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. باشندهای دارويی و غذايی بسيار مهمی میدارای جنبه Trigonellaهای مختلف جنس گونه

را جهت  يتکه موقع باشدیم یبرنامه اصلاحدر هر  يهاز اصول اول يکی يکیتنوع ژنت يابیارز

در اين  .آوردمی فراهم نژادگرانبه یبرا يدجد هایژن يیو شناسا يکیژنت هایويژگی یبررس

مورد  URPو  SCoTاکوتيپ شنبليله با استفاده از نشانگرهای  64پژوهش تنوع ژنتيکی موجود در 

و  144ترتيب در مجموع به URPو ده آغازگر  SCoTبا استفاده از ده آغازگر . بررسی قرار گرفت

 40/4در هر دو نشانگر  PICمتوسط شاخص . ها چندشکل بودندقطعه تکثير شد که تمامی آن 146

. بود SCoTبيشتر از  URPدر نشانگرهای  MIو  Rpهای با اين حال متوسط شاخص. برآورد شد

نشان داد  SCoT+URPو  SCoT ،URPهای بر اساس داده( AMOVA)تجزيه واريانس مولکولی 

های تنوع براساس مقادير شاخص. ها بيشتر استها نسبت به بين جمعيتميزان تنوع درون جمعيت

، (I)و بيشترين ميزان شاخص شانون  (Na)های مشاهده شده ژنتيکی مشخص شد بيشترين تعداد آلل

-T. foenumهای مربوط به گونه( PPL)های چندشکل و درصد جايگاه( H)نی  شاخص تنوع

graecum  وT. monantha های هر ای بر اساس هر يک از نشانگرها و ترکيب دادهتجزيه خوشه. بود

علاوه . بندی کردندترتيب در سه گروه اصلی دستههای ارزيابی شده را بهدو نشانگر تمامی اکوتيپ

های هر دو نشانگر به دست آمده بر اساس ترکيب دادهبندی بهشد الگوی گروهبراين مشخص 

دست آمده نشان داد تنوع به يجنتا یطورکلبه. ها بودخوبی منطبق با ساختار تاکسونومی گونه

عنوان به تواندیمجموعه م ينا ينبنابرا. وجود دارد های شنبليلهاکوتيپدر درون  يیبالا يکیژنت

 .يردمورد استفاده قرار گ یاصلاح هایدر برنامهاستفاده با ارزش جهت  یمنبع ژن يک
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گیاهی  .Trigonella foenum-graecum Lشنبلیله با نام علمی 

یکساله و متعلق به خانواده بقولات است که برگ و بذر آن دارای 

باشد و از دیرباز در ایران مورد کشت خواص دارویی با ارزشی می

این گیاه دارای ارزش غذایی بالا و حاوی موادی . قرار گرفته است

، کاروتن و همچنین میزان Cهمچون کلسیم، آهن، فسفر، ویتامین 

بذرهای شنبلیله (. Omidbaigi 2004)باشد زیادی پروتئین می

لین بوده نحاوی موادی نظیر کولین، آلکالوئید، ساپونین و تریگو

(. Sandor et al. 2004)ثری در کاهش قند خون دارند ؤکه نقش م

منشأ این گیاه نواحی آفریقای شمالی و سواحل شرقی مدیترانه 

که بر اساس گزارشات موجود این طوریبه. گزارش شده است

مختلف گیاه در آغاز بومی ایران بوده و سپس به دیگر مناطق 

نواحی از هند، چین، آفریقا، الجزیره،  طور کلیبه. منتقل شده است

پاکستان، اسپانیا، ترکیه، مصر، اوکراین و ایتالیا محل پراکنش این 

گستردگی (. Hasanzadeh et al. 2010)گیاه مشخص شده است 

نواحی پراکنش این گیاه سبب شده است تا گوناگونی و یا 

وجود  های آنعبارتی میزان تنوع ژنتیکی بالایی در بین گونهبه

های مختلف یکی از با توجه به اینکه شناسایی توده. داشته باشد

ترین اقدامات مهم در زمینه بهبود ژنتیکی و افزایش سطح زیر مهم

رو بررسی تنوع باشد، از اینکشت گیاهان زراعی و باغی می

های اصلاحی شناخته شده عنوان پایه و اساس برنامهژنتیکی به

  (.Farsi and Zolali 2011)است 

ترین ابزارهای اصلی در عنوان یکی از مهمنشانگرهای مولکولی به

های مختلف گیاهی و جانوری ارزیابی تنوع ژنتیکی در گونه

های زیست فناوری پیشرفت تکنولوژی در حوزه. اندشناخته شده

های زیستی سبب شده است تا امروزه انواعی از در تمامی حوزه

تاکنون . وسعه و مورد استفاده قرار گیرنداین ابزارهای ژنتیکی ت

مانند  DNAمختلفی از نشانگرهای مولکولی مبتنی بر  انواع

RAPD
1 ،AFLP

2 ،ISSR
3 ،SSR

2 ،STS
و غیره معرفی شده  0

یکی . هم دارای معایب و مزایایی هستنداست که هریک نسبت به

                                                           
1
 Random amplification of polymorphic DNA 

2
 Amplified fragment length polymorphism 

3
 Inter simple sequence repeat 

4
 Simple sequence repeat 

5
 Sequence-Tagged Site 

گیری تنوع که برای اندازه DNAاز نشانگرهای مولکولی مبتنی بر 

URPهای مختلف گیاهی نشانگرهای ژنتیکی در گونه
باشد می 0

د استفاده معرفی و مور .Kang et al (2002) که نخستین بار توسط

های تکراری هستند که از بانک این نشانگرها توالی. قرار گرفتند

نگاری از ژنوم نوعی برنج بومی کره استخراج شده و برای انگشت

ها مورد استفاده قرار و میکروب های گیاهان و جانورانژنوم

مناسب، قادر به  PCRتحت شرایط  URPنشانگرهای . گیرندمی

گزارش شده است این . ارائه سطح بالایی از چندشکلی است

نشانگر یک ابزار مفید برای آنالیز فیلوژنتیکی در سطح درون 

تاکنون (. Aggarwal et al. 2008) باشدای میای و بین گونهگونه

های قارچی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی گونه URPگرهای آغاز

Chaetomtitum (Aggarwal et al. 2008)،Macrophomina 

pharolina (Jana et al. 2005) ،Bipolart sorokiniana 

(Aggarwal et al. 2010) ،Tilletia indica (Aggarwal et al. 

داخل انبار  های چند سالهسیلیوم از گلابیهای پنی، جدایه(2010

(Han et al. 2012) ،Oyster mushroom (Kang et al. 2002 ) و

مورد ( Salahlou et al. 2019) کنجدای بررسی روابط بین گونه

 . انداستفاده قرار گرفته

در دهه اخیر پیشرفت در ابزارهای بیوتکنولوژی منجر به ظهور 

شده که انواعی از نشانگرهای مبتنی بر نواحی حفاظت شده ژنوم 

. دهندچندشکلی مبتنی بر نقاط هدفمند ژنوم را نشان می

 نشانگرهای 
SCoT  از جمله نشانگرهای مولکولی نوظهور بوده

بر مبنی جایگاه  Collard and Mackillتوسط  2552که در سال 

آغازگرهای این . طراحی و معرفی شد( ATG)ژنی کدون آغاز 

حی ات کدون آغاز طرهای توافقی مجاورنشانگر بر اساس توالی

در واقع وجه . باشندنوکلئوتیدی می 10شوند و دارای طول می

 3′تمایز آغازگرها در تفاوت حداقل یک نوکلئوتید در انتهای 

در ارزیابی تنوع ژنتیکی و  SCoTاستفاده از نشانگرهای . باشدمی

های گیاهی گزارش ای در بسیاری از گونهمطالعه روابط بین گونه

در  Pour-Aboughadareh (2018) عنوان نمونه،به. استشده 

ای و برآورد سطح تنوع ژنتیکی در ارزیابی روابط بین گونه

استفاده نمودند و  SCoTآغازگر  10پلاسمی گندم از های ژرمگونه

                                                           
6
 Universal rice primer 

7
 Start codon targeted polymorphism 

  مقدمه
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های ها نشان داد این نشانگرها قادرند نمونهنتایج پژوهش آن

های ها در گروهنومی آنمربوط به هر گونه را بر اساس ساختار ژ

 .Etminan et alای دیگر در مطالعه. مجزا از هم تفکیک کنند

های مختلف منظور بررسی روابط فیلوژنتیکی بین گونهبه( 2018)

استفاده  ISSRو  SCoTای از آغازگرهای مریم گلی از مجموعه

 SCoTمندی آغازگرهای این محققان نشان دادند سود. ردندک

. های ارزیابی شده بیشتر استبندی نمونهدر گروه ISSRنسبت به 

طور کلی کارایی این نشانگرها در بسیاری از مطالعات دیگر به

 .Collard and Mackil 2009; Gorji et al)گزارش شده است 

2011; Pour-Aboughadareh et al. 2017; Etminan et al. 

2018; Qaderi et al. 2019 .) 

دهد گزارشات محدودی در رابطه با شان میبررسی منابع موجود ن

استفاده از نشانگرهای مولکولی در بررسی تنوع ژنتیکی شنبلیله 

با بررسی تنوع  .Dangi et al (2004) عنوان مثال،به. وجود دارد

-T. foenumو  T. caeruleaژنوتیپ از دو گونه  20ژنتیکی 

graecum  با استفاده از نشانگرهایISSR  وRAPD دادند  نشان

نسبت به گونه دیگر  T. caeruleaمیزان تنوع ژنتیکی در گونه 

در ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در   Moradi(2008). بیشتر است

بیست توده شنبلیله بومی مناطق مختلف کشور از نشانگرهای 

RAPD  استفاده نمود و اظهار داشت تنوع مطلوبی در بین

نیز از  Ahari (2014) .های مورد بررسی وجود داردتوده

های شنبلیله برای بررسی تنوع ژنتیکی توده AFLPنشانگرهای 

ها مشابه سایر گزارشات بومی ایران استفاده کردند و نتایج آن

با توجه به . موجود سطح بالایی از تنوع مولکولی را نشان داد

اینکه شناسایی تخمین برآورد تنوع ژنتیکی گامی مهم در جهت 

رو هدف آید، از اینشمار میهنژادی بهای بهبرنامه تهیه و تدوین

از این پژوهش ارزیابی تنوع ژنتیکی و تعیین میزان خویشاوندی 

و  SCoTهای مختلف شنبلیله با استفاده از نشانگرهای بین اکوتیپ

URP بود . 

 

اکوتیپ شنبلیله  25شامل مطالعه در این تحقیق مواد گیاهی مورد 

اکوتیپ متعلق به  3و  3، 3، 0، 0، 15، 15، 05ترتیب متشکل از به

 .T. foenum-graecum ،T. monantha ،Tهای گونه

monspeliaca ،T. uncata ،T. persica ،T. stellata ،T. anguina 

 هااکوتیپس از کشت بذور هر یک از پ .بودند T. aurantiacaو 

ژنومی از  DNAراج استخ و تولید گیاهچه،لخانه شرایط گدر 

 Doyle and) انجام شد CTABهای جوان بر اساس روش برگ

Doyle 1987 .) پس از استخراجDNA  ژنومی کیفیت آن با استفاده

. درصد مورد بررسی قرار گرفت 0/5ل آگارز ژالکتروفورز 

آغازگر  15و  SCoTآغازگر  15از منظور بررسی تنوع ژنتیکی به

URP از پس .است شده درج 1 جدول ا درهآن استفاده و توالی 

تکثیر و تعیین دمای اتصال آغازگرها، واکنش  شرایط سازیبهینه 

PCR ترموسایکلر  با استفاده دستگاهBIO RAD  مدلT100  انجام

های ارائه اساس توالیترتیب بربه URPو  SCoTنشانگرهای . شد

 .Kang et al(2002) و  Collard and Mackill(2009) شده توسط

 ،میکرولیتر 25مخلوط واکنش در حجم نهایی . طراحی شدند

 2،  نانوگرم 05با غلظت نهایی  ژنومی DNAمیکرولیتر  2شامل 

میکرولیتر آب  0 ،(پیکومول برمیکرولیتر 15) آغازگرمیکرولیتر 

کلیه . بود PCR master Mix (2X) میکرولیتر 15و  دیونیزه

یک مرحله در برنامه دمایی هر واکنش شامل  های تکثیرواکنش

 2گراد به مدت  درجه سانتی 22اولیه در دمای  سازی رشتهسوا

ثانیه  35سازی به مدت  رشتهسشامل واحرارتی  چرخه 15دقیقه و 

ثانیه در  20آغازگر به مدت  گراد، اتصال سانتی درجه 22دمای در 

دقیقه  2ه مدت دمای بهینه شده برای هر آغازگر، توسعه آغازگر ب

شامل حرارتی دیگر  چرخه 20،  گراد درجه سانتی 2 در دمای 

گراد،  سانتی درجه 22دمای ثانیه در  35سازی به مدت  رشتهسوا

ثانیه در دمای بهینه شده برای هر  20آغازگر به مدت  اتصال

درجه  2 دقیقه در دمای  2آغازگر، توسعه آغازگر به مدت 

درجه  2 دقیقه در دمای   و بسط نهایی به مدت  گراد سانتی

 . گراد بودسانتی

 روی بر الکتروفورز با PCR محصول تکثیر، واکنش انجام از پس

 Safeview با هاژل آمیزیرنگ و تفکیک درصد 0/1 آگارز ژل

امتیازدهی  از پس. گرفت صورت هاآن از برداریعکس و انجام

 و صفر( وجود باند)معیار یک براساس الگوی قطعات تکثیری 

 :PIC)، مقادیر محتوای چندشکلی (عدم وجود باند)

polymorphism information content) قدرت تمایز ،(Rp: 

resolving power ) و شاخص نشانگر(MI: marker index ) برای

  هامواد و روش
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تجزیه واریانس مولکولی برای محاسبه . هر آغازگر محاسبه شد

(AMOVA ) افزاراز نرم ای تنوع ژنتیکیهشاخص برآوردو 

GenAlEx ستفاده شد ا(Peakall and Smouse 2006 .) مقادیر

ها بر اساس ضریب فاصله جاکارد فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

ای با استفاده خوشه تجزیهها، بندی نمونهمنظور گروهو به محاسبه

 .Tamura et al)صورت گرفت  MEGA ver. 5افزار از نرم

2011.)  

 

نشان داد  SCoTدست آمده از نشانگرهای بررسی الگوی باندی به

قطعه  155آغازگر استفاده شده در این پژوهش در مجموع  15

تعداد (. 1جدول )ها چندشکل بودند تکثیر نمودند که تمامی آن

با ( SCoT-26) 13و ( SCoT-9) 0قطعات تکثیری چندشکل بین 

و  32/5برابر با  PICمیانگین شاخص . قطعه متغیر بود 15میانگین 

 25/5و  22/5ترتیب با مقادیر به SCoT-5و  SCoT-10دو آغازگر 

ترتیب دارای بیشترین و کمترین میزان نسبت به سایر آغازگرها به

ترین یکی از مهم PICشاخص . اطلاعات چندشکل بودند

های نشانگری است که تممعیارهای تعیین کننده کارایی سیس

 Powell et)دهند های مورد بررسی را نشان میقدرت تمایز نمونه

al. 1996 .) در واقع این شاخص احتمال تشخیص چندشکلی

باشد که به تعداد ایجاد شده توسط یک آغازگر بین دو فرد می

رو با ینااز . ها وابسته استنی آناهای قابل تشخیص و فراوآلل

، SCoT-10 دست آمده مشخص شد آغازگرهایایج بهتوجه به نت

SCoT-8  وSCoT-15 مورد  هایاکوتیپای در تمایز قابلیت ویژه

نیز توانایی یک سیستم نشانگری را در  Rpشاخص . بررسی دارند

 . کندایجاد قطعات قابل امتیازدهی تعیین می

 

 

 های شنبلیلهاکوتیپ یابیاستفاده شده در ارز URPو  SCoTی آغازگرها یکیژنت هایشاخص -1جدول 

Rp MI PIC NPB TAB آغازگر (3′ به 0′) یتوال 

 0/  00/3 33/5 11 11 CAACAATGGCTACCACCT SCoT-4 

52/15 10/2 25/5 11 11 CAACAATGGCTACCACGA SCoT-5 

2 /0 20/3 23/5 0 0 CAACAATGGCTACCACGT SCoT-8 

25/0 00/1 31/5 0 0 CAACAATGGCTACCAGCA SCoT-9 

00/0 22/3 21/5 0 0 ACGACATGGCGACCGCGA SCoT-15 

22/15 50/3 20/5 11 11 CCATGGCTACCACCGCCA SCoT-24 

02/12 32/2 32/5 13 13 ACAATGGCTACCACCATC SCoT-26 

 0/2 30/3 32/5 15 15 AAGCAATGGCTACCACCA SCoT-11 

20/0 32/2 32/5 11 11 ACGACATGGCGACCAACG SCoT-12 

03/12 02/2 22/5 11 11 CAACAATGGCTACCAGCC SCoT-10 

  میانگین 15 15 32/5 23/3 10/2

25/12 22/0 20/5 12 12 
ATCCAAGGTCCGAGACAACC URP-1 

10/11 23/2 22/5 15 15 
CCCAGCAACTGATCGCACAC URP-3 

05/0 10/2 30/5 11 11 
AGGACTCGATAACAGGCTCC URP-4 

22/12 01/3 30/5 11 11 
ATGTGTGCGATCAGTTGCTG URP-6 

0 2 /2 31/5 0 0 
GATGTGTTCTTGGAGCCTGT URP-11 

10/12  5/2 20/5 11 11 
GGACAAGAAGAGGATGTGGA URP-12 

02/12 02/3 30/5 11 11 
AAGAGGCATTCTACCACCAC URP-13 

02/10 00/2 20/5 11 11 AATGTGGGCAAGCTGGTGGT URP-14 

33/13 05/2 3 /5 12 12 TACACGTCTCGATCTACAGG URP-15 

03/13 22/3 35/5 11 11 GGCAAGCTGGTGGGAGGTAC URP-18 

  میانگین 05/15 05/15 32/5 3/3  05/11

TAB : ،تعداد کل قطعات تکثیریNPB : ،تعداد قطعات تکثیری چندشکلPIC : ،محتوای اطلاعات چندشکلRp : قدرت تمایز، وMI :

  .نشانگرشاخص 

  نتایج و بحث
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بیان کردند این   Prevost and Wilkinson(1999) با این حال،

تواند اطلاعاتی درباره توانایی یک آغازگر در بازتاب شاخص نمی

روابط ژنتیکی با تاکسونومی یک گروه ژنوتیپ تحت مطالعه را 

متوسط شاخص  1با توجه به نتایج مندرج در جدول  .فراهم کند

Rp  25/0بین  10/2با میانگین ( مربوط به آغازگرSCoT-9 ) و

 . متغیر بود( SCoT-26مربوط به آغازگر ) 02/12

ترتیب بیشتترین  به SCoT-9و  SCoT-10علاوه براین، دو آغازگر 

با توجه به نتایج  .را به خود اختصاص دادند MIو کمترین مقادیر 

رابطته   MIو  Rpاخص دستت آمتده مشتخص شتد بتین دو شت      به

 .Milbourne et al(1997) که پیش از این  طوریمستقیمی دارد به

نشان دهنده تولید  بودن مقادیر این دو شاخصزیاد گزارش دادند 

چندشکل و فراهم کردن اطلاعات بیشتتری   قطعاتتعداد بیشتری 

 SCoT-9عنتوان مثتال آغتازگر    در این رابطه نیز بته . از ژنوم است

دارای کمترین مقدار هر دو شاخص بودند و در مقابل دو آغتازگر  

SCoT-10  وSCoT-26   دارای بیشترین مقتادیرRp  وMI  بودنتد. 

در  URPآغتازگر   15د، شتو مشاهده می 1گونه که در جدول همان

اکوتیپ مورد بررسی تکثیر نمودنتد کته    25قطعه در  152مجموع 

عتات چندشتکل تکثیتر    تعتداد قط . تمامی قطعات چندشکل بودند

 URP-15و  URP-1و ( قطعه 0) URP-11آغازگرهای  شده توسط

ترتیب کمترین و بیشترین تعداد قطعات چندشکل را به( قطعه 12)

 32/5بتا میتانگین    20/5و  20/5بتین   PICشاخص . تکثیر نمودند

نسبت به ستایر   URP-4و  URP-1 ،URP-3آغازگرهای . متغیر بود

 Rpمیتانگین شتاخص   . بودند PICرین مقدار آغازگرها دارای بیشت

بیشترین مقدار آن را به ختود   URP-14بود و آغازگر  05/11برابر 

دارای کمترین مقدار  URP-11اختصاص دادند و در مقابل آغازگر 

Rp شاخص . بودMI   از نظتر ایتن   . بتود  3/3 نیز دارای میتانگین

 22/0و  2/ 2بتا مقتادیر    URP-1و  URP-11شاخص دو آغتازگر  

مقایسه میتانگین  . بود MIترتیب دارای کمترین و بیشترین مقدار به

های تعیین کننده کارایی آغازگرهای مربوط به هر نشتانگر  شاخص

دارای کارایی یکستانی در   نشان داد هر دو سیستم نشانگری تقریباً

میتانگین  . هتای بررستی شتده هستتند    ارائه چندشکلی بین اکوتیپ

تتا   SCoTنستبت بته    URPنشتانگرهای   MIو  Rpهتای  اخصش

تواند به قطعتات  حدودی بیشتر بود که دلیل این تفاوت جزیی می

. تکثیری بیشتر توسط آغازگرهای مربتوط بته ایتن نشتانگر باشتد     

اگرچه تعداد قطعات تکثیری توسط هتر آغتازگر و میتانگین ایتن     

ا کمتتتر بتتود بتت URPنستتبت بتته  SCoTشتتاخص در نشتتانگرهای 

این دو سیستم یکسان بود کته ایتن    PICحال میانگین شاخص این

برگتردد، زیترا    SCoTتواند به مکانیسم عمل نشانگرهای نتیجه می

این نشانگرها مبتنی بتر نتواحی هتدف عمتل کترده و چندشتکلی       

دهتد و از طرفتی   موجود در این نواحی کدون آغتاز را نشتان متی   

گرهتای ایتن نشتانگر    معمولاً تمامی قطعات تکثیتری توستط آغاز  

 (. Ahmadi et al. 2019)چندشکل هستند 

های ارزیابی اکوتیپجهت بررسی میزان تنوع ژنتیکی بین و درون 

انجام و نتایج آن در ( AMOVA)شده تجزیه واریانس مولکولی 

شود بر اساس گونه که مشاهده میهمان. ارائه شده است 2جدول 

ها میزان دست آمده از آنهب هایهر یک از نشانگرها و ترکیب داده

واریانس درون جمعیتی نسبت به بین جمعیتی به مراتب بیشتر 

عبارت دیگر بیشترین میزان تنوع ژنتیکی مربوط به بود، به

 . های موجود در هر جمعیت بودنمونه

 
 URPو  SCoTبلیله بر اساس نشانگرهای های شنبین جمعیت( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی  -2جدول 

  منابع تغییر درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس تخمین زده شده واریانس کل

 هابین جمعیت   2 0/2  03/00 00/0 32%

S
C

o
T

 

 هادرون جمعیت 02 2/1500  22/12 22/12 00%

 هابین جمعیت   12/202 00/02 0/ 0 31%

U
R

P
 

 هادرون جمعیت 02  5/110  20/12 02/12 02%

 هابین جمعیت   20/200 22/130 10/13 32%

P
o

o
l

ed
 هادرون جمعیت 02 22/2203  20/2  20/2 00% 
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بالا بودن میزان واریانس درون جمعیتی نسبت به بین جمعیتی 

ژنتیکی افراد درون  بیانگر وجود سطح بالایی از تنوع و اختلاف

تواند شانس باشد که به نوبه خود این تنوع میآن جمعیت می

های جدید را بالا ببرد که این خود های و یا ژنیابی به آللدست

ها در اصلاح ه از آندتواند در مدیریت منابع ژنتیکی و استفامی

منظور به .ثر باشدؤها جدید اصلاحی مها و تولید ژنوتیپجمعیت

برخی از پارامترهای  ،تر میزان تنوع درون جمعیتی دقیق ارزیابی

بر اساس هر یک از نشانگرها و همچنین ترکیب تنوع ژنتیکی 

ذکر  3و نتایج آن در جدول برآورد ها دست آمده از آنههای بداده

براساس دست آمده مشخص شد با توجه به نتایج به. شده است

 T. monanthaجمعیت  SCoT+URPو  SCoT ،URPنشانگرهای 

های از نظر کلیه پارامترهای تنوع ژنتیکی نسبت به سایر جمعیت

جز  T. monanthaگونه . دیگر دارای مقادیر بیشتری بود

خویشاوندان وحشی شنبلیله بوده و دارای خواص دارویی بسیاری 

باشد طوری که برای بیماران دیابتی بسیار مؤثر و مفید میاست به

 (. Asghari Lalemi et al. 2013)قند خواهد شد  و باعث کاهش
 

 های شنبلیلهمقادیر برآورده شده پارامترهای ژنتیکی در جمعیت -3جدول 

PPL H I Ne Na  نشانگر جمعیت مونهنتعداد 

10 50/5 52/5 15/1 01/5 3 T. anguina 

S
C

o
T

 

12 52/5 5 /5 50/1  5/5 3 T. aurantiaca 

00 20/5 32/5 23/1  3/1 05 T. Foenum-graecum 

00 32/5 2 /5 00/1 05/1 15 T. monantha 

02 23/5 32/5 25/1 30/1 15 T. monspeliaca 

01 21/5 32/5 30/1 30/1 0 T. persica 

3  12/5 21/5 22/1 50/1 3 T. stellate 

05 21/5 32/5 30/1 30/1 0 T. uncata 

 میانگین 20/1 32/1 5/ 2 10/5 30/02

51/11 52/5 50/5 50/1  0/5 3 T. anguina 

U
R

P
 

52/15 52/5 50/5 50/1  2/5 3 T. aurantiaca 

25/02 22/5 22/5 02/1  0/1 05 T. Foenum-graecum 

22/00 30/5 01/5 02/1  0/1 15 T. monantha 

10/ 0 20/5 32/5 20/1 01/1 15 T. monspeliaca 

05/0  23/5 32/5 21/1 3 /1 0 T. persica 

20/35 13/5 12/5 22/1 22/5 3 T. stellate 

05/0  25/5 31/5 32/1 32/1 0 T. uncata 

 میانگین 22/1 23/1 22/5 12/5 2/01 

22/12 50/5 5 /5 50/1 02/5 3 T. anguina 

S
C

o
T

 +
 U

R
P

 

11 52/5 50/5 50/1  1/5 3 T. aurantiaca 

02/02 20/5 22/5 2 /1  2/1 05 T. Foenum-graecum 

00/00 33/5 22/5 02/1  0/1 15 T. monantha 

33/ 5 20/5 3 /5 23/1 20/1 15 T. monspeliaca 

33/02 22/5 33/5 30/1 3 /1 0 T. persica 

22/33 13/5 12/5 22/1 52/1 3 T. stellate 

00/00 21/5 31/5 30/1 30/1 0 T. uncata 

 میانگین 1/ 2 33/1 20/5 12/5 53/02

Na ،Ne ،I ،Hو ، PPL و  ی،ن یمؤثر، شاخص شانون، شاخص تنوع ژن هایمشاهده شده، تعداد آلل هاینشان دهنده تعداد آلل یبترتبه

 .باشندیچندشکل م یژن هاییگاهدرصد جا
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میزان تنوع ژنتیکی موجود در این گونه مطالعات در رابطه با 

مختلفی بر اساس نشانگرهای مورفولوژیکی نیز صورت گرفته 

ها بیانگر وجود سطح بالایی از تنوع ژنتیکی است که نتایج آن

 Esamaeilinejad (2019) عنوان نمونه،به. باشددرون این گونه می

Hasaroeih et al.  ین گونه با نشانگرهای اکوتیپ از ا 25با ارزیابی

ها نشان داد از نظر تعداد مورفولوژیکی استفاده کردند و نتایج آن

برگ، تعداد گل، وزن هزار دانه، رنگ دانه و سایر صفات کمی و 

 .های بررسی شده وجود داردکیفی تنوع بالایی در بین اکوتیپ

(2013)Asghari Lalami et al.   10نیز تنوع ژنتیکی موجود در 

صفت مورفولوژیکی و  35را با استفاده از  T. monanthaتیپ اکو

فیتوشیمیایی ارزیابی کردند و نشان دادند سطح بالایی از تنوع در 

 .Tعلاوه بر این گونه، . های بررسی شده وجود داشتبین اکوتیپ

foenum-graecum ای بود که دارای بیشترین میزان دیگر گونه

نیز با استفاده از   .Dangi et al(2004) .تنوع ژنتیکی بود

سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را درون  ISSRو  RAPDنشانگرهای 

 Ahari(2014) نتایج مطالعه. های این گونه گزارش کردنداکوتیپ

et al.   نیز نشان از وجود سطح بالایی از تنوع مولکولی در این

ن پژوهش با رو، نتایج ای طور کلی از اینبه. گونه از شنبلیله بود

دست آمده در ارتباط با تنوع ژنتیکی مطابقت نشان سایر نتایج به

 . داد
ای های مورد مطالعه با استفاده از تجزیه خوشهبندی اکوتیپگروه

دندروگرام . و بر مبنای ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد انجام شد

دست آمده از ماتریس ضرایب تشابه ژنتیکی از نشانگرهای به

SCoT اکوتیپ بررسی شده در دو گروه اصلی  25ان داد نش

گروه اول خود به دو زیر گروه تفکیک شده . بندی شدندگروه

 T. foenum-graecumاکوتیپ از گونه  05است که تمامی 

گروه دوم شامل دو زیر . باشد که در این گروه قرار گرفتند می

در  T. monanthaاکوتیپ از گونه  15گروه اصلی بود که تمامی 

زیر گروه دوم از گروه . اولین زیر گروه در این گروه قرار گرفتند

 T. uncataهای گونه  دوم شامل چندین زیر گروه بود که اکوتیپ
و دو اکوتیپ  T. stellateبه همراه دو اکوتیپ از سه اکوتیپ گونه 

در یک زیر گروه فرعی قرار  T. anguinaاز سه اکوتیپ گونه 

و تمام  T. aurantiacaپ مربوط به گونه هر سه اکوتی. گرفتند

. نیز در یک زیر گروه فرعی قرار گرفتند T. persica های اکوتیپ

همراه به T. monspeliacaاکوتیپ گونه  15تعداد نه اکوتیپ از 

 T. stellataو  T. anguinaهای  یک اکوتیپ از سه اکوتیپ گونه
های  ز اکوتیپهمچنین یکی ا. در یک زیر گروه فرعی قرار گرفتند

به تنهایی در یک زیر گروه فرعی از گروه  T. monspeliacaگونه 

 (.1شکل )دوم قرار گرفت 

 

 
اکوتیپ شنبلیله براساس  25ای  دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

 .SCoTهای نشانگر  داده

 

های مورد بررسی در نیز کلیه اکوتیپ URPبر اساس نشانگرهای 

گروه اول شامل تمامی . تفکیک شدندچهار گروه اصلی 

یکی از . بود T. foenum-graecumهای مربوط به گونه اکوتیپ

به تنهایی در گروه دوم قرار  T. monspeliacaگونه  های اکوتیپ

گروه سوم نیز در برگیرنده هر سه اکوتیپ مربوط به گونه . گرفت

T. aurantiaca های و تمام اکوتیپ T. persica چهارم گروه . بود

(. 2شکل )ها بود های مربوط به دیگر گونهشامل سایر اکوتیپ

الگوی  URPو  SCoTهای ای بر اساس ترکیب دادهتجزیه خوشه

 3گونه که در شکل همان. تری را نشان دادبندی بسیار جامعگروه

گروه اصلی جای  2اکوتیپ شنبلیله در  25شود، مشاهده می

مجزا در برگیرنده تمامی  لاًصورت کامگروه اول به. گرفتند

، URPمشابه با نشانگر . بود T. foenum-graecumهای اکوتیپ
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به تنهایی در گروه  T. monspeliacaگونه  های یکی از اکوتیپ

 .Tگونه  های گروه سوم شامل اکوتیپ. دوم قرار گرفت

monantha های دیگر در گروه چهارم قرار سایر اکوتیپ. بود

های ها در سایر گروهنحوه قرارگیری اکوتیپ با بررسی. گرفتند

های مربوط به هر گونه مختلف در این گروه مشخص شد اکوتیپ

مجزا در کنار هم و در یک زیر گروه جداگانه از  صورت کاملاًبه

بندی با بررسی روند توزیع و گروه. ها متمایز شدندسایر اکوتیپ

 SCoT های بررسی شده مشخص است که نشانگرهاینمونه

ها بر اساس دارای قابلیت بالاتری از تفکیک نمونه URPنسبت به 

های حال زمانی که دادهبا این. باشدواحدهای تاکسونومی می

ترکیب شده  URPدست آمده از این نشانگر با نشانگرهای هب

بندی قدرت تمایزی آن بیشتر شده و در نهایت منجر به گروه

در واقع با توجه به . شده است مشخصی بر اساس هر گونه کاملاً

پذیری نشانگرهای توان اظهار داشت قدرت ترکیباین نتایج می

SCoT دهنده با سایر نشانگرهای مولکولی بالا بوده و خود نشان

ها جهت استفاده از آن SCoTتوانایی و کارایی بالایی آغازگرهای 

تجزیه های ژنتیکی، های ژنتیکی همچون اشباع نقشهدر برنامه

پیش از این در بسیاری از مطالعات قبلی . باشدارتباطی و غیره می

های مختلف بر در تفکیک نمونه SCoTنیز به قابلیت نشانگرهای 

ها اشاره اساس ساختارهای ژنومی و واحدهای تاکسونومی آن

 Daneshmand et al. 2017; Pour-Aboughadareh et)شده است 

al. 2017; Pour-Aboughadareh 2018; Etminan et al. 2018; 

Qaderi et al. 2019 .) 

 گیری کلیتیجهن

دست آمده از این تحقیق مشخص شده سطح با توجه به نتایج به

های شنبلیله وجود دارد بالایی از تنوع ژنتیکی درون جمعیت

بنای اولیه برای عنوان سنگتواند بهکه این تنوع می  طوریبه

های پایه برای اصلاح و نژادی و ایجاد جمعیتهای پیش بهبرنامه

از دیگر . یا بهبود ارقام زراعی آن مورد توجه و استفاده قرار گیرد

ای بالا دست آمده از این پژوهش وجود تنوع درون گونهنتایج به

اشاره کرد که با  T. monantha و T. foenum-graecumدر گونه 

عنوان منبع ند بهتوانمیها توجه به دارا بودن خواص دارویی آن

ثر در افزایش تولید ؤهای مها و حتی آللژنجستجوی  ژنی برای

قابلیت بهتر نشانگرهای . در نظر گرفته شوندهای ثانویه متابولیت

SCoT  نسبت بهURP  در ارائه چندشکلی بالاتر و تفکیک بهتر

دست های مختلف از یکدیگر از دیگر نتایج قابل توجه بهگونه

 .از تحقیق بود آمده

 

 

 
اکوتیپ شنبلیله براساس  25ای  دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -2شکل 

 .URPهای نشانگر  داده

 
اکوتیپ شنبلیله براساس  25ای  دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -3شکل 

 .URPو  SCoTهای نشانگر  ترکیب داده
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