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 ايران تهران، گروه كشاورزي ومنابع طبيعي، قات،دانشگاه آزاد اسلامي، واحد علوم و تحقي

دانشجوي كارشناسي ارشد اصلاح نباتات پرديس  گروه اصلاح نباتات و ترتيب استادبه - 2،7
  كرج ،منابع طبيعي دانشگاه تهران كشاورزي و

و سرپرست بخش مولكولي كرج  گواهي بذر ترتيب رئيس موسسه تحقيقات ثبت وبه -4،5
  دارويي جهاد دانشگاهي پژوهشكده گياهان

  Dastmalchi.tarane@gmail.com:نويسنده مسئول مكاتبات، پست الكترونيكي *
 )5/7/90 :تاريخ پذيرش - 30/1/90 :تاريخ دريافت(

 
 .Althaea & Alcea spp L)(نمونه گياه دارويي ختمي 47مطالعه با هدف بررسي تنوع ژنتيكي  اين

انجام  AFLPجفت آغازگر انتخابي  13ايي با استفاده از و چند كشور اروپايي و آسي از ايران
. چند شكل بودند) درصد 04/25(نوار  256نوار مشاهده شده، جمعاً  1022در مجموع از . گرفت

 EcoRI(AGG)تركيب آغازگري. متغير بود 60تا  5از  تعداد نوار براي هر تركيب آغازگري
MseI(GAG) ، نوار و تركيب آغازگري  60باEcoRI(ACT) ،MseI(CAA)  ترتيب نوار به 5با

ميانگين ميزان . ترين تعداد نوار چند شكل توليدي را به خود اختصاص دادندكم ترين وبيش
و  786/0ترتيب برابر با نمونه به 47در كل  (MI) شاخص نشانگر و (PIC) اطلاعات چند شكلي

-بيش  E(AGG) ،M(GAG)و M(CAA)، E(ACT)تركيب آغازگري . محاسبه شدند 65/16
گروه . ترتيب داشتندرا به MIو   PICمقدار) 52/2و504/0(ترين و كم) 42/56و940/0(ترين 

هاي مورد مطالعه را ، نمونهDiceبا ضريب تشابه  و UPGMA ها با استفاده از الگوريتمبندي نمونه
  (PCoA)اصلي گروه اصلي تفكيك نمود، كه تجزيه به مختصات 3 به درصد 73در تشابه ژنتيكي 

با ميانگين  و درصد 55/93تا  درصد 55/25دامنه تغيير تشابه ژنتيكي بين . نيز آن را تاييد كرد
 درصد 42/71و با ميانگين  درصد 18/90تا  درصد 67/52نمونه مورد مطالعه و  47در  درصد 55/59

هاي كه نمونه شودبراساس اين نتايج چنين استنباط مي. هاي ايراني اندازه گيري شددر نمونه
  .مورد مطالعه از تنوع ژنتيكي پائيني برخوردار هستند

  

  مقدمه
، با پراكندگي عمده در مناطق )8((Malvaceae)ختمي گياهي دارويي، از خانواده پنيرك 

هاي درماني مختلف از آن در سبك هاي بيشماريويژگي دارويي گونه ).16(گرمسيري است 
  Althaeaو Alceaختمي داراي دو جنس ). 29(ه قرار گرفته است در طول تاريخ مورد استفاد

ها در اندام) موسيلاژ(هاي لعاب دهنده جنس به دليل داشتن سلول هر دو). 21(باشد مي
كاربرد ) 31(و صنعت نفت ) 2(، در صنايع دارويي، غذايي، آرايشي )برگ، گل و ريشه(

وشش گياهي و تثبيت وضع مراتع نيز حائز چنين در حفاظت خاك، احياء پفراوان دارند، هم
 داراي شده اصلاح زراعي هايگونه شدن دليل جايگزين به اخير، هايسال در ).3(اند اهميت

 فراموشي به و محلي دارويي بومي ارقام و هاگونه از بسياري بالا، اقتصادي ارزش عملكرد و
 .اندشده ايران حذف زراعي هايسيستم از و شده سپرده

 

 هاي كليدي واژه
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 اين نقش و معطر و دارويي توليد گياهان وضعيت بنابراين بررسي

مورد  ايران بسيار زراعي هاينظام در بوم تنوع ايجاد در گياهان
كنون هيچ تحقيقي در جهت مطالعه تنوع تا ).9(باشد مي اهميت

رجهان د DNAهاي ژنتيكي ژرم پلاسم گياه ختمي با كمك نشانگر
بندي شناخت تنوع ژنتيكي و طبقه آنجا كهانجام نشده است و از 

هاي به ذخاير توارثي، امري بنيادي براي طراحي موفق برنامه
در آسان نمودن مديريت حفظ و نگهداري  نژادي بوده و

، انجام چنين پژوهشي )7(هاي ژنتيكي نقش بسزايي دارد مجموعه
جهت تعيين تنوع ژنتيكي گياهان، از . كندضرورت پيدا مي

هاي مورفولوژيك، بيوشيميايي و هاي مختلفي مانند نشانگررنشانگ
DNA هاي ها، نشانگردر بين اين روش. شوداستفاده ميDNA 
به دليل كمك به ترسيم ) 17(ترين نشانگرها ترين و مطمئندقيق
هاي هاي فيزيكي و ژنتيكي در موجودات زنده، شناسايي ژننقشه

پذيري از محيط تاثير كنترل كننده صفات كمي و كيفي، عدم
پذيري در سطح ژنوم محسوب داخلي و خارجي موجود و توزيع

و  Vosتوسط  1995در سال  AFLPروش ). 10(مي شوند 
هاي همكاران ارائه شد و اساس آن تكثير انتخابي برخي قطعه

پذيري تكرار). 35(باشد مي PCRبرش يافته ژنومي با استفاده از 
مان چندين مكان ژني، عدم نياز به بالا، امكان بررسي هم ز

اطلاعات اوليه جهت طراحي آغازگر، غير حساس بودن به غلظت 
DNA  الگو و توليد تعداد زياد نوار تكرار پذير در مدت زمان

در تحقيقي كه توسط ). 27(باشد كوتاه از مزاياي اين روش مي
  AFLPجونز و همكاران صورت گرفت، مشخص شد كه تكنيك

ي بالايي در بين هفت آزمايشگاه اروپايي داشته است، تكرار پذير
همين به). 15(ها تنها در يك باند با هم تفاوت داشتند اين آزمايش

براي بررسي تنوع ژنتيكي و  AFLPدليل، در پژوهش حاضر از 
همكاران  پاكروان و. هاي ختمي استفاده گرديدبندي تودهگروه

با  (Alcea)اي بذر ختمي هاي ذخيرهبا بررسي پروتئين) 1380(
 4گونه و  28در  SDS-PAGEاستفاده از الكتروفورز با روش 

- هاي نزديك از نظر تاكسونومي، در شاخهواريته، نشان دادند گونه

هاي ها در شاخههاي مجاور هم قرار گرفتند و تنها برخي از آن
با بررسي ) 2010(همكاران  شاهين و .دور از هم واقع شدند

 5گونه مالواسه متعلق به  13بين  تنوع داخل و و 1تيكيارتباط فن
                                                           
1 Phenetic relationships 

قابل  يك ابزار قوي و AFLPجنس متفاوت اعلام كردند كه 
ونشان دادن ارتباط ژنتيكي در  DNA اعتماد براي انگشت نگاري

تانگ و  .باشدمي Malvaceaeسطوح مختلف تاكسونوميكي 
جمعيت  9با بررسي تنوع ژنتيكي درون و ميان ) 2003(همكاران 

هاي اعلام كردند، عامل AFLPبا نشانگر  Hibiscus tiliaceusاز
ها نقش مهمي در تنوع و اكو جغرافيايي و فواصل پراكنش داده

هاي لربروك و . كندها بازي ميساختمان ژنتيكي اين گونه
با بررسي تنوع ژنتيكي با استفاده از نشانگر  )2000(همكاران 

AFLP  گونه  3و مشخصات مورفولوژيHibiscus بومي چين و 
گونه را متمايز  3مقاوم به سرما دريافتند، هر دو روش به خوبي 

هاي هاي متفاوت را در گروهمي كند، اما شاخص برگ كولتيوار
منظور، ارزيابي اين پژوهش به. كندبندي ميتري گروهكوچك

هاي سازي اين روش، بررسي، بهينهAFLP پتانسيل به كارگيري
بندي تعيين سطح تنوع ژنتيكي در گياه ختمي و رتبه لي ومولكو

ذخاير توارثي اين گياه دارويي از نظر تنوع ژنتيكي موجود در آن، 
  .هاي اصلاحي انجام گرفتعنوان اساس برنامههب

 
    هامواد و روش

 & Althaea)اروپايي  نمونه آسيايي و 47در اين پژوهش از 
Alcea spp)  ل آذربايجان شرقي، آذربايجان استان شام 12كه از

غربي، كرج، قزوين، تهران، مركزي، كرمانشاه، خراسان رضوي، 
لرستان، اصفهان، يزد و چهارمحال بختياري جمع آوري شدند و 

مراتع  ها وچنين تعدادي توده كه از بانك ژن موسسه جنگلهم
كه هاي انگلستان، اسپانيا و ژاپن هايي متعلق به كشورعلاوه تودههب

ژن پژوهشكده گياهان دارويي جهاد دانشگاهي تهيه شدند، از بانك
، 41هاي شماره لازم به ذكر است نمونه). 1جدول (استفاده گرديد 

42 ،43 ،44(Althaea officinalis)  47، 46، 45هاي و نمونه 
(Alcea rosa) هاي ايراني عبارتي نمونه، به40تا  1هاي و نمونه
بذر از هر نمونه 15. بودند (Althaea & Alcea spp)مخلوطي از 

و قرارگيري  ppm500در سه تكرار پس از تيمار با اسيد جيبرليك 
ساعت در گلخانه پژوهشكده گياهان دارويي  48در سرما به مدت 
در داخل ) قزوين–اتوبان تهران  55كيلومتر (جهاد دانشگاهي 

 .هاي پلاستيكي كاشت شدندگلدان
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  مورد ارزيابي Althaea & Alcea spp)(محل جمع آوري  -1جدول         
شماره نمونه محل جمع آوري شماره نمونه  محل جمع آوري

26 كوه هاي غرب امام زاده داوود 1 5اصفهان
27 شهران،پارك جنگلي كوهسار 2 2روانسر
1محمدشهر 3 28 )قزوين(پژوهشكده گياهان دارويي
29 1چهارمحال بختياري 4 هكرمانشا
30 2چهارمحال بختياري 5 2تهران
1تهران 6 31 تبريز
آبسرد دماوند 7 32 كاشان
2محمدشهر 8 33 اروميه
1اصفهان 9 34 1يزد
1روانسر 10 35 نجف آباد
2اصفهان 11 36 2يزد
دربند 12 37 1البرز
جوانرود 13 38 شهر ري
3محمدشهر 14 39 ساوه
3اصفهان 15 40 2البرز
41 ي مراء گيلاوندروستا 16 1اسپانيا
كرج 17 42 1انگليس
گيلاوند 18 43 2اسپانيا
خرم آباد 19 44 2انگليس
فريدون شهر 20 45 ژاپن
4محمدشهر 21 46 3انگليس
4اصفهان 22 47 4انگليس
مشهد 23
5محمدشهر 24
 موسي آباد كاشان 25

  
  DNAاستخراج 

گياه  5ها، از هر گلدان اهچهپس از رشد گي DNA براي استخراج
- هاي سالم و جوان نمونهاز برگ صورت تصادفي انتخاب وبه

هاي گياهي پس از قرارگيري در نمونه. برداري صورت گرفت
درجه سانتي گراد تا زمان  -80ازت مايع بلافاصله به فريزر 

هاي جوان و از برگ DNAاستخراج . منتقل شدند DNAاستخراج 
، انجام )4،25(يير يافته سقايي معروف و همكاران سالم با روش تغ

با استفاده از نانودراپ و  DNAهاي كيفيت نمونه كميت و. شد
هاي براي اسيد. درصد تعيين شد 8/0الكتروفورز ژل آگارز 

شوند، محاسبه نوكلوئيكي كه از منابع بيولوژيكي استخراج مي
ين را در اختيار نانومتر برآوردي از ميزان پروتئ 280به 260نسبت 
عاري از پروتئين باشد اين  DNAدر صورتي كه . دهدقرار مي
خواهد شد و در صورت آلودگي نمونه با پروتئين يا  8/1نسبت، 

 ).28(كند كاهش پيدا مي 8/1فنل، نسبت مذكور به پايين تر از 
  AFLP تجزيه

بــا ) 35(بــر اســاس روش ووس و همكــاران    AFLPتجزيــه 
ــر صــور  ــدكي تغيي ــتان ــانوگرم از  200. ت گرف ــومي  DNAن ژن

تهيـه شـده     MseIو  EcoRIمحـدودگر  هـاي از آنـزيم  واحـد  5با 
ــركت  ــدت   Fermentasاز ش ــه م ــاي   3ب ــاعت در دم ، Cº37س

ســاعت  24و در مرحلــه تكميلــي  Cº65ســاعت در دمــاي  يــك
ــاي  ــور  Cº25در دم ــده ســپس آداپت ــرش داده ش ــايب   EcoRIه

ــدت   MseIو ــاي  4در م ــاعت در دم ــاعت در  24و  Cº25 س س
ــاي  ــه انتهــاي قطعــات برشــي متصــل شــدند  Cº37دم ــر . ب تكثي

ــور   ــه آداپت ــده ب ــات متصــل ش ــام  قطع ــه انج ــي دو مرحل ــا ط ه
 3:1هـاي حاصـل از مرحلـه قبـل بـه نسـبت       ابتـدا نمونـه  . گرفت

ــاي   ــا آغازگره ــدند و ب ــق ش ــك   MseIو  EcoRIرقي داراي ي
بـــــــــا  3′نوكلئوتيـــــــــد انتخـــــــــابي در انتهـــــــــاي

بـــراي آغـــازگر )GACTGCGTACCAATTC+A-3′ 5′(تـــوالي
EcoRI  5(و بـــــا تـــــوالي′GATGAGTCCTGAGTAA+C-

. مـورد تكثيـر پـيش انتخـابي قـرار گرفتنـد       MseIبراي آغازگر)3′
عــدد و بــا  27هــاي حرارتــي در ايــن مرحلــه بــه تعــداد چرخــه
ــه  ــه  96برنام ــراد ب ــانتي گ ــه س ــدت درج ــه،  5م ــه  96دقيق درج

درجــه ســانتي گــراد بــه  60دقيقــه،  يــكمــدت ســانتي گــراد بــه
دقيقــه و  2مــدت درجــه سـانتي گــراد بــه  72دقيقــه،  يــكمـدت  
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ســپس . دقيقــه تكثيـر شــدند  5مــدت درجـه ســانتي گــراد بـه   72
ــبت      ــه نس ــابي ب ــيش انتخ ــر پ ــل از تكثي ــولات حاص  9:1محص

نوكلئوتيـــد  3جفـــت آغـــازگر داراي  13رقيـــق شـــدند و بـــا 
 تحـــت چرخـــه حرارتـــي) 2جـــدول( 3ٰانتخـــابي در انتهـــاي 

استاندارد مانند مرحلـه تكثيـر پـيش انتخـابي و بـا دمـاي اتصـال        
Cº60   قطعـات  . تكثيـر گرديدنـدDNA     تكثيـر شـده بـر روي ژل

). 1شــكل(جــدا شــدند  ) 35( درصــد 6پلــي آكريــل آميــد   
ــدت   ــه م ــورز ب ــافر   2الكتروف ــا ب ــاعت ب ــاژ  TBE 1Xس و ولت

ــت انجــام  1200 ــرات  ) 11(ول ــه روش نيت ــزي ژل ب ــگ آمي و رن
صـورت گرفـت و از الگـوي بانـدي بدسـت آمـده بـا        ) 26(نقره 

 .برداري شدعكس Densitometer استفاده از دستگاه

  هاتجزيه داده
تكثير شده به عنوان يك صفت در نظر  DNAهر يك از قطعات 

 گرفته شد و حضور و عدم حضور آنها به ترتيب با اعداد يك و
(.) رت نقطه هاي از دست رفته نيز بصوداده. صفر نمايش داده شد
براساس  (PIC)ميزان اطلاعات چند شكلي . مشخص گرديدند
 .محاسبه گرديد) 20(فرمول شماره يك 

PIC=1-  (1) 
تعداد نوارها  n ام و iفراواني نوار Pi در اين فرمول  طوريكههب

با استفاده از فرمول  (MI) هم چنين شاخص نشانگر .باشدمي
ها محاسبه شد، ه آغازگربراي كليMI=PIC.N.β (2)  :شماره دو

تعداد كل نوارها و   Nميانگين ميزان اطلاعات چند شكلي،  PICكه
β  هاي چند شكل تقسيم بر تعداد تعداد جايگاه(درصد چندشكلي

اين شاخص علاوه . باشدبراي هر جفت آغازگر مي) هاكل جايگاه
نسبت چند شكلي را نيز  ، تعداد كل نوار وPICبر مزاياي شاخص 

ظر گرفته و پتانسيل هر آغازگر را جهت توليد نوار بيشتر در ن
-ها، دادهبراي بررسي روابط ژنتيكي بين نمونه). 19(دهد نشان مي

جهت تجزيه و تحليل به نرم  Excelها پس از ورود به نرم افزار 
اي تجزيه خوشه. انتقال يافت  NTSYS-pc Ver 2.02)23( افزار

. انجام شد Diceضرايب تشابه  و با UPGMAبا استفاده از روش 
با استفاده از نرم  (PCoA) تجزيه به مختصات اصلي

اي انجام گرفت مكمل با روش تجزيه خوشه  DARWIN5.0افزار
 كردند،ترين درصد تنوع را توجيه ميو با دو مولفه اول كه بيش

ها بندي و بررسي روابط بين نمونهنمودار دو بعدي جهت گروه
 .ترسيم شد

    ج و بحثنتاي
نمونه گياه  47جفت آغازگر روي  13در اين پژوهش با استفاده از 

نوار  1022در مجموع تعداد  ،(Althaea & Alcea spp)ختمي 
چند شكل ) درصد 04/25(نوار  256حاصل شد كه از اين تعداد 

ها و هم چنين تخمين درست براي تفكيك صحيح نمونه. بودند
و دقت كافي در امتياز بندي، حذف  هاميزان تشابه موجود بين آن

نوارهايي كه در اثر رويت اشتباه، تغيير شرايط (هاي كاذب نوار
PCRصورت باند ديده ميغيره به ، هضم ناقص، كدورت ژل و -

زيرا عدم دقت در امتيازبندي و . در آناليز منظور گرديد) شوند
 شود تا برآورد روابط ژنتيكي بينوجود نوارهاي كاذب سبب مي

ميانگين تعداد نوار تكثير شده و چند ). 19(افراد نادرست باشد 
. بود 69/19و  61/78شكل به ازاي هر تركيب آغازگري به ترتيب 

مقادير محتواي اطلاعات چند شكل براي هر جفت آغازگر، به 
همراه نوع آغازگرها، تعداد نوارهاي چند شكل و شاخص نشانگر 

عداد نوار براي هرجفت ت. نشان داده شده است 2در جدول 
بيشترين تعداد نوار چند شكل . متغيير بود 60تا  5آغازگر از 

نوار  60مجموع  باM(GAG)  E(AGG),مشاهده شده در آغازگر 
 E(AGG) و E(ACT) ,M(CAA)هاي و كمترين آنها در آغازگر

M(CAA)  تفاوت  .)2شكل(ترتيب مشاهده شدند نوار، به 6و  5با
و  ءتواند به دليل منشامشاهده شده مي در تعداد نوارهاي

و نيز ماهيت تفاوت  هاي مورد استفادهخصوصيات متفاوت نمونه
ميزان اطلاعات چند  .مورد مطالعه باشد AFLPهاي در نشانگر

اي براي هر جفت آغازگر در كل طور جداگانهبه (PIC)شكلي 
-داراي بيش E(AGG) ,M(GAG)آغازگر . ها محاسبه شدنمونه

 E(ACT) ,M(CAA)و آغازگر  940/0و برابر با  PICين مقدار تر
بود و ميانگين اين  504/0و برابر  PICترين مقدار داراي كم
 E(AGG),M(GAG) بنابراين آغازگر .محاسبه شد 786/0شاخص 
هاي بكار رفته ، بهتر از ساير آغازگرPICترين مقدار با بيش

 .سازدها را مشخص نتيكي نمونهژتوانست فاصله 
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 هاي آغازگري مورد بررسيهاي چند شكلي و شاخص نشانگر براي تركيبتعداد باندها، درصد چند شكلي، محتواي داده -2 جدول      

  شاخص نشانگر

MI 

  

محتواي داده هاي 

  چند شكلي

PIC 

 درصد چند شكلي
تعداد باند چند 

 شكل
 شماره نام آغازگر توالي آغازگري تعداد كل باند

42/56 940/0  58/70 60 85 *E-AGG/M-GAG E11-M35 1 

61/22 869/0 65/27 26 94 E- CTG/M-GAG ETG-M35 2 

89/19 864/0 82/33 23 68 E-AAC/M- GAG E2-M35 3 

83/19 862/0 11/29 23 79 E-AAC/M-CAT E2-M20 4 

74/17 845/0 63/27 21 76 E-GTC/M-CAA E46-M17 5 

01/17 850/0 74/31 20 63 E-AGG/M-CAT E11-M20 6 

60/15 821/0 53/27 19 69 E-AAC/M-CAA E2-M17 7 

84/13 814/0 50/16 17 103 E-GTC/M-GAG E46-M35 8 

20/11 800/0 5/12 14 112 E-ACT/M-CAT E8-M20 9 

94/10 781/0 87/21 14 64 E- CTG/M-CAA ETG-M17 10 

43/5 679/0 25/10 8 78 E- CTG/M-CCC ETG-M22 11 

54/3 590/0 71/10 6 56 E-AGG/M-CAA E11-M17 12 

52/2 504/0 66/6 5 75 E-ACT/ M-CAA E8-M17 13 

 ميانگين   61/78 69/19 11/25 786/0 65/16

  .اندنشان داده شده Mبا MseI هاي وآغازگر Eبا  ECORIهاي آغازگر*
 

  

  

  
 AFLPمورد بررسي با استفاده از نشانگر  (Althaea & Alcea spp) نمونه 47در بين  E-AGG/M-GAGالگوي نواري حاصل از تركيب آغازگري  -1شكل

  

  

1     2   3  4   5   6   7   8  9  10 11 1213141516  1718  1920 2122  2324 2526 2728 2930 31 32 33 34 35363738  39 40  41424344 45 46  47 
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به عواملي مانند تعداد نوارهاي هر جايگاه، محتواي  PICميزان 
كه هم بستگي (در نواحي تكرار شونده  Tو   Gهاينوكلئوتيد

و طول توالي تكراري وابسته ) چند شكلي دارد مثبتي با ميزان
 براي هر كدام از (MI)محاسبه شاخص نشانگر  ).22(است 
ترين ميزان شاخص هاي مورد استفاده، نشان داد كه بيشآغازگر

و  42/56و برابر با  E(AGG) ,M(GAG)نشانگر مربوط به آغازگر
و برابر با  E(ACT) ,M(CAA) ترين مقدار مربوط به آغازگركم
ين شاخص ا .محاسبه شد 65/16بود و ميانگين اين شاخص  52/2

). 19(دهد تر را نشان ميپتانسيل هر آغازگر در توليد نوار بيش
تعداد كل نوارها  MIاين است كه در   PICنسبت به MIتفاوت 

تعداد نوارهاي چند شكل در  PICشود ولي در در نظر گرفته مي
  .شودنظر گرفته مي

، 1UPGMAاي به روش ضريب كوفنتيك براي تجزيه خوشه
WPGMA2 )32 (و سه ضريب تشابه  3دورترين همسايگي و
، نشان داد كه )18(و دايس) 14(، جاكارد )33( (SM) تطابق ساده

 983/0 4بندي بر اساس ضريب دايس با ضريب كوفنتيكگروه
هاي فوق به دليل داشتن بندي از بين روشبهترين روش گروه

ترين تطابق بين دندروگرام و ماتريس شباهت اصلي است بيش
 45هاي ترين شباهت مشاهده شده مربوط به نمونهبيش. )3شكل(

هاي و در نمونه درصد 55/93و برابر  3از ژاپن و انگليس  46و 
و آبسرد دماوند و  2از محمدشهر  8و  7ايراني مربوط به نمونه 

ترين تنوع ژنتيكي مربوط به نمونه بيش. بود درصد 18/90برابر 
تشابه  درصد 55/25ان برابر با شهر 2از اسپانيا  2و  43شماره 

هاي ايراني مربوط به نمونه ها و در ميان نمونهنسبت به ساير نمونه
. تشابه بود درصد 67/52از خرم آباد با  19از دربند با  12شماره 

 55/59نمونه برابر  47بنابراين ميانگين تشابه ژنتيكي در كل 
پس از  .محاسبه شد درصد 42/71هاي ايراني و در نمونه درصد

 73در ضريب تشابه  AFLPهاي حاصل از برش خوشه بندي داده
اكسشن مورد مطالعه در سه گروه، قرار گرفتند، به  47، درصد

. زير گروه مجزا بود 2صورتي كه گروه يك و سه خود شامل 
. اي را تائيد كردبندي تجزيه خوشهنيز گروه  (PCoA)نتايج تجزيه

                                                           
1 Unweighted pair group method with arithmetic mean 
2 Weighted pair group method with averaging 
3 Complete linkage 
4 Cophenetic cofficient 

ها براساس بندي نمونهدستههاي حاصل از طوري كه گروهبه
شود اي در نمودار تجزيه به مختصات اصلي ديده ميتجزيه خوشه

اي از محل مناسب و كه اين مساله مويد قطع نمودار تجزيه خوشه
-گروه يك و دو شامل تمام نمونه. هاستبندي صحيح نمونهدسته

نمونه  3هاي ايراني از مناطق مخلف جغرافيايي كشور، به همراه 
هاي خارجي شامل فقط نمونه 3ارجي در گروه يك بود و گروه خ
) 2004(در تحقيقي كه توسط دريسي گاكر و همكاران . بود

صورت گرفت، مشاهده شد كه ارقام كشت شده در مناطق 
گيرند و هاي جداگانه قرار نميمختلف جغرافيايي، لزوماً در دسته

ني نبودن انتخاب طولا: اين حالت چند دليل مي تواند داشته باشد
بر اساس شرايط مختلف محيطي؛ آنقدر كه بتواند منجر به ايجاد 

پذير به يك هاي وفق تفاوت در ژرم پلاسم شود، توانايي ژن
يا  كارايي كم و محيط، در ايجاد سازش به چند محيط و احتمالاً

تواند هاي ژني مورد مطالعه را نيز ميناكافي بودن تعداد مكان
تواند وابسته به ها ميچنين تمايز كم بين نمونه نشان دهد، هم

مكانيسم انتشار گرده كه منجر به افزايش  ويژگي دگرگشني گياه و
و هم پوشاني  ها و اختلاطجريان ژني و افزايش تجانس آلل

هاي ژاپن و انگليس قرارگيري اكسشن. شود، باشدها ميجمعيت
 & Althaea( هاي ايرانيبا اكسشن Alceaاز جنس  4و انگليس  3

Alcea spp( ًدر گروه يك، بيانگر اين مطلب است، كه احتمالا 
داراي نياي مشترك بوده و از منشاء اقليمي مورد رويش خود، 

ژرم پلاسم  جايي فيزيكي در اثر جابه) 3(آسياي جنوب غربي 
هاي انتخاب انتقال يافتند و در سطح پاييني تحت تاثير فرآيند

نژادي بشر قرار گرفتند زراعي و بههاي بهبيعي، تكاملي، فعاليتط
هاي قابل طوري كه هم چنان با اجداد پيشين خود داراي شباهتبه

تر و تواند بدليل خاصيت دارويي كمتوجهي هستند كه اين امر مي
و ) 6(باشد   Althaeaپايين تر آن نسبت به جنس محتواي موسيلاژ
از  2و انگليس  2، اسپانيا 1، انگليس 1اسپانيا هاي قرارگيري نمونه

هاي ايراني نيز، در گروه سه و جدا از اكسشن Althaeaجنس 
 . تاييد كننده اين امر بود
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تعداد کل باند تکثير شده

تعداد باندهای چند شکل

 
 هاي مورد مطالعهتعداد باندهاي تكثير شده و چند شكل آغازگرها در نمونه -2شكل

  

 
 AFLPهاي بر اساس داده UPGMAبا روش  (Althaea & Alcea spp)هاي گياه ختمي هبندي نمونگروه -3شكل

  )اندشماره گذاري شده 1ها بر اساس جدول نمونه(

  
  (Althaea & Alcea spp)نمونه از گياه ختمي  47 در PCoAنمودار دو بعدي تجزيه  -4شكل
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افيايي در بسياري هاي مولكولي با مناطق جغربندي دادهنتايج گروه
) 2000(از موارد با يكديگر تطابق داشت، رولدن رويز و همكاران 

هاي معتقدند در مواردي كه نامتجانسي و تنوع ژنتيكي بين نمونه
مورد بررسي زياد باشد، احتمال عدم تطابق بين تنوع جغرافيايي و 

 هاي گياهيتر است، بنابراين اين تطابق در نمونهتنوع ژنتيكي بيش
. باشدها ميمورد مطالعه نشان دهنده تنوع ژنتيكي پايين در بين آن

-هم براي داشتن ديدگاه بهتر راجع به فواصل ژنتيكي بين ارقام و

صورت چند بعدي، تجزيه به مختصات اصلي چنين مشاهده آن به
تجزيه به  ).5( اي انجام شدنيز مكمل با روش تجزيه خوشه

هاي اول و نشان داد كه مولفه) 4شكل(  (PCoA)مختصات اصلي
كه (ها را درصد از تغييرات نمونه 65/10و  24/50ترتيب دوم به

طوري كه در گيرند، بهمي ، در بر)توسط آغازگرها مشاهده شد
. شوددرصد تغييرات توجيه مي 89/60بعدي در مجموع نمودار دو

كه هاي مولكولي، بهتر است در بررسي تنوع ژنتيكي از طريق داده
ها توزيع يكنواخت داشته باشند، تا بتوانند كل ژنوم را تا نشانگر

هاي مختلف حدودي پوشش دهند، بنابراين اگر نشانگر از بخش
ها كم خواهد بود و در بستگي بين آنژنوم انتخاب شده باشد، هم

ها لازم تري مولفه براي توجيه تغييرات كل آننتيجه تعداد بيش
دهد كه ه به مختصات اصلي نشان مينتايج تجزي). 1(است 

آغازگرهاي مورد آناليز در اين تحقيق، تنها بخشي از ژنوم را مورد 
تري از تنوع بين ارقام به بيش اند چرا كه درصدپوشش قرار داده

در نهايت نتايج ). 5( وسيله مولفه اصلي اول توجيه گرديده است

هاي پلي نوار دليل وجود تعداد كماين مطالعه نشان داد كه به
هاي ختمي، متوسط ضريب تشابه بندي نمونهمورفيك براي گروه

 55/59(ها و در كل نمونه) درصد 42/71(هاي ايراني بالا در نمونه
هاي مورد در نتيجه مشاهده تنوع پايين در بين نمونه و) درصد

پتانسيل پاييني براي يافتن تنوع  AFLPمطالعه، تجزيه وتحليل 
جفت تركيب آغازگري  13هاي ختمي با يان نمونهژنتيكي در م

معرفي شده در اين پژوهش دارد و ضرورتي براي افزايش تعداد 
لذا اظهار نظر قطعي در اين زمينه، . آغازگر تشخيص داده مي شود
تري از هر منطقه، استفاده از تعداد نيازمند بررسي تعداد نمونه بيش

چنين استفاده از هاي مختلف و همتر، آنزيمآغازگر بيش
اين اولين مطالعه در زمينه بررسي تنوع . نشانگرهاي ديگر است

- در گياه ختمي دارويي در جهان ميDNA هاي ژنتيكي با نشانگر

عنوان اولين گام براي انجام مطالعات بعدي تواند بهباشد و مي
 .مورد استفاده قرار گيرد

  سپاسگزاري
ارد، از پژوهشكده گياهان دنويسنده اين مقاله برخود لازم مي

بدليل ) قزوين -اتوبان تهران 55كيلومتر (دارويي جهاد دانشگاهي 
مدير گروه (از جناب آقاي دكتر نقوي  تامين هزينه مالي و

پژوهشي بيوتكنولوژي پرديس كشاورزي ومنابع طبيعي دانشگاه 
 .شان، سپاسگزاري نمايدهاي علميخاطر راهنماييهب) تهران

  
 

در  AFLPاستفاده از نشانگرهاي ) 1384( احكامي ا .1
پايان نامه  ،Triticum durumبررسي تنوع ژنتيكي گندم دوروم 

كارشناسي ارشد بيوتكنولوژي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه 
 .تهران

اثر رطوبت خاك و هوا بر كميت ) 1378( بقاليان ك .2
شته وكيفيت موسيلاژ اسفرزه، پايان نامه كارشناسي ارشد، ر

  .علوم باغباني، دانشگاه تهران
بررسي سيستماتيك جنس ختمي ) 1380( م دپاكروان فر .3

(Alcea)  از تيره پنيرك(Malvaceae)  در ايران، رساله براي
دريافت درجه دكتري در رشته گياهشناسي، دانشكده علوم، 

 .دانشگاه تهران

  
 مداح عارفي ح، دستمالچي ت، اميدي م، ترابي س، .4

روش جامع ) 1389( و حسني م ح طمينان ع ر،ا بهزادي م،
مطالعه موردي روي ختمي، : ازگياهان دارويي DNAاستخراج 

 12الي  11درمنه، مشگك، فندق، همايش ملي گياهان دارويي، 
  .اسفند، انتشارات جهاد دانشگاهي واحد مازندران، ايران

 شاه نجات بوشهري ع ا، د طباطبائي ب ا،يرهايي م، س .5
استفاده از تكنيك ) 1382( و ملبوبي م ع ،عبدميشاني س

AFLP براي ارزيابي تنوع ژنتيكي در كلزا )Brassica nupus 

L.(469-19:481بذر ، نهال و.  
گياهان دارويي، جلد اول، انتشارات ) 1368( زرگري ع .6

  .دانشگاه تهران 
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  .شناسيبخش گياه-ها ومراتعموسسه تحقيقات جنگل

تنوع ) 1383(كوچكي ع، نصيري محلاتي م، و نجفي ف .9
زيستي گياهان دارويي و معطر در بوم نظام هاي زراعي ايران، 
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