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اهميت زيادی  های اصلاحی و حفاظت از ذخاير ژنتيکیبرنامهبرای تنوع ژنتيکی گشنيز  ارزيابی

جمعيت گشنيز که  20های گشنيز ايران، تعدادبررسی ساختار جمعيت با هدفدر اين تحقيق، . دارد

مورد ارزيابی قرار  ISSRنشانگر  10آوری شده بود، با استفاده از احی مختلف کشور جمعاز نو

از  که های مورد بررسی ايجاد کردندبند در جمعيت 111. اين نشانگرها در مجموع تعداد گرفتند

به ازای هر آغازگر متفاوت  35/0تا  2/0ميانگين چندشکلی از ه و قطعه چندشکل بود 80،اين تعداد

( و همچنين درصد PICمنظور تعيين کارايی نشانگرها، محتوای اطلاعاتی چندشکلی )به د.بو

های مورد ها محاسبه شد. ميانگين درصد چندشکلی تعيين شده در مجموع جمعيتچندشکلی آن

بهتری  آغازگر ها،با دارا بودن تنوع و قدرت تمايز در ميان جمعيت P2 بود. آغازگر 2/72بررسی 

بندی نتايج حاصل از گروه های گشنيز ايران بود.ی تنوع ژنتيکی در ميان جمعيتجهت بررس

سه گروه در ها را بر اساس ضريب تشابه جاکارد جمعيت UPGMAای به روش تجزيه خوشه

و  بودهگشنيزهای ايران دارای تنوع ژنتيکی بالايی  بر اساس نتايج اين تحقيق، .بندی نمودطبقه

 بين. وجود تنوع ژنتيکی زياد باشدمیهای گشنيز جمعيت قادر به تفکيک خوبیبه ISSRنشانگر 

تنوع ژنتيکی وسيع برای اين از  نژادگرانسازد تا بههای گشنيز اين امکان را فراهم میجمعيت

های اصلاحی و راهبردهای حفاظتی اين گونه منظور پيشبرد برنامههای هدفمند بهانجام تلاقی

 کنند.برداری گياهی بهره
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گیاهان دارویی از ارزش و اهمیت خاصی در تأمین بهداشت و 

ها سلامت جوامع هم به لحاظ درمان و هم پیشگیری از بیماری

ا و برخوردار هستند. گرایش عمومی جامعه به استفاده از داروه

ویژه در طی های طبیعی بهطور کلی فرآوردههای گیاهی و بهدرمان

ز ترین علل آن، اجتناب ایر رو به افزایش بوده و مهمهای اخسال

های اثرات جانبی داروهای شیمیایی و ایجاد آلودگی

بوده  ،کندکه کره زمین را تهدید میها ناشی از آنمحیطی زیست

ش ارز است. از طرفی گیاهان دارویی جزو ذخایر و منابع طبیعی با

ر های گیاهی آن بنهکه گستره نوع، تعداد و تنوع گو کشور هستند،

جغرافیایی هر منطقه متفاوت است.  اساس شرایط و موقعیت

های کلان اقتصادی و توجه روزافزون به متأسفانه سودآوری

تجارت جهانی گیاهان دارویی، مشکلات و مسائل ناگواری را 

هی های گیابرای این منابع به وجود آورده و تعداد زیادی از گونه

 واجه ساخته است. چرا که بخش عظیمی ازرا با خطر انقراض م

های گیاهان دارویی مربوط به منابعی است که از تجارت گونه

های نادرست، نه تنها به با شیوه آوری شده و بعضاًطبیعت جمع

انجامد بلکه تنوع زیستی منطقه و جهان ها میانقراض نسل گونه

 (. Ma et al. 2003سازد )را نیز با خطر نابودی مواجه می

 Coriandrumیو نام علم Corianderی سیبا نام انگل زیگشنگیاه 

sativum L. ترین گیاهان دارویی شناخته شده است. این از قدیمی

 Micića، علفی )سالهک، گیاهی ی2n=2X=22گیاه، با ریخته ارثی 

et al. 2019, Tulsani et al. 2020 )ت. این گیاه بومی جنوب اس

 Msaada et al. 2007, Choudharyاست )انه اروپا و مناطق مدیتر

et al. 2019باشد )(. گشنیز گیاهی دگرگشن میInnocent et al. 

2011; Muzamil et al. 2019 که درصد دگرگشنی آن بسته به )

متغیر است  %60-70افشان و مقدار باد بین وجود حشرات گرده

(Emamghoreishi et al. 2006; Msaada et al. 2007.)  کسب

ها و آگاهی از روابط اطلاع از فاصله ژنتیکی میان افراد یا جمعیت

های اصلاحی، امکان نظر در برنامههای موردخویشاوندی گونه

ها را فراهم گیری مؤثر از ژنوتیپپلاسم و نمونهسازماندهی ژرم

سازد. اولین قدم در اصلاح خصوصیات گیاهی، شناخت می

پلاسم است که این موضوع به ژرم هایخصوصیات ژنتیکی نمونه

پلاسم را برای مقاصد گیری سیستماتیک از ژرمنوبه خود نمونه

 (.Hasani et al. 2011سازد )پذیر میاصلاحی و حفاظتی امکان

( از Inter Simple Sequence Repeat) ISSR نشانگر مولکولی

ای وسیله واکنش زنجیرهاختصاصی بوده و بهنشانگرهای نیمه

یمراز در حضور یک آغازگر مکمل با یک توالی ریزماهواره در پل

دلیل به(. Bornet and Branchard 2001شود )ژنوم تکثیر می

فراوانی این نشانگر در مناطق تکرارشونده در ژنوم، چندشکلی 

باندهای  نشان داده و RAPDبیشتری را نسبت به آغازگرهای 

گذارند تیار میحاصله اطلاعات بیشتری از ژنوم را در اخ

(Terzopoulos and Bebeli 2008؛ همچنین) دلیل عدم نیاز به به

 هدف و همچنین دارا بودن DNAداشتن اطلاعات اولیه از توالی 

های مطلوب مانند تکرارپذیری، تجزیه و تحلیل همزمان ویژگی

تعداد زیاد جایگاه ژنی، دقت بالا، تنوع بسیار بالا، هزینه پایین، 

منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی ، بهولت اجراسرعت و سه

 از جمله معطر و دارویی در گیاهان ویژهای بهطورگستردهبه

 .Farajpour et al(، بومادران )Akcali Giachino 2019انیسون )

 Yang et(، گلرنگ )Rahimmalek et al. 2009آویشن ) (،2012

al. 2007( رازیانه ،)Salami et al. 2017, Yadav and Malik 

2018, Choudhary et al. 2019در  کار برده شده است.ه( ب

 6جمعیت گشنیز مشاهده شد که از بین  10هشی تنوع ژنتیکی وپژ

( در SSRنشانگر  2و  ISSRنشانگر  4نشانگر مورد استفاده )

الل برای  5/6و  ISRRالل برای  5/8آلل با میانگین  47مجموع 

SSR  مشاهده شد. شاخصPIC 73/0و  31/0محدوده  نیز در 

 .Tomar Rukam et al( 2014) (.Obaleye et al. 2023متغیر بود )

را  ISSRنشانگر  28های گشنیز با استفاده از تنوع ژنتیکی جمعیت

 142د که شنوار حاصل  1371مورد بررسی قرار دادند که تعداد 

نوار مونومورف بودند. دامنه درصد  58نوار چندشکل و 

درصد متغیر بود. در بررسی تنوع  100تا  3/33بین چندشکلی نیز 

، تعداد ISSRپرایمر  12های گشنیز نیز از مجموع ژنتیکی جمعیت

درصد( چندشکل  47/80نوار ) 105دست آمد که هنوار ب 130

نوار  75/8با میانگین  11تا  7بودند. دامنه نوارهای چندشکل بین 

 90تا  70ین چندشکل متغیر بود. درصد نوارهای چندشکل ب

و میانگین هتروزیگوسیتی برای  08/7برابر با  EMRدرصد، میزان 

دست آمد. همچنین شاخص به 347/0مورف باندهای پلی

(. Eghlima et al. 2021مشاهده شد ) 75/1-24/3نشانگری بین 

  مقدمه
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ژنوتیپ گشنیز، با استفاده از  24ای دیگر بر روی در مطالعه

نوار  ISSR 37تفاده از نشانگر نوار و با اس RAPD ،83نشانگر 

های مورد ای نیز ژنوتیپچندشکل حاصل شد. تجزیه خوشه

نتایج (. Choudhary et al. 2019گروه قرار داد ) 4بررسی را در 

 39جمعیت گشنیز با استفاده از  DNA 90حاصل از تکثیر ژنوم 

 6/86نوار ) 335نوار،  387نشان داد که از مجموع  ISSRنشانگر 

 Shahabzadeh etمشاهده شد ) 6/8چندشکل با میانگین  درصد(

al. 2019( .)2011 )Parik et al.  واریته گشنیز  10تنوع ژنتیکی

مورد مطالعه قرار دادند.  RAPDهند را با استفاده از نشانگرهای 

ها درصد از آن 2/43باند واضح تولید شد که  74در مجموع 

 13تا  6ی هر آغازگر از چندشکل بودند. تعداد نشانگرها به ازا

دست آمد. آغازگرهای مختلف به 25/9متفاوت بود و میانگین آن 

عدد نشانگر چندشکل تولید کردند )با میانگین چهار  11تا  1از 

نشانگر چندشکل به ازای هر آغازگر(. اندازه باندها تکثیر شده از 

ه در دامن PICباز متفاوت بود. مقدار جفت 4486باز تا جفت 370

محاسبه شد. دامنه  12/0قرار داشت و میانگین آن  22/0تا  05/0

 81/0متغیر و میانگین آن  95/0تا  7/0کارد از جاضرایب تشابه 

ژنوتیپ را در دو  UPGMA 10ای به روش بود. تجزیه خوشه

 .گروه اصلی قرار داد. در گروه اول فقط یک ژنوتیپ قرار گرفت

در کشور ایران تحقیقات . شدگروه دوم به پنج زیرگروه تقسیم 

این  انجام شده در زمینه اصلاح گیاهان دارویی به نسبت اهمیت

باشد. بنابراین انجام محدود می گیاهان در صنایع مختلف،

یابی منظور شناسایی منابع تنوع ژنتیکی و دستتحقیقات بیشتر به

رسد، تحقیق حاضر با نظر میبه ارقام اصلاح شده ضروری به

های رسی تنوع ژنتیکی در سطح مولکولی در اکوتیپهدف بر

یابی دستجهت  ترهای متنوعنمونه انتخاب مختلف گشنیز برای

توان می انجام شد. همچنین مؤثره به هتروزیس و افزایش ترکیبات

ژنتیکی این گونه و ایجاد برای حفظ ذخایر حاصل از اطلاعات 

رویشگاه نیز  ها درحفاظت گونه پلاسم و همچنینبانک ژرم

 استفاده نمود.

 

توده گشنیز که از نقاط مختلف ایران  20تعداد پژوهش حاضردر 

 ند.مورد بررسی قرار گرفت ،(1)جدول  آوری شده بودندجمع

DNA 3- 4های رشدیافته در مرحله از بافت برگ گیاهچه ژنومی 

ا اندکی ب (Doyle and Doyle 1990) برگی با استفاده از روش

استخراج شده جهت  DNA هایتغییرات استخراج شد. نمونه

درصد و  8/0ژل آگارز  بر روی ارزیابی دقیق کمی و کیفی

نانومتر مورد سنجش  280و  260اسپکتروفتومتری در طول موج 

های استخراج شده برای استفاده در واکنش DNA .قرار گرفتند

نانوگرم در میکرولیتر  20( تاغلظتی برابر PCRای پلیمراز )زنجیره

ژنومی از  DNAرقیق شدند. در این پژوهش برای تکثیر قطعات 

تهیه شده از مرکز ملی ذخایر ژنتیکی و زیستی  ISSRآغازگر  10

ای پلیمراز برای (. واکنش زنجیره2ایران استفاده شد )جدول 

مولار میلی 2الگو،  DNAنانوگرم  50میکرولیتر ) 20حجم 

2MgCl، 05/0 مولار از هر لیمیdNTP ،2/0  ،میکرومول آغازگر

و بافر واکنش به مقدار  Taq DNA Polymeraseیک واحد آنزیم 

1X) .انجام شد  
 

 های مختلف گشنیز مورد بررسیآوری جمعیتمشخصات جغرافیایی محل جمع -1جدول 
یطول جغرافیای عرض جغرافیایی شهرستان  طول جغرافیایی عرض جغرافیایی شهرستان  

 ₒ37 ، 08′ ₒ47 ، 47′ زنجان  ₒ47 ، 30′ ₒ48 ، 55′ اردبیل

 ₒ36 ، 25′ ₒ54 ، 58′ شاهرود  ₒ32 ، 40′ ₒ51 ، 35′ اصفهان

 ₒ36 ، 16′ ₒ50 ، 00′ قزوین  ₒ31 ، 30′ ₒ48 ، 65′ اهواز

 ₒ37 ، 15′ ₒ51 ، 01′ قزوین  ₒ32 ، 53′ ₒ59 ، 13′ بیرجند

 ₒ35 ، 48′ ₒ50 ، 57′ کرج  ₒ49 ، 42′ ₒ36 ، 04′ تاکستان

 ₒ34، 23′ ₒ47 ، 00′ کرمانشاه  ₒ31 ، 29′ ₒ48 ، 16′ حمیدیه

درهخرم  ₒ36 ، 25′ ₒ49، 25′  گیلان غرب ₒ34، 13′ ₒ45 ، 91′ 

 ₒ36 ، 19′ ₒ59 ، 37′ مشهد  ₒ31 ، 16′ ₒ49 ، 37′ رامهرمز

شهرزرین  ₒ32 ، 23′ ₒ51 ، 23′  نهاوند ₒ34، 10′ ₒ48 ، 22′ 

 ₒ34 ، 52′ ₒ48 ، 32′ همدان  ₒ36 ، 67′ ₒ48 ، 48′ زنجان

 

  هامواد و روش
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 (R=A/T, Y=G/Cهمراه توالی و دمای اتصال )لیست آغازگرهای مورد استفاده به -2جدول 
 گراد()درجه سانتی دمای اتصال توالی آغازگر نام آغازگر

P2 GAGAGAGAGAGAGAGAC 52 

P9 GTGTGTGTGTGTGTGTR 58 

P12 ACACACACACACACACYA 58 
P16 CCCGTGTGTGTGTGT 57 

P18 SSWNGACAGACAGACA 54 

P19 BDBCACACACACACA 54 
P20 VHVGTGTGTGTGTGTGT 57 

P24 HVHTCCTCCTCCTCCTCC 59 

P25 DBDACACACACACACACA 57 
P35 YTGTGTGTGTGTGTG 52 

 

 95سازی اولیه در دقیقه واسرشته 5صورت چرخه حرارتی به

ثانیه  30هر کدام شامل چرخه 37گراد، سپس درجه سانتی

 مرحله ثانیه 59تا  52 گراد،درجه سانتی 95سازی در هواسرشت

بسط  مرحله ثانیه 90 اتصال آغازگر بسته به دمای اتصال آغازگر،

 10گراد و یک چرخه نهایی به مدت درجه سانتی 72در دمای 

 4داری در دمای گراد، سپس نگهدرجه سانتی 72دقیقه در دمای 

منظور آشکارسازی چندشکلی گراد صورت گرفت. بهه سانتیدرج

فاده درصد است 5/1الکتروفورز و ژل آگارز  روش ها ازبین نمونه

د ومایآمیزی ژل با استفاده از محلول اتیدیوم برشد، همچنین رنگ

 .انجام گرفت UV زیر نور بندها و آشکارسازی

ضور هر ، حضور و عدم حهاجمعیتبررسی چندشکلی بین  برای

برای بررسی محتوای . بند با اعداد یک و صفر مشخص شدند

 Polymorphism) آغازگرها از پارامتر یاطلاعات چندشکل

Information Content)PIC   استفاده شد. میانگین محتوای

محاسبه   ,PICi = 2fi (1 - fi) براساس رابطه یاطلاعات چندشکل

فراوانی  )fi - 1( و جود بندو برابر فراوانی fi  شد که در این رابطه

 . شاخص نشانگری(Choudhary et al. 2019) است عدم جود بند

(Marker Index) MI تواند که بیانگر میزان چندشکلی بوده و می

عنوان شاخصی جهت برآورد کارایی یک نشانگر در یک به

 × MI= PICپلاسم ناشناخته استفاده شود، با استفاده از رابطهژرم

 β× pn که در این رابطه محاسبهpn  چندشکل و بندهایتعداد کلβ 

 Powell et)باشد می بندها چندشکل به تعداد کل بند نسبت تعداد

al. 1996( شاخص نسبت چندگانه مؤثر .)EMR= Effective 

multiplex ratioاز رابطه ) β×  PEMR= N  آمد ) دستهبKumar 

and Kumar Gupta 2008.) ها با استفاده از بندی جمعیتگروه

انجام  تشابه جاکاردو معیار  UPGMAای به روش تجزیه خوشه

ای با محاسبه ضریب گرفت. مناسب بودن روش تجزیه خوشه

طوری که مقدار چشمگیر و همبستگی کوفنتیک تعیین شد، به

دار این همسبتگی برای انتخاب روش مناسب مورد توجه معنی

های مورد میان جمعیت برای مشخص شدن روابط قرار گرفت.

به  SPSS23افزار ها با استفاده از نرمبررسی، تشابه میان جمعیت

روش دایس محاسبه شده و سپس با استفاده از روش مقیاس 

پلات دو بعدی ها بر روی بایبندی چندبعدی روابط میان جمعیت

-NTSYSافزارهای برای محاسبات یاد شده از نرمنشان داده شد. 

pc 2.0 (Rohlf 1987)، EXCEL  وSPSS.23 .استفاده شد 

 

عدد از  8کار رفته، به ISSRآغازگر  10در این بررسی از مجموع 

 بند 111ها بندهای واضح و چندشکل تولید کردند. در مجموع آن

چندشکل بودند. تعداد بندها از یک  بند 80امتیازدهی شدند که 

متغیر بود که  P24د برای آغازگر بن 16تا  P19بند برای آغازگر 

 (.3ها بود )جدول بیانگر قدرت این آغازگرها در تفکیک جمعیت

ارائه  1در شکل  P24با استفاده از آغازگر  ISSR بندیبندالگوی 

 شده است.

درصد برای آغازگر  33/8درصد چندشکلی برای هر آغازگر از 

P19  درصد برای آغازگر  100تاP18 ط تعداد کل متغیر بود. متوس

ترتیب بندها و متوسط تعداد بندهای چندشکل برای هر آغازگر به

دست آمده در هبند بود. میانگین درصد چندشکلی ب 10و  63/13

ها را درصد(، تنوع ژنتیکی بالای ژنوتیپ 18/72این تحقیق )

در این پژوهش، بیشترین میزان شاخص  (.3کند )جدولتوجیه می

بود که بیانگر  P24( برای آغازگر EMRنسبت چندگانه مؤثر )

 Varshneyتعداد بیشتر بندهای چند شکل در این آغازگر است )

et al. 2007 3( )جدول.) 
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 ورد بررسی نشان داد.مبند بیشترین تعداد بند را در جمعیت های گشنیز  16با ایجاد  P24آغازگر شماره  -1شکل 

 

 P18در آغازگر  (MIشانگر )ن بیشترین میزان شاخص همچنین

مشاهده شد که کارایی خوب این آغازگر را نسبت به سایر 

دهنده تعداد که زیاد بودن میزان آن نشاندهد آغازگرها نشان می

بیشتری بند چندشکل و فراهم کردن اطلاعات بیشتری از ژنوم 

برای بررسی قدرت  (.3( )جدول Spooner et al. 2005) است

در نمایش چندشکلی در یک جمعیت، محتوای  تفکیک نشانگرها

( برای هر نشانگر محاسبه شد. بیشترین PICاطلاعات چندشکلی )

و 35/0با  P2 ( را آغازگرPICمحتوای اطلاعات چندشکلی )

به خود اختصاص  2/0مقدار با  P12کمترین آن را آغازگرهای 

دارای اطلاعات مفید  P2 دادند که بیانگر آن است که آغازگر

پراکندگی  نسبت به سایر آغازگرهای مورد بررسی بود و شتریبی

(. 3)جدول  مناسبی در کل ژنوم ارقام مورد بررسی داشته است

های مهم جهت میزان اطلاعات چندشکلی، یکی از شاخص

شمار ها بهمقایسه نشانگرهای مختلف از نظر قدرت تمایز آن

زیاد در یک رود. مقادیر بالای این شاخص بیانگر چندشکلی می

جایگاه نشانگری است که در تفکیک و تمایز افراد نقش مهمی 

نشانگرهایی با محتوای اطلاعات چندشکلی بالا  ،دارد. بنابراین

خویشاوندی نزدیک مفید هستند با های برای تمایز ژنوتیپ

(Shazdehahmadi and Kharrazi 2016لذا می .)توان آغازگر P2 

وع ژنتیکی در گشنیز توصیه نمود. در های آتی تنرا برای بررسی

آغازگر  28جمعیت گشنیز با استفاده از  25بر روی  یپژوهش

ISSR بند چندشکلی نشان دادند،  142بند، تعداد  193، از مجموع

و  100ترتیب و بیشترین و کمترین میزان درصد چندشکلی به

 .Tomar et al) درصد مشاهده شد 57/73درصد با متوسط  3/33

جمعیت گشنیز با  24. همچنین در بررسی تنوع ژنتیکی (2014

بیشترین، کمترین و همچنین میانگین ، ISSRآغازگر  9استفاده از 

PIC نییپا مقدارمشاهده شد.  45/0و  15/0، 67/0ترتیب، به PIC 

 است ممکن ISSR ینشانگرها از یبرخ توسط آمده دستهب

 یمشابه جینتا. باشد مطالعه مورد ISSR گاهیجا کم تعداد لیدلبه

 ;Pirseyedi et al. 2010)) است شده گزارش سایر محققان توسط

Soriano et al. 2011 میانگین محتوای اطلاعات چندشکلی .)

 بیانگر کارایی بالای نشانگرهای مورد استفاده در بین افراد بود.

ژنوتیپ گشنیز با  21در بررسی دیگر تنوع ژنتیکی همچنین 

 48د که در مجموع شبررسی  RAPDجفت پرایمر  14استفاده از 

مکان نشانگری چندشکل مشاهده شد که تعداد کل بندهای 

نشانگر به ازای هر آغازگر بود  7با میانگین  11و  3چندشکل بین 

(Sharma et al. 2019.) 

در بعضی از آغازگرهای مورد استفاده  PICبالا بودن میزان 

های مورد زگرها در تمایز جمعیتآغا دهنده کارایی بالای ایننشان

دهنده سودمندی این باشد که نشانمطالعه در این تحقیق می

دلیل میزان باشد و بهژنتیکی گشنیز میآغازگرها برای بررسی تنوع 

ود. برای ارزیابی تنوع ژنتیکی گشنیز مفید خواهند ب PICبالای 

یم ( از صفر تا نPICمقادیر شاخص محتوای اطلاعات چندشکلی )

در نشانگرهای غالب متغیر است و میزان بیشتر این شاخص 

دهنده قابلیت بالای آغازگر مورد استفاده در غربالگری نشان

 (.Serrote et al. 2019باشد )ها میژنوتیپ
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 ها،های گشنیز و روابط میان آنبرای بررسی ساختار جمعیت

 ضریب تشابه جاکارد مورد و UPGMAروش  ای بهتجزیه خوشه

های ، اغلب جمعیت2. با توجه به شکل گرفت استفاده قرار

صورت پراکنده کنار هم در یک گروه قرار مختلف گشنیز به

دهنده عدم مطابقت فاصله ژنتیکی بین گرفتند که این امر نشان

نتایج مشابه های مختلف گشنیز با منشأ جغرافیایی بود. جمعیت

نوع ژنتیکی پیش از این نیز مبنی بر عدم تطبیق منشأ جغرافیایی با ت

در ارزیابی تنوع ژنتیکی  .Suresh et al( 2012در پژوهش )

، مطالعه ارزیابی تنوع RAPDهای شوید با استفاده از نشانگر توده

 ISSRهای ریحان با استفاده از نشانگر ژنتیکی برخی توده

(Aghaei et al. 2012)  های کدوی بررسی تنوع ژنتیکی جمعیتو

ISSR (Amiri et al. 2017 )ا استفاده از نشانگرهای کاغذی ب

دلیل وجود جریان های دگرگشن بهدست آمده است. در گونهبه

تر ها کمها، فاصله ژنتیکی بین جمعیتژنی بالا میان زیرجمعیت

بوده و در عوض تنوع درون جمعیت بیشتر است. تفاوت مشاهده 

اب، سازگاری، مهاجرت، رانش شده ممکن است در اثر انتخ

(. Bahari et al. 2015) افشانی باشدهای گردهژنتیکی و روش

 و نواحی رمزکننده و غیر ISSRهمچنین ارتباط بین نشانگرهای 

جایی که از آن تأثیر نیست؛رمزکننده ژنوم در این امر بی

تصادفی بوده و بر نواحی نیمه جز نشانگرهای  ISSRنشانگرهای 

بندی با عدم مطابقت الگوی گروه کننده متکی هستند، اینرمز  غیر

دلیل تکثیر مناطق غیررمزکننده توسط منشأ جغرافیایی، شاید به

 .(Roldan Ruiz et al. 2011باشد ) ISSRآغازگرهای 

نشانگر  از استفاده ها باژنتیکی جمعیت در این ارزیابی، تشابه

ISSR  در  95/0تا  39/0از جاکارد تشابه ضریب و بر اساس

و  1 های همدان و زنجاننوسان بود. بیشترین شباهت بین جمعیت

ها مشاهده کمترین شباهت بین جمعیت حمیدیه با سایر جمعیت

یابی به هتروزیس بالا، نژادی، برای دستهای بهدر برنامه شد.

استفاده از موادی که دارای کمترین خویشاوندی و بیشترین فاصله 

 وصیه شده است.ت ،ژنتیکی باشند

شود و امکان استفاده از چنین والدینی موجب بروز تنوع بیشتر می

تجمیع صفات مطلوب از منابع مختلف در نتاج فراهم شده 

 Yangیابد )پذیری ژنتیکی افراد حاصل از تلاقی کاهش میآسیب

et al. 2005که در هایی جمعیتتوان با تلاقی بین (. بنابراین می

اند، نتاج نوترکیب متجاوز جهت ز هم قرار گرفتههای دور اگروه

 تولید کرد. نژادیبههای انتخاب در برنامه
 

 

 دست آمده از هر آغازگربه بندیهای تنوع الگوهای مورد استفاده و جزئیات مربوط به شاخص ISSR آغازگرهای -3جدول 
 NPB TNB % Polymorphism PIC MI EMR نام آغازگر

ISSR-P2 8 10 80 35/0 79/2 40/6 
ISSR-

P12 
10 13 92/76 20/0 01/2 69/7 

ISSR-

P16 
11 15 33/73 24/0 60/2 07/8 

ISSR-

P18 
14 14 100 24/0 35/3 14 

ISSR-

P19 
1 12 33/8 26/0 26/0 08/0 

ISSR-

P20 
10 15 67/66 21/0 13/2 67/6 

ISSR-
P25 

10 12 33/83 30/0 95/2 33/8 

ISSR-

P24 
16 18 89/88 29/0 65/4 22/14 

 18/8 59/2 26/0 18/72 63/13 10 میانگین

 ،%Polymorphismدرصد چندشکلی  ،TNB: Total number of bands تعداد کل بندها ،NPB:Number of polymorphic bandsتعداد بندهای چندشکل 

 EMR: Effectiveشاخص نسبت چندگانه مؤثر ،MI: Marker Index شاخص نشانگر ،PIC: Polymorphic information contentمحتوای اطلاعات چندشکلی 

Multiplex Ratio 
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 ISSRرهای جمعیت گشنیز با استفاده از نشانگ 20بندی دندروگرام مربوط به گروه -2شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ماتریس تشابهده از با استفا های گشنیز مورد بررسینمودار پراکنش دوبعدی جمعیت -3شکل 

 

میزان تشابه ژنتیکی ، هاجمعیت بین ژنتیکی روابط تعیین منظوربه

ها توسط ماتریس تشابه به روش دایس صورت در بین جمعیت

با نتایج حاصل از  2در شکل ها نمایش پراکنش جمعیتگرفت. 

های تجمع جمعیت طوری کهبهای منطبق بوده تجزیه خوشه

 در یک ناحیه مشخص از پلات کاملاًمربوط به گروه دوم 

صورت مجزا از مشخص و گویاست. همچنین جمعیت حمیدیه به

ها ها قرار گرفته و بیشترین فاصله را با سایر جمعیتسایر جمعیت

لوکوس،  80ها مشخص شد که در بین دارد که با بررسی لوکوس

ها متفاوت هست و مورد با سایر جمعیت 14این جمعیت در 

اوت باعث قرار گرفتن جمعیت حمیدیه در یک گروه همین تف

 مجزا شده است.

ای در تنوع قابل ملاحظه ISSRبا استفاده از نشانگر طور کلی، به

های مورد بررسی مشاهده شد و چندشکلی مطلوبی بین جمعیت

با دارا بودن  P2 د. آغازگرهایشبراساس این نشانگر مشاهده 

ازگر جهت بررسی تنوع ژنتیکی عنوان بهترین آغبه PICبیشترین 

های گشنیز معرفی شد، و استفاده از این آغازگر در جمعیت

 شود.توصیه می ژنتیکی گشنیز مطالعات آتی تنوع
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