
 

 

 

 

 ک نوينژنتي

 9316 تابستان، 2، شماره دوازدهمدوره 

 225 - 212صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 تجزیه واریانس مولکولی

 زیره سبز

 هاي تنوعشاخص

 SCoTنشانگر 

 

 

 چکيده

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 های ایرانی زیره سبزبررسی ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت

(Cuminum  cyminum  L. )شانگر مولکولی با استفاده از نSCoT 
 

The structure and genetic diversity of Iranian cumin populations 

(Cuminum cyminum L.) using SCoT molecular markers 
 

 1، حسین رامشینی1*ی مرتضویانمحمدمهد، سید 1، محسن ابراهیمی1انیمیمهسا ابراه

 

گروه علوم زراعی و اصلاح نباتات پردیس ابوریحان، دانشگاه ، اندانشیار ،ترتیب دانشجوی کارشناسی ارشدبه -1

 تهران

 

Ebrahimiyan M
1
, Ebrahimi M

1
, Mortazavian SMM

*1
, Ramshini H

1 

 

1- MSc Student, Associate Professors, Department of Agronomy Sciences and Plant 

Breeding, College of Aburaihan, University of Tehran, Tehran, Iran 

 

 mortazavian@ut.ac.ir :نویسنده مسئول مکاتبات، پست الکترونیکی *

 (11/5/46 :تاریخ پذیرش - 11/11/49 :تاریخ دریافت) 

ترين گياه داوريی صادراتی مناطق و مهماز خانواده چتريان  ،ساله کي ،علفی یزيره سبز گياه

اکسيدان مواد متعددی است که حاوی آنتی دارایبذور زيره سبز . ايران است خشکو نيمه شکخ

-ای از زيره سبز در کشور معرفی نشدهتاکنون هيچ رقم اصلاح شده. و خواص ضد نفخی هستند

در اين مطالعه،  .اصلاحی آگاهی از ميزان تنوع ژنتيکی ضروری است همنظور اجرای برنامبه. است

آوری شده از مناطق مختلف ايران اکوتيپ جمع 91برای بررسی تنوع ژنتيکی  SCoT زگرآغا 91

باند چندشکل بوده  99 هباند تکثير شد 92 از در مجموع،. شامل نه استان مورد استفاده قرار گرفت

. فاقد باندهای چندشکل  بود (SCoT26)يک آغازگر  .درصد چندشکلی نشان دادند 13/62و 

 3111تا  251ها بين باند هانداز. برآورد شد 9/5ای چندشکل به ازای هر آغازگر ميانگين بانده

دندروگرام . ستفاده شدا Centriod Linkageای از روش جهت تجزيه خوشه. بدست آمدباز جفت

هر گروه به . گروه عمده قرار داد پنجهای مختلف را در ای، اکوتيپيه خوشهحاصل از تجز

فريدون و خراسان -ی اصفهانهاپياکوتترين فاصله، بين بيش. بودسيم هايی قابل تقزيرگرو

-اسفراين و خراسان شمالی-خراسان شمالیهای ترين فاصله بين اکوتيپشيروان، و کم -شمالی

ترين تنوع مقادير شاخص شانون و ضريب فاصله ژنتيکی نی نشان داد که بيش. مانه مشاهده شد

های سمنان ترين تنوع درون جمعيتی در اکوتيپمان و کمهای کردر اکوتيپ یدرون جمعيت

، بيانگر بالابودن تبادل ژنی بين نه جمعيت زيره سبز در Nmو  FSTهای مقادير شاخص. وجود دارد

با توجه  .انجام گرفت هامعيتدرون و بين ج( AMOVA)تجزيه واريانس مولکولی . باشدايران می

ها ها و تنوع ژنتيکی کل، تنوع بين جمعيتها، بين جمعيتهتروزيگوسيتی درون جمعيتبه مقادير 

-اين پژوهش نشان داد که تنوع قابل توجهی بين اکوتيپ. باشدها میبيشتر از تنوع درون جمعيت

ای ژنوتيپی و توليد ارقام های مختلف مورد بررسی جهت اصلاح جمعيت مانند گزينش توده

 .مصنوعی وجود دارد

 

 هاي کليدي‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

2.
13

.5
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
06

 ]
 

                               1 / 8

mailto:mortazavian@ut.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.2.13.5
https://mg.genetics.ir/article-1-1490-fa.html


 و همکاران ی مرتضویانمحمدمهدسید   ...یهای ايرانبررسی ساختار و تنوع ژنتيکی جمعيت

 

 286  9316 تابستان/ 2شماره / دوازدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 

 

، دیپلوئید ساله ک، گیاهی ی(Cuminum cyminum)زیره سبز 

(19=n2)زیره. ، از خانواده چتریان و بومی مناطق مدیترانه است-

سبز گیاه دارویی بسیار با ارزشی است که از زمان باستان در هند 

 Rostami-Ahmadvandi, Cheghamirza)شود و مصر استفاده می

et al. 2013; Mulpuri, Muddanuru et al. 2013) . امروزه این

چین، پاکستان، ایران، عراق،  جمله ازکشورهای مختلف  گیاه در

 ,Rostami-Ahmadvandi)شود ترکیه، سوریه و مراکش کشت می

Cheghamirza et al. 2013) . تولید جهانی زیره در حدود

 13)کننده ترین تولید، هند بزرگباشد و طبق آمارتن می 033333

کننده دانه زیره در جهان ، صادرکننده و مصرف(درصد تولید جهان

، (درصد 1)کشورهای تولیدکننده اصلی دیگر سوریه  .باشدمی

هستند؛ سهم کشورهای دیگر ( درصد 6)و ایران ( درصد 6)ترکیه 

بذور زیره (. agricommodityprices.com)درصد است  13باهم 

ها خواص  آن هبز حاوی مواد شیمیایی متعددی است که ازجملس

زیره سبز تحرک دستگاه گوارش . ی و ضد نفخ  استدانیاکس یآنت

قدرت هضم را با افزایش  نیچنهممعده و روده را افزایش داده و 

این ادویه منبع . دهدترشحات آنزیمی معده و روده افزایش می

، کلسیم، پتاسیم، منگنز، مهمی از مواد معدنی مانند آهن، مس

این گیاه همچنین حاوی مقدار . سلنیوم، روی و منیزیم است

، نیاسین،  B-6مثل تیامین، ویتامین  Bی ها نیتامیومناسبی از 

، Eی مثل ویتامین دانیاکس یآنتی ها نیتامیوریبوفلاوین، و دیگر 

بذور، غنی از بسیاری از . است Cو ویتامین  Aویتامین 

های فنلی مانند کاروتن، زئانتین، و لوتئین است  ناکسیدا آنتی

(Parashar and Malik 2014) . برای حصول موفقیت در

زراعی، نیاز به سیستمی برای حفاظت از منابع ژنتیکی ی بهها برنامه

برآورد یک تخمین واقعی از سطح پراکنش تنوع ژنتیکی در  .است

. های مهم یکی از اهداف اصلی حفاظت  ژنتیکی استگونه

از نشانگرهای مولکولی روشی  با استفادهارزیابی تنوع ژنتیکی 

ی مفیدی راجع به گیاهان فراهم ا هیپا  اطلاعاتباشد که می مطمئن

اطلاعات ناقص . (Bhattacharyya, Kumaria et al. 2013)کند می

درباره تنوع ژنتیکی یک عامل محدودکننده برای تولید انبوه و 

برای برآورد تنوع ژنتیکی . شودها محسوب میایجاد بهترین واریته

. (Parashar and Malik 2014). های مولکولی استنیاز به داده

برای استفاده در جهت  DNAهای مولکولی مبتنی بر نشانگر

جمله بررسی تنوع ژنتیکی، انگشت نگاری  اهداف مختلف، از

ارقام، تهیه نقشه ساختار ژنتیکی، و انتخاب به کمک نشانگر ایجاد 

، یک روش جدید راًیاخ. (Huang, Zhang et al. 2014)اند هشد

( SCoT)به نام چندشکلی هدفمند کدون آغازی  DNAنشانگری 

سیستم  .(Collars and Mackill 2009) استطراحی شده

1)روشی مبتنی بر محل شروع ترجمه  SCoTنشانگری 
ITS )

( Oryza sativa)های مدل برنج اولین بار روی گونه که باشد یم

که از آنجایی .(Collard and Mackill 2009)است ی شدهبررس

است که هر باند غالب است، فرض شده SCoTسیستم نشانگری 

سیستم  .باشدمی های ژنی مستقل دواللیای از مکاننماینده

باشد زیرا آغازگر می RAPDو ISSRشبیه  SCoTنشانگری 

شود میآغازگر رو به جلو و معکوس استفاده  عنوان بهواحدی 

(Gao Zhu et al. 2014) . باوجود اینکه سیستم نشانگریSCoT 

تعداد زیادی باند به ازای هر آغازگر ایجاد کرده و بسیار چندشکل 

تصادفی از ژنوم فاقد اطلاعات مرتبط  با توجه به تکثیراست، اما 

 Gao)باشد ها میها از جمله رنگ گلبا صفات بیولوژیکی گونه

Zhu et al. 2014) . سیستم نشانگریSCoT  دارای ترکیبی از

باشد، ساده، مقرون به صرفه و روشی می ISSRو  RAPDمزایای 

 Bhattacharyya Kumaria et) باشدبا تکرارپذیری بالا می مؤثر

al. 2013) .تواند در بررسی تنوع ژنتیکی، تهیه نقشه این روش می

 0ایتفکیک توده تجزیهو  2(QTL) ژنتیکی مکان صفات کمی

-گزارش .(Collard and Mackill 2009)مورد استفاده قرار گیرد 

برای بررسی تنوع  SCoT تجزیههای بسیار کمی درخصوص 

 تجزیه. وجود داردهای مهم باغی، زراعی و دارویی ژنتیکی گروه

در مطالعات تنوع ژنتیکی و روابط درون  SCoTسیستم نشانگری 

های بادام زمینی تجاری های برنج، ژنوتیپجمعیتی واریته

(Arachis hypogaea L.) ،(Xiong et al. 2011) ارقام انبه ،(Luo 

et al. 2010, 2011 )است خوبی مورد استفاده قرار گرفتهبه

(Gao Zhu et al. 2014) . این نشانگر  ازعلت ضرورت استفاده

های مختلف و تشخیص بررسی ارتباط درون جمعیت گونه

                                                           
1
 Initiation Translate Site 

2
 Quantitative Trait loci 

3
 Bulk segregation Analysis 
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باشد نشانگر مولکولی مناسب و مرتبط با صفات زراعی مهم می

(Gao Zhu et al. 2014). 

هدف از این پژوهش بررسی میزان تنوع ژنتیکی و پی بردن به  

 SCoTهای زیره سبز ایران توسط نشانگر اکوتیپ ساختار ژنتیکی

های حفاظت ژنتیکی و استفاده بهینه از آن و بهبود روش منظور به

نیز انتخاب صحیح در راستای تولید رقم اصلاح شده زیره سبز 

  .باشدمی

 

با منشا متفاوت ( .Cuminum cyminum L)اکوتیپ زیره سبز  94

از بانک ژن گیاهان دارویی پردیس ابوریحان دانشگاه تهران تهیه 

آوری هر اکوتیپ در کد مخصوص مربوط به محل جمع. دش

گرم بافت تازه ده بوته از  5/1از  DNA. استذکر شده 1جدول 

یی و آروماتیکی گیاهان دارو DNAهر اکوتیپ به روش استخراج 

(Pirttilä Hirsikorpi et al. 2001) فیت کی. جداسازی شدDNA 

درصد بررسی  یکاستخراجی توسط اسپکتوفتومتری و ژل آگارز 

 .شد

ی حفظ شده اطراف کدون آغازین که ها یتوالآغازگر از بین  13

شده  معرفی .Sawant et al (1997) و .Joshi et al( 1997)توسط 

 Collard and Mackill)استفاده قرار گرفت  بود انتخاب و مورد

ی کدون ها یتوال بر اساسبازی  11این آغازگرهای . (2009

، "G" ،"A" ،"C"و + 0، +2، + 1های در موقعیت ATGآغازی 

"C" هستند + 1، + 1، + 9های ترتیب در موقعیتبه(Collard and 

Mackill 2009) . تکثیرPCR های تجربی با آزمون غلظت طور به

دمای . ژنومی، آغازگر و منیزیم کلراید انجام شد DNAمختلف 

در  PCRتکثیر . اتصال بهینه بسته به توالی آغازگرها متفاوت بود

 DNAمیکرولیتری شامل یک میکرولیتر  25واکنش  حجم

زگر و میکرولیتر آغا 25/1، (نانوگرم بر میکرولیتر 25باغلظت )

مولار منیزیم میلی5/1با غلظت  2xمیکرولیتر مسترمیکس  5/12

 units/µl Taq DNA polymerase 0.2و mM dNTPs 0.4  کلرید،

 49در ترموسایکلر با دمای دناتوره  PCRتکثیر . انجام گرفت

 49دمای با چرخه  93دقیقه و سپس  5گراد به مدت سانتیدرجه 

دو دقیقه دمای اتصال هر آغازگر و به مدت یک دقیقه، گراد سانتی

دمای گسترش و  عنوان بهگراد سانتی 12دو دقیقه در دمای 

 جهت بسط نهایی گراد یسانتدرجه  12دقیقه دمای  5 تیدرنها

به  TAEدرصد با بافر  2در ژل آگارز  PCRمحصول . انجام شد

از یکدیگر تفکیک شده و پس از  133ساعت در ولتاژ  0مدت 

  .ر اتیدیوم بروماید مشاهده و امتیازبندی شدآمیزی د رنگ

تعداد قطعات چندشکل و تک شکل برای هر آغازگر امتیازدهی 

-برای از بین. شد و قطعات تک شکل در محاسبات وارد نشدند

-ها و گروهتفکیک ژنوتیپ که در آن 1ای شدنزنجیرهبردن اثر 

 شود و باعث پیچیدگی تفسیر و ایجادبندی مشکل انجام می

ی ها روش، (Farshadfar 2001) ودشهای تک عضوی میگروه

و ضریب  Centroid Linkageمختلفی بررسی و درنهایت روش 

 MPVS افزار نرمکلاستربندی توسط . تشابه جاکارد انتخاب شد

 .انجام گرفت  XLSTATافزار نرمو آزمون مانتل با ( 1شکل ) 3.2

افزار رمها با استفاده از نی جمعیتتیکهای ژنشاخص

POPGEN3.2 ها براساس روش نی ماتریس فاصله بین جمعیت و

دندروگرام بر اساس فواصل ژنی نی و  (.Nei 1973)شد محاسبه 

 .ترسیم شد UPGMAبا روش 

 

 
با  Centroid Linkageاکوتیپ زیره سبز به روش  94بندی خوشه -1شکل

 MPVS 3.2افزار  از نرم استفاده
 
 
 

 
 
 
 

                                                           
1
 Chaining effect 
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 استان مختلف ایران 4آوری شده از سبز جمعاکوتیپ زیره 94آوری  معمحل ج -1جدول

 (شهرستان)اکوتیپ  (استان)جمعیت  شماره اکوتیپ (شهرستان)اکوتیپ  (استان)جمعیت  شماره اکوتیپ

 بیرجند خراسان جنوبی 26 سروستان فارس 1

 سرایان خراسان جنوبی 21 سپیدان فارس 2

 درمیان یخراسان جنوب 21 سیوند فارس 0

 فریدون اصفهان 24 استهبان فارس 9

 سمیرم اصفهان 03 اردکان یزد 5

 اردستان اصفهان 01 بافق یزد 6

 نائین اصفهان 02 صدوق یزد 1

 خوانسار اصفهان 00 خاتم یزد 1

 نطنز اصفهان 09 سدرویی یزد 4

 شهمیرزاد سمنان 05 تپه-مراوه گلستان 13

 رخهس سمنان 06 قلا آق گلستان 11

 ایوانکی سمنان 01 جت گلستان 12

 کلاته سمنان 01 گنبد گلستان 10

 اسفراین خراسان شمالی 04 بافت کرمان 19

 شیروان خراسان شمالی 93 بردسیر کرمان 15

 بجنورد خراسان شمالی 91 چترود کرمان 16

 مانه خراسان شمالی 92 جوپار کرمان 11

 بدگن خراسان رضوی 90 کوهبنان کرمان 11

 فردوس خراسان رضوی 99 ماهان کرمان 14

 هیدریح تربت خراسان رضوی 95 راور کرمان 23

 جام تربت خراسان رضوی 96 رفسنجان کرمان 21

 کاشمر خراسان رضوی 91 سیرجان کرمان 22

 تایباد خراسان رضوی 91 زرند کرمان 20

 بردسکن خراسان رضوی 94 قائن خراسان جنوبی 29

    نهبندان وبیخراسان جن 25

 
 هاآنو تعداد باندها، تعداد باندهای چندشکل و درصد چندشکلی  SCoTاسامی آغازگرهای  -2جدول

 

 

 

 

 

 

 

های موثر، های مشاهده شده، تعداد آللدر این ارزیابی تعداد آلل

شاخص تنوع ژنتیکی نی و شاخص شانون برای هریک از 

، (Ht)همچنین هتروزیگوسیتی کل . ها محاسبه شدجمعیت

-، ضریب تنوع بین جمعیت(Hs)ها هتروزیگوسیتی درون جمعیت

 Fst=(Ht-Hs)/Htتوسط فرمول ( Fst) 1شاخص تثبیتو ( Gst)ها 

تجزیه واریانس . (Lynch and Milligan 1994)محاسبه شد 

 GenAlEx افزارهای مولکولی توسط نرممولکولی بر اساس داده

 .انجام گرفت 6.501

                                                           
1
 Fixation Index 

 )%(چندشکلی  تعداد باندهای چندشکل تعداد باند توالی آغازگر ردیف

1 SCoT2 G CTA CCA CCCTG ACAA CA 6 6 133% 

2 SCoT14 G CGA CCA CGCTG AACG AC 1 6 62/15 % 

0 SCoT17 GCT ACC ACC GAG ATGACC  0 2 92/91 % 

9 SCoT24 GC TAC CAC CATG ATCAC C 1 1 133% 

5 SCoT27 GCT ACC ACC GTC ATGACC  5 9 15/01 % 

6 SCoT29 G CTA CCA CCG GCCTG ACA 2 1 2% 

1 SCoT30 G CTA CCA CCG GCGTG ACC 13 4 13/63 % 

1 SCoT31 G CTA CCA CCG CCTTG ACC 6 5 65/13 % 
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با وجود اهمیت دارویی و زراعی زیره سبز، اطلاعات کافی راجعع  

 .Gao Zhu et al)باشعد  گیاه در دسترس نمعی  به تنوع ژنتیکی این

 Cuminum cyminumژنوتیعپ از   94در این مطالععه،   لذا،. (2014

. مورد بررسعی قعرار گرفتعه اسعت     SCoTتوسط نشانگر مولکولی 

باند چندشعکل   91قطعه تکثیر کردند، که  91آغازگرها درمجموع 

باند  1/5درصد و میانگین  30/62فراوانی چندشکلی . دست آمدهب

 میععزان ینتععربععیش .آغععازگر ایجععاد شععد هععر چندشععکل بععه ازای

 SCoT 24و  SCoT2در آغازگرهععای ( درصععد 133)چندشععکلی 

( دو درصعد )کعه کمتعرین مقعدار چندشعکلی     شد درحالیمشاهده 

هعای  شعاخص میانگین هریعک از  . بود SCoT29 مربوط به آغازگر

ضعریب   و (Hs)هعا  ، تنوع درون جمعیت(Ht)هتروزیگوسیتی کل 

و  24/3و  15/3، 22/3ترتیعب برابعر   به( Gst)ها تنوع بین جمعیت

برای بررسعی   SCoT تجزیهدرخصوص  های بسیاری کمیبررسی

های مهم باغی، زراعی و دارویی اسعتفاده شعده   تنوع ژنتیکی گروه

در مطالعات تنوع ژنتیکعی و   SCoTسیستم نشانگری  تجزیه. است

هعای بعادام زمینعی    های برنج، ژنوتیپروابط درون جمعیتی واریته

، ارقعام  (Xiong et al. 2011)، (.Arachis hypogaea L)تجعاری  

-به خوبی مورد استفاده قرار گرفتعه ( Luo et al. 2010, 2011)انبه 

ایعن   ازعلعت ضعرورت اسعتفاده    . (Gao, Zhu et al. 2014)است 

هععای مختلععف و نشععانگر بررسععی ارتبععاط درون جمعیععت گونععه 

مولکولی مناسب و مرتبط با صفات زراعی مهعم   ص نشانگریتشخ

از ده آغعازگر غربعال شعده در     .(Gao, Zhu et al. 2014)باشد می

از بعین  . این پژوهش، نه آغازگر دارای محصولات تکثیری بودنعد 

این نه آغازگر، هشت آغازگر دارای بانعدهای چنعد شعکل بودنعد     

مقعادیر  . ها چندشکلی از خعود نشعان نعداد    درحالی که یکی از آن

ضعریب جاکعارد مبتنعی بعر نشعانگرهای       بر اسعاس ماتریس تشابه 

SCoT  93و ( فریعدون  - اصعفهان ) 24هعای  اکوتیپ در 03/3بین 

خراسان ) 04های اکوتیپ در 14/3، تا (شیروان - خراسان شمالی)

. دسعت آمعد  هبع ( مانه - خراسان شمالی) 92و ( اسفراین -شمالی 

. بععاز بععودجفععت 0333تععا  253انععدازه بانععدهای تکثیرشععده بععین 

ایعن  . م شعد ترسعی  MPVS 3.2افعزار   از نعرم  با استفادهدندروگرام 

هعای بعزرگ   دندروگرام دارای پنج خوشه بزرگ بود که این خوشه

بعا توجعه بعه    (. 1شکل )های دیگر هستند به زیرخوشه میتقس قابل

هعای خراسعان شعمالی و خراسعان     ها، اکوتیپبندی اکوتیپخوشه

کعه عمعدتا   رضوی بایکدیگر در یک گروه قعرار گرفتنعد درحعالی   

فهان با یکدیگر در یک گروه قرار های جوامع سمنان و اصاکوتیپ

-هبع  r=41/3انجعام و   XLSTATافعزار   آزمون مانتل با نرم. گرفتند

در  دنعدروگرام ترسعیمی   مطلوبکارایی  دهنده نشانکه  دست آمد

، حاضعر  در پژوهش. بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت زیره سبز است

در بررسععی تنععوع ژنتیکععی  SCoTاسععتفاده از سیسععتم نشععانگری 

. دداآمیز بعوده و تنعوع بعالایی را نشعان     ره سبز موفقیتجمعیت زی

، داده اسعت نشعان   SCoTچندشکلی بالایی که سیسعتم نشعانگری   

سعبز  اطلاعات مناسبی راجع به تنعوع ژنتیکعی گیعاه دارویعی زیعره     

سبز  های زیرهاکوتیپمولکولی  تجزیهنتایج مختلفی از  .فراهم کرد

-بعه  ISSRو  RAPD هعای مولکعولی ازجملعه   توسط سایر نشانگر

میعانگین   .(Mulpuri, Muddanuru et al. 2013)دست آمده است 

، تنععوع درون (Ht)ی کععل هععای هتروزیگوسععیت هریععک از عامععل 

ترتیعب  بعه ( Gst)هعا  ، ضریب تنوع بعین جمعیعت  (Hs)ها جمعیت

هعا  بین جمعیت Nmو  Fstبوده ومقادیر  24/3و  15/3، 22/3برابر 

 بطعه عکعس بعا   ادسعت آمعد کعه ر   هبع  11/1و  05/3ترتیب برابر هب

تعرین مقعدار اسعت    در بعیش  Fstطوری که وقتی هیکدیگر داشته ب

Nm دارش اسعععتدر کمتعععرین مقععع . FstوNm دهنعععده نشعععان

ها از یکعدیگر بعوده و   ساختارجمعیت و دوری و نزدیکی جمعیت

Nm باشددهنده مهاجرت ژنی مینشان. 

ها مبتنی بر باتوجه به نتایج حاصل از ماتریس فاصله بین جمعیت

بین دو جمعیت  11/3ترین فاصله ژنتیکی با مقدار فاصله نی بیش

بین  39/3ترین فاصله ژنتیکی یزد و خراسان جنوبی و کم

دندروگرام (. 0جدول)های فارس و کرمان مشاهده شد جمعیت

های حاصل از نه جمعیت ایرانی زیره سبز نشان داد که جمعیت

کرمان و فارس در یک گروه، خراسان رضوی و خراسان شمالی 

بندی شدند در کنار هم و خراسان جنوبی و سمنان نیز باهم گروه

بندی شد ای طبقهعیت یزد در خوشه جداگانهکه جمدرحالی

تواند به های دگرگشن فاصله ژنتیکی میدر جمعیت(. 0شکل)

ها کرده و تنوع درون جمعیت علت جریان ژنی بالا، کاهش پیدا

 Fstچنین مقدار کم وهم Nmبا توجه به مقدار بالای . بیشتر باشد

ست و توان نتیجه گرفت که هتروزیگوسیتی هرجمعیت بالامی

با توجه به . باشدها میدهنده تبادل بالای ژنی بین جمعیتنشان

  نتایج
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مقادیر هتروزیگوسیتی درون جمعیت، هتروزیگوسیتی بین 

توان دریافت که تنوع بین جمعیت و میزان تنوع ژنتیکی کل می

از . باشدها بیشتر میها در مقایسه با تنوع درون جمعیتجمعیت

رتیب تهای کرمان و سمنان بهعیتهای موثر، جملحاظ تعداد آلل

با توجه به شاخص . ثر را دارندبیشترین و کمترین تعدادآلل مؤ

شانون و ضرایب تنوع نی جمعیت کرمان دارای بیشترین تنوع و 

ترین تنوع در بین نه جمعیت ایرانی جمعیت سمنان دارای کم

بر اساس ( AMOVA)های مولکولی تنوع داده تجزیه. است

درصد از تغییرات کل، مربوط به  10نشان داد که  SCoTنشانگر 

 11که های زیره سبز است در حالیتنوع بین جوامع اکوتیپ

باشد درصد از تغییرات با تنوع درون جوامع قابل توجیه می

  (.9جدول )

 
 های زیره سبز ایرانیدرون جمعیت شده مشاهده ژنتیکی تنوع -0جدول

 

 

 

 

 

 

 
 

*na = Observed number of allel h = Nei's gene diversity 
* ne = Effective number of alleles *I = Shannon's Information index 
*PPB = Polymorphic Percentage Band  

 

 

 

 

 
 SCoTی چندشکلی بند گروهبر اساس  PCo تجزیهسبز توسط اکوتیپ زیره 94برای  PCo تجزیهپلات دوبعدی حاصل از  -2شکل

 

 

 
 
 
 

 

 

 

 *na* ne* h* I* PPB اندازه جمعت جمعیت

 5/01 22/3 15/3 21/1 01/1 9 فارس

 5/04 23/3 10/3 20/1 93/1 5 یزد

 42/91 21/3 11/3 02/1 91/1 9 گلستان

 42/12 09/3 22/3 01/1 10/1 13 کرمان

 31/52 26/3 11/3 21/1 52/1 5 خراسان جنوبی

 10/95 29/3 16/3 21/1 96/1 6 اصفهان

 25 19/3 34/3 11/1 25/1 9 سمنان

 25/01 11/3 11/3 23/1 01/1 9 خراسان شمالی

 15/90 20/3 16/3 21/1 90/1 1 خراسان رضوی

 41/90 05/3 22/3 06/1 15/1 94 میانگین
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 با استفاده UPGMAبندی نه جمعیت ایرانی زیره سبز به روش خوشه -0شکل

 POPGEN 3.2افزار  از نرم

 

 SCoTاکوتیپ زیره سبز توسط نشانگر  94تجزیه واریانس  -9جدول 
منبع تغییرات 

(S.O.V) 

درجه 

 (Df)آزادی

مجموع 

 (SS)مربعات 

میانگین 

 (MS)مربعات 

درصد 

 تغییرات

 درصد

 احتمال

 ≥3/31 %10 463/4 611/14 1 بین جمعیت

 ≥3/31 %11 512/5 916/223 93 درون جمعیت

 - %133 10/3 160/033 91 کل

 

 

علت آب و هوای متنوع و تمدن قدیمی، ایران یکی از مراکز به

مهم تنوع ژنتیکی بوده و استان کرمان با تنوع زیستی زیره سبز 

ست که باید به اندازه کافی در نظر دارای پتانسیل نامشخصی ا

ایجاد ارقام . (Mulpuri, Muddanuru et al. 2013)گرفته شود 

ی را تا حدی افزایش ا هیادوتولید و باروری بذرهای  ،اصلاح شده

های زراعی ارقام سنتی این گونه در میزان تنوع ژنتیکی .داده است

بنابراین، حفاظت از ژرم پلاسم این . را به خطر انداخته است

اگر این منابع ژنتیکی . است زیادیادویه بذری دارای اهمیت 

کن است برای همیشه آوری و نگهداری نشوند، ممباارزش جمع

آوری و نگهداری تنوع زیستی از بین بروند، از این رو جمع

سرتاسر کشور و خارج از کشور مورد نیاز  دری بذری ها هیادو

این پژوهش  .(Mulpuri, Muddanuru et al. 2013)است 

 (Cuminum cyminum)ژنتیکی زیره سبز  بالایتنوع  دهنده نشان

. است قابل توجیه افشانی این گیاههبنا به نوع گرد باشد کهمی

 Cuminumچنین این پژوهش نشان داد که ژرم پلاسم هم

cyminum تجزیه. ژنتیکی عظیمی در ایران است دارای بنیه 

دارای توانایی بررسی تنوع ژنتیکی  SCoTنشانگرهای مولکولی 

با توجه به نتایج حاصل از . ی زیره سبز استها اکوتیپدرون 

های ، احتمال وجود اجداد مشترک بین اکوتیپSCoTنشانگر 

خصوص خراسان شمالی و خراسان رضوی و هاستان خراسان ب

های های سمنان و اصفهان و نیز بین جمعیتاکوتیپ همچنین بین

توان به از این پژوهش می. کرمان و خراسان جنوبی وجود دارد

دارای توانایی در  SCoTنشانگر مولکولی این نتیجه رسید که 

توسط  در یک پژوهش .باشدبررسی تنوع ژنتیکی زیره سبز می

اکوتیپ زیره  94، به بررسی تنوع مولکولی SSRنشانگر مولکولی 

های سبز پرداخته و احتمال وجود اجداد مشترک بین اکوتیپ

 Bahraminejad and) استشدهو اصفهان گزارش سمنان 

Mohammadinejad 2013) .برای توجیه بهتر روابط  این محققین

بندی افراد استفاده برای طبقه Centroid Linkageژنتیکی از روش 

های خراسان و احتمال وجود اجداد مشترک بین اکوتیپ نموده

 Baghizadeh et( 2013) .استشدهشمالی و خراسان رضوی بیان 

al.  با استفاده از نشانگرRAPD ،94  اکوتیپ ایرانی زیره سبز را

دندوگرام  UPGMAمورد بررسی قرار داده و با استفاده از روش 

با این  .(Baghizadeh, Karimi et al. 2013)ای ارائه کردند زنجیره

تری باید برای ارزیابی تنوع نشانگرهای مولکولی بیشحال، 

زیره  هایاکوتیپژنتیکی زیره استفاده و به روابط دقیق ژنتیکی در 

 . پی بردسبز 

موفیسم ژنتیکی با استفاده از تجهیزات بیوتکنولوژی بررسی پلی

گیاهی  نژادیبهمدرن مثل نشانگرهای مولکولی بخش مهمی از 

گر گیاهی کمک زیرا استفاده از آن به اصلاح شودمحسوب می

تنوع ژنتیکی بالا بین جوامع  .های جدید ایجاد کندکند تا واریتهمی

تواند منجر به تولید جوامع با عملکرد بالای یایرانی زیره سبز م

تنوع . (Mulpuri, Muddanuru et al. 2013)شود زیره سبز می

زیرجوامعی از نه جمعیت  عنوان بهاکوتیپ،  94مولکولی بین 

بر . مشتق شده از مناطق مختلف ایران، پنج دسته را نشان داد

استنباط شد که پتانسیل بالایی از تنوع در جوامع  ها دادهاساس این 

ی زیره سبز اصلاحزیره سبز ایرانی که منبع مهمی برای اهداف 

سیستم نشانگری  استفاده از صهطور خلا به. هستند وجود دارد

SCoT  های زیره سبز موفقیت اکوتیپدر ارزیابی روابط ژنتیکی

  بحث
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 و همکاران ی مرتضویانمحمدمهدسید   ...یهای ايرانبررسی ساختار و تنوع ژنتيکی جمعيت

 

 212  9316 تابستان/ 2شماره / دوازدهمدوره / ژنتيک نوین
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