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 چكيده
 مختلف مناطق در كشاورزان توسط دور بسيار هاي زمان بعنوان يك گياه معطر و دارويي از رازيانه

اكوتيپ رازيانه توسط دو  32گردد. در اين تحقيق، تنوع ژنتيكي  متفاوت كشت و كار مي اقليم هاي ران با اي
قطعه چند شكل و  106در مجموع  RAPDمورد ارزيابي قرار گرفت. نشانگر  ISSRو  RAPDنشانگر 

 ميانگين ISSR و RAPDهاي آغازگر  شد. باتوجه به داده تكثيرقطعه چند شكل  ISSR  ،72توسط نشانگر 

و با استفاده از شاخص اطلاعاتي شانون  2944/0و  3739/0) برابر با hژني با استفاده از شاخص ني ( تنوع
)i بدست آمد. ميانگين محتواي چندشكلي ( 4563/0و  552/0) برابرPIC بدست آمده براي نشانگرهاي (

RAPD  وISSR  بندي انجام شده براساس نشانگر  وهبرآورد گرديد. در گر  4192/0و  4274/0به ترتيب
RAPD و بر اساس نشانگر  7هاي مورد مطالعه در  اكوتيپISSR   بندي شدند. اين نتايج  طبقه گروه 11در

 خوبي به  ISSRو  RAPD نشانگرهاي و هستند بالايي ژنتيكي تنوع داراي هاي ايران رازيانه دهد كه نشان مي

 تنوع اين از نمود. آگاهي تفكيك هم از اقليمي تشابهات و جغرافيايي توزيع براساس را رازيانه هاي ژنوتيپ

اصلاحي به خصوص دورگيري بين اكوتيپ هاي دور،  هاي برنامه در را تواند اصلاحگران ژنتيكي مي
 ياري نمايد. بندي طبقه و مطالعات تكاملي

 .هاي موثر، تجزيه خوشه اي، تنوع ژنتيكي آللهاي كليدي:  واژه

                                                             
 Email: Sa.taheri524@gmail.com                   09359537057تلفن:   صفورا طاهرينويسنده مسئول:  ∗
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 مقدمه
 .Foeniculum vulgareازيانه با نام علمي ر

Mill متعلق به خانواده چتريانP1F

1
P  بعنوان يك گياه

است. يكي از گياهان  معطر و دارويي شناخته شده
دارويي مهم در صنعت بسياري از كشورهاي 

اين گياه نقش  .شود توسعه يافته محسوب مي
مهمي در صنايع كشاورزي و دارويي در ايران 

شود و با آب  ر مناطق ايران كشت ميدارد، در اكث
 Hasaniو هواي ايران سازگاري پيدا كرده است (

et al., 2011پلاسم يك منبع حياتي براي  ). ژرم
جديد با صفات مطلوب است كه به  انتوليد گياه

افزايش توليد محصول با كيفيت و در نتيجه بهبود 
 ,.Zahid et alشود ( سطح تغذيه انسان منجر مي

 هاي برداشت دليل به طبيعت در رازيانه ).2009

 رديف در زودي به و باشد مي فشار تحت رويه بي

 و اگر گيرد مي قرار انقراض خطر در هاي گونه

 انجام آن نگهداري راستاي در حفاظتي اقدامات

نيست.  انتظار از دور ژنتيكي فرسايش خطر نشود
 هاي مديريت گونه براي ژنتيكي تنوع اطلاعات

 Bhmani etباشد ( مي مهم انقراض حال رد و نادر

 al.,  2012 .( 
كسب اطلاع از فاصله ژنتيكي ميان افراد يا 

ها و آگاهي از روابط خويشاوندي  جمعيت
هاي اصلاحي، امكان  هاي مورد نظر در برنامه گونه

گيري موثر از  پلاسم و نمونه سازماندهي ژرم
صلاح در ا ين قدمسازد. اول ها را فراهم مي ژنوتيپ

خصوصيات گياهي، شناخت خصوصيات ژنتيكي 

                                                             
1 Apiaceae 

پلاسم است كه اين موضوع به نوبه  هاي ژرم نمونه
پلاسم را  ژرماز گيري سيستماتيك  خود نمونه

براي مقاصد اصلاحي و حفاظتي امكانپذير 
). به منظور حفظ، Hasani et al., 2011سازد ( مي

 رثارزيابي و استفاده از ژرم پلاسم كارآمد و مو
اي بازده و ايجاد ثبات توليد در هنگام مواجه بر

بررسي  هاي محيطي و شيوع بيماريها از با استرس
هاي نشانگر با استفاده ازميزان تنوع ژنتيكي 
 .Geptشود ( استفاده مي مورفولوژيكي/ ژنتيكي

1993 .( 
تجزيه و تحليل تنوع ژنتيكي بوسيله بررسي 

فاده با استصفات مورفولوژي و در سطح مولكولي 
،  DNAهاي بر ژنتيك، تكنيك ابزارهاي مبتني از

گردد  هاي پيشرفته مولكولي و غيره انجام مي روش
)Zahid et al., 2009.(  در سالهاي اخير از

مانند  زيادي نشانگرهاي مولكولي در مواردي
اي و كاربردي موجودات مختلف  مطالعات پايه
طوري كه كشف انواع  است. به استفاده شده

ي از نشانگرهاي مولكولي باعث پيشرفت مختلف
 است. گرديده اي در مطالعات ژنتيكي عمده

از نشانگرهاي مولكولي در مواردي مانند 
هاي ژنتيكي و فيزيكي در موجودات  ايجاد نقشه

هاي كمي و كيفي و  زنده و شناسايي ژن
بندي آنها و ميزان تنوع ژنتيكي بين  طبقه

 .GhareYazi( تاس  موجودات استفاده شده

). در زمينه استفاده از نشانگرهاي مولكولي 1996
مطالعات وسيعي در گياهان مختلف صورت 

و  كياني؛ 1392، سورني و همكاران( گرفته است
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  Almdari et al., 2011؛1392همكاران، 
Yousefi et al., 2011;( در مورد رازيانه و  اما؛

هايي كه در ايران وجود  به خصوص اكوتيپ
با . طالعات اندكي صورت گرفته استدارند، م

هاي متفاوت و همچنين  توجه به وجود توده
هاي ژنتيكي مختلف در درون يك توده كه  نمونه

نظر  رويند به هاي مختلف كشور مي در اقليم
هايي ازنظر ژنتيكي،  رسد كه تفاوت مي

هاي  خصوصيات فنولوژيكي، مقاومت به تنش
و نيز در ها  خشكي و شوري و برخي از بيماري

ميزان اسانس و مواد موثره و غيره در بين آنها 
  ). Bahmani. 2011( وجود داشته باشد

) در Zahid et al.,  )2009در پژوهشي
نمونه رازيانه از نقاط مختلف كشور  50پاكستان 
ژنتيكي آنها را با  آوري كردند و تنوع را جمع

بررسي كردند كه   RAPDنشانگر  30استفاده از 
واضحي توليد كردند. نتايج  باندهايانگر نش 24

نمونه از لحاظ  50آنها نشان داد كه در بين اين 
اين  شت؛هاي زيادي وجود دا ژنتيكي تفاوت

 در درصد چند شكلي توليد كردند. 48نشانگرها 
 تنوع ژنتيكي رازيانه به كمك نشانگر بررسي

RAPD، 2TGroveri et al., 2T )2011(  نشان دادند كه
 مطالعه هاي مورد ي موجود بين واريتهتنوع ژنتيك

هاي مصنوعي  حاصل انتخاب نبوده وطبيعي 
 ,.Abou El-Nasr et al در پژوهشي است.

ه از دبا استفارا واريته رازيانه  سه) 2013(

مورد بررسي قرار  RAPDو  ISSR هاينشانگر
نشان دادند كه اختلاف قابل توجهي بين دادند و 

مورد بررسي و  وتيپيفن ها براساس صفات واريته
همچنين تنوع ژنتيكي بين آنها وجود دارد. به 

 RAPD، Bahmaniو  ISSRنشانگرهاي  وسيله

et al., )2012 ( را رازيانه   ژنوتيپ 25تنوع ژنتيكي
ي ها ژنوتيپبالايي را در تنوع ژنتيكي بررسي و 

مورد مطالعه مشاهده نمودند. در گروه بندي انجام 
در و  گروه طبقه بندي شد 10در  ها ژنوتيپشده 

هر گروه وجود تشابهات جغرافيايي و اقليمي 
هدف از انجام اين  .گزراش گرديدميان آنها 

هاي رازيانه با  تحقيق بررسي تنوع ژنتيكي اكوتيپ
و مقايسه  RAPDو  ISSRاستفاده از نشانگرهاي 

 . باشد ميدو سيستم نشانگري در بررسي تنوع 
 

 مواد و روش
رازيانه  ژنوتيپ مختلف 32ق در اين تحقي

نمونه  31). 1(جدول  ندمورد تحقيق قرار گرفت
بذر رازيانه پراكندگي كاملي از تمام مناطق ايران 
(غرب، شمال، جنوب، شرق و مركز) داشته و 

 .بود خارجي (رازيانه رومي) يك نمونه
 روش دلاپورتا به DNAاستخراج 

)Dellaporta et al., 1993(  نجام اتغيير با كمي
 .شد
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 از مناطق مختلف كشور. اكوتيپ رازيانه 32منشاء  -1جدول
Table1- Fennel 32 ecotypes originating from different regions of the country. 

 شماره اكوتيپ
Ecotype Number 

 منطقه
Region 

 شماره اكوتيپ
Ecotype Number 

 منطقه
Region 

 شماره اكوتيپ
Ecotype Number 

 همنطق
Region 

 سبزوار 23 برازجان 12 اردكان 1

 آران بيدگل 24 تبريز 13 بجستان 2

 سربيشه 25 سنندج 14 كاشان 3

 خوسف 26 ديواندره 15 آباده 4

 مشهد 27 شيراز 16 اهواز 5

 نيشابور 28 قم 17 دهگلان 6

 گناباد 29 اروميه 18 سردشت 7

 رومي (هند) 30 اصفهان 19 سقز 8

 ايلام 31 حلاتم 20 كرمان 9

 بجنورد 32 شبستر 21 كامياران 10

   رزن 22 نيريز 11
 
 

گرم برگ در حضور ازت  3-2 از هر نمونه
 2هايهاي پودر شده به تيوپمايع پودر و برگ
 [ ماكروليتر بافر استخراج 600ميلي ليتري حاوي 

Tris-HCL (1mM, pH=8), EDTA(10ml, 0/5 
mM, pH=8), (Nacl 10mM, 5 mM) [  به

درصد اضافه شد.  SDS 10ميكروليتر  80همراه 
دقيقه در  15ها به مدت بعد از ورتكس نمونه

درجه) انكوبه شد. پس  50-60حمام آب گرم  (
ميكروليتر از مخلوط  600ها، از سرد نمودن نمونه

ها نمونه شد.ها اضافه فنول:كلروفورم به تيوپ
شدند.  سانتريفيوژ 4000دقيقه و با دور  10مدت 

ميكروليتر  600فاز بالايي به تيوپ جديد حاوي 
) 1به  24بترتيب به نسبت كلروفرم: ايزوآميل (

منتقل و به آرامي مخلوط گرديدند و طبق شرايط 

ها به قبلي سانتريفيوژ گرديدند. فاز بالايي تيوپ
ميكروليتر استات  60هاي جديد حاوي تيوپ

وپانول ميكروليتر ايزوپر 600و  pH=8سديم با 
دقيقه سروته تا  2مدت  را  به هاسرد منتقل و آن

دور  4000ها در نمونه .ظاهر شود DNAكلاف 
در ته   DNAدقيقه سانتريفيوژ شد تا  5مدت  به

 1ها رسوب كند. پس از حذف فاز مايع، تيوپ
درصد اضافه كرده و سپس  70ميلي ليتر اتانول 

ل اتانو دقيقه سانتريفيوژ و پس از حذف 2مدت  به
بعد از خشك  شدند.ها تا حد ممكن خشك نمونه

ميلي ليتر آب مقطر  1را در   DNAشدن اتانول، 
هاي استخراج شده در  DNAحل و سپس 

 نگهداري شدند.  -20يخچال 
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 DNAبعد از سنجش كميت و كيفيت 
استخراج شده به وسيله الكتروفورز و نانودراپ، 

DNA بهبود  مجدد رسوب داده شد تا كيفيت آن

 6و  RAPD آغازگر 9  از  PCRبراي انجام يابد. 
(نشانگرها از شركت دنازيست   ISSRآغازگر 

 ). 2(جدول  شداستفاده تهيه گرديد) 
 

 .RAPDو  ISSRمشخصات آغازگرهاي  - 2جدول 
Table2- 2TISSR2T4T 24T4TT4Tand 2T4T 24T4TT4TRAPD2T4T 24T4TT4Tprimersprofile. 

    
 

محتواي 
GC  

2TGc2T4T 
2T4Tcontent 

 دماي اتصال
Junction 

temperature 

 توالي آغازگر
Sequencing primer 

شماره 
 آغازگر

2TNumber 2T4T 
2T4Tprimer 

 نشانگر
2TPrimer 

70% 33 5َ_TGCGGCTGAG_3َ 1  
70% 33 5َ_GGCACTGAGG_3َ 2  
60% 33 5َ_GTGCCTAACC_3َ 3  
70% 33 5َ_GATGACCGCG_3َ 4  
70% 33 5َ_CTCTCCGCCA_3َ 5 RAPD 
70% 33 5َ-CAGGCCCTTC_3َ 6  
60% 33 5َ-AGTCAGCCAC_3َ 7  
60% 33 5َ-AATCGGGCTG_3َ 8  
60% 33 5َ-CAATCGCCGT_3َ 9  

44/44% 51/6 5P

'
P-(AG)R8RYT-3P

' 1  
47/06% 50 5P

'
P-(AG)R8RT-3P

' 2  
47/06% 50 5P

'
P-(GA)R8RT-3P

' 3  
50% 53/9 5P

'
P-(CT)R8RRG-3P

' 4 ISSR 
41/18% 47/6 5P

'
P-DBD(AC)R7 R-3P

' 5  
50% 53/9 5P

'
P-(AG)R8RRC-3P

' 6  
 

 ISSRبراي نشانگر  PCR رخه حرارتيچ
 در دماي اوليه شامل يك مرحله واسرشت سازي

 مرحله 42 و دقيقه 3 مدت به گرادسانتي درجه 94

 به درجه سانتيگراد 94 در واسرشت سازي بعدي

در  اتصال مرحله ثانيه صورت گرفت، 45 مدت
درجه سانتي گراد)  47-53دماي مناسب آغازگر (

 درجه 72 در دماي بسط رحلهم دقيقه، 1 مدت به

 نهايي بسط مرحله دقيقه و 2 مدت به سانتيگراد

 72 در DNA دوتايي  هاي تكميل رشته جهت

چرخه  .شد انجام دقيقه 5مدت  به سانتيگراد درجه

شامل يك  RAPDبراي نشانگر   PCR حرارتي
 درجه 94دماي   در اوليه مرحله واسرشت سازي

 بعدي مرحله 42 در و دقيقه 3 مدت به گرادسانتي

 مدت به درجه سانتيگراد 94 در واسرشت سازي

 در دماي اتصال مرحله ثانيه صورت گرفت، 30

 بسط مرحله دقيقه، 1 مدت به سانتيگراد درجه 35

 شد دقيقه اعمال 2 مدت به سانتيگراد درجه 72 در

 تكميل رشته هاي جهت نهايي، بسط مرحله و

 8مدت  به سانتيگراد درجه 72 در DNA دوتايي 
به  PCRپس از انجام واكنش  .شد انجام دقيقه
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ميكروليتر بافر بارگذاري  2محتويات هر لوله 
ميكروليتر از محصول حاصله  10اضافه گرديد و 

 4%  كه حاوي  8/1هاي ژل آگارز  در چاهك
آميزي بود،  ميكروليتر  اتيديوم برومايد جهت رنگ

جريان ها به مدت دو ساعت با  نمونهريخته شد. 
و سپس توسط دستگاه  ولت الكتروفورز شدند 80

 UVتحت نور  DNAژل داك قطعات تكثير يافته 
مشاهده و عكسبرداري از ژل صورت گرفت. 

) باند وجود عدم( صفر بصورت باندها امتيازدهي
 گرفت. صورت) باند وجود( يك و

با توجه به اطلاعات   هاي آماري: تجزيه
 فيايي)،(طول و عرض جغرا جغرافيايي

 به آوري شده از مناطق مختلف هاي جمع اكوتيپ
 از پس .تقسيم بندي شد SPSSكمك نرم افزار 

 Excelافزار  نرم از استفاده با اطلاعات، ثبت
 نام و تونس در آغازگر هر به مربوط متغيرهاي

P2Fفاصله ژنتيكي .گرفت قرار ها رديف در ها ژنوتيپ

1
P 

)GDت ژنتيكياه) يا شبP3F

2
P )GSده از ) با استفا

P4Fضريب ني و لي 

3
P )GDRNL R () محاسبه  شدNei. 

 هر براي شده مشاهده هاي آلل ). تعداد1987
موثر،  هاي تعداد آلل ،جمعيت داخل در نشانگر

شاخص اطلاعاتي  ،ني ژنتيكي تنوع شاخص
 ,POPGENE32افزار  نرم از شانون با استفاده

. پس از اين مرحله دندوگرام به گرديدمحاسبه 
  MEGA5.05وسط نرم افزار ت UPGMAروش 

براساس همچنين ماتريس تشابه  .ترسيم شد
به كمك نرم افزار ) MSضريب تطابق ساده (

                                                             
1. Genetic Distance 
2. Genetic Similarity 
3 Nei and Li 

NTSYC2.02 هتروزيگوسيتي . بر آورد گرديد
)، هتروزيگوسيتي بين Hsها ( درون جمعيت

)، هتروزيگوسيتي كل Dstها ( جمعيت
)Ht=Hs+Dst ،(ها  ضريب تنوع بين جمعيت
)Gst= Dst/Ht،(  تخمين جريان ژني ازGst  يا

Gcs  به كمك نرم افزارPOPGEN  محاسبه
بدست آمده شاخص  Hsو  Htگرديد با كمك 

Fst  يك در مختلف افراد هاي ژن (همبستگي 
 Fst = 1 – Hs/Htفرمول با استفاده از  ) جمعيت

 و دوري ،ساختار شاخص محاسبه شد. اين

 محاسبه طريق از را ها بين جمعيت نزديكي

 در تنوع و ها آلل ها، فراواني آلل روزيگوسيتيهت

زماني كه افراد از نظر  دهد. مي نشان ها جمعيت
باشند مقدار اين شاخص   فراواني آللي كاملا مشابه

برابر با صفر و زماني كه افراد از نظر آللي كاملا 
شود  متفاوت باشند اين مقدار برابر با يك مي

)Weir. 1996 شاخص .(FRST R العه براي مط
 مطالعه دررود.  ها نيز بكار مي تفاوت بين جمعيت

FRST ميزان اگرا ه جمعيت R  25/0تا  15/0بين 
FRSTبدست بيايد  R  دهد مي نشان كه دارند بالايي 

 متمايز هم از كاملاً مطالعه مورد هاي جمعيت

 د.هستن
 

 نتايج و بحث
مناسب  DNAبا استفاده از روش استخراج 

آمد باندهاي واضحي و شرايط چرخه حرارتي كار
 1تكثير يافت كه در شكل    RAPDتوسط نشانگر

نشان  7الگوي تكثير يافته توسط نشانگر شماره 
اكوتيپ  32بدست آمده از  نشانگرهايداده شد. 
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چندشكلي  RAPDنشانگر  9رازيانه با استفاده از 
اي را نشان دادند. تعداد باندهاي  قابل ملاحظه

 32براي  RAPD ايجاد شده توسط نشانگرهاي
 باندهاي تعداد .قطعه بود 1267ازيانه اكوتيپ ر

 بر RAPDآغازگرهاي  آزمايش از حاصل ،چند
 اين در هاي رازيانه اكوتيپ هاي بوته تك روي

  .بود متغير باند 17 تا 6 آزمايش، از

 

 
 .)7(شماره  RAPDالگوي باندي تكثير شده توسط نشانگر  -1شكل 

Figure 1-  Banding pattern reproduced by the primer RAPD (Number 7) 
 

هاي  با توجه به اطلاعات جغرافيايي، اكوتيپ
آوري شده از مناطق مختلف، به دو گروه  جمع

بندي  گروهاين اساس  تقسيم بندي شد، كه بر
قطعه چند شكل در گروه  103توسط آغازگر رپيد 

قطعه چندشكل در  104و  درصد) 17/97( يك
ايجاد شد و در مجموع  درصد) 11/89(م گروه دو

در  %) ايجاد گرديد.100قطعه چند شكل ( 106
تنوع با بررسي ) Zahid et al., )2009 پژوهشي
با  اكوتيپ رازيانه 50انجام داده بر روي ژنتيكي 

درصد چند  RAPD ، 48نشانگر  30استفاده از 
 ،RAPDبه كمك نشانگر  .را گزارش دادندشكلي 

Abou El-Nasr et al., )2013(  نيز چندشكلي
) را در ارقام رازيانه مورد درصد 42/68بالايي (
 در اين مطالعه ميزان .بدست آوردند بررسي

 درون هتروزيگوسيتي)، Ht( كل هتروزيگوسيتي

ها  ضريب تنوع بين جمعيت و)Hs( ها جمعيت
)Gst (هاي بدست آمده از آغازگر  براي داده

RAPD  بود 0225/0و  368/0، 3764/0به ترتيب 
 برآورد شد.  022/0برابر با   Fstو شاخص 

  اكوتيپ PCR ،32نتايج حاصل از  تكثير 
در  6شماره   ISSRرازيانه با استفاده از نشانگر 

نشان داده شده است. با بررسي انجام  2شكل 
شده بيشترين قطعات تكثير شده توسط نشانگر 

5P( 6شماره 

'
P-(AG)R8RRC-3P

'
P مشاهده شد و در (
 باندهاي تعدادقطعه تكثير شد.  813مجموع  

 بر ISSRآغازگرهاي  آزمايش از حاصل چند،
 اين در هاي رازيانه اكوتيپ هاي بوته تك روي

 بود. متغير باند 15 تا 7 آزمايش، از
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ISSR )5Pالگوي باندي تكثير شده توسط نشانگر  -2شكل 

'
P-(AG)R8RT-3P

'
P(. 

Figure 2- Banding pattern reproduced by the primer ISSR (5 P

'
P-(AG)R8RT-3P

'
P). 

 
باتوجه به اطلاعات بدست آمده از نشانگر 

ISSR قطعه چندشكل  70، گروه يك شامل
قطعه چندشكل  64درصد) و گروه دوم  22/97(
قطعه چندشكل  72درصد) و در مجموع  89/88(
به  ISSR نشانگردرصد) تكثير يافت. براي  100(

و  2873/0، 2928/0 برابر Gstو  Ht ،Hsترتيب 
 براي Fstهمچنين شاخص  ،بدست آمد 0187/0

 بالاي برآورد شد. ميزان 019/0آغازگر برابر  اين

 باندي الگوهاي در آمده بدست شكلي چند
اين دو  كه داد نشان  RAPDو  ISSRنشانگرهاي 

 تنوع بررسي براي مناسبي هاي تكنيك نشانگر

گرهاي هستند. نشان هاي رازيانه جمعيت ژنتيكي
قدرت متفاوتي در   RAPDو  ISSRمختلف 

هاي مورد بررسي  شناسايي چندشكلي در نمونه
FRSTداشتند.  R هاي افراد  كه همبستگي بين ژن

دهد، در اين  مختلف در يك جمعيت را نشان مي
بررسي به دليل بالا بودن هتروزيگوسيتي كل، 
نزديك به صفر بوده كه بيانگر شباهت فراواني 

 مورد مطالعه است.آللي افراد 
 كه هايي آلل يعني، Neبيشترين آلل موثر (

 خوبي توزيع داراي و دارند برابري فراواني
) و تنوع I، شاخص اطلاعات شانون () باشند مي

 ISSR 6) توسط نشانگر شماره Hژنتيكي ني (
) برآورد گرديد. 5288/0و  3483/0، 8434/21(

بيشترين تعداد آلل  RAPD 7نشانگر شماره 
اين نشانگر بيشترين  4و شماره  )0999/28موثر(

شاخص اطلاعات شانون و تنوع ژنتيكي ني 
) را بدست آورد. ميانگين تنوع 4914/0، 6845/0(

ژنتيكي ني، شاخص اطلاعات شانون و آلل موثر 
، RAPD ، 3739/0 نشانگرهايبه ترتيب براي 

 هايبدست آمد و براي نشانگر 4880/1و  552/0
ISSR 2944/0هاي ذكر شده به ترتيب پارامتر ،

در  ).3محاسبه گرديد (جدول  4672/1و  463/0
بررسي تنوع و تفرق ژنتيكي برخي از 

هاي زيره پارسي به كمك نشانگر  جمعيت
RAPD، Hashemi et al., )2008 ميانگين تنوع (

و شاخص اطلاعات شانون را  18/0ژني ني را 
هاي بومي  در بررسي گونه بدست آوردند. 273/0

) به Noormohammadi et al., )2012 انار ايران
 RAPDو  ISSRكمك نشانگرهاي مولكولي 

ميانگين تنوع ژني ني و شاخص اطلاعات شانون 
 308/0و  ISSR ،214/0 نشانگررا به ترتيب براي 

نيز  RAPD  نشانگر بدست آوردند و برايدرصد 
  بدست آوردند.درصد  266/0و  178/0به ترتيب 
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  PICبيشترين و كمترين  3توجه به جدول با
-مي آغازگر جفت هر تمايز قدرت براي (معياري

به ترتيب  RAPDبدست آمده براي نشانگر باشد) 
و  468849/0( 6و  2نشانگرهاي شماره 

 2و  ISSR  ،6و براي نشانگر  ) 276789/0
بودند. ميانگين ) 3629825/0و  547946/0(

PICP5Fمحتواي چندشكلي (

1
Pآمده براي  ) بدست

و  4274/0به ترتيب  ISSRو  RPADنشانگرهاي 
برآورد گرديد. با بررسي نتايج بدست   4192/0

بيشترين  ISSRو  RAPDآمده از هر دو نشانگر 
هاي موثر، شاخص ني و شانون را  ميزان تعداد آلل

بدست آورده است و بيشترين  RAPDنشانگر 
به خود اختصاص  ISSRرا نشانگر  PICميزان 

 و موثر هاي آللتغيير كوچك دامنهاده است. د

 نسبتاً توزيع دهنده نشان شده مشاهده هاي آلل

 كه اين و است ها جمعيت بين در ها آلل برابر

 آللي توزيع از يكنواختي سطح در تقريباً ها جمعيت

 در وينبرگ - هاردي قانون به بنا. دارند قرار
 و يژن فراواني متعادل افشان دگرگرده هاي جمعيت
 از مهاجرت و موتاسيون گزينش، غياب در ژنوتيپي

 آنها بين رابطه و كند نمي تغيير ديگر نسل به نسلي

 اي جمله دو توزيع از همواره و بوده ثابت
(p+q)P

2
P=pP

2
P+2pq+qP

2
P   نمايند ميپيروي )Kimura 

and Crow, 1963( .مورد اكوتيپ 32 هر در 

 هكهايي  للآ نسبت يعني موثر هاي آلل مطالعه،

براي نشانگر  ها آلل كل به دارند برابر فراواني
RAPD و براي نشانگر  درصد 80 بالايISSR 
 كه دهد يم نشان امر اين باشد. مي درصد 70بالاي 

                                                             
1 Polymorphic Information Content 

 آللي توزيع وينبرگ، -هاردي قانون از پيروي با
 و است برابر نسبتاً مطالعه مورد هاي جمعيت درون

 متعادل توزيع داراي آللي فراواني نظر از ها جمعيت

 . هستند
ميانگين ضريب فاصله ژنتيكي بين 

براساس آناليز  و ميانگين تشابه ژنتيكي ها  جمعيت
 به ترتيب ،RAPDبراساس الگوهاي  تطابق ساده

 ISSRهاي  با توجه داده بدست آمد. 58/0و  42/0
ها و  ميانگين ضريب فاصله ژنتيكي بين جمعيت

برابر   يز جاكاردميانگين تشابه ژنتيكي براساس آنال
در بررسي انجام داده  برآورد شد. 66/0و  34/0

 ،RAPDبه كمك نشانگر  بر روي رازيانه
2TGroveri et al., 2T )2011 ميانگين ضريب فاصله (

 بدست آوردند. 71/0عيت ها را مژنتيكي بين ج
  ,.Abou El-Nasr et alدر پژوهشي

هاي بدست آمده از  ) با توجه به داده2013(
، ISSRهاي رازيانه به كمك نشانگر  اكوتيپ

درصد  58/0 -77/0ضريب تشابه ژنتيكي را 
  برآورد كردند. 
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 .RAPDو  ISSRرازيانه با كمك نشانگر  هاي جمعيت در ژنتيكي تنوع پارامترهاي -3 جدول
Table3- 2TParameters of2T 2Tgenetic diversity 2T 2Tin populations of2T 2TISSR2T 2Tand 2T 2TRAPD2T 2Tmarkers2T 2Twith 2T 
2TFennel2T2T. 

 نشانگر
2TPrimer 

 شماره
 نشانگر

2TNumber 2T4T 
2T4Tprimer 

Na Ne H I PIC 

 1 28 21.2751 0.3312 0.5133 0.43532 

 2 30 27.7884 0.3542 0.5392 0.468849 

 3 20 19.4539 0.4748 0.6667 0.414923 

 4 12 9.4608 0.4914 0.6845 0.43261 
RAPD 5 22 18.4548 0.2323 0.3942 0.441455 

 6 20 16.3351 0.3318 0.514 0.276789 

 7 34 28.0999 0.0615 0.1408 0.441404 

 8 22 17.0607 0.3318 0.514 0.467045 

 9 24 17.1792 0.0628 0.1432 0.468183 

 1 24 18.1216 0.3051 0.4616 0.384494 

 2 30 20.4331 0.2479 0.40278 0.3629825 
ISSR 3 24 18.3597 0.3108 0.4645 0.371718 

 4 24 17.1866 0.2780 0.4386 0.399234 

 5 14 9.6926 0.2678 0.4330 0.449218 

 6 28 21.8434 0.3483 0.5288 0.547946 
 

بندي انجام شده براساس  در گروه
هاي مورد مطالعه در  اكوتيپ RAPDنشانگرهاي 

) I). كلاستر يك (3(شكل گرفتند قرار گروه 7
باشد كه  مي )bIو  aIشامل دو زير كلاستر (

اكوتيپ بوده و با نگاهي  7شامل  aIزيركلاستر 
هاي موجود در اين زير كلاستر،  تر به اكوتيپ دقيق

ها پي  به بالا بودن ضريب شباهت بين اكوتيپ
هاي خوسف و  بريم.  به طور مثال اكوتيپ مي

)، اهواز و كاشان 89/0سربيشه با ضريب شباهت (
اند. كلاستر  گرفته ) در يك گروه قرار85/0(

) IIbو  IIa) شامل دو زير كلاستر (IIشماره دو (
بيدگل  اكوتيپ آران IIaباشد كه در زيركلاستر  مي

هاي  اكوتيپ IIbقرار گرفته و در زير كلاستر 
گناباد، آباده، اردكان و كامياران با ضرايب تشابه 

اند. كلاستر شماره سه  جاي گرفته 7/0-73/0بين 
)IIIهاي رومي و ايلام (ضريب  كوتيپ) شامل ا

) IV( 4) بود. در كلاستر شماره 73/0شباهت 
شيراز   ) اكوتيپV( 5اكوتيپ تبريز و در كلاستر 

) خود شامل دو زير VI( 6قرار گرفتند. كلاستر 
دره در  ) بود. اكوتيپ ديوانVIbو  VIaكلاستر (

هاي كرمان و نيريز با  و اكوتيپ VIaزير كلاستر 
هاي مشابه و ضريب شباهت بالا  مداشتن اقلي

قرار گرفتند. كلاستر  VIb) در زير كلاستر 75/0(
و  VIIa) شامل دو زير كلاستر (VII( 7شماره 

VIIb است كه زير كلاستر (VIIa  5شامل 
(اصفهان، سقز، بجستان، رزن و شبستر)  اكوتيپ

هاي  بود كه ضريب تشابه بالاي بين اكوتيپ
وجود داشت و  موجود در اين زير كلاستر
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. بوداكوتيپ  6شامل  VIIbزيركلاستر 
، قم بجنورد ،هاي نيشابور، مشهد، سبزوار اكوتيپ

و ضريب تشابه بالا  مشابه اقليم با و دهگلان
. گرفتند قرار )VIIb( گروه يك در )76/0-63/0(

نتايج بدست آمده رابطه بين تنوع ژنتيكي را  با 
مي نشان موقعيت جغرافيايي و يا تشابهات اقلي

 موقعيت ارتباط به مربوط مشابه نتايجدهد.  مي

 هاي جمعيت ژنتيكي تنوع با اقليمي و جغرافيايي

 گزارش محققان ديگر گياهي توسط مختلف

 Bahmani et al., 2012 ;Rahimi( است شده

malek et al., 2009; Garib et al., 2011( اين  و
 تغييرات مورد در كه چون رسد مي نظر به معقول

 و رطوبت دما، خارجي عوامل مهمترين از ژنتيكي

هاي رازيانه براساس  اكوتيپ .باشد ميغيره 
در  UPGMAبا روش  ISSRاطلاعات آغازگر 

دهنده تنوع  كه اين نشانند گروه قرار گرفت 11
. )4(شكل باشد ها مي ژنتيكي وسيع در ميان رازيانه

هاي موجود در هر  تر به اكوتيپ با نگاهي دقيق
توان به وضوح وجود تشابهات  ه ميگرو

ها را مشاهده كرد.  جغرافيايي و اقليمي ميان آن
) bIو  aI) شامل دو زير كلاستر (Iكلاستر يك (

اكوتيپ (تبريز،  7شامل  aIبود، زيركلاستر 
دره، سقز، قم، سنندج و نيشابور) و  اصفهان، ديوان

هاي اروميه، شبستر  شامل اكوتيپ  bIزيركلاستر 
 ز بود.و شيرا

 

 
 .RADPبراي نشانگر UPGMA اكوتيپ رازيانه ايران با روش  32گروه بندي -3شكل 

Figure 3- 2TRAPD2T 2Tmarkers2T 2Tusing2T 2TUPGMA2T 2Tfor2T 2Tcluster2T 2T322T 2Tecotypes2T 2Tof fennel2T 2TIran. 
 

هاي كرمان و سبزوار با ضريب  اكوتيپ
اند.  ) جاي گرفتهIIدر كلاستر دو ( 63/0تشابه 

و  IIIaل دو زير كلاستر () شامIIIكلاستر سه (

IIIbهاي مشهد و كامياران با  باشد. اكوتيپ ) مي
جاي  IIIaدر زيركلاستر  6/0ضريب تشابه 

شامل دو اكوتيپ نيريز  IIIbاند. زيركلاستر  گرفته
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) و IV( 4و رزن بود. اكوتيپ محلات در كلاستر 
) قرار گرفتند. كلاستر V( 5بيدگل در كلاستر  آران

6 )VIو زيركلاستر () شامل دVIa  وVIb .بود (
تنوع ژنتيكي از فاصله  VIaدر زيركلاستر 

  هايي با منشاء جغرافيايي تبعيت نكرده و اكوتيپ
كاملا متفاوت (گناباد و ايلام) از نظر اقليم و 
فاصله جغرافيايي در يك گروه قرار گرفتند، اما با 

تر اين دو اكوتيپ داراي ضريب  نگاهي دقيق
) بودند. اكوتيپ بجنورد در زير 65/0(تشابه بالاي 

جاي گرفته است. اكوتيپ رومي در  VIbكلاستر 
) و اكوتيپ سربيشه در VII( 7كلاستر شماره 

) IX( 9) جاي گرفتند. كلاستر VIII( 8كلاستر 
) بود. IXbو  IXaشامل دو زيركلاستر (

هاي كاشان و سردشت با ضريب بالاي  اكوتيپ

) IXa(زيركلاستر ) در يك گروه 74/0تشابه (
شامل اكوتيپ  IXbقرار گرفتند. زيركلاستر 

برازجان بود. اكوتيپ خوسف به تنهايي در 
) XI( 11) جاي گرفت. كلاستر X( 10كلاستر 

باشد،  ) ميXIbو  XIaشامل دو زيركلاستر (
شامل اكوتيپ اردكان بود و  XIbزيركلاستر 

هاي دهگلان، بجستان و آباده در  اكوتيپ
 Abou El-Nasr et قرار گرفتند.  XIb زيركلاستر

al., )2013ارقام رازيانه را  ،) در بررسي انجام داده
بندي  گروه كلاستر بندي كردند. چنين گروه 2در 

دهنده تنوع ژنتيكي بالا را در رازيانه نشان  كه نشان
 ,.Bahmani et al( است شده دهد نيز گزارش مي

2012; Zahid et al., 2009.( 
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 .ISSRبراي نشانگر UPGMA اكوتيپ رازيانه ايران با روش  32گروه بندي -4ل شك

Figure 4- 2TISSR2T 2Tmarkers2T 2Tusing2T 2TUPGMA2T 2Tfor2T 2Tcluster2T 2T322T 2Tecotypes2T 2Tof fennel2T 2TIran. 
 

 گيري نتيجه
 براي آمده بدست تشابه ماتريس همبستگي

 ساده تطابق تشابه ضريب براساس نشانگر هردو
 كلاسترهاي تطابق يانگرب كه بود 83/0 با برابر

اطلاعات . است نشانگر دو هر از آمده بدست
بدست آمده در اين آزمايش كارايي نشانگرهاي 

ISSR  وRAPD  را براي تعيين و برآورد تنوع
هاي مختلف   ژنتيكي، فاصله و ارتباط ميان ژنوتيپ

اين گياه تائيد كرد. كسب اطلاعات درمورد 
از تبديل  هاي ژنتيكي براي جلوگيري شباهت

پلاسم  هاي خوب به ژرم پلاسم شدن ژرم

هاي  يكنواخت ضروري است. از آنجايي كه روش
ISSR  وRAPDاي هستند و  هايي ساده ، روش

كمي دارند، استفاده از آنها در  DNAنياز به 
هاي  هاي اصلاحي سريع و بهبود روش برنامه

باشند. باتوجه به اطلاعاتي كه  اصلاحي مفيد مي
وابط ژنتيكي نزديك در اختيار بهنژادگر درباره ر
هاي انگشت  گيرد، استفاده از تكنيك قرار مي
هاي اصلاحي  براي انجام برنامه DNAنگاري 

هايي با  دار مانند توليد ارقام متمايز، ژنوتيپ هدف
اي و بهبود بهره وري ارقام  تنوع ژنتيكي پايه
 شود. موجود پيشنهاد مي
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2TAbstract 

Fennels have long been cultivated as an aromatic and medicinal plant in different 
regions with different climate in Iran.  In this study, the genetic diversity of 32 ecotypes of 
fennel was assessed by RAPD and ISSR markers. A total of 106 and 72 polymorphic 
fragments were amplified by RAPD and ISSR markers, respectively. Based on RAPD data, 
mean genetic diversity were 0.3739 and 0.552 by Nei (h) and Shannon's information index (I), 
respectively. Moreover, mean genetic diversity for ISSR marker were accordingly 0.2944 and 
0.4563. The obtained average polymorphism content (PIC) by RAPD and ISSR markers were 
0.4274 and 0.2192, respectively. Based on cluster analysis of RAPD and ISSR markers, the 
ecotypes were grouped in 7 and 11 clusters. These results indicate that the Iranian fennels 
have high genetic diversity, and RAPD and ISSR markers very well 2Tdifferentiated 2Tfennel 
genotypes based on the geographical distribution and climatic similarities. Understanding the 
genetic diversity can further help breeders in their breeding programs, especially in 
hybridization breeding, evolutionary and classifications studies. 
Keywords: Effective alleles, Cluster analysis, Genetic variation. 
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