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 (03/11/1401تاریخ پذیرش:  - 17/05/1400)تاریخ دریافت:  

 که باشدمی معطر و دارويی گياهان از يکی Trigonella foenum-graecumعلمی  نام با شنبليله

 از استفاده با ژنتيکی تنوع تجزيه .است تريگونلين و دو ماده ارزشمند ديوسژنين از غنی یمنبع

 از حفاظت همچنين و گياهان نژادیبه هایبرنامه برای مفيدی اطلاعات ،اعتماد قابل هایروش

 دو از استفاده با شنبليله ژنوتيپ 40 ژنتيکی تنوع ،مطالعه اين در کند.می فراهم ژنتيکی ذخاير

 10 و SCoT آغازگر 7آغازگر، شامل  17 تعداد .گرفت قرار بررسی مورد یژن هدفمند نشانگر

 از که نمودند تکثير مطالعه مورد هایاکسشن در ژنومی را قطعه ۹3 و 7۸ ترتيببه CBDP آغازگر

 اطلاعات محتوای شاخص متوسط .دادند نشان شکلیچند باند 7۸ و ۶۵ ترتيببه، تعداد اين

 که آمد دستبه 2۹/0 و 37/0 ترتيببه CBDP و SCoT آغازگرهای برای (PIC) چندشکل

 دندروگرام .بود تفکيک قدرتاز لحاظ  CBDP به نسبت SCoTبرتری نسبی نشانگر  دهندهنشان

 مطالعه مورد نمونه Dice ،40 فاصله ضريب مبنای بر و UPGMA الگوريتم با کلاستر تجزيه از حاصل

 همخوانی اصلی مختصات به تجزيه نتايج با نتايج اين که نمود بندیدسته اصلی گروه چهار در را

 در هاگروه درون واريانس بيشتر سهمبيانگر  (AMOVA) مولکولی واريانس تجزيهنتايج  .داشت

بود. در بين پنج گروه جمعيتی مورد مطالعه، بيشترين مقدار  هاگروه بين واريانس با مقايسه

نی  ژنی تنوع و (4۶/0) شانون شاخص (۵4/1) ثرؤم الل تعداد نظير جمعيت تنوع هایشاخص

در مقايسه با  جمعيت اين در بيشتر تنوعوجود  بيانگر نتايج اين که بود IVمربوط به جمعيت  (31/0)

 نشان مطالعه مورد مواد ژنتيکی ميان دررا  ژنتيکی تنوع از بالايی سطح نتايج اين .باشدمیسايرين 

ی اين هايافته ،اين بر علاوه .نمود استفاده نژادیبه هایبرنامه در آن پتانسيل از توانمی که داد

 و مناسب نشانگرهايی ی،ژن هدفمند نشانگرهای عنوانبه CBDP و SCoT که نمود مشخص پژوهش

 .باشندمی های گياهیدر جمعيت ژنتيکی تنوع بررسی و DNA نگاریانگشت جهت اعتماد قابل
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ها بسیاری از گیاهانی که محصولشان در تهیه غذا و انواع خوراکی

های ثانویه ارزشمندی گیرد، دارای متابولیتمورد استفاده قرار می

شوند و عنوان گیاهان دارویی شناخته میواسطه آن بههستند که به

 Trigonellaباشند. شنبلیله با نام علمی دارای خواص درمانی می

foenum-graecum L.  یکی از گیاهان خانواده بقولات است که در

ترکیبات ارزشمندی مانند  خاطر دارا بودنکنار ارزش غذایی بالا به

دیوسژنین و تریگونلین، و همچنین انواعی از آمینواسیدها مانند 

لیزین و تریپتوفان، موسیلاژ، روغن، آلکالوئید و فلاونوئید در 

 Mehrafarin etشود )بندی میگروه گیاهان دارویی ارزشمند طبقه

al. 2011افشان،گیاهی خود گرده (. این گیاه از نظر ژنتیکی 

 .Martin et alباشد )می (2n=16)دیپلوئید با عدد کروموزومی 

2011 .) 

ی، ارویدعنوان یک گیاه نژادی این گیاه بهیکی از اهداف مهم در به

باشد هایی با محتوای بالای دیوسژنین و تریگونلین میایجاد واریته

ل گیری از پتانسیکه در این راستا مطالعاتی نیز در زمینه بهره

فناورانه نظیر کشت بافت و مهندسی متابولیک ای زیستهروش

 (. Mehrafarin et al. 2010انجام شده است )

نیازهای هر برنامه اصلاحی آگاهی از تنوع ژنتیکی یکی از پیش

ع در اختیار داشتن اطلاعات جام است. شناخت منابع ژنتیکی و در

های گیاهی نقش بسیار خصوص تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت

های مطلوب مهمی در مدیریت منابع ژرم پلاسم و استفاده از آلل

نژادی دارد های بهبرای ایجاد ارقام مناسب بر اساس اهداف برنامه

(Mohammadi and Prasanna 2003.) 

های گیاهی فرسایش ژنتیکی تهدیدی جهانی برای تمامی گونه

وین های ندهد سیستمهایی وجود دارد که نشان میاست. گزارش

نژادی در سراسر جهان منجر به از دست های بهکشاورزی و برنامه

رفتن چیزی در حدود سه چهارم تنوع ژنتیکی در گیاهان زراعی 

 (. ارزیابیAl-Maamari et al. 2020اصلی و مهم شده است )

ی مختلف گیاهی و هاهبرای حفاظت ازگون ایوسیلهتنوع ژنتیکی 

های و در برنامه هاستتیکی آنجلوگیری از ضعیف شدن خزانه ژن

پلاسم به درون پایه  ژرم های مطلوب ازورود ژننژادی جهت به

مطلوب به داخل  های. ورود ژنباشدمیمؤثر  بسیارژنتیکی 

را تحت تأثیر قرار  تواند کمیت و کیفیت محصولاتها میجمعیت

  (.Rao and Hodgkin 2002د )ده

 یگروه محصولات کشاورزی فرعبا توجه به این که شنبلیله در 

 راعیزقرار دارد و سطح زیر کشت آن در مقایسه با انواع گیاهان 

های روغنی و ... بسیار کمتر مهم نظیر غلات، حبوبات، دانه

باشد، مانند دیگر محصولات کشاورزی فرعی کمتر از نظر می

ته گرف ذخایر ژنتیکی و ارزیابی پتانسیل ژنتیکی مورد بررسی قرار

های ژن در سطح حقیقت دسترسی به ژرم پلاسم آن در بانک رو د

(. Zahoor, 2007; Al-Maamari et al. 2020پایینی قرار دارد )

 ینژادبلندمدت به یهابرنامه در یلهم شنبلسپلا رمژ ارزیابی

وع تن یبدون شک بررس .داشته باشد یتاهم یاربس تواندیم

م و سپلا رمحفاظت از ژنه تنها با هدف  یاهیگونه گ ینا یکیژنت

عات فراهم شدن اطلامنظور بلکه به یکی،ژنت یشاز فرسا یریجلوگ

 یجادجهت ا هایانجام تلاق درمناسب  ینوالد ینشگز لازم برای

 دیو تول یاهگ ینا یفیو ک یاصلاح کم با هدف یدجد یهایتجمع

 اشدبثر و مهم ؤم یارتواند بسیم آن ارزشمند یتجار یهایتهوار

(Al-Maamari et al. 2020.) 

ترین ابزارهای عنوان یکی از مهمامروزه نشانگرهای مولکولی به

روند. شمار میهای گیاهی بهارزیابی تنوع ژنتیکی در ژرم پلاسم

اند معرفی شده های اخیر چندین سیستم نشانگری جدیددر سال

نشانگرها تحت عنوان نشانگرهای هدفمند ای از این که دسته

2CBDP ( hSing نشانگرهای این میان، در شوند.نامیده می 1ژنی

2014et al.  3( وSCoT (2009Collard and Mackill, )  از جمله

پرکاربرد و موفق در زمینه بررسی تنوع ژنتیکی و  نشانگرهای

حفاظت  نواحی براساساین نشانگرها باشند. ساختار جمعیت می

و از  نمایندمی ایجاد ژنومهدفمند  شده چندشکلی مبتنی بر نقاط

این نظر نسبت به نشانگرهای تصادفی و نیمه تصادفی مانند 

ISSR ،AFLP  ،RAPD ( و ... برتری دارندEtminan et al. 

2018a.) 

وموتر پر CAAT-box هایتوالی متناسب با CBDP آغازگرهای

ای است که ها به اندازهاند و طول آنطراحی شدههای گیاهان ژن

                                                           
1 Gene targeted marker 
2 CAAT-Box derived polymorphism 
3 Start codon targeted 

  مقدمه
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راهم نمودن امکان تکثیر اختصاصی با تکرارپذیری بالا، ضمن ف

نمایند. نواحی هدف میزان قابل قبولی از چندشکلی را ایجاد می

باشد نیز تکثیر این نشانگرها در ژنوم که جزو مناطق فعال ژنوم می

کارگیری اطلاعات حاصل از این نشانگرها را در مطالعات زمینه به

 Singh et) یابی فراهم نموده استساختار جمعیت و انواع نقشه

al. 2014 .) 

 های توافقی مجاور کدوننیز بر اساس توالی SCoTآغازگرهای 

 18اند. این آغازگرها نیز با طولی برابر ( طراحی شدهATG) آغاز

اند و نوکلئوتید مبتنی بر یک توالی حفاظت شده طراحی شده

یکدیگر متفاوت با  3′حداقل در یک نوکلئوتید در انتهای 

باشند. الگوهای باندی حاصل از این آغازگرها نیز از می

های تکرارپذیری بالا و میزان چندشکلی مناسبی در جمعیت

 (. Collard and Mackill 2009گیاهی برخوردار است )

یه در مطالعات گوناگون تنوع ژنتیکی و تجز CBDPاز نشانگرهای 

های گیاهی مختلف ههای زراعی و وحشی گونساختار جمعیت

 توان به تجزیه تنوع ژنتیکی دراستفاده شده که از آن جمله می

(، ارزیابی Heikrujam et al. 2015های مختلف جوجوبا )ژنوتیپ

(، Heidari et al. 2017تنوع ژنتیکی در ژرم پلاسم گندم دوروم )

م ای در دوازده گونه مختلف از ژربررسی تنوع و روابط بین گونه

 228شامل  .Triticum spو  .Aegilops spوحشی و زراعی  پلاسم

 (، اشاره نمود.Etminan et al. 2019ژنوتیپ مختلف )

نیز در ارزیابی تنوع ژنتیکی  SCoTآمیز نشانگرهای کاربرد موفقیت

های گیاهی از ای در بسیاری از گونهو مطالعه روابط بین گونه

ی اصلاحی و هاجمله تجزیه ساختار ژنتیکی جمعیت لاین

(، Talebi et al. 2018های بومی در ژرم پلاسم گلرنگ )واریته

های مختلف گیاه دارویی مریم بررسی روابط فیلوژنتیکی بین گونه

های (، ارزیابی تنوع ژنتیکی در گونهEtminan et al. 2018aگلی )

-Pourوحشی و زراعی از دو جنس آژیلوپس و تریتیکوم )

Aboughadareh et al. 2018 مطالعه تنوع ژنتیکی در ،)

 .T. foenum-graecum (Daneshmand et alهای مختلف اکسشن

 ( و بسیاری دیگر گزارش شده است.2017

های مختلفی مبنی بر استفاده از نشانگرهای ملکولی گزارش

در  DNAنگاری مختلف برای بررسی تنوع ژنتیکی و انگشت

توان به ه از آن جمله میوجود دارد ک .Trigonella spپلاسم ژرم

در بررسی تنوع ژنتیکی  ISSRو  SCoTاستفاده از نشانگرهای 

آوری شده از مناطق جمع T. foenum-graecumهای اکسشن

(، بررسی تنوع ژنتیکی Daneshmand et al. 2017مختلف ایران )

-T. foenumو  T. caeruleaهای مختلف از دو گونه ژنوتیپ

graecum ز نشانگرهای با استفاده اISSR  وRAPD (Dangi et 

al. 2004)های مختلفی از گونه ، بررسی تنوع ژنتیکی در ژنوتیپ

T. foenum-graecum  هند با استفاده از نشانگرهایRAPD ،

(Maloo et al. 2020بررسی تنوع ژنتیکی توده ،) های شنبلیله

AFLP (Ahari et al. 2014 ،)بومی ایران با استفاده از نشانگرهای 

در مطالعه تنوع ژنتیکی  RAPDو  ISSRاستفاده از نشانگرهای 

-T. foenumو  T. caeruleaهای مختلف از دو گونه ژنوتیپ

graecum (Dangi et al. 2004 و استفاده از نشانگرهای )AFLP 

-T. foenumنگاری ملکولی گونه در شناسایی رقم و انگشت

graecum (Kumar et al. 2012 اشاره ).کرد 

های مختلف هدف از این پژوهش، مطالعه تنوع ژنتیکی در اکسشن

تفاده از نشانگرهای ، با اسT. foenum-graecumمتعلق به گونه 

SCoT  وCBDP  و بررسی کارایی نشانگرهای هدفمند ژنی در

اضر حبرآورد چندشکلی و شناسایی میزان تنوع ژنتیکی در مطالعه 

 باشد.می

 

اکسشن  40استفاده در این پژوهش شامل تعداد مواد گیاهی مورد 

آوری شده از پنج جمع T. foenum-graecumمختلف از گونه 

آوری منطقه جغرافیایی مختلف ایران بود که مشخصات محل جمع

ارائه شده است.  1ها به تفکیک هر منطقه در جدول و تعداد نمونه

در ها ژنومی بذرهای هریک از نمونه DNAمنظور استخراج به

ای لخانهگلدان کشت و تا زمان تولید گیاهچه در شرایط گ

مطابق  DNAاستخراج  نگهداری شد. پس از تولید گیاهچه،

( از بافت برگ Doyle and Doyle 1987) CTAB دستورالعمل

استخراج شده با استفاده  DNAو سپس کیفیت  انجام شد

 درصد مورد تایید قرار گرفت. 8/0ل آگارز ژالکتروفورز 

ای منظور تکثیر قطعات ژنومی با استفاده از واکنش زنجیرهبه

د؛ آغازگرهای شپلیمراز، از دو نوع آغازگر مختلف استفاده 

  هاواد و روشم
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CBDP (2014) های ارائه شده توسطاز بین توالیSingh et al.   و

های معرفی شده توسط نیز براساس توالی SCoTآغازگرهای 

(2009)Collard and Mackill   .انتخاب شدند 

 7و  CBDPآغازگر  10از بین آغازگرهای منتخب مورد استفاده، 

 والگوهای باندی قابل امتیازدهی ایجاد نمودند  SCoTآغازگر 

 د. تجزیه و تحلیل آماری بر مبنای این تعداد آغازگر انجام ش

 
ها بر اساس آنمشخصات گروه بندی  های مورد بررسی ود اکسشنک -1جدول

 موقعیت جغرافیایی محل جمع آوری

 

 Mix Masterر میکرولیت10صورت ترکیب اجزای واکنش به

 2، ژنومی رقیق شده DNA میکرولیتر  2شرکت سیناکلون، 

تر آب میکرولی 6پیکومول بر میکرولیتر( و 10) میکرولیتر پرایمر

تگاه ز دسهای تکثیر با استفاده ادیونیزه استریل تنظیم شد و واکنش

یک مرحله ل با برنامه دمایی شام T-100مدل  Bioradترموسایکلر 

یقه دق 4مدت گراد بهدرجه سانتی 94اولیه در دمای  سازیرشتهسوا

 94دمای در سازی رشتهسشامل واحرارتی  چرخه 35سپس و 

زگر در دمای آغا ، اتصالثانیه 45گراد به مدت سانتی درجه

ثانیه و  45شده برای هریک از آغازگرها به مدت بهینه

 گراددرجه سانتی 72پلیمریزاسیون )توسعه رشته( در دمای 

و  SCoTزگرهای غاترتیب برای آدقیقه )به 2ثانیه تا  90مدت به

CBDP درجه  72( و در نهایت یک مرحله بسط نهایی در دمای

 دقیقه انجام شد.  7گراد به مدت سانتی

 زآگار ژل روی بر الکتروفورز با استفاده از روش PCR محصولات

 های الکتروفورزی ازآمیزی ژلبرای رنگ و تفکیک درصد 5/1

Safeview  الگوهای باندی، د. پس از ثبت تصاویر شاستفاده

ترتیب برای عدم وجود صورت صفر و یک )بهامتیازدهی باندها به

 باند و وجود باند( انجام شد.

میزان  ها،بین ژنوتیپ تمایز در آغازگرها کارایی بررسی منظوربه

 (MI) 2و شاخص نشانگر (1PICچندشکل ) اطلاعات محتوای

برای هر نشانگر از رابطه  PICمعیار  .شد محاسبه آغازگر برای هر

1-∑p2i ضرب تعداد و شاخص نشانگر از حاصل دست آمدبه

محاسبه شد. جهت برآورد مقادیر  PICباندهای چندشکل در مقدار

استفاده  Diceها از ضریب فاصله فواصل ژنتیکی بین جفت نمونه

ای به روش ها، تجزیه خوشهبندی نمونهمنظور گروهشد و به

UPGMA  های آماری نظیر تجزیه منظور انجام تجزیهبه د.شانجام

ای، تجزیه به مختصات اصلی و برآورد فواصل ژنتیکی و خوشه

همچنین رسم دندروگرام، نمودار توزیع فراوانی فواصل ژنتیکی و 

( و Perrier et al. 2003) DARwin ver. 6افزارهای ... از نرم

MEGA ver. 5.1 (Tamura et al. 2011) منظور ده شد. بهاستفا

 انسیوار هیتجزها، تجزیه و تحلیل تنوع درون و بین جمعیت

 ی شاملکیژنت یپارامترهاو همچنین برآورد ( AMOVA) یمولکول

(، I(، شاخص شانون )PPLچندشکل ) هایدرصد لوکوس

تعداد  و (Naمشاهده شده ) های(، تعداد آللHe) هتروزیگوسی

 GenAlEx- ver 6.5 افرازنرم با استفاده از (Neمؤثر ) هایآلل

(Peakall and Smouse 2006 )انجام شد. 

 

 171آغازگرهای مورد استفاده در این تحقیق در مجموع تعداد 

ژنوتیپ مورد بررسی، تکثیر نمودند که از این تعداد  40باند را در 

باند  143که از این  طوریباند چندشکلی نشان دادند به 143

 65و  78ترتیب به SCoTو  CBDPچندشکل سهم آغازگرهای 

 7در مقابل  CBDPآغازگر  10باند بود. با توجه به استفاده از 

تعداد باند  SCoTطور متوسط آغازگرهای ، بهSCoTآغازگر 

                                                           
1 Polymorphism information content 
2 Marker index 

 گروه
اندازه 

 نمونه
 استان کد اکسشن

محدوده 

 جغرافیایی

I 10 
 اصفهان 1،2،3،4،5

 مرکز
 یزد 6،7،8،9،10

     

II 9 
 کرمانشاه 11،12،13،14،15

 غرب
 کردستان 16،17،18،19

     

III 7 
 کهگیلویه و بویراحمد 20،21،22

 جنوب
 خوزستان 23،24،25،26

     

IV 7 
 سمنان 27،28،29

 شمال شرق
 خراسان رضوی 30،31،32،33

     

V 7 
 سیستان و بلوچستان 34،35،36

 جنوب شرق
 کرمان 37،38،39،40

  نتایج و بحث
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باند به ازای هر آغازگر( را در مقایسه با  3/9چندشکل بیشتری )

باند به ازای هر آغازگر( تکثیر کردند.  8/7) CBDPآغازگرهای 

 12با  SCoT-5همچنین بیشترین تعداد باند چندشکل مربوط به 

 (.  2باند بود )جدول

( در بین انواع PICشاخص محتوای اطلاعات چند شکل )

باشند از اهمیت هایی که بیانگر کارایی یک نشانگر میشاخص

ها و فراوانی داد آللای برخوردار است. این شاخص به تعویژه

ها وابسته بوده و احتمال تشخیص چندشکلی ایجاد شده توسط آن

(. Powell et al. 1996دهد )یک آغازگر را بین دو نمونه نشان می

احتمال تشخیص چندشکلی ایجاد  PIC عبارت دیگر شاخصبه

های باشد که به تعداد آللشده توسط یک آغازگر بین دو فرد می

شاخص نشانگر نیز که  .ها وابسته استو فراونی آنقابل تشخیص 

در تعداد باندهای چندشکل تکثیر شده توسط  PICضرب از حاصل

تواند آید شاخص دیگری است که میدست مییک آغازگر به

خوبی در ارزیابی قدرت تفکیک آغازگرها مورد استفاده به

 قرارگیرد.

 
 

 شدهبخش برآوردهای آگاهیهمراه شاخصبه T. Foenum-graecumهای لی آغازگرهای مورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی اکسشنتوا -2جدول
 TB PB PP% PIC MI توالی آغازگر                                    آغازگر 

1 CDBP-1 TGAGCACGATCCAAT AGC 12 11 91 35/0 85/3 

2 CDBP-2 TGAGCACGATCCAATAAT 8 7 87 20/0 40/1 

3 CDBP-3 TGAGCACGATCCAAT ACC 11 9 82 25/0 25/2 

4 CDBP-4 TGAGCACGATCCAAT AAG 9 8 89 32/0 56/2 

5 CDBP-5 TGAGCACGATCCAAT CTA 7 5 71 33/0 65/1 

6 CDBP-6 TGAGCACGATCCAAT CAG 10 9 90 33/0 97/2 

7 CDBP-7 TGAGCACGATCCAAT CGA 8 5 62 26/0 30/1 

8 CDBP-8 TGAGCACGATCCAAT CGG 10 9 90 33/0 97/2 

9 CDBP-9 TGAGCACGATCCAAT GAT 8 7 87 22/0 54/1 

10 CDBP-10 TGAGCACGATCCAAT GTT 10 8 80 36/0 88/2 

 میانگین

 

 

 

 

 

3/9 8/7 83 29/0 33/2 

   
     

11 SCoT-1 CAACAATGGCTACCACCA 12 10 83 36/0 60/3 

12 SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 11 11 100 34/0 74/3 

13 SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 11 8 73 42/0 36/3 

14 SCoT-4 CAACAATGGCTACCACCT 10 7 70 47/0 29/3 

15 SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGA 14 12 85 36/0 32/4 

16 SCoT-6 CAACAATGGCTACCACGC 10 8 80 33/0 64/2 

17 SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGG 10 9 90 29/0 61/2 

 36/3 37/0 83 3/9 1/11 میانگین

TB ،PB ،PP ،PIC  وMI ر ترتیب بیانگر تعداد کل باند، تعداد باند چندشکل، درصد چندشکلی، محتوای اطلاعات چندشکل وشاخص نشانگبه

 باشند.می

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

                             5 / 11

https://mg.genetics.ir/article-1-1717-fa.html


 منصور امیدی و همکاران  ...های مختلفارزيابی تنوع ژنتيکی در اکسشن

 

 318 1402پاییز  /3شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 

برای آغازگرهای  شکلچند اطلاعاتمیانگین شاخص محتوای 

CBDP  وSCoT دست آمد که با به 37/0و  29/0ترتیب برابر به

( 5/0توجه به حداکثر مقدار این شاخص در نشانگرهای غالب )

دست آمده حاکی از کارایی خوب هردو نشانگر و البته مقادیر به

برای  PICبود. مقادیر  CBDPنسبت به  SCoTبرتری نشانگر 

 36/0تا  CBDP-2برای  20/0ای بین در دامنه CBDPآغازگرهای 

 29/0ای بین در دامنه SCoTو برای آغازگرهای  CBDP-10برای 

ترتیب متغیر بود. بدین CBDP-4برای  47/0تا  CBDP-7برای 

ترتیب مربوط به آغازگرهای به PICبیشترین و کمترین مقدار 

SCoT  وCBDP ز برآورد شاخصبود. نتایج حاصل ا MI  نیز

ییدکننده این نتایج در خصوص قدرت تفکیک آغازگرهای مورد أت

( در MI) ای که متوسط شاخص نشانگرگونهاستفاده بود؛ به

 85/3تا  30/1با دامنه تغییر  33/2برابر  CBDPآغازگرهای 

و در آغازگرهای  CBDP-1و  CBDP-7ترتیب برای آغازگرهای به

SCoT  ترتیب برای به 32/4تا  61/2دامنه تغییر  با 36/3برابر

این طور کلی ه(. ب2بود )جدول SCoT-5و  SCoT-7آغازگرهای 

قبولی قابلکارایی های مورد استفاده از نتایج نشان داد که آغازگر

توان از این آغازگرها برای سایر مطالعات می برخوردار بوده و

مورد اشاره در کارایی نشانگرهای  .استفاده کرد تنوع ژنتیکی

مطالعات تنوع ژنتیکی در گیاهان دیگر مانند گندم دوروم 

(Shaygan et al. 2021 ژرم پلاسم زراعی و وحشی گندم ،)

(Etminan et al. 2018b( گل محمدی ،)Asadi and Shooshtari, 

 .Pour-Aboughadareh et alهای مختلف آژیلوپس )(، گونه2021

 ( نیز گزارش شده است. 2020

منظور برآورد فواصل ژنتیکی از دو ضریب فاصله جاکارد و به

دایس استفاده شد که با توجه به بررسی ضریب تشابه کوفنتیک 

بیشتر برای ضریب دایس، این ضریب مبنای محاسبات قرار 

 35/0ها برابر گرفت. متوسط میزان فاصله ژنتیکی بین اکسشن

ر نتیجه درجه تشابه دست آمد که بیانگر فاصله نسبتا اندک و دبه

فاصله میزان ها بود. بر اساس ضریب فاصله دایس بالا بین اکسشن

بیشترین میزان متغیر بود.  63/0تا  03/0از  هااکسشنبین ژنتیکی 

به استان )مربوط 24( بین اکسشن شماره 63/0فاصله ژنتیکی )

)از استان خراسان( و کمترین  32خوزستان( با اکسشن شماره 

دو  )هر 40و  39های شماره ( بین اکسشن03/0ژنتیکی )فاصله 

متعلق به استان کرمان( مشاهده شد. توزیع فراوانی فواصل ژنتیکی 

 1برآورد شده بر اساس ضرایب مورد استفاده دایس در شکل 

 نشان داده شده است.

 

 

 بر اساس ضریب وزیع فراوانی فواصل ژنتیکی برآورد شده بین افرادت -1شکل

ز اهای شنبلیله با استفاده به دایس در مطالعه تنوع ژنتیکی اکسشنعدم تشا

 CBDPو  SCoTنشانگرهای 

 

و بر مبنای ماتریس  UPGMAتجزیه کلاستر بر اساس الگوریتم 

های مورد مطالعه را در چهار گروه اصلی فاصله دایس ژنوتیپ

های مربوط بندی، ژنوتیپ(. در این دسته2بندی کرد )شکل دسته

طور عمده در یک گروه قرار واحی مرکزی و جنوب شرق بهبه ن

های منطقه غرب نیز با اندکی اختلاط از گرفتند. ژنوتیپ

ای تشکیل دادند. کلاستر های مناطق دیگر کلاستر جداگانهژنوتیپ

های مناطق شمال شرق و جنوبی )عمدتاً سوم مخلوطی از ژنوتیپ

لاف دو کلاستر دیگر های سمنان و خوزستان( بود که برخژنوتیپ

از نظر جغرافیایی دارای فاصله زیادی با یکدیگر بودند. گروه 

با توجه های منطقه شمال شرق بود. چهارم نیز متشکل از ژنوتیپ

ها منطبق با بندی ژنوتیپبه نتایج حاصل اگرچه تا حدودی دسته

ها بود اما براساس این آوری آنموقعیت جغرافیایی محل جمع

های ملکولی را کاملًا بندی افراد بر اساس دادهتوان گروهنتایج نمی

دیگر در عبارت به ها تلقی نمود.منطبق بر پراکنش جغرافیایی آن

ای از موارد مشاهده شد که دو اکسشن مربوط به یک ناحیه پاره

ها بر اساس بندی اکسشنجغرافیائی با فاصله مکانی اندک در دسته

 گروه کاملاً جدا از هم قرار گرفتند.های مولکولی در دو داده
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های مختلف مشابه چنین نتایجی در بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

نیز گزارش شده است  AFLPلوبیا با استفاده از نشانگرهای 

(Martins et al. 2006گزارش .) های مشابه دیگری نیز در

های مولکولی بندی افراد بر اساس دادهخصوص عدم انطباق گروه

ها بر اساس مناطق جغرافیائی وجود دارد که از آن بندی آنگروهبا 

های گیاه داروئی توان به بررسی تنوع ژنتیکی جمعیتجمله می

( با استفاده از نشانگرهای Bunium persicumزیره ایرانی )

RAPD  وAFLP (Pezhmanmehr et al. 2009 بررسی تنوع ،)

ده از نشانگرهای با استفا Matricaria chamomillaژنتیکی 

( و Solouki et al. 2008های مورفولوژیک )ملکولی و ویژگی

Daucus carota (Bradeen et al. 2002 ،) بررسی تنوع ژنتیکی در

ها ممکن است در بندیاشاره نمود. لازم به ذکر است اینگونه گروه

ها و درنتیجه دارا فرد این اکسشننتیجه زمینه ژنتیکی منحصربه

های خاص در توالی ژنوم باشد. از سوی دیگر قرار گیبودن ویژ

ی دور از یکدیگر یهای متعلق به دو ناحیه جغرافیاگرفتن اکسشن

تواند به های مولکولی میدر یک گروه بر اساس تجزیه داده

عواملی همچون جابجائی ژرم پلاسم، تعداد ناکافی آغازگرها و 

ر وسیع یک گیاه در ها و یا پراکنش بسیاپوشش ژنومی ناکافی آن

 محدوده جغرافیایی مورد مطالعه مربوط باشد. 
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و  CBDPهای بر اساس داده UPGMAم با استفاده از ضریب عدم تشابه دایس و الگوریت T. foenum-graecumاکسشن  40لاستر دندروگرام حاصل از تجزیه ک -2شکل 

SCoT 

 
-T. foenumژنوتیپ  40های مربوط به هر منطقه جغرافیایی با رنگ متمایز از سایر مناطق در دندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر تعداد نمایش ژنوتیپ -3شکل 

graecum  منطقه جغرافیایی با استفاده از ضریب فاصله دایس و الگوریتم  5ازUPGMA های بر اساس دادهCBDP  وSCoT 
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های مناطق جغرافیایی بندی نمونهتر گروهمنظور درک مناسببه

های مربوط به هر ( نمونه3مختلف، در دندروگرام دیگری )شکل

منطقه جغرافیایی با رنگ متمایز از سایر مناطق مشخص 

منظور تعیین نتایج حاصل تجزیه واریانس مولکولی که بهاند.شده

های درون گروهی و بین گروهی و تفکیک اریانسسهم و

ها به دو بخش درون و بین واریانس مولکولی بین اکسشن

وط درصد از واریانس کل مرب 34انجام شد نشان داد که جمعیتی 

جزء درون گروهی درصد مربوط به 66جزء بین گروهی و به

 (. 4باشد )شکلمی

 

 
س نتایج تجزیه ژنتیکی بر اسا ای توزیع واریانسمودار دایرهن -4شکل 

 واریانس ملکولی
 

در بین پنج جمعیت مورد بررسی بیشترین و کمترین میزان 

 2/92و  2/170درون گروهی نیز برابر ( SS) مجموع مربعات

)خوزستان و  3ترتیب مربوط به جمعیت دست آمد که بهبه

ود. ب)سیستان و بلوچستان و کرمان(  5کهکیلویه و بویراحمد( و 

 ی ازمقدار بالاتر واریانس درون گروهی نسبت به بین گروهی حاک

فرد در ژرم پلاسم است های جدید و منحصربهاحتمال وجود آلل

ها و تولید ارقام یتهای اصلاح جمعکه جهت استفاده در برنامه

 گروهی به بینتنوع درون  لبه میزانتواند مفید باشد. غجدید می

های حاصل از بررسی کولی دادهتجزیه واریانس مل در گروهی

 وسیله نشانگرهایبهتنوع در انواع ژرم پلاسم گیاهی 

RAPD،SCoT  ، SSRو ISSR های گزارشتحقیقات مختلفی  در

 .Thomas and Bebeli, 2010; Gholamian et alت )اس شده

2019; Etminan et al. 2019). 

ورد های ممنظور آنالیز تکمیلی خصوصیات ژنتیکی جمعیتبه

تعداد آلل  های ژنتیک جمعیت شاملبررسی، شاخص

 (، مقدار هتروزیگوسیNe) ثرؤتعداد آلل م (Naشده )شناسایی

(He)شاخص شانون ، (I)  های لوکوسو درصد( چند شکل%P )

نشان داده  3 محاسبه شد که نتایج آن در جدول جمعیتبرای هر 

بر اساس محاسبات انجام شده بیشترین و کمترین شده است. 

 مشاهده شد.  Iو  IVهای های موثر بترتیب در جمعیتتعداد آلل

 
 

با استفاده از  T. foenum-graecumعه در بررسی تنوع ژنتیکی های مورد مطالپارامترهای تنوع برآورد شده به تفکیک جمعیت -3 جدول

 CBDPو  SCoTنشانگرهای 

 کد جمعیت
اندازه 

  جمعیت
Na Ne I He %P 

I 10 
 15/0 23/0 26/1 16/1 میانگین

8/46 
 016/0 02/0 03/0 07/0 خطای استاندارد

II 9 
 16/0 24/0 28/1 20/1 میانگین

8/46 
 017/0 02/0 03/0 07/0 خطای استاندارد

III 7 
 25/0 37/0 44/1 49/1 میانگین

1/67 
 017/0 02/0 03/0 06/0 خطای استاندارد

IV 7 
 31/0 46/0 54/1 75/1 میانگین

6/84 
 015/0 02/0 03/0 05/0 خطای استاندارد

V 7 
 18/0 28/0 32/1 28/1 میانگین

3/57 
 017/0 02/0 03/0 07/0 خطای استاندارد

Na ،Ne ،I ،He ،%P باشند.های چندشکل میاخص شانون، هتروزیگوسی و درصد لوکوسثر، شؤترتیب تعداد آلل شناسایی شده، تعداد آلل مبه 
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 CBDPو  SCoTبا استفاده از نشانگرهای  T. foenum-graecumهای مورد مطالعه در بررسی تنوع ژنتیکی لگوی توزیع باندها در جمعیتا -5 شکل

 

ا استفاده از نشانگرهای ب T. foenum-graecumنوع ژنتیکی های مورد مطالعه در بررسی تدر جمعیتانی باندها و فراوانی باندهای اختصاصی توزیع فراو -4جدول 

SCoT  وCBDP 
 I II III IV V جمعیت

 101 130 118 105 99 تعداد باند

 101 130 118 105 99 درصد5تعداد باند با فراوانی بیشتر از 

 1 4 2 0 0 تعداد باندهای اختصاصی

 0 0 0 0 0 درصد25تعداد باند با فراوانی کمتر از از 

 7 17 12 6 2 درصد50تعداد باند با فراوانی کمتر از 

 

دست آمده، در بررسی میزان تنوع درون با توجه به نتایج به

گروه  5ز در بین نی (I) ها بر اساس شاخص شانونجمعیت

 .تنوع بیشتری را نشان داد 46/0با مقدار  IVجمعیتی، جمعیت 

ون همچنین مقدار هتروزیگوسی نیز بیانگر وجود تنوع بیشتر در

دست آمد. در مطالعه به 31/0که مقدار آن برابر با  بود  IVجمعیت

با  T. foenum-graecumهای مختلف دیگری بر روی اکسشن

 نیز سطح بالایی از تنوع ISSRو  RAPDاستفاده از نشانگرهای 

های جمعیتی این گونه گزارش شده است ژنتیکی درون گروه

(Dangi et al. 2004.) 

های مورد مطالعه را نشان الگوی توزیع باندها در جمعیت 5 شکل

است. ارائه شده 4دهد و اطلاعات مربوط به آن در جدول می

مشخص است  4 و جدول 5 اطلاعات شکل ازطور که همان

های اختصاصی هستند واجد آلل Vو  III  ،IVهای جمعیتی گروه

های مربوط به نواحی شمال شرقی )نمونه IVلیکن جمعیت 

آلل( برخوردار  4های اختصاصی بیشتری )از تعداد آلل کشور(

تواند یکی از دلایل تنوع درون باشد که این موضوع میمی

لاتر در این گونه باشد. فراوانی باندهای اختصاصی در جمعیتی با

فرد آن دهنده زمینه ژنتیکی خاص و منحصربهیک جمعیت نشان

های جدول مورد اشاره نشان دادههمچنین شود. جمعیت تلقی می

 5دهد که تمامی باندهای تکثیر شده از فراوانی بیشتر از می

ها در جمعیتباشند و هیچ آلل نادری درصدی برخوردار می

 شود.مشاهده نمی

 

 گیری کلینتیجه

 .Tگونه نتایج این بررسی سطح قابل توجهی از تنوع ژنتیکی در 

foenum-graecum مناطق شمال هایکسشنادر خصوص به 

که  نشان داد را های سمنان و خراسان(های استانشرقی )نمونه

طقه منشرایط اقلیمی و توپوگرافیکی  بهتواند این موضوع می

دهنده قابلیت و کارایی ارتباط داشته باشد. این نتایج همچنین نشان

ها در جهت استفاده از آن CBDPو  SCoTبالای نشانگرهای 
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آغازگر پوشش  17که تعداد  طوریمطالعات تنوع ژنتیکی بود به

ژنومی نسبتاً مناسبی برای حصول نتایج قابل قبول ایجاد نمودند. 

طور کلی نشانگرهای ههای کارایی نشانگرها ببر اساس شاخص

SCoT  با توجه به درصد چندشکلی بیشتر و متوسطPIC  وMI 

کارایی بهتری را نشان  CBDPبالاتر در مقایسه با نشانگرهای 

ینکه با توجه به اینکه این نشانگرها جزو گروه دادند. ضمن ا

نشانگرهای هدفمند ژنی بوده و تنوع را بر اساس نواحی فعال 

های منظور اشباع نقشهها بهتوان از آنکند و میژنوم آشکار می

 ژنتیکی و تجزیه ارتباط نیز استفاده نمود. 
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