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در غرب ) L. Teucrium polium(بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپهاي گونه مريم نخودي 
  SCoTايران با استفاده از نشانگر مولكولي 

  2عبدالمهدي نوريان و 1، مصطفي امجديان1، هومن شيرواني*1محسن فرشادفر
  گروه كشاورزي، دانشگاه پيام نور، تهرانايران،  1

  زيست شناسيگروه  ،ردانشگاه پيام نو، تهرانايران،  2

  19/3/1397: تاريخ پذيرش  26/7/1396: تاريخ دريافت

  چكيده

جهت تعيين . باشد كه در طب سنتي كاربرد فراوان داردترين گياهان دارويي مياز قديمي) L. Teucrium polium(مريم نخودي 
مورد بررسي قرار  SCoTآغازگر  15ا استفاده از از اين گونه ب ژنوتيپ 17ميزان تنوع ژنتيكي بين ژنوتيپهاي مختلف مريم نخودي 

باند چند شكل توليد  48در مجموع توانستند  SCoTآغازگرهاي . دهي بودندآغازگر داراي باندهاي قابل امتياز 11گرفت كه 
 6با   SC59و  SC20، SC21آغازگرهاي  .بود 82/2برابر  ژنوتيپ 17ميانگين تعداد باند توليد شده توسط هر آغازگر براي . كنند

، محتواي )%PPB( ميانگين درصد چند شكلي. باند كمترين تعداد باند را تكثير نمود 2با  SC15باند بيشترين تعداد و آغازگر 
در بين ) RP(و شاخص تفكيك ) EMR( مؤثر چندگانه نسبت ، شاخص)MI( نشانگري ، شاخص)PIC(اطلاعات چند شكلي 

كلي و بر اساس تمام شاخصها،  حالت در. بود  197/4و  525/1، 361/0،  485/98بر آغازگرهاي مورد بررسي به ترتيب برا
هاي ژنوتيپبيشترين تشابه را . تعيين شد SC11و  SC59ها براي بررسي گونه مريم نخودي، آغازگرهاي ترين آغازگرمناسب

) 2گيلان غرب(و ) 1گيلان غرب(هاي يپژنوتبا ) نفت شهر( ژنوتيپو كمترين تشابه را ) 732/0) (2ثلاث(با ) 2گيلان غرب(
بندي با گروه قرار گرفته كه نتايج حاصل از گروه 2ها در ژنوتيپبندي حاصل از تجزيه كلاستر نشان داد كه گروه. داشت) 10/0(

  . تاييد گرديد) PCoA(هاي اصلي و تجزيه به مؤلفه) AMOVA(استفاده از تجزيه واريانس مولكولي 

  SCoTيم نخودي، تنوع ژنتيكي، نشانگرمولكولي، مر :واژه هاي كليدي

  Farshadfarmohsen@yahoo.com: الكترونيكي ، پست 09183312331: مسئول، تلفن نويسنده* 

  مقدمه
 80براساس برآوردهاي سازمان بهداشت جهاني، بيش از 

درصد از جمعيت جهان در كشورهاي در حال توسعه 
طور مستقيم يا غيرمستقيم، مديون گياهان  ا بهسلامتي خود ر

هستند و در كشورهاي پيشرفته نيز استفاده از  دارويي
). 4(رو به افزايش است  داروييگياهان  شيمياييتركيبات 

به دليل عوارض فراوان ناشي از استفاده از داروهاي 
مصنوعي، استقبال چشمگيري از داروهاي طبيعي  شيميايي

 مريم نخوديجنس  ).10(شده است با منشاء گياهي 
)Teucrium L. (،340شامل بيش از  متعلق به تيره نعناع 

گونه از اين جنس رويش  12در كشور ايران  وگونه است 
در طب سنتي به عنوان گياه  آن هاي مختلفگونهكه  دارد

  در استان كرمانشاه چهار گونه .دنشودارويي استفاده مي
)T. polium L., T.oriental L., T.oliverianum Ging. ex 

Benth, T.parvifolium Schreb ( در اكثر  از اين جنس
غرب، صحنه، دالاهو، اسلام آبادغرب، گيلان(مناطق استان 

سال  2000از ). 22( رويش دارد )ذهاب و روانسرسرپل
گياه دارويي L.  Teucriumهاي مختلف گونه پيش تا كنون،
ضد  ،ضد التهاب ،ضد تشنج انو از آن به عنو شناخته شده
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 .)22( گرددميالتيام دهندگي زخم استفاده  و تب بر ،درد
 گياهي پلاسم ژرم در موجود ژنتيكي تنوع از دقيق آگاهي
 راآنها  از استفاده قابليت گياهي، ژنتيكيذخائر  حفظ ضمن

 كسب اطلاع همچنين. كند مي تعيين اصلاحي هاي در برنامه

 روابط و جمعيتها و افراد بين نسبي ژنتيكي از فاصله

 تهيه و پلاسم ژرم سازماندهي امكان ها، آن خويشاوندي بين

 يابيو مكان ژنتيكي نقشه ترسيم مناسب براي يجمعيتها
 كه معتقدند نژادگران به بيشتر ).28( سازد مي را فراهمژنها 
 مختل آينده در را اصلاحي يپيشرفتها ژنتيكي تنوع كمبود

 براي گياهان در ژنتيكي تنوع رزيابيا). 20( كند مي
 حياتي توارثي، ذخاير از حفاظت و اصلاحي هاي برنامه
 براي گياهي گونه در ژنتيكي تنوع سطح از اطلاع و بوده

 اهميت از مناسب هيبريد به رسيدن جهت والدين انتخاب
تواند به  تنوع ژنتيكي مي). 23( است خوردار بر زيادي

ي با استفاده از اطلاعات شجره وسيله تخمين فاصله ژنتيك
 به). 25(يا با استفاده از نشانگرهاي مولكولي شناسايي شود 

ي سيستمهامنظور تخمين اين تنوع انواع مختلفي از  
شود كه از  نژادگران گياهي استفاده مي نشانگري توسط به

توان به نشانگرهاي مورفولوژيكي و مولكولي  ميآنها  جمله
 DNAنشانگرهاي . اشاره كرد DNAو  شيمياييشامل بيو

امكان شناسايي مستقيم تنوع توالي ژنومي را در بين گياهان 
نامه  تواند در تكميل اطلاعات شجره كه مي كنند فراهم مي

يا  SCoTنشانگر مولكولي  ).24(مورد استفاده قرار گيرند 
كدونهاي آغاز هدف واقع شده، روشي است كه در آن 

طراحي شده و ) ATG( گرهاي آغازپرايمرها بر اساس توالي
اي پليمراز طي واكنش زنجيره گرنواحي بين كدونهاي آغاز

از نشانگر ). 9(شود شود و تفاوتها آشكار ميتكثير مي
در بررسي تنوع ژنتيكي گياهان دارويي  SCoTمولكولي 

 .L(و كاكوتي ) L Jatropha curcas.(مانند جاتروفا 
Ziziphora tenuior (ده است كه در مقايسه با استفاده ش

تنوع ببشتري را نشان داده  ISSRو  RAPDنشانگرهاي 
 شناسايي تنوعتحقيق  از اين هدف  .)30و  13(است 

 هاي مريم نخودي با استفاده از نشانگرژنوتيپژنتيكي بين 

-در راستاي بهبود ذخاير ژنتيكي كشور مي SCoT مولكولي

  .باشد

  مواد و روشها
 گياه دارويي از ژنوتيپ 17 بذرهاي در تحقيق انجام شده

 توسطپس از شناسايي  ).T. polium L( مريم نخودي
بخش تحقيقات منابع طبيعي مركز تحقيقات  كارشناسان

و پس آوري جمع، كشاورزي و منابع طبيعي استان كرمانشاه
در  DNAبه منظور استخراج از ثبت در هرباريوم اين مركز 

  .)1كل و ش 1جدول (گلدان كشت گرديد 

  
  آوري ژنوتيپهاي مورد بررسيمحل جمع -1شكل 

 هر براي )6(تغيير يافته  CTAB به روش DNAاستخراج 
 مركزدر آزمايشگاه بيوتكنولوژي دانشگاه پيام نور  ژنوتيپ
گرم ميلي 50تا  20بعد از انتقال . انجام گرفت كرمانشاه

 ميكروليتر از 800به تيوب،  با ازت مايع نمونه خرد شده
 NaCl، 15/3گرم  CTAB، 36/16گرم  4(بافر استخراج 

- ميكروليتر EDTA، 400گرم  Tris-HCl، 48/1گرم 

mercaptoetchanol 8 در=pH  به  )ليترميلي 100به حجم
حمام ها در ساعت نمونه اضافه شد و به مدت يك هابتيو
سپس به  .قرار داده شدنددرجه سانتي گراد  65 با دماي آبي

ايزوآميل -ميكروليتر محلول كلروفرم 800مقدار هر نمونه 
دقيقه خوب به  20اضافه گرديد و به مدت ) 24:1(الكل 

از  پس. تا محلول داخل تيوپ يكنواخت شود هم زده شد
دور در دقيقه،  13000دقيقه با  10ها را به مدت نمونه آن

 و ديفاز رويي به يك تيوب تميز منتقل گرد وسانتريفيوژ 
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ميكروليتر محلول ايزوپروپانول  600مقدار  به هر تيوب
 -20 ساعت در فريزر در دماي و به مدت يك سرد اضافه

دقيقه با  15سپس تيوبها به مدت  .داده شدندقرار درجه
و بعد از آن فاز مايع به  گرديد دور سانتريفيوژ 13000

 80ميكروليتر اتانول  600به هر تيوب مقدار  وآرامي خالي 
و  گرفتضافه و يك سانتريفيوژ كوتاه صورت درصد سرد ا

) شداين مرحله دو بار تكرار ( شدبه آرامي فاز مايع خالي 
تا خشك  قرار گرفتندتيوبها در دماي اتاق در پايان نيز 

ميكروليتر آب دو بار  100شوند و بعد به هر تيوب ميزان 
 DNAبررسي كيفيت و كميت . ديگردتقطير استريل اضافه 

درصد آگارز و دستگاه  8/0ده با استفاده از ژل استخراج ش
اي پليمراز واكنش زنجيره. اسپكتوفتومتر صورت گرفت

)PCR (ميكروليتر  20 حجم در)نانوگرم  50DNA  ،2الگو 
 dNTP ،2/0هر  از مولارميلي MgCl2 ،05/0ميلي مولار 
 Taq DNAآنزيم  آغازگر، يك واحد ميكرومول

Polymerase ه مقدار ب واكنش بافر وx1 (انجام شد.  
  مشخصات ژنوتيپهاي مورد استفاده در تحقيق -1جدول 

)متر( ارتفاع سطح دريا ژنوتيپ كد ژنوتيپ منطقه جمع آوري عرض جغرافيايي طول جغرافيايي 
1صحنه 64 29 34 51 41 47 1750  Te.p Ksh-Sah1 G1 

1سرپل 60 15 34 00 31 46 600  Te.p Ksh-Sar1 G2 

 Te.p Ksh-Som G3 سومار 18 57 33 32 54 45  550

1روانسر 12 31 34 22 51 46 1750  Te.p Ksh-Rav1 G4 

2سرپل 63 36 34 11 02 46 1800  Te.p Ksh-Sar2 G5 

3سرپل 08 25 34 27 00 46 870  Te.p Ksh-Sar3 G6 

1گيلان غرب 58 57 33 21 18 46 1450  Te.p Ksh-Gil1 G7 

1هودالا 49 11 34 26 10 46 1700  Te.p Ksh-Dal1 G8 

2دالاهو 49 11 34 26 10 46 1700  Te.p Ksh-Dal2 G9 

 Te.p Ksh-Naf G10 نفت شهر 49 21 34 31 36 45 365

3دالاهو 67 17 34 70 12 46 1570  Te.p Ksh-Dal3 G11 

2صحنه 29 47 34 50 08 47 1720  Te.p Ksh-Sah2 G12 

1ثلاث 36 45 34 95 04 46 1200  Te.p Ksh-Sal1 G13 

2گيلان غرب 01 23 34 08 50 45  650  Te.p Ksh-Gil2 G14 

 Te.p Ksh-Esl G15 اسلام آباد 31 21 34 39 33 46 1700

2روانسر 33 47 34 15 43 46 1550  Te.p Ksh-Rav2 G16 

2ثلاث 29 45 34 00 12 46 1361  Te.p Ksh-Sal2 G17 
  

 در اوليه سازي واسرشت مرحله يك شامل حرارتي چرخه
 چرخه 35 و دقيقه 5 مدت به و گرادسانتي درجه 95 دماي

- واسرشت دماي و زمان نيز، چرخه هر در كه بود حرارتي

 زمان گراد،سانتي درجه 95 و ثانيه  30 ترتيب به سازي
 متفاوت آغازگر هر براي آن دماي و ثانيه 30 آغازگر اتصال

 شتهر توسعه دماي و زمان همچنين ).درجه 60تا  52(بود 
 توسعه. بود گرادسانتي درجه 72 و ثانيه 60 ترتيب به نيز

 انجام گرادسانتي درجه 72 دماي در دقيقه 5 مدت به نهايي

 واكنش بافر با درصد 2 آگارز ژل از آزمايش اين در .شد
TBE به منظور تزريق نمونه در . شد استفاده يك درصد
 هايDNA  به گذارينمونه بافر ميكروليتر 5 ميزان ابتدا ژل،

 نمونه هر از ميكروليتر 10 ميزان سپس و اضافه شده تكثير
 با و بارگزاري آگارز ژل در شده ايجاد چاهكهاي درون به

 و گرفت صورت حركت ساعت 5/2 ميزان و 100 ولتاژ
 برمايد اتيديوم محلول در آميزيرنگ جهت را ژل سپس

 قرار دقيقه 30- 45 مدت به) ليترميكرو در ميكروگرم يك(
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 نوارها شده نمايان جهت Gel Document دستگاه از و داده
  .شد استفاده

 PIC= Polymorphic(محتوي اطلاعات چند شكلي 

information content (از طريق فرمول 
2

1

1PIC 



n

i

Pi  ،اينجا درمحاسبه شد p با برابر 

 است هاژنوتيپ كليه براي لوكوس هر نوارهاي مجموع
از  )MI= Marker Index( شاخص نشانگرين همچني. )8(

تعداد كل  Nكه  به دست آمد MI= PIC × N×B رابطه
 .)18(نسبت چندشكلي براي هر آغازگر بود  βباندها و 

 EMR= Effective(شاخص نسبت چندگانه مؤثر 

multiplex ratio ( از رابطهEMR= NPB × β درصد كه از 
به  )NPB(شكل چند نوارهاي تعداد ضربدر) β(چندشكلي 

 RP= Resolving( قدرت تفكيك و) 11( آمد دست

power( از رابطه RP=∑IB محاسبه گرديد .RP=∑IB در 
 نوار داراي افراد نسبت Piو  IB=1-[2×(0.5-Pi[(رابطه 
با استفاده از نرم  هاي حاصل،داده در پايان نيز .)1(است 
 براي محاسبه ماتريس تشابه و NTSYSpc 2.02eهاي افزار

جهت تجزيه كلاستر و  DARwin 6 ،)21(آزمون مانتل 
براي  GenAlEx 6.2و )16(هاي اصلي تجزيه به مؤلفه

  .مورد ارزيابي قرار گرفت) 15(تجزيه واريانس مولكولي 

  نتايج
ژنتيكي ژنوتيپهاي مورد مطالعه تنوع :مورفيسمبررسي پلي
 مورد بررسي قرار گرفت كه SCoTآغازگر  15با استفاده از 

-آغازگر. آغازگر داراي باندهاي قابل امتياز بودند 11تنها 

باند توليد كنند كه تنها  48در مجموع توانستند  SCoTهاي 
يك باند همشكل مشاهده شد و ساير باندها چند شكل 

ميانگين تعداد باند توليد شده توسط هر آغازگر . بودند
آغازگرهاي  .به دست آمد 82/2ژنوتيپ برابر  17براي 
SC20،SC21   و  SC59 باند بيشترين تعداد و آغازگر  6با
SC15  ژنوتيپ . باند كمترين تعداد باند را تكثير نمود 2با
و  1روانسرو ژنوتيپهاي ) باند 30(بيشترين باند  3دالاهو
را در بين ژنوتيپهاي مورد ) باند 11(كمترين باند  1دالاهو

مورد ژنوتيپ  17الگوي باندي  2شكل  .بررسي داشتند
  . دهدرا نشان ميSC21 بررسي با استفاده از آغازگر 

  
  SC21ژنوتيپ مورد بررسي براي آغازگر  17 تصوير ژل الكتروفورزي -2شكل 

هاي استفاده شده در نتايج به دست آمده براي آغازگر
ميانگين درصد چند شكلي در . ارائه شده است 2جدول 

بود كه درصد  48/98هاي مورد بررسي برابر بين آغازگر
و براي ساير ) درصد SC20 )33/83چند شكلي براي 

ميانگين  .درصد بود 100آغازگرها ميزان چند شكلي برابر 
PIC بود كه  361/0هاي مورد بررسي برابر در آغازگر

، )SC59 )44/0مربوط به آغازگرهاي  PICبيشترين ميزان 
SC11 )44/0 ( وSC36 )42/0 (هتر بود كه اين آغازگرها ب
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توانست فاصله  PICها بر اساس شاخص از ساير آغازگر
با ) SC10 )29/0آغازگر . ژنتيكي ژنوتيپها را مشخص كند

توانايي خوبي در جداسازي ژنوتيپها  PICكمترين ميزان 
بود كه  837/2برابر  RPميانگين شاخص . نداشت

بيشترين ميزان ) 71/4( SC11و ) SC59 )41/5آغازگرهاي 
همچنين ميانگين . داراي كمترين ميزان بود SC15و آغازگر 

. بود 19/4و  52/1به ترتيب برابر  EMRو  MIشاخصهاي 
و  SC11و SC59  را آغازگرهاي  MIبيشترين ميزان 

. داشتند SC10و SC15 كمترين ميزان را آغازگرهاي 
بيشترين ميزان را آغازگرهاي  EMRهمچنين براي شاخص 

 SC59  وSC21 ن را آغازگرو كمترين ميزا SC15 داشت .  

درصد چندشكلي، تعداد كل باند، محتواي اطلاعات چندشكلي، شاخص نشانگري، نسبت چندگانه مؤثر و شاخص قدرت تفكيك در  – 2جدول 
  آغازگرهاي مورد بررسي

  
  

تشابه ژنتيكي  :هاژنوتيپبررسي ميزان تشابه ژنتيكي بين 
تشابه دايس از  ژنوتيپهاي مورد بررسي با استفاده از ضريب

بيشترين تشابه را ). 3جدول (متغير بود  732/0تا  10/0
و كمترين ) 732/0) (2ثلاث(با ) 2گيلان غرب(ژنوتيپهاي 

) 1گيلان غرب(با ژنوتيپهاي ) نفت شهر(تشابه را ژنوتيپ 
نمودار توزيع فراواني . داشت) 10/0) (2گيلان غرب(و 

پها در محدوده نشان داد كه بيشترين فاصله در بين ژنوتي
  ).3شكل (باشد مي 95/0و كمترين فاصله در  60/0

  استفاده شده بر اساس ضريب دايس SCoTماتريس مشابه ژنوتيپ ها براي پرايمرهاي  – 3جدول 
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  نمودار توزيع فراواني فواصل ژنتيكي بين ژنوتيپهاي مورد بررسي  –3شكل

اي به هگرام حاصل از تجزيه خوشدندرو: ايتجزيه خوشه
بر اساس ضريب تشابه دايس براي  UPGMAروش 

كه ملاحظه  همچنان. ارائه شده است 4ژنوتيپها در شكل 
گروه اول شامل . گروه قرار گرفتند 2گردد ژنوتيپها در مي

و ) نفت شهر(، )1دالاهو(، )2سرپل(، )1روانسر(ژنوتيپهاي 
، 420/0ميانگين تشابه در اين گروه برابر . بود) اسلام آباد(

و  اسلام آبادبا  2كه بيشترين تشابه را ژنوتيپ سرپل
در اين  اسلام آبادبا  نفت شهركمترين تشابه را ژنوتيپ 

، )1صحنه(ژنوتيپ  12شامل  دومگروه در  .گروه داشتند
، )2دالاهو(، )1گيلان غرب(، )3سرپل(، )سومار(، )1سرپل(
و ) 2گيلان غرب(، )1ثلاث(، )2صحنه(، )3دالاهو(
ميانگين تشابه در اين گروه برابر  .قرار گرفتند) 2ثلاث(

 )1سرپل(با  )1صحنه(، كه بيشترين تشابه را ژنوتيپ 409/0
در ) 2ثلاث(با ) 2گيلان غرب(و كمترين تشابه را ژنوتيپ 

  . اين گروه داشتند

  
 يپهايژنوت يكيژنت تشابه و روابط دهنده نشان شكل يرو اعدادوتيپهاي مريم نخودي، براي ژن SCoTهاي نشانگر دندروگرام حاصل از داده -4شكل 

  باشديم گريكدي با يبررس مورد

1صحنه

1سرپل

سومار

  1روانسر

2سرپل

3سرپل

1غرب لانيگ

1دالاهو

2دالاهو

نفت شهر

3دالاهو

2صحنه
1ثلاث

2غرب لانيگ

اسلام آباد

2روانسر

2ثلاث
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 PCoA= Principal( هاي اصليتجزيه به مؤلفه

components analysis(: هاي حاصل از بر اساس داده
هاي اصلي براي هاي مورد بررسي تجزيه به مؤلفهآغازگر

اول  هايمؤلفهمحور ، كه نتايج نشان داد جام شدژنوتيپها ان
درصد از واريانس  20/19و  55/23و دوم به ترتيب 

درصد از  75/42موجود را توضيح دادند و در مجموع 
هاي بر اساس مؤلفه. واريانس با اين دو محور بيان گرديد

شكل (اول و دوم دياگرام پراكنشي ژنوتيپها رسم گرديد 
اي و ماتريس م با نتايج تجزيه خوشه، كه اين دياگرا)5

مطابقت داشت و ژنوتيپها به دو گروه تقسيم  كاملاًتشابه 
كه ژنوتيپهايي كه داراي بيشترين تشابه در  به نحويشدند 

اي نيز در كنار ماتريس تشابه بودند و در تجزيه خوشه
هاي اصلي نيز يكديگر قرار گرفته بودند، در تجزيه به مؤلفه

  . ديگر قرار گرفتنددر كنار يك

  
  هاي اصلي اول و دومبر اساس محور مؤلفه SCoTباي پلات ژنوتيپها براي نشانگر  -5شكل 

 AMOVA= Molecular(تجزيه واريانس مولكولي 

variance analysis(:  تجزيه واريانس مولكولي بر اساس
، كه )4جدول (اي انجام شد بندي تجزيه خوشهگروه

گروه قرار گرفتند بر اساس آماره  2ژنوتيپها در داخل 
PhiPT  دار درصد اختلاف معني 5در بين گروهها در سطح

بندي به صورت صحيح وجود داشت به عبارت ديگر گروه
نتايج به دست آمده نشان داد كه در . انجام گرفته است

ر اين ب. باشددرون گروهها تنوع بيشتر از بين گروهها مي
درصد و در بين  76اساس تنوع در درون گروهها برابر 

  .درصد مشاهده گرديد 24گروهها تنوع برابر 
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1صحنه

1سرپل

سومار
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1ثلاث
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  SCoTتجزيه واريانس مولكولي بر اساس نشانگر  -4جدول 

 درجه آزادي منابع تغييرات
مجموع
 مربعات

ميانگين
 مربعات

واريانس
 برآورد شده

درصد از
 PhiPT واريانس

S.O.V Df SS MS Est. Var. Var% 

219/26 1  هاي كلاستربين گروه  219/26  562/2  24%  *24/0  

017/122 15 هاي كلاستردرون گروه  134/8  134/8  76%   
235/148 16 كل   696/10  100%   

 دارمعني%5اختلاف در سطح   *

  بحث و نتيجه گيري
همانطور كه در قسمت نتايج نشان داده شد، با استفاده از 

هاي ژنوتيپ اي در بينتنوع قابل ملاحظه SCoTهاي رآغازگ
وجود داشته و چند شكلي ) T. polium L(.مريم نخودي 

در بين ژنوتيپها مشاهده  SCoTمطلوبي بر اساس ماركر 
به منظور ) 2012(و همكاران  Noruzi Gharatape .شد

توده  8فرد از  77بررسي ساختار و مقايسه تنوع ژنتيكي 
از  ).T. polium L( رويي مريم نخوديمختلف گياه دا

آغازگر مورد استفاده  18، كردنداستفاده  ISSRنشانگرهاي 
مكان قابل امتياز توليد نمودند كه از اين  198در آن مطالعه 

ميانگين درصد  .)14( مكان چند شكل بودند 184تعداد 
 48/98هاي مورد بررسي برابر چند شكلي در بين آغازگر

اساس نتايج اين مطالعه با استفاده از نشانگر بر .بود
درصد چندشكلي بالايي مشاهده گرديد،  SCoTمولكولي 

اين نتايج با مطالعات ديگري كه با استفاده از نشانگر 
، انبه )Cicer. Sp(بر روي نخود  SCoTمولكولي 

.)Mangifera indica L ( و رمي)Boehmeria nivea L. 

Gaudich (ابقت داشت انجام گرديده مط)19و  12، 2.( 
 شاخصهاي از يكي ،)PIC(محتوي اطلاعات چند شكلي 

 تمايز قدرت نظر از مختلف، مقايسه نشانگرهاي جهت مهم
 بر دلالت معيار، اين بالاي مقادير .رودمي شمار به آنها

 در كه داشته نشانگري يك جايگاه در زياد چندشكلي
 بنابراين،. دارد سزايي نقش به افراد تمايز و تفكيك

 بالا) PIC(محتوي اطلاعات چند شكلي با  نشانگرهايي
 هستند مفيد نزديك خويشاوندي تمايز ژنوتيپهاي براي

اين شاخص از صفر تا نيم در نشانگرهاي غالب  .)27(

متغير است و هرچه اين عدد بزرگتر باشد بيانگر بالا بودن 
ودن قابليت پرايمر يا ماركر مورد استفاده در غربال نم

 مناسب، پرايمر انتخاب براي شاخص بهترين .ژنوتيپهاست

 تعداد از هم زيرا باشد،مي) RP( تفكيك قدرت شاخص

 در). 1(دارد  پذيري تاثير آلل تعداد هم و باند داراي افراد

كلي و بر اساس كليه شاخصهاي مورد بررسي در  حالت
م گونه مري ها براي بررسيترين آغازگراين مطالعه مناسب

تعيين  SC11و  SC59، آغازگرهاي ).T. polium L(نخودي 
گردد براي آناليز مجموعه ژرم پلاسم شد، كه پيشنهاد مي

ديگر ژنوتيپهاي اين گونه در تحقيقات بعدي استفاده 
تنوع  در بررسي) 2017(و همكاران  Esfandiary. گردند
 .T(مريم نخودي مختلف  اكوتيپهاياز  يبرخ ژنتيكي

polium L. ( با استفاده از نشانگرISSR  بر اساس
و  )RP(تفكيك  شاخصهاي درصد چندشكلي، قدرت

آغازگرهاي برتر را ) PIC(محتوي اطلاعات چند شكلي 
  ).7(پلاسم اين گونه معرفي نمودند جهت آناليز ژرم

بود  420/0ميانگين تشابه بين ژنوتيپها در اين مطالعه برابر 
-دهنده تنوعاد شده نشانكه پايين بودن تشابه ژنتيكي ي

ژنتيكي خوب و قابل قبولي در بين ژنوتيپهاي مريم نخودي 
)T. polium L. (هاي مورد بررسي ميبر اساس آغازگر -

تواند به سبب طول بلند كه اين موضوع مي. باشد
 ونيداسيبريه .باشد ترو تكثير انتخابي SCoTآغازگرهاي 

روش  كي توانديم اديز يكيبا فاصله ژنت هاپيژنوت نيب
. باشد اين گياه داروييدر  هاي اصلاحيمناسب براي برنامه

تنوع را براساس  SCoT يكه نشانگر مولكول يياز آنجا
، )آغاز با كدون ينواح ريتكث( دهدينشان م يمناطق ژن
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با فواصل  ايهنمونه يبراي تلاق قيتحق نيا جاستفاده از نتاي
ر اصلاح و به منظو سيدر جهت هتروز يكيژنت اديز

با توجه به تنوع . مؤثر باشد اريبس توانديم باتيترك شيافزا
  ينخود ميمر هايپيبالاي درون ژنوت يكيژنت
)T. polium L.(  رويشگاهغرب كشور، حفاظت در محل 

بانك  جاديگونه و و ا نيا يكيژنت رها براي حفظ ذخاينمونه
 هايگ نيامناسب ر يتكثاستفاده از روشهاي ژرم پلاسم و 

   .شوديم هيتوص

 تشابه شاخص بهترين  كردن مشخص براي تحقيق اين رد
 ترينمناسب ترسيم براي الگوريتم بهترين تشخيص و

 شامل تشابه شاخصهاي نتايج، گزارش براي دندروگرام
 و )UPGMA( ميانگين اتصال روشهايبا  جاكاردو  دايس
 كوفنتيك ضرايب اساس بر و محاسبه )NJ( مجاور اتصال
به  جيبا توجه به نتا. شدند مقايسه مانتل آزمون از لحاص

در  سيو شاخص دا UPGMA تميدست  آمده الگور
 91( نشان داد يكوفنتيك بالاتر بيآزمون مانتل ضر

گروه  2گردد ژنوتيپها در كه ملاحظه مي همچنان ).درصد
 در بررسي) 2012(و همكاران  Pesaraklu .قرار گرفتند

 T. polium(مريم نخودي  جمعيتهاي از برخي ژنتيكي تنوع

L. (مولكولي  نشانگرهاي از استفاده با ايرانRAPD  تنوع
مطلوبي را در بين جمعيتهاي مورد بررسي مشاهده و 

بالايي در تفكيك  كارآييگزارش نمودند كه اين نشانگر 
كه تنوع ژنتيكي  به صورتيكردن جمعيتها از يكديگر دارد 

همچنين ). 17(ي تطبيق داشت با تنوع جغرافيايي تا حدود
Boussaid  نيز با استفاده از نشانگر ) 2010(و همكاران
تنوع ژنتيكي و ساختار جمعيت گياه مريم  RAPDمولكولي 
را در كشور تونس مورد بررسي  ).T. polium L(نخودي 

به قرار داده و تنوع ژنتيكي بالايي درون جمعيت اين گياه 
  ).3(آوردند  دست

 براي مكمل روشي عنوان به اصلي هايمؤلفه به از تجزيه
 استخراج و بهينه استفاده به منجر كه ايخوشه تجزيه
- شود استفاده ميمي مولكولي هاياز داده اطلاعات حداكثر

درصد از واريانس با اين دو  75/42در مجموع  .گردد
 تــوانديموضوع به نوبه خود مـ نيامحور بيان گرديد، 

مختـلف  يــنش گستــرده آغــازگــرهانشان دهنـده پراك
 ميمر يهاســطح ژنــوم و همه كروموزوم يبـــر رو

اول و  مؤلفهميزان توجيه  .باشد ).T. polium L(ي نخود
) 2010(و همكارن   Zamaniدوم در اين تحقيق با نتايج 

بر روي ) 2014( Tabtibدر بررسي  ).30(مطابقت داشت 
با استفاده از نشانگر  Teucrium poliumجمعيت گونه  8

تنوع بالايي بر اساس آغازگرهاي مورد  ISSRمولكولي 
هاي و تجزيه به مؤلفه بررسي مشاهده و از تجزيه كلاستر

  ).26(بندي جمعيتها استفاده شد  براي گروه اصلي

توان در هاي تجزيه واريانس مولكولي ميهمچنين از كاربرد
تعيين حد مطلوب  تعيين تفاوت ژنتيكي بين جمعيتها و

اي اشاره كرد، به اين صورت كه در خوشه در تجزيه خوشه
هر گروه در نقطه برش دندروگرام به عنوان يك جمعيت و 
جمعيتهاي درون آن به عنوان افراد جمعيت در نظر گرفته 

شود و براي هر نقطه برش يك تجزيه واريانس انجام مي
ها به وجود آيد، اي كه بيشترين تمايز بين گروهنقطه. گيرد

. به عنوان نقطه مناسب برش دندروگرام انتخاب خواهد شد
آمده نشان داد كه در درون گروهها تنوع  به دستنتايج 

بر اين اساس تنوع در درون . باشدبيشتر از بين گروهها مي
 24و در بين گروهها تنوع برابر  درصد 76گروهها برابر 

بر روي ) Tabtib )2014در مطالعه . مشاهده گرديد درصد
نتايج تجزيه ) .T. polium L(جمعيت مريم نخودي  8

واريانس مولكولي نشان داد كه تنوع در درون جمعيتها 
كه تنوع در درون  به صورتيباشد، بيشتر از بين جمعيتها مي

 درصد 23و در بين جمعيتها برابر  درصد 77جمعيتها برابر 
مكاران و ه Zamaniدر بررسي  ).26(گزارش گرديد 

با ) .Ziziphora tenuior L(بر روي كاكوتي  )2016(
 11تنوع بين جمعيتها  SCoTاستفاده از نشانگر مولكولي 

  ).29(گزارش گرديد  درصد 89و درون جمعيتها  درصد
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  سپاسگزاري

شده  پژوهش با حمايت مالي دانشگاه پيام نور انجاماين 
و قدرداني از اين بابت از مسئولان مربوطه تشكر كه  .است

كليه حقوق مادي و معنوي آن متعلق به  ضمندر . دشـومي
 .دباشدانشگاه پيـام نـور مي
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Abstract 

Teucrium polium L. is one of the well-known medicinal and aromatic plants. In this 
study, we have used the SCoT marker to determine genetic variation among 17 
genotypes of Teucrium polium collected from Kermanshah province, Iran. All of the 
SCoT primers showed 48 polymorphic bands. The primers of Sc20, Sc59 and Sc21 
showed the highest number of band (6 bands) and Sc15 showed the lowest number of 
bands (2 bands). The mean polymorphic information content (PIC=0.361), marker index 
(MI= 1.525), Effective multiplex ratio (EMR= 4.197), polymorphism percentage 
(98.485%) and Resolving Power (RP=2.837) indices were calculated for all primers. 
The greatest similarity was between Gilan-gharb2 and Salas2 stations with 0.732 values. 
The lowest genetic similarity was between Naft-Shahr with Gilan-gharb1 and Gilan-
gharb2 stations with 0.1. The cluster analysis group showed that the genotypes were 
classified into two groups, and the results of the clustering were confirmed by the use of 
molecular variance analysis (AMOVA) and principal components analysis (PCoA).  
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