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 چکیده

اي و گونهگيري بين از مهمترین گياهان دارویي خانواده نعناعيان است. دورگه( .Thymus spp)آویشن 

ها را با مشكل روبرو كرده شناسایي گونه است كهاي بالا در آویشن اینترگرسيون مهمترین عامل تنوع گونه

 DNA فاده از نشانگرهاي مولكولياست، دارویي این گياهاصلاح  با توجه به مشكلات موجود در است.

 03از  در این مطالعه .آیدبه شمار نژادي هاي بهبرداريبهرهپلاسم و در ارزیابي ژرمابزار قدرتمندي  تواندمي

 تنوع براي ارزیابي (semi random intron-exon splice junction) اگزوني-اینترون تصادفيآغازگر نيمه

د كردند كه توليدهي باند قابل امتياز 494آغازگرها  مجموع. گردیداستفاده  آویشن ایران توده 03ژنتيكي 

ماتریس  و ميانگين فاصلهروش و  DARwin5افزار اي با نرمبود. تجزیه خوشه باند آنها چندشكل 480

 و T. kotschyanus تودهبين دو بيشترین شباهت . گروه تقسيم كرد ششها را به توده تشابه دایس،

T. transcaucasius  تودهمربوط به  و كمترین شباهتو گيلان از قزوین T. lancifolius فارس و 

 fedtschenkoi T. مربوط به به ترتيب  اطلاعات چندشكلي يزانمبيشترین و كمترین  بود. از آذربایجان غربي

 18ET-6و  15TE-33آغازگر به ترتيب دو شاخص نشانگر را و كمترین بيشترین بود.  18IT-2 و 15IT-36آغازگر 

تا حدودي با منشأ  ايتجزیه خوشه حاصل ازبندي گروه كهدادند نتایج نشان . ندخود اختصاص داده ب

نتایج این تحقيق نشان داد . نمایدها را از هم تفكيک توانست تا حدودي گونههنگي داشت و جغرافيایي هما

هاي آویشن تصادفي در بررسي تنوع ژنتيكي تودههبا آغازگرهاي نيماي پليمراز واكنش زنجيرهاستفاده از كه 

 ایران مناسب بوده است. 
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 مقدمه

 جمله از Thymus spp.آویشن 

كه به دليل دارا  استي یپركاربردترین گياهان دارو

اي ي فراوان با كاربردهیبودن تركيبات شيميا

ي و صنعتي از یكننده، غذاي، ضدعفونيیدارو

نام آویشن . ي برخوردار استیاهميت بسيار بالا

 مخصوصاً Thymusهاي به كليه گونه

T. kotschyanus  آویشن منطقه طالقان( كه(

هاي در دامنهبه ویژه در ایران پراكندگي زیادي 

 شودو نواحي شمال ایران دارد، اطلاق مي البرز

(Zargari, 1973.)  شناسایي آویشن به از آنجا كه

 اي، دگرگشني و گيري بين گونهدليل دورگه

استفاده همراه است، پلوئيدي آن با مشكلاتي پلي

نسبت به  DNAنشانگرهاي مولكولي مبتني بر از 

كه نسبت به شرایط متفاوت متغير نشانگرها  سایر

ابزار قدرتمندي در استفاده موثر از گياهان هستند، 

از مهمترین كاربرد  د.شورویي محسوب ميدا

ارزیابي تنوع ژنتيكي  DNAنشانگرهاي مولكولي 

است. آگاهي از این تنوع براي انتخاب دقيق 

ها و استفاده در تلاقيوالدین مناسب جهت 

اهميت فراواني است معرفي رقم مناسب 

(Kumar, 1999; Sharma et al., 2002.) 

وژیكي، آلوزایمي و تنوع مورفول در موردمطالعاتي 

ژنتيكي جنس آویشن توسط محققين صورت 

گياه آویشن داراي سيستم توليدمثلي  .گرفته است

 وسيلهآن بافشاني گردهباشد كه افشان ميدگرگرده

صورت  هاي عسلزنبور حشرات به خصوص

و نسبت  (Brabant et al., 1980) گيردمي

درصد در شرایط  83صفر تا از  آن خودگشني

(. Valdeyron et al., 1977) است ي متغيرطبيع

افشاني علت دگرگردهمحققين گزارش كردند كه ب

در آن به خصوص در انواع  گيريدورگهآویشن، 

 & Stahl-Biskupتتراپلوئيد بسيار معمول است )

Saez, 2002هاي د كه گونهشگزارش  (. همچنين

اي بسيار گيري بين گونهآویشن به علت دورگه

ر بيشت .(Nei, 1973; Yeh et al., 1999) ندامتنوع

  دليل سهولته ب Thymusهاي جنس گونه

اي، هيبریدهاي بارور گونه بين گيريدورگه

ي در یتنوع ژنتيكي بالا كه كنندتوليد ميفراواني 

این جنس  كه درنماید بطوریميایجاد  این جنس

 ,Jamzad) وجود داردچندین هيبرید طبيعي 

توان این گونه بيان كرد كه ین مي(. بنابرا2009

با هاي آویشن ارزیابي تنوع ژنتيكي در توده

استفاده از ابزاري دقيق )مثل نشانگرهاي ملكولي 

DNA )نژادي این گياه در پيشبرد امور بهتواند مي

 .مفيد واقع شود

پس از مطالعه تنوع آلوزایمي گونه محققين 

نوع كردند كه ت گزارش Thymus loscosiiبومي 

ي بالایي در این جمعيت وجود دارد ژنتيك

(Lopez-Pujol et al., 2004.)  در تحقيقي، تنوع

نمونه از گونه  01ژنتيكي و چندشكلي شيميایي 

Thymus caespititius  از دو منطقه متفاوت با

مورد بررسي قرار گرفت. نتایج  RAPDنشانگر 

هاي مولكولي با نتایج به دست آمده از داده

ت نيمرخ مواد شيميایي مطابقت نداشت. اطلاعا

 همچنين همبستگي مستقيمي بين مكان 

هاي مولكولي آوري، آناليز شيميایي و بررسيجمع

یافت نشد. بنابراین پيشنهاد شد كه ابزارهاي 
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مولكولي دیگري باید براي شناسایي ميزان نفوذ 

ژنتيک و محيط در تركيبات مواد شيميایي استفاده 

 شش (. در تحقيقيTrindade et al., 2008گردد )

تتراپلوئيد  گونه ميكروساتلایت درنشانگر 

Thymus praecox agg. اطلاعات مطالعه شد .

آلل ميكروساتلایت و  153از حاصل توالي 

نواحي دو طرف آنها، در این مطالعه تنوع زیادي 

اي براي نشان داد كه ممكن است مشخصهرا 

ص شد كه . همچنين مشخپلوئيدها باشدپلي

براي تعيين تعداد كپي آللي تحت  PCRتكنيک 

 وراثت 

 Landergott) زومي بسيار مناسب بوده استپلي

et al., 2006 .)قيقي تنوع ژنتيكي، در تح

فيلوژنتيكي هفت توده آویشن با مورفولوژیكي و 

مورد ارزیابي قرار  ISSR نشانگر ميكروساتليت

 0ازگر، آغ 23گرفت. نتایج نشان داد كه از بين 

. بيشترین توليد كردندآغازگر باندهاي چندشكل 

 و كمترین در agg. T. praecoxتعداد لوكوس در 
serpyllum T.  بود. همچنين در این مطالعه با

اي تنوع انجام یكسري آزمایشات مزرعه

هاي آویشن اي درون تودهمورفولوژیكي گسترده

 (. Smolik et al., 2009مشاهده شد )

مبتني بر  نشانگرهاي مولكولي یک نوع از

PCR ،آغازگرهاي است كه توالي نشانگرهایي 

 اگزون-اتصال اینترونآنها بر اساس نواحي برش 

 درنشانگر این  از در ابتدااند. طراحي شده ISJ1یا 

 استفاده شد هاي غلاتتنوع ژنتيكي گونه

(Weining & Langridge, 1991; Weining & 

                                                 
1- Intron-exon Splice Junction 

Henry, 1995 .)ي آغازگرهاISJ هایي با توالي

از این كه برخي  تعداد نوكلئوتيد متفاوت دارند

ینتروني و برخي كننده اآغازگرها نواحي غير كد

و كنند كننده اگزوني را تكثير ميدیگر نواحي كد

 ,.Rafalski et al) اندتشخيصاز این نظر قابل 

1997; Przetakiewicz et al., 2002; 

Nowoseielski et al., 2002) . چندشكلي حاصل

تفاوت در تكثير قطعاتي  آغازگرها به دليل این از

 است كه مورد رونویسي قرار  گياه از ژنوم

از آنجا كه (. Rafalski et al., 1997)گيرند مي

این آغازگرها كاملاً تصادفي نيستند، الگوي باندي 

پيچيدگي  RAPDآنها نسبت به نشانگر تصادفي 

و چندشكلي بيشتري را  كمتر، تكرار پذیري بالاتر

 Rafalski et al., 2002; Rafalski et)داراست 

al., 1997 .) این آغازگر همانندRAPD  نياز به

دانستن اطلاعات اوليه در مورد ردیف توالي 

DNA  .جهت طراحي و ساخت آغازگرها ندارد

توارث غالبيت  ISJیكي از معایب آغازگرهاي 

ي تنوع بررسدر  ISJهاي نشانگراز . آنهاست

 Samiei) گياهان استفاده شده استبرخي ژنتيكي 

et al., 2008; Rafalski et al., 1997; Bandani 

et al., 2005.)  اگر چه از نشانگرهايISJ  براي

مطالعات تنوع ژنتيكي در مورد سایر گياهان 

استفاده شده است، اما تاكنون تحقيقي از نشانگر 

ISJ آویشن هايتوده جهت ارزیابي تنوع ژنتيكي 

در این تحقيق با توجه  صورت نگرفته است. ایران

به توانمندیهاي این نشانگر با ارزش، براي اولين 

توده آویشن ایران  03بار به مطالعه تنوع ژنتيكي 

پرداخته  ISJتصادفي آغازگر نيمه 03با استفاده از 

استفاده در  برايشد كه از این تنوع ژنتيكي 
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و سایر  هاي مختلفتودهتلاقي  انتخاب والدین

 شود.استفاده مينژادي كاربردهاي به

 هامواد و روش

در این مطالعه  مواد گياهي مورد استفاده

)گيلان، از مناطق مختلف ایران توده  40شامل 

ربایجان ذآسمنان، قزوین، آذربایجان غربي، 

، لرستان، تهران، كردستان، یزد، اصفهانشرقي، 

با آویشن  توده 0و مركزي، خراسان و كرمان( 

در  همگينامشخص بود كه جغرافيایي منشأ 

موسسه تحقيقات بانک ژن مزرعه تحقيقاتي 

 شوندنگهداري مي )كرج( كشورها و مراتع جنگل

از آنجایي كه هدف اصلي از مطالعه . (1)جدول 

بررسي تنوع ژنتيكي تمامي این  روي این گياه

كي و تعيين ها به منظور تعيين ميزان تنوع ژنتيتوده

نژادي این والدین مناسب جهت اهداف آینده به

ها استفاده گردید زیرا گياه بود، لذا از كليه توده

هاي با منشأ نماید كه برخي از تودهممكن مي

هاي بردارینامشخص از پتانسيل مناسبي در بهره

نژادي برخوردار باشند و لذا نبایستي شانس آنها به

 ه در نظر گرفت.ها نادیدرا در ارزیابي

 

 ها.آوری تودهها و محل جمعنام گونه -1جدول 
Table 1- Name and loction of species accessions. 

 (Localityمنشأ جغرافيایي ) (Speciesها )گونه (Localityمنشأ جغرافيایي ) (Speciesها )گونه

T. daenensis ،قزوین، مركزي، اصفهان، لرستان 

 سمنان

Qazvin, Markazi, Isfahan, 

Lorestan, Semnan 

 

T. migricus آذربایجان غربي 
West Azarbaijan 

T. vulgaris مركزي 
Markazi 

T. fedtschenkoi زنجان، آذربایجان غربي، سمنان 

Zanjan, West Azarbaijan, 

Semnan 

T. pubescens  گيلان، زنجان، قزوین، آذربایجان

ناغربي، آذربایجان شرقي، كردست  

Guilan, Zanjan, Qazvin, West 

Azarbaijan, East Azarbaijan, 

Kurdistan 

T. kotschyanus  ،تهران، قزوین، كردستان

 آذربایجان غربي، زنجان، كرمان
Tehran, Qazvin, Kurdistan, 

West Azarbaijan, Zanjan, 

Kerman 

T. transcaucasius زنجان، گيلان 
Zanjan, Guilan 

T. transcaspicus یزد، خراسان 
Yazd, Khorasan 

T. lancifolius مركزي، كردستان، فارس، لرستان، اصفهان 
Markazi, Kurdistan, Fars, Lorestan, Isfahan 

 

در  1088-89این تحقيق در سال 

دانشكده كشاورزي  فناوريزیستآزمایشگاه 

جهت استخراج دانشگاه لرستان انجام گرفت. 

DNA طور ه ب بوته 23ه ژنومي، از هر تود

تصادفي انتخاب و از هر بوته تعداد مساوي برگ 

. گردیدو یک جمعيت بالک تشكيل  شدجدا 



 (1303 تابستان، 2، شماره 6مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره 

151 

 

بالک جهت حذف تنوعات جمعيت استفاده از 

درون گروهي و نشان دادن تنوعات واقعي بين 

ها، روش مفيدي است. با توجه به وجود توده

 تركيبات بازدارنده مثل تركيبات فنلي، تانني و

ساكاریدها در برگ گياه آویشن، استخراج پلي

DNA  .از این گياه با مشكلاتي روبروست

ژنومي با  DNA طوریكه براي بدست آوردنهب

هاي مختلف استخراج روشكيفيت مطلوب، 

DNA آویشن انجام شد و در نهایت  گاز بر

با Khanuja et al., (1999 )استخراج  روش

 معرفي شدروش  به عنوان بهترین اتاندكي تغيير

(Mojiri et al., 2010.)  منظور تعيين كميت و به

ژنومي استخراج شده از دستگاه  DNAكيفيت 

 Biophotometr-eppendorf 6131 بيوفتومتر مدل

ميكروليتر استفاده  533داراي كووتي با حجم 

در مقایسه  DNAشد. همچنين براي تعيين كميت 

روفورز لامبدا از الكت DNAبا غلظتهاي مختلف 

از درصد استفاده شد.  8/3بر روي ژل آگارز 

ول پایه با ، یک محلDNAتمامي محلولهاي 

ميكروليتر تهيه شد و براي  نانوگرم در 13غلظت 

كار بي آغازگرها. استفاده گردید PCRواكنش 

 پيكومول بر ميكروليتر 13غلظت  داراي نيز رفته

 PCRميكروليتري  15خلوط واكنش م بودند.

ژنومي،  DNAنانوگرم در ميكروليتر  45شامل 

، كلرید منيزیم با غلظت x13ميكروليتر بافر  5/1

 2/3با غلظت  dNTPمولار، ميلي 5/2نهایي 

يكومول از هر پ 5/3مولار از هر كدام، ميلي

به پليمراز بود.  Taqواحد آنزیم  25/1آغازگر و 

آغازگرها  توالي اختصاصي بودن قسمتي از علت

(Rafalski et al., 1997; Przetakiewicz et al., 

2002; Weining & Henry, 1995 ) واكنش

PCR  در دستگاه ترموسایكلر مدل در دو مرحله

Master cycle gradient 5331 صورت گرفت 

(Przetakiewicz et al., 2002 .)هايچرخه 

 94اي شدن اوليه در تک رشتهحرارتي شامل 

 43و سپس دقيقه  5گراد به مدت درجه سانتي

چرخه اوليه، دماي  0در كه بود چرخه دمایي 

 00گراد و در طول درجه سانتي دواتصال آغازگر 

گراد بالاتر از درجه سانتي ششچرخه بعدي 

دماي ذوب آغازگر در نظر گرفته شد. در تمامي 

ثانيه و  43اي شدن به مدت ها، تک رشتهچرخه

ر گراد و اتصال آغازگدرجه سانتي 94در دماي 

 دوبه مدت  سنتز به مدت یک دقيقه و مرحله

گراد صورت درجه سانتي 02دقيقه در دماي 

دقيقه  13به مدت نيز نهایي  سنتزگرفت. مرحله 

پس از گراد انجام شد. درجه سانتي 02در دماي 

 x1ميكروليتر بافر بارگذاري  سه افزودن

(loading buffer محصولات ،)PCR  ژل بر روي

-س از رنگپبارگذاري شدند.  درصد 5/1آگارز 

دقيقه،  15آميزي با اتيدیوم بروماید به مدت 

دستگاه ژلداک مدل  با UVزیر نور عكسبرداري 

ITech براي امتيازبندي باندها، صورت گرفت .

اطلاعات حاصل به صورت كد صفر )عدم وجود 

 Excelباند( و كد یک )وجود باند( در برنامه 

ها ژنتيكي نمونه وارد شد. براي تعيين ارتباط

به   DARwin5افزاراي با نرمتجزیه خوشه

 2و ضریب تطابق ساده 1روشهاي دایس، جاكارد

                                                 
1- Jacard 

2- Simple Matching 
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(SM )و مناسبترین روش انتخاب شد. انجام شد 

( PIC1ميزان اطلاعات چندشكلي ) و تعداد باندها

 ip-(1 iPIC=Σ[2p (Thimmappaiah[(فرمول  با

2008 ,.et al( و شاخص نشانگر )MI2) ا فرمولب 

MI= PIC.β (Thimmappaiah et al., 2008) 

معادلات  این در .گردیدمحاسبه براي هر آغازگر 

ip  فراواني باندi و امβ هر براي شكليچند درصد 

 با  نيز اصلي هماهنگتجزیه  باشد.مي گرزآغا

نحوه پراكنش براي تعيين   NTSYSافزارنرم

ه و تعيين سهم هر مولفنشانگرها در سطح ژنوم 

  (.Rohlf, 1998) شدانجام در توجيه تنوع 

 

 نتایج و بحث

تصادفي نيمه آغازگر 03در این تحقيق 

درصد از  98كه باند چندشكل توليد كرد  480

عدد باند توليد شده را شامل گردید.  494كل 

متوسط تعداد كل باندها به ازاي هر آغازگر 

عدد بود.  91/9عدد و براي هر ژنوتيپ  10/20

ن متوسط تعداد باند چندشكل به ازاي هر همچني

اي بر روي در مطالعه عدد بود. 83/22آغازگر 

تنوع ژنتيكي ارقام لوبيا با استفاده از آغازگرهاي 

تصادفي، متوسط تعداد باند به ازاي هر نيمه

 Nowoseielski)شد عدد گزارش  5/11ژنوتيپ 

et al., 2002).  متوسط تعداد باند توليد شده به

عدد  9/8هر یک از ژنوتيپهاي چاودار  ازاي

-مطالعه در(. Rafalski et al., 2002)شد برآورد 

ميانگين تعداد قطعات تكثير شده به ازاي  اي دیگر

 هر یک از آغازگرهاي 

                                                 
1- Polymorphic Information Content 

2- Marker Index 

 ,.Gawel et al) شدعدد گزارش  14تصادفي نيمه

نتایج بر روي دیگر با  نتایجاین مقایسه (. 2002

، نشان داد كه این ISJاي با آغازگره سایر گياهان

آغازگرها در آویشن كارایي بالاتري نسبت به 

ي تعداد كل باندها دیگر گياهان دارد.برخي 

 تا 18ET-6عدد باند براي آغازگر  10 از چندشكل

 15ET-34و  12ET-27عدد باند براي آغازگرهاي  20

 12ET-26كمترین چندشكلي را آغازگر  بود.متغير 

بيشترین و  .نشان داد درصد چندشكلي 91با 

 هايآغازگر را اطلاعات چندشكلي يزانكمترین م

36-15IT 18-2 وIT  21/3و  43/3با به ترتيب 

براي كل این شاخص ميانگين تشكيل دادند. 

بيشترین و همچنين بدست آمد.  01/3آغازگرها 

كمترین شاخص نشانگر را به ترتيب دو آغازگر 

33-15ET  18-6وET .ابراین آغازگر بن تشكيل دادند

33-15ET  پتانسيل توليد باند بيشتري را نسبت به

 .  (2)جدول  سایر آغازگرها دارد

به  هاي آویشنتوده در این تحقيق

 ششبه  و ضریب تشابه دایس  UPGMAروش

فقط گروه اول  .(1)شكل  گروه تقسيم شدند

از  lancifolius T. daenensis subsشامل آویشن 

علت جدا قرار ( بود. 08توده استان فارس )

گرفتن این توده احتمالاً به علت تفاوت شرایط 

 آوري آن نسبت به بقيه اقليمي محل جمع

دندروگرام گروه دوم  .بودهاي این گونه توده

آویشن را در خود جاي  هايتوده بيشترین تعداد

داد. 



 (1303 تابستان، 2، شماره 6مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره 

150 

 

 .های آویشنتوده در ISJاطلاعات چندشکلی حاصل از آغازگرهای  -2جدول 
Table 2- Polymorphism information obtained by ISJ primers in Thymus accessions. 

 ردیف

Row 
 نام آغازگر
Primer 

name 

كل 

 باندها
Total 

bands 

باندهاي 

 چندشكل
Polymorphism 

bands 

 درصد

 چند شكلي

Percent of 

polymorphism 

ميزان اطلاعات 

چندشكلي 

(PIC) 

شاخص 

 نشانگر

(MI) 

1 IT 10-1 24 24 100 0.32 7.68 
2 IT 10-2 22 21 95 0.34 7.14 

3 IT 10-3 25 25 100 0.31 7.75 

4 IT 10-4 25 24 96 0.27 6.48 

5 IT 10-5 23 23 100 0.28 6.44 

6 IT 10-6 25 25 100 0.36 9.0 

7 ET 12-25 23 22 96 0.30 6.6 

8 ET 12-26 22 20 91 0.22 4.4 

9 ET 12-27 27 27 100 0.33 8.91 

10 ET 12-28 21 20 95 0.34 6.8 

11 ET 12-29 21 20 95 0.35 7.0 

12 ET 12-30 26 26 100 0.31 8.06 

13 IT 15-31 23 22 96 0.30 6.6 

14 IT 15-32 26 26 100 0.26 6.76 

15 IT 15-34 25 25 100 0.33 8.25 

16 IT 15-35 18 18 100 0.33 5.94 

17 IT 15-36 23 23 100 0.40 9.2 

18 ET 15-31 20 20 100 0.27 5.4 

19 ET 15-32 27 26 96 0.27 7.02 

20 ET 15-33 26 26 100 0.36 9.36 

21 ET 15-34 27 27 100 0.28 7.56 

22 ET 15-35 20 20 100 0.35 7.0 

23 ET 15-36 21 21 100 0.27 5.67 

24 IT 18-1 25 25 100 0.28 7.0 

25 IT 18-2 22 22 100 0.28 4.62 

26 ET 18-6 18 17 94 0.22 3.74 

27 ISJ 1 21 21 100 0.34 7.14 

28 ISJ 3 24 24 100 0.26 6.24 

29 ISJ 5 24 24 100 0.36 8.64 

30 ISJ 9 20 19 95 0.30 5.7 

 Total 694 683 98 0.33 7.30 
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 .DARwinافزار های آویشن به کمک نرمتوده UPGMAدندروگرام حاصل از روش  -1شکل

Figure 1- Dendrogram of Thymus accessions based on UPGMA method as revealed by 

DARwin5 software. 

 

 هاي آویشناكثر تودهكه  شدمشاهده 

T. kotschyanus  از مناطق سردسيري كشور

، (15و  9 هايتوده) ن غربيآذربایجاشامل 

هاي توده)ن زنجا، (23 و 5، 0هاي تودهقزوین )

در  (21و  19هاي توده) و كردستان( 13 و 8، 0

علاوه بر آن یک توده از  .این گروه قرار داشتند

 آویشن

T. fedtschenkoi  ( 18 توده)از آذربایجان غربي

، 4هاي توده) T. pubescensچند توده آویشن  با

از كه هيبرید  ژنوتيپو یک ( 10و  14، 10

توده ) T. fedtschenkoi * T. pubescensتلاقي 

. نددر این گروه جاي گرفت بدست آمده بود، (12

، (22توده ) از قزوین T. transcaspicus توده

 lancifolius T. daenensisچهار توده از آویشن 

subs (20و  14، 4، 1هاي توده )و تمام توده-

و  2هاي توده) T. transcaucasicusن هاي آویش

در گروه سوم فقط  داشتند.در این گروه قرار ( 11

 subs daenensis  T. daenensisاز توده یک 

آذین و كه از نظر نوع گل شتقرار دا( 42توده )

هاي تودههاي مختلف با دیگر ميزان كرک اندام

. علاوه بر آن این آویشن دنایي اختلاف داشت

از  آورينظر شرایط اقليمي محل جمعتوده از 

-در حاليكه بقيه توده منطقه گرمسيري سمنان بود،

)اصفهان، لرستان،  ي كشورها از مناطق سردسير

در گروه شده بودند. آوري جمع مركزي و قزوین(

 .Tچند توده از آویشن دندروگرام م چهار

kotschyanus (و  52، 40، 20، 25هاي توده

 آویشن، (54

 T. pubescens (51و  03، 24، 24هاي توده)، 

و ( 00توده )از یزد  T. transcaspicusیک نمونه 
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از  subs daenensis  T. daenensis یک نمونه

تمام  پنجمدر گروه  .دیده شد( 03سمنان )توده 

( 49و  40، 55هاي توده) T. migricus هايتوده

 قرار داشتند.كه همگي از آذربایجان غربي بودند 

 هيبرید از تلاقي یک ژنوتيپچنين هم

 T. kotschyanus *T. trautveteri  از آذربایجان

 توده آویشن چهار، (40توده ) غربي

T. pubescens  كه دو نمونه از آذربایجان شرقي

چمن( و یک قرهاز  04توده مراغه و از  02توده )

و یک نمونه از  (40توده ) نمونه از كردستان

از  T. kotschyanusتوده  ، دو(49توده زنجان )

و ( 44توده )و آذربایجان غربي ( 44توده )زنجان 

آویشن دنایي از هر دو زیر گونه  تودهچند 

از لرستان  41 توده ،از كردستان 41توده ) مربوطه

در گروه . شتوجود دا( از مركزي 45توده و 

 آویشنموجود از هاي ششم تمام توده

T. vulgaris ( 43و  59، 50، 04، 28هاي )توده

از دو زیر  T. daenensisهاي آویشن و اكثر توده

 از لرستان .lancifolius Tو  .daenensis Tگونه 

-)توده ، مركزي(58و  44، 43، 00هاي )توده

 45، 42، 09هاي )توده ، اصفهان(48و  54هاي 

همچنين  داشتند.قرار ( 05)توده و قزوین  (44و 

 .T. lancifolius * T یک ژنوتيپ هيبرید

pubescens  و یک توده ( 50)توده از مركزي

 آویشن

T. transcaspicus به (01)توده  از خراسان ،

 از مياندواب T. fedtschenkoiهمراه یک نمونه از 

و یک نمونه از  (48آذربایجان غربي )توده 

 از نقده آذربایجان غربي T. kotschyanusآویشن 

علت  ه بودند.گرفتدر این گروه قرار  (53)توده 

قرار گرفتن نمونه استان خراسان در این گروه با 

 تصادفي توانشرایط اقليمي متفاوت از بقيه را مي

 و مبادله از ناشي است ممكن و یا نمود تصور

 هايتوده همه در این گروه. باشد بذرها جابجایي

T. vulgaris و  50، 28هاي توده كه داشت قرار

نشأ جغرافيایي دو توده م اما نداز مركزي بود 59

نتایج ضرایب تشابه  .نامشخص بودآن  43و  04

بيشترین شباهت  43توده دندروگرام نشان داد كه 

این  04توده  و T. vulgarisآویشن  59را با توده 

 آویشن 50گونه نيز بيشترین نزدیكي را با توده 

T. vulgaris  .به توان گفت كه ميبنابراین  دارد

 T. vulgaris آویشن 43و  04وده دو تاحتمالاً 

در  مجموعدر  د بود.نخواهمركزي  نيز از استان

بيشترین شباهت بين توده آویشن  03 دندروگرام

 T. transcaucasiusو T. kotschyanusتوده دو 
و ( 2و گيلان )توده  (5)توده  قزویناز  به ترتيب

 T. daenensis تودهكمترین شباهت مربوط به 

subs lancifolius  و ( 08فارس )توده استان از

 از آذربایجان غربي .fedtschenkoi Tآویشن 

 تمامنشان داد كه بندي گروهنتایج . بود( 48توده )

 ،ششمدر گروه  T. vulgarisآویشن  هايتوده

 تمام و پنجمدر گروه  T. migricus هايتودهتمام 

 دوم در گروه T. transcaucasius هايتوده

 هاي آویشنتوده ند.بود دندروگرام

subs daenensis T. daenensis همگي به جزء 

 ششمدر گروه ( 42و  41هاي )تودهدو نمونه 

-درون توده بالایي و تنوع پراكندگي .شتندقرار دا

كل دندروگرام  در T. kotschyanusهاي آویشن
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 .T توده در نيز این پراكندگي. شد دیده

pubescens، fedtschenkoi T. ،T. 

transcaspicus و 

T. daenensis subs lancifolius  نيز مشاهده

این توان این گونه بيان كرد كه ميبنابراین  گردید.

بالایي در پذیرش مواد ژنتيكي از توانایي  هاگونه

را دارند، به عبارت دیگر هاي مختلف گونه

و جریان  ايهيبریداسيون بين گونه رخداد احتمال

همچنين از . ستالاار ببسي هادر این گونه ژني

هاي متفاوت ها از مناطق با اقليمآنجا كه این توده

به علت اثر متقابل ژنوتيپ و اند آوري شدهجمع

طي تكامل طولاني محيط، ژنتيک این گياهان 

یكي  . بنابرایناز محيط تأثير پذیرفته استمدت 

در خصوص توجيه این هاي ممكن از احتمال

و ط به منشأ جغرافيایي تواند مربوها ميتفاوت

براي  .باشداند كه از آن منشأ گرفتهي محيط اتاثر

شامل دو  .fedtschenkoi Tتوده آویشن سه  مثال

 و (48و  18هاي )توده توده از آذربایجان غربي

در هر كدام  كه بود (03)توده  از سمنان توده یک

مل با كمي تأ. یک گروه دندروگرام قرار گرفتند

از  .fedtschenkoi Tآویشن توده ه یابيم كدرمي

 آویشنتوده  مجاور (03)توده سمنان 

T. daenensis  و( 42)توده از سمنان 

T. kotschyanus  گرفتهقرار  (52)توده  كرماناز 

 .fedtschenkoi Tآویشن دو توده . همچنين بود

 مجاور( 48و  18هاي )تودهاز آذربایجان غربي 

جغرافيایي مشترک  ها كه از نظر منشأدیگر گونه

تنوع زیاد درون علت بنابراین . شتندقرار دا بودند

احتمالاً به توان را مي .fedtschenkoi Tگونه 

 نتایجشرایط اقليمي مشابه این مناطق نسبت داد. 

جمعيت بارهنگ  22ارزیابي تنوع ژنتيكي  مطالعه

(Plantago ovata ) با استفاده از نشانگرهاي

 RAPDرهاي مولكولي مورفولوژیكي و نشانگ

 مورد استفاده ISJآغازگرهاي كه  شان دادن  ISJو

در تعيين تنوع ژنتيكي بين  كارایي چنداني

مطابقتي بين دندروگرام  وها نداشتند جمعيت

و  RAPDبا تنوع حاصل از نشانگر  ISJحاصل از 

 ,.Vahabi et al) گردیدمورفولوژیكي مشاهده ن

العه تنوع مط اي از محققان طيعده(. 2008

گزارش   ISJژنوتيپ گلرنگ با نشانگر 22ژنتيكي 

ژنتيكي و تنوع  كه تطابق خوبي بين تنوع كردند

 ,.Ramezani et al) جغرافيایي وجود ندارد

جهت تعيين تنوع اي دیگر در مطالعه(. 2009

رقم گندم بومي سيستان از  23 ژنتيكي

-PCRو نشانگر  ISJتصادفي نشانگرهاي نيمه

RAPD روابط فاده شد. نتایج حاصله از آن است

خویشاوندي ارقام گندم با دو منشأ بومي سيستان 

 Bandani et)آشكار كرد به خوبي و غيربومي را 

al., 2005 .) در تحقيقي كه بر روي تنوع ژنتيكي

انجام   ISJنشانگرهايرقم گندم دوروم با  23

قادر به شده بود گزارش شد كه این نشانگرها 

 دیگر بوده استیكم گندم دوروم از تفكيک ارقا

(Farahani & Arzani, 2004 .) 

اصلي نشان  هماهنگنتایج حاصل از تجزیه 

درصد از كل  80/21مولفه اول  ه چهارداد ك

واریانس را توجيه نموده است كه سهم مولفه اول 

هاي سهم كم مولفه. (0)جدول  درصد بود 93/0

است كه اول در توجيه واریانس كل بيانگر این 
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آغازگرهاي مورد استفاده در تمام سطح ژنوم گياه 

عبارتي در نقاط خاصي از ژنوم ه و ب اندپراكنده

. در واقع این وضعيت خلاف اندمتمركز نگردیده

مطالعات و نتایج آناليزهاي آماري مشابه روي 

یرا در مطالعه ز ؛باشدصفات مورفولوژیک مي

ها مؤلفهژیک محقق بدنبال تعيين صفات مورفولو

بيشترین واریانس را توجيه  ست كهو صفاتي ا

درصد كنند در حاليكه در مطالعات ملكولي اگر 

هاي اول عدد توسط مؤلفهبدست آمده واریانس 

بزرگي باشد نشان دهنده آن است كه بيشتر مناطق 

هاي خاصي از ملكولي تكثير شده در بخش

ین اند و لذا امتمركز گردیدهها یا ژنوم مكروموزو

موضوع یک وضعيت مطلوب جهت بررسي 

در مطالعه . تر تنوع در سطح كل ژنوم نيستجامع

روابط ژنتيكي سه گونه نعناع با استفاده از نشانگر 

R-ISSR كه سه مولفه اول داد كه  نتایج نشان

درصد از كل تغيرات را توجيه كردند كه  85/29

دهنده توزیع بسيار عدد پایين بدست آمده نشان

در سراسر طول  R-ISSRب نشانگرهاي مناس

نتایج  .(Rahimmalek, 2011) ژنوم بوده است

بندي كاملاً با گروه (2)شكل  بندياین گروه

اي مطابقت داشت. مطالعاتي كه بر وشهتجزیه خ

پنبه  روي( و Li & Nelson, 2002)روي سویا 

(Linos et al., 2002 ) نشانگر تصادفيباRAPD  

بودن این تجزیه را تأئيد مناسب  صورت گرفت،

از آنجا كه اجراي هر برنامه اصلاحي  .نموده است

متكي به وجود تنوع ژنتيكي بوده پس انتخاب 

هاي تلاقي براي توليد والدین مناسب در برنامه

هيبریدهایي با حداكثر هتروزیس امري ضروري 

 ISJنشانگر مطالعه حاضر نشان داد كه  .است

مطالعات ژنتيكي و براي سایر نشانگر مفيدي 

منظور مطالعه  هاي آویشن ایران بهاصلاحي توده

صفات مهم و بررسي روابط خویشاوندي در 

همچنين مشخص شد كه  .است جنس آویشن

مورد استفاده،  ISJتصادفي آغازگرهاي نيمه

هاي سازگاري اقليمي را كمتر پوشش لوكوس

هاي اند لذا تنوع ژنتيكي حاصل از دادهداده

ي با منشأ جغرافيایي تا حدودي مطابقت مولكول

 هاي حاصل از آغازگرهايداده. همچنين داشت

ISJ  از هاي آویشن را وانستند تا حدودي گونهت

شود كه جهت ارائه ميپيشنهاد هم تفكيک كنند. 

ایران  هايآویشن يتر از تمامیک دید جامع

سایر نشانگرهاي گيري به عمل آید و نمونه

مورد نيز لعات تنوع ژنتيكي در مطالكولي وم

 د. ناستفاده قرار گير

 

 سپاسگزاری

 كشوراز موسسه تحقيقات جنگلها و مراتع 

آویشن  هايتودهبه خاطر در اختيار گذاشتن 

مسئولين مركز تحقيقات  ازيم. نمائميقدرداني 

داروهاي گياهي رازي دانشگاه علوم پزشكي 

اشتند برعهده د را طرح این ماليتأمين  لرستان كه

 .گرددمي تشكر و قدرداني نيز
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مقادیر ویژه، نسبت واریانس توجیه شده توسط هر مولفه و واریانس تجمعی حاصل از  -3جدول 

 .تصادفیتجزیه هماهنگ اصلی بر اساس نشانگرهای نیمه

Table 3- Eigen values, proportion of variance explained by each component and 

cumulative variance of principle coordinate analysis based on semi-random markers. 

 واریانس تجمعي
Cumulative 

variance 

 درصد واریانس
Percent of variance 

 مقادیر ویژه

Eigen 

values 

 هاي اصليمولفه

Main components 

 مولفه اول 2.70 7.90 7.90

First component 
 مولفه دوم 1.76 5.14 13.04

Second component 
 مولفه سوم 1.53 4.46 17.50

Third component 
 مولفه چهارم 1.48 4.33 21.83

Fourth component 
 

 

 
 های آویشن با استفاده از تجزیه هماهنگ اصلی.نمودار دو بعدی توده -2شکل 

Figure 2- Two dimentional diagram of Thymus accessions using principal coordinate 

analysis. 
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Abstract 
Thymus is one of the famous medicine herbs of Lamiaceae genus. Due to the high 

potential of hybridization and introgression among thymus species, they have high genetic 

variability and study of genetic variability is difficult in this genus. According to the existing 

problems in the field of breeding of this medicine herb, use of molecular markers could be a 

valuable tool for evaluation and exploitation of germplasm. In this study, for assessment of 

genetic diversity among 70 Iranian Thymus, 30 semi-random ISJ (Intron-exon Splicing 

Junction) primers were used. Total primers produced 694 bands that 683 bands were 

polymorphic. Average band number per primer and per genotype was 23.13 and 9.91, 

respectively. Cluster analysis using DARwin5 software and UPGMA method based on Dice's 

similarity matrix divided accessions into 6 clusters. The highest similarity was estimated 

between T. kotschyanus and T. transcaucasius and lowest similarity was estimated between T. 

lancifolius and T. fedtschenkoi. The highest and lowest of polymorphic information content 

(PIC) revealed by IT15-36 and IT18-2 primers, respectively. The highest and lowest marker 

index (MI) included ET15-33 and ET18-6 primers, respectively. Results showed that clustering 

based on cluster analysis partly adapted with geographical origin dispersion. Totally, 

application of semi-random primers could be useful in assessment of genetic diversity of 

Thymus accessions. 

 

Key words: Thymus, Semi-random Marker, ISJ, Genetic Diversity, Polymorphism. 
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