفات اندازه
. این اختلاف در شتها اختلاف وجود دامیان تمامی اکسشن

ه این ک؛دار بودها از لحاظ آماري معنیمیان بعضی توده
شت.مطلب با نتایج مقایسه میانگین انجام شده مطابقت دا

ند. بنابراین تنوع گرفتهاي مختلفی قرار ها در گروهاکسشن

ها توان در بین اکسشنها وجود دارد و میکافی بین نمونه
در و انتخاب کرد. براي صفات اقدام به گزینش

50رفولوژي وتنوع م)2011و همکاران (Bahmaniمطالعه
صفت مختلف در دو سال 26گیري رازیانه با اندازهاکسشن

و نشان دادند که اثر سال در گرفتمتوالی مورد بررسی قرار 
هاي رازیانه از نظر اکسشندار است و بین معنیاکسشن

داري وجود معنیصفات بررسی شده در هر سال اختلاف
تنوع ژنتیکی ) Meena)2013و Sharma. همچنینشتدا

صفت مورفولوژیکی بررسی 8گونه رازیانه را بر اساس 12
داري در بین کلیه صفات وجود تنوع معنیکه و نشان دادند 

ها را واریتهايخوشهو در نهایت با استفاده از تجزیه شت دا
نشانصفاتمیانگینمقایسه. ندکردبندي گروه تقسیم5در 
دلیل ارتفاع، وزن هزار ه(لرستان) ب14650ه اکسشن کداد

ها، سایر اکسشنبهدانه و تعداد دانه در چترچه بیشتر نسبت
هاي باشد. همچنین اکسشنتر میاز نظر تولیدي مناسب
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مترین ک(سیستان و بلوچستان) 22084و (تهران)18870
در صورت ایجاد ارقام پاکوتاه رونرا داشتند. از ایارتفاع 

در .کرداستفاده هاتلاقیدر عنوان یک والد بهتوان از آنهامی
صفاتیکژنتی) تنوع2011و همکاران (Safaeiبررسی

بوته،از نظر صفات ارتفاعرازیانه هاي برتر اکسشنزراعی، 
درگلتعدادآذین، تعداد چترك،تعدادگلفرعی،شاخهتعداد
و وزن هزاردانه با استفاده از مقایسه میانگین معرفی كچتر
ه در شرایط آبی ک. همبستگی فنوتیپی صفات نشان داد شد

بین صفت ارتفاع گیاه با وزن خشک بوته، تعداد ساقه اصلی 
تعداد ساقه فرعی با تعداد چتر در بوته با تعداد ساقه فرعی، 

وجود داريو تعداد چترچه در چتر همبستگی مثبت و معنی
در چترچه و دانهو براي صفت طول برگ با تعداد شتدا

تعداد گل در چترچه، تعداد گل در چترچه با صفت تعداد 
با شدت دار و مثبتی چترچه در چتر نیز همبستگی معنی

-می. این موضوع نشانگر این است که شتوجود دابیشتري

صورت غیر مستقیم از طریق این صفات نسبت به هتوان ب
و همکارن Safaeiدر گزارشی از.کردش اقدام گزین

صفاتباداريمعنیومثبتهمبستگیگیاهردکعمل) 2014(
مشاهده درصد اسانسوكچترتعدادامل،کرسیدگیتاروز
- اکسشندر مرتبط با آن ءبا مقایسه عملکرد دانه و اجزا.شد

ها از نظر کلیه صفات اکسشنکه هاي رازیانه نشان داده شد
جز صفت تعداد شاخه فرعی، تفاوت بهمورد مطالعه

داري داشتند. نتایج ضرایب همبستگی صفات نشان داد معنی
که وزن هزار دانه، تعداد روز تا رسیدگی کامل و تعداد 

دانه داري با عملکردچترك در گیاه همبستگی مثبت و معنی
) 2008ن (او همکارZhahidهمچنین.در مترمربع داشتند

هاي رازیانه و میزان روغن اکسشنریختیالعه صفاتدر مط
که نشان دادند آوري شده از مناطق مختلف پاکستانجمع

هاي رازیانه از نظر تمام صفات مورد بررسی تفاوت اکسشن
ند و بین صفات میزان روغن، تعداد چتر درشتداداري معنی
.شتداگیاه، وزن گیاه و وزن چتر همبستگی مثبت وجود هر 

هاي چند ساختار چند متغیره، تجزیهکباتوجه به اینکه در ی
ها تفسیر آسانتر ساختار موجود در میان دادهبهمتغیره قادر

ها، بر اساس چهار مؤلفه اصلی مؤلفهبهباشند، در تجزیهمی

و از شدها توجیه ل متغیرکدرصد از واریانس 40/81
درصد تغییرات 10/58اصلی اول تنها مؤلفهآنجایی که دو 

بندي براساس این گروه،کردها را توجیه میاکسشنکل بین 
بندي از اصلی کارایی زیادي نخواهد داشت و گروهمؤلفهدو 

و Safaeiدر مطالعه.انجام شدايخوشهطریق روش تجزیه 
هايژنوتیپیکژنتیتنوعدر بررسی)2011ن (اهمکار

هاي اصلی گزارش مؤلفهرازیانه، با استفاده از تجزیه به 
85اصلیهايمؤلفهبهتجزیهدراولمؤلفهند که چهارکرد

تعدادصفات.ردندکتوجیهرامتغیرهاواریانسلکازدرصد
دانه،1000وزندانه،ردکعملعقیم،گلتعدادفرعی،شاخه

رسیدگیتاروزگلدهی،درصد100درصد و50تاروز
دررانقشترینگلدهی عمدهدرصد 50درارتفاعواملک

100درارتفاعصفاتدوم،مؤلفهدر.داشتنداولمؤلفهتبیین
اهمیتسترکخادرصدواسانسدرصدگلدهی،درصد

تعدادوكچترتعدادصفاتسوممؤلفهدرند.داشتبیشتري
آذینگلتعدادصفتچهارممؤلفهدروكچتردرگل

با توجه به .داشتندهامؤلفهاینتبییندررااهمیتبیشترین
بندي حاصل از و گروهايخوشهآمده از تجزیه دستبهنتایج 

تنوعبررسیمنظوربهگروه قرار گرفتند.4ها در آن اکسشن
ژنوتیپ12ايخوشهتجزیهبراساسرازیانه،هايژنوتیپ

ند و گزارش شد گرفتمختلف قراردستهسهدربررسیمورد
درصدبذر،ردکعملدرویژهبهچشمگیرياختلافکه 

وجود هاگروهبیندرگیاهارتفاعورسیدگیزماناسانس،
بر اساس ) 2011ن (او همکارMaghsoudiهمچنین.شتدا

دسته 4در راتوده رازیانه بررسی شده15اي، خوشهتجزیه
ویژه در عملکرد بذر، بهرا داريو اختلاف معنیدادندقرار 

.ندکردها گزارش در بین خوشهزمان رسیدگی و ارتفاع گیاه 
بر روي هاي آماري انجام شدهدر نهایت با توجه به ارزیابی

سشن کا،نکبر اساس آزمون دانوکصفات مورفولوژی
هاي دیگر بود و با در نظر سشنکبرتر از ا(لرستان)14650

رمانشاه کدر شرایط آب هوایی استان پژوهشه کگرفتن این
توان این صفات مهم اقتصادي می، بر اساسشدانجام 

. از طرف دیگر کردپیشنهاد اکسشن را براي کشت در منطقه
ی کعنوان مواد ژنتیبهراسشنکتوانند این امین امحقق
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ند.کنهاي اصلاح نبات استفاده مناسب در برنامه
شدهمانطور که مشاهده SCoTهاي با استفاده از آغازگر

هاي رازیانه وجود اي در بین اکسشنتنوع قابل ملاحظه
در SCoTداشت و چند شکلی مطلوبی بر اساس نشانگر 

و Shabanianدر بررسیها مشاهده شد.بین اکسشن
منظور تنوع فنوتیپی و ژنوتیپی به) که2015همکاران (

هاي در حال کاهش هاي بلوط ایرانی در جنگلجمعیت
،شدانجام SCoTآغازگر 10زاگرس شمالی با استفاده از 

% چند 95نوار مشاهده شده 113که از مجموعه شدگزارش 
این آغازگرها تنوع ژنتیکی نیزدر سطح گونهو شکل بودند 

بالایی را آشکار کردند. بر اساس تجزیه واریانس مولکولی 
شی از تنوع ژنتیکی درصد از تنوع ژنتیکی کل، نا23فقط 

) در PICمحتواي اطلاعات چند شکلی (ها بود. بین جمعیت
هرچه این عدد بود.نشانگرهاي غالب از صفر تا نیم متغیر 

بزرگتر باشد بیانگر فراوانی بیشتر چند شکلی براي آن 
شاخصبهترین.استهاي تحت بررسی جایگاه در اکسشن

) RPتفکیک (قدرتشاخصمناسب،آغازگرانتخاببراي
آللتعدادهموبانددارايافرادتعدادازهمزیراباشد،می

-آمده پیشنهاد میدستبهبا توجه به نتایج دارد.یريپذثیرأت

SC26و SC15 ،SC44 ،SC63 ،SC28از آغازگرهاي شود

)، قدرتPICه شاخص محتواي اطلاعات چند شکلی (ک
لی بالایی را نشان دادند، ک) و درصد چندشRPتفکیک (

هاي پلاسم دیگر اکسشنوتحلیل مجموعه ژرمتجزیهبراي 
و Zahidدر مطالعه.شودرازیانه در تحقیقات بعدي استفاده 

منظور بررسی تنوع ژنتیکی در گیاه به) که2009همکاران (
نتیجه گرفتند ،شدانجام RAPDرازیانه با استفاده از مارکر

مورفیسم پرایمر داراي پلی24رد استفاده پرایمر مو30که از 
باند واضح تشخیص 145مجموعدرد. در این مطالعهبودن

مورف بودند.درصد) آنها پلی48باند (70داده شد که 
با انجام تحقیقی بر ) 2011و همکاران (Hasaniهمچنین

شده از مناطق مختلف آورينمونه بذر رازیانه جمع30روي
منظور ارزیابی تنوع ژنتیکیبهایران و چندین کشور اروپایی

با استفاده از نشانگر مولکولی این گونهپلاسمژرمبخشی از
AFLPنوار مشاهده شده، 1127از مجموع کهنتیجه گرفتند

با E11-M20نوار چند شکلی نشان داده و آغازگر 250
با E46-M35وETG-M20ي باند و آغازگرها20تعداد 

ترتیب بیشترین و کمترین تعداد نوار باند به8تعداد 
خود اختصاص دادند. میانگین تشابه بین بهچندشکلی را

دهنده وجود تنوع قابل بود که نشان66/0ها برابر اکسشن
هاي مورد اساس آغازگرهاي رازیانه براکسشنقبول در بین 

هایی که از اکسشنشودپیشنهاد میبنابراین د. بوبررسی 
حداکثر فاصله ژنتیکی بر اساس نشانگرهاي مورد استفاده 

هاي داشتند در جهت استفاده از حداکثر هتروزیس در برنامه
و همکاران Hasaniدر تحقیقاصلاحی استفاده شود.

) بر روي رازیانه با استفاده از نشانگر مولکولی 2011(
AFLP شباهت ژنتیکی مشاهده شده میزانکهشدگزارش

درصد بود. 60براساس اطلاعات این نشانگر برابر 
بیشترین شباهت ژنتیکی مشاهده شده بین دو که طوريبه

هاي درصد و در نمونه97ژنوتیپ از کشور مجارستان برابر 
از شهرهاي کرج و کاشان برابر اکسشندو بهایرانی مربوط

3ها در اي اکسشنشهبر اساس تجزیه خودرصد بود.89
گروه قرار گرفتند که نتایج حاصل از تجزیه به مختصات 

ها به اي مطابقت داشت و اکسشناصلی با نتایج تجزیه خوشه
سه گروه تقسیم شدند. همچنین نتایج نشان داد که تنوع 

در مطالعه.شتژنتیکی با تنوع جغرافیایی تطبیق ندا
Bahmani) رازیانهاکسشن25) بر روي 2012و همکاران

تنوعمنظور بررسیبهکهایرانسراسرشده ازيآورجمع
شدانجام RAPDنشانگر 10آنها با استفاده از ژنتیکی

چند شکل تولید DNAقطعه 1043ند که تعداد کردگزارش 
وکلیبروساريهاياکسشنبین ژنتیکیفاصلهشد. کمترین

اردبیل مشاهده شد. وهمدانيهااکسشنبیشترین آن بین
آغازگرهاياطلاعاتاساسبرهااکسشناینبنديگروه

RAPD روش باوUPGMA 10ها به اکسشنانجام شد و
هاي ایرانرازیانهکهدادنشانبررسیگروه تقسیم شدند. این

خوبیبهRAPDنشانگروهستندبالاییژنتیکیتنوعداراي
تشابهاتوجغرافیاییتوزیعبر اساسرارازیانههاياکسشن
نتایج آزمون مانتل نشان داد که .دکرتفکیکهمازاقلیمی

،شتگی وجود نداتمیان دو نشانگر مورد استفاده همبس



2229، شماره25اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد دو فصلنامه تحقیقات ژنتیک و

بین وجود رابطهعدمیاوجودزمینهدرمتناقضیهايگزارش
Schautمانند بررسی ،نتایج حاصل از نشانگرها وجود دارد

داري را در بین ی غیر معنیکه همبستگ) 1997و همکاران (
همچنین وصفات زراعی و مولکولی جو گزارش کردند

Hamza) ارتباط بالایی را بین نشانگر )2004و همکاران
ند.کردشناسی در جو گزارش ریختمولکولی و

سپاسگزاري
مالی دانشگاه پیام نور انجام شدهاین پژوهش با حمایت

و قدردانی مربوطه تشکراست که از این بابت از مسولان
متعلق به ضمن کلیه حقوق مادي و معنوي آندر.شودمی
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Abstract
Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) is one of the well-known medicinal and aromatic plants.

To determine variability between 16 Iranian fennel accessions based on a molecular marker and
morphological traits an experiment was carried out based on a completely randomized design
with three replications at Payame Noor University of Kermanshah, Iran, during 2014. Eleven
morphological traits were recorded. Genotypes were evaluated based on 10 SCoT primer
markers as well. Analysis of variance showed significant differences among the genotypes for
the studied characters. Mean comparison according to DMRT was carried out and significant
differences were revealed for all of the studied traits (p≤0.05). Cluster analyses classified the
accessions into four groups. Principle components analysis revealed that 81.4 percent of
variance explained by four PCAs. The strongest heritability (%71.37) belonged to main stem.
SCot primers showed 55 visible bands. SC5 and SC29 primers had the most number of bands
with 10 and 9 bands respectively. Means of polymorphic information content (PIC=0.36),
marker index (MI= 1.82), effective multiplex ratio (EMR= 4.8) and resolving power (RP= 5.86)
indices were calculated for all primers. Total genetic similarity based on the primers was 0.66
percent. Cluster analysis classified the accessions into 3 groups.The clustering results was
confirmed by principal coordinate analysis.

Key words: Fueniculum vulgare, genetic variability, molecular marker, SCoT.


