
 

 
 

Copyright: © 2026 by the authors. This is an open access, peer-reviewed article published by Research Institute of Forests 

and Rangelands (http://ijrfpbgr.areeo.ac.ir//) and distributed under the terms of the Creative Commons Attribution License 
(http://creativecommons.org/licenses/by/4.0), which permits unrestricted use, distribution, and reproduction in any medium, 

provided the original author and source are credited. 

 

          Research Article 

 

 

10.22092/ijrfpbgr.2026.372999.1497     DOI:  Iranian Journal of Rangelands and Forests Plant Breeding and Genetic Research 

  Vol. 34, No. 1, Page 70- 87 (2026) 

 
Molecular and Cytogenetic Characterization of Superior Populations of the Medicinal Plants Ajowan 

(Carum copticum L.) and Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) 
 

3Corom-and Fereshteh Asadi 2Bohloul Abbaszadeh, *1Shirazi ahraZ 
 

1* Corresponding author, Assist.Prof., Research Institute of Forests and Rangelands (AREEO), Tehran, Iran.  

E-mail:z.shirazi@rifr-ac.ir   

2 Assoc. Prof., Research Institute of Forests and Rangelands (AREEO), Tehran, Iran 

3 Researcher, Research Institute of Forests and Rangelands (AREEO), Tehran, Iran 

 
Received: 2026/06/02  Revised: 2026/07/19  Accepted: 2026/08/19 

 

 

Abstract 

Background and Objective: Ajowan (Carum copticum L.) is one of the important annual spice 

and medicinal plants cultivated in various regions of the world, particularly in the Middle East, 

Iran, and India. Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) is also an important aromatic and medicinal 

plant and is among Iran’s export commodities. Fennel's seeds are the major essential oil-

producing organ. Both species belong to the family Apiaceae. In recent years, with the cultivation 

and domestication of indigenous medicinal plant populations in Iran, several superior genotypes 

with high yield and economic cultivation potential have been identified and are currently at the 

stage of registration and release. In the introduction of new cultivars, yield, phytochemical, 

molecular, and cytogenetic characteristics should be investigated and documented as components 

of cultivar identification. The simultaneous use of molecular markers and cytogenetic 

characteristics can facilitate the identification and discrimination of genotypes at different genetic 

levels and provide complementary information on genetic diversity and chromosomal structure. 

Given the economic and medicinal importance of these two species and the need for accurate 

identification of superior genotypes, simultaneous assessment of molecular diversity and 

cytogenetic characteristics can contribute to completing the identification profiles of these 

genotypes. Therefore, this study aimed to develop molecular profiles using SCoT markers, 

document the chromosome number, evaluate karyotype characteristics, and ploidy variation of 

superior ajwaan and fennel 

Materials and Methods: Three ajowan populations, including Sarbisheh (gene bank code 

37251), Shiraz (12313), and Khorasan (1085), and two fennel populations, including Ardabil 

(10589) and Isfahan (945), were investigated. For molecular diversity analysis, genomic DNA 

was extracted from young leaves and amplified using six Start Codon Targeted (SCoT) markers. 

PCR products were separated by electrophoresis on 2% agarose gels, and bands were scored as a 

binary matrix based on their presence or absence. Primer performance was evaluated using 

Polymorphic Information Content (PIC), Effective Multiplex Ratio (EMR), Resolving Power 

(RP), and Marker Index (MI). In addition, genetic diversity indices, including observed number 

of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), Shannon’s information index (I), expected  
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heterozygosity (He), and unbiased expected heterozygosity (uHe), were estimated, and genetic 

similarity among populations was determined based on Nei’s genetic similarity. For cytogenetic 

analysis, young roots were subjected to pretreatment, fixation, hydrolysis, and staining, and 

chromosome preparations were obtained using the squash method. Suitable metaphase plates 

were identified using a light microscope and photographed with a digital camera. Chromosome 

number, chromosome dimensions, and karyotypic symmetry indices were then measured and 

compared. 

Results: In the molecular analysis of fennel populations using six SCoT markers, a total of 60 

bands were detected, of which 56 (93.33%) were polymorphic. The highest values of PIC, EMR, 

RP, and MI were 0.422, 15, 10, and 6.33, respectively, obtained from SCoT11. Based on the 

genetic diversity indices Na, Ne, I, He, and uHe, the Isfahan population (945) of fennel exhibited 

higher genetic diversity than the Ardabil population (10589), and Nei’s genetic similarity between 

the two populations was 0.783. In ajowan, 50 bands were detected, of which 45 (90%) were 

polymorphic. The highest values of PIC, EMR, RP, and MI were 0.401, 16, 9.55, and 6.42, 

respectively, obtained from SCoT20. The highest and lowest genetic similarity were observed 

between the Sarbisheh and Shiraz populations (0.876) and between the Sarbisheh and Khorasan 

populations (0.757), respectively. Among the ajowan populations, Shiraz (12313) showed the 

highest genetic diversity, whereas Sarbisheh (37251) exhibited the lowest. Cytogenetic analysis 

revealed chromosome numbers of 2n=18 in ajowan and 2n=22 in fennel populations. In ajowan, 

chromosome length ranged from 2.29 to 2.34, the centromeric index ranged from 0.348 to 0.371, 

and the symmetry index ranged from 72.190 to 76.460. In fennel, chromosome length was 2.954 

and 3.009 in the Ardabil and Isfahan populations, respectively, while the centromeric index was 

0.391 and 0.350, and the symmetry index was 66.056 and 65.481, respectively. Despite these 

numerical differences, statistical analyses revealed no significant differences in chromosome 

traits or karyotypic symmetry indices among the populations of either species. 

Conclusion: The findings demonstrated that SCoT markers were highly effective in detecting 

polymorphism and genetic differentiation among the superior populations of ajowan and fennel. 

SCoT11 in fennel and SCoT20 in ajowan exhibited the highest discriminatory efficiency and may 

therefore be useful for the preliminary screening of genotypes. In contrast, the relative stability 

of karyotypic characteristics indicated that the observed molecular differences were not 

necessarily accompanied by major chromosomal changes. Therefore, the integration of molecular 

and cytogenetic data can provide a suitable basis for genetic fingerprinting, genotype 

identification, and the management and conservation of genetic resources in these medicinal 

plants. 
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 ن ایزن ییدارو اهانیبرتر گ یهاتیجمع و سیتوژنتیکی تهیه شناسنامه مولکولی

(Carum copticum L.) انهیراز و (Foeniculum vulgare Mill.) 
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 چکیده
 : سابقه و هدف

 انه،یخاورم ژهیواست که در مناطق مختلف جهان، به کسالهی ییو دارو یاهیادو اهانیگ نی( از مهمترCarum copticum L.) انیزن
بوده و  ییمعطر و دارو اهانیگ نیتراز مهم یکی زین Foeniculum vulgare Mill).( یبا نام علم انهیراز اهی. گشودیو هند، کشت م رانیا

 انیچتر رهیاست. هر دو گونه متعلق به ت اهیگ نیاسانس در ا دکنندهیاندام تول نیترمهم انهیرازدانه . رودیشمار مبه رانیا یادراتاز اقلام ص
(Apiaceaeهستند. در سال )و  ردبرتر با عملک پیژنوت یکشور، تعداد ییدارو اهانیگ یومب یهاتوده کردنیبا کشت و اهل ر،یاخ یها

 یهایژگیلازم است و د،یارقام جد یقرار دارند. در معرف یاند که در مرحله ثبت و معرفشده ییبالا شناسا یکشت اقتصاد تیقابل
. استفاده رندیگبقرار  یمستندساز و یاز شناسنامه رقم مورد بررس یعنوان بخشبه یکیتوژنتیو س یمولکول ،ییایمیتوشیف ،یعملکرد

 یکیرا در سطوح مختلف ژنت هاپیژنوت کیو تفک ییامکان شناسا تواندیم یکیتوژنتیس یهایژگیو و یمولکول یهمزمان از نشانگرها
دو  نیا ییداروو  یاقتصاد تیآنها ارائه دهد. با توجه به اهم یو ساختار کروموزوم یکیدرباره تنوع ژنت یفراهم کرده و اطلاعات مکمل

اطلاعات  لیکمبه ت تواندیم یکیتوژنتیس یهایژگیو و یزمان تنوع مولکولهم یبرتر، بررس یهاپیژنوت قیدق ییگونه و ضرورت شناسا
تعداد  یمستندسازو  SCoT یاستفاده از نشانگرها یشناسنامه مولکول هیتهپژوهش با هدف این کمک کند.  هاپیژنوت نیا یاشناسنامه

 .شداجرا  انهیو راز انیبرتر زن یهاتیدر جمع یدیو تنوع پلوئ یپیوتیکار یهایژگیو و هازومکرومو
  ها:و روش مواد

 ( و دو جمعیت رازیانه1085) خراسان( و 12313(، شیراز )37251شامل سربیشه )کد بانک ژن  در این پژوهش، سه جمعیت زنیان

جوان استخراج و با  یهااز برگ یژنوم DNA ،یتنوع مولکول یبررس ی. براندشد بررسی( 945) اصفهان و( 10589) شامل اردبیل
ژل آگارز دو درصد، براساس  یپس از الکتروفورز رو PCRشد. محصولات  ری( تکثSCoTکدکننده ) هیناح یتوال، استفاده از شش نشانگر

اطلاعات  یآغازگرها، محتوا ییکارا یابیر ارزمنظوشدند. به یازدهیک امتیصفر و  سیصورت ماترعدم حضور باندها به ایحضور 
تنوع  یهاشاخص ن،ی( محاسبه شد. همچنMI( و شاخص نشانگر )RP) کی(، قدرت تفکEMR(، نسبت چندگانه مؤثر )PIC) یچندشکل

 یتیگوسیو هتروز( Heمورد انتظار ) یتیگوسی(، هتروزI(، شاخص شانون )Ne(، تعداد آلل مؤثر )Naشده )شامل تعداد آلل مشاهده یکیژنت
 ،یکیتوژنتی. در مطالعات سها با استفاده از شاخص نی محاسبه شدتشابه ژنتیکی جمعیتو  گردیدمحاسبه ( uHe) تصحیح شدهمورد انتظار 

مناسب با  یبه روش اسکواش آماده شدند. صفحات متافاز ،یزیآمو رنگ زیدرولیه ت،یتثب مار،یتشیجوان پس از پ یهاشهیر
تقارن  یهاو شاخص یها، ابعاد کروموزومشدند. سپس تعداد کروموزوم یربرداریتصو تالیجید نیو با دورب ییشناسا یورن کروسکوپیم

 .ندگردید سهیو مقا یریگاندازه یپیوتیکار
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 : جینتا

 باند 56شد که  ییباند شناسا 60، در مجموع SCoTبا استفاده از شش نشانگر  انهیراز یهاتیجمع یتنوع مولکول یدر بررس
بود.  SCoT11مربوط به نشانگر  33/6و  10، 15، 422/0 بیترتبه MIو  PIC ،EMR، RP ریمقاد نیشتریچندشکل بودند. ب (33/93)

 لینسبت به اردب یشتریب یکیتنوع ژنت نه( در رازیا945جمعیت اصفهان )uHe  و  Na ،Ne ،I،Heی های تنوع ژنتیکبراساس شاخص
درصد(  90باند ) 45شد که  ییباند شناسا 50 ان،یدست آمد. در زنبه 783/0 تیدو جمع نیب ین یکی( داشت و تشابه ژنت10589)

 نیشتریب .ودب  SCoT20 مربوط به نشانگر 42/6و  55/9، 16، 401/0ترتیب به MI و  PIC ،EMR،RP بیشترین مقادیر .چندشکل بودند
 انی( مشاهده شد. در زن757/0) خراسانو  شهیسرببین ( و 876/0) رازیو ش شهیسرب یهاتیجمع نیب بیترتبه یکیتشابه ژنت نیو کمتر

 ،یکیتوژنتیس یتنوع را نشان داد. در بررس نی( کمتر37251) شهیسرب تیو جمع یکیتنوع ژنت نیشتری( ب12313) رازیش تیجمع زین
، شاخص 34/2تا  29/2 هال کروموزومطو ان،یکروموزوم داشتند. در زن 22n=2 انهیراز یهاتیو جمع 18n=2 انیزن یهاتیجمع

، 009/3 و  954/2ها طول کروموزوم انه،یدست آمد. در رازبه 460/76تا  190/72 زیو شاخص تقارن ن 371/0تا  348/0 یسانترومر
با بدست آمد.  اصفهانبه ترتیب در جمعیت اردبیل  و   481/65 و  056/66شاخص تقارن  و 350/0 و 391/0 سانترومری شاخص
هر دو  یهاتیجمع نیتقارن ب یهاو شاخص یدر صفات کروموزوم یداریتفاوت معن یآمار یهاآزمون ،یددع یهاتفاوت نیوجود ا

 گونه نشان ندادند.

 :یریگجهینت

نشان دادند. در  انهیو راز انیزن یهاتیجمع یکیژنت زیتنوع و تما ییدر شناسا یمناسب ییتوانا SCoT یدر مجموع، نشانگرها 
 نیشتریب رازیو ش شهیسرب یهاتیجمع ان،یبودند. در زن زیقابل تما گریکدیاز  783/0 یکیبا تشابه ژنت یمورد بررس تیدو جمع انه،یازر

و  شهیسرب تیجمع شتریب یکیژنت زیتما انگری( را داشتند که ب757/0تشابه ) نیکمتر خراسانو  شهیسربهای جمعیت( و 876/0تشابه )
مورد توجه قرار  ندهیآ یاصلاح یهامتفاوت در برنامه نیو والد زیمتما یکیعنوان منابع ژنتبه توانندیم هاتیعجم نیاست. ا خراسان

 انگریب ،یپیوتیدر صفات کار داریمشاهده شد و نبود تفاوت معن انهیدر راز  22n=2و  انیدر زن 18n=2 ،یکیتوژنتی. از نظر سرندیگب
 در هر گونه بود. هاتیجمع یساختار کروموزوم یثبات نسب

 

  SCoTنشانگر  ،یکیفاصله ژنت سیتوژنتیک، کاریوتیپ،تنوع ژنتیکی،  :یدیکل یهاواژه

 

 مقدمه

هستند.  یاهیگ و یکیاز منابع مهم ژنت ییدارو اهانیگ
و حفاظت  یاصلاح یهاها در برنامهآن یکیشناخت تنوع ژنت

از صفات تنوع با استفاده  نیدارد. ا تیاهم یتوارث ریاز ذخا
است. در  یقابل بررس یکیتوژنتیو س یمولکول ،یشناسختیر

روابط  یو بررس دیجد ارقام دیبرتر، تول یهاپیانتخاب ژنوت
). Mohammadi andکاربرد دارد  یکیلوژنتیو ف یشاوندیخو

), 2006Mohammadi; Prasanna, 2003 
از خانواده  (Miller Foeniculum vulgare.) انهیراز

Apiaceae ،یو معطر مهم با کاربردها ییدارو اهانیاز گ یکی 
طور عمده در به اهیگ نیو مدرن است. ا یگسترده در طب سنت

عنوان ادرارآور و کاهش نفخ و به ،یبهبود اختلالات گوارش

 یها. دانهردیگیرار ممورد استفاده ق ریترشح ش دهندهشیافزا
در  یاعطر و طعم مطلوب، کاربرد گسترده لیبه دل انهیراز
 باتیدارند. ترک یاهیگ یهاوردهافرو  ییغذا عیصنا

 یفراّر باتیو ترک یفنول باتیآن شامل ترک یاصل فعالستیز
آنتول، استراگول و فنچون است. مطالعات مانند ترانس

 یضدقارچ ،یکروبیضدم یهاتیفعال ،یوانیو ح یشگاهیآزما
 نیاز ا یاند که بخش مهمرا نشان داده انهیراز یدانیاکسیو آنت
 Rather) شودیآن نسبت داده م یفنول باتیبه ترک هاتیفعال

2016., et al)با مناطق خشک و  یسازگار لیدلبه ه. رازیان
 ،یکشت آب طیدر شرا ژهیوو عملکرد مناسب، به خشکمهین
 ن،یباشد. همچن یکشاورز یبرا یاقتصاد یانهیگز تواندیم

 ییبالا تیآن از ظرف ییدارو باتیدانه و استخراج ترک یفرآور
 نیترارزش افزوده برخوردار است. هند بزرگ جادیا یبرا
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در جهان است و  انهیو صادرکننده دانه راز دکنندهیتول
مهم آن  دکنندگانیاز تول زین نیو چ هیمصر، ترک یکشورها

هکتار  3232حدود  1403در سال  ران،ی. در اروندیشمار مبه
 8175از  شیو ب افتهیاختصاص  انهیبه کشت راز یاز اراض

 نهمدان، خوزستان، اصفها یهاشده است. استان دیتن دانه تول
هستند و شهرستان رزن  انهیراز دیو زنجان از مناطق مهم تول

محصول شناخته  نیا دیقطب تول عنواندر استان همدان به
کشت،  طیبه شرا با توجه زین انهی. عملکرد دانه رازشودیم

 در هکتار گزارش شده است لوگرمیک 2000تا  1000حدود 
(2026Makizadeh and Kamalioun, ). 

مختلف  یبا استفاده از نشانگرها انهیراز یکیژنت تنوع
و  RAPD ،ISSR یشده است. نشانگرها یبررس یمولکول
SCoT هاپیژنوت انیم یکیژنت یاند تنوع و چندشکلتوانسته 
) et alTaheri ,.2016; )را آشکار کنند  انهیراز یهاو توده

0172 .,et alFarshadfar استفاده از  تیمطالعات، قابل نی. ا
 یهاپیژنوت کیو تفک یابیارز یرا برا یمولکول یشانگرهان

  اند.نشان داده انهیراز
 ییدارو اهانیاز گ زین ( LCarum copticum.) انیزن

دارا بودن  لیدلبه انیزن یهادانهاست.  Apiaceaeخانواده 
 ییبالا ییاز ارزش دارو فعال،ستیز باتیاز ترک یاسانس غن

 مول،یاسانس آن شامل ت یاصل باتیبرخوردارند. ترک
است که در بروز  منیو پاراسا ننیترپ-کارواکرول، گاما

 نقش دارند اهیگ نیا یستیز یهاتیاز فعال یاریبس
 (et Dowlatshahi -Jalal; 2012., et alBairwa (

2023.,alازجمله  یمتعددخواص  ،ییطالعات دارو. م
ضددرد،  ،یضدقارچ ،یدانیاکسیآنت یهاتیفعال

 انیزن یضدفشارخون، ضداسپاسم، ضدسرفه، ضدکرم را برا
 باتیبه ترک هااثر نیاز ا یتوجهاند که بخش قابلگزارش کرده

). et alAmiripour ,.2018;  شودیاسانس آن نسبت داده م

)2020., t aleNoori -Sadat کشت  ری، سطح ز1403سال  رد
 دیتول زانیهکتار و م 8حدود  رانیدانه در ا دیبا هدف تول انیزن

و فارس  یتن گزارش شده است. خراسان جنوب 7از  شیآن ب
در کشور هستند. عملکرد  اهیگ نیا دیمناطق تول نیتراز مهم
 یهاوهیو ش یطیمح طیشرا پ،یبه ژنوت با توجه انیدانه زن

 2000از  شیتا ب 800و از حدود  ودهمتفاوت ب یتیریمد
 نیتردر هکتار گزارش شده است. هند مهم لوگرمیک

 ن،یپاکستان، چ یدر جهان است و کشورها انیصادرکننده زن
 یو امارات متحده عرب کایمتحده آمر الاتیا ،یعربستان سعود

 ییدر کشورها انیمحصول نقش دارند. زن نیدر تجارت ا زین
. شودیمصر، افغانستان و پاکستان کشت م ران،یمله هند، اازج

و ارزشمند،  یبوم یهاپیاز ژنوت رانیا یبا وجود برخوردار
توسعه  تیدهنده ظرفمحصول نشان نیتوجه اواردات قابل
 انیمحصولات با ارزش افزوده از زن دیو تول یکشت، فرآور

 است یدر بخش کشاورز یفرصت اقتصاد کیعنوان به
)2026Makizadeh and Kamalioun, ( . 

و  RAPD یبا استفاده از نشانگرها انیزن یکیژنت تنوع
ISSR ینشانگرها ن،یقرار گرفته است. همچن یمورد بررس 
SSR است  شدهگونه توسعه داده  نیا یبر ژن برا یمبتن

et Soltani Howyzeh  ;bazi, 2024Jalalifar and Shah(.

)2019., al از  استفاده، شدهیحال، براساس منابع بررس نیبا ا
کمتر مورد توجه  انیزن یکیدر مطالعه تنوع ژنت SCoTنشانگر 

  قرار گرفته است.
 تیاهم اهانیتنوع گ یدر بررس زین یکیتوژنتیس مطالعات

 یکیمورفولوژ یهایژگیتعداد، اندازه و و پ،یوتیدارند. کار
 تواندیم هایژگیو نیا ی. بررسدهدیها را نشان مکروموزوم

مورد استفاده  یدیسطح پلوئ نییو تع هاتیجمع سهیمقا یبرا
). Zabet and ; 2017., al etDadashian ردیگبقرار 

)2015 Afshari, یهاتیجمع یبر رو یکیتوژنتیمطالعات س 
عدد  یگونه دارا نیاند که انشان داده انهیمختلف راز

است.  x=11 هیعدد پا و n2=22 دیپلوئید یکروموزوم
 انیرا م ییهاتفاوت ،یپیوتیو کار یوزیم یهایبررس
 زانیو م یکروموزوم یهایژگیاز نظر و یبوم یهاتیجمع

ها عمدتاً از انواع . کروموزومندان دادهنشا پیوتیتقارن کار
بوده و  کیتلوسانترو ساب کیمتاسانترساب ک،یمتاسانتر

 پیوتیآباد، کارنجف و فزوه ،ازجمله لرستان ها،تیجمع یبرخ
 که یحال اند؛ درداشته هاتیجمع رینسبت به سا یترمتقارن

 نیتقارن را نشان داده است. ا زانیم نیاصفهان کمتر تیجمع
 یبوم یهاتیجمع انیم یکیتوژنتیوجود تنوع س انگریب هاافتهی
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.) et Sheidai  ;2008., et alSafaeاست  رانیدر ا انهیراز

)., 2007al 
 رانیدر ا انیزن یبوم پیاکوت 19سیتوژنتیکی  یبررسدر 

 یعدد کروموزوم یرادا هاپیاکوت یتمامگزارش شده که 
18=n2 لیتحل ن،ینسبتاً متقارن بودند. همچن یپیوتیو کار 

وجود تنوع  ،یبندخوشه جیو نتا یپیوتیکار یهاشاخص
را نشان  انیزن یبوم یهاپیاکوت انیتوجه مقابل یکیتوژنتیس

  (. et alJalali ,.2018) داد

در کنار  یکیتوژنتیسو  یمولکول یهایژگیو یبررس 
 یکیاز ساختار ژنت یاطلاعات متفاوت تواندیم گریکدی

بر تنوع در سطح  یفراهم کند. مطالعات مولکول هاتیجمع
DNA یکیتوژنتیکه مطالعات س یتمرکز دارند، در حال 

. کنندیم یرا بررس یپیوتیو کار یکروموزوم یهایژگیو
شناخت  تواندیم گریکدیدر کنار  کردیدو رو نیاستفاده از ا

هدف پژوهش،  فراهم کند. هاتیجمع یهااز تفاوت یترجامع
 یکیژنت زیتما یو بررس یکیتوژنتیو س یمولکولشناسنامه  هیته

دو گونه رازیانه و زنیان برتر  یهاپیژنوتبین  یکیتوژنتیو س
و  یکیمورفولوژ یهایابیحاصل از ارز یهاداده لیتکمو 

 .بود یزراع
 

 اهمواد و روش

  یو زراع یکیمورفولوژ یهایابیارزمواد گیاهی و 
ی بانک ژن جمعیت زنیان با کدها 3در این تحقیق از 

منشأ شیراز، سربیشه و  ترتیب بابه 1058-37251-12313
منشأ ا ب) 945کدهای بانک ژن  جمعیت رازیانه  2و  خراسان
ایستگاه -اصفهان)با منشاء  10589 کد و (شهرینگمش-اردبیل
ها این ژنوتیپ(.  2و  1های جدول) ستفاده گردیدا (فزوه شهید

ها و ایستگاه تحقیقات البرز انجام شده در استانطی تحقیقات 
عنوان صفات مورفولوژیکی و عملکردی بهلحاظ از کرج 

در  .) ,2019Jafari) اندشده معرفی های منتخبژنوتیپ
زنیان، از لحاظ عملکرد بذر تفاوت های مقایسه بین جمعیت

جمعیت مشاهده نشد ولی از لحاظ عملکرد  3داری بین معنی
نسبت به دو از لحاظ آماری هوایی، جمعیت شیراز اندام 

. (1)جدول   )>0.05P( داشتداری برتری معنیجمعیت دیگر 
 نیشتریبدر مقایسه بین دو جمعیت رازیانه نتایج نشان داد که 

و بیشترین عملکرد در هکتار  لوگرمیک 3477 ر بابذ عملکرد
در اکسشن فزوه کیلوگرم در هکتار  5795با اندام هوایی 

که از لحاظ آماری نسبت به جمعبت  اصفهان مشاهده شد
 . (2)جدول  )>0.05P(داشت دار اردبیل برتری معنی

 

  ) ,2019Jafariی، ستخرج از گزارش نهای)م های مختلف زنیان در ایستگاه البرز کرجمقایسه میانگین جمعیت -1جدول 

Table 1. Comparison of the means of different Ajowan populations at the Alborz Research Station, Karaj (Final 

project report, (Jafari, 2019)  
Genotype code Origin 

Plant height 

(cm) 

Canopy diameter 

(cm) 

Biomass yield 
(kg ha⁻ ¹) 

Seed yield 
(kg ha⁻ ¹) 

37251 Sarbisheh 55.0 c 171.4 b 4897.2 b 1412.4 a 
12313 Shiraz 69.4 b 186.0 ab 6230.4 a 1491.6 a 

1085 Khorasan 85.0 a 220.0 a 4580.4 b 1254.0 a 

Similar letters within each column indicate no significant differences .حروف مشابه در هر ستون، نشاندهنده وجود اختلاف معنیدار است 

 

 ) ,2019Jafariی، )مستخرج از گزارش نهای ایستگاه البرز کرج دررازیانه  تیجمعدو مقایسه میانگین  -2 جدول

Table 2. Comparison of the means of two fennel populations at the Alborz Research Station, Karaj (Final project 

report (Jafari, 2019)  
Genotype  

code 
Origin 

Plant height 

 (cm) 

Canopy diameter 

(cm) 

Biomass yield 
(kg ha⁻ ¹) 

Seed yield 
(kg ha⁻ ¹) 

10589  Ardabil 143.3a 98.00b 5237.1 a 2348.6 b 
945 Isfahan 141.2a 119.30a 5795.6 a 3477.9 a 

Similar letters within each column indicate no significant differences .حروف مشابه در هر ستون، نشاندهنده وجود اختلاف معنیدار است 
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 tScoارزیابی مولکولی با استفاده از  نشانگرهای 
  DNA استخراج
های مجزا برای های زنیان و رازیانه در گلدانجمعیت بذر

ها در دمای هر جمعیت در خاک گلدان کشت گردید. گلدان
ساعت  16گراد و در دوره نوری درجه سانتی 27-25

از هر جمعیت سه . ساعت تاریکی قرار گرفتند 8روشنایی و 
ن تکرار عنوابهدر مرحله گیاهچه یکماهه نمونه برگی 

بیولوژیک برای تهیه پروفایل مولکولی و سیتوژنتیکی 
های برگی استخراج شده نمونه. های برتر استفاده شدژنوتیپ

 گراد منتقل گردید. استخراجدرجه سانتی -20به فریزر 

 DNA 1997 (به روشCai et al., ( تغییرات جزئی انجام  با
با استفاده از الکتروفورز  DNA هایونه. کمیت و کیفیت نمشد

و نسبت  ژل آگارز و دستگاه نانودراپ تعیین شد
280A/260A قرار داشت که  2تا  7/1 یبیدر محدوده تقر
 بود. PCR ریتکث یبرا DNAقبول دهنده خلوص قابلنشان
برای  DNA نانوگرم در میکرولیتر از هر نمونه 20 سپس

 .لیمراز استفاده شدای پاستفاده در واکنش زنجیره
 

 ای پلیمراز و آغازگرهاواکنش زنجیره
میکرولیتر با اجزای  15ای پلیمراز در حجم واکنش زنجیره
های حرارتی شامل یک انجام شد. چرخه 3مندرج در جدول 

گراد به مدت درجه سانتی 94سازی اولیه در دمای چرخه واسرشته
درجه  94ای سازی در دمچرخه شامل واسرشته 40دقیقه،  5

 49-55ثانیه، اتصال آغازگر در دمای  30گراد به مدت سانتی
ثانیه، بسط  30به نوع آغازگر به مدت  با توجهگراد درجه سانتی

گراد به مدت یک دقیقه و یک چرخه درجه سانتی 72در دمای 
دقیقه انجام  5گراد به مدت درجه سانتی 72بسط نهایی در دمای 

 .شد

، تفکیک قطعات تکثیری با PCR شپس از انجام واکن
ولت به مدت میلی 120درصد با ولتاژ  2استفاده از ژل آگارز 

برای  SCoT آغازگر 6ساعت انجام شد. در این مطالعه از  2
، 21SCoTل استفاده شد. پنج آغازگر شام هر دو گونه

60SCoT ،11SCoT ،3SCoT 13 وSCoT ر هر دو گونهد 
 برای رازیانه و آغازگر 04SCoT و آغازگر مشترک بودند

 20SCoT  برای گونه زنیان استفاده شد. توالی این آغازگرها
 .آورده شده است 4در جدول 

 

  SCoTر برای نشانگ PCR اجزای واکنش -3جدول 

. Components of PCR reaction for SCoT marker3Table  

Component Volume (for 15 µL) 

Master Mix 7.5 µL 

DNA (20 ng/µL) 1 µL 

SCoT primer (10 µM) 1.5 µL 

Sterile distilled water 5 µL 

 

 

  SCoTی نام و توالی آغازگرها -4جدول 
. Name and sequence of SCoT primerse 4Tabl 

Primer name Primer sequence (5'-3') 
SCoT 3 CAACAATGGCTACCACCG 

SCoT 11 AAGCAATGGCTACCACCA 

SCoT 13 ACGACATGGCGACCATC 

SCoT 20 ACCATGGCTACCACCGC 

SCoT 21 CACCATGGCTACCACCAT 

SCoT 40 CAATGGCTACCACTACAG 

SCoT 60 ACAATGGCTACCACCACA 

 

  نتیکیژو تنوع  های کارایی نشانگرشاخص

، امتیازدهی قطعات SCoT به دلیل غالب بودن نشانگر
یک )وجود تکثیری بر مبنای کد صفر )عدم وجود باند( و کد 

ها به عنوان یک از باندها در بین نمونه یکباند( انجام شد. هر
 آلل در نظر گرفته شدند. برای ارزیابی کارایی نشانگرهای

SCoTمحاسبه شد مرتبطهای ، شاخص . 
 ل با استفاده از فرمو (PIC)ی محتوای اطلاعات چندشکل

𝑃𝐼𝐶 = 1―(𝑝 2 +  𝑞 2)  که در آنp  فراوانی حضور آلل
 al etSerrote ,.)گردید محاسبه  ،عدم حضور آلل است q و

2019.)  
EMR با فرمول )EMR (ینسبت مؤثر چندگانگ =

NPB × β   .محاسبه شدNPB  تعداد باندهای چندشکل وβ 
 .) et alKumar .2009( نگر درصد چندشکلی استانمای

با استفاده از  (RP=Resolving Power) زقدرت تمای
𝑅𝑃فرمول  = ∑𝐼𝐵 که  حاسبه شدمIB = 1 − [2 × (Pi −

 .( et alAltintas ,.2008)برابر با تعداد باندهاست   𝑃𝑖و [(0.5
برای هر  (MI=Marker Index) شاخص نشانگری

شد  هاستفاد عنوان شاخصی کلی از کارایی نشانگرنشانگر، به
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𝑀𝐼از فرمول  و = 𝑃𝐼𝐶 × 𝑁 × 𝛽 .محاسبه شد PIC  محتوای
 دهنده نسبتنشان βتعداد کل باندها و  Nچندشکلی، 

 .) et alPowell ,.1996( چندشکلی برای هر نشانگر است

 .نجام شدا Microsoft Excel محاسبات با استفاده از
(، Na) ل مشاهده شدهشامل تعداد آل یکیژنت یهاشاخص

 یتیگوسی(، هتروزI) (، شاخص شانونNe) تعداد آلل مؤثر
( uHe) شدهحیتصح یتیگوسیهتروز و (He) مورد انتظار

محاسبه  GenAlexافزار ها با استفاده از نرمنمونه یبرا
تجزیه واریانس  ). 2006Peakall and Smouse (دیگرد

انجام  GenAlex افزارنیز با نرم )VAAMO (مولکولی
های برای بررسی میزان تشابه ژنتیکی بین جمعیت .گردید

 ) Nei’s Geneticرازیانه و زنیان، شاخص هویت ژنتیکی نی

) Identity براساس الگوهای باندی حاصل از نشانگرهای 

 SCoT افزارمحاسبه شد. محاسبات با استفاده از نرم  
 GenAlEx  یدگردانجام.  

 
 یکیتوژنتیسروش تحقیق مطالعه 

 یهاتیجمع یکیتوژنتیس یهایژگیو یبررس منظوربه
 یبررس یبرا هااهچهیجوان گ یهاشهیر انه،یو راز انیزن

در  بذرهامورد استفاده قرار گرفتند.  یتوزیم ماتیتقس
 یدر دما یکشت و پس از اعمال شوک رطوبت شیدیپتر
منتقل شدند. پس از  ناتوریبه ژرم یزنجوانه یبرا ن،ییپا

انجام  یجوان با طول مناسب برا یهاچهشهیر ،یزنجوانه
ابتدا تحت  هاشهیانتخاب شدند. ر یکیتوژنتیمطالعات س

وشو با آب مقطر، با قرار گرفته و پس از شست ماریتشیپ
 ت،ی. پس از تثبندگردید تیمناسب تثب کنندهتیمحلول تثب

 یانجام مراحل بعد یو برا وشو داده شدهها شستنمونه
و پس  زیدرولیه شدهتیتثب یهاشهیادامه، ر در آماده شدند.

شدند. سپس با  یزیآمرنگ نیلیوشو با هماتوکساز شست
صفحات  نیترمناسب ،یکروسکوپیم یو بررس دیاسلا هیته

ها انتخاب از نظر وضوح و پراکنش کروموزوم یمتافاز
 پیوتایمنتخب، کار ی. براساس صفحات متافازگردیدند

 شد. یها بررسآن یکروموزوم یهایژگیو و هیته هاتیجمع
ها، شامل طول پارامترهای طولی کروموزوم گیریاندازه

و طول کل  )S( بازوی کوتاهطول  ،)L(د بازوی بلن
 یریگاندازه وکاریدیافزار ابا استفاده از نرم )CL (کروموزوم

  .) ,2015Mirzaghaderi and Marzangi(شد 
 یکروموزوم یآمده، فاکتورهادستبه یهابراساس اندازه

AR یینسبت بازو شاملکاریوتیپی و  =  L/S،  
rل ک به کوتاه بازوی نسبت − value = S/L درصد ،

%Fشکل کروموزوم  = S/∑CL × شاخص  ،100
𝐶𝐼یسانترومر = 𝑆/𝐶𝐿  اختلاف دامنه طول نسبی و 

𝐷𝑅𝐿% = 𝑀𝑎𝑥𝑅𝐿%– 𝑀𝑖𝑛𝑅𝐿% 1962( بودHuziwara (. 
%𝑇𝐹 شکل کلی درصد = ∑𝑆/ ∑𝐶𝐿 × شاخص ، 100

%𝑆 نتقار = (𝐿𝑚𝑖𝑛 / 𝐿𝑚𝑎𝑥) × اخص عدم ش ،100
𝐴1 تقارن درون کروموزومی = 1 − ∑(𝑆/𝐿)/𝑛 شاخص  و

= A2 یعدم تقارن بین کروموزوم  SD/X شد محاسبه 
(1986Zarco,  .) 

سانترومر و  تیبراساس موقع (KF) یپیوتیکار یهافرمول
شده ارائه ستمیها مطابق با سکروموزوم یبندطبقه

حاصل از  یهاداده .شد تعیین  et alLevan) .1964( توسط
رار در سه تک یپیوتیو کار یصفات کروموزوم یریگاندازه
براساس  هانیانگیم سهیو مقا تقرار گرف انسیوار هیتجزمورد 

 صفات انجام شد. نیا
 

 نتایج 

هر دو گونه  یبرا SCoTآغازگر  6مطالعه از  نیدر ا
با استفاده از دستگاه  یریقطعات تکث کیتفک. استفاده شد

از عکس  اینمونه. ژل آگارز مشاهده شد یالکتروفورز بر رو
 .آورده شده است 1ه در شکل شد ریتکث یباندها

 

  و شاخص تنوع ژنتیکی چندشکلی نشانگرها
 زنیانالف( 

، 20SCoT ،60SCoTر برای شش آغازگ در زنیان
11SCoT ،3SCoT ، 13SCoT 21 وSCoT  50در مجموع 

باند به عنوان  45باند )آلل( مشاهده شد که از این تعداد 
های (. تعداد باند5چندشکل تشخیص داده شدند )جدول 
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 متغیر بود. آغازگرهای 16تا  4تولیدی توسط هر آغازگر از 

 3SCoT 11 وSCoT باند کمترین مقدار و آغازگر 4با  یکهر 

 20SCoT  باند بیشترین تعداد باند را تولید کردند. در  16با
 MI ا بیشترین مقدارب 20SCoT شده،میان آغازگرهای بررسی

به عنوان RP (556/9 ) و نیز بیشترین مقدار (416/6)
ها کارآمدترین آغازگر برای تفکیک تنوع ژنتیکی نمونه

 EMR =16 و PIC=401/0 دارای گرشناخته شد. این آغاز
 است.

 

 
  60SCOTبا استفاده آغازگر  انیو زن انهیبرتر راز هایپیژنوت ینواربند یالگو -1شکل 
 )اصفهان(.  945)اردبیل( و  10589به ترتیب سه تکرار از کد  های رازیانه از چپ به راست بعد از لدرشکل سمت راست: نمونه

( سربیشه و 37251( شیراز، )12313های زنیان از چپ به راست بعد از لدر به ترتیب سه تکرار از کدهای )شکل سمت چپ: نمونه
 (.bp 1500-50)  لدر ( خراسان و دو نمونه کنترل منفی.1085)

Figure 1. Banding pattern of superior fennel and aojwan genotypes using the SCOT60 primer. Right figure: 

Fennel samples from left to right after leader, three replicates respectively, from 10589 (Ardabil) and 945 

(Isfahan) populations. Left figure: Ajwain samples from left to right after the leader, three replicates 

respectively, from (37251) Sarbisheh, (12313) Shiraz, and (1085) Khorasan populations and two negative control 

samples; Ladder (50-1500bp).  
 

های تنوع ژنتیکی در سه جمعیت زنیان بررسی شاخص
 در جمعیت )Na (های متفاوت(. تعداد آلل6گردید )جدول 

 980/0با  سربیشه آلل بیشترین و در جمعیت 380/1با  شیراز 
با شیراز   در جمعیت )Ne (های مؤثرآلل کمترین بود. آلل

 کمترین بود. 213/1با  سربیشه بیشترین و در جمعیت 433/1
 براساس شاخص شانونشیراز  بیشترین میزان تنوع در جمعیت

(361/0= I و ) شاخص نی (246/0=He)  کمترین آن در و
بود. درصد  (I =207/0و  He =135/0) سربیشه جمعیت

خراسان  سربیشه، شیراز  و های های چندشکل در جمعیتآلل
 .درصد بود 52 و 62 ،50برابر با به ترتیب 

های زنیان به ژنتیکی نی در جمعیتنتایج ماتریس تشا
های نشان داد که بیشترین میزان تشابه ژنتیکی بین جمعیت

مشاهده شد. پس از آن،  876/0با مقدار شیراز و  سربیشه

های و جمعیت 839/0با مقدار  خراسانو شیراز های جمعیت
های بعدی قرار در رتبه 757/0با مقدار  خراسانو سربیشه 

های ن، کمترین میزان تشابه ژنتیکی بین جمعیتگرفتند. بنابرای
 (. 7)جدول  مشاهده شد خراسانو  سربیشه 

درصد( از  80ها )در زنیان نیز سهم تنوع درون جمعیت
درصد( بیشتر بود. بالا بودن میزان  20ها )تنوع بین جمعیت

واریانس درون جمعیتی نسبت به بین جمعیتی بیانگر وجود 
تفاوت ژنتیکی افراد درون آن جمعیت  سطح بالایی از تنوع و

 .باشدمی
 رازیانه ب( 

، 3SCoT ،11SCoTر برای شش نشانگدر رازیانه 
13SCoT ،21SCoT، 40SCoT 60 وSCoT  در مجموع
باند به عنوان  56 )آلل( مشاهده شد که از این تعدادباند  60
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دهنده توان باندهای چندشکل شناسایی گردید که نشان
در آشکارسازی تنوع ژنتیکی در  SCoT یبالای نشانگرها

(. تعداد باندهای 5های مورد مطالعه است )جدول ژنوتیپ
باند در  5تولیدشده توسط هر آغازگر متفاوت بود و از 

متغیر  11SCoT باند در آغازگر 15تا  60SCoT آغازگر
 11SCoT مربوط به نشانگر PIC بود. بیشترین مقدار

بود، در حالی که  40SCoT (41/0) پس از آن و (42/0)
مشاهده  13SCoT (30/0) در نشانگر PIC کمترین مقدار

 11SCoT (15) در نشانگر EMR شد. بیشترین مقدار
بیشترین مقدار  )RP (مشاهده شد. شاخص قدرت تفکیک

در نهایت، شاخص  .نشان داد 11SCoT (01) را در نشانگر
 PIC هایکه ترکیبی از شاخص )MI (اطلاعات نشانگری

وده و بیانگر توان کلی هر نشانگر در بررسی تنوع ب  EMRو
بیشترین  33/6 ا مقدارب 11SCoT در نشانگر ،است ژنتیکی

ا دارا ب 11SCoT دهد کهمقدار را داشت. این نتایج نشان می
ترین و قوی RPو PIC، EMRر بودن بیشترین مقادی

 .شودمطالعه محسوب میاین کارآمدترین نشانگر در 
های تنوع ، شاخصGenAlex افزارتفاده از نرمبا اس 

 (.6ل ژنتیکی در دو جمعیت رازیانه بررسی گردید )جدو
 اصفهان با در جمعیت  )Na (های متفاوتتعداد آلل

آلل بیشتر  833/0اردبیل با  تیجمعه آلل نسبت ب 3688/1
آلل  278/1با  اصفهان جمعیت در  )Ne (های مؤثربود. آلل
آلل بیشتر بود. میزان  092/1با ردبیل ا تیجمع نسبت به

 شانون براساس شاخصاصفهان جمعیت تنوع در 
(202/0=Iو ) شاخص نی (168/0= He)  تیجمعبیشتر از 

بود. درصد چندشکلی  (I =094/0و  He=061/0)اردبیل 
اردبیل  تیجمعدرصد و در  67/46اصفهان جمعیت در 
ن داد که نشا ین یکیتشابه ژنت سیماتر .درصد بود 33/18

اصفهان جمعیت و اردبیل  تیجمع  نیب یکیتشابه ژنت زانیم
توجه قابل یکیتشابه ژنت انگریبود که ب 783/0 انهیدر راز

نتایج حاصل  همچنین (.7ت )جدول اس تیدو جمع نیا نیب
که وتحلیل واریانس مولکولی در رازیانه نشان داد از تجزیه

نوع بین درصد( از ت 70ها )سهم تنوع درون جمعیت
)داده ها نشان داده  بیشتر است، درصد( 30ها )جمعیت

 .د(اننشده

 

 انیزنو  در رازیانه SCoT ها و درصد چندشکلی آغازگرهایویژگی -5جدول 
and Ajowan . Characteristics and polymorphism percentage of SCoT primers in fennel5Table  

Species Name Primer name AT(oC) PIC Value Total band PPB% EMR PB RP MI 

Fennel SCoT3 55 0.397 8 87.5 6.125 7 4.0 2.48 

 SCoT11 55 0.422 15 100 15 15 10.0 6.33 

 SCoT13 53 0.306 8 75 4.5 6 2.33 1.37 

 SCoT21 53 0.350 10 100 10 10 5.0 3.50 

 SCoT40 54 0.417 14 100 14 14 9.0 5.84 

 SCoT60 55 0.333 5 80 3.2 4 2.0 1.07 

          

 Primer name AT(oC) PIC Value Total band PPB% EMR PB RP MI 

Ajowan SCoT3 55 0.391 4 100 4 4 2.50 1.56 

 SCoT11 55 0.305 4 75 2.25 3 2.25 0.69 

 SCoT13 53 0.386 11 100 11 11 6.00 4.25 

 SCoT21 53 0.189 6 50 1.5 3 1/77 0.28 

 SCoT20 57 0.401 16 100 16 16 9.55 6.42 

 SCoT60 55 0.382 9 89 7.12 8 5.50 2.72 
 

PIC: Polymorphism Information Content  یمحتوای اطلاعات چندشکل MI: Marker Index شاخص نشانگری 
PPB%: Percentage of Polymorphic Bands یدرصد چندشکل  dsPB: Polymorphic Ban یچندشکل یتعداد باندها 
EMR: Effective Multiplex Ratio ینسبت مؤثر چندگانگ RP: Resolving Power زقدرت تمای 

 



 … تهیه شناسنامه مولکولی و سیتوژنتیکی 80

 

 رازیانه های زنیان وجمعیتهای تنوع ژنتیکی در شاخص -6جدول 

populationsAjowan  fennel and. Genetic diversity indices in 6Table  

SpeciesName Papulation Gene nbank code Na Ne I He  uHe 

fennel Ardabil 10589 0/833 1.092 0.094 0.061 0.076 

 Isfahan 945 1.333 1.278 0.253 0.168 0.202 

        

 Papulation Gene nbank code Na Ne I He uHe 

Ajowan Sarbisheh 37251 0.980 1.213 0.207 0.135 0.162 

 Shiraz  12313 1.380 1.433 0.361 0.246 0.295 

 Khorasan 1085 1.280 1.359 0.301 0.205 0.246 
 

Na: Observed number of alleles تعداد آلل متفاوت مشاهده شده Ne: Effective number of alleles تعداد مؤثر آللها  
He: Expected heterozygosity هتروزیگوسیتی مورد انتظار  I: Shannon's information index شاخص شانون  

uHe: Unbiased expected heterozygosity هتروزیگوتی مورد انتظار تصحیح شده   

 

  SCoTی گرهاآغازبا استفاده از  انیو زن انهیدر راز هاپیژنوت نیب ماتریس تشابه -7جدول 

g SCoT primersTable 7. Similarity matrix among genotypes of fennel and ajowan usin 
Species Name Papulation 10589 (Ardabil) 945 (Isfahan)  

fennel 10589 (Ardabil) 1.00   

 945 (Isfahan) 0.783 1.00  

     

Species Name Papulation 37251 (Sarbisheh) 12313 (Shiraz) 1085 (Khorasan) 

Ajowan 37251 (Sarbisheh) 1.00   

 12313 (Shiraz) 0.876 1.00  

 1085 (Khorasan 0.757 0.839 1.00 

 

 

 نتایج سیتوژنتیکی
 زنیانالف( 

 عدددر بررسی سیتوژنتیکی، هر سه جمعیت زنیان دارای 
 انسیوار هیتجز. (2)شکل  بودند n2=18ی کروموزوم

(05/0=α) کروموزومی مورد  و کاریوتیپی صفات تمامی برای
(، Sکوتاه ) ی(، طول بازوL)بلند  یطول بازومطالعه ازجمله 

(، شاخص AR) یی(، نسبت بازوCLطول کل کروموزوم )
(، Value-rکوتاه به کل ) ی(، نسبت بازوCI) یسانترومر

%(، اختلاف دامنه S%(، شاخص تقارن )TF) یدرصد شکل کل
تقارن عدم یها%( و شاخصDRL) یطول نسب

 اختلاف (2A) یکروموزومنی( و ب1A) یکروموزومدرون

 صفات میانگین (.8)جدول  نداد نشان داریمعنی
 یک در جمعیت سه در مقادیرکه  داد نشان شدهگیریاندازه
،  77/34با  TF %نمونه، برای. دارند قرار نزدیک دامنه

 422/0 و 384/0 ،443/0با  1A ودرصد   10/36و  46/37
 شد؛ گزارش خراسان شیراز و سربیشه، جمعیتدر  ترتیببه

 قرار 102/0 و 085/0در محدوده  و پایین نیز 2A مقادیر
 جمعیت هر کاریوتیپی فرمول آماری، ثبات وجود با .گرفت
 و متاسنتریک هایکروموزوم بهداد. غل نشان تفاوت اندکی
 هایکروموزوم محدود حضور و متاسنتریکساب
  (.2 )شکل شد مشاهده تلوسنتریکساب
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  زنیان اهیگمورد بررسی  هایتیدر جمع یمو کروموزو پییوتیات کارصف نیانگیمو  انسیوار هیتجز -8جدول 
Table 8- Analysis of variance and means of karyotypic and chromosomal traits in the studied populations of 

ajowan  
Full name of Chromosome traits Abbrev. MS Fvalue  Meam  

  Treat 

(df=2) 

 Error 

(df=6) 

 37251 

(Sarbisheh) 

12313 

(Shiraz) 

1085 

(Khorasan) 

Long arm length L 0.006 0.003 1.95 1.52 1.44 1.49 

Short arm length S 0.002 0.006 0.24  0.815 0.859 0.846 

Chromosome length CL 0.003 0.008 0.33 2.34 2.29 2.34 

Arm ratio AR 0.065 0.051 1.26 2.144 1.855 1.950 

Ratio of the longest to shortest chromosomes r-Value 0.002 0.003 0.63 0.569 0.621 0.600 

Form percentage of chromosome F% 0.011 0.016 0.73 1.931 2.053 2.005 

Centromeric index CI 0.000 0.000 0.82 0.348 0.371 0.360 

Total form percentage TF% 5.436 5.759 0.94 34.769 37.461 36.098 

Symmetry index S% 14.15 10.66 1.32 73.139 76.460 72.190 

Difference in relative chromosome length DRL% 0.296 0.259 1.14  3.535 3.036 3.616 

Intrachromosomal asymmetry indices A1 0.003 0.003 0.90  0.443 0.384 0.422 

Interchromosomal asymmetry indices A2 0.000 0.000 0.92  0.097 0.085 0.102 

Karyotype formula KF    n=4m+5sm n=3m+6sm n=3m+6sm 
 
L طول بازوی بلند  CI شاخص سانترومری  KF پیوتایفرمول کار 
S طول بازوی کوتاه  TF(%) درصد شکل کلی  m کیکروموزوم متاسانتر  
CL مطول کروموزو  S (%) شاخص تقارن  sm کیکروموزوم ساب متاسانتر 
AR نسبت بازویی  DRL(%) اختلاف دامنه طول نسبی  st کیکروموزوم ساب تلوسانتر 
r-Value نسبت بازوی کوتاه به بلند  A1 شاخص عدم تقارن درون کروموزومی    
F(%) درصد شکل کروموزوم  A2 شاخص عدم تقارن بین کروموزومی    
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 1085)شیراز( و کد  12313(، کد )سربیشه 37251ترتیب: کد )از بالا به پایین به های زنیانجمعیت کاریوتیپ و آیدیوگرام -2 شکل

 ((خراسان)
Figure 2. Karyotypes and ideograms of Ajowan populations; from top to bottom: accession 37251 (Sarbisheh), 

accession 12313 (Shiraz), and accession 1085 (Khorasan) 

 
 ازیانهرب( 

 بودند n2=22ی کروموزوم عدددارای دو جمعیت رازیانه 
( α=05/0مستقل ) tن با آزمو تیدو جمع هسی. مقا(3)شکل 
L ،S ،CL ،AR ،CI ،-rها ازجمله شاخص از یکدر هیچ

Value ،%TF ،%S ،%DRL ،1A  2وA یداریتفاوت معن 
 و TF (129/39 %،برای نمونه (.9ول)جدمشاهده نشد 

025/35، )  CI (391/0 35/0 و) 1وA (337/0 440/0 و) 
 1Aگزارش شد. و اصفهان  لیاردب هایتیدر جمعبه ترتیب 

 رینداشتند و مقاد یداریاختلاف معن تیدو جمع نیب 2A و
%TF  و%S  یمعنادار یدامنه، تفاوت آمار یپوشانهم ضمن 

 یپیوتایکار دارای تیهر دو جمع جه،یترا نشان ندادند؛ در ن
 (.3 شکل) شدندداده  صیتشخ یسطح از منظر تقارن کلهم
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 مستقل  test-tبه روش  رازیانه اهیگ تیجمعدو در  یمو کروموزو پییوتیصفات کار نیانگیم سهیمقا -9جدول 
using an two fennel populations . Comparison of mean karyotypic and chromosomal traits between 10Table 

 test-samples t-independent 
Karyotypic and  

chromosomal traits 

10589 (Ardabil)  

(Mean ± SD) 

945 (Isfahan)  

(Mean ± SD) 
T value (df)  (P value) 

L 1.800 ± 0.179 1.960 ± 0.262 −0.874 (4) 0.432  

S 1.153 ± 0.109 1.049 ± 0.043 1.548 (4) 0.197  

CL 2.954 ± 0.096 3.009 ± 0.251 −0.357 (4) 0.739  

AR 1.771 ± 0.438 2.100 ± 0.362 −1.001 (4) 0.373  

r-Value 0.677 ± 0.111 0.570 ± 0.091 1.279 (4) 0.270  

F% 1.778 ± 0.208 1.592 ± 0.156 1.240 (4) 0.283  

CI 0.391 ± 0.044 0.350 ± 0.036 1.211 (4) 0.293  

TF% 39.129 ± 4.586 35.025 ± 3.439 1.240 (4) 0.283  

S% 66.056 ± 1.011 65.481 ± 6.375 0.154 (4) 0.885  

DRL% 3.758 ± 0.233 31.893 ± 0.974 −0.234 (4) 0.827  

A1 0.337 ± 0.118 0.440 ± 0.090 −1.195 (4) 0.298  

A2 0.116 ± 0.003 0.131 ± 0.031 −0.742 (4) 0.499  

KF n =7m +3sm +1st n =5m +5sm +1st   

 .The full name of karyotypic and chromosomal traits is given in Table 8 #  .آمده است 8در جدول  یمو کروموزو پییوتیصفات کارنام کامل  #

 

 

 () اصفهان( 945)اردبیل( و کد  10589ترتیب: کد ههای رازیانه )از بالا به پایین بکاریوتیپ و آیدیوگرام جمعیت -3شکل 
Figure 3. Karyotypes and idiograms of fennel populations (from top to bottom: accession 10589 (Ardabil) and 

.accession 945 (Isfahan) 
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 بحث
 زنیان
در  SCoT یپژوهش نشان داد که نشانگرها نیا جینتا

دارند و  یکیتنوع ژنت یدر آشکارساز یسبمنا ییتوانا انیزن
تنوع  یسطح بالا انگریدرصد باندها چندشکل بودند که ب 90
 ییدر کارا تفاوت است. یمورد بررس یهاتیدر جمع یکیژنت

 SCoT یآغازگرها کیآغازگرها نشان داد که قدرت تفک
 20SCoT . در میان آغازگرهای مورد استفاده،ستین کسانی
 MI و PIC ،EMR، RPر ل و بالاترین مقادییشترین تعداد آلب

 ییشناسا یبرا توانندیم نیبنابرا ،را به خود اختصاص داد
 . مقادیر بالاتررندیگبمورد توجه قرار  زیمتما یهاپیژنوت هیاول

در  نشانگردهنده توان بیشتر نشان های تنوع ژنتیکیشاخص
آشکارسازی چندشکلی ژنتیکی، ایجاد باندهای 

 هاستنده و قدرت بالای تمایز بین ژنوتیپدهاطلاعات
)2023., et alVaishnav (. های تنوع ژنتیکی بررسی شاخص

، Na دارای بیشترین مقادیر)شیراز(  12313 کدنشان داد که 
Ne، He شاخص شانون و) I(  است و از بیشترین تنوع ژنتیکی

باشد. وجود رخوردار میهای مورد بررسی بدر میان جمعیت
دهنده غنای ژنتیکی بیشتر و ها نشانمقادیر بالاتر این شاخص

ظرفیت بالاتر این جمعیت برای سازگاری و اصلاح ژنتیکی 
 نیب سهیمقابا  ) ,2019Jafari(در مطالعه در مزرعه  است.
 یداریاز لحاظ عملکرد بذر تفاوت معن ان،یزن یهاتیجمع

 ،ییاز لحاظ عملکرد اندام هوا یمشاهده نشد ول تیجمع 3 نیب
 گرید تینسبت به دو جمع یاز لحاظ آمار رازیش تیجمع
که با این نتایج نحوی(، به1)جدول  ت داش یداریمعن یبرتر

 ارزیابی مولکولی همخوانی دارد. 
مشخص شد که  Zanthoxylum یهابر گونه یادر مطالعه

بود  Iو  Na ،Ne ،He ریمقاد نیبالاتر یرادا 1Pop تیجمع
 نیدر ا یکیسطح تنوع ژنت نیدهنده بالاترنشان موضوع نیکه ا
 .( et alZhang ,.2024) ستهاتیجمع رینسبت به سا تیجمع

درصد از تنوع ژنتیکی در  80شان داد که ن AMOVA نتایج
ها قرار دارد. معیتدرصد بین ج 20ها و تنها داخل جمعیت

این نتایج بیانگر آن است که بخش عمده تغییرات ژنتیکی 
الگوی البته زنیان در سطح افراد هر جمعیت حفظ شده است. 

بر روی  (2016و همکاران ) Heidari مشابهی در مطالعه
که طوریهای زنیان ایران نیز گزارش شده است؛ بهجمعیت
ها اختصاص داشت. مده تنوع ژنتیکی به درون جمعیتسهم ع

دهنده وجود تنوع قابل توجه در چنین ساختاری معمولاً نشان
های برتر سطح افراد و ظرفیت مناسب برای انتخاب ژنوتیپ

در کنار  یکیتوژنتیس جینتا .های اصلاحی استدر برنامه
 یکیژنت تیدرباره وضع یاطلاعات مکمل ،یمولکول یهاداده
 n2=18ی دارا انیزن تیفراهم کرد. هر سه جمع هاتیجمع

 یاصل یهادر شاخص یداریکروموزوم بودند و اختلاف معن
بر  یپیوتیکار ی. بررسنشدمشاهده  هاتیجمع نیب یپیوتیکار
نشان داد  جیانجام شد و نتا رانیا ی زنیانبوم پیاکوت 19 یرو

 یپیوتیکارو  n2=18 یعدد کروموزوم یدارا هاپیاکوت یتمام
 یهاشاخص لیهستند. تحل m2sm + 7نسبتاً متقارن با فرمول 

 یکیتوژنتیوجود تنوع س هاپیاکوت یبندو خوشه یپیوتیکار
 et Jalaliرا نشان داد ) انیزن یومب یهاتیجمع انیم داریمعن

2014., al) . 
 : رازیانه

های ر موفقیت برنامهتنوع ژنتیکی یکی از عوامل کلیدی د
شمار ها بهنژادی گیاهان زراعی و خویشاوندان وحشی آنبه

منظور توسعه ارقام جدید، گران از این تنوع بهرود. اصلاحمی
های ژنتیکی قوی بهره های مطلوب و ایجاد پایهانتقال ژن

های اصلاح گیرند و در واقع، تنوع ژنتیکی اساس برنامهمی
این  . در) ,2006Mohammadi(د دهینباتات را تشکیل م

کارایی بالایی در آشکارسازی  SCoT پژوهش، نشانگرهای
های رازیانه نشان دادند. میانگین درصد تنوع ژنتیکی جمعیت
درصد بود که با نتایج  33/93 ا در رازیانهچندشکلی آغازگره

 96 که (2018و همکاران ) Nikkerdar شده توسطگزارش
درصد چندشکلی را گزارش کردند، مطابقت داشت. این نتایج 

به دلیل تکرارپذیری  SCoT دهد که نشانگرهاینشان می
مناسب و ارتباط با نواحی عملکردی ژنوم، ابزار مؤثری برای 

در میان  .شوندارزیابی تنوع ژنتیکی در رازیانه محسوب می
یشترین قدرت تفکیک ب 11SCoT غازگرهای مورد بررسی،آ

استفاده از این آغازگر . های رازیانه داشترا در بین ژنوتیپ
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تواند دقت مطالعات در کنار سایر نشانگرهای مولکولی می
 .های اصلاحی را افزایش دهدتنوع ژنتیکی و برنامه

 945کد های تنوع ژنتیکی نشان داد که نتایج شاخص
 شدهها شامل تعداد آلل مشاهدهدر تمامی شاخص( )اصفهان

(333/1= Na)تعداد آلل مؤثر ، (278/1= Ne) شاخص ،
 و هتروزیگوسیتی مورد انتظار (I =253/0) شانون

(168/0= He)  اردبیل(  10589کد مقادیر بالاتری نسبت به(
 945کد دارد. این موضوع بیانگر وجود تنوع ژنتیکی بیشتر در 

ت. درصد بالاتر باندهای چندشکل در جمعیت اس) اصفهان( 
دهد که این جمعیت از ذخیره ژنتیکی اصفهان نشان می

عنوان منبع مناسبی برای تواند بهتری برخوردار بوده و میغنی
های اصلاحی و حفاظتی رازیانه مورد استفاده قرار برنامه

نتایج   ) ,2019Jafari( در مطالعه در مزرعه رازیانه . گیردب
در هکتار  لوگرمیک 3477 ر بابذ عملکرد نیشتریبنشان داد که  

کیلوگرم در هکتار  5795و بیشترین عملکرد اندام هوایی با 
که از لحاظ آماری نسبت  در اکسشن فزوه اصفهان مشاهده شد

( که با نتایج 2)جدول داشتدار به جمعبت اردبیل برتری معنی
 .همخوانی داردلکولی وم ارزیابی

درصد از  70نشان داد که  نتایج تجزیه واریانس مولکولی
درصد بین  30ها و تنها تنوع ژنتیکی در داخل جمعیت

و  Nikkerdar ها قرار دارد. این الگو با نتایج مطالعهجمعیت

توده بومی رازیانه ایران  16بر روی  (2018همکاران )
درصد از  76که در آن پژوهش نیز طوریخوانی دارد؛ بههم

ها درصد بین جمعیت 24ها و تنوع ژنتیکی درون جمعیت
در  (2015همکاران ) و Shabanian گزارش شد. همچنین

 های بلوط ایرانی با استفاده از نشانگرهایبررسی جمعیت

 SCoT تنوع ژنتیکی در داخل  گزارش کردند که بخش عمده
دهد که ها متمرکز است. چنین الگویی نشان میجمعیت

تغییرات ژنتیکی عمدتاً در سطح افراد هر جمعیت حفظ شده 
 .دکنمیجمعیتی را برجسته درونو اهمیت حفاظت از تنوع 

اطلاعات  ،یمولکول یهادر کنار داده یکیتوژنتیس جینتا
فراهم کرد. هر دو  هاتیجمع یکیژنت تیدرباره وضع یمکمل
اختلاف د و کروموزوم بو n2=22 یدارا انهیراز تیجمع
 هاتیجمع نیب یپیوتیکار یاصل یهادر شاخص یداریمعن

 یعدد کروموزوم انه،یراز یکیتوژنتیس یبررس. نشدمشاهده 
) et alSafae ,.گزارش کرد  n2=22را  اهیگ نیا کیسومات

)2007., et alSheidai  ;2008  که با نتایج این تحقیق مطابقت
آن است که  انگریمطالعه ب نیا جیمجموع، نتا در دارد.
) اصفهان(  945)اردبیل( و کد  10589کد  انهیراز یهاتیجمع

سطح و هم یساختار یدارا یپیوتیکار یهایژگیاز نظر و
بر  یمحسوس ریتأث ییایرافجغ یهامتقارن هستند و تفاوت

 .گونه نداشته است نیا یسازمان کروموزوم
 

 گیری نتیجه
 SCoT یکه نشانگرها یاست در حال نیمهم ا نکته

آشکار کردند، صفات  DNAرا در سطح  یکیژنت یهاتفاوت
را نشان  هاتیجمع یساختار کروموزوم یثبات نسب یپیوتیکار

 رییشده الزاماً با تغمشاهده یمولکول یهاتفاوت ن،یدادند. بنابرا
همراه  یپیوتیکار یکل یهاشاخص ایها در تعداد کروموزوم

را نشان  کردیاستفاده همزمان از دو رو تیاهم افتهی نینبود. ا
 یهاتفاوت ییامکان شناسا یمولکول یهاداده رایز دهد؛یم

 یکیتوژنتیس یهاو داده کنندیرا فراهم م ترفیظر یکیژنت
ها ارائه درباره تعداد و سازمان کروموزوم یمکمل اطلاعات

 یریتصو یکیتوژنتیو س یمولکول جیمجموع، نتا در .دهندیم
 دو گونه ارائه کردند.  یکیمکمل از تنوع ژنت

 یهاتینشان داد که جمع یکیتوژنتیو س یمولکول جینتا
بوده، در  کیتفک تیقابل یدارا یمورد مطالعه از نظر مولکول

را نشان داد.  یها ثبات نسبآن یپیوتیکار یهایژگیو که یحال
 تواندیم یکیتوژنتیس یهایژگیبا و SCoT ینشانگرها قیتلف

 ،یکیتوژنتیو س یکیشناسنامه ژنت هیته یبرا یمناسب یمبنا
پلاسم و حفاظت از ژرم تیریو مد هاپیژنوت زیو تما ییشناسا

و  انهیدر راز 11SCoT ن،یباشد. همچن ییدارو اهانیگ نیا
20SCoT  کارآمد در  یعنوان نشانگرهابه توانندیم انیزندر

مورد استفاده  زیمتما یهاپیژنوت ییو شناسا هیاول یغربالگر
 .رندیگبقرار 

چندشکل  یهادرصد آلللکولی، ونشانگرهای مدر مطالعه 
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 خراسان ه وسربیشدر جمعیت شیراز نسبت به دو جمعیت 
 30جمعیت شیراز  نیز یازرعهم قیتحق نتایجو در  بیشتر بود

درصد افزایش عملکرد بیوماس هوایی نسبت به دو جمعیت 
جمعیت درصد چندشکلی در  ،دیگر داشت. به همین ترتیب

حدود دو برابر جمعیت اردبیل بود و نتایج تحقیق  اصفهان
درصدی عملکرد بذر جمعیت اصفهان  48مزرعه ای نیز برتری 

دهنده  همخوانی ن  داد که نشاننشارا نسبت به جمعیت  اردبیل 

 ز آنجایی کهالکولی با تنوع صفات زراعی بود. ونتایج تنوع م
تنوع ژنتیکی بالا در  وجود ،اصلاحی هایهبرنام لازمه اجرای
تنوع در این تحقیق  بنابراین ،ی گیاه استهابین جمعیت
زنیان شیراز و رازیانه اصفهان  هایجمعیتدر  مشاهده شده

بعدی های اصلاحی مک شایانی در پیشبرد برنامهتواند کمی
تواند در کارهای میها این جمعیتانتخاب  داشته باشد.

 اصلاحی آینده در مسیر معرفی رقم کارگشا باشد. 
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