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Abstract 
Background and Objectives: Genetic and environmental factors continuously shape the genetic 

structure of plant populations, generating valuable diversity that can be exploited in plant breeding 

programs. Accurate assessment of genetic diversity is essential for the efficient selection of 

parental genotypes and the development of improved varieties. Although morphological traits 

have traditionally been used to evaluate genetic variation, their application has become 

increasingly limited because they are strongly influenced by environmental conditions and 

developmental stages. Consequently, molecular markers are now widely employed alongside 

morphological traits to provide a more reliable assessment of genetic diversity. Rosa damascena 

Mill. is one of the most economically important aromatic and medicinal plants, extensively 

utilized in the food, pharmaceutical, perfumery, and cosmetic industries. Therefore, the 

development of cultivars adapted to diverse climatic conditions is of considerable importance. 

The present study was conducted to investigate the genetic diversity of selected R. damascena 

genotypes using Start Codon Targeted (SCoT) molecular markers and to compare the molecular 

classification with grouping based on agronomic performance under rain-fed conditions. 

Materials and Methods: The genetic diversity of 12 R. damascena genotypes was evaluated 

using SCoT molecular markers. The plant materials consisted of seven elite genotypes previously 

selected based on plant height, flower yield, and flower essential oil content under rain-fed 

conditions, together with five additional genotypes collected from East and West Azerbaijan 

provinces of Iran. Young leaf samples were collected, and genomic DNA was extracted using a 

modified CTAB protocol. Polymerase chain reaction (PCR) amplification was performed using 

29 SCoT primers, and the amplified DNA fragments were separated by electrophoresis on 5% 

polyacrylamide gels. Banding patterns were scored as presence (1) or absence (0). Polymorphic 

information content (PIC), effective multiplex ratio (EMR), and marker index (MI) were 

calculated using Microsoft Excel. Genetic diversity parameters, including the number of effective 

alleles (Ne), Shannon’s information index (I), expected heterozygosity (He), and unbiased 

expected heterozygosity (uHe), together with principal coordinate analysis (PCoA), were 

estimated using GenAlEx software. Jaccard’s similarity coefficients and cluster analysis were 

calculated using NTSYS software. In addition, hierarchical clustering based on agronomic traits 
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measured under rain-fed conditions was performed and compared with the clustering obtained 

from molecular marker data. 

Results: Among the 29 SCoT primers evaluated, 13 generated clear and reproducible 

amplification products. A total of 88 polymorphic alleles were detected across the 12 R. 

damascena genotypes. Primer SCoT12 produced the highest number of polymorphic alleles (17), 

whereas primers SCoT46 and SCoT61 each generated only two polymorphic alleles. On average, 

6.76 polymorphic alleles were detected per informative primer. Cluster analysis based on 

Jaccard’s similarity coefficient and the UPGMA algorithm grouped the 12 genotypes into four 

major clusters at a similarity coefficient of 0.71. Cluster I included genotypes G40, G28, G8, G35, 

G29, and G6; Cluster II contained genotype G21; Cluster III comprised genotypes GA1 and GA2; 

and Cluster IV consisted of genotypes GA3, GA4, and GA5. Principal coordinate analysis 

supported the clustering pattern obtained from the similarity matrix. Based on agronomic traits, 

including plant height, flower yield, and flower essential oil content, the seven elite rain-fed 

genotypes were classified into three major groups. Cluster I contained genotypes G6, G8, and 

G35; Cluster II included genotypes G21, G28, and G29; whereas Cluster III consisted solely of 

genotype G40. 

Conclusion: The results demonstrated substantial genetic divergence between the genotypes 

maintained at the Research Institute of Forests and Rangelands and those collected from East and 

West Azerbaijan provinces, suggesting that these materials do not share a recent common genetic 

origin. Comparison of the clustering patterns derived from SCoT molecular markers and 

agronomic traits revealed a moderate level of agreement between the two approaches. These 

findings indicate that combining molecular markers with phenotypic evaluation provides a more 

comprehensive assessment of genetic diversity and can facilitate the identification of suitable 

parental genotypes for future Rosa damascena breeding programs under rain-fed conditions. 
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 چکیده
شود و استفاده از تنوع های مختلف یک گونه گیاهی میمحیطی باعث تغییر در ساختار ژنتیکی ژنوتیپعوامل مختلف ژنتیکی و  :مقدمه

استفاده از صفات مورفولوژیکی برای بررسی تنوع ژنتیکی، به دلیل بوجود آمده در راستای اهداف اصلاحی، بسیار حائز اهمیت است. 
از نشانگرهای  در كنار نشانگرهای مورفولوژیکی نامحققامروزه  دلیلمین معایب نشانگرهای مورفولوژیکی، كمرنگ شده است و به ه

زینتی محمدی یکی از مهمترین گیاهان گل كنند.می استفاده گیاهی گونه یک مختلف هایمولکولی برای بررسی تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ
 هایسازگار به اقلیم محمدی دیمگل شود و تولید ارقامیآرایشی استفاده م و باشد كه در صنایع غذایی، دارویی، عطرسازیمی داروییو 

 كشتمحمدی برتر گل هایژنوتیپ قرابت ژنتیکیبا هدف بررسی  طرحاین  دارد. ارزشمند گیاه این تولید در سزاییبه اهمیت مختلف،
 شد.طراحی دیم  شرایط در یبراساس صفات عملکردو  SCoT با استفاده از نشانگرهای مولکولی شده

 اه،یبراساس صفات ارتفاع گتر كه پیش یمحمدگل پیژنوت 7) محمدیگل ژنوتیپ 12تنوع ژنتیکی  در این تحقیق: هامواد و روش
 شرقی و غربیآذربایجانهای از استان كه و پنج ژنوتیپبودند  انتخاب شده میددر شرایط تعداد گل در هکتار و درصد اسانس گل 

جدا  یادرم هایپیژنوتاز ی برگ هاینمونهورد مطالعه قرار گرفتند. م SCoT لکولیوهای منشانگرده از آوری شده بودند( با استفاجمع
برای تولید  SCoT نشانگر 29ای پلیمراز با استفاده از واكنش زنجیره و انجام شدتغییر یافته  CTABبا روش  DNA استخراجشدند و 
 بندی باندهای حاصلپس از رتبه. شدنددرصد تفکیک  5ر روی ژل پلی آكریلامید باندهای تکثیر شده ب .گردیدانجام  DNA  باندهای

 ثرؤم چندگانگی نسبت و( MI) نشانگر شاخص نشانگرها،( PIC)چندشکلی  اطلاعات های محتوایشاخص به صورت صفر و یک،
(EMR )افزار با نرمExcel .ثرؤمآلل شامل تعداد  یهای ژنتیکدر این مطالعه، شاخص محاسبه گردید (Neشاخص شانون ،) (I شاخص ،)

انجام  GenAlexافزاربا استفاده از نرمو تجزیه به مختصات اصلی ( uHe) ( و شاخص هتروزیگوسیتی تصحیح شدهHe) هترویگوزیسیتی
 یبندوشهخ ،علاوه بر این .انجام گردید NTSYSافزار های منتخب با نرمبندی ژنوتیپمحاسبه ضریب تشابه ژاكارد و خوشه شد.
 .مقایسه شد یملکول ینشانگرها یبندخوشه با و نتایج آن انجام شد نیز در شرایط دیم یراساس صفات عملکردب یهاپیژنوت

انجام نشانگر تکثیر قطعه  13، در SCoTنشانگر  29، از PCRبراساس نتایج به دست آمده از الکتروفورز عمودی محصولات  :نتایج
 آغازگركه طوریمحمدی دیم شناسایی گردید، بهژنوتیپ منتخب گل 12آلل چند شکل در  SCoT  ،88انگرنش 13برای  ،. در مجموعشد

SCoT12  گرهای آغازآلل چند شکل، بیشترین و  17باSCoT46  وSCoT61  با دو آلل چند شکل كمترین تعداد آلل چند شکل را به
شناسایی گردید. پس از تشکیل ماتریس تشابه بین  SCoT آغازگرهر  آلل چند شکل برای 76/6طور میانگین خود اختصاص دادند. به

مختلف براساس  هایبندی ژنوتیپخوشه .انجام شد GenALEx افزاروتحلیل داده مولکولی با استفاده از نرم تجزیه های منتخب،ژنوتیپ
كه طوریچهار كلاد اصلی قرار گرفتند. به، در 71/0ژنوتیپ منتخب با در نظر گرفتن ضریب تشابه  12، نشان داد كه UPGMAروش 

در  اًنهایتو  GA2و  GA1دو ژنوتیپ  III، در كلاد G21، ژنوتیپ II، در كلاد G6و  G40 ،G28 ،G8 ،G35 ،G29، ژنوتیپ Iدر كلاد 
اس صفات ارتفاع براس دیم محمدیهای كلکسیون گلژنوتیپ ایدر تجزیه خوشهاند. قرار گرفته GA3, GA4, GA5سه ژنوتیپ  IVكلاد 
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های ژنوتیپ 2، در كلادG6 ،G8 ،G35، سه ژنوتیپ 1ل شد. در كلاد کیدرصد اسانس گل، سه خوشه اصلی تش گیاه، تعداد گل در هکتار و
G21 ،G28  وG29 ژنوتیپ 3لادو در ك ،G40 .قرار گرفتند  

تحقیقات جنگلها سسه ؤمكلکسیون  محمدی دیمهای گلیپژنتیکی بالایی در بین ژنوت نوعتآمده، با عنایت به نتایج بدست :گیرینتیجه
، این با وجود .باشندمینیکسانی  أمنشها دارای دهنده این است كه ژنوتیپوجود دارد كه نشانهای آذربایجان و مراتع كشور و ژنوتیپ

 ینشان داد كه الگو جینتادیم  ژنوتیپ 7 یصفات زراعای تجزیه خوشهو  ملکولی یبراساس نشانگرها یاخوشه هیتجز سهیمقادر 
 .ندداشت یهمخوانتا حدی  کردیدو رو نیدر ا هاپیژنوت یبندگروه

 
 GenALEx ،SCoT، نشانگرهای مولکولیدیم،  گل محمدی، تنوع ژنتیکی :های کلیدیواژه

 

 مقدمه

مهمترین یکی از  )Mill Rosa damascena(.محمدی گل
ر صنایع غذایی، دارویی، بوده كه د دارهای معطر و اسانسگونه

ایران،  درعطرسازی و آرایشی و بهداشتی كاربرد داشته و 
شود تركیه، بلغارستان، هندوستان، ایتالیا و اسپانیا كشت می

(2022 ,et al.Beheshti  .) گل ارزشمندترین بخش قابل جام
های صورتآن به های وردهافرباشد كه مصرف این گیاه می

مورد استفاده قرار  گل خشکاسانس و  مختلف از قبیل گلاب،
ها، از گل یو كلروفرم یآب ،یاتانول یهاعصارهگیرد و می

نیز كاربرد تحقیقاتی دارند  یمحمدگل یهاها و ساقهگلبرگ
(2003Kurkcuoglu and Baser, عصاره گل .) محمدی

 نیانیو آنتوس دهایها، فلاونوئترپن دها،یزکویگل حاوی
انجام  یمحمدگل یرو یمتعدددارویی  قاتیتحق باشد.می

مورد  یمركز یعصب ستمیآن بر س راتیثأتو شده است 
 یدارا یمحمدگل یفنل باتیتركارزیابی قرار گرفته است. 

-ضد ،یالتهابضد ،یسرطانضد ،یدانیاكسیخواص آنت

محمدی گل أمنش مورددر  .هستند یافسردگو ضد ییزاجهش
علمی  اگرچه نام. نظر وجود داردشناسان اختلافبین گیاه در

 Damask roseآن  انگلیسیو نام  (Rosa damascenaگونه )
 بیشتر اما ،كشور سوریه دارد اشاره به شهر دمشق در

شناسان گیاه برخی از .دانندآن را سوریه نمی أمنششناسان گیاه
ای عده دانند وایتالیا می جنوب اروپا و مدی رامحمنشاء گل

اند طور مستقیم به ایران اشاره نمودهاین مورد به در آنها از
(2022 ,et al.Venkatesha .) 

تولید و  ،محمدینژاد گلیکی از اهداف اساسی اصلاح
عملکرد  .باشدمیمعرفی ارقام با عملکرد گل و اسانس بالا 

و ی یداروهای یا دانه از مهمترین صفات گونه میوه و گل،
ارزیابی این  سویی، آید. ازیا زراعی بشمار می باغی و معطر،

باشد. خصوصیت مستلزم صرف زمان و شرایط خاص می
 در ی دارند ویخصوصیاتی كه با آن همبستگی بالا بنابراین،

وان معیار گزینش عنگستره زمانی بیشتری قابل انجام است، به
با توجه اما  باشند.بررسی تنوع ژنتیکی دارای اهمیت می برای

به متنوع بودن شرایط اكولوژیکی مناطق مورد كشت 
عملکرد مسئله  عوامل محیطی برتأثیر كشور و  محمدی درگل

ها نیز سازگاری و ثبات عملکرد یا پایداری عملکرد ژنوتیپ
اهمیت دارد؛ زیرا از دیدگاه  هاندازه خود عملکرد ژنوتیپبه ا

اصلاح نباتات ژنوتیپ موفق، ژنوتیپی با عملکرد بالا است كه 
برتری عملکرد آن در شرایط محیطی مختلف قابل اعتماد یعنی 

 پایدار باشد.
از نشانگرهای مولکولی با موفقیت در دهه گذشته  یط

محمدی مطالعات تنوع ژنتیکی و شناسایی ارقام مختلف گل
 Baydarو  (2000و همکاران ) Agaogluشده است.  استفاده

با مطالعه بر روی ارقام موجود در تركیه  (2004و همکاران )
 SSRو  RAPD ،AFLP با استفاده از نشانگرهای مولکولی

 به این نتیجه رسیدند كه بین ارقام مختلف تنوع ژنتیکی كافی
وجود ندارد و این ارقام در واقع از یک یا چند ژنوتیپ اولیه 

با مطالعه بر روی ارقام محققان  اند.مشترک حاصل شده
محمدی نشان دادند كه تنوع ژنتیکی بین ارقام گلمحمدی، گل

موجود در بلغارستان وجود ندارد و در این مطالعه از 
كرده  برای بررسی تنوع ژنتیکی استفاده SSRنشانگرهای 

وتحلیل ارقام موجود مزبور همچنین از تجزیهمحققان بودند. 
در ایران، تركیه و هند به این نتیجه رسیدند كه این ارقام همان 
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 et al.Rusanov ,باشند )ارقام موجود در بلغارستان می

2009 .) 
عنوان محمدی بهبا توجه به اهمیت روزافزون گل

های ین گونه معطر و ارزش بالای اقتصادی فرآوردهمهمتر
ارزشمند باغی و زراعی های ظرفیتو سو مختلف آن از یک

این گونه ازجمله كم توقع بودن، توان رشد در طیفی از شرایط 
مختلف محیطی، سهولت كاشت و دائمی بودن، فاصله كوتاه 

سوی زمانی تا رسیدن به تولید و داشتن تولید اقتصادی از 
در تازگی بهیگر و قابلیت حفاظت آب و خاک، این گونه د

های تحقیقاتی كشاورزی و منابع طبیعی كشور ردیف اولویت
های مستعد كشت دیم قرار گرفته است. با توجه به وجود زمین

محمدی دیم برای كشت در این محمدی، ثبت ارقام گلگل
 مناطق حائز اهمیت است. این پروژه با هدف بررسی قرابت

استفاده از محمدی با ژنوتیپ منتخب گل 12ژنتیکی بین 
انجام  مید طیدر شرا یصفات عملکردو  SCoTنشانگرهای 

  .شد
 

 هامواد و روش
 نمونه گیاهی
 شامل هفت محمدیژنوتیپ گل 12تحقیق از  در این

های با منشاء استان دیم شرایط منتخب كشت شده در ژنوتیپ
 ومركزی  ،كرمانشاه، هرمزگانایلام، چهارمحال و بختیاری، 

 كشور مراتع و جنگلها تحقیقات مؤسسه كلکسیون ازاصفهان 
شرقی و آذربایجان استان های از گل محمدی ژنوتیپ پنجو 

 (. 1)جدول  استفاده شدغربی 

 

 هاآن آوریجمع محل و جانیمنطقه آذربااز  پیپنج ژنوتو  محمدی دیمژنوتیپ منتخب گل هفتفهرست  -1جدول 

grown under rainfed conditions and five genotypes  Rosa damascenaList of seven selected genotypes of  Table 1.
from Azerbaijan region and their collection areas 

Genotype Origin (provinces of Iran) 
G6 Ilam 
G8 Chaharmahal and Bakhtiari 

  
G21 Kermanshah 
G28 Markezi 
G29 Hormozgan 
G35 Isfahan 
G40 Isfahan  
GA1 East Azerbaijan 
GA2 East Azerbaijan 
GA3 West Azerbaijan 
GA4 West Azerbaijan 
GA5 East Azerbaijan 

 
 

 SCoTارزیابی مولکولی با استفاده از نشانگرهای 
محمدی ژنوتیپ گل 12های برگی از گیاهان مادری نمونه

انجام و كمیت و  CTABبه روش  DNAدیم جدا و استخراج 
. انجام شداستخراجی با روش اسپکتروفتومتری  DNAكیفیت 

استخراجی، واكنش  DNAپس از اطمینان از خلوص 
میکرولیتر با استفاده از  10ا حجم نهایی ای پلیمراز بزنجیره

) et al.Vivodik ; 2010 ,et al.Luo,  2آغازگرهای جدول 

 و با شرایط زیر انجام شد.  2019(

سازی ه واسرشتهچرخهای حرارتی شامل یک چرخه
 40دقیقه،  5گراد به مدت سانتی درجه 94اولیه در دمای 

گراد به سانتی درجه 94سازی در دمای چرخه با واسرشته
 درجه 50-60مدت یک دقیقه، اتصال آغازگر در دمای 

به آغازگر به مدت یک دقیقه، بسط در  با توجهگراد سانتی
گراد به مدت یک دقیقه و نهایتاَ یک درجه سانتی 72دمای 

 5به مدت گراد درجه سانتی 72چرخه بسط نهایی در دمای 
، تفکیک قطعات تکثیری PCRدقیقه بود. پس از انجام واكنش 

 درصد انجام شد. 5آكریلامید با استفاده از ژل پلی
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  ی گل محمدیهاپیدر ژنوت مورد استفادهSCoT آغازگرهایو توالی مشخصات  -2جدول 

Table 2. Name and sequence of SCoT markers used in Rosa damascene genotypes  
Primer name Primer sequence 

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 

SCoT-4 CAACAATGGCTACCACCT 

SCoT 5 CAACAATGGCTACCACGA 

SCoT 7 CAACAATGGCTACCACGG 

SCoT-8 CAACAATGGCTACCACGT 

SCoT 9 CAACAATGGCTACCAGCA 

SCoT 10 CAACAATGGCTACCAGCC 

SCoT-11 AAGCAATGGCTACCACCA 

SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG 

SCoT-14 ACGACATGGCGACCACCG 

SCoT-15 ACGACATGGCGACCGCGA 

SCoT-21 CACCATGGCTACCACCAT 

SCoT 23 CACCATGGCTACCACCAG 

SCOT 24 CCATGGCTACCACCGCAG 

SCoT 26 ACCATGGCTACCACCGTC 

SCOT 28 CAACAATGGCTACCACCA 

SCoT 30 CCATGGCTACCACCGGCG 

SCOT 32 CAACAATGGCTACCACGC 

SCoT 35 CATGGCTACCACCGGCCC 

SCoT 41 CAATGGCTACCACTGACA 

SCoT 42 CAATGGCTACCATTAGCG 

SCoT 44 CAATGGCTACCATTAGCC 

SCoT 45 ACAATGGCTACCACTGAC 

SCOT 46 ACCATGGCTACCACCGC 

SCoT 54 ACAATGGCTACCACCAGC 

SCoT 60 ACAATGGCTACCACCACA 

SCoT 61 CAACAATGGCTACCACCG 

SCoT 62 ACCATGGCTACCACGGAG 

 

 SCoT یملکول ینشانگرهاوتحلیل تجزیه
، شاخص ( نشانگرهاPIC) محتوای اطلاعات چندشکلی

با استفاده از  (EMR)مؤثر ( و نسبت چندگانگی MIنشانگر )
برای هر آغازگر محاسبه شد. در این مطالعه  Excelافزار نرم

(، I(، شاخص شانون )Ne)مؤثر آلل  (، تعدادNaآلل ) تعداد
( و شاخص هتروزیگوسیتی Heیتی )شاخص هترویگوزیس

GenAlex افزار( با استفاده از نرمuHeتصحیح شده )

(2012Peakall and Smouse,  )های مختلف در ژنوتیپ
 تجزیه به مختصات اصلی محمدی محاسبه شدند.گل

(PCOAبه وسیله نرم ) افزارGenAlex  مورد بررسی قرار
 شودفاده میهایی استیافتن شاخصبرای تجزیه ز این گرفت. ا

های اصلی را دارا بوده تمام اطلاعات موجود در دادهتقریباً كه 
های اصلی باشد. ضرایب ها به مراتب كمتر از متغیرو تعداد آن

 تجزیه وهای مختلف ژنتیکی ژاكارد بین ژنوتیپ تشابه

YSNTS افزاربا استفاده از نرم UPGMAبه روش  ایخوشه

(2000Rohlf,  ) شدانجام . 
محمدی ژنوتیپ گلهفت ای تجزیه خوشه ،اینعلاوه بر 

دیم براساس صفات ارتفاع گیاه، تعداد گل در هکتار و درصد 
 Averageروش پیوند میانگین )اسانس گل با استفاده از 

Linkage ) افزار نرمدرSPSS  انجام شد 16نسخه. 
 

  نتایج
استخراجی، واكنش  DNAپس از اطمینان از كمیت 

. با توجه انجام گردید SCoTنشانگر  29ای پلیمراز با زنجیره
آغازگر به دلیل داشتن باندهای شفاف برای  13به غربال اولیه، 

. الکتروفورز شدژنوتیپ استفاده  12بررسی تنوع ژنتیک 
ای از هدرصد انجام شد. نمون 5آكریلامید عمودی با ژل پلی

 آورده شده است.  1عکس باندهای تکثیر شده در شکل 
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 SCoT 44 استفاده از آغازگرمحمدی با مختلف گلهای ژنوتیپ DNAهای حاصل از تکثیر آلل -1شکل 

Figure 1. Alleles resulting from DNA amplification of different R.damascena genotypes using SCoT44 

 

 SCoT ینشانگرهادر دشکلی محاسبه چن
آلل  88آلل مشاهده شد كه  100ها در مجموع برای نشانگر

ها به عنوان آلل چندشکل درصد آلل 88یا به عبارت دیگر 
ها برای آغازگر در این مطالعه . تعداد آللندتشخیص داده شد

 آلل كمترین و 2با  46SCoT متغیر بود كه آغازگر 17تا  2از 
12SCoT  های تولیدی بیشترین آلل را در بین آلل آلل 17با

  .(3توسط هریک از آغازگرها داشتند )جدول 
اطلاعات چندكلی  های غالب شاخصدر نشانگر

متغیر بوده و هرچه این عدد 5/0از صفر تا  PIC نشانگرها
باشد بیانگر فراوانی بیشتر چندشکلی برای آن  تربزرگ

انایی بالای آن در های مورد مطالعه و توجایگاه در ژنوتیپ
هاست. در این مطالعه بالاترین تعیین فاصله ژنتیکی ژنوتیپ

-45مربوط به  486/0با مقدار  PICمیزان شاخص 
46 SCoTمربوط به  163/0میزان با مقدار  نیترنییو پا
41 SCoT 46-45بود. بدین ترتیب SCoT  دارای بیشترین

همچنین ها بود. توانایی در تعیین فاصله ژنتیکی پایه
SCoT 12مربوط به  27/6با مقدار  MIبیشترین شاخص 

 بود.
 

 های ژنتیکیشاخص محاسبه

ها، تعداد آلل، داده زیو آنال GenAlexافزار با استفاده از نرم
های هتروزیگوسیتی ثر، شاخص شانون، شاخصؤتعداد آلل م

مورد انتظار و هتروزیگوسیتی تصحیح شده در نشانگرهای 
دهد كه (. نتایج نشان می4رسی گردید )جدول تکثیر شده بر

، 2SCoT ،12SCoT، به آغازگرهای 2بیشترین تعداد آلل با 
21SCoT  35وSCoT ثر با ؤتعلق دارد. بیشترین تعداد آلل م
و بیشترین شاخص شانون با مقدار  12SCoT، به 82/1

، بیشترین هتروزیگوسیتی و هتروزیگوسیتی تصحیح 619/0
تعلق  2SCoTبه آغازگر  446/0و  284/0شده با مقادیر 

 دارد. 
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و  ثرؤم ینسبت چندگانگ، نشانگرها یاطلاعات چندشکل یمحتوا، چندشکل یتعداد باندها، تعداد کل باندها اتصال، ینام نشانگرها، دما -3جدول 

 SCoT یهاگربا استفاده از آغازگل محمدی  یهاپیدر ژنوت نشانگر شاخص

Table 3: Name, annealing temperature (Ta), total number band (N), Number of polymorphic bands (PB), Polymorphic 

information content (PIC), Effective multiplex ratio(EMR) and Marker index(MI) in genotypes of R.damascena using 

SCoT markers 
Primer name Primer annealing  

Temperature (Ta) 

Polymorphic Information 

 Content Value (PIC) 

Total  

Band (N) 

Polymorphic  

Band (PB) 

Effective Multiplex  

Ratio (EMR) 

Marker  

Index (MI) 

SCoT2 55 0.218 7 7 7.0 1.52 

SCoT5 55 0.385 8 8 8.0 3.08 

SCoT12 53 0.369 17 17 17.0 6.27 

SCoT21 53 0.331 6 6 6.0 1.98 

SCoT28 54 0.282 10 9 8.1 2.84 

SCoT35 54 0.321 9 9 9.0 2.88 

SCoT41 54 0.163 8 4 2.0 0.32 

SCoT44 52 0.412 12 12 12.0 4.94 

SCoT45 52 0.486 3 3 3.0 1.45 

SCoT46 52 0.486 2 2 2.0 0.97 

SCoT54 51 0.243 6 3 1.5 0.36 

SCoT60 55 0.300 7 6 5.2 1.54 

SCoT61 55 0.194 5 2 0.8 0.15 
 

Total number of Bands (N) باندها كل تعداد   
Polymorphic Bands (PB)  چندشکل تعداد باندهای  

Polymorphic information content (PIC)  نشانگرهای اطلاعات چندشکل محتوای  

Effective multiplex ratio (EMR)   ثرؤم ینسبت چندگانگ  
Marker index (MI)  شاخص نشانگر 

 

شده در  حیتصح یتیگوسیمورد انتظار و هتروز یتیگوسیهتروز یها، شاخص شانون، شاخصثرؤمتعداد آلل نام نشانگرها، تعداد آلل،  -4جدول 

 SCoT یهاگربا استفاده از آغازگل محمدی  یهاپیژنوت

Table 4: Name, annealing temperature (Ta), total number band (N), Number of polymorphic bands (PB), Polymorphic 

information content (PIC), Effective multiplex ratio (EMR) and Marker index (MI) in genotypes of R.damascena using 

SCoT markers 
Primer  
name 

Alleles  
number (Na) 

Effective number 
 of alleles (Ne) 

Shannon’s information 
 index (I) 

Expected 
 heterozygosity (He) 

Unbiased expected 
 heterozygosity (uHe) 

SCoT2 2.00 1.75 0.61 0.42 0.44 
SCoT5 1.60 1.53 0.44 0.30 0.31 

SCoT12 2.00 1.82 0.61 0.43 0.45 
SCoT21 2.00 1.53 0.47 0.31 0.32 
SCoT28 1.90 1.55 0.49 0.32 0.34 
SCoT35 2.00 1.65 0.55 0.37 0.38 
SCoT41 1.50 1.33 0.28 0.19 0.20 
SCoT44 1.50 1.54 0.44 0.30 0.32 
SCoT45 1.00 1.42 0.32 0.22 0.23 
SCoT46 0.57 1.24 0.18 0.13 0.13 
SCoT54 1.50 1.37 0.30 0.21 0.22 
SCoT60 1.71 1.42 0.39 0.26 0.27 
SCoT61 1.40 1.22 0.21 0.14 0.15 

Alleles number (Na)  تعداد آلل 
Effective numberof alleles (Ne)  ثرؤمتعداد آلل  

Shannon’s information index (I) شاخص شانون 

Expected heterozygosity (He) مورد انتظار یتیگوسیهتروز یهاشاخص  

Unbiased expected heterozygosity (uHe) شده حیتصح یتیگوسیهتروزی هاشاخص  
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 محمدیهای مختلف گلیب تشابه بین ژنوتیپاضر
پس از امتیازدهی قطعات تکثیر شده، ماتریس ضرایب 

در و نتایج محاسبه گردید  NTSYSافزار تشابه ژاكارد با نرم
نشان داده شده است. همانگونه كه در شکل مشاهده  5 جدول

، 40Gبا  28Gبیشترین تشابه ژنتیکی بین ژنوتیپ  شودمی
35G  29باG ،6G  8باG و كمترین تشابه ژنتیکی نیز بین 
5GA 40های با ژنوتیپG  28وG  .مشاهده شده است 

 

 *محمدی دیمهای منتخب گلماتریس ضرایب تشابه ژاکارد بین ژنوتیپ -5 جدول

Table 5. Jaccard similarity coefficient matrix between selected genotypes of rainfed R.damascena 
Genotypes G40 G28 G8 G35 G29 G6 G21 GA1 GA2 GA3 GA4 GA5 

G40 1.00            
G28 1.00 1.00           
G8 0.89 0.89 1.00          

G35 0.90 0.90 0.99 1.00         
G29 0.90 0.90 0.99 1.00 1.00        
G6 0.89 0.89 1.00 0.99 0.99 1.00       

G21 0.61 0.61 0.69 0.70 0.70 0.69 1.00      
GA1 0.42 0.42 0.49 0.49 0.49 0.49 0.35 1.00     
GA2 0.41 0.41 0.48 0.48 0.48 0.48 0.34 0.97 1.00    
GA3 0.36 0.36 0.43 0.43 0.43 0.43 0.37 0.53 0.56 1.00   
GA4 0.37 0.37 0.44 0.44 0.44 0.44 0.38 0.55 0.53 0.97 1.00  
GA5 0.33 0.33 0.40 0.40 0.40 0.40 0.34 0.49 0.52 0.95 0.92 1.00 

 .The code and origin of the genotypes are given in Table 1* *: کد و منشاء ژنوتیپها در جدول 1 آمده است.

 

 تجزیه به مختصات اصلی 

های مختلف برای بررسی تنوع آللی در بین ژنوتیپ
افزار محمدی از تجزیه به مختصات اصلی با استفاده از نرمگل

GenAlex دهد نتایج حاصل نشان می .(2)شکل  استفاده شد
درصد و  10و  22، 61به ترتیب  اول، دوم و سوملفه ؤمكه 

 كنند.درصد از تغییرات را توجیه می 39در مجموع 

 

 
 اصلیهماهنگ  ختصاتاز تجزیه به ممحمدی حاصل های مختلف گلنمودار پراکنش ژنوتیپ -2شکل 

Figure 2. Scatter plot of different R.damascena genotypes resulting from Principal coordinate Analysis  

(The code and origin of the genotypes are given in Table 1.)  آمده است( 1ها در جدول )کد و منشاء ژنوتیپ 
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 ای براساس نشانگرهای مولکولیتجزیه خوشه
محمدی های مختلف گلبرای بررسی میزان شباهت بین ژنوتیپ

و  UPGMAها با استفاده از الگوریتم بندی كردن آنو دسته
های های حاصل از ماتریس تشابه ژاكارد، دندروگرام ژنوتیپداده

 13دهی شده از آلل نمره 100محمدی براساس مختلف گل
افزار محمدی با استفاده از نرمژنوتیپ گل 12برای  SCoTآغازگر 

NTSYS ( با در نظر گرفتن ضریب 3شکل رسم شد .)71/0 ،
، Iكه در كلاد طوریچهار كلاد اصلی تشکیل شده است. به

، ژنوتیپ II، در كلاد 6Gو  40G ،28G ،8G ،35G ،29Gژنوتیپ 
21G در كلاد ،III  1دو ژنوتیپGA  2وGA  در كلاد نهایتاً وIV 

 نتایج نشان داد كه اند.قرار گرفته 5GA, 3,GA3GAسه ژنوتیپ 
با منشاء كرمانشاه، به خوبی  21Gهای دیم، ژنوتیپ در ژنوتیپ

های مركزی و جنوبی كشور تفکیک های استاناز سایر ژنوتیپ
های آذربایجان نیز، بجز ژنوتیپ شد. همچنین در بین ژنوتیپ

5GA ،غربی و شرقی بخوبی از های آذربایجانهای استانژنوتیپ
 هم متمایز شدند.

 
  

 
 بیبراساس ضر SCoT چندشکل آغازگر 13با استفاده از  UPGMA به روشگل محمدی  پیژنوت 12ی اخوشه هیروگرام حاصل از تجزدند -3شکل 

 تشابه ژاکارد

Figure 3. Dendrogram of UPGMA cluster analysis of 12 R.damascena genotypes using 13 polymorphic SCoT 

markers based on Jaccard similarity coefficient. 
 .The code and origin of the genotypes are given in Table 1  کد و منشاء ژنوتیپها در جدول 1 آمده است.

 

 های دیم براساس صفات عملکردیای ژنوتیپتجزیه خوشه
محمدی براساس های كلکسیون گلژنوتیپای تجزیه خوشه

درصد اسانس گل،  وصفات ارتفاع گیاه، تعداد گل در هکتار 
، 6Gكلاد یک، سه ژنوتیپ ل شد. در یکسه خوشه اصلی تش

8G 35 وG21های ، در كلاد دو ژنوتیپG ،28G  29وG  و در
در این (. 4قرار گرفتند )شکل  40Gكلاد سه، ژنوتیپ 

خوبی از بقیه با منشاء اصفهان به 40Gبندی، ژنوتیپ خوشه

بندی انجام شده در ها تفکیک شد. با مقایسه دو خوشهژنوتیپ
 روش به ترتیب در ، كه40Gو  21G ژنوتیپ این تحقیق، بجز

 گرفتند، بقیه قرار متفاوتی خوشه در عملکردی و ملکولی
 در عملکردی و مولکولی روش دو هر در هاژنوتیپ
 همخوانی دهندهنشان كه كه گرفتند قرار یکسان هایخوشه
 باشد.می روش دو این در هاژنوتیپ بندیگروه الگوی
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 اه،یارتفاع گژنوتیپ منتخب دیم بر مبنای میانگین صفات  7روی  پیوند میانگینای به روش دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -4کلش

 محمدی تعداد گل در هکتار و درصد اسانس گل

Figure 4: Dendrogram obtained from cluster analysis (Average Linkage method) of seven selected genotypes of 

R.damascena grown in rainfed based on plant height, flower number and essential oil percentage 

 .The code and origin of the genotypes are given in Table 1  کد و منشاء ژنوتیپها در جدول 1 آمده است.

 

 بحث
شت شده در مناطق محمدی مهمترین گونه معطر كگل   

مختلف ایران بوده و دارای خصوصیات مهم خوراكی، دارویی 
ارزشمند های ظرفیتهمچنین این گونه و عطرسازی است. 

باغی و زراعی ازجمله كم توقع بودن، توان رشد در طیفی از 
فاصله  و شرایط مختلف محیطی، سهولت كاشت و دائمی بودن

 1380از سال  ،روارد. ازاینكوتاه زمانی تا رسیدن به تولید را د
مراتع كشور یک طرح جامع  ها وتحقیقات جنگلسسه ؤمدر 

پروژه تحقیقاتی ستادی،  40تحقیقاتی كاربردی با نزدیک به 
)Tabaei- ای و استانی برای گل محمدی آغاز شدمنطقه

)2004, et al.Aghdaei  . های بهتمام جن اًتقریباین طرح جامع
خصوصیات مورفولوژیکی، تحقیقات مولکولی و سیتوژنتیکی، 

، خصوصیات كمی و كیفی اسانس ییفیتوشیمیافنولوژیکی، 
. گرفت های زراعی و باغی و غیره مرتبط را دربرها، جنبهكلن

های ژنوتیپ به عنوان ژنوتیپ 7های آن، در یکی از پروژه
ردی در كه از لحاظ صفات عملکمحمدی دیم منتخب گل

با شرایط دیم ارزیابی شده بودند در این تحقیق استفاده شد. 
ثبت سسه ؤمثبت و معرفی رقم در های توجه به دستورالعمل

های مورفولوژیکی گواهی بذر و نهال كشور، علاوه بر تفاوت
های مولکولی ها، بایستی تفاوتموجود در بین ژنوتیپ

به عنوان ارقام  گردد تا بررسیها نیز آشکاری بین ژنوتیپ
برای پی بردن به تمایز  جدید ثبت گردند. بر همین اساس،

 SCoTمختلف  نشانگر 29 محمدی ازهای مختلف گلژنوتیپ
آلل چند شکل مورد  88آغازگر با  13و در نهایت  شداستفاده 

ارزیابی قرار گرفتند. نتایج نشان داد كه اختلافات مولکولی 
محمدی وجود منتخب گل ژنوتیپ 12قابل توجهی در بین 

 های منطقه آذربایجان است. ژنوتیپدارد كه اغلب مربوط به 
های مطالعات مختلفی بر روی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

و  Agaogluمختلف در تركیه و بلغارستان انجام شده است. 
با استفاده  (2004ان )و همکار Baydarو  (2000همکاران )

از نشانگرهای مولکولی مختلف به این نتیجه رسیدند كه تنوع 
محمدی تركیه وجود ندارد های گلژنتیکی كافی بین ژنوتیپ
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های كشت شده در مناطق مختلف تركیه از و در واقع ژنوتیپ
همچنین  اند.یک یا چند ژنوتیپ اولیه مشترک حاصل شده

فاده از نشانگرهای مولکولی تسابا ای در بلغارستان مطالعه
SSRمحمدی بلغارستان های گل، نشان داد كه در بین ژنوتیپ

  (. ,2005Rusanov)نیز تفاوت ژنتیکی مشهودی وجود ندارد 
Pirseyedi ( 2005و همکاران)  تنوع ژنتیکی بالایی در

آوری شده از مناطق مختلف جمعمحمدی گلپ ژنوتی 12 بین
گزارش  AFLPمختلف ایران را با استفاده از نشانگرهای 

ها كه كارایی مطلوب نشانگر مذكور در تمایز ژنوتیپ) كردند
طرح مطابقت دارد. علت این این با نتایج كه  (را نشان داد

 SCoTتواند به قدرت تمایز نشانگرهای مولکولی می موضوع
ها باشد. و وجود تفاوت ژنتیکی ذاتی در بین ژنوتیپ AFLPو 

Babaei ( 2007و همکاران)  40با بررسی تنوع ژنتیکی بین 
استان، گزارش  28محمدی موجود در ایران از ژنوتیپ گل

 9ژنوتیپ را در  40توانستند  SSRكردند كه نشانگرهای 
 27بزرگترین خوشه شامل بندی بکنند. خوشه متمایز گروه

ژنوتیپ بود كه ارقام تركیه و بلغارستان نیز در این خوشه قرار 
های موجود در تركیه و كه ژنوتیپ نتیجه گرفتندآنان گرفتند. 

اند. از ایران به این كشورها منتقل شده احتمالاً بلغارستان
داد كه نشانگرهای نشان  (2008و همکاران ) Kianiمطالعات 
RAPD  ژنوتیپ موجود در ایران را  41توانایی تمایز بین

گروه  10ارقام موجود در همخوانی با این مطالعه،  د. درشتندا
بندی گردید كه ارقام موجود در تركیه و مختلف طبقه

 وMohammadi . بودندبلغارستان نیز در بزرگترین گروه 
iBanae (2024)  با استفاده از نشانگرهایSSR نشان دادند ،

محمدی كه تنوع ژنتیکی مناسبی بین نه ژنوتیپ منتخب گل
كه كشور ایران به دلیل داشتن نتایج نشان داد  این .دوجود دار

تواند به های مختلف، میتنوع آب و هوایی و وجود ژنوتیپ
مدی پربازده محهای گلرگعنوان مخزن ژنی مهم در ایجاد دو

 عمل بکند.
شده و با استناد به نتایج های انجامدر راستای تحلیل

توان نتیجه گرفت كه تفاوت ژنتیکی میان آمده، میدستبه
تحقیقات سسه ؤممحمدی دیم كه توسط ژنوتیپ گلهفت 
آوری و مورد بررسی قرار ها و مراتع كشور جمعجنگل
طور بایجان بههای منتخب از آذراند با ژنوتیپگرفته
 دادتوجهی بالاست. این اختلاف ژنتیکی قابل توجه نشان قابل

مسیرهای تکاملی یا  لاًاحتماهای مورد مطالعه كه ژنوتیپ
اند. فراهم بودن چنین انشعابات ژنتیکی متفاوتی را طی كرده

های مهمی را درباره تاریخچه گیریتواند نتیجهتفکیکی می
در حوزه  اصلاحینتخاب طبیعی و فیلوژنتیک و فرایندهای ا

علاوه بر این، همبستگی  .ارائه دهد در ایران رامحمدی گل
بندی های حاصل از خوشهبندینسبی مناسبی میان گروه

به عبارت  ایجاد شد. محمدیگلژنتیکی و صفات عملکردی 
 SCoT های ژنتیکی كه با نشانگرهایدیگر، برخی از خوشه

ی قابل توجهی با صفات مشخص شدند، دارای همبستگ
ارتفاع گیاه، تعداد گل در هکتار و درصد عملکردی مانند 

 .بودند اسانس گل

 

 سپاسگزاری
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