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 ISSRآغازگر  09آنغوزه با استفاده از  ژنوتيپ 31دراين پژوهش تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيت 

باند چند شکل با  081در مجموع ISSR  نتايج نشان داد که آغازگرهای. مورد ارزيابی قرارگرفت

ميانگين مقادير شاخص . ددر جمعيت مورد بررسی تکثير نمودنباند به ازای هرآغازگر  98/04متوسط

و  38/4 ترتيب به ISSRبرای آغازگرهای ( PIC) و محتوای اطلاعات چند شکل( MI) نشانگر

ژنتيکی در  از کارايی بالايی در شناسايی تنوع ISSR دست آمد و نشان داد که آغازگرهای به93/1

 99های مورد مطالعه جمعيت کرمان شامل  درمقايسه بين جمعيت. های آنغوزه برخوردارند جمعيت

و  (I)، شاخص شانون (H)مقادير هتروزيگوسی ، (Ne) ثرؤهای م بر اساس مقادير تعداد الل ژنوتيپ

از  جمعيت دراين 39/0 و 30/1، 93/1، 16/0 ترتيب که به (Na)های مشاهده شده تعداد کل الل

دست آمده از اين پژوهش نشان داد که جمعيت کرمان  نتايج به .تری برخوردار بود تنوع بيش

نتايج حاصل  .نتيکی بالاتری برخوردار استهای مورد مطالعه از ميزان تنوع ژ نسبت به ساير جمعيت

درصد از تغييرات کل مربوط به تنوع بين  8نشان داد که  (AMOVA)از تجزيه واريانس ملکولی 

عبارت  به. باشد توجيه میاز تغييرات با تنوع درون جمعيتی قابل % 36که  جمعيتی است در حالی

تنوع ژنتيکی را درون خويشاوندان  بيشترين ميزان ISSRکه آغازگرهای توان بيان داشت  ديگر می

 3ترتيب به  شده را به های ارزيابی ای و ساختار جمعيت تمامی ژنوتيپ تجزيه خوشه .نشان دادند

 3در حالت  Kدست آمده از اين تجزيه مقدار  با توجه به نتايج به .دسته اصلی تقسيم تفکيک کردند

های مورد بالايی در جمعيت ن داد که تنوع ژنتيکی نسبتاًاين نتايج نشا. درحد بهينه قرارداشت

ابزار مناسبی جهت بررسی تنوع ژنتيکی در اين ژرم پلاسم  ISSRمطالعه وجود داشته و نشانگر 

 . هستنند

 

 های کلیدی‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

4.
7.

1 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

02
 ]

 

                             1 / 11

mailto:momidi@ut.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.7.1
http://mg.genetics.ir/article-1-1708-fa.html


 منصور امیدی و همکاران  ....های وحشی بررسی ساختار و تنوع ژنتيکی جمعيت

 

 001 0411زمستان / 4شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

 متعلق به تیره چتریان .Ferula assa foetida Lآنغوزه با نام علمی 

(Apiaceae )باشدمی (Dehghani Elmi et al. 2012 ) جنس

Ferula باشد،  می 1از گروه گیاهان علفی چند ساله یا مونوکارپیک

 دهد بدین معنی که در تمام طول عمر خود تنها یک بار گل می

 توسط اغلب که باشد می وماده نر گل دو دارای گیاه این. (1 شکل)

 مسطح شیزوکارپ نیز آن میوه و کندمی افشانی گرده حشرات

 .(Rajabian et al. 2007; Zomorodian et al. 2018) باشد می

چتریان بوده که  ها در خانوادهترین جنس گونه یکی از بزرگ 134

 .Zare et al) گونه آن در فلور ایرانیکا گزارش شده است 13

 است بذر طریق از آنغوزه گیاه طبیعی حیات تجدید راه تنها (2010

(Iranian Herbal Pharmacopoeia 2002) دهنده گل ی ساقه هر 

 استاندارد .نمایدمی تولید چترمانندی دستجات در را بذر از انبوهی

 را خود نامیه قوه سال 3 تا و است درصد 24 از بیش بذر نامیه قوه

 باشد می درصد 24 حدود نیز آن خلوص استاندارد .کندمی حفظ

(Raghavan 2007) .های ایران و  خاستگاه اصلی آنغوزه استپ

صمغ  (Leaman 2006; Ross 2007) باشد مناطقی از افغانستان می

های دور کاربرد غذایی و دارویی  الئورزینی این گیاه از گذشته

در طب سنتی آسیا، . (Hassanabadi et al. 2019) فراوانی دارد

کننده و  م سیستم هاضمه، پاکعنوان تنظی صمغ ریشه آنغوزه به

یبوست،  آور، ضد کش، خلط کرم  ای، کننده پرزهای روده تحریک

 ;Buddrus et al. 1985) شود آور تجویز می  داروی مسکن و اشتها

Ross 2007; Duke and Ayensu 1985.) جوشانده افغانستان در 

 معده زخم و سرفه سیاه هیستری، درمان جهت آنغوزه صمغ

های  طی سال متاسفانه (.Mahran et al. 1973) گرددمیمصرف 

( های برداشت سنتی روش)علمی  رویه و غیر اخیر برداشت بی

همین  به. است  شده  کاهش میزان رویش این گونه سببآنغوزه، 

و  کاهش یافتههای آنغوزه در مراتع به شدت  جهت تراکم بوته

 ونسل این گیاه مفید در معرض خطر انقراض قرار گرفته است 

 را ارزشمند گیاه این ژنتیکی تنوع بررسی اهمیت موضوع این

وضعیت تنوع ذخایر زیستی  .(Zare et al. 2010) کندمی دوچندان

نژادی و ها گام اولیه و اساسی در به و روابط فیلوژنی جمعیت

 . ها است مدیریت آن

                                                           
1
 Monocarpic 

(2)

(3)

(1)

ساله  بوته چند( 3)ساله آنغوزه،  گیاه یک( 2)گیاه گلدار آنغوزه، ( 1) -1شکل 

 آنغوزه

 

های اصلاح  با توجه به نقش تنوع ژنتیکی در پیشبرد اهداف برنامه

های مولکولی و   نباتات شناسایی این تنوع از طریق روش

 (.Kovatcheva et al. 2011) لکولی با اهمیت خواهد بودوم غیر

 نقاط در توجهی قابل پراکنش دارای ایران بومی دارویی گیاهان

 نگهداری در وحشی های جمعیت ارزیابی. باشندمی کشور مختلف

 نظر به ضروری مناسب، های پلاسم ژرم از شایسته کارگیری هب و

 به نیاز زراعی، به هایبرنامه در موفقیت حصول جهت. رسدمی

 تخمین یک برآورد .است ژنتیکی منابع از حفاظت جهت سیستمی

 از یکی مهم های درگونه ژنتیکی تنوع پراکنش سطح از واقعی

 استفاده با ژنتیکی تنوع ارزیابی .است ژنتیکی حفاظت اصلی اهداف

 ای پایه اطلاعات که باشد می مطمئن روشی مولکولی نشانگرهای از

  .Bhattacharyya et al) کند فراهم می گیاهان به راجع مفیدی

 محدودکننده عامل یک ژنتیکی تنوع درباره ناقص اطلاعات(. 2013

 جهت. شود می محسوب ها واریته بهترین ایجاد و انبوه تولید جهت

 Parashar and) است مولکولی های داده به نیاز ژنتیکی تنوع برآورد

Malik 2014.)  نشانگرهایDNA ترین نشانگرهایی  یکی از بنیادی

مطالعات مولکولی و ژنتیکی مورد استفاده قرار  درهستند که 

مطالعات بررسی ژنوم، درک  جهت گیرند و ابزاری قدرتمند می

 Wunsch and) روند شمار می ساختار و تخمین تنوع ژنتیکی به

Hormaza 2002.) های مولکولی مبتنی  در دو دهه گذشته، نشانگر

ای با اهداف مختلف اصلاحی در گیاهان  گستردهطور  بهDNA بر 

گیاهان دارویی نیز از این  اند و و حیوانات مورد استفاده قرار گرفته

 .(Ashraf et al. 2016; DK et al. 2016) ندروند مستثنی نیست

جهت تعیین تنوع ژنتیکی در گیاهان از نشانگرهای مورفولوژیکی، 

(. et al. 2016 Melito) شود استفاده می DNAبیوشیمیایی و 

  مقدمه
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های آنغوزه  چند شکلی گسترده در بین جمعیتوجود دلیل  هب

ها را به  توانند تنوع درون جمعیت نشانگرهای موفولوژیک نمی

یکی از  ISSR(. Pirmoradi 2012) شکل مناسب نشان دهند

 تا 11 بین آغازگرها معمولا این .د استنشانگرهای ملکولی کارآم

 مورد آغازگر یک فقط واکنش هر در .دارند طول نوکلئوتید 21

 ;Reddy et al. 2002; Stevens et al. 2015) گیرد قرارمی استفاده

Ahmadi et al. 2015; Brito et al. 2016 ) تکنیکISSR  نیازمند 

 و ساده روش این .تنیس آغازگر سنتز جهت یابی توالی اطلاعات

 نشان زیادی چندشکلی معمول طور  به نشانگرها و است سریع

 از(. Mittal and Dubey 2010; Semagn et al. 2006) ددهن می

سطوح بین و درون  در ژنتیکی تنوع تعیین جهت  ISSRنشانگر

 تکرارهای توالی در چندشکلی ومیزان فراوانی تعیینجهت ای گونه

از  شود می استفاده ژنتیکی های نقشه ایجاد و ژنوم در ریزماهواره

جهت تخمین توسعه تنوع ژنتیکی در دامنه وسیعی ها  این آغارگر

های گیاهی، شامل برنج، گندم، ارزن، سیب زمینی،  از گونه

 ;Pradeep Reddy et al. 2002) اند کار گرفته شده هبارهنگ، ب

Mukhtari 2009 .)نشانگر از ISSR  در مطالعات مربوط به تنوع

، Parashar and Malik (2014)طژنتیکی گیاهان تیره چتریان توس

(2017 )Salami et al. در مطالعات صورت . انجام شده است

 Ferula pseudalliacea جمعیت آنغوزه از گونه گرفته بر روی دو

جهت ارزیابی تنوع  ISSR د که استفاده از نشانگرشمشخص 

 Jafari et) های این گونه مناسب بوده است ژنتیکی بین جمعیت

al. 2019.) (2002) Pradeepreddy et al.  بیان داشتنند کهISSR ها

از نظر کیفیت و کمیت  ،Eleusineدرآنالیز تنوع ژنتیکی در جنس 

 در .اند مفیدتر بوده RAPD وRFLP های حاصله، نسبت به  داده

 ISSR نشانگر کمک به زنیان گیاه ژنتیکی موجود در تنوع یبررس

شناسایی د که این نشانگر کارایی لازم جهت شمشخص 

تواند در  های مورد بررسی را دارد و می  چندشکلی در جمعیت

 Fadaei) مطالعات ساختار جمعیت مورد استفاده قرار گیرد

Heidari et al. 2016.) این مطالعه از نشانگرهای  درISSR  جهت

 0از  ژنوتیپ 04 که شامل آنغوزهجمعیت  34بررسی تنوع ژنتیکی

 .استفاده شد ،منطقه جغرافیایی مختلف

 

جمعیت  34آنغوزه از  ژنوتیپ 04ژنتیکی در این پژوهش تنوع 

(. 2شکل) جغرافیایی مورد مطالعه و ارزیابی قرار گرفت مختلف

ها  آوری شده توسط جهاد کشاورزی استان های جمع کلیه جمعیت

 ازآوری شده  جمعیت جمع 34دراین مطالعه . صورت گرفته است

 . منشاء گرفته است منطقه جغرافیایی مختلف 0

 
 

 
 آوری شده از مناطق جغرافیایی مختلف ایران جمع آنغوزه جمعیت 34 -2 شکل

 
 

 

  ها مواد و روش
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های  ژنومی، ابتدا بذور هریک از ژنوتیپ DNAمنظور استخراج  به

د و گیاهچه کامل پس از طی دوره شمورد مطالعه در گلدان کشت 

 CTAB بر اساس دستورالعمل  DNAماهه جهت استخراج دو

 (.Doyle and Doyle 1987) تغییر یافته، مورد استفاده قرار گرفت

مورد ( 2/4)با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز  DNA کیفیت

استفاده   ISSRآغازگر 13در این پژوهش از . بررسی قرار گرفت

. ارائه شده است 1ها در جدول  د که مشخصات هریک از آنش

سازی شرایط تکثیر و تعیین دمای آغازگرها  پس از بهینه

 میکرولیتر 14میکرولیترکه شامل  24حجم در   PCRواکنش

Master mix 2X PCR ،1/1  ،1/1میکرولیتر آب دیونیزه 

میکرولیتر  2 ،(نانوگرم بر میکرولیتر 14) میکرولیتر از هر آغازگر

DNA با استفاده از دستگاه ترموسایکلر (نانوگرم 14) ژنومی (T-

100 )BIORAD های  شرایط دمایی واکنش .انجام شدPCR 

درجه  04سازی اولیه در  صورت یک مرحله واسرشت به

درجه  04چرخه با دمای  34دقیقه و سپس  1گراد به مدت  سانتی

سازی، دمای بهینه شده  دقیقه برای واسرشت 1گراد به مدت  سانتی

 غارگرهاآثانیه جهت اتصال  41غازگرها به مدت آبرای هریک از 

دقیقه جهت  1/1گراد به مدت  درجه سانتی 02دمای  و

گراد  درجه سانتی 02در دمای دقیقه  1سازی و در نهایت  همانند

توسط ژل آگارز  PCRمحصول . دشجهت بسط نهایی تنظیم 

 Safeviewآمیزی با   تفکیک و با استفاده از رنگ TBE بافر با 1/1%

دهی  پس از امتیاز. ها صورت گرفت برداری از آن انجام و عکس

صورت  ترتیب به الگوها، بر اساس وجود و یا عدم وجود باند به

 مورد آغازگرهای کارایی تعیین جهت. یک و صفر امتیازدهی شدند

شاخص ، (PIC) چندشکلی اطلاعات محتوای معیارهای استفاده

ترتیب بر اساس روابط ارائه  ، به(Rp) ، قدرت تمایز(MI) نشانگر

 تعیین منظور به. دشمحاسبه  .Powell et al (1996) شده توسط

 تجزیه ها، آن درون تنوع همچنین و ها جمعیت بین ژنتیکی تنوع

 GenAlExافزار نرم از استفاده با (AMOVA) مولکولی واریانس

 مقایسه و بررسی جهت .(Peakall and Smouse 2006) شد انجام

 ها پارامترهای جمعیت از یک هر در موجود ژنتیکی تنوع میزان

 ،(I) شانون شاخص ،(PPL) چندشکل های لوکوس درصد ژنتیکی

 های للا تعداد ،(Na) شده مشاهده های  للا تعداد ،(H) نی ژنی تنوع

 استفاده با (Nm) ژنی جریان و (Gst) ژنی تمایز ضریب، (Ne) مؤثر

 (.Yeh et al. 1997) شدند برآورد  POPGENEافزار نرم از

 

 ژنوتیپ آنغوزه مورد مطالعه 04در  PCRو نتایج حاصل از تکثیر  ISSRمشخصات توالی آغازگرهای  -1جدول

Ta: آغازگر، اتصال دمایTAB  :تکثیری، قطعات کل تعداد NPB: چندشکل،  تکثیری قطعات تعدادPPB: چندشکلی،  درصدPIC : ،محتوای اطلاعات چند شکلRp :

  شاخص نشانگر: MIقدرت تمایز، 

 
 

 

 

 Ta (°C) TAB NPB PPB PIC Rp MI (′3   ′5) توالی آغازگر

ISSR-1 DBDACACACACACACACA 11 11 11 144 32/4 22/2 42/1 

ISSR-2 ACACACACACACACACYG 11 11 11 144 3/4 01/1 2/4 

ISSR-3 GACAGACAGACAGACA 11 11 11 144 32/4 33/2 0/1 

ISSR-4 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 11 11 11 144 4/4 13/0 4 

ISSR-5 ACACACACACACACACC 13 14 14 144 31/4 12/1 34/4 

ISSR-6 GAGAGAGAGAGAGAGARC 13 14 14 144 34/4 24/0 34/4 

ISSR-7 CTCTCTCTCTCTTCTTG 12 11 11 144 4/4 42/0 4 

ISSR-8 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 12 12 12 144 34/4 41/0 12/1 

ISSR-9 CACACACACACACACAG 12 13 13 144 32/4 14/0 04/4 

ISSR-10 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 11 14 14 144 31/4 12/0 0/4 

ISSR-11 ACACACACACACACACYA 12 12 12 144 4/4 12/0 2/4 

ISSR-12 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 11 13 13 144 43/4 42/0 10/1 

ISSR-13 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 12 12 12 144 43/4 1/2 11/1 

 02/4 10/2 30/4 144 32/14 32/14 13/13 میانگین 
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 های جمعیت بین ژنتیکی فاصله و تشابه ضرایب این، بر علاوه

 بندی گروه (.Nei 1978) دشمحاسبه  نی معیار براساس مختلف

 روش به و جاکارد تشابه ماتریس اساس بر بررسی مورد های نمونه

Neighbor- Joining افزار نرم از استفاده با DARwin صورت 

 (PCoA) اصلی مختصات به تجزیه. (Perrier et al. 2003) گرفت

 نتایج تأیید و ارزیابی هدف با و GenAlEx افزار نرم از استفاده با نیز

 جمعیت ساختار تجزیه این بر علاوه .شد انجام ای خوشه تجزیه

 افزار نرم از استفاده با بررسی مورد ها جمعیت بندی وگروه

STRUCTURE تعداد یافتن منظور به سپس .گرفت صورت 

  STRUCTURE HARVESTERارافز نرم از واقعی های گروه

 (.Earl et al. 2012) دشاستفاده 

 

ای  خلاصه 1در جدول  :کننده کارایی آغازگرها های تعیین شاخص

 ISSRی  گرها دست آمده ازچند شکلی و کارایی نشان نتایج به

 آغازگر بررسی شده در این 13 مجموعاز  .نشان داده شده است

ها  قطعه تکثیر شد که تمامی آن 121مجموع تعداد  در پژوهش

 12 از( TAB) تکثیری تعداد کل قطعات .اندچند شکل بوده

قطعه  12تا  (ISSR-13 و ISSR-11 مربوط به آغازگرهای)

. بود متغیرقطعه  32/14میانگین  با (ISSR-8) مربوط به آغازگر

آغازگر  13بود و از بین % 144 (PPB)شکل  صد قطعات چند در

در  .را نشان دادند یاستفاده شده کلیه آغازگرها چند شکلی کامل

از اهمیت Rp  و PIC های بین پارامترهای مورد مطالعه شاخص

 دررا  گری یک سیستم نشان خودارند زیرا این پارامتر ای بر ویژه

استفاده شده در ارزیابی  یتعیین اثر بخشی و پتانسیل آغازگرها

های مورد بررسی رانشان  تنوع ژنتیکی و قدرت تمایز نمونه

 PIC شاخص عبارت دیگر به(. Powell et al. 1999) دهد می

چند شکلی ایجاد شده توسط یک آغازگر بین  تشخیص احتمال

ها  های قابل تشخیص و فراوانی آن اللباشد که به تعداد  دو فرد می

دارای  PICشاخص (Budak et al. 2004) وابسته است

-ISSRمربوط به آغازگر ) 3/4 نبیتغییراتی و دامنه  30/4میانگین

 داشت (ISSR-13 و ISSR-12مربوط به آغازگرهای ) 43/4 و( 2

چند شکل اطلاعات  بالا بودن درصد محتوای .(1جدول)

 جهتدهنده انتخاب صحیح آغازگرهای مورد استفاده   نشان

باشد و بر این اساس مورد مطالعه می هایپلاسمم رارزیابی ژ

 مرچند شکلی را برای ژ حداکثرتوان آغازگرهای مناسب با  می

علاوه بر  .تی توصیه نمودآ مشابه در مطالعات هایپلاسم

عنوان معیاری جهت تمایز  به Rp های ذکر شده، شاخصشاخص

توان بیان  می. گیردرفته مورد استفاده قرار می کار هآغازگرهای ب

داشت که این شاخص توانایی یک سیستم نشانگری را در ایجاد 

 Prevost and Wilkinson) کند ابل امتیازدهی تعیین میقباندهای 

( 12/1) ترین ترتیب کم به ISSR-7 و ISSR-5آغازگر  ود .(1999

که  به نحویکردند را تعیین  Rpمقدار شاخص ( 42/0) وبیشترین

با توجه به نتایج حاصل  .دست آمد هب( 10/2)میانگین این شاخص

این  از این پژوهش مشخص شد آغازگرهای استفاده شده در

های ژنتیکی را داشته  تحقیق کارایی لازم جهت انجام سایر تجزیه

 نهای برخی محققین همچو با یافتهدست آمده  هو نتایج ب

(2019)Fawad et al. ، (2019)Qaderi et al.   در بالا بودن

  .(1جدول) مطابقت داشت Rpو PIC های  اخصش

نتایج حاصل از تجزیه  :ایگونه آورد تنوع ژنتیکی بین و درون بر

 2 نشان داد که ISSRآغازگر  13واریانس ملکولی حاصل از 

درصد از تغییرات کل مربوط به تنوع بین جمعیتی است در 

از تغییرات با تنوع درون جمعیتی قابل توجیه % 02که  یحال

توان بیان داشت که  می عبارت دیگر به (.2جدول) باشد می

درون  داری را بین و تنوع ژنتیکی معنی ISSRآغازگرهای 

درون  افزون بر واریانس بین و .خویشاوندان وحشی نشان دادند

های مورد  برای هر یک از جمعیت Nm و Gst گروهی مقادیر

عنوان یک  به Gst .ده استشدرج  2 در جدول مطالعه محاسبه و

شود در  شاخص مهم در تعیین واریانس ژنتیکی در نظر گرفته می

 واقع این شاخص نسبت تنوع بین جمعیتی را به تنوع کل نشان

با توجه به نتایج حاصل از پژوهش مقدار  .(Nei 1978) دهد می

Gst بود که این میزان نشان  13/4مورد بررسی  ژنوتیپ 04 برای

مورد های  در جمعیت سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را ی دهنده

از  عنوان معیاری به Nm علاوه بر این آماره .مطالعه گزارش نمود

نظر گرفته  از هرنسل در های صورت گرفته تعداد مهاجرت

 بر است و 44/1برابر  Nmکه میزان  نتایج نشان داد .شود می

 عاتبراساس مطال و wright (1951) اساس تئوری رایت

  نتایج و بحث
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(2017)Pour-Aboughadareh et al.  1 میزان زمانی که   Nm 

ها شده مانع از ایجاد تفاوت ژنتیکی بین جمعیت جریان ژنیباشد، 

دهنده امکان وقوع جریان ژنی بین خویشاوندان  واین مقادیر نشان

 .Domolim-Lopergue et al(1997) .وحشی این گیاه بوده است

ها  جمعیتو درون واریانس ژنتیکی بین  که توزیع ندبیان داشت

وجود آن وابسته  و باشد ها می تابعی از میزان جریان ژنی بین آن

ها پراکنش بذر ها و مقدار به اندازه و درجه ایزوله بودن جمعیت

بالا بودن سهم واریانس درون جمیعتی . دها دار بین جمعیتدر 

از نسبت به واریانس بین جمیعتی بر اساس نتایج حاصل 

در بسیاری از  CBDP ،SCoT، ISSRنشانگرهای مختلف مانند 

 ده استشمطالعات ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی گزارش 

(-Pour ;Etminan et al. 2016 ;Goodarzi et al. 2015

2019 .Qaderi et al Aboughadareh et al. 2017;).  دامنه

های حاصل  تغییرات میزان فاصله ژنتیکی در تجزیه و تحلیل داده

 44/4 با متوسط 2/4تا  13/4بین دومقدار ISSRاز نشانگرهای 

های  بین جمعیت( 2/4) بیشترین میزان فاصله ژنتیکی. دست آمد به

 فریدون شهر و بوانات مشاهده شد و کمترین میزان فاصله ژنتیکی

منظور  به .دست آمد و جیرفت به هجدک های بین جمعیت( 13/4)

های  های مورد بررسی، شاخص جمعیت در بررسی تنوع ژنتیکی

ت شاخص اطلاعا موثر،های  الل جمعیت شامل تعداد یژنتیک

های ژنی  درصد چند شکلی مکان ،نی شاخص تنوع ژنی شانون،

ارائه شده  3 برای هر جمعیت محاسبه شده که نتایج آن در جدول

های مورد مطالعه جمعیت کرمان  در مقایسه بین جمعیت .است

مقادیر  ثر،ؤهای مالل بر اساس مقادیر تعداد تیپژنو 33شامل 

تری  از تنوع بیشها  الل و تعداد کل شانون شاخص ،هتروزیگوسی

ها در جمعیت کرمان برابر با  اللمتوسط تعداد کل  .برخوردار بود

برای جمعیت خراسان  ،بود که در مقایسه با این مقدار 03/1

ها  مورد سایر شاخصهمین برتری در  .تر بودبیش (01/4) جنوبی

در  2/1را در برابر  12/1در جمعیت کرمان ) ثرؤمالل  مانند، تعداد

در جمعیت  31/4)هتروزیگوسی و ( جمعیت خراسان جنوبی

 و شاخص( خراسان جنوبیجمعیت در  12/4کرمان در برابر 

در جمعیت  12/4در برابر  11/4در جمعیت کرمان ) شانون

دست آمده از این پژوهش  یج بهنتا. مشاهده شد( خراسان جنوبی

های مورد  نشان داد که جمعیت کرمان نسبت به سایر جمعیت

بندی  گروه .مطالعه از میزان تنوع ژنتیکی بالاتری برخوردار است

منطقه  0 جمعیت بر اساس 34مورد مطالعه از  ژنوتیپ 04

با استفاده از  ISSRهای حاصل از داده جغرافیایی متفاوت، وطبق

 صورت گرفت که Neibour- joiningو الگوریتم جاکارد  ضریب

 با توجه به .نشان داده شده است 3 حاصل در شکلدندروگرام 

دسته ) دسته قرار گرفت 1ها در  ای ژنوتیپ حاصل کلیهدندروگرام 

های اصفهان، فارس، خراسان  هایی از استان جمعیت شامل :اول

های کرمان، فارس، های از استان شامل جمعیت: دسته دومرضوی 

های  شامل استان: دسته سوم ،یزد، خراسان جنوبی، اصفهان

هایی از  جمعیت: چهارم دستههرمزگان، کرمان، اصفهان، فارس، 

هایی از  شامل جمعیت :پنجمدسته  وهای کرمان و هرمزگان استان

 (.استان کرمان و هرمزگان بود

های مربوط به  نشان داد که ژنوتیپکلاستر نتایج حاصل از تجزیه 

هر جمعیت به شکل کامل از یک دیگر تفکیک نشده است و 

مختلط صورت  های مربوط به مناطق جغرافیایی متفاوت به ژنوتیپ

دهنده آن است که  بندی شدند واین موضوع نشان کنار هم دسته

و احتمالا  ها شباهت ژنتیکی زیادی با یک دیگر داشته این ژنوتیپ

 .(3 شکل) ها رخ داده است ی بین آنژنتیکی فراوانتبادلات 

 
 ISSR های مورد مطالعه با استفاده از آغازگر در ژنوتیپ (AMOVA) های ملکولی نتایج تجزیه واریانس داده-2جدول

 

 

Nm Gst تغییراتمنبع  درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس تخمینی درصد واریانس تبیین شده 

44/1  13/4  %2  24/2  011/11  422/301  بین جمعیت 1 

  %02  00/32  00/32  21/2031  درون جمعیت 23 

  %144  21/31  4 32/31  کل 20 
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 ISSRهای مورد مطالعه بر اساس نشانگر  های تنوع ژنتیکی محاسبه شده در جمعیت شاخص -3 جدول

 

ای نخست  لفهؤسه م PCoAحاصل از تجزیه در بای پلات 

 14/10 مجموع در وصد  در 24/4 و 01/1 و 11/1ترتیب با  به

های آنغوزه را    کل تغییرات ژنتیکی موجود در ژنوتیپ از صد در

 PCoAاصلی های  لفهؤه منتیجه تجزیه ب .(4 شکل) دتوجیه نمودن

میزان . مطابقت داشتای  خوشه ای تجزیهحاصل از  نیز با نتایج

PCoA نشان دهنده پراکندگی خوب نشانگر روی ژنوم است .

Tajbakht et al.، (2019 ) (2018) های دست آمده با یافته نتایج به

Jafari et al. نتایج حاصل از بررسی ساختار . مطابقت داشت

 04زیر جمعیت واقعی در مجموع  1داد، تعداد جمعیت نیز نشان 

دست  با توجه به نتایج به(. K=5) بررسی شده وجود دارد ژنوتیپ

 داشت درحد بهینه قرار 1در حالت  Kآمده از این تجزیه مقدار 

ها  دست آمده از تفکیک جمعیت باتوجه به الگوی به(. 1 شکل)

 ءها مستقل از منشا بندی ژنوتیپ توان بیان داشت که گاهی طبقه می

جمعیت  34نتایج این پژوهش نشان داد که  .ها است جغرافیایی آن

طور کامل و بر  منطقه جغرافیایی مختلف به 0آوری شده از جمع

ه و دشها از یک دیگر تفکیک ن اساس منشاء هریک از نمونه

این . خوبی نمایان است به 4ها در شکل  اختلاط در بین نمونه

مطالعه های مورد  مخلوط بودن نمونه پلاسم بر اختلاط در ژرم

هایی از  بدین معنا که هرفرد ممکن است بخش. گذارد صحه می

. ژنوم خود را از نسل خود در جمعیت دیگر به ارث برده باشد

های آنغوزه مورد بررسی بر  مطالعه حاضر نشان داد که جمعیت

شوند و  های مشابه تفکیک نمی گذاری اساس مکان و یا نام

توان بیان  همین منظور می باشند به ها دارای اختلاط می جمعیت

ها سبب  دلیل شکل بذر خانواده چتریان و سبکی آن داشت که به

 جا شوند و تبادل تری جابه راحتی در محدوده وسیع شود، بهمی

 .(Tajbakht et al. 2018) ژنی را گسترش دهند 

توان بیان داشت که آغارگرهای مورد استفاده در  طور کلی می به

بالایی در نشان دادن روابط ژنتیکی و  این پژوهش پتانسیل

ها دارد و در نهایت  بندی افراد بر اساس ساختار ژنومی آن گروه

خوبی قادر به  که این آغازگرها به نتایج این پژوهش نشان داد

 . اند یگر بوده د کی ها از تفکیک جمعیت

 

 

 

 N Na Ne I He PPL شاخص آماری جمعیت

 میانگین اصفهان

 12 خطای استاندارد
22/1 

44/4 
 

10/1 

42/4 
 

40/4 

41/4 
 

33/4 

41/4 
 

%02/20  
 

 فارس
 

 میانگین

 12 خطای استاندارد
24/1 

430/4 
 

10/1 

42/4 
 

14/4 

41/4 
 

34/4 

41/4 
 

%40/02 

 میانگین رضوی خراسان

 3 خطای استاندارد
14/1 

41/4 
 

33/1 

43/4 
 

21/4 

42/4 
 

12/4 

41/4 
 

%40/44 

 میانگین کرمان

 33 خطای استاندارد
03/1 

421/4 
 

12/1 

42/4 
 

11/4 

41/4 
 

31/4 

41/4 
 

%24/01 

 یزد

 

 میانگین

 1 خطای استاندارد
33/1 

41/4 
 

30/1 

42/4 
 

33/4 

42/4 
 

22/4 

41/4 
 

%22/14 

 هرمزگان

 

 میانگین

 11 خطای استاندارد
22/1 

43/4 
 

11/1 

42/4 
 

40/4 

41/4 
 

32/4 

41/4 
 

%21/20 

 میانگین خراسان جنوبی

 3 خطای استاندارد
01/4 

41/4 
 

24/1 

42/4 
 

12/4 

41/4 
 

12/4 

41/4 
 

%33/33 

  21/12  

20/4 

40/1 

41/4 
 

40/1 

41/4 
 

30/4 

44/4 
 

21/4  

44/4 

%24/02 
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 Neibour-Joining الگوریتم جاکارد و آنغوزه براساس ضرایب فاصله ژنوتیپ 04ای تجزیه خوشهحاصل از دندروگرام  -3شکل 

 

 
 ISSRهای  با استفاده از داده (PCoA) نخست حاصل از تجزیه به مختصات اصلی ژنوتیپ آنغوزه بر اساس دو بردار 04پراکنش  -4 شکل
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 ISSR های حاصل از آغازگر ها بر اساس داده بندی جمعیت مورد مطالعه آنغوزه و دسته ژنوتیپ 04جمعیت ساختار  -1 شکل

 

های وحشی فاصله جغرافیایی و  طور کلی درارتباط با جمعیت به

 ها آن ژنتیکی تشابهها تعیین کننده  جریان ژنی بین جمعیت

جریان ژنی بالا، فاصله علت  های دگرگشن به در گونه .باشد می

ها  ها کم بوده و تنوع ژنتیکی درون جمعیت ژنتیکی جمعیت

ژنتیکی در نتایج نشان داد که سطح بالای تنوع . یابدافزایش می

های آنغوزه وجود دارد که نیاز است ازاین تنوع  درون جمعیت

های اصلاحی و ایجاد عنوان یک فرصت در راستای برنامه به

 .اده نموداستف جمعیت پایه

 گیری کلی نتیجه

 و موفق وری بهره وحشی جهت های گونه ژنتیکی روابط از اطلاع

 بررسی .است ضروری امری ها آن موجود ژنتیکی تنوع از پایدار

 جمله از عامل چندین دخالت دلیل  به ها جمعیت در ژنتیکی تنوع

 و (Migration) مهاجرت ،(Linkage) پیوستگی تلاقی،

طور  به. است هایی پیچیدگی دارای (Inbreeding) خویشاوندی

 نسبتاً ژنتیکی تنوع بیانگر تحقیق این از آمده دست به نتایجکلی 

 ISSRآغازگرهای . باشد های آنغوزه می بالایی در درون جمعیت

 این و کنند تفکیک هم از آنغوزه را بومی های ژنوتیپ توانستند

 آنغوزه ایگونه درون تنوع مطالعه جهت مناسب ابزاری روش

نتایج به دست آمده از این پژوهش نشان داد که جمعیت . است

های مورد مطالعه از میزان تنوع کرمان نسبت به سایر جمعیت

 ساختار بررسی از حاصل نتایج. ژنتیکی بالاتری برخوردار است

 فراوان ژنتیکی تبادل نیز Structure افزار نرم از استفاده با ها جمعیت

 آن از حاکی نتایج این .نماید می تأیید را ها جمعیت اختلاط و

 جغرافیایی منشأ از مستقل آنغوزه های ژنوتیپ بندی طبقه که هستند

 کننده تعیین های شاخص به توجه با براین، علاوه .است ها آن

 در شده تعیین آغازگرهای ،شد مشخص نشانگری سیستم کارایی

 درون در را شکلی چند از بالایی سطح خوبی به تحقیق این

 بیانگر خود نوبه به که اند داده نشان شده ارزیابی های ژنوتیپ

های  جمعیت بندی گروه و ژنتیکی مطالعات سیستم در این کارایی

 . باشد این گیاه دارویی ارزشمند می
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