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 (13/11/1404 تاریخ پذیرش: - 06/05/1404)تاریخ دریافت:  

. باشدیمگياه دارويی مهم با مصارف بسيار متنوع  کي  (.Foeniculum Vulgare Mill)انهيراز

اهميت  حائزنژادی اين گياه ی بههابرنامهجهت حفظ ذخاير ژنتيکی و  انهيرازکی ارزيابی تنوع ژنتي

های گياه رازيانه با استفاده از نشانگر بررسی تنوع ژنتيکی بين جمعيت منظورمطالعه بهاست. اين 

Iمولکولی  SSR .بومی  تيجمع 15جمعيت از کشور ترکيه و  3ها شامل اين جمعيت صورت گرفت

Iآغازگر  17ها با استفاده از ايران بودند که تنوع ژنتيکی آن مناطق مختلف SSR  بررسی شد. نتايج

ی رازيانه را آشکار کرد. از تجزيه و هاتيجمعتمايز و تنوع موجود بين  ISSR تجزيه با نشانگر

بودند.  چندشکلباند  64باند امتيازدهی شد که از اين تعداد  108 مجموعاًی ملکولی هادادهتحليل 

متغير بود. بيشترين  UBC876 باند برای آغازگر 10تا  UBC894 تعداد باندها از سه باند برای آغازگر

 و 0/ 37با  UBC812 ( به ترتيب مربوط به آغازگرهایPIC) یچندشکلو کمترين محتوای اطلاعات 
UBC848 بود که بيانگر آن است که آغازگر  06/0 باUBC812  موردنسبت به ساير آغازگرهای 

ی بررس مورد یهاتيجمعی دارای اطلاعات مفيد بيشتر و پراکندگی مناسب در کل ژنوم بررس

 چندگانه نسبت، 18/0 معادل (PIC)محتوای اطلاعات چندشکل های ميانگين شاخصبوده است. 

با توجه به  .دست آمدبه 67/1 (RP) تفکيک توانو  50/0(MI)، شاخص نشانگر 28/2 (EMR)مؤثر 

تشابه دايس اغلب  بيضراساس  بر WARDروش ای به بندی تجزيه خوشهالگوی گروه

جغرافيايی نزديک، در يک گروه قرار گرفتند که اين امر  منشأی مختلف رازيانه با هاتيجمع

Iهای مطابقت فاصله ژنتيکی به دست آمده از داده دهندهنشانتواند می SSR  با منشأ جغرافيايی

های ترکيه )آکدنيز، که جمعيتنشان داد ای نتايج تجزيه خوشه شد.های مختلف رازيانه باجمعيت

های دليل تفاوتتواند بهها دارند، که اين امر میمرسين و قونيه( کمترين شباهت را با ساير جمعيت

در اين  کاررفتهبهدهد نشانگرهای نتايج آزمايش نشان می .ژنتيکی يا محيطی خاص اين مناطق باشد

شود برای رسيدن به رزيابی تنوع ژنتيکی رازيانه مناسب بوده و پيشنهاد میآزمايش برای ا

های دور از هم قرار دارند هايی که در گروهنژادی، از جمعيتهای بههتروزيس بالا در برنامه

 ها استفاده شود.عنوان والدين تلاقیبه

 

 های کلیدیواژه
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 کی Fennelبا نام انگلیسی ( .Foeniculum vulgare Mill)رازیانه 

. در مناطق ستا Apiaceaeگیاه معطر و دارویی متعلق به خانواده 

این از چندساله تا  دوساله، سالهکهای رشدی یای تیپمدیترانه

 .khammassi et al. 2022; Gundesli et al)گیاه وجود دارند 

رازیانه دگرگشن و نسبت به خودگشنی بسیار  اهیگ .(2021

موجب کاهش هتروزیگوسیتی و حساس بوده و خودگشنی در آن 

 نیا (.Shojaiefar et al. 2021د )شوی ژنتیکی میروپسافزایش 

متر از  2100گیاه در ایران پراکندگی وسیعی داشته و تا ارتفاع 

 (.Salami et al. 2016)کند خودرو رشد می صورتبهسطح دریا 

دلیل سازگاری به شرایط مختلف آب و هوایی، گیاه رازیانه به

 توجه است موردسمیتّ فلزات، مقاومت به خشکی و نیاز آبی کم 

.(Hosseini et al. 2022) های این گیاه خوراکی تمامی قسمت

ضد نفخ، درمان  عنوانبهسنتی این گیاه  طوربهاست و همچنین 

رآور شهرت داشته و همچنین برای معالجه و ادرا سوءهاضمه

 .Diao et al) دشوهای تنفسی و گوارشی استفاده میبیماری

2014; Noreen et al. 2023 .)براین، خواص ضد میکروبی علاوه

ص ضد التهابی و ، خواهاسمیکروارگانیمدر مقابل تعداد زیادی از 

 (.Khan et al. 2022) استآنتی اکسیدانی آن به اثبات رسیده 

از عصاره میوه رازیانه در  شدهساخته یهاکرمضد پیری  اثرات

 .(Misra el al. 2025)مطالعات مختلف به اثبات رسیده است 

، ترکیبات یشناسختیاز نظر ر در درون یک گونه گیاهان

 Bhanuبیوشیمیایی، سیتولوژی و ژنتیکی با یکدیگر تفاوت دارند )

( بررسی تنوع ژنتیکی به لحاظ علمی ارزشمند بوده و در 2017

دارد ها نیز اهمیت گونهدیریت و حفظ منابع ژنتیکی راستای م

(Magon et al. 2025). های مختلفی برای های اخیر، روشدهه در

ها جمله آن از کهاند توسعه پیدا کرده اهانیگ ارزیابی تنوع ژنتیکی

های مولکولی تکنیک. کردی اشاره مولکولی هاروشبه  توانیم

روشی نسبتاً ساده و کارآمد برای آشکارسازی تنوع ژنتیکی، 

و فواصل فیلوژنتیکی در ها چندشکلی ژنتیکی، بررسی شباهت

های گیاهی هستند. نشانگرهای مولکولی از نظر کاربرد، جمعیت

امکانات مورد نیاز، حساسیت و دقت تفاوت داشته و به دو گروه 

تقسیم  DNAی مولکولنشانگرهای بیوشیمیایی و نشانگرهای 

 .(Akçali Giachino et al. 2025; Chukwu et al. 2019) شوندیم

های هایی که از روش آنالیز مولکولی و ارتباط آن با دادهداده

تواند آید، میدست میحاصل از صفات فنولوژیکی و شیمیایی به

 Abdel-Sattar) کار ما را در تعیین دقیق تنوع ژنتیکی تسهیل کند

et al. 2024.) 

انتخاب نشانگر مولکولی کارآمد برای ارزیابی تنوع ژنتیکی بین 

میان در .(Nam et al. 2020)بسیار مهم است  هاجمعیت

که یک نشانگر مبتنی بر  1ISSRی، نشانگرمولکول نشانگرهای

PCR2  است، پتانسیل بالایی برای تشخیص تنوع ژنتیکی در

نشانگرهای  (.hussain et al. 2020) های گیاهی داردجمعیت

ISSR ی برای تعیین روابط در هر دو سطح زیآمتیطور موفقبه

 ازجملهی گیاهی، هاگونهعیت و گونه در میان طیف متنوعی از جم

است. برای مثال،  شدهاستفادهانواع مختلف گیاهان معطر و دارویی 

(2020 )Akçali (2012) بادیان رومی، در. et al Farajpour در 

 .Elsherbeny et alدر درمنه،  .Mahgoub et al(2025) بومادران،

در زعفران برای  .Anabat et al (2007) در آویشن و( 2019)

 نیهمچناند؛ مطالعه تنوع ژنتیکی از این نشانگرها استفاده کرده

Yadav et al. 2018،Choudharyet al. 2018 ،Salami et al. 

2017،Grover and malik 2017 ،Gehan and Alhamd 2015  و

Bahmani et al. 2012  در گیاه رازیانه نشانگرهایISSR ر طورا به

 .اندکاربردهبه یزیآمتیموفق

ما را برای درک  تواندیم یمولکولتخمین و ارزیابی چندشکلی 

های افراد های گیاهی و تفاوتدرست تنوع ژنتیکی در جمعیت

( PICی )چندشکلهدایت کند. همچنین مقدار محتوای اطلاعات 

گیری ، اغلب برای اندازهISSRهای نشانگر حاصل از آنالیز داده

ان اطلاعات یک نشانگر ژنتیکی برای مطالعات مرتبط استفاده میز

 (.bidyananda  et al. 2024شود )می

کاربردهای زیادی در مطالعات مربوط به تنوع  ISSRنشانگر 

ی، شناسایی رقم، تجزیه فیلوژنتیکی داشته و نگارانگشتژنتیکی، 

انتخاب دقیق و مناسب والدین برای تولید هیبریدهای قوی 

مطالعه حاضر با (. Akçali Giachino et al. 2025) ری استضرو

های مختلف رازیانه با استفاده هدف ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیت

زمان بررسی شده است و هم انجام ISSRی ملکولینشانگرهااز 

                                                           
1 Inter-Simple Sequence Repeat 
2 Polymerase Chain Reaction 

  مقدمه
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کارایی این نشانگرها در تعیین تنوع ژنتیکی در گیاه رازیانه نیز 

 مدنظر بوده است.

 

جمعیت  15 مواد گیاهی مورد استفاده در پژوهش حاضر شامل

جمعیت از کشور ترکیه  3از نقاط مختلف ایران و  شدهیآورجمع

(. نمونه 1جدول ) ی شده بودندآورجمعصورت بذر بود که به

 زیفر عیمابلافاصله با ازت  هانمونهگ گیاهان انجام و برگیری از 

ی شدند. نگهدار -C80° زریفرر د DNAشده و تا زمان استخراج 

 با doyle and doyle (1990) روشژنومی با  DNAاستخراج 

برای حذف درصد در بافر اولیه  PVP 3اندکی تغییر)استفاده از 

 از جلوگیریدرصد برای  2 مرکاپتواتانول βو  هافنولپلی

برای  CTAB/NaClافزودن و  و نوکلئازهاهافنولاکسیداسیون پلی

تر در گیاهان دارای ترکیبات دقیقو  ایمرحله چند دهیرسوب

گرم برگ میلی 100 حدوداًساکاربدی بالا( از مقدار فنولی و پلی

با استفاده از  DNAو غلظت  تیفیک .تازه گیاه انجام شد

نانودراپ درصد و اسپکتروفتومتر  8/0ژل آگارز  الکتروفورز

(Thermo Scientific Nanodrop 2000, USAدر طو )260موج ل 

 ی شد.ابینانومتر ارز 280و 

 های رازیانهی جمعیتآورجمعهای محل -1جدول 

 

آوری جمعنام محل 

 انهیراز هایجمعیت

آوری جمعنام محل  فیرد

 انهیراز هایجمعیت

 فیرد

 1 ارومیه، آذربایجان غربی 10 ابهر، زنجان

 2 اراک 11 زنجان

 3 اصفهان 12 شیراز، فارس

 4 آبادنجف ،اصفهان 13 تتماج، کاشان

 5 آکدنیز ،ترکیه 14 صحنه ،کرمانشاه

 6 هیقون ،ترکیه 15 یزد

 7 مرسین ،ترکیه 16 سسه ابن سیناؤم ،همدان

 8 مشهد ،خراسان 17 ملایر، همدان

 9 شیروان، خراسان شمالی 18 رزن ،همدان

 
 

 

 های رازیانهع ژنتیکی جمعیتکار برده شده در مطالعه تنوبه ISSRمشخصات آغازگرهای  -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 ( برای مطالعه2)جدول  ISSRنشانگر  17در این پژوهش تعداد 

و برای  شد انتخابهای مورد آزمایش تنوع ژنتیکی بین جمعیت

میکرولیتر  5/1ی پلیمراز شامل، ارهیزنجاین منظور، اجزای واکنش 

DNA میکرولیتر مسترمیکس  5/12نانوگرم(،  75) شدهقیرق

  اهواد و روشم

 شماره آغازگر

Number of primer 

 نام آغازگر
Primer's name '' 35   توالی آغازگر 

Primer's sequence 5'          3' 

)C( 
 دمای اتصال 

Annealing 
temperature 

ISSR1 UBC826 ACA CAC ACA CAC ACA CC 52 

ISSR2 UBC835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 55 

ISSR3 UBC899 CAC ACA CAC ACA CAC AA 50 

ISSR4 UBC894 CTC TCT CTC TCT CTC TA 50 

ISSR5 UBC811 GAG AGA GAG AGA GAG AC 52 

ISSR6 UBC812 GAG AGA GAG AGA GAG AA 50 

ISSR7 UBC876 GAA GAA GAA GAA GAA GAA 47 

ISSR8 UBC815 CTC TCT CTC TCT CTC TG 52 

ISSR9 UBC848 CAC ACA CAC ACA CAC AG 52 

ISSR10 UBC827 ACA CAC ACA CAC ACA CG 52 

ISSR11 UBC834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 53 

ISSR12 UBC857 ACA CAC ACA CAC ACA CYG 55 

ISSR13 UBC807 AGA GAG AGA GAG AGA GT 50 

ISSR14 UBC846 CAC ACA CAC ACA CAC ART 53 

ISSR15 UBC890 GAG AGA GAG AGA GAG AT 50 

ISSR16 UBC808 AGA GAG AGA GAG AGA GC 52 

ISSR17 UBC800 AGA GAG AGA GAG AGA GRC 52 
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Ampliqon Taq Master Mix به شماره کاتالوگ (A180303 )

(MgCl₂ ،dNTP  وTaq ی نهایی هاغلظتترتیب با پلیمراز به

میکرولیتر آغازگر  2واحد (،  1و مولار میلی 2/0مولار، میلی 5/1

میکرولیتر آب مقطر  9پیکومول بر میکرولیتر( و  10)با غلظت 

و تکثیر در دستگاه ترموسایکلر  PCR ییدمادیونیزه بود. چرخه 

(Biorad, iCycler, USA )94در دمای  دقیقه 3 ترتیب زیر بود:به 

درجه  94دمای  دقیقه 1چرخه شامل  35، گرادسانتیدرجه 

ثانیه در  45و  گراددرجه سانتی 52ی دما ثانیه 45، گرادانتیس

یی نهای بسط برا تینها. در گرادسانتیدرجه  72دمای 

دقیقه  7مدت گراد بهدرجه سانتی 72، دمای PCRهای فراورده

ی روبر  PCR یهافراورده انجام واکنش تکثیر، پس ازاعمال شد. 

با استفاده از  ژلی زیمآشدند. رنگ کیتفک درصد 8/1 آگارزژل

DNA Safe Stain  ها برداری از آنعکس انیپاشده و در انجام

Gel doc (Biovision,E-Box CX5, France )توسط دستگاه 

 .صورت گرفت

تکثیر شده و  هایباند بر اساس هاژلهر یک از  امتیازدهی

بررسی توانایی تمایز  منظوربه و یک انجام شد.صفر صورت به

ی هاشاخصی استفاده شده، نشانگرهاتوسط  هاتیجمعبین 

قدرت تفکیک سیستم نشانگری شامل شاخص  کنندهنییتع

، شاخص 2(MIنشانگر ) شاخص ،1(PICشکلی ) چندمحتوای 

محاسبه شدند  4(RP) تفکیکتوان ، 3(EMRنسبت چندگانه مؤثر )

(Anderson et al. 1993; Chesnokov et al. 2015; Powell et al. 

ی به اخوشهبا استفاده از تجزیه  هاتیجمعی بندگروه(. 1996

 انجام گرفت. 5و با استفاده از ضریب تشابه دایس WARDروش 

 

نشانگر  17باند با استفاده از  108در این مطالعه، در مجموع 

ISSR  جمعیت مختلف رازیانه تولید شدند که از مجموع  18برای

مکان چندشکلی را نشان دادند.  64 شدهییشناسای هامکان

تعداد سه باند و  به UBC894آغازگر کمترین تعداد باند برای 

                                                           
1 Polymorphism Information Content 
2 Marker Index 
3 Effective multiplex ratio 
4 Resolving Power 
5 Dice similarity coefficient 

بود باند  10به تعداد   UBC876آغازگربیشترین تعداد باند برای 

درصد  29چندشکلی برای هر آغازگر از  درصد (.1شکل )

و  UBC812آغازگرهای  (درصد 100تا  UBC815) آغازگر)

(UBC894  تعداد کل باندها و متوسط تعداد  متوسط .بودمتغیر

باند  76/3و  35/6 بیترتباندهای چندشکل برای هر آغازگر به

 25( تنوع ژنتیکی 2012بهمنی و همکاران ) .(3جدول بود )

 52بررسی نمودند که از  ISSRآغازگر  7اکوتیپ رازیانه را با 

 کهند بود چندشکلمکان  49توسط آغازگرها،  شدهییشناسامکان 

کمترین  و عدد 9به تعداد  4 و 2بیشترین باند توسط آغازگرهای 

 Bahmani et) نشان داده شد 5به تعداد  5باند توسط آغازگر 

al.2012.) ( با استفاده از نشانگر 2018همکاران )کردار و نیک

 16و صفات ریخت شناسی تنوع ژنتیکی را در SCoT  ملکولی

سی قرار دادند، که در مجموع با اکسشن مختلف رازیانه مورد برر

باند  9با تعداد  SC29باند و  10 با SC5باند تولید شده که  55

 (.Nikkerdar et al.2018) نمودبیشترین تعداد باند را ایجاد 
 در این پژوهش، بیشترین میزان شاخص نسبت چندگانه مؤثر

(EMR )به آغازگر متعلق UBC812  بود که بیانگر تعداد بیشتر

در یک  .(3است )جدول های چند شکل در این آغازگر باند

اکوتیپ مختلف رازیانه با  16( 2020پور )پژوهش امجدیان و قلی

مورد ارزیابی قرار دادند که شاخص  ISSRآغازگر  15استفاده از 

با میانگین  10تا  5/1آن بین مقادیر ( EMR) مؤثرنسبت چندگانه 

 (.amjadian and gholipour 2020) دشمحاسبه  98/4

 نیز در آغازگر (MI) همچنین بیشترین میزان شاخص نشانگر

UBC812  مشاهده شد که کارایی خوب این آغازگر را نسبت به

 کنندهانیبکه بالا بودن میزان آن  دهدیمسایر آغازگرها نشان 

باشد یمبیشترین باند چندشکل و تهیه اطلاعات بیشتری از ژنوم 

را در  ISSR نشانگر 10 (2018ران )همکاچاودری و  .(3)جدول 

بین آمده دستبه (MI) شاخص نشانگرکار بردند که گیاه رازیانه به

 بالاترین مقدارکه  بود 86/1و میانگین آن متغیر بود  28/5تا  0

مشاهده شد که  UBC810 نشانگردر  28/5 (MI) رنشانگشاخص 

شانگر ندهد شاخص می نشان که را تولید کرد چندشکلیبیشترین 

(MI)  چندشکلیهای نشانگرها در شناسایی قابلیتبیان کننده 

 .(Choudhary et al. 2018) است
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نشانگر تعیین  -درصد 5/1در ژل آگارز  UBC876مختلف رازیانه با آغازگر  یهاتیجمعمربوط به  رشدهیتکث DNA یهانمونه الگوی باندی حاصل الکتروفورز -1شکل 

 کیلوباز 1 اندازه

  
 های رازیانهبه کاربرده شده در مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیت ISSR هایآغازگردست آمده از اطلاعات و جزییات الگوبندی به -3جدول 

 

primer Total 

number 

of bands 

Number of 

polymorphic 

bands 

Percentage 

polymorphism 

polymorphism 

information content 

effective 

multiplex ratio 

Marker index Resolving power 

تعداد باندهای  تعداد کل باندها آغازگر

 چندشکل

محتوای اطلاعات  درصد چندشکلی

 چندشکلی

شاخص نسبت چندگانه 

 مؤثر

 توان تفکیک شاخص نشانگر

UBC826 9 4 44.44 0.11 1.78 0.19 1.44 

UBC835 8 4 50.00 0.19 2.00 0.39 2.11 

UBC899 8 4 50.00 0.11 2.00 0.22 1.00 

UBC894 3 3 100 0.20 1.33 0.27 1.00 

UBC811 7 5 71 0.25 2.29 0.58 3.00 

UBC812 7 7 100 0.37 7.00 2.56 3.78 

UBC876 10 6 60 0.19 3.60 0.68 2.56 

UBC815 7 2 29 0.11 0.57 0.06 1.11 

UBC848 6 2 33.33 0.06 0.67 0.04 0.44 

UBC827 6 5 83.33 0.25 4.17 1.05 2.22 

UBC834 7 4 57 0.15 2.29 0.34 1.44 

UBC857 5 3 60.00 0.18 1.80 0.32 1.44 

UBC807 4 2 50.00 0.25 1.00 0.25 1.89 

UBC846 6 4 66.67 0.16 2.67 0.42 1.11 

UBC890 4 3 75.00 0.24 2.25 0.55 1.44 

UBC808 5 2 40.00 0.14 0.80 0.11 0.89 

UBC800 6 4 66.67 0.20 2.67 0.54 1.56 
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بالاترین توان  UBC812 آغازگردر این تحقیق توان تفکیک 

دهنده کارایی بالای این آغازگر در که نشانشته را دا (RP) تفکیک

 یاوچو  گیاچینوآکچالی  .(3)جدول  شناسایی تنوع ژنتیکی است

جمعیت  6را جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی  ISSRنشانگر  6( 2020)

پرایمرها  RP توان تفکیک میانگین مقدارکار بردند که رازیانه به

 Akçalı Giachino) بود 33/6بالاترین مقدار  کهدست آمد به 17/4

and Avcı 2020 .)محتوای اطلاعات چندشکلی (PIC)  جهت

ایجاد چندشکلی در یک  بررسی قدرت تفکیک نشانگرها در

د. در بین آغازگرهای استفاده جمعیت برای هر نشانگر محاسبه ش

، UBC848( و آغازگر 37/0بیشترین ) UBC812شده، آغازگر 

بیانگر  (PIC) ( مقدار محتوای اطلاعات چندشکلی06/0کمترین )

 موردنسبت به سایر آغازگرهای  UBC812آن است که آغازگر 

مقادیر  (.3است )جدول ی دارای اطلاعات مفید بیشتر بوده بررس

نشانگرهای غالب  در( PIC) اطلاعات چندشکلیشاخص محتوای 

در محدوده صفر تا نیم متغیر است و میزان بیشتر این شاخص، 

در غربالگری  مورداستفادهدهنده قابلیت بالای آغازگر نشان

 PIC نییپامقدار (. Serrote et al. 2020)باشد ها میژنوتیپ

به  ممکن است ISSR توسط برخی از نشانگرهای آمده دستبه

 مشابهباشد. نتایج  مطالعه مورد ISSR دلیل تعداد کم جایگاه

 ;Pirseyedi et al. 2010) شده استگزارشتوسط سایر محققان 

Soriano et al. 2011; Sharma et al. 2019.)  بالا بودن همچنین

، کارایی بالای استفاده مورددر بعضی از آغازگرهای  PIC میزان

ی و سودمندی بررس مورد یهاتیجمع این آغازگرها را در تمایز

میزان  .دهدنشان میرازیانه را جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی  هاآن

یکی از فاکتورهای مهم جهت  عنوانبهاطلاعات چندشکلی، 

محسوب  هاآنقدرت تمایز  نظر ازمقایسه نشانگرهای مختلف 

بالای این شاخص که در تفکیک و تمایز افراد  ریمقاد .شودیم

دهنده چندشکلی زیاد در یک جایگاه مهمی دارد، نشاننقش 

هایی که ی، جهت تمایز ژنوتیپطورکلبه. نشانگری است

خویشاوندی نزدیکی با یکدیگر دارند، استفاده از نشانگرهای 

 دارای محتوای اطلاعات چندشکلی بالا مفید هستند

(Shazdehahmadi and Kharrazi 2016.) 

را برای ارزیابی تنوع  ISSRنشانگر  11( 2020) یآوچگیاچینو و 

آوری های طبیعی جمعجمعیت رازیانه که از محیط 6ژنتیکی در 

باند  48باند ایجاد شده  57بردند که از مجموع  کارشده بودند، به 

متعلق به  PICچندشکلی بودند، در این مطالعه بیشترین مقدار 

بوده  PIC 37/0و میانگین مقادیر  43/0مقدار  با ISSR11نشانگر 

 دست آمده است.به 17/4پرایمرها  (RP) تفکیک و میانگین توان

های مولکولی با استفاده از داده مطالعه موردای ارقام تجزیه خوشه

ی رازیانه و روابط میان هاتیجمعبا هدف بررسی ساختار ژنتیکی 

روش ای به انجام شد. برای این منظور، تجزیه خوشه هاآن

WARD ی هادادهتشابه دایس روی نتایج  بیرضاساس  بر

با توجه به  (.WARD 1963) قرار گرفت مورداستفادهمولکولی 

جغرافیایی  منشأی مختلف رازیانه که هاتیجمع، اغلب 2شکل 

نزدیک به هم داشتند، کنار هم در یک گروه قرار گرفتند که این 

های مختلف مطابقت فاصله ژنتیکی بین جمعیت دهندهنشانامر 

نتایج مشابهی دربررسی تنوع  .ازیانه با منشأ جغرافیایی بودر

 ISSRژنتیکی شش جمعیت رازیانه با استفاده از شش آغازگر 

در این مطالعه، در  (.Akçali Giachino 2020) گزارش شده است

، چهار جمعیت زراعی و تجاری شده هاتیجمع یاخوشهتجزیه 

دیگری قرار  یهاگروهو دو جمعیت وحشی در  در یک گروه

گرفتند. نتایج برخی مطالعات صورت گرفته در مورد گیاه رازیانه 

 Zahid etبا نتیجه مطالعه حاضر متفاوت است. بر اساس مشاهدات

al. (2009) ،Meena et al. (2010)،Sefidan et al. (2014)   و

Deswal et al. (2017)، تنوع جغرافیایی با  لزوماًگیاه رازیانه  در

این عدم مطابقت ندارد.  داریمعنو یکی ارتباط مثبت تنوع ژنت

دلیل شارش به بندی با منشأ جغرافیایی، ممکن استالگوی گروه

 باشد ISSR ی خاص آغازگرهایهاتیمحدوددلیل و یا به ژنی

(Potter et al. 2002.) 

منظور های هیبریداسیون بهدر ایجاد ارقام جدید با استفاده از روش

تروزیس بالا، انتخاب مواد اصلاحی با بیشترین فاصله دستیابی به ه

ژنتیکی و کمترین خویشاوندی بسیار مناسب است. این انتخاب 

موجب افزایش تنوع، تجمیع صفات مطلوب از منابع مختلف در 

پذیری ژنتیکی در افراد حاصل از تلاقی نتاج و کاهش آسیب

 .(Yang et al. 2005) شودمی
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 ISSR جمعیت رازیانه با استفاده از نشانگرهای 18بندی دندروگرام مربوط به گروه - 2ل شک

 

 گیری کلینتیجه

تنوع  حفظ گیاهی برای هایها و گونهجمعیت ارزیابی تنوع بین

زیستی و استفاده پایدار از منابع ژنتیکی بسیار مهم است. 

تنوع مشخص نمودن ای در طور گستردهبه مولکولیهای روش

و نتایج دقیق و قابل اعتمادی  شدهدارویی استفاده ان گیاهژنتیکی 

 هایی کهیا واریته ها، جمعیتهاویژه برای گونهدهند، بهرا ارائه می

در  .شناسی یا شیمیایی تمایز دادریخت روشتوان آنها را بهنمی

های مختلف رازیانه با جمعیت 18این مطالعه، تنوع ژنتیکی بین 

ها ارزیابی شد و روابط ژنتیکی آن ISSR نشانگر 17ده از استفا

دهنده تنوع بالای ای نشاند. نتایج تجزیه و تحلیل خوشهشتعیین 

 است.شده رازیانه های بررسیبین جمعیت

های مولکولی ای ارقام مورد مطالعه با استفاده از دادهتجزیه خوشه

با  ی اصفهان و اراکهانشان داد که بیشترین شباهت بین جمعیت

 از کشورشده های رازیانه کشتجمعیتو همچنین یکدیگر بوده 

با یکدیگر  بالایی ژنتیکی شباهت)آکدنیز، مرسین و قونیه(  هیترک

های ترکیه با سایر و کمترین شباهت بین گروه جمعیتداشته 

 ها وجود دارد.جمعیت

 ینب ی حاصل از این آزمایش مشخص نمود درهادادهتجزیه 

تعداد باندهای لحاظ به UBC812 شدهبررسی ISSR پرایمرهای

 تفکیکتوان (، PIC) محتوای اطلاعات چندشکل و چندشکلی

(RP،) نسبت مؤثر چندگانه (EMR) و شاخص نشانگر (MI )

 .برجسته بود

بینش جامعی از تنوع ژنتیکی  ISSR در مطالعه حاضر، نشانگرهای

انداز ترکیه ارائه کردند و چشمهای رازیانه ایرانی و بین جمعیت

مناسبی از خصوصیات مولکولی، چندشکلی نشانگرها و تجزیه و 

رازیانه از مناطق جغرافیایی  هایتحلیل تنوع ژنتیکی جمعیت

مشخص داخلی و خارجی فراهم آوردند. نتایج نشان داد که 

جمعیت را  18طور مؤثری تنوع ژنتیکی بین این به ISSR نشانگر

های مورد رده و در نتیجه امکان توصیف جمعیتشناسایی ک

 آمده از این تحقیق بهدستاطلاعات به .کندمطالعه را فراهم می

علاوه بر درک بهتر کمک خواهد کرد تا  گران و محققاناصلاح

های مورد استفاده جمعیت پایه ژنتیکیشناخت تنوع ژنتیکی و 

و  عیسر ،مؤثر طوربه ISSR نشانگرهایاز  ،رازیانه اصلاحبرای 

گیاه رازیانه تنوع ژنتیکی و مولکولی در ارزیابی  قابل اعتماد

 استفاده نمایند.
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