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Abstract 
Objective 

Awareness of genetic diversity and population structure is very effective in conserving germplasm 

and preventing the weakening of the genetic base and provides the opportunity to harness the 

potential of desirable genes in the genetic repository in breeding programs. The aim of this study 

was to investigate the genetic diversity in the germplasm of Rosa damascena collected from 

different regions of Iran and to identify the genetic relationships of different populations for use 

in breeding and Conservation of genetic resources programs. 

Materials and methods 

Genetic diversity and population structure were evaluated in a collection of Rosa damascena Mill 

germplasm, including 40 accessions collected from five geographical regions of Iran using inter-
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simple sequence repeats (ISSR) markers. 

Results 

Twelve ISSR primers replicated 202 multiform genomic fragments, the number of these bands 

ranged from 15 to 18 in different primers and the average was 16.83. The average Polymorphism 

Information Content (PIC) and marker index (MI) for the primers used ranged from 0.35 to 0.46 

and 5.25 to 8.28, respectively. Analysis of molecular variance (AMOVA) showed that intra-

population diversity accounts for a greater share (93%) of total molecular diversity. The 

dendrogram obtained from cluster analysis based on method neighbor joining categorized the 

accessions into 3 main groups, which were confirmed by principal coordinate analysis (PCoA). 

Based on Jacard coefficient, the highest genetic distance (0.837) was observed between 

Hormozgan and Barzok 3 accessions, and the lowest genetic distance between Semnan accessions 

(0.141). The results of population structure using STRUCTURE software showed no strong 

relationship with the geographical distribution of accessions. 

Conclusions 

Cluster analysis and principal coordinate analysis were consistent with the genetic relationships 

derived by STRUCTURE analysis in many cases. The results showed that the grouping of 

accessions based on molecular data is not strong related to their geographical origin, thus 

strengthening the probability of gene flow between populations. Genetic diversity obtained by 

ISSR marker indicates the ability to identify interspecies and intraspecies differences of this 

marker. 
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  چکیده

ی هاگونه یکیژنت هیشدن پا فیاز ضع یریو جلوگ گیاهی پلاسمدر حفاظت از ژرم ی و ساختار جمعیتکیاز تنوع ژنت یآگاه:  هدف:

سزراعی موجود  صت بهره اریب ست و فر س یریگمؤثر ا فراهم  ینژادبه یهارا در برنامه یکیمطلوب در خزانه ژنت یهاژن لیاز پتان

س ینکند. هدف از ایم سم گل محمدژرم یکی درتنوع ژنت یمطالعه برر سایی  یرانشده از مناطق مختلف ا یآورجمع یپلا شنا و 

 .باشدیم ی و حفاظت از ذخایر ژنتیکینژادبه هایمنظور استفاده در برنامه بهی مختلف هاتیجمعروابط ژنتیکی 

(، Rosa damascena Mill) یپلاسااام گل محمدمجموعه از ژرم یکدر  یتجمعو سااااختار  یکیتنوع ژنت :هاروشمواد و 

قرار  یابیمورد ارز ایماهوارهیزر ینب یبا اسااتفاده از نشااانگرها یرانا یاییشااده از پنم منطقه جاراف یآوراکسااشاان جمع 40شااامل 

 گرفت.
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شکل تکث یقطعه ژنوم ISSR ،202دوازده آغازگر  :نتایج  یرمتا 18تا  15مختلف از  یباندها در آغازگرها یند انمودند، تعدا یرچند 

 یآغازگرها ی( براMI( و شاخص نشانگر )PICاطلاعات چندشکل ) یبه دست آمد. متوسط شاخص محتوا 83/16ها آن یانگینو م

( نشان AMOVA) یمولکول یانسوار یهحاصل از تجز یمبود. نتا یرمتا 28/8تا  25/5و  46/0تا  35/0 ینب یبمورد استفاده به ترت

 یهکل را به خود اختصاااد داد. دندروگرام حاصاال از تجز یدرصااد( از تنوع مولکول 93) یشااتریسااهم ب یتیداد که تنوع درون جمع

 یبندکرد و گروه بندی¬دسته یگروه اصل 3 درمورد مطالعه را  یها( اکسشنNJ) یگیهمسا -اتصال یتمبر اساس الگور یاخوشه

جاکارد  یب( بر اساس ضر837/0) یکیمقدار فاصله ژنت یشترینقرار گرفت. ب ید( مورد تائPCoA) یاصل به مختصات یهتوسط تجز

 تایممشاهده شد. ن 2و سمنان  1سمنان  یهااکسشن ین( ب141/0) یکیفاصله ژنت ینو کمتر 3هرمزگان و برزک  یهااکسشن ینب

 ها بود.اکسشن یاییبا پراکنش جاراف یعدم وجود ارتباط قو یانگرب STRUCTURافزار با استفاده از نرم هایتساختار جمع یبررس

شه یهتجز گیری:نتیجه صل یهو تجز یاخو صات ا صل از تجز یکیبا روابط ژنت یبه مخت س یتساختار جمع یهحا از موارد  یاریدر ب

ساس بر هااکسشن یبندنشان داد که گروه هایافتهسازگار بودند.  ندارد، در  یها ارتباط قوآن یاییأ جارافبا منش یمولکول هایداده ا

ست  به یکی. تنوع ژنتشودیم یتا تقوهیتجمع ینژن ب یاناحتمال جر یجهنت س آمده بهد شانگر  یلهو شان ISSRن  یتدهنده قابلن

 .باشدینشانگر م ینا یاگونهو درون ایگونهینب یهاتفاوت ییشناسا

 یتساختار جمع یکی،تنوع ژنت ،Rosa damascena Mill.  ،ISSR: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله
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 مقدمه

از بیش  Rosaباشد. جنس می Rosaceaeمتعلق به خانواده  Rosa damascena Mill علمی نام گیاه گل محمدی با

طور خاد در اروپا، آسیا، خاورمیانه و آمریکای  و به یریگرمس یمهکه در مناطق معتدل و ن شدهرقم تشکیل  18000گونه و  200از 

شد م شده یدهایبریصورت ه مدی بهارقام نوین گل مح(. Gudin S 2000) کنندیشمالی پراکنده و ر شتق  و  یتیریپلوئید از م

عنوان یکی از  گل محمدی به. اندئیدی منشاااأ گرفتهلوگونه دیپلوئیدی و تعداد محدودی تیریپ 10تا  7هساااتند که از  یتتراپلوئید
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صادرات  تواندمی ،Rosaceaeترین گیاهان خانواده مهم شور آورارزو  غیرنفتینقش مهمی در  که در  یطور بهایفا کند، ی برای ک

 داروسازی نقش چشمگیری داشته است.در صنایع غذایی، آرایشی بهداشتی عطریات و  ریاخ یهاسال

بسیار  یکیتنوع ژنت ینشده و اتفاقی، بررس بینیهای پیشطبیعی و جهش یهازشیبه دلیل تعداد بالای آم Rosaدر جنس 

 یهاپیتنوع ژنتیکی و صااافات مطلوب ژنوت گرفته اسااات. مطالعه مطالعه محققان قرار به دلیل اهمیت بالا، مورددشاااوار بوده اما 

کار و ونظر برای توسااعه کشاات و اصاالاح ارقام مورد ینیگزگوناگون در نقاط مختلف جارافیایی، اطلاعات مفید و ضااروری برای به

 .واقعی خود در این عرصه نزدیک سازدتا ایران را به جایگاه  کندیبهینه از گل محمدی را فراهم م یبرداربهره

و  یمختلف فنل یاز سااااختارها یادیاغلب در انواع ز یمیوتاکساااونومیگل رز، مطالعات شااا هاییپژنوت بندیکلاس یبرا

 Kuhns and Fretz 1978; Shameh et al. 2018; Lee and Kim) است گرفته بررسی قرار مورد یزوزیمیا ینشانگرها

1982; Walker and Werner 1997 ژنوم(  یکیآسان به مواد ژنت یدسترس یراقبول است ز قابل یشترب یمولکولیکرد رو( ولی(

شخرا فراهم می س یاهانروابط گ یصکند که ت سان می یاررا ب شانگرها(Williams et al. 1990)کند آ  توانندیم یمولکول ی. ن

سممورفیپل سطح  یکیژنت ی سا DNAرا در  صله ژنت برآورد، یکیتحلیل تنوع ژنتوتجزیه در همچنینکنند و  ییشنا  یین، تعیکیفا

 به DNAبر  یمبتن یمولکول یاز نشااانگرها یاری. بساایرنداسااتفاده قرار گ ژن مورد یابیمکان و نشااانگر کمک به انتخاب، ینوالد

شخ ستیتنوع ز یصمنظور ت ستند. با یاهانگ یتجمع یندر ب ی سترس ه شانگرها این در د ستگ DNA یحال، انتخاب ن به نوع  یب

نظر  که از شااده اساات رز اسااتفاده هایونهگ یکیتنوع ژنت یشآزما یبرا یراخ یهادر سااال یمولکول یشآزما ینچند. مطالعه دارد

شانگرهای نیا ،یتئور  .Azeem et alد )شتندا ینیاز متفاوت عملکرد و زمان مورد ،شکلیچند زانیها، مراحل، مروش ،یمولکول ن

2012; Vukosavljev et al. 2013; Henuka et al. 2015; Panwar et al. 2015; Rai et al. 2015; Ogras et 

al. 2017; Korkmaz and Dogan 2018; Agarwal et al. 2019.) جمله نشااانگرهایی که بیشااترین کاربرد را در  از

سی تنوع ژنتیکی در گیاهان دارند،  شانگربرر ستند. ISSR هاین شانگرها ه سترده طور به این ن سان، تکنیک یکعنوان  به یاگ  آ

 ژنتیکی تنوع ارزیابی برای PCRارزشااامند بر پایه  یو ابزارنشاااانگر عنوان بهو ها ماهوارهزیر بر ارزان مبتنی و پذیرتکرار ساااریع،

یت تکثیر زیاد، چندشااکلی به قابل توانمیی دیگر آن هایژگیو. از ردیگیمقرار  اسااتفاده مورد گیاهان مخصااوصاااً مختلف موجودات

 ای استوارماهوارهمیان نواحی بین ریز یهابر پایه تفاوت ISSRبالا، عدم نیاز به شناسایی ترادف ژنومی خاد آن اشاره کرد. روش 

سایی تنوع ژنتیکی، روابط و نقشه بهبوده و   Reddy) رودفیلوژنتیکی در بسیاری از گیاهان به کار می یکشطور گسترده برای شنا

et al. 2002.) 

شانگر  15با  ینسترن وحش یپژنوت 23 یکیتنوع ژنت یدر پژوهش سه ناح هایپ. ژنوتمورد بررسی قرار گرفت ISSRن  یهاز 

دارا بودند چندشکلی( را  درصد 77شکل )واضح و چند یباند یالگو یمرها،همه پرا های و مطابق یافتهآورجمع یلمختلف استان اردب

(Jamali et al. 2019در مطالعه .) نشااانگر 24ای که با اسااتفاده از ISSR متنوع رز  یپژنوت 21 ینب یکیتنوع ژنت یبررساا یبرا

و   Hybrid Tea، Floribunda از انواع یزو سااه گروه متما R. damascenaو  Rosa hybridaمتعلق به دو گونه مختلف، 
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 4/86طور متوسااط قطعه چندشااکلی بودند و به 244تعداد  ینا که از تکثیر شاادهقطعه  280مجموع  در، اسااتفاده شاادمحمدی گل 

ستا در پژوهشی دیگر  (Joshi et al. 2021کردند یجادرا ا چندشکلی درصد  یبرا ISSR یمولکولنشانگر استفاده از (. در  این را

. (Jabbarzadeh et al. 2010) واضاااح و قابل تکرار انجام گرفت یبه دسااات آوردن نوارها جهت Rosaهفت گونه از جنس 

حاصل  شکلچندباند  50 در نهایت که شد تکثیرشده  انتخاب مریپرا 6گونه با استفاده از  7باند واضح و قابل تکرار از  66درمجموع 

ششد ستفاده از تکن با رز مختلف دیبریه تیچهار جمعی . در پژوه س مر،یپرا 9با  ISSR کیا باند  64ها مریتمام پرا ند وشد یبرر

تنوع منظور بررساای به   دیگری که همچنین در مطالعه .(Dai-di et al. 2013ند )شااکل بودها چندآن باند 59کردند که  دجایا

ستفاده از  یرزها یکیژنت شکلی بالا  مریپرا 11 صورت گرفت، ISSR مریپرا 33مختلف با ا س جهتبا چند نوع رز انتخاب  3 یبرر

 گروه 2 در مطالعه نیشااده در ا به کار گرفته هاییپنشااان داد که تمام ژنوت UPGMA یاتحلیل خوشااهوتجزیهند و نتایم شااد

شابه محققان )(. در مطالعه.Xue et al 2009شوند )یم یبندطبقه سی Babaei et al. 2007ای م مختلف  ژنوتیپ 40( در برر

طوری که تمام  ها گزارش کردند، بهبین آن داریاختلاف معنی ISSRگل محمدی مناطق مختلف کشاور با اساتفاده از مارکرهای 

 مورفیسم را نشان دادند.نشانگرها سطح بالایی از پلی

 رابطه درمطالعات کافی  و، اطلاعات ی مختلفی از گیاه گل محمدی در ایرانهاتهیواراز کشت و کار وجود سابقه طولانی  با

سه با ارقام فراوانی کهبا تنوع ژنتیکی این  ستند وجود ندارد.  گیاه در مقای س منظور ضر بهمطالعه حابومی ایران ه  یکیتنوع ژنت یبرر

نجام ا  ISSR نشانگر توسط یران،ا یدیمناطق تول ازشده  آوریجمع Rosa damascena Mill یهاتیپلاسم جمعدر میان ژرم

ی مبتنی بر تنوع ژنتیکی خود هامهبرنابتوانند  تا سازدیقادر م  محققان را سایر در این تحقیق نشانگر. نتایم حاصل از کاربرد این شد

 ی نمایند.زیربرنامه ی ژنتیکیهاخوشهرا با استفاده از 

 

 هامواد و روش

 جدول) منطقه مختلف ایران بود 5شده از آوری جمع محمدی گل 1اکسشن 40 مطالعه در این پژوهش شامل مواد گیاهی مورد

شناین (. 1 س ستان ازها اک سانس دکنندهیتول یهاا ستان ایران محمدی در گل ا صفهان، فارس، یها)ا  کرمان، شرقی، آذربایجان ا

شاه، گیلان، سمنان، ستان، کرمان شدند( مرکزی و تهران هرمزگان، لر ستخراج(. 1 شکل) تهیه   های جوان بابرگ نمونهاز  DNA ا

 .گرفت انجام CTAB (Doyle and Doyle 1987)استفاده از روش 

                                                      
 1 Accession 
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 محمدی مورد مطالعه های گل. اطلاعات مربوط به اکسشن1جدول 

Table 1. Details information of Rosa damascene Mill. accessions used in the study 

 ردیف
Row 

اکسشن ام  ن  
Accession 

ن استا  
Province 

منطقه  

Region 

یی فیا عرض جارا  

Latitude 

یایی ف طول جارا  

Longitude 

ز  ا اع  ف رت ا
ا ی سطح در  

AMSL 

وهواآب  

climate 

1 
 1قمصر 

Ghamsar1 
ن اصفها  

Esfahan  
I 51°24'57E 33°44'38N 1897 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

2 
ردهال  ا

Ardehal 

اصفهان  
Esfahan 

I 51°3'1E 34°2'18N 1788 
گرم-خشک  

Dry-Hot 

3 
مو   1کا

Kamu1 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°15'56E 33°37'30N 2200 

معتدل-کخش  

Dry-Humid 

4 
 آذران

Azaran 

اصفهان  
Esfahan 

I 51°7'52E 33°42'43N 2334 
معتدل-خشک  

Dry-Humid 

5 
ر ا و ز  ا

Ozvar 

اصفهان  
Esfahan 

I 51°9'12E 33°48'59N 2044 
معتدل-خشک  

Dry-Humid 

6 
 2قمصر 

Ghamsar2 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°24'57E 33°44'38N 1897 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

7 
رن ب  ا

Nabar 

اصفهان  
Esfahan 

I 51°12'12E 33°52'18N 1613 
گرم-خشک  

Dry-Hot 

8 
 قهرود

Ghohrud 

اصفهان  
Esfahan 

I 51°24'46E 33°40'23N 2300 
گرم-خشک  

Dry-Hot 

9 
 1برزک 

Barzok1 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°13'38E 33°47'9N 2044 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

10 
مو   2کا

Kamu2 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°15'56E 33°37'30N 2200 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

11 
 2برزک 

Barzok2 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°13'38E 33°47'9N 2044 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

12 
 3برزک 

Barzok3 
ن اصفها  

Esfahan 
I 51°13'38E 33°47'9N 2044 

معتدل-خشک  

Dry-Humid 

13 
 داراب

Darab 

فارس  
Fars 

II 54°32'40E 28°45'7N 1139 

معتدل-خشک یمهن  

Semi arid-

Humid 

14 
 میمند

Meymand 

فارس  
Fars 

II 52°45'12E 28°52'4N 1532 
گرم-خشک  

Dry-Hot 

15 
ز را  شی

Shiraz 

فارس  
Fars 

II 52°31'52E 29°36'37N 1532 

گرم-گرم نیمه  

Semi warm-

Warm 

16 
 میناب

Minab 

هرمزگان  

Hormozgan 
II 57°5'14E 27°7'52N 27 

گرم-مرطوب  

Humid-Warm 

17 
 هرمزگان

Hormozgan 

هرمزگان  

Hormozgan 
II 56°16'51E 27°11'11N 0 

گرم-مرطوب  

Humid-Warm 

18 
 بردسیر

Bardsir 

کرمان  

Kerman 
II 56°34'27E 29°55'22N 2047 

گرم-خشک  

Dry-Hot 

19 
رلاله ا  ز

Lalezar 

کرمان  

Kerman 
II 55°8'50E 30°6'24N 1853 

گرم-خشک  

Dry-Hot 

20  
 نکرما

Kerman 

کرمان  

Kerman 
II 57°4'44E 30°16'60N 1788 

گرم-خشک  

Dry-Hot 
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21  
 سیرچ

Sirach 
ن کرما  

Kerman  
II 57°32'38E 30°12'17N 1788 

گرم-خشک  
Dry-Hot  

22  
 فیروزکوه

Firuzkooh 
ن هرا ت  

Tehran  
III 52°46'14E 35°45'24N 1906 

معتدل-مرطوب  
Wet-Humid  

23  
نات سا وا  ل

Lavasanat 
ن هرا ت  

Tehran  
III 51°46'52E 35°49'27N 2556 

معتدل-خشک نیمه  
Semi arid-

Humid  

24  
لهر ا  ق

Ghalhar 

مرکزی  
Markazi  

III 50°59'56E 33°53'34N 2300 
معتدل-خشک  

Dry-Humid  

25  
 دلیجان

Delijan 
مرکزی  

Markazi  
III 50°41'2E 33°59'26N 1541 

معتدل-خشک  
Dry-Humid  

26  
 1سمنان 

Semnan1 
ن سمنا  

Semnan  
III 53°23'31E 35°34'37N 1140 

معتدل-خشک نیمه  
Semi arid-

Humid  

27  
 2سمنان 

Semnan2 
ن سمنا  

Semnan  
III 53°23'31E 35°34'37N 1140 

معتدل-خشک نیمه  
Semi arid-

Humid  

28  
 لاهیجان
Lahijan 

گیلان  
Gilan  

IV 50°0'14E 37°12'26N 2 
معتدل-مرطوب  

Wet-Humid  

29 
 رشت

Rasht 
گیلان  

Gilan 
IV 49°35'19E 37°16'34N 1 

معتدل-مرطوب  
Wet-Humid  

30  
 چابکسر

Chaboksar 
گیلان  
Gilan  

IV 50°35′8E  36°57'33N 216 
معتدل-مرطوب  

Wet-Humid  

31 
نه ا  آست

Astaneh 
گیلان  
Gilan  

IV 49°56'36E 37°15'48N -2 
معتدل-مرطوب  

Wet-Humid  

32 
 سراصومعه

Somesara 
گیلان  
Gilan  

IV 49°18'54E 37°18'5N 0 
معتدل-مرطوب  

Wet-Humid  

33 
بر  1 زیت

Tabriz1 
ذ. شرقی آ  

Az.sharghi  
IV 46°17'31E 38°4'48N 1394 

سرد-مرطوب  
Cold-Humid  

34 
بر  2 زیت

Tabriz2 
ذ. شرقی آ  

Az.sharghi  
IV 46°17'31E 38°4'48N 1394 

سرد-مرطوب  
Cold-Humid  

35 
ن  ا  1گرب

Garaban1 

ن هکرما شا  
Kermansha

h  
V 47°23'33E 34°9'8N 1276 

سرد-خشک یمهن  
Semi arid-

Cold  

36 
ن  ا  2گرب

Garaban2 

ن هکرما شا  

Kermansha

h 

V 47°23'33E 34°9'8N 1276 

سرد-خشک نیمه  
Semi arid-

Cold  

37 
 1کوهدشت

Koohdasht1 

ن هکرما شا  
Kermansha

h  
V 47°36'36E 33°31'60N 1276 

سرد-خشک نیمه  
Semi arid-

Cold  

38 
 2کوهدشت

Koohdasht2 

ن هکرما شا  
Kermansha

h  
V 47°36'36E 33°31'60N 1276 

سرد-خشک نیمه  
Semi arid-

Cold  

39 
دخرم ا ب  آ

Khoramabad 
ن لرستا  

Lorestan  
V 48°21'21E 33°29'16N 1347 

سرد-خشک نیمه  
Semi arid-

Cold  

40 
 بروجرد

Borujerd 
ن لرستا  

Lorestan  
V 48°40'13E 33°10'12N 1276 

لمعتد-خشک نیمه  
Semi arid-

Humid  
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بررساای تنوع ژنتیکی و تجزیه  منظور به .شااد انجام درصااد 1 آگارز ژل روی بر الکتروفورز ،DNA کیفیت ارزیابی جهت

 لیترمیکرو 10، مقدار PCRدر هر واکنش  که چندشااکلی مطلوبی داشااتند اسااتفاده شااد. ISSRآغازگر  12ساااختار جمعیت از 

master mix 2XPCR، 5/6 لیترمیکرو ddH2O، 2 لیترمیکرو DNA شده آغازگر، در حجم  لیترمیکرو 5/1 و نمونه هر از جدا 

 94 دمای در اولیه شدن دناتوره چرخه و هر سیکل 35ای پلیمراز، طی قرار گرفت. واکنش زنجیره استفاده موردلیتر میکرو 20نهایی 

 45 مدت به گرادیسانت درجه 94 در دناتوراسیون چرخه 35 هدف طی DNAی هایالتوو سپس  دقیقه 5 مدت به گرادیسانت درجه

 .شد انجام ثانیه 45 آغازگر اتصالزمان  با و ثانیه

 چرخه. داشاات ادامه گرادیسااانت درجه 72 دمای در ثانیه 90 مدت به آغازگر گسااترش و اعمال آغازگر هر برای روش این

شت ادامه( گرادیسانت رجهد 72) دقیقه 10 مدت به نهایی تمدید صل از تکثیر ها. فراوردهدا شخیصمنظور  بهی حا شکلی، ت  به چند

 محلول در دقیقه 15 مدت به ژل سپس. شد انجام ولت 90 در تروفورزکال سپس وشده  منتقل( W/V) درصد 2/1 آگارز ژل یهاچاه

 UV نور زیر باند در الگوهای تصویر ژل، یمستندساز روش از ستفادها با گردید.ور ( غوطهتریلیلیم در گرمیلیم 10) بروماید اتییدیم

(Bio-Rad به دست ) (2آمد )شکل. 

 های گل محمدی مورد مطالعهاکسشنی آورمنطقه جمع 5. نقشه 1شکل   
Figure 1. The map shows five preferred regions which damask roses were 

collected. 
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ضور با عدد ) یرتکرارپذ یباندها ساس ح ضور با عدد ) یا( 1بر ا شکداده یسو ماتر یازدهی( در هر نمونه امت0عدم ح  یلها ت

(، قدرت TAB2) یری(، تعداد کل قطعات تکثNPB1چند شااکل ) یاهر آغازگر شااامل تعداد بانده یبرا یکیژنت یشااد. پارامترها

شکل ی، محتوا) Rp3(  )1999Prevost and Wilkinson ( یزتما و  ) .PIC4( )1993Anderson et al( یاطلاعات چند

شانگر  ( و AMOVA) یمولکول ییراتتا تحلیلویهقرار گرفت. تجز یابیارزمورد  ) .MI5( )2007Varshney et al(شاخص ن

 مشاهده یهاو تعداد کل آلل )Ne 7(مؤثر  یها، تعداد آلل)PPL6( یچندشکل یهاهمانند درصد مکان یکیژنت یهاشاخص یینتع

شانون  )He9( ین یشاخص تنوع ژن، )Na8( شده شاخص اطلاعات  ستفاده از نرم )I10(و  شد. GenAlExافزار با ا  برآورد انجام 

 .شد انجام  6.0ver.DARwin افزارنرمتوسط  11بر اساس ضریب فاصله جاکاردا هنمونهمقادیر فواصل ژنتیکی بین 

 افزارنرمبا استفاده از  (Neighbour-Joiningهمسایگی ) -ی به روش اتصالاخوشهتجزیه  هانمونهی بندگروه منظور به

                                                      
1 Number of Polymorphic Bands 

2 Total Amplified Bands 
3 Resolving power 
4 Polymorphism Information Content 
5 Marker index 
6 The Percentage of Polymorphism 
7 Number of efective alleles 
8 Observed number of alleles 

9 Nei's gene diversity 

10 Shannon's information index 
11  Jaccard 

  Figure 2. Bundle pattern of genomic DNA amplification of different populations of Rosa     

damascena by ISSR-15 primer on agarose gel. Lanes marked as 1 to 40 which represent the 

accessions according to serial numbers in Table 1 and M represents DNA marker. 

 

 ISSR-15های مختلف گل محمدی توسط آغازگر ژنومی جمعیت DNA. الگوی باندی حاصل از تکثیر 2شکل  

 گرنمایان Mو  1بر اساس شماره در جدول  هااکسشننشان دهنده  40تا  1خطوط با علامت . بر روی ژل آگارز

 است. DNAارکر م
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6.0. verDARwin تجزیه به مختصات اصلی  و دندروگرام مربوطه رسم گردید. صورت گرفت)PCoA1(  ستفاده از   افزارنرمنیز با ا

6.41. erv GenAlEx  شه تجزیهنتایم  تائیدارزیابی و  هدف باو ساختار جمعیت و اخو شد. علاوه بر این، تجزیه  ی بندگروهی انجام 

 مبتنی و بر اساس مدل =10Kتا  =1Kبا فرض  (2.3.4 نسخه) STRUCTUREافزار نرمهای مورد بررسی با استفاده از اکسشن

و شااااخص  burn-inی هاشااااخص(. تعداد Evanno et al. 2005تکرار صاااورت گرفت ) 10با  ( وBayesianبیزین ) بر

2 MCMC  افزار نرمی واقعی از هاگروهیافتن  منظور بهدر نظر گرفته شاااد. ساااپس  50000در هر تکرارSTRUCTURE 

HARVESTER ( استفاده شدEarl 2012.) 

 

 نتایج و بحث

شکلی  شن گل محمدی جمع 40: در این پژوهش، تنوع ژنتیکی موجود در بین ISSRچند س سیله شده به آوری اک  12و

ی با نتایم مطالعات شااکلاین میزان چند .(2 جدول)شااد  شااکل تکثیرچند قطعه 202آغازگر مورد بررساای قرار گرفت و در مجموع 

بررسااای تنوع ژنتیکی در  اسااات، مطابقت دارد. به عنوان مثال در های رز انجام گرفتهژنوتیپ محققان قبلی که بر روی مجموعه

در پژوهشی . (Henuka et al. 2015شد ) گزارش درصد 54/98 میزان چندشکلیRAPD های رز با استفاده از نشانگرهای گونه

ست دیگر که بر روی تنوع ساس Rosa گونه از جنس و هفت ژنتیکی بی شانگرهای ترکیه، بر ا شد بها DRAP و ISSR ن  نجام 

war Panهمچنین پژوهشگران ) . (2018Dogan  Korkmaz andگزارش شد ) چندشکلی درصد 8/88 و درصد 1/90 ترتیب

et al. 2015)  با تحقیقی بر روی رز(Rosa× hybrida) نشااانگرهای بر پایه رادرصااد  94 ژنتیکی چندشااکلی ISSR گزارش 

با تکرار  چندشااکلی ددرصاا 7/93انجام گرفت،  ISSRآغازگر  9با اسااتفاده از رز  یپژنوت 33 یبر رو در پژوهش دیگری که .کردند

 یمرهاییمورفیسم بالا توسط پراعمدتاً، پلیطبق این گزارش  ( کهCarvalho et al.2009 ) شده است نشان داده نوکلئوتیدهاید

صل  نوکلئوتیدید هاآن '5 یا '3 یکه در انتها ست،مت شکار می بوده ا شتن مطالب ف شود.آ وق و مطابقت آنها با نتایم با در نظر دا

صد توان نتیجه گرفت که اینپژوهش فعلی می شکلی بالای در  ساختار روزیگوتهت ماهیتکننده منعکسدر تحقیقات مختلف  چند

 باشد.می رز گل یهاگونه پلوئیدپلی ژنوم

 ,ISSR-13, ISSR-15, ISSR-23) 18 تا( ISSR-4, ISSR-6, ISSR-1) 15 از (TABشکل )چند هایباند تعداد

ISSR-25, ISSR-27 ) چندشاااکلی اطلاعات بود. محتوای 83/16متوساااط  طور بهمتایر بود و میانگین تعداد باندها (PIC )

تر بزرگ مقدار این هر چه. کند تاییر 5/0 تا 0 از است ممکن زیرا ،دهدیم نشان را نشانگر یک چندشکلی است که میزان پارامتری

شد، شترها آلل تعداد با ست. در این مطالعه مقادیر بیشترمطالعه  مورد جمعیت در موقعیت آن برای هایچندشکل فرکانس و بی  PIC ا

                                                      
1 Principal coordinate analysis 

2 Markov chain Monte Carlo 
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( در MIقدرت تفکیک آغازگرها ). بود ریمتا 41/0 میانگین با( ISSR-1, ISSR-15, ISSR-25) 46/0 تا( ISSR-6) 35/0 از

قرار گرفت که میزان بالای آن نشاااانه کارایی و کفایت آغازگر در  (ISSR-6) 25/5( و ISSR-15, ISSR-25) 28/8دامنه بین 

یک سیستم نشانگری را در ایجاد باندهای قابل امتیازدهی  توانایی Rpها، شاخص است. علاوه بر این شاخص هااکسشنتمایز میان 

شخص می شترین و کمترین میزان Prevost and Wilkinson 1999کند )م -ISSR یآغازگرهابه ترتیب متعلق به  Rp(. بی

شاخص کهیحالدر( بود 8/7)ISSR-6  ( و2/14) 15 ست آمد ) 2/11 میانگین این  ضر، مطالعه در. (2جدول به د سبتاً مقادیر حا  ن

 است. داده ارائه را ISSR نشانگر یهاستمیس تفکیک توانایی ISSR آغازگرهای برای MI و PIC بالای

 

 یگل محمد یهاموجود در اکسشن یکیشده در تنوع ژنت استفاده ISSR یآغازگرها یکیژنت یهاشاخص .2جدول 

Table 2. Genetic parameters of ISSR primers used in genetic diversity in Rosa damascene 

accessions 

MI RP  PIC NPB  TAB  Ta 

(0c)  
 توالی آغازگرها

Primer sequence 

آغازگر  
 (primer)  

6.9  12.2  0.46  15  15  49  GAGAGAGAGAGAGAGAYC  ISSR-1  
6.6  11.4  0.44  15  15  47  CTCTCTCTCTCTTCTTG  ISSR-4  

5.76  8.1  0.36  16  16  49  CTCTCTCTCTCTCTCTRC  ISSR-5  
5.25  7.8  0.35  15  15  53  GACAGACAGACAGACA  ISSR-6  
6.8  10.55  0.40  17  17  45  GAGAGAGAGAGAGAGARC  ISSR-11  

7.31  12.45  0.43  17  17  55  GTGTGTGTGTGTGTGTYG  ISSR-12  
6.48  9.55  0.36  18  18  55  AGAGAGAGAGAGAGAGYT  ISSR-13  
8.28  14.2  0.46  18  18  48  ACACACACACACACACC  ISSR-15  
7.38  11.9  0.41  18  18  48  ACACACACACACACACYG  ISSR-23  
8.28  13.75  0.46  18  18  48  DBDACACACACACACACA  ISSR-25  
7.74  12.9  0.43  18  18  48  ACACACACACACACACYA  ISSR-27 

6.19  9.6  0.37  17  17  42  CACACACACACACACAG  ISSR-28 

6.92  11.02  0.41  16.83  16.83  
میانگین  
Mean 

Ta ،TAB، NPB ،PPB ،PIC ،Rp وMI  یانگر ب ترتیب  د ک میانگین به  تصال آغازگر، تعدا ل قطعات دمای ا
د قطعات تکثیری چندثیتک شاخص  یز وشکلی، محتوای اطلاعات چندشکلی، قدرت تماشکل، درصد چندری، تعدا

 نشانگر
 

( AMOVA) مولکولی واریانس هیتجز با Rosa damascena یهاتیجمع و میان بین در ژنتیکی: تاییرات تنوع لیوتحلهیتجز

 بین تنوع در با مقایسااه در درصااد( 93) هاتیجمعدرون  وع زیاد درحاکی از تن AMOVA نتایم(. 3 جدول) شااد داده تشااخیص

 مطالعه مورد یهاتیهر یک از جمع یبرا Gst1ر یگروهی، مقادافزون بر واریانس درون و بینباشاااد. می درصاااد( 7) هاتیجمع

واقع  شود. درگرفته می نظر عنوان یک شاخص مهم در تعیین واریانس ژنتیکی دربه Gst .درج گردیده است 3محاسبه و در جدول 

شان م سبت تنوع بین جمعیتی را به تنوع کل ن شاخص ن  5/0 ، بینGst >15/0مقادیر ( Nei 1978. مطابق تئوری نی )دهدیاین 

 ژنتیکی تمایز در این تحقیق ضریب .دهندیژنتیکی را نشان م به ترتیب سطوح بالا، متوسط و پایینی از تنوع Gst <5/0و  15/0تا 

                                                      
1 Gene differentiation coefficient 
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(GST برابر )جدول ی هاافتهبود که از ی 142/0AMOVA  لاوه بر این، آماره . عکنندیمپشاااتیبانیNm عنوان معیاری از به که

ساس آماره صورت گرفته در هر نسل در نظر گرفته می یهاتعداد مهاجرت برآورد و معرف جریان ژنی در نظر گرفته  Gstشود، بر ا

 هاتیباشد جریان ژنی مانع از ایجاد تفاوت ژنتیکی بین جمع Nm > 1اگر مقدار ( Wright 1951) شود. بر اساس تئوری رایتمی

دهنده احتمال نشان داربود که این مق 022/3مطالعه  مورد یهاتیآمده مقدار جریان ژنی بین جمع دست به نتایم به توجه باکه شده 

از میزان  تابعی هاتیجمع ع واریانس ژنتیکی بین و درونی، توز. درواقعباشااادیم گل محمدیجریان ژنی بین خویشااااوندان  وقوع

شدیها مجریان ژنی بین آن سته به با  Dumolim-Lapeegue et)  دارد هاتیاندازه و درجه ایزوله بودن جمع و وجود آن نیز واب

al. 1997.)   

 ISSRبر اساس نشانگر  ی( گل محمدAMOVAمولکولی ) یانسوار یهتجز .3جدول 

Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) based on ISSR marker in Rosa 

damascena Mill. Populations 

درون جمعیتی  
(Within pops)  

بین جمعیتی  
(Among pops)  

منبع تاییرات  
 (Source of Variation)  

35  4  Df 

1421.97 225.62  SS  
40.62  63.9  MS  
4.62  2.97  Est.Var  
93%  7%  Var  

 0.068  Phipt  
  P= 0.001  
 0.142 GST  
 3.022  Nm 

Df ،SS ،MS ،Est.Var ،Var ، GST و Nm ،میانگین مربعات نگر درجه آزادی، مجموع مربعات،  یا به ترتیب ب
ان ژنی ریانس کل، تمایز بین جمعیتی، جری ریانس تخمین زده شده، وا  وا

 

صل از تجزیه واریانس ی نتایکل طور به سطح بالایی از تنوع ژنتیکی را درون مولکولم حا سیهاتیجمعی  شان  ی برر  دهدیمشده ن

ها تنوع ژنتیکی داخل جمعیت قرار گیرد. اسااتفاده موردی به نژادی گل محمدی هابرنامهتواند در این تنوع می رساادیمکه به نظر 

از دیگر مزایای تنوع ژنتیکی بالای  گونه اساات. مدت یک محیطی و بقای طولانی معیار بساایار مهمی برای سااازگاری به تاییرات

سب به جمعیتی میدرون صفات منا صلاحی در برنامهتوان به افزایش امکان انتخاب برای  شاره کرد. های بهعنوان والدین ا نژادی ا

 58) دارای تنوع ژنتیکی بینStachys  ی جنسهاگزارش کردند که جمعیت 1394ای در ساااال خرازیان و همکاران در مطالعه

صد( و درون صد( قابل 42ای )گونهدر شنی  در شرایط جارافیایی، اکولوژیکی و مقدار زیاد دگرگ ست با  ستند که ممکن ا توجهی ه

باشاااد ند میگروه  یکافراد  یاد بینتنوع ز یلاز دلا یکی .(Kharazian et al. 2015) مرتبط  جاتوا جاب لت وقوع   ییبه ع

با توجه به  ینباشااد. همچن یگر( به منطقه دیوساایله عوامل انسااان)بهها پایهواسااطه انتقال  چند منطقه به یاهانگ ینب یپلاساامژرم

افراد داخل  یندر ب یادالگوی تنوع ز ینا ،گذاردها میگروه ینافراد و تنوع ب ینب تنوع روی بر یمثل تأثیر فراوان تولید یسااتمساا ینکها

شترها، بگروه ینب تنوع سبت بهها نگروه شاهده یاهاندر گ ی شن م ست ) دگرگ پارامترهای تنوع  (.et al Basaki. 2009شده ا
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 2و  1های مناطق جمعیت شودمیکه مشاهده  طورهمانشده است.  ارائه 4در جدول  هاتیجمعژنتیکی برآورد شده برای هر یک از 

 5و در مقابل جمعیت منطقه  باشدیمدارای بالاترین مقادیر  PPL و Na, Ne, I, He  از نظر پارامترهای هاتیجمعسایر نسبت به 

سایر  سبت به  ست ادار راکمترین مقادیر این پارامترها  هاتیجمعن سشن. بالا بودن پارامترهای ژنتیکی در بین ا ی یک جمعیت هااک

ی هانمونهناشی از تعداد  تواندمیی موجود در آن جمعیت است که هااکسشنتنوع ژنتیکی در بین وجود سطح بالایی از  دهندهنشان

 (. Eslamzadeh et al. 2021نیز باشد ) هاتیجمعدر این  شدهارزیابی 

 

 ISSRبر اساس نشانگر  یرانا یگل محمد هاییتبرآورده شده در جمع یکیتنوع ژنت یپارامترها. 4جدول 
Table 4. Satisfied genetic diversity parameters in Iranian Rosa damascena populations 

based on ISSR marker 

PPL He I Ne Na 
جمعیت  

Population 

94.06 0.32 ± 0.01  0.49 ± 0.01  1.55 ± 0.02  1.89 ± 0.03  Region I 

93.07  0.33 ± 0.01 0.49 ± 0.01  1.56 ± 0.02 1.88 ± 0.03  Region II 

83.17  0.30 ± 0.01  0.45 ± 0.01  1.53 ± 0.02  1.72 ± 0.04  Region III 

83.17  0.30 ± 0.01  0.45 ± 0.01  1.52 ± 0.02  1.70 ± 0.04  Region IV 

80.69 0.28 ± 0.01  0.43 ± 0.01  1.50 ± 0.02 1.66 ± 0.05  Region V 

86.63 ± 2.79  0.31 ± 0.00  0.46 ± 0.00  1.53 ± 0.01  1.77 ± 0.01  
نیانگیم  

(Mean) 

Na ،Ne ،I ، He و PPLد آللبه ترت یانگر تعدا ب د آللهای مشاهدهیب  های مؤثر، شاخص شانون، ضریب شده، تعدا
 های ژنی چندشکلیتنوع ژنی نی، درصد جایگاه

 

ی هانژو  هاآللی بالا، شاااانس یافتن اگونهدرونی واجد تنوع ژنتیکی هاتیجمعهای اخیر در های ساااالبا توجه به یافته

یدا می ند )مطلوب، افزایش پ یت (.Pour-Aboughadareh et al. 2017ک  مکرر آللی هایی تاییراتهمچنین در چنین جمع

ند رخ دهد،جمعیت می هایی ولی تاییرات توا تاثیر شااارایطمی جمعیت ن ند تحت   .(Ni et al. 2018) گیردقرار  ییوهواآب توا

 کلیه اساااس برها اکسااشاان بین ژنتیکی فاصااله بیشااترین ؛اساات شااده گزارش نتیکیژ فاصااله نتایم در کهطور همان همچنین،

 است ممکن هااکسشن این اصلاح ژنتیک و هیبریداسیون، یهاستمیس بنابراین در است، IV و I، II مناطق از نشانگر یهاستمیس

 دهدیم ها نشانبررسی .شود حاصل تروزیسه ثرحداک مطلوب، صفات داشتن صورت در تا گیرند قراراستفاده  مورد والدینعنوان به

 شوندمیمند بهره برتر یهاژن و جدید یهاآلل از باشند که دمثلیتول بالقوه یهاپروژه برای تنوع قوی منبع توانندیم مناطق این که

(Pour-Aboughadareh et al. 2017). 

صل ضرایب فوا صله ژنتیکی:  ستفاده با جاکارد فا صله .شد برآورد ISSR آغازگرهای از باینری یهاداده از ا بین  ژنتیکی فا

 مربوط به ضااریب بالاترین ماتریس ضاارایب فاصااله به با توجه .بود متایر 0/.643 میانگین با 837/0تا  141/0 ازها اکسااشاان

( از 27و  26) 2نانو سم 1های سمنانو کمترین ضریب فاصله بین اکسشن I( از منطقه 12) 3برزک ( و 17های هرمزگان )اکسشن
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 تجزیه از ،هانمونه بین ژنتیکی روابط بررسیمنظور  بهباشد )ماتریس ضرایب فاصله ژنتیکی نشان داده نشده است(. می III منطقه 

ستفاده با یاخوشه ستفاده Rosa damascena اکسشن 40 برای NJ روش از ا از این تجزیه در  آمده دست بهشد و دندروگرام  ا

های اکسشن از جمعیت 12شده در سه گروه قرار گرفتند. گروه اول شامل ی ارزیابی هاجمعیت کلیهاست.  شده داده اننش 3شکل 

های کرمانشاه اکسشن از جمعیت 16. گروه دوم متشکل از باشندیم( 3( و مرکزی )منطقه 2(، هرمزگان )منطقه 1اصفهان )منطقه 

ستان )منطقه  سمنان )منطقه 2طقه (، فارس و کرمان )من5و لر شدیم( 3( و  شامل  با سوم  شنو گروه  س های یی از جمعیتهااک

ساس بر حاضر، مطالعه . درباشدیم( 4گیلان و تبریز )منطقه   مطابقت ژنتیکی روابط با مکانی توزیع NJای به روش خوشه هیتجز ا

با هم در یک ( جنوب از یبردار)نمونه فارس و( ایران زیمرک مناطق از یبردار)نمونه اصااافهان یهاتیجمع ،مثال عنوان . بهندارد

 که رساادیم نظر به محیطی، نامساااعد شاارایط با گل محمدی سااازگاری و کشااور متنوع یوهواآب دلیل به. زیرگروه قرار گرفتند

سر در مهاجران توسط گیاه این هایاکسشن شده  جاجابه ندارند، زراعی محصولات معمولاً که ییهاهیکوهپا درویژه  به کشور، سرا

  است.

 های مناطقنمونه بین زیاد فاصااله جارافیایی ژنوتیپ گل محمدی ایرانی انجام شااد با وجود 12در مطالعه ای که بر روی 

( که با نتایم این تحقیق مطابقت دارد. Pirseyedi et al. 2005گردید ) ها مشاهدهآن بین فاصله ژنتیکی کمی کازرون، و کاشان

یه انجام در ترک R. damascena یاهانگ بر روی ماهوارهو ریز AFLP یاز نشاااانگرهاک پژوهش دیگر که با اساااتفاده نتایم ی

شان داد که تمام اکسشن صلی گرفت ن شأ ژنتیکی ا شد یشیرو یربا تکثها از یک من در این  .(Baydar et al. 2004اند )همشتق 

ستا در مطالعه شند یرانگل رز ا هانیاکه گ ندگزارش داد ای محققانرا شته با ست منشأ مشترک دا  Rusanov et) و هند ممکن ا

al. 2005) .نشااانگرهای وتحلیل در تجزیه یمشااابه یمارتباط ندارند. نتا یاییبا منشااأ جاراف یبندگروه ی، الگوهایماساااس نتا بر

. معمولاً (Gholamian et al. 2019)مشاهده شد  یرانز مناطق مختلف اا Rosa damasceneهای اکسشن درای ماهوارهریز

صله جاراف با یمولکول یهاداده ینرابطه ب یینتع یتر برانمونه بزرگ یک ست، اگرچه جدافا  یلها به دلشدن جمعیت یایی ضروری ا

تجزیه   .(Goudarzi et al. 2019)شود ها میدرون گونه یزمنجر به تما ییوهوامختلف آب یطشرا یاژن  یانوجود موانع در جر

ی مولکولی نیز جهت بررسی هادادهی از تجزیه به مختصات اصلی بر اساس اخوشه(: علاوه بر تجزیه PCOAبه مختصات اصلی )

. کندیم کمک جمعیت ساختار دنیکش ریتصو به در در نهایت اصلی مختصات به هیتجز(. 4استفاده شد )شکل  هانمونهی بندگروه

ساس داده تنوع ژنتیکی موجود  از درصد 75/11و  31/22، 37/30به ترتیب  اصلی مولفه سه ،ISSRغازگرهای های حاصل از آبر ا

ی دندروگرام هاشاخهدر  هاآندر این نمودار در برخی موارد مطابق با توزیع  هانمونههای ارزیابی شده را توجیه کردند. توزیع در نمونه

صل از تجزیه  شهحا شه لیتحلوهیتجز نتایم ی بود در واقع،اخو شاهدات این یاخو شتیبانی را م س. از طرفی کندیم پ تنوع  یدر برر

در ژنوم داشااته باشااند تا بتوان از کل ژنوم  یو مناسااب یکنواخت یعتوز ید، نشااانگرها بایمولکول یهابا اسااتفاده از داده یکیژنت

شکل کرد. همان یبردارنمونه شان داده 4طور که در  ست، ن  یلتواند به دلاند که میشدهپخش یطخوبی در مح ها بهیپژنوت شده ا

 .استفاده باشد مورد یآغازگرها و رها و مناسب بودن نشانگیپژنوت ینب یادتنوع ز
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ساختار جمعیت  ساختار جمعیت: نتیجه تجزیه  صل از تجزیه  یهابرای مجموعه دادهتجزیه  شن در ISSRحا س گل های اک

شت  5در حالت  Kدار مقمورد آزمایش،  محمدی شکل در حد بهینه قرار دا شن .(5) س ها با یک در واقع با این تجزیه هر یک از اک

نتایم شاوند که در هر زیر جمعیت میزان نامتعادلی پیوساتگی حداقل گردد. های فرضای منتساب میجمعیتاحتمال و طوری به زیر

سیم سط نرم هاجمعیتبندی تق شان داد Structureافزار تو شن ن س سیم می 5ها در که اک  1که زیرگروه طوریشوند. بهزیرگروه تق

اکسشن از  1( و 2لرستان ) متشکل از جمعیت 2(، زیرگروه 2( و مرکزی )2(، کرمان )6های اصفهان )یتاز جمعاکسشن  10شامل 

 باشد.یمکرمانشاه 

 

. جهت ISSR یآغازگرها یمبنابر  NJپایه روش بر  ای خوشه یهدندروگرام حاصل از تجز .3 شکل

 مراجعه شود 1د هر اکسشن به جدول مشاهده ک

Figure 3. Dendrogram according to the Neighbour-joining method, evaluated with 

ISSR data. To see the accession codes, refer to Table 1 
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صل از تجز یبا .4شکل  صل یه بهپلات حا صات ا شن 40 یبرا یمخت س ساس    یرانا یگل محمد اک برا

 ISSR یآغازگرها

Figure 4. Biplot resulting from Principal coordinate analyses (PCoA) for 40 Iranian Rosa 

damascena accessions based on ISSR data 

 

اکسشن از  23، 5دهد. در زیرگروه یمتشکیل را جمعیت هرمزگان  4فقط متشکل از جمعیت سمنان و زیرگروه  3زیرگروه 

صفهان )جمعیت شاه )5(، گیلان )6های ا شرقی )2(، کرمان )2(، تهران )3(، فارس )3(، کرمان شکل ( قرار می2( و آذربایجان  گیرند )

هایی که در جمعیت لعه. در این مطاتطابق نداشت هاقسمتدر برخی  (3شکل ) بندی نمودار درختیاین تعداد گروه با نتایم گروه(. 5

سافت جاراف گیرند ازقرار می یک گروه سی قرار  مورد یایینظر م شاهده میو  گرفتندبرر سافت  هابرخی از جمعیتشود که م که م

ی برا ،بندی در این مطالعههای گروهارتباط همچون ساااایر روش ینگیرند اما اگروه قرار می یکهم دارند در  با یکم یاییجاراف

ستبرقرار ن هایتمعج یهمه ستهیتمثال جمع ی. برای شرقی که در یک منطقه د شده بودند در یک بندی های گیلان و آذربایجان 

وهوایی نظر مسافت جارافیایی، ارتفاع از سطح دریا و شرایط آب های کرمانشاه، فارس و اصفهان که ازگروه قرار گرفتند، اما جمعیت

 اند.وه قرارگرفتهفاصله زیادی دارند نیز در یک گر

 یکسانی یکیژنت وارثباشد که  یمعن یندسته جمع شوند، ممکن است به ا یکارقام از مناطق مختلف در  یا هایپاگر ژنوت 

 یکیژنت ییجابجا یاانسان  گیاهان توسط انتقال یلممکن است به دل ین. ا(Besnard et al. 2000; Sarri et al. 2006)دارند 

سط متا شد  ییعطب یرهایتو شواهد ژنت(Percifield et al. 2007)بوده با  ینموجود ا منابع ینو همچن ینجاشده در ا ارائه یکی. 

داشته است. به نظر  یراندر سراسر ا گل محمدی یتدر توسعه جمع ییتوسط انسان نقش بسزا یاهگ یکه پراکندگ دهدیمطور نشان 

سدیم صول به دل ینا ر شک یتحمل بالا یلمح سب ییک یسالخ ستانگونه ینتراز منا ست. به دل یهاها در ا شور ا شک ک  یلخ

س یگزینتواند جا، کشت آن مییو بارندگ یکاهش منابع آب کشاورز دارند.  ییبالا یآب یازشود که ن یاز محصولات کشاورز یاریب
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شرابا آب یاهگ ینخوب ا یسازگار یت، قابلینبر ا علاوه آن  یبه معرف یلشده کشاورزان تما باعث یرانمختلف خاک در ا یطوهوا و 

شته باش یربه سا است، تفاوت آشکار ممکن  یکساندر مناطق مختلف  یاهانگ ینا یکیمنشأ ژنتکه  با وجود این. ندمناطق کشور دا

ست به آب شود. تا آیندیکه در آن به وجود م ییوهواا سبت داده  قرار  یارندگتواند تحت تأثیر دما و بای میگونهو درون ینب ییراتن

شود باعث می ینمتقاطع دارند و خود ناسازگار هستند و ا یافشانرز معمولاً گرده هایگلهمچنین  .(Nybom et al. 1997) یردگ

 ;Cole and Melton 1986; Ueda and Akimoto 2001)داشته باشد  یشتریتنوع ب هایتو درون جمع ینب یکیازنظر ژنت

Charlesworth 2003) . یکیژنت نوعتمحققان R. canina در یپژنوت 55دادند.  بررسااای قرار را در براندنبورگ )آلمان( مورد 

بذر و  یپراکندگ یسااتم، ساادگرگشاانیرا به  یادز یکیها تنوع ژنت. آن(Jürgens et al. 2009) شاادند یبندطبقه یرگروهدوازده ز

سطح تنوع ژنت R. canina یتدر جمع یدیپلوئیپل سبت دادند.  ستح یکین ستمت تأثیر  بذر و  ی، پراکندگی، چرخه زندگیدمثلتول ی

 R. canina یرو یا، مطالعهیفعل یقاتتحق یمبرخلاف نتا ها هستند.جمعیت یندر بتنوع است که از عوامل مهم  یاییجاراف یعتوز

شانگرها یقاز طر صله جاراف ISSR ین شان داد که فا صله یجاددر ا یایین شرامؤث هایپژنوت ینب لیآل یفا ست و   یکیاکولوژ یطر ا

در بررساای تنوع  1394(. میرزایی و همکاران در سااال Jamali et al. 2019)شااود  R. canina در یکیتواند باعث تنوع ژنتمی

های رز گزارش کردند که با نتایم یی را در میان گونهنسبتاً بالا یکیسطح ژنت، ISSRهای رز با استفاده از نشانگرهای ژنتیکی گونه

)پنم  یقتحق ینمطالعه در ا مورد یهامکان یکیمختلف اکولوژ یطشاارااین سااطح تنوع را  یلدلها ن تحقیق مطابقت داشاات. آنای

 .(al. 2015 et Mirzaei( عنوان کردند )قرارگرفته است یرانا یدر شمال غرب یباًمنطقه که تقر

 نشااان داده اساات. را هااکسااشااندر  یمولکول تنوع ینارتباط ب یتا حد مطلوب ساااختار جمعیت یهحاصاال از تجز یمنتا

اند در داشته یفاصله کم یبکه ضر هاییین، اکسشنهای مجزا و همچندارند در گروه ییبالا یکیفاصله ژنت یبکه ضر هاییاکسشن

صله ژنتگروه قرارگرفته یک شناند. با توجه به فا س سهو مقا هایکی اک ساختار جمعیتگروهآن با  ی سبندی   ینب یبتاً مطلوب، تطابق ن

وجود ها ستونبرخی در مطالعه حاضر مقداری اختلاط در  ها مشاهده شد.آن ساختار جمعیت یهو تجز هااکسشن یکی اینفاصله ژنت

از  یارینتیجه بساا درباشااد. یکه وجود بیش از یک رنگ در هر سااتون، معرف ساااختار مختلط ژنتیکی آن فرد مطوری  داشاات به

 . هستند یکیعامل تنوع ژنت یکعنوان مختلف به هاییرگروهاز ز یاواسطه یکیژنت هایژگییو یدارا هایپژنوت

ارزش  هدف با یکتواند می یکیمواد ژنت یاندر م یکیهای موجود و فهم روابط ژنتپلاساااممطالعه تنوع ژرم :گیرینتیجه

محصول تحت تأثیر  . بهبودباشد هاجمعیت موجود در حفاظت از تنوع ینو همچن یباغ ی،های بهبود محصولات زراعبرای استراتژی

صلاح ینروابط ب ینو همچن یکیتنوع ژنت یعو توز یزاناطلاعات مربوط به م ست. نتا مواد ا سطح بالا یمشده ا ضر  از  ییمطالعه حا

 یصفیسم تشخمورپلی ینشان داد. سطوح بالا ISSR نشانگر یستمتوسط س یرانا R. damascena هاییتچندشکلی را در جمع

و  یاییجاراف یانزوا یجهنت ینا که است یرانگونه در ا ینگسترده ا یکدهنده ژنتنشان R. damascenaهای شده در اکسشن داده

 .(Padmesh et al. 2006بوده اساات ) یطیمختلف مح یطبهتر در شاارا گاریو ساااز یتجار یهایژگیو یها انتخاب براقرن
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، با توجه ینعلاوه بر ا. شودمی یافت یهترک یاتر از آن است که در بلاارستان متنوع یراندر ا R. damascenaپلاسم ، ژرمینبنابرا

صل ین، ایرانگونه در ا ینا یموجود برا یبه تنوع بالا ستتنوع گونه یمنطقه مرکز ا  هاییان جمعیتمقدار تنوع در م یندرک ا. ها ا

سمژرم یریتزمینه مد تواند درمی گل محمدی ستفاده از آن برای کارهای گل محمدیهای پلا صلاحی و ا های متنوع با هدف با ا

بهبود صفات مختلفی استفاده  جهتگیری از هتروزیس که از مشابهت کمتری برخوردارند برای بهره هاییاکسشن ینب یانجام تلاق

های دخیل در بیان یی نشااانگرهای پیوسااته با ژنتوان از ارتباط ژنتیکی بین والدین و نتاج برای شااناسااانمود علاوه بر این نیز می

 .نظر استفاده کرد صفت مورد

 

 

 ISSR یآغازگرها یبر مبنا یرانا یگل محمد اکسشن 40 یبرا یتساختار جمع یالگو .5شکل 

Figure 5. Population structure model for 40 Iranian Damask rose based on ISSR primers 

 

شانگرهای مولکول شکل ین سیدر منطقه رونو یکه چند شان می ی سژنوم را ن شخص در یخوب یلدهند، دارای پتان کردن  م

دهنده نشانشده های مشاهده شکلی. میزان چندمربوط به عملکرد ژن باشند یمطور مستق هستند که ممکن است به هایییچندشکل

و ملاحظه شد که بر اساس این نشانگر نمودار  مطالعه است مورد یهانمونه ینمورفیسم در بپلی یصدر تشخ ISSRنشانگر  کارایی

رصد بودن د لاتوان به بامطلب می یندر تائید ا ی. از طرفها را از یکدیگر تفکیک کردندخوبی جمعیتای و ساختار جمعیت به خوشه

اشاااره کرد.  یزتوسااط آغازگرها ن (MIو  PIC،RP، EMR)های چندشااکلی مکان تکثیر های مرتبط باو شاااخص یچندشااکل

ستمس شانگر مورد هایی ستفاده الگو ن شان م یرانا R.damascena هاییتجمع یاندر م یکیاز تنوع ژنت یجامع یا که  دهدیرا ن
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رفت که انتظار میهای صااورت گرفته بندیدر میان گروهائه دهد. محمدی ارورش گل پرآینده های در مورد برنامه ینشاایتواند بمی

شتر جمعیت شابه در یک گروه قرار بگیرند ولی برخلاف این انتظار بی با طول  هایجمعیتهای مناطق با طول و عرض جارافیایی م

پلاساامی در بین این مناطق جابجایی ژرم واسااطهه ب ممکن اسااتاند که دلیل آن و عرض جارافیایی متفاوت در کنار هم قرارگرفته

 باشد

 .شودیم یسپاسگزار یو علم یساختار یداوران محترم به خاطر ارائه نظرها از :سپاسگزاری
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