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 از استفاده با) Malva neglecta( پنيرك گياه ايراني ژنوتيپهاي بين در ژنتيكي تنوع بررسي
  )SCoT( شده واقع هدف آغاز كدونهاي

  *عبدالمهدي نوريان
  ، گروه زيست شناسيپايه ، دانشكده علومدانشگاه پيام نور، تهرانايران، 

  25/2/97 :تاريخ پذيرش  5/12/96 :تاريخ دريافت

  چكيده

 19 براي   CTAB به روشDNA استخراج  .باشد كه در طب كاربرد فراوان داردترين گياهان دارويي مياز قديمي پنيرك
مورد تنوع ژنتيكي  SCoTنشانگر مولكولي  15 با استفاده از انجام گرفت و ايران مختلف جغرافيايي مناطق از پنيرك ژنوتيپ

 اين گونهآغازگرها براي بررسيهاي  اكثرچندشكلي مطلوبي نشان داد و ها ژنوتيپدر بين  SCoTنشانگر . بررسي قرار گرفت
 باندميانگين تعداد . مشاهده شدباند چند شكل  76توليد كنند، كه  باند 83در مجموع توانستند  SCoTآغازگرهاي  .مناسب بودند

و ) 8(بيشترين تعداد باند  SC5و  SC36 ،SC11 هايكه آغازگر بود 36/4برابر  ژنوتيپ 19توليد شده توسط هر آغازگر براي 
 19Gو  18Gنتايج نشان داد كه بيشترين تشابه را ژنوتيپهاي  .را نشان دادند) 3(كمترين تعداد باند   SC15 و SC26آغازگرهاي 

گروه  سهها در ژنوتيپنشان داد كه  ايخوشهبندي حاصل از تجزيه گروه .داشتند 3Gژنوتيپ  با 15Gو كمترين تشابه را ژنوتيپ 
با استفاده از تجزيه  ايتجزيه خوشه بندينتايج حاصل از گروه .قرار گرفته و تنوع ژنتيكي با تنوع جغرافيايي تطابق نداشت

  .گرديد تأييد )AMOVA( واريانس مولكولي

  تنوع ژنتيكي ،، تجزيه به مختصات اصليايتجزيه خوشه، گياه دارويي: كليدي واژه هاي

  Mehdi_Noorian@yahoo.com: پست الكترونيكي، 09184630902 :نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
طي ساليان متمادي داروهاي طبيعي خصوصاً گياهان 

شد و دارويي، در برخي موارد تنها راه درمان محسوب مي
سازي مورد در عين حال مواد اوليه در آنها در صنعت دارو

بخش  توجه به گياهان دارويي كه. گرفتاستفاده قرار مي
دهد و ارائه اي از طب سنتي ايران را تشكيل ميعمده

نگهداري و  ،اطلاعات درست و علمي درباره پرورش
هاي جديد روز به روز اهميت استفاده از آنها بر پايه يافته

گياهي علفي يك ) Malva( پنيرك ).21(يابد اي ميويژه
. شناخته شده دارويي است ساله، دوساله يا پايا با خواص

در  M. neglecta هـاي مختلـف پنيـرك هماننـدگونـه
 خودرو به طور يا گرددمي كشت دنيا مختلف كشـــورهاي

 هايگونه اكسيداني خـواص آنتـي). 4(كند مي رشد

محققين برخـي  توسـط ديگر دنيا نقاط در پنيرك مختلف
نتايج مطالعات انجام شده بر روي  ).19(ت گزارش شده اس

وبي پنيرك حاكي از آن است كه اين گياه خواص ضد ميكر
داراي فعاليت ضد باكتريايي، ضد قارچي و ضد ويروسي 

هاي تنوع گونه ).22(عليه بسياري از پاتوژنهاي انسان است 
گياهي در يك محيط موجب پايداري و افزايش قابليت 

ها گردد، اما تنوع داخل گونهتوليد آن اكوسيستم مي
ايفاء  در ميزان توليد يك اكوسيستمتواند نقش مهمي را مي
 در آن دقيق برآورد و ژنتيكي تنوع سطح از آگاهي). 15( كند
 مواد بين ژنتيكي روابط تعيين و گياهي پلاسمهايژرم

. است اصلاحي هايبرنامه از بسياري اساس و پايه اصلاحي،
-توجه مورد ديدگاه دو از گياهان در ژنتيكي تنوع اهميت
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به  رسيدن براي لازم شرط ژنتيكي تنوع نخست: است
تنوع  ديگر سوي از .است عملكرد پايداري و بيشتر محصول
را  اصلاحي هايبرنامه براي مفيد ژنتيكي منابع ژنتيكي،
انواع مختلفي  ).7( شودمي آنها حفظ باعث و كرده شناسايي

به  نژاديبهبندي و رده ،از نشانگرها در عرصه علوم ژنتيك
اصولاً كاربرد آنها تفاوت چنداني با يكديگر  هك اندرفتهكار 

مزايا و معايب  از اين نشانگرها داراي ندارد ولي هر كدام
نشان  هامطالعات در سطح جمعيت ،باشندميخاص خود 

در تشخيص تنوع بالايي  كارآيي DNAدهد كه نشانگر مي
هاي بسيار مفيد و هاي مولكولي ابزارنشانگر ).23(دارد 

، انتخاب ييابي روابط خويشاوندي ژنتيكقوي در ارز
هاي گياهان برتر و بررسي شباهت يا تفاوت بين نمونه

 DNAهاي مولكولي وابسته به نشانگر. باشدمختلف مي
گيرند و تعداد زيادي از شرايط محيط قرار نمي تأثيرتحت 

توان به راحتي در كل ژنوم جستجو ها را مينشانگراين 
يا در ترجمه فارسي،  SCoTولكولي نشانگر م ).13(نمود 

كدونهاي آغاز هدف واقع شده، روشي است كه در آن 
طراحي شده و ) ATG(پرايمرها بر اساس تواليهاي آغاز 

اي پليمراز نواحي بين كدونهاي آغاز طي واكنش زنجيره
معمولاً  SCoTپرايمرهاي . شودو تفاوتها آشكار مي ،تكثير

تا  50آنها  Gو  Cتواي نوكلئوتيدي هستند و مح 18- 24
 غالبيت نشانگر اين عملكرد مبناي). 12(است  درصد 72

اي پليمراز اي در واكنش زنجيرهدو پرايمر تك رشته .است
الگو، در جهت عكس هم  DNAهاي مخالف به رشته

چنانچه جهشهاي حذف يا اضافه در محل . شوندمتصل مي
م سنتز عدم اتصال پرايمر و عد ،اتصال پرايمر رخ دهد

طول پرايمرها در ). 6( به وجود خواهد آمد  DNAقطعه
) 11(هو و وييك  .تكرارپذيري اين نشانگر اثر مستقيم دارد

بررسي نوكلئوتيدي و  18و  12مقايسه پرايمرهاي  اب
به اين نتيجه رسيدند كه قابليت تكرارپذيري آنها 

نوكلئوتيدي قابليت تكرارپذيري بالايي  18پرايمرهاي 
در بررسي تنوع ژنتيكي  SCoTاز نشانگر مولكولي  .رنددا

و ) Jatropha curcas(گياهان دارويي مانند جاتروفا 

استفاده شده است كه در ) Ziziphora tenuior(كاكوتي 
را  بيشتريتنوع  ISSRو  RAPDمقايسه با نشانگرهاي 

 يكه نشانگر مولكول يياز آنجا. )24و  16(نشان داده است 
SCoT  ريتكث( دهدينشان م يبراساس مناطق ژنتنوع را 
براي  قيتحق نيا ج، استفاده از نتاي)آغاز با كدون ينواح
 سيدر جهت هتروز يكيژنت اديبا فواصل ز ايهنمونه يتلاق

در  ،تواند مفيد باشدمي باتيترك شيبه منظور اصلاح و افزا
حفاظت در محل  جهت توان از اين اطلاعات نيزنهايت مي
گونه و  نيا يكيژنت رها براي حفظ ذخايونهنم رويشگاه

   .استفاده نمودبانك ژرم پلاسم  جاديا

  مواد و روشها
گياه دارويي  از ژنوتيپ 19 بذرهاي در تحقيق انجام شده

منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي با استفاده از نشانگر  بهپنيرك 
تحقيقات جنگلها و  مؤسسهاز بانك ژن  SCoTمولكولي 

مشخصات مواد ژنتيكي مورد . گرديديه مراتع كشور ته
آوري در و محل دريافت يا جمع ژنوتيپ مطالعه، با ذكر كد

  . نشان داده شده است 1جدول 

 هر براي )9( تغيير يافته CTAB به روش DNAاستخراج 
 DNAبررسي كيفيت و كميت براي . انجام گرفت ژنوتيپ

 روش درصد و 8/0 آگارز استخراج شده از ژل
اي پليمراز واكنش زنجيره. ي استفاده شدتومترووفراسپكت
 شامل حرارتي چرخه .انجام شد 2جدول  اطلاعات طبق
 درجه 95 دماي در اوليه سازي واسرشت مرحله يك

 كه بود حرارتي چرخه 35 و دقيقه 5 مدت به گراد،سانتي
  30 ترتيب به سازيواسرشت دماي و زمان چرخه، هر در

 و ثانيه 30 آغازگر اتصال زمان راد،گسانتي درجه 95 و ثانيه
  .بود متفاوت آغازگر هر براي آن دماي

 و ثانيه 60 ترتيب به نيز رشته توسعه دماي و زمان همچنين
 در دقيقه 5 مدت به نهايي توسعه. بود گرادسانتي درجه 72

  .شد انجام گرادسانتي درجه 72 دماي
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  تحقيق هاي مورد استفاده در اينژنوتيپمشخصات  -1جدول 

  ژنوتيپ استان شهرستان كد بانك ژن ژنوتيپ استان  شهرستان  كد بانك ژن
 G1 يزد يزد G11 10534  هرمزگان  بندر عباس 22521

 G2 گستان گنبد G12 12926 هرمزگان  قشم 22900

 G3 همدان نهاوند G13 14342 هرمزگان  ميناب 22903

 G4 يزد شاهديه G14 15504  كرمان كرمان 26408

 G5 يزد تفت G15 15843  سمنان  دامغان 30789

 G6 يزد صدوق G16 15922  يزد  طبس 33487

 G7 آذربايجان شرقي هريس G17 20011  ايلام  دهلران 34327

 G8 يزد صدوق G18 21113  ايلام  دهلران 34338

 G9 يزد بافق G19 21122  هرمزگان  بندر عباس 34808

 G10 سمنان سمنان 21601    
  

  بهينه سازي شدهSCoT واكنش ي مخلوطاجزا -2 جدول

 ميكروليتر20جهت تهيه  اجزا يك نمونه

 ميكروليتر3/12  آب دوبار تقطير
 ميكروليترPCR )10x(  2بافر

MgCl2 )50 ميكروليتر5/1  )مولار ميلي 
  ميكروليتر 4/0 )مولارميلي 10(مخلوط نوكلئوتيدي 

 ميكروليترهر يك5/1  )مولارميكرو 10(آغازگر
Taq  ميكروليتر 3/0  )واحد در ميكروليتر 5(پليمراز  

DNA )ng 10(  2ميكروليتر 
 ميكروليتر20 جمع

 TBE واكنش بافر با درصد 2 آگارز ژل از آزمايش اين در
 به منظور بارگذاري نمونه در ژل،. شد استفاده يك درصد

 هايDNA به گذارينمونه بافر ميكروليتر 5 ميزان ابتدا
 نمونه هر از ميكروليتر 10 ميزان سپس و اضافه هشد تكثير

 با و بارگذاري آگارز ژل در شده ايجاد چاهكهاي درون به
 سپ .گرفت صورت حركت ساعت 5/2 ميزان و 100 ولتاژ

 اتيديوم محلول درآن را  آميزيرنگ جهت ،ژلاز حركت 
 30-45 مدت به) ليترميكرو در ميكروگرم يك( برمايد
 جهت Gel Document دستگاه از و داده قرار دقيقه

محتوي اطلاعات . گرديد استفاده DNAي نوارهامشاهده 
 از طريق فرمول) PIC(چند شكلي 

2

1

1PIC 



n

i

PIاينجا محاسبه شد، در p با برابر 

). 10(است  ژنوتيپها كليه براي لوكوس هر نوارهاي مجموع

 Ntsys، DARwin 6هاي در پايان نيز با استفاده از نرم افزار
اي، تجزيه به ماتريس تشابه، تجزيه خوشه GenAlEx 6.2و 

مختصات اصلي و تجزيه واريانس مولكولي مورد ارزيابي 
  . قرار گرفت

  نتايج
 15مورد مطالعه با استفاده از  پنيركتنوع ژنتيكي ژنوتيپهاي 

الگوي  1شكل . مورد بررسي قرار گرفت SCoTآغازگر 
 19را براي  SC28ده از آغازگر باندي ژنوتيپها با استفا

در مجموع  SCoTآغازگرهاي . دهدژنوتيپ نشان مي
باند يك  7كنند كه از اين تعداد  تكثيرمكان را  83توانستند 

شكل مشاهده شد و ساير باندها چند شكل بودند، كه 
) 8(بيشترين تعداد باند  SC5و  SC36 ،SC11 هايآغازگر

را ) 3(تعداد باند  كمترين SC15 و SC26و آغازگرهاي 
 درصد 78/92ميانگين درصد چند شكلي برابر . نشان دادند

كمترين ميزان درصد چند شكلي را آغازگرهاي كه  بود
SC40 )67/66 درصد ( وSC36 ،SC11  وSC13 )75 
داشتند و درصد چند شكلي براي ساير آغازگرها  )درصد

د همچنين متوسط تعداد باندهاي تولي .باشدمي درصد 100
به  36/4ژنوتيپ برابر  19شده توسط هر آغازگر براي 

شكلي بيشترين ميزان محتواي اطلاعات چند. آمد دست
(PIC)  مربوط به آغازگرهايSC11 ،SC40  وSC44  بود
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كه اين آغازگرها بهتر از ساير آغازگرها توانستند فاصله 
 SC15 و  SC26 آغازگر. ژنتيكي ژنوتيپها را مشخص كنند

) PIC(شكلي محتواي اطلاعات چند ميزان با كمترين

 به دستنتايج  ندتوانايي خوبي در جداسازي ژنوتيپها نداشت
نشان داده  3آمده براي آغازگرهاي استفاده شده در جدول 

  .شده است
  

  
  م برومايددرصد با رنگ آميزي اتيديو 2و ژل آگارز  SC28با استفاده از آغازگر  پنيركژنوتيپ  19الگوي باندي   -1 شكل

  
  درصد چند شكلي، تعداد كل باند و محتواي اطلاعات چند شكلي در آغازگرهاي مورد استفاده -3جدول 

كد 
 آغازگر

  دما  توالي آغازگر
  Gدرصد
  Cو 

هاي تعداد مكان
  تكثير شده

هاي نتعداد مكا
 چند شكل

درصد چند 
 شكلي

PIC منبع 

SC36 5'-GCAACAATGGCTACCAC-3'  52 94/52%  8 6 75 31/0  
C

ol
la

rd
 a

nd
 M

ac
ki

ll
 (

20
09

) 
(5)

 
SC35 5'-CATGGCTACCACCGGCC-3'  58 58/70%  5 5 100 42/0  

SC40 5'-CAATGGCTACCACTACAG-3' 54 50%  6 4 67/66  45/0  

SC59 5'-ACAATGGCTACCACCATC-3' 54 50%  7 7 100 36/0  

SC44 5'-CAATGGCTACCATTAGCC-3'  54 50%  4 4 100 48/0  

SC63 5'-ACCATGGCTACCACGGG-3' 56 70/64%  6 6 100 34/0  

SC28 5'-CCATGGCTACCACCGCC-3' 58 58/70%  6 6 100 39/0  

SC26 5'-CACCATGGCTACCACCAT-3' 56 70/64%  3 3 100 27/0  
SC20 5'-ACCATGGCTACCACCGC-3' 54 70/64%  5 5 100 35/0  
SC15 5'-CCATGGCTACCACCGGC-3' 58 58/70%  3 3 100 22/0  
SC11 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-3' 54 50%  8 6 75/0  47/0  

SC5 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-3' 54 50%  8 8 100 33/0  

SC13  5'-ACGACATGGCGACCATC-3'  58 58/70%  4 3 75/0  36/0  

SC21 5'-AACCATGGCTACCACCG-3' 54 70/64%  5 5  100 30/0  
SC10 5'-CAACAATGGCTACCAGC-3' 52 94/52%  5 5 100 33/0  
53/5    ميانگين  07/5  78/92  36/0   

  ٣    ٢    ١     ۴     ۵     ۶    ١   ١٣   ١٢  ١١   ١٠    ٩     ٨    ٧۴   ١۵  ١۶   ١٩   ١٨   ١٧   L 
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ژنتيكي ژنوتيپهاي مورد بررسي با  تشابه: ماتريس تشابه
متغير  97/0تا  685/0از جاكارد استفاده از ضريب تشابه 

بيشترين . بود 820/0بين ژنوتيپها برابر  تشابهبود، ميانگين 

و كمترين  3از گروه  19Gو  18Gتشابه را ژنوتيپهاي 
 3از گروه  3Gو ژنوتيپ  2از گروه  15Gيپ تشابه را ژنوت

  ).5جدول (داشتند 
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  هبراي ژنوتيپهاي مورد مطالع SCoTهاي نشانگر دندروگرام حاصل از داده -2شكل 

تجزيه واريانس  :)AMOVA(تجزيه واريانس مولكولي 
اي انجام شد بندي تجزيه خوشهمولكولي بر اساس گروه

بر اساس . روه قرار گرفتندگ 3، كه ژنوتيپها در )4جدول (
اختلاف  درصد 5در بين گروهها در سطح  PhiPTآماره 
بندي به صورت دار وجود داشت به عبارت ديگر گروهمعني

آمده نشان داد كه  به دستنتايج . صحيح انجام گرفته است
بر اين . باشددر ميان گروهها تنوع بيشتر از بين گروهها مي

و در بين  درصد 82برابر اساس تنوع در درون گروهها 
  . مشاهده گرديد درصد 18گروهها تنوع برابر 

  SCoTبندي ژنوتيپها با استفاده از نشانگر تجزيه واريانس مولكولي بر اساس گروه -4جدول 

  درجه آزادي منابع تغييرات
مجموع 
 مربعات

ميانگين 
 مربعات

واريانس 
  برآورد شده

درصد از 
 PhiPT  واريانس

521/22 2 بين گروه  261/11  104/1  18%  *185/0 

900/17 16 درون گروه  869/4  869/4  82%   

421/100 18 كل   973/5  100%   

 دارمعني%5اختلاف در سطح   *
بر  UPGMAبه روش  اينمودار خوشه: ايتجزيه خوشه

كه بر . آمده است 2 اساس ضريب تشابه جاكارد در شكل
گروه اول شامل . تندگرفقرار گروه  3اساس آن ژنوتيپها در 

ميانگين تشابه . بود 17Gو  3G، 5G ،8Gژنوتيپهاي 
باشد كه در بين مي 801/0ژنوتيپهاي اين گروه برابر 

داراي بيشترين  17Gو  8Gهاي ژنوتيپژنوتيپهاي اين گروه، 
 1G، 4G ،10G ،11Gدر گروه دوم ژنوتيپهاي . تشابه بودند

، كه 865/0گروه ميانگين تشابه اين . قرار گرفتند 14Gو 
. بيشترين تشابه را با يكديگر داشتند 14Gو  11Gژنوتيپهاي

 ،5G ،2G ،7G ،9G ،12Gگروه سوم شامل ژنوتيپهاي 

 گروه اول

  گروه سوم گروه دوم
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13G ،15G ،16G ،18G  19وG ميانگين تشابه در . است
داراي  18Gو  19Gبود كه ژنوتيپهاي  875/0اين گروه 

  .باشندبيشترين تشابه مي

 

  بر اساس ضريب جاكارد استفاده شده SCoTژنوتيپها براي پرايمرهاي ماتريس تشابه  -5جدول 

 G1 G2 G3 G4 G5 G6 G7 G8 G9 G10 G11 G12 G13 G14 G15 G16 G17 G18 G19 ژنوتيپ

G1 1                   

G2 872/0  1                  

G3 851/0  846/0  1                 

G4 863/0  916/0  857/0  1                

G5 816/0  851/0  826/0  857/0  1               

G6 785/0  885/0  754/0  851/0  779/0  1              

G7 792/0  931/0  840/0  851/0  807/0  843/0  1             

G8 863/0  833/0  761/0  818/0  857/0  851/0  808/0  1            

G9 836/0  900/0  769/0  851/0  736/0  857/0  806/0  808/0  1           

G10 888/0  897/0  744/0  844/0  739/0  823/0  846/0  800/0  880/0  1          

G11 867/0  862/0  760/0  888/0  807/0  857/0  838/0  844/0  806/0  880/0  1         

G12 807/0  877/0  816/0  833/0  745/0  827/0  909/0  833/0  842/0  857/0 800/0  1        

G13 763/0  866/0  769/0  826/0  807/0  906/0  870/0  782/0  838/0  857/0 870/0  842/0  1       

G14 869/0  920/0  772/0  869/0  816/0  851/0  909/0  826/0  830/0  901/0  943/0  880/0  846/0  1      

G15 705/0  821/0  685/0  714/0  800/0  807/0  851/0  761/0  821/0  790/0  778/0  754/0  857/0  818/0  1     

G16 821/0  950/0  792/0  875/0  813/0  909/0  906/0  875/0  857/0  846/0  875/0  862/0  875/0  909/0  877/0  1    

G17 823/0  821/0  750/0  809/0  777/0  852/0  745/0  904/0  881/0  739/0  779/0  716/0  779/0  734/0  769/0  852/0  1   

G18 857/0  943/0  808/0  857/0  784/0  928/0  912/0  857/0  945/0  867/0  872/0  943/0  888/0  892/0  851/0  947/0  862/0  1  

G19 857/0  943/0  808/0  857/0  807/0  912/0  931/0  857/0  928/0  851/0  892/0  943/0  872/0  912/0  851/0  931/0  846/0  970/0  1 

Factorial analysis: Axes 1 / 2
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  بر اساس محور مختصات اصلي اول و دوم SCoTباي پلات ژنوتيپها براي نشانگر  -3شكل 
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هاي بر اساس داده :)PCo(تجزيه به مختصات اصلي 
هاي مورد بررسي تجزيه به مختصات حاصل از آغازگر

محور ، نتايج نشان داد اصلي براي ژنوتيپها انجام شد
درصد از  15/17و  23/21و دوم به ترتيب مختصات اول 

 38/38واريانس موجود را توضيح دادند و در مجموع 
بر اساس . ين دو محور بيان گرديددرصد از واريانس با ا

مختصات اول و دوم دياگرام پراكنشي ژنوتيپها رسم گرديد 
اي مطابقت ، كه اين دياگرام با نتايج تجزيه خوشه)3شكل (
  .داشتن

  گيريو نتيجه بحث
كه مشاهده  همان طور SCoTهاي با استفاده از آغازگر

وجود  ركژنوتيپهاي پنياي در بين گرديد تنوع قابل ملاحظه
در  SCoT  داشت و چند شكلي مطلوبي بر اساس نشانگر

و  Shabanian در بررسي .ها مشاهده شدژنوتيپبين 
جمعيتهاي بلوط ايراني با  كه بر روي) 20(همكاران 
كه  شدگزارش  گرديدانجام  SCoTآغازگر  10استفاده از 

از . اين آغازگرها تنوع ژنتيكي بالايي را آشكار كردند
در بررسي تنوع ژنتيكي گياهان  SCoTولكولي نشانگر م

و كاكوتي ) Jatropha curcas(دارويي مانند جاتروفا 
)Ziziphora tenuior ( استفاده شده است كه در مقايسه با

را نشان داده  بيشتريتنوع  ISSRو  RAPDنشانگرهاي 
و  Hasani اي كه توسطدر مطالعه .)24و  16(است 

 دارويي سي تنوع ژنتيكي در گياهبه منظور برر) 8(همكاران 
به يج انت ،شدانجام  نشانگر مولكوليرازيانه با استفاده از 

نشانگرهاي مولكولي داراي نشان دادند كه آمده  دست
محتواي . باشندبررسي تنوع ژنتيكي مي در توانايي بالايي

در نشانگرهاي غالب از صفر ) PIC(اطلاعات چند شكلي 
ه اين عدد بزرگتر باشد بيانگر تا نيم متغير است و هرچ

هاي ژنوتيپفراواني بيشتر چند شكلي براي آن جايگاه در 
آمده  به دستبا توجه به نتايج  باشدتحت بررسي مي

كه  SC5و  SC36 ،SC11گردد از آغازگرهاي پيشنهاد مي
درصد ) PIC(شاخص محتواي اطلاعات چند شكلي 

چندشكلي بالايي را نشان دادند، براي آناليز مجموعه ژرم 
در تحقيقات بعدي استفاده  ژنوتيپهاي پنيركپلاسم ديگر 

گري كه يبا مطالعات د از اين بررسي لحاص نتايج .گردد
بر روي انبه  SCoTبا استفاده از نشانگر مولكولي 

)Mangifera indica ( و رمي)Boehmeria nivea ( انجام
ميانگين تشابه بين   ).18و  14(داشت  شباهتگرديده 

 پاييندهنده وجود تنوع بود كه نشان 820/0ها برابر ژنوتيپ
هاي مورد بررسي بر اساس آغازگر ژنوتيپهاي پنيركدر بين 

تواند به سبب طول بلند اين موضوع مي .باشدمي
با  .باشد اين نشانگر ترو تكثير انتخابي SCoTآغازگرهاي 

 يكيبا فاصله ژنت هاپيژنوت نيب ونيداسيبريه جه به نتايج،تو
 هاي اصلاحيروش مناسب براي برنامه كي توانديم اديز

تنوع  SCoT يكه نشانگر مولكول يياز آنجا. باشد پنيركدر 
 با كدون ينواح ريتكث( دهدينشان م يرا براساس مناطق ژن

با  ايهمونهن يبراي تلاق قيتحق نيا ج، استفاده از نتاي)آغاز
به منظور اصلاح و  سيدر جهت هتروز يكيژنت اديفواصل ز

با توجه به تنوع . مؤثر باشد اريبس توانديم باتيترك شيافزا
كشور، حفاظت در  پنيرك هايپيدرون ژنوت پايين يكيژنت

گونه  نيا يكيژنت رها براي حفظ ذخاينمونه رويشگاهمحل 
ر يتكثروشهاي استفاده از بانك ژرم پلاسم و  جاديو ا

گردد پيشنهاد ميهمچنين  .شوديم هيتوص اهيگ نيامناسب 
كه حداكثر فاصله ژنتيكي  3Gو  15G ژنوتيپهايي مانند از 

بر اساس نشانگرهاي مورد استفاده داشتند در جهت استفاده 
 .هاي اصلاحي استفاده شوداز حداكثر هتروزيس در برنامه

هايي تودهنوع ژنتيكي در مطالعه ت) 3(فرشادفر و همكاران 
از رازيانه با استفاده از نشانگرهاي ريخت شناختي و 

 ماتريس تشابه بر اساس نتايج حاصل از SCoTمولكولي 
تنوع قابل قبول در بين  كه نشانگر مولكولي گزارش كردند

استفاده وجود هاي مورد رازيانه بر اساس آغازگرهاي توده
كه حداكثر فاصله ي هايتودهاز  كردندپيشنهاد دارد و 

داشتند در  را ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي مورد استفاده
هاي اصلاحي جهت استفاده از حداكثر هتروزيس در برنامه

گروه  3در  ژنوتيپهااي بر اساس تجزيه خوشه .استفاده شود
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بر اساس ضريب تشابه  UPGMAاز روش  قرار گرفتند
گرديد چون اين ها استفاده بندي تودهجاكارد براي گروه
هاي تطابق ساده و دايس ضريب ضريبضريب نسبت به 

نتايج حاصل از . بالاتري داشت) درصد 86(كوفنتيك 
اي مطابقت تجزيه به مختصات اصلي با نتايج تجزيه خوشه

درصد از واريانس با دو محور بيان  38/38و تنها  داشتن
ده نشان دهنـ تــوانديموضوع به نوبه خود مـ نيا گرديد،

 يمختـلف بـــر رو يپراكــنش گستــرده آغــازگــرها
همچنين  .باشدپنيرك  يســطح ژنــوم و همه كروموزومها

نتايج نشان داد كه تنوع ژنتيكي با تنوع جغرافيايي تطبيق 
علت اين موضوع جدايي منشاء  كه ممكن است ندارد

 جغرافيايي ژنوتيپها يا ايجاد و تجمع جهشهاي ژنتيكي مجزا
باشد كه باعث ايجاد تنوع در آنها  نسبت به  سطح ژنوم در

در حالي كه در تعداد ديگري از . يكديگر شده است
تواند به ژنوتيپها چنين تطابقي ديده نشده كه اين امر مي

و  كردار نيك .دليل منشاء مشترك، مهاجرت و انتقال باشد
هاي ايراني تودهدر بررسي تنوع ژنتيكي  )17(همكارن 

از روش  SCoTنه با استفاده از نشانگر مولكولي رازيا
UPGMA بندي بر اساس ضريب تشابه جاكارد براي گروه

ها استفاده كردند و گزارش نمودند كه اين ضريب توده
هاي تطابق ساده و دايس ضريب كوفنتيك ضريبنسبت به 

با  )1(اسماعيلي و همكاران  .ردبالاتري دا) درصد 91(
گروه اقدام به ي مولكولي نيمه تصادفي نشانگرها استفاده از

 ضرايب اي خوشه تجزيه كه در نمودند گندم ديم بندي

 ارقام دندروگرام قطع و كامل اتصال روش و جاكارد تشابه
 تجزيه دادند، همچنين قرار گروه 7 در را گندم يلاينها و

 را مطالعه مورد گندم يژنوتيپها توانست نيز اصلي هماهنگ
نتايج  .كند بندي گروه فضائي فاصله اساس بر خوبي به

بندي تجزيه حاصل از تجزيه واريانس مولكولي گروه
 PhiPTنمود به نحوي كه بر اساس آماره  تأييداي را خوشه

دار وجود اختلاف معني درصد 5در بين گروهها در سطح 
بندي به صورت صحيح انجام داشت به عبارت ديگر گروه

-زيه واريانس مولكولي مياز كاربردهاي تج. گرفته است

توان در تعيين تفاوت ژنتيكي بين جمعيتها و تعيين حد 
اي اشاره كرد، به اين مطلوب خوشه در تجزيه خوشه

صورت كه در هر گروه در نقطه برش دندروگرام به عنوان 
درون آن به عنوان افراد جمعيت در  ژنوتيپهايك جمعيت و 
يك تجزيه  شود و براي هر نقطه برشنظر گرفته مي

اي كه بيشترين تمايز بين گروهها نقطه. واريانس انجام گيرد
به وجود آيد، به عنوان نقطه مناسب برش دندروگرام 

 تنوع ارزيابي در )2(زماني و همكارن . انتخاب خواهد شد
 از استفاده با خارمريم گياه يجمعيتها از برخي ژنتيكي
 از بيشتري گزارش كردند كه سطح SCoTمولكولي   نشانگر
 درحالي داشت، تعلق) درصد 89( جمعيتها درون به تنوع
 در. شد مشاهده جمعيتها بين در تنوع درصد 11 تنها كه

 مورد يژنوتيپها بين در زياد تنوع دهنده نشان نتايج نهايت
  .بود SCoTبا استفاده از نشانگر  مطالعه
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Abstract 

Malva is one of the well-known medicinal and aromatic plants. The juice is one of the 
oldest herbs that are widely used in medicine. DNA extraction was carried out using 
CTAB method for 19 genotypes of different regions of Iran. Using SCoT molecular 
markers, genetic diversity was investigated. The SCoT marker showed favorable 
polymorphism among genotypes and most primers were suitable for this species. SCoT 
primers were able to produce 83 strips in total, with 76 multidimensional bands. The 
average number of bars produced by each primer for 19 genotypes was 4.36, with SC36, 
SC11 and SC5 primers having the highest number of bands (8), and the SC26 and SC15 
primers showed the least number of bands (3). The results showed that the most 
similarities were genotypes G18 and G19 and the least similarity was genotypes G15 
with G3 genotype. The cluster analysis showed that the genotypes were classified into 
three groups and genetic variation was not consistent with geographical variation. The 
results of cluster analysis were grouped using molecular variance analysis (AMOVA). 
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