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جمعيت  93تنوع ژنتيکی در اين مطالعه . ترين و ارزشمندترين گياهان دارويی جهان استيکی از پرمصرف گياه آويشن

آغازگر باند با کيفيت  91 استفاده شدهآغازگر  91از بين . شدبررسی  ISSRآغازگر  91آويشن دنايی ايران با استفاده از 

تجزيه کلاستر . جفت باز بود 111-1111اندازه باندها در محدوده . آلل شناسايی شد 47مناسب توليد کردند و در نهايت 

برای  149/1ها از فاصله ژنتيکی بين جمعيت. ها را در دو گروه مستقل قرار داد، جمعيتISSRهای بر اساس داده

ها بر بررسی تنوع درون جمعيت .برای جمعيت لرستان و اصفهان متغير بود 181/1های لرستان و کردستان تا جمعيت

تنوع ژنتيکی  ميزانداران اصفهان بيشترين  اساس ميانگين تنوع ژنتيکی نی و شاخص اطلاعاتی شانون نشان داد که جمعيت

را ( h=93/1و  I=1/1)تنوع درون جمعيتی  ميزانو جمعيت سميرم اصفهان کمترين ( =11/1hو  =43/1I)درون جمعيتی 

آغازگرهايی که دارای موتيف. درصد بود 14ها درصد و تنوع بين جمعيت 74ها مقدار تنوع درون جمعيت .دارا هستند

های دنايی نتايج نشان داد که آويشن. تری نسبت به ساير آغازگرها توليد کردندبودند باندهای واضح AGو  ACهای 

هايی مانند اصفهان و لرستان که دورترين فاصله جمعيتو دورگ گيری  بودهای تنوع ژنتيکی قابل ملاحظهايران دارای 

 .شودتر منتهی ژنتيکی را دارند ممکن است به ايجاد ارقام مطلوب

 

 

 های کليدی‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
94

.1
0.

4.
13

.5
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
12

 ]
 

                             1 / 10

mailto:Vmohammadi@ut.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.4.13.5
https://mg.genetics.ir/article-1-1402-en.html


 اله محمدی و همکارانولی  ... های دنايیژنتيکی آويشنارزيابی تنوع 

 

 675  9314زمستان /4شماره / دهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

  مقدمه

تنوع ماده خام اصلاح نباتات و بررسی تنوع ژنتیکی نخستین 

 موفقیت گذشته حال و آینده به. نژادی استهای بهمرحله برنامه

نژادگران به میزان تنوع ژنتیکی موجود در گیاهان زراعی و 

انتخاب به  موفقیت. خویشاوندان وحشی آنها بستگی داشته و دارد

 Nemth 2000; Bernath)وجود و شناخت دقیق تنوع بستگی دارد 

های زراعی و خویشاوندان آگاهی از تنوع ژنتیکی در گونه(. 2002

در جهت بهبود زراعی این  وحشی آنها یکی از نیازهای اساسی

قدم اول در به طور کلی . (Saeidi et al. 2008)گیاهان است 

. ساختار ذخایر توارثی است درکاصلاح خصوصیات گیاهی، 

اطلاع از تنوع ژنتیکی برای انتخاب دقیق والدین مناسب جهت 

کسب اطلاع از  .های قوی، دارای اهمیت فراوان استدورگتولید 

ها و آگاهی از روابط بین افراد یا جمعیت فاصله ژنتیکی در

، امکان بهنژادیهای های مورد نظر در برنامهشاوندی گونهیخو

ها را گیری مؤثر از ژنوتیپدهی ذخایر توارثی و نمونهسازمان

 (. Abdmishani et al. 1992) سازدفراهم می

 هم تیره نعناعمهای  یکی از جنس (Thymus) آویشن

(Lamiaceae) های معتبر از پیکر باشد که در تمام فارماکوپهمی

رویشی آن به عنوان دارو یاد شده و خواص دارویی آن مورد تایید 

 11اسانس این گیاه در ردیف . (Jamzad 2009) استقرار گرفته

از  (Brown 2002؛Omid Baigi 2009 ) اسانس برتر دنیا قرار دارد

 .وجود دارد ایران درگونه  14گونه از جنس آویشن،  251حدود 

 Th. persicus. ،Th .daenensis ، Thگونه 4 آنها از بینکه 

.carmanicus و Th.trautretteri شایع هستند(Jamzad1996) .

های شمالی و غربی کشور بیشترین پراکندگی این جنس در استان

از گیاهان این جنس به عنوان داروی ضدسرفه، هضم کننده، . است

سرماخوردگی در طب سنتی ایران  درمان خلط آور، ضدنفخ و

از آویشن و ترکیبات  همچنین. (Zargari 1999)شود استفاده می

موجود در آن در صنایع مختلف از جمله در ساخت انواع عطر، 

های ترکیبی، دهندهها، طعمهای هوا، بوزداادکلن، مطبوع کننده

.. .کننده وها، داروهای ضدعفونیکشها، حشرهساخت رزین

 Stahl-Biskup and Saez)آید فراوانی به عمل می هایاستفاده

این گیاه ، در بین داروهای تولید شده از گیاهان دارویی (.2002

 Fakhr-e-Tabatabaei)پس از نعناع در رتبه دوم قرار دارد 

های دنایی ایران صورت ای که بر روی آویشندر مطالعه .(2006

گزارش شد که با توجه به درصد بالای ترکیبات فنولی به  هگرفت

توان این گونه را به عنوان جایگزین ویژه تیمول در گونه دنایی می

 (.Nickavar et al. 2004)مناسبی برای گونه اروپایی مطرح کرد 

 DNAدهد که نشانگرهای مطالعات در سطح جمعیت نشان می

اطلاعات زیادی را فراهم  و داشتهتنوع  بررسیکارایی زیادی در 

بین و تفاوت های ژنتیکی و تشابه این نشانگرها گروه. آورندمی

ها و سازند و در تخمین تنوع درون گروهآنها را مشخص می

 مفیدندمطالعه روابط تکاملی آنها با خویشاوندان وحشی نیز بسیار 

(Sharma et al. 1996.)  نشانگرهایدر سالهای اخیر استفاده از 

ارزیابی تنوع ژنتیکی به یک ابزار مهم در بررسی و  درلکولی م

های مختلف گیاهی از قبیل گیاهان دارویی و معطر مطالعه گونه

  (.Sarwat and Srivastava 2008)تبدیل شده است 

بررسی تنوع ژنتیکی مورد استفاده  در اٌهایی که اخیریکی از تکنیک

تکنیک ترکیبی از این . است ISSRتکنیک پژوهشگران قرار گرفته 

و فراگیری و   SSRو AFLPهای تکرارپذیری و دقت مزیت

در واقع این تکنیک به دلیل . باشدمیرا دارا  RAPDعمومیت 

جفت باز تکرارپذیری بالایی  16-25طول  داشتن آغازگرهایی با

علاوه وجود این تعداد باز سبب بالا بردن دمای اتصال به  .دارد

(°C61- 45 )د که این موضوع خود سبب افزایش سختی شومی

های مهم این نشانگر این دو مورد از مزیت .شودمی (دقت) 1کار

اولا نیازی به اطلاعات قبلی از توالی ژنوم ندارد و ثانیا است که 

تر نییپا AFLPو  SSRهایی نظیر هزینه این روش نسبت به روش

مطالعه بر (. Aga et al. 2005)تر است و اجرای آن نیز راحت

که تنها باندهای  هنشان داد ISSR روی قابلیت تکرارپذیری

درصد از قطعات در  32-35ضعیف قابلیت تکرار ندارند و حدود 

های مختلف PCRیک گونه و همچنین در مختلف ژنوم افراد 

 .Hang et al (2011) (.Fang 1998)قابل مشاهده و بررسی است 

ن جمعیتی و بین جمعیتی مربوط به بررسی تنوع ژنتیکی درو به

آغازگر  8های آرتیمیزیای شمال شرق چین با استفاده از نمونه

ISSR (2011) .پرداختند Shafai et al. 25  نمونه آرتیمیزیای
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مطالعه  ISSRنشانگر  11با استفاده از را  ناحیه کشور 5مربوط به 

توده آویش دنایی  11تنوع ژنتیکی و تمایز جغرافیایی . کردند

. مورد بررسی قرار گرفت .Rahimmalek et al (2009)توسط 

کوروا، فلوریس و  نواحیآوری شده از های جمعآویشن

 مورد بررسی قرار گرفت ISSRآغازگر  11گارسیوسا با استفاده از 

(Trindade et al. 2009.) آویشن  هاییدر این مطالعه جمعیت

های مختلف کشور مورد دنایی مورد بررسی مربوط به استان

 .مطالعه و بررسی قرار خواهند گرفت

های هدف از این پژوهش بررسی تنوع ژنتیکی در بین جمعیت

مختلف آویشن دنایی و تعیین فاصله ژنتیکی موجود در بین 

های دارای بیشترین های مختلف برای شناسایی جمعیتجمعیت

 .باشدز هم میفاصله ا
 

  هامواد و روش

مورد  ایران های دناییآویشن جمعیت از 19 در این پژوهش 

ها از موسسه بذور این جمعیت .(1جدول) قرار گرفت مطالعه

ها و مراتع کشور، شرکت پاکان بذر اصفهان و تحقیقات جنگل

بذرها در سینی نشا و در .  دانشگاه شهید بهشتی دریافت شد

های گروه زراعت و در گلخانه کوکوپیت و پرلیتمحیط کشت 

اصلاح نباتات پردیس کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهران 

 1931 ، در تیر ماهگیاهچه و رشد یزنپس از جوانه. ندکاشته شد

های سفالی برگی از سینی نشا به گلدان 4ها در مرحله  گیاهچه

 .دندشمنتقل 

 DNA نظور عملیات استخراجها به مپس از رشد مناسب گیاهچه

های  گیاه به صورت تصادفی انتخاب و از برگ 5از هر جمعیت 

های  برگ. برداری صورت گرفتسالم و جوان هر گیاه نمونه

درجه  -81آوری شده پس از انجماد در ازت مایع، به فریزر  جمع

از آنها به مرور زمان و در  DNAو استخراج  دشمنتقل گراد سانتی

 .Saghai-Maroof et alطی چندین مرحله  با استفاده از روش 

  DNAکمیت و کیفیت. با اندکی تغییرات صورت گرفت (1984)

استخراجی نیز با استفاده از نانودراپ و الکتروفورز ژل مورد 

استفاده  ISSRآغازگر  12در این پژوهش از . بررسی قرار گرفت

  .(2 جدول) شد

رفته در  کاره های ببر اساس آغازگرمبنای انتخاب این آغازگرها 

های مختلف آویشن و یا سایر مطالعات انجام گرفته بر روی گونه

 ;Rahim Malek et al. 2009 سایر گیاهان خانواده نعناع

(Trindade et al. 2009; Bigdelo et al. 2011) توالی . بود

حجم واکنش . اندآورده شده 2ول کاررفته در جده های بآغازگر

نانوگرم در  91با غلظت DNA میکرولیتر  21ای پلیمراز زنجیره

و غلظت Taq DNA Polymerase هر میکرولیتر و یک واحد آنزیم

 0.5و  dNTPبرای  mM/µl 0.25و   MgCl2برای mM/µl 4نهایی 

pmol/µl  در نظر برای هر کدام از آغازگرها و دو درصد فرمامید

به  .انجام شد Touch downصورت گرفته شد و برنامه تکثیر ب

 درجه 34سازی اولیه در دمای صورت که ابتدا واسرشتاین

-سپس تکثیر نمونه. دقیقه انجام شد 9برای مدت زمان  گرادسانتی

 39که ابتدا در دمای  ایچرخه انجام گرفت به گونه 11ها در 

 گرادسانتی درجه 5تصال واسرشته شدند در مرحله اتصال دمای ا

بالاتر از دمای اتصال آغازگر در نظر گرفته شد و در هر چرخه نیم 

ها در چرخه تکثیر نمونه 11درجه از دما کاسته شد پس از اتمام 

ای استاندارد چرخه جداگانه و به صورت یک واکنش زنجیره 91

درجه  34ها در دمای صورت که ابتدا نمونهبدینانجام شد به 

ها آغازگراتصال  .ثانیه واسرشته شدند 91برای مدت  نتی گرادسا

 .ثانیه صورت گرفت 51در دمای ذوب آغازگر و برای مدت 

مدت زمان تکثیر نهایی هم دو دقیقه در نظر گرفته شد پس از 

 12با دمای  چرخهبه منظور اطمینان از تکثیر یک  چرخه 91اتمام 

 .دقیقه در نظر گرفته شد 1و برای مدت زمان  گرادسانتیدرجه 

درجه  4سپس به منظور خاتمه دادن به فعایت آنزیم پلیمراز دما به 

الکتروفورز محصولات حاصل از . کاهش پیدا کرد گرادسانتی

ژل آگارز دو درصد و به مدت  بر رویای پلیمراز واکنش زنجیره

ژل با  ولت صورت گرفت رنگ آمیزی 31دو ساعت با جریان 

-استفاده از اتیدیوم بروماید صورت گرفت و در نهایت عکس

 .انجام گرفتبا استفاده از دستگاه ژل داک  هابرداری از نمونه
دهی باندها، به صورت یک برای وجود باند و صفر برای عدم نمره

PIC)اطلاعات چند شکلی محتوای. وجود باند انجام شد
بر  (1

فرمول اساس 


N

I IPPIC
1

2
1  Prasad et)شد محاسبه   

al. 2000).  
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 های آویشن مورد بررسیمشخصات جمعیت -1جدول

 محل نگهداری منشا گونه شماره جمعیت

1 Th.deanensis سازمان جنگل ها و مراتع کشور داران–اصفهان 

2 Th,deanensis  کشورسازمان جنگل ها و مراتع  بنه–مرکزی 

9 Th.deanensis  سازمان جنگل ها و مراتع کشور چغلوندی –خرم آباد 

4 Th.deanensis  سازمان جنگل ها و مراتع کشور ورچه–مرکزی 

5 Th.deanensis سازمان جنگل ها و مراتع کشور دره سوماقلو –شازند -مرکزی 

6 Th.deanensis  شرکت پاکان بذر اصفهان فریدونشهر –اصفهان 

1 Th,deanensis سازمان جنگل ها و مراتع کشور ازگنه-لرستان 

8 Th.deanensis دانشگاه شهید بهشتی سمیرم -اصفهان 

3 Th.deanensis شرکت پاکان بذر اصفهان فریدن -اصفهان 

11 Th.deanensis شرکت پاکان بذر اصفهان لرستان 

11 Th.deanensis شرکت پاکان بذر اصفهان میدونک -اصفهان 

12 Th.deanensis شرکت پاکان بذر اصفهان کردستان 

19 Th.deanensis دانشگاه شهید بهشتی ایلام 

 

 استفادهمورد   ISSRهایتوالی آغازگر -2 جدول

 (5'-9') توالی آغازگر نام

P1 CTCTCTCTCTCTCTCTG 
P2 AGAGAGAGAGAGAGAGST 
P3 AGAGAGAGAGAGAGAGT 
P4 CACACACACACACACAWT 
P5 ACACACACACACACACG 
P6 

P7 
GAGAGAGAGAGAGAGAC 

CACACACACACACACAG 

TCGTCGTCGTCGTCGC 

TCTCTCTCTCTCTCTC 

ACACACACACACACACC 

AGAGAGAGAGAGAGAGC 

AGAGAGAGAGAGAGAGT 

P8 

P9 

P10 

P11 

P12 
 

1مشاهده شده های پارامترهای تعداد آلل
 (Na)،  ژنیجریان میزان 

2(Nm)، 9مقادیر فاصله ژنتیکی
 (D)4، شباهت ژنتیکی

 (I) ماتریس ،

 مؤثر های تعداد آلل، تشابه
 ((Ne و تجزیه واریانس ملکولی 

(AMOVA) افزاربا استفاده از نرم GenAlEx v. 6. 1 (Peakall 

and Smouse 2006 ) ضریب تمایز ژنی بین جمعیت .شدمحاسبه

و برای رسم  شدمحاسبه  popgenافزار با استفاده از نرم (GST) ها

                                                           
1
  Number of observed allel 

2
  Estimate of gen flow  

3
  genetic distance  

4
  genetic identity 

5 Number of effective  allel 

و بر اساس ماتریس تشابه از  UPGMAدندروگرام براساس روش 

 .شداستفاده  NTSYSافزار نرم
 

  نتایج و بحث

 آغازگر پلی 11آغازگر به کاررفته در این پژوهش  12از بین 

مناسبی جهت  الگوی  P10و P8آغازگر  دومورفیسم نشان داده و 

در . تولید نکردندهای مورد مطالعه ارزیابی و بررسی جمعیت

 و P2 ،P4در این بین آغازگرهای  آلل شناسایی شد که 51مجموع 

P5 گرآلل دارای کمترین تعداد آلل و آغاز 4 با P6 آلل دارای  8 با

میانگین . بیشترین تعداد آلل در بین آغازگرهای مورد بررسی بود
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اندازه  .(9 جدول) بود 1/5ها برابر  در کل جایگاهتعداد آلل 

در این پژوهش در  استفاده شدهباندهای حاصل از آغازگرهای 

 .Rahim malek et al(2009) .جفت باز بود 211-2111ه ودمحد

های آویشن دنایی گزارش کردند نیز در بررسی برخی از جمعیت

دست آمده با استفاده از آغازگرهای مختلف ه که اندازه قطعات ب

 که تعداد آلل هر نشانگر، از آنجا. جفت باز بود 151 -2111بین 

مناسب بودن هر مکان ژنی را برای که  هایی استیکی از شاخص

، بنابراین (Roder et al. 1998)دهد  تخمین تنوع ژنتیکی نشان می

اند برای بررسی تنوع  دادههایی که تعداد آلل زیادی نشان آغازگر

ها مشاهده  با بررسی آلل. دنشو ژنتیکی مناسب تشخیص داده می

ها هیچ باندی  ها در بعضی از ژنوتیپشد که برخی از آغازگر

و چند بار تکرار  DNA با توجه به سالم بودن. نددکرتکثیر ن

ف ناحیه رسد که وقوع جهش در یک یا دو طر آزمایش، به نظر می

شده  مورد نظرآغازگرها و تکثیر ناحیه ونده مانع چسبیدنتکرار ش

 . است

درصد مربوط به  49/11شکلی با متوسط بیشترین درصد چند

درصد  19/93کمترین درصد چندشکلی با متوسط  وP9 آغازگر 

شکلی در بین تمامی متوسط درصد چند. بود P4مربوط به آغازگر 

در تحقیقی  .(9جدول) درصد بود 2/52آغازگرهای مورد استفاده 

انجام  نمونه آرتیمیزیا 25بر روی  .Shafai et al (2011) که توسط

 (2009) .درصد بود 61/66درصد چند شکلی  متوسط هشد

Trindade et al.   نیز در بررسیT.caespititus  درصد چندشکلی

 .کردند بسیار بالایی را در این نوع آویشن گزارش

آغازگر  11محاسبه شده برای  (PIC) محتوای اطلاعات چندشکلی

 32/1تا  P12گربرای آغا 55/1از  68/1مورد استفاده با متوسط 

میزان اطلاعات چند شکل، یکی از . متغیر بودP9 ر برای آغازگ

های مختلف از لحاظ های مهم جهت مقایسه نشانگر شاخص

مقادیر بالای این معیار دلالت بر چند . باشدقدرت تمایز آنها می

های نادر در یک جایگاه نشانگری شکلی بالا و وجود آلل یا آلل

 Agrama)است که در تفکیک و تمایز افراد نقش بسزایی دارد 

and Tuinstra 2003 .)بنابراین آغازگر P9 با بیشترین مقدار PIC، 

بهتر از سایر نشانگرهای به کار رفته توانست فاصله ژنتیکی 

. ها را مشخص کند نمونه

بود که بیشترین آن  12/1های مشاهده شده برابر  میانگین تعداد آلل

کمترین آن با  و P9 وP5  یمربوط به آغازگرها 46/1با متوسط 

Pمربوط به آغازگر  11/1متوسط 
1

های مؤثر نیز با  تعداد آلل. بود 

برای آغازگر  23/1تا  P5برای آغازگر  48/1از دامنه  94/1متوسط 

P4 شاخص اطلاعاتی شانون . متغیر بود(I)  از 23/1با متوسط ،

ضریب . متغیر بودP9  برای آغازگر 91/1تا   P7 آغازگر برای 21/1

شانون نیز همانند محتوای اطلاعات چندشکلی میزان چند شکلی 

مشاهده شد که آغازگرهایی  (.9جدول) دهد آغازگر را نشان می

نسبت به سایر آغازگرها  بودند AGو  ACهای که دارای موتیف

و  .Gregor et al (2000) باندهایی با وضوح بیشتر تولید کردند

(2009)Rahimmalek et al.  نیز در مطالعه تنوع ملکولی آویشن

نیز  ISSRهای دنایی ایران و گوجه فرنگی با استفاده از آغازگر 

 که در در مطالعات گزارش شده .ردندکاین موضوع را گزارش 

برای مثال  کردندهای متفاوت باند مناسب تولید موتیف ،گیاهان

باندهای با کیفیت  AGو  GAدر برنج آغازگرهای دارای موتیف 

 .(Joshi et al. 2000) دکننمیبالا تولید 

 941/1به طور متوسط برابر ( GST)ضریب تمایز ژنی بین جمعیت 

 214/1و  483/1به ترتیب با  P12 و P2های که آغازگر شدمحاسبه 

آماره . بیشترین و کمترین مقدار را از نظر این شاخص نشان دادند

GST دهد نسبت تنوع بین جمعیتی را نسبت به تنوع کل نشان می .

درصد از تنوع مشاهده شده در  1/94د شوهمانطور که ملاحظه می

رصد د 3/66ها بوده و  ها مربوط به تنوع بین جمعیت کل جمعیت

جریان  میزان. باشد ها می ن جمعیتوتنوع کل مربوط به تنوع در

محاسبه شد که این  369/1برای تمامی آغازگرها برابر ( Nm)ژنی 

ها بوده و همبستگی  ثر از ضریب تمایز ژنی بین جمعیتامقدار مت

در میان آغازگرهای مورد بررسی نیز بیشترین . منفی با آن دارد

و کمترین جریان     P6 ها برای آغازگر جمعیتجریان ژنی در میان 

تواند ناشی  تشابه ژنتیکی بالا می. مشاهده شد P2 ژنی برای آغازگر

ها باشد که از جریان ژنی بین  پوشانی زیاد جمعیتاز ادغام و هم

 . استها حاصل شده جمعیت

ها میانگین  به منظور بررسی تنوع ژنتیکی درون جمعیت

 ،(Na) مشاهده شده های جمعیتی شامل آللهای درون  شاخص

 (I)و شاخص شانون  (H) نی ، تنوع ژنی(Ne)ثر وهای م تعداد آلل

(. 4 جدول)د شهای مورد بررسی محاسبه  برای جمعیت

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

 آویشن هایمورد بررسی در ژنوتیپ ISSRنشانگر  11های ویژگی -9جدول 
Primer N Na±SE Ne±SE  I±SE HT Hs Gst Nm Pol% PIC 

P1 1 11/1±11/1 191/1±92/1 124/1±21/1 116/1±289/1 116/1±184/1 925/1 11/1 4/54 68/1

P2 4 139/1±19/1 144/1±92/1 199/1±25/1 145/1±91/1 141/1±111/1 483/1 64/1 9/41 51/1

P3 5 183/1±11/1 198/1±99/1 128/1±21/1 121/1±23/1 115/1±188/1 915/1 24/1 9/51 64/1

P4 4 186/1±13/1 142/1±23/1 191/1±29/1 115/1±231/1 119/1±161/1 491/1 319/1 1/93 58/1

P5 4 112/1±46/1 14/1±48/1 199/1±96/1 112/1±458/1 111/1±251/1 423/1 391/1 6/51 11/1

P6 8 119/1±14/1 121/1±99/1 121/1±23/1 124/1±256/1 111/1±136/1 294/1 11/1 5/56 11/1

P7 6 189/1±19/1 194/1±99/1 126/1±28/1 191/1±236/1 112/1±131/1 941/1 23/1 5/48 11/1

P9 5 181/1±46/1 195/1±42/1 118/1±91/1 119/1±96/1 112/1±251/1 911/1 28/1 4/11 32/1

P11 1 111/1±11/1 192/1±98/1 111/1±91/1 126/1±91/1 114/1±219/1 929/1 11/1 5/51 11/1

P12 1 113/1±38/1 128/1±28/1 115/1±25/1 115/1±216/1 114/1±168/1 214/1 23/1 43 55/1

Means 1/5  181/1±14/1 195/1±94/1 124/1±28/1 126/1±916/1 115/1±131/1 94/1 16/1 2/52 68/1

N ) تعداد باند؛Na)  تعداد آلل مشاهده شده؛Ne ) ثر؛ ءموتعداد آللI) ؛شاخص اطلاعاتی شانون H) تنوع ژنتیکی کل؛ HS) ؛تنوع ژنتیکی داخل جمعیتی Gst)  ضریب

 .محتوای پلی مورفیسم نسبی (PICجریان ژنی؛  (Nmتمایز ژنی؛  

 
مربوط به جمعیت ( 1-5های چاهک .بر روی ژل آگارز دو درصدP9 های مختلف آویشن توسط آغازگر ژنومی جمعیت DNAالگوی باندی حاصل از تکثیر  -2شکل

مربوط به  (16-21های و چاهک؛ مربوط به جمعیت چغلوندی خرم آباد  (11-15های چاهک ؛مربوط به جمعیت بنه استان مرکزی (6-11های چاهک ؛داران اصفهان

 .جمعیت ورچه استان مرکزی



 4/1با متوسط  یکهای مشاهده شده جمعیت  از نظر تعداد آلل

های مؤثر در کل  میانگین تعداد آلل. بیشترین مقدار را نشان داد

بود و بیشترین تعداد آلل  96/1های مورد بررسی برابر با  جمعیت

از نظر  .دشمشاهده  14/1با میانگین  14مؤثر در جمعیت شماره 

به ترتیب با یک نیز جمعیت  (I)و شانون  (H)تنوع ژنی نی 

 8بیشترین مقدار را داشت و جمعیت شماره  41/1و 21/1متوسط 

شاخص تنوع  دو اینکمترین مقدار  13/1و  12/1با مقادیر 

های  از نظر تعداد باند .ژنتیکی را به خود اختصاص دادند

به ترتیب با درصد پلی  دوو  یکهای  چندشکل نیز جمعیت

 مورفیسم و جمعیتبیشترین درصد پلی 61/66و  18/11مورفیسم 

کمترین مقدار را از لحاظ این  6/98مورفیسم با درصد پلی 8

که با توجه به اینکه بذور این نددصفت به خود اختصاص دا

جمعیت از دانشگاه شهید بهشتی تهیه شده بود و چند نسل 

توان پایین بودن پلی انتخاب بر روی آن صورت گرفته می

بین  به طور کلی در .مورفیسم این جمعیت را توجیه کرد

اما تنوع  .های مورد بررسی تنوع زیادی وجود داشتجمعیت

از بروز  داخل جمعیتی بیشتر بود که این موضوع سبب ممانعت

تجزیه واریانس مولکولی نشان  .کامل تنوع بین جمعیتی شده بود

 بینها نسبت به واریانس  جمعیت داخلواریانس ( 5 جدول) داد

 .باشد جمعیتی بیشتر می
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





 های آویشن مورد بررسی های تنوع ژنتیکی در جمعیت شاخص -4جدول  

Pol Poly. band NO H I Ne Na 

%18/11 44 13/1±23/1 126/±49/1 1جمعیت  ±11/1/42 91/1±51/1

%61/66 98 13/1±22/1 21/±94/1 96/1±98/1 41/± 66/1 2جمعیت 

%16/69 96 18/1±21/1 26/1±91/1 95/1±99/1 9جمعیت 1±69/1/ 48

%41/61 95 13/1±22/1 28/1±99/1 91/1±91/1 43 /1±61/1 4جمعیت

%41/61 95 21/1±29/1 23/1±94/1 93/1±41/1 43/1 ±61/1 5جمعیت 

%88/51 23 22/1±21/1 91/1±91/1 49/1±93/1 51/1 ±51/1 6جمعیت 

%41/61 95 21/1±25/1 91/1±91/1 41/1±46/1 43 /1±61/1 1جمعیت 

%86/49 25 11/1±19/1 25/1±21/1 91/1±21/1 51/1 ±49/1 8جمعیت 

%93/54 91 21/1±21/1 91/1±91/1 42/1±98/1 51 /1±54/1 3جمعیت 

%91/41 21 22/1±13/1 91/1±21/1 42/1±95/1 51/1 ±41/1 11جمعیت 

%12/43 28 21/1±13/1 91/1±28/1 41/1±95/1 51 /1±43/1 11جمعیت 

%69/52 91 21/1±18/1 28/1±28/1 98/1±92/1 51 /±52/1 12جمعیت 

%61/98 22 21/1±15/1 23/1±22/1 93/1±21/1 43 /± 98/1 19جمعیت 

 
 های آویشن برای تنوع بین و درون جمعیت (AMOVA)تجزیه واریانس ملکولی  -5 جدول

 Df MS Estimated Variance (%)Polymorphism PhiPT Value PhiPT Prob منابع تغییر

 111/1 25/1 %25 61/2 21/21 12 ها بین جمعیت

   %15 89/1 89/1 52 ها جمعیتدرون

   %111 51/11  64 کل

 

 بر اساس روش جاکارد اصلی هایمولفه بر اساس نتایج تجزیه به

 5هایی که مقادیر ویژه بالای یک داشتند در داده ،در این تحقیق

توانستند  هامولفهقرار گرفتند که در مجموع این  اصلی مولفه

، هامولفهدر بین این . درصد کل تغییرات را توجیه کنند 41/91

 کرددرصد بیشترین مقدار واریانس را توجیه  91/11اول با  مولفه

های در رتبه 51/1 و 15/3های دوم و سوم به ترتیب با مولفهو 

های ملکولی هر قدر درصد واریانس در داده. بعدی قرار گرفتند

 های اصلی کمتر باشد توزیع بهتری داشتهمولفهاختصاص یافته به 

ها تنوع بالایی داشته و  به طوری که گیاهان درون جمعیت

ها برابر با مقدار واریانس بین جمعیت .ها ناهمگن بودند جمعیت

درصد  15ها برابر با قدار واریانس درون جمعیتدرصد و م 25

های آرتمیزیای نمونهنیز به بررسی .Huan et al( 2011) است

شمال شرق چین پرداخته و تنوع ژنتیکی درون جمعیتی بالایی را 

ه خود بر روی عدر مطالBigdeloo et al .( 2011) کردندگزارش 

 12استفاده از جمعیت آویشن کرمانی با  1ژنوتیپ مربوط به  11

گزارش کردند که تنوع ژنتیکی درون جمعیتی  ISSR آغازگر

ه ب .بوددرصد   99درصد و تنوع بین جمعیتی حدود  61حدود 

های وحشی، فاصله جغرافیایی و طور کلی در مورد جمعیت

در  .باشدها تعیین کننده فاصله ژنتیکی میجریان ژنی بین جمعیت

ژنی بالا، فاصله ژنتیکی  های دگرگشن به علت جریانگونه

ها ها کم بوده و در عوض تنوع ژنتیکی در درون جمعیتجمعیت

ها در صورتی که جریان ژنی بین در مورد این گونه .پراکنده است

ها تاثیر عوامل غیرطبیعی چون تخریب رویشگاهها تحترویشگاه

رویه، چرای مفرط و سایر عوامل قطع شود، در اثر چرای بی

 افزایشعلت یابد و بهمنقطع افزایش میهایژنتیکی جمعیت فاصله
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

 
 با روش جاکارد UPGMAبراساس الگوریتم  آویشنهای  ژنوتیپ کلاستر حاصل از تجزیه  دندروگرام - 9شکل 

 

 های آویشنجمعیت( 1318)نی( اصلی بالای قطر)و فاصله ژنتیکی ( مقادیر همسانی ژنتیکی زیر قطر اصلی -6جدول 

 جمعیت 1 2 9 4 5 6 1 8 3 11 11 12 19

115/1 132/1 186/1 111/1 148/1 134/1 112/1 119/1 111/1 168/1 151/1 115/1 *** 1 

128/1 189/1 183/1 131/1 168/1 119/1 135/1 136/1 111/1 116/1 152/1 *** 328/1 2 

121/1 113/1 189/1 119/1 161/1 181/1 162/1 118/1 158/1 154/1 *** 343/1 344/1 9 

111/1 118/1 151/1 142/1 182/1 123/1 111/1 191/1 131/1 *** 341/1 321/1 394/1 4 

111/1 114/1 181/1 198/1 164/1 189/1 151/1 121/1 *** 314/1 349/1 392/1 399/1 5 

223/1 291/1 241/1 246/1 211/1 188/1 112/1 *** 886/1 811/1 891/1 822/1 841/1 6 

213/1 223/1 282/1 219/1 242/1 113/1 *** 842/1 861/1 844/1 851/1 829/1 842/1 1 

191/1 138/1 295/1 121/1 151/1 *** 896/1 823/1 321/1 813/1 316/1 839/1 311/1 8 

136/1 113/1 111/1 111/1 *** 861/1 185/1 811/1 843/1 894/1 851/1 846/1 862/1 3 

139/1 141/1 111/1 *** 392/1 881/1 161/1 182/1 811/1 861/1 319/1 319/1 831/1 11 

181/1 111/1 *** 883/1 392/1 131/1 154/1 181/1 894/1 855/1 899/1 828/1 891/1 11 

132/1 *** 883/1 361/1 324/1 316/1 135/1 139/1 832/1 888/1 324/1 321/1 312/1 12 

*** 312/1 329/1 311/1 318/1 818/1 156/1 136/1 883/1 836/1 886/1 813/1 311/1 19 

 

 ادد خواهد رخها فرسایش ژنتیکی جمعیتبین هموژنی و افتراق 

(Hamrick and Godt 1989). هایمولفه بر اساس نتایج تجزیه به 

هایی که مقادیر داده ،در این تحقیق بر اساس روش جاکارد اصلی

قرار گرفتند که در  اصلی مولفه 5ویژه بالای یک داشتند در 

درصد کل تغییرات را توجیه  41/91توانستند  هامولفهمجموع این 

یافته  اختصاص واریانس های ملکولی هر قدر درصددر داده .کنند

دهنده نشانتوزیع بهتری داشته و  های اصلی کمتر باشدمولفه به

تری از ژنوم باشد که نشانگرهای ملکولی نواحی وسیعاین امر می

اند و در نتیجه اطلاعات بیشتری از را مورد بررسی قرار داده

های کنترل کننده صفات مختلف ژنوم که حاوی ژن نواحی

 باشند را مورد هدف و بررسی قرار داده استمختلف می

(Perasana 2003 .) 91/11اول با  مولفه، هافهمولدر بین این 

های دوم و مولفهو . کرددرصد بیشترین مقدار واریانس را توجیه 

. های بعدی قرار گرفتنددر رتبه 51/1و  15/3سوم به ترتیب با 

 ISSRنشانگرهای رسد به نظر میبنابراین در پژوهش حاضر 

کارایی مناسبی داشته و توانستند سطح وسیعی از ژنوم را پوشش 
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های مورد بررسی را نتایج حاصل از تجزیه کلاستر جمعیت. دهند

 دوگروه اول خود شامل . (9 شکل) در دو گروه متمایز قرار داد

های مربوط زیر کلاستر بود که زیر کلاستر اول را عمدتا جمعیت

دلیل جدا افتادن . های اصفهان و مرکزی تشکیل دادندبه استان

رم از استان اصفهان بود را که مربوط به شهرستان سمی 8جمعیت 

توان به موقعیت های مربوط به این استان میاز سایر جمعیت

جغرافیایی این شهرستان که در جنوب استان و در مرز بین استان 

در حالی که سایر  مرتبط داشتهاصفهان و فارس قرار دارد 

در زیر کلاستر دوم . شمال استان بودند نواحیها متعلق به جمعیت

. های اصفهان، ایلام و کردستان قرار گرفتنداز کلاستر اول جمعیت

های استان اصفهان در هر دو زیر با توجه به اینکه جمعیت

-توان گفت که تنوع ملکولی و جغرافیایی همکلاستر هستند می

-هم می خوانی زیادی با هم ندارند که دلیل احتمالی این موضوع

ها توسط افراد از یک استان به استان دیگر جایی نمونهتواند جابه

دلیل احتمالی قرار . باشدها میو یا سطح پلوئیدی متفاوت جمعیت

های اصفهان و که مربوط به استان 1و  6های گرفتن جمعیت

توان تفاوت در سطح در یک کلاستر جداگانه را میلرستان هستند 

ها در نظر گرفت که معیت با سایر جمعیتج دوپلوئیدی این 

 .های بعدی مورد بحث و بررسی قرار گیردبایستی در پژوهش
با استفاده از نرم ها نیز جمعیتژنتیکی  و فاصله همسانی ماتریس

ژنتیکی نی  همسانی و فاصهو بر اساس ضریب  GenAlEx افزار

 141/1ها از فاصله ژنتیکی بین جمعیت .( 6جدول) تشکیل شد

. متغیر بود 1و  11برای جمعیت  282/1تا  11و 12برای جمعیت 

های وحشی فاصله جغرافیایی و طورکلی در مورد جمعیته ب

 .باشدها تعیین کننده فاصله ژنتیکی میجریان ژنی بین جمعیت

مندی از یکی از معیارهای انتخاب والدین برای تلاقی و بهره

. باشد دگرگشن، فاصله ژنتیکی میپدیده هتروزیس در گیاهان 

معمولا هر چه والدین از لحاظ صفات فاصله بیشتری داشته باشد 

 Falconer)تنوع و هتروزیس بیشتری در نتاج مشاهده خواهد شد 

تواند های با فاصله زیاد میگیری بین تودهبنابراین دورگ(. 1997

 ها باشدنژادی بین جمعیتهای بهیک راهبرد مناسب برای برنامه

                                                           
1
 Matrix of genetic identity
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