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Abstract 
Objective 

Ajowan (Trachyspermum copticum) is a medicinal species that is very useful and is used to treat 

stomach problems and some other diseases. This study aimed to fingerprint Ajowan accessions 

collected from different geographical regions of Iran by using ISSR markers and identifying 

markers linked with agro-morphological traits through an association mapping approach. 

Materials and methods 

In this study, a number of 40 Ajowan genotypes related to 10 different populations from different 

regions of Iran were collected, and then their morphological characteristics were recorded in 

greenhouse conditions. Leaf samples were taken from each genotype and ISSR fingerprinting was 

done after DNA extraction. 

Results 

The results of descriptive statistics indicate the existence of genetic diversity in the germplasm of 

the studied Ajowan in terms of morphological characteristics and the highest and lowest 

coefficients of phenotypic variation were obtained for the number of seeds formed and the number 
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of flowers per umbrella, respectively. Results of DNA fingerprinting using 12 ISSR primers lead 

to the amplification of 153 loci, 93 of which were polymorphic and the rest were monomorphic. 

Analysis of molecular variance depicted that 37% and 63% of total variation belonged to between 

and within populations. In this research private markers were detected for accessions collected 

from Hamedan and Rafsanjan. The study of population structure related to 40 Ajowan genotypes 

using ISSR data and STRUCTURE software placed them in two different subpopulations. Using 

an association mapping approach, significant positive markers for biological yield, shoot dry 

weight, harvest index, number of lateral branches, number of seeds formed, 100-seed weight, 

mean internode length, umbrella per flower, stem diameter, and single plant yield, number of 

umbrellas, number of leaves, number of flowers in an inflorescence and leaf length were 

identified. 

Conclusions 

In this research, the UBC807-2, UBC812-10, UBC818-8, UBC840-5, UBC848-4, UBC857-11, 

and UBC857-6 markers control more than one trait simultaneously and can thus be bred in 

breeding programs of Ajowan to a simultaneous selection of multiple traits. 
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 (Trachyspermum copticum) مرفولوژیکی در گیاه دارویی زنیان
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  چکیده

برخی  برای درمان مشتتتکلات معده وهای دارویی استتتت که یکی از گونه(  copticumTrachyspermum)گیاه زنیان  هدف:

ریخت  -اات زراعیصتمرتبط با  ISSRاین مطالعه با هدف شتناستایی نشتانگرهای . گیردهای دیگر مورد استتااده ررار میبیماری

 م گرفته است.یه ارتباطی انجاهای زنیان جمع آوری شده از مناطق مختلف کشور با استااده از تجزشناختی در توده

لخانه ای ارزیابی گدر شتترایط  توده مختلف 10ژنوتیپ زنیان از  40های ریخت شتتناختی ویژگیدر این بررستتی،  :هاروشمواد و 

 DNAده و پس از استخراج های مورد نظر برداشته شهای برگی در مرحله چهار برگی از ژنوتیپنمونهشدند. در آزمایش مولکولی، 

  انجام شد. ISSRنگاری با نشانگرهای انگشت

های مرفولوژیکی بوده؛ بیشترین پلاسم زنیان مورد مطالعه از نظر ویژگیهای توصیای بیانگر وجود تنوع ژنتیکی در ژرمآماره :نتایج

نتایج رعی بدست آمد. صاات تعداد بذرهای تشکیل شده و تعداد گل در هر چتر ف برایو کمترین ضریب تغییرات فنوتیپی به ترتیب 

عدد از آنها چندشتتکل و ماب ی  93مکان ژنی گردید که  153، موجب تکثیر ISSRآغازگر  12با استتتااده از  DNAنگاری انگشتتت
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دو زیرجمعیت  Structureدر نرم افزار  ISSRهای از داده استاادهساختار جمعیت زنیان مورد مطالعه با تک شکل بودند. در تجزیه 

شد سایی  شانگرهای با ارتباط معنیشنا ستااده از تجزیه ارتباطی ن صاات . با ا شک اندام هوایی، دار برای  ستی، وزن خ عملکرد زی

شاخه شت، تعداد  سط میانگره، چتر فرعی در هر گل، رطر شاخص بردا صد دانه، طول متو شده، وزن  شکیل  های جانبی، تعداد بذر ت

شد. در این تح یق، جایگاهساره و عملکرد تک بوته، تعداد چتر، تعداد ب سایی  شنا های رگ، تعداد گل در یک گل آذین و طول برگ 

 UBC857-6و  UBC807-2 ،UBC812-10 ،UBC818-8 ،UBC840-5 ،UBC848-4 ،UBC857-11نشتتتانگری 

شدند و بدین ترتیب می سایی  شنا صات  زنیان به منظور نژادی گیاه دارویی های بهتوانند در برنامهبطور همزمان برای بیش از یک 

 گزینش همزمان چند صات مورد استااده ررار گیرند.

جه های  گیری:نتی   UBC807-2 UBC812-10 UBC857-11 UBC848-4 UBC840-5در این تح یق نشتتتانگر

UBC818-8  UBC857-11 صات را کنترل می نمودند و می توانند بطور موثری در بر نامه های به بطور همزمان بیش از یک 

 نیان از طریق گزینش مورد استااده ررار بگیرند.نژادی ز

 ISSRزنیان، ساختار جمعیت، گزینش همزمان، نشانگر : هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

زیه ارتباطی برای استااده از تج (1401) حمیدمدرس کیا محسن، حاتمی ملکی  ،درویش زاده رضامدرس کیا مهدیه،  استناد:

. مجله (Trachyspermum copticum) های مرفولوژیکی در گیاه دارویی زنیانپیوسته با ویژگی ISSRشناسایی نشانگرهای 
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 مقدمه

متر سانتی 50الی 20علای، بدون کرك و معطر با ساره افراشته به ارتااع است گیاهی  (Trachyspermum copticumن )زنیا

 کهدهد را میوه آن تشکیل می زنیان اندام دارویی گیاه باشد.می تیمول که حاوی رنگ زرد تیره بهمرغی شکل کوچک و تخمبا میوه 

 تیمول، موثره گیاه دارویی زنیانترین ترکیبات مهم .(Hedge and Lamond 1987) شودبه صورت خشک و رسیده مصرف می

( جزء اصلی و عمده روغن ٪60-35کارواکرول و گاماترپنین می باشد که از بین آنها تیمول ) ،بتاپینن ،دی پنتینپینن، آلااسیمن، 

های سیستان و بلوچستان، آذربایجان، استانپراکندگی جغرافیایی این گیاه در کشور در  .(Mirzavand 1992)می باشد زنیان 

نواحی مختلف اروپای مرکزی، هندوستان و مصر  دیده شده و در خارج از ایران دراصاهان، خوزستان، یزد، فارس، کرمان، خراسان 
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آور و به  تهوع و خلط زنیان به صورت خوراکی به عنوان ضددرد، ضد آسم، ضدگیاه از  .(Mirzavand 1992) شودیافت مینیز 

-های جلدی، عصبی و ادراریبر بیماری زنیان اثر درمانی . همچنینشودماتیسمی استااده میوصورت موضعی در درمان دردهای ر

گیاهان برای حااظت  ژنتیکیبررسی تنوع  .(Mirzavand 1992) نیز اثبات شده است مدر، ضدناخ و ضدکرم ، و به عنوان تناسلی

 Mohammadiباشد )مهم می های جدیدو ژنوتیپنژادی گیاهی در راستای ایجاد اررام های بهاز ذخایر توارثی و پیشبرد برنامه

and Prasanna 2003 .) نشانگر  ،یمولکول ینشانگرهاازISSR هایشامل تکثیر رطعه DNA  موجود در فواصل بین دو ناحیه

یک نشانگر غالب  RAPD مانند ISSR نشانگر(. Li et al. 2008)تکراری ریزماهوارهای است که در دو سوی آن ررار دارند 

 Mohammadabadi et) تری داشته، سریع بوده و روشی آسان استلاپذیری با تکثیرپذیری و تنوع RAPDاست، اما نسبت به 

al. 2021)شانگرها نیاز کم به. این نDNA  الگو دارند (Bahador et al. 2016) این نشانگرها تکرارپذیری نشانگرهای ریز .

. در وارع این (Mohammadabadi et al. 2017) باشند را به دلیل طویل بودن طول نشانگرهایشان دارا می( (SSR ماهواره

(. Ghasemi et al. 2010) آمیزدرا در هم می RAPD و AFLP هایها را دارد و روشتکنیک اغلب مزایای ریزماهواره

د هزینه ساختن کتابخانه ژنومی ندار آغازگرهای آن غیراختصاصی و این تکنیک ساده، سریع و نیازی به کاربرد مواد رادیواکتیو و

(Mohammadabadi and Askari 2012 .)و جانوران، از جمله گاو، گوساند، بز، ماهی  اهانیگ از یعیوس دامنه در نشانگرها نیا

 ;Askari et al., 2010; Ghasemi et al., 2010و زنبور عسل برای تعیین تنوع ژنتیکی مورد استااده ررار گرفته است )

Askari et al., 2011; Zamani et al., 2011; Mohammadabadi and Askari 2012; Zamani et al., 2015; 

Bahador et al., 2016; Mohammadabadi et al., 2017; Mohammadabadi et al. 2021 .) با های اخیر در سال

 .Heidari et alزنیان از مناطق مختلف )پلاسم روابط ژنتیکی و چندشکلی موجود در ژرم DNAاستااده از نشانگرهای مولکولی 

2016; Sadati et al. 2016) های مختلف ای در تودهرابل ملاحظهاست که تنوع ژنتیکی تح ی ات نشان داده  .گزارش شده است

استااده  گیاه زنیان نژادیبه عنوان ابزاری سودمند در به توانداین تنوع می وآروی شده از مناطق مختلف ایران وجود دارد زنیان جمع

نشانگرهای مولکولی زمینه را برای به نژادی های مرفولوژیکی به لطف از طرفی شناسایی نواحی ژنومی کنترل کننده ویژگی. شود

 و کنترل کننده صاات ژنی هایمکان ، امکان شناساییDNAنماید. امروزه با وجود نشانگرهای مولکولی مولکولی گیاه فراهم می

گیاه  و توسعه رشد انتهایی مراحل در ظهور رابلیت با صاات و پایین پذیریوراثت با صاات به نژادی برای نشانگر، کمک به گزینش

  از طریق آللی، غنای از اطلاع بر جمعیت ژنتیکی علاوه مولکولی و فنوتیپی تنوع ارزیابی میسر شده است. بدین منظور می توان با

 .کرد را شناسایی صاات کننده کنترل عوامل با پیوسته ( نشانگرهای مولکولیAssociation analysisارتباطی ) های تجزیهروش

های برادری است. محدودیت -هدف شناسایی نشانگرهای پیوسته با یک صات کمی در یک جمعیت خواهر پیوستگی تجزیهدر 

مورگان(، و هزینه بالای تکثیر  سانتی 10-20اور و در نتیجه وضوح پایین ن شه ژنتیکی ) تعداد محدود کراسینگ اساسی این روش،

بر بوده و جمعیت ایجاد شده  هایی بسیار زمان است. ضمن اینکه ایجاد چنین جمعیتاور ها برای رسیدن به تعداد کافی کراسینگ رگه

که با استااده از  ارتباطی در تجزیه (.Gupta et al. 2005; Holland 2007) ف ط برای صاات و مطالعات محدودی کارایی دارد
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 انجام می تجزیه پیوستگی و بر اساس عدم تعادلآوری جمع افراد یک جمعیت به طور تصادفی های طبیعی رابل انجام است،جمعیت

های زیاد ن شه ژنتیکی وضوح بالایی  زیرا به دلیل نوترکیبی ؛به مراتب دری تر است پیوستگی تجزیهارتباطی در م ایسه با  تجزیهشود. 

 Apiaceaeده های ژنی کنترل کننده صاات در گیاهان مختلای از خانوا(. شناسایی مکانMoose and Mumm 2008) دارد

( انجام شده است؛ این در حالی است که در گیاه Budahn et al. 2014( و هویج )Archangi et al. 2019شامل زیره سبز )

توده زیره و نشانگر  15( با استااده از 2019) .Archangi et alای که توسط زنیان گزارشی در این زمینه وجود ندارد. در مطالعه

cDNA-AFLP  دار با صاات مرفولوژیک در دو شرایط نرمال و تنش کم آبی انجام به منظور شناسایی نشانگرهای با ارتباط معنی

گروه انجام گرفتند و برای صاات مختلای از ربیل عملکرد دانه، عملکرد  4و  3های مختلف زیره مورد مطالعه به ترتیب در شد، توده

با استااده از  Budahn et al. (2012)همچنین، دار شناسایی گردید. شانگر با ارتباط معنیزیستی، شاخص برداشت و ارتااع بوته ن

های مختلای برای خصوصیات مرتبط با گل و گرده گزارش نمودند. QTLحاصل از تلاری والدین جهش یافته در هویج،  2Fجمعیت 

نگاری ریخت شناختی، انگشت-ختلف ایران از نظر صاات زراعیآوری شده از مناطق مهای زنیان جمعاین مطالعه با هدف ارزیابی توده

و مطالعه ساختار جمعیت و نیز شناسایی نواحی ژنومی دخیل در کنترل صاات مورد مطالعه با استااده از تجزیه  ISSRآنها با نشانگر 

 ارتباطی انجام گرفته است.

 

 هامواد و روش

ایران می  مختلفز مناطق آوری شده اتوده جمع 10ژنوتیپ زنیان متعلق به  40مواد گیاهی مورد استااده در این پژوهش شامل 

 (. 1و جدول  1باشد )شکل 

 
 مشخصات جغرافیایی استان های محل جمع آوری نمونه های زنیان مورد بررسی -1شکل 

Figure 1. Geographical attributes of provinces that Ajowan samples were collected 
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 مورد استفاده در پژوهش انیزن یها پیژنوت. مشخصات 1جدول 

Table 1. Characteristics of Ajowan genotypes used in the present study 

 کد
Cod

e 

 توده
Accessi

on 

درصد عضویت به 
 زیرجمعیت

 زیرجمعیت
Subpopulat

ion 
 

 کد
Cod

e 

 

 توده
Accessi

on 
 

درصد عضویت به 

 زیرجمعیت
 زیرجمعیت

Subpopulat

ion 

 دوم اول دوم اول 

G01 Raf1_1 0.38 0.62 

مختلط 
(Mixed) G21 Isf-1 0.42 0.58 مختلط(Mixed) 

G02 Raf1_2 0.24 0.76  سبز(Green) G22 Isf-2 0.46 0.54 مختلط(Mixed) 

G03 Raf1_3 0.41 0.59 مختلط(Mixed) G23 Isf-3 0.43 0.57 مختلط(Mixed) 

G04 Raf1_4 0.15 0.85 سبز(Green) G24 Isf-4 0.37 0.63 مختلط(Mixed) 

G05 Ard-1 0.32 0.68 مختلط(Mixed) G25 

Ham1_

 (Mixed)مختلط 0.54 0.46 1

G06 Ard-2 0.13 0.87 سبز(Green) G26 

Ham1_

 (Mixed)مختلط 0.61 0.39 2

G07 Ard-3 0.47 0.53 مختلط(Mixed) G27 

Ham1_

 (Mixed)مختلط 0.52 0.48 3

G08 Ard-4 0.36 0.64 مختلط(Mixed) G28 

Ham1_

 (Mixed)مختلط 0.38 0.62 4

G09 Raf2_1 0.15 0.85 سبز(Green) G29 

Ham2_

 (Red)قرمز 0.23 0.78 1

G10 Raf2_2 0.12 0.88 سبز(Green) G30 

Ham2_

 (Mixed)مختلط 0.40 0.60 2

G11 Raf2_3 0.44 0.56 مختلط(Mixed) G31 

Ham2_

 (Red)قرمز 0.27 0.73 3

G12 Raf2_4 0.19 0.81 سبز(Green) G32 

Ham2_

 (Red)قرمز 0.27 0.73 4

G13 Far-1 0.40 0.60 مختلط(Mixed) G33 Gha-1 0.35 0.65 مختلط(Mixed) 

G14 Far-2 0.53 0.47 مختلط(Mixed) G34 Gha-2 0.53 0.47 مختلط(Mixed) 

G15 Far-3 0.39 0.61 مختلط(Mixed) G35 Gha-3 0.40 0.61 مختلط(Mixed) 

G16 Far-4 0.38 0.63 مختلط(Mixed) G36 Gha-4 0.58 0.43 مختلط(Mixed) 

G17 Dam-1 0.14 0.86 سبز(Green) G37 Kho-1 0.83 0.17 قرمز(Red) 

G18 Dam-2 0.18 0.82 سبز(Green) G38 Kho-2 0.90 0.10 قرمز(Red) 

G19 Dam-3 0.27 0.73 سبز(Green) G39 Kho-3 0.86 0.14 قرمز(Red) 

G20 Dam-4 0.07 0.93 سبز(Green) G40 Kho-4 0.86 0.14  قرمز(Red) 

Raf: Rafsanjan: Ard: Ardebil, Dam: Damyal, Ham: Hamedan, Gha: Ghazvin, Isf: Isfahan, Kho: Khorasan, 

Far: Fars 

یابی شدند. تعدادی از و در شرایط گلخانه ارز های کامل تصادفیهای مورد بررسی در رالب طرح بلوكبذور هر یک از توده

صاات  گیری شدند.زهها انداصاات ریخت شناختی در مرحله گلدهی کامل و تعدادی دیگر از صاات در مرحله رسیدگی بذور توده

چترهای فرعی در هر تر، تعداد چمورد بررسی شامل رطر ساره، ارتااع بوته، تعداد شاخه های جانبی، تعداد برگ، تعداد برگچه، تعداد 

شک اندام هوایی، وزن گل آذین، تعداد گل در هر چتر فرعی، تعداد گل در یک گل آذین، طول برگ، طول متوسط میانگره، وزن خ

 صد دانه، عملکرد تک بوته، عملکرد زیستی، تعداد بذرهای تشکیل شده و شاخص برداشت بودند.
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مونه برگی هر بوته به تصادف انتخاب و ن 4از هر توده  هار برگیچ در مرحله :ISSRو نشانگر  ژنومی DNA استخراج

 CTAB (Cetylوش ربه ها ژنومی نمونه DNAاستخراج گیاه داخل فویل آلومینیومی و سپس در داخل ازت مایع ررار داده شد. 

Trimethyl Ammonium Bromide( )Murray and Thompson 1980 انجام گرفت. کمیت و کیایت )DNA  های

)جدول آغازگر  12ورد مطالعه، مپلاسم نگاری ژرمبرای انگشتتعیین شد.  %1استخراج شده با استااده از اسپکتروفتومتری و ژل آگارز 

2) ISSR اجزاء واکنش . بکار گرفته شدPCR  میکرولیتر از  5/12شاملMix Master  کیت(PCR شرکت سیناژن  تهیه شده از

میکرو  5/3مراه با میکرولیتر آغازگر ه DNA (ng30 ، )2میکرولیتر  7پلیمراز(،  Taq آنزیمو  CRP، بافر 2MgCl ،dNTPحاوی 

چرخه  36گراد، درجه سانتی 94 دری ه در دمای 4سازی اولیه به مدت لیتر آب دیونیزه بود. برنامه دمایی ترموسایکلر شامل واسرشته

در دمای مناسب اتصال برای  ثانیه 30گراد، اتصال آغازگر به مدت درجه سانتی 94ثانیه در دمای  30سازی به مدت بصورت واسرشته

ر نهایت توسعه نهایی به دگراد و درجه سانتی 72دری ه در دمای  2(، مرحله توسعه رشته جدید به مدت 2هر ترکیب آغازگر )جدول 

برای  اکیک شدند واز همدیگر تدرصد  2گارز بر روی ژل آ ،PCRمحصولات گراد بود. درجه سانتی 72دری ه در دمای  10مدت 

 .اتیدیوم بروماید استااده گردیدآمیزی رنگمشاهده باندها از 

 هامورد استفاده در پژوهش و توالی آن ISSRآغازگرهای  .2جدول

Table 2. Name and sequence of ISSR primers used in the present study  
 Primer  نام آغازگر Sequence  توالی  Annealing temperature  دماي اتصال

45 3′-AA8(GA) -5′ UBC812 
45 3′-G7(CA) -5′ UBC818 
46 3′-T8(AG) -5′ UBC807 
60 3′-T8(AC) -5′ UBC825 
50 3′-T10(AG) -5′ A7 
48 3′-CC6(GT) -5′ A13 

40 3′-YG8(AC) -5′ UBC857 
43 3′-YT8(GA) -5′ UBC840 

56 3′-CG8(GT) -5′ UBC849 
60 3′-5CAg))-5′ CAG5 
57 3′-RG8CA))-5′ UBC848 
48 3′-T8(GA) -5′ UBC810 

R = A/T, Y = G/C, B = T/G/C; D = A/T/G, H = A/TIC, V = A/G/C 

وجود نوار صورت گرفت ها در ژل، به صورت یک برای وجود نوار و صار برای عدم امتیازدهی باند :هادادهآماری  یهتجز

 افزاردر نرم Bayesian آماری روش استااده ازبا  .شداستااده  های آماری و تحلیلتجزیه  بدست آمده برایماتریس صار و یک  و

2.3.4 Structure ،های مناسبها به زیر جمعیتبندی دریق ژنوتیپتجزیه مؤثر ساختار جمعیت و دسته (K) انجام گرفت 

(Pritchard et al. 2000) .در این نرم( افزار، م ادیر زیرجمعیت فرضی اولیهK بین )کدام از  گرفته شد و برای هر در نظر 10تا  1

 Admixture نمایی از مدلتکرار لحاظ گردید. همچنین جهت حصول منحنی حداکثر درست 10ها جهت افزایش درت، زیرجمعیت
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 MCMC  (Markov Chain Monte تکرار 100000و  )دوره گرم کردن( Burn-inتکرار  100000و است لال فراوانی آللی با 

Carlo )استااده گردید (Evanno et al., 2005).  برای تعیین تعداد بهینهKایوانو و همکاران ) ، از روشEvanno et al., 

)مارتیس عضویت افراد در  Qها( یک ماتریس به نام )زیر جمعیت Kبرای هر م دار  Structureافزار نرم استااده شد. (2005

 ها است.کند که این ماتریس شامل برآورد ضرایب احتمال عضویت هر ژنوتیپ در هر یک از زیر جمعیترا محاسبه می زیرگروه ها(

محاسبه گردید. عدم تعادل  TASSEL 2.1( با استااده از نرم افزار Linkage Disequilibriumمیزان عدم تعادل پیوستگی )

 غیرتصادفی ژنتیکی این پیوستگی از که هست مختلف ژنی های جایگاه در ها آلل بین تصادفی غیر ( در ح ی ت ارتباطLDپیوستگی )

نشانگرهای  شناسایی بعدی مرحله در نمود. استااده ها ژن تعیین مکان برای توان می صاات کنترل کننده های و ژن نشانگرها بین

جمعیت و تعداد  ساختار ضرایب )ماتریس Q+Kبه مدل  ارزیابی با مدل مخلوط وابسته مورد صاات با دار معنی ارتباط دارای و مرتبط

 انجام گرفت. TASSEL 2.1جمعیت فرضی( در نرم افزار 

 

 نتایج و بحث

صاات در تجزیه تنوع ژنتیکی:  ضریب تغییرات فنوتیپی  سابی و   مورد مطالعه هایهتودم ادیر حدارل، حداکثر، میانگین ح

فنوتیپی )به  دار ضریب تغییراتبیشترین م باشد. ( بیانگر وجود تنوع ژنتیکی بالا در ژرم پلاسم گیاه زنیان مورد بررسی می3)جدول 

صی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی(  شاخ صات عنوان  شدهدر  شکیل  گل در هر چتر داد صات تع درکمترین م دار و  تعداد بذرهای ت

کننده های رشد  به منظور بررسی تاثیر تنظیم Ghassemi et al. (2019)در پژوهشی که توسط (.  3مشاهده شد )جدول  فرعی

در ارزیابی Negar et al.(2018 ) در گیاه زنیان انجام گرفت بیشترین ضریب تغییرات در صات ارتااع بوته مشاهده شد. همچنین 

شده از مناطق مختلف ضری مورفولوژیکی توده های مختلف زنیان جمع آوری  شترین و کمترین م دار  ب تغییرات فنوتیپی را هند بی

گر وجود تنوع رابل ملاحظه در برای صاات تعداد چتر فرعی در چتر اصلی و روز تا رسیدگی گزارش نموده اند. مطالعات ربلی نیز بیان

شناختی می ساس ویژگی های ریخت  سم گیاه زنیان بر ا شند؛ بطوری که ژرم پلا  .Heidari et al( و 2016) .Sadati et alبا

ز ایران بر استتاس اآوری شتتده های جمع( نیز ستتطق رابل توجهی از تنوع ژنتیکی را بین توده2017) .Niazian et al( و 2016)

پلاستتم گیاه مزبور اری ژرماند و این امر بیانگر توجه به حاظ و نگهدویژگی های ریخت شتتناختی و نیز عملکرد روغن گزارش نموده

دین با فاصتتله ژنتیکی زیاد، پدیده توان با تلاری والگیری بوده و میهای دورگارزیابی تنوع ژنتیکی پیش نیاز برنامهدر ایران استتت. 

ست آورد.  سبت به والدین را بد ز به وجود تنوع ژنتیکی در همچنین، موف یت یک پروژه تجزیه ارتباطی نیهتروزیس یا برتری نتاج ن

شت نگاری ژرم ستگی دارد. نتایج انگ سم مورد ارزیابی ب ستااده از در ژنوتیپ DNAپلا ، موجب ISSRآغازگر  12های مختلف با ا

 عدد از آنها چندشکل و ماب ی تک شکل بودند. 93مکان ژنی گردید که  153تکثیر 



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

94 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

ساختار جمعیت: ستااده میهای طبیعی اماً در مطالعات تجزیه ارتباط از جمعیتالز تجزیه  ست که جمعیت بشود و ا هتر ا

و در  بودهه نتایج رابل اعتماد بیابی زیرا وجود ساختار در جمعیت عامل بازدارنده در جهت دست ؛ساختار باشد مورد نظر فارد هر گونه

شوند نتایج مثبت درو شاوندی در تجزیه ارتباط لحاظ ن ساختار جمعیت و روابط خوی  تواند حاصل گرددمیغین صورتی که اثر عوامل 

(Breseghello 2006.) 

   ژنوتیپ های زنیانهای توصیفی صفات موفولوژیک مورد مطالعه در آماره. 3جدول

Table 3. Descriptive statistics related to morphological traits in Ajowan genotypes  

 صفت
Trait 

 میانگین
Mean 

 انحراف معیار
Standard 

deviation 
 حداقل

Min 
 حداکثر

Max 

 ضریب تغییرات فنوتیپی

Phenotypic coefficient 

of variation 
SD 2.48 0.88 1 6.03 35.39 

PH 60.04 12.14 26 99 20.21 

NB 5.36 1.23 2 9 22.93 

NL 22 8.13 8 50 36.95 

NLlet 73.64 36.64 17 236 49.75 

NU 23.86 9.28 11 60 38.89 

NUI 7.37 2.05 4 15 27.79 

NFU 14.2 2.15 9 20 15.12 

NFWI 91.89 25.83 46 200 28.11 

LL 6.47 1.11 4 10.3 17.08 

I 6.59 1.25 3.3 8.8 19.05 

DWAP 1.9 1.07 0.46 7.01 56.28 

HSW 0.08 0.02 0.06 0.15 18.34 

SPY 1.09 0.63 0.29 3.36 57.56 

BY 3.05 1.52 0.96 9.9 50 

NS 1599.29 3.16 331.19 31.33 197.58 

HI 0.36 0.1 0.14 0.66 27.18 

RPL 24.31 7.57 11 41 31.14 
:SD رطر ساره،   PH ،ارتااع بوته :NB:  ،تعداد شاخه های جانبیNL ،تعداد برگ :NLIet،تعداد برگچه : :NU تر، تعداد چ NUI تعداد چترهای فرعی :

I: طول برگ، LL: تعداد گل در یک گل آذین، NFWI: تعداد گل در هر چتر فرغی، NFUدر هر گل آذین،  یانگره، : طول متوسط م DWAP وزن :

NS: عملکرد بیولوژیک، BY: عملکرد تک بوته، SPY: وزن صد دانه، HSWخشک اندام هوایی،  ه، : تعداد بذرهای تشکیل شد :HI شاخص برداشت،    

:RPLطول دوره ی رسیدگی 

 

ساییعیتزیرجم به جمعیت ساختار از طرفی تجزیه شنا  .Dadras et alسازد )امکان پذیر می را مختلط های ژنوتیپ ها، 

شان می(. 2014 سی منابع ن ضویت هر یک از افراد به زیر جمعیتبرر صد ع شد،  7/0 ازکمتر  هادهد، معمولاً ورتی در به آن فرد با

ثر ستتاختار جمعیت و ؤتجزیه مدر این پژوهش، . (Spataro et al. 2011) شتتوددر نظر گرفته می )مختلط(عنوان ژنوتیپ ترکیبی 

ستااده از مکان های مناسب بابندی افراد به زیر جمعیتدسته شانگری تکثیر یافته وا  Structureدر نرم افزار  و روش بیزین های ن
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شکل ( K) هابه ازای تعداد مختلف گروه ∆Kبا توجه به تغییرات م دار  شد. انجام در  ∆K( و حداکثر بودن نمودار تغییرات م دار 2)

2=Kگروه ررار گرفتند.  2های مورد مطالعه در ، ژنوتیپ 

 

ساس ا( بر K=2مورد مطالعه ) انیزن یهاتودهدر  هاتیجمع ریتعداد ز نییتع یدوطرفه برا ی. نمودارها2شکل 

 Structureافزار در نرم ISSR ینشانگرها

Figure 2. Bilateral graphs for determining optimum subpopulations in studied Ajowan 

accessions (K=2) based on ISSR markers in Structure software  

 

ساختار جمعیتی در مطالعات  ستااده از ماتریس  سی بیانگر اهمیت ا ساختار در جمعیت مورد برر ارتباطی رتبط با تجزیه موجود 

 .Spataro et alد )درصتت 70گیری با توجه به آستتتانه تصتتمیم در گیاه زنیان استتت تا بتوان درصتتد خطاهای مثبت را کاهش داد.

( تعلق ستتبزدوم ) جمعیتیر به ز ژنوتیپ 10و ( ررمزاول ) جمعیتبه زیر  ژنوتیپ 7ژنوتیپ زنیان مورد مطالعه،  40از میان (، 2011

شتند سبز(های جمعیپژنوت. (1جدول ) دا سنجان و اردبیل یا در زیرجمعیت دوم ) شده از مناطق رف صورت  آوری  شتند و یا ب ررار دا

ان، فارس و دامیال، آوری شتتتده از مناطق همدان، اصتتتاهان، رزوین، خراستتتهای جمعدر رابطه با توده (.1مختلط بودند )جدول 

شت. با توجه به جدول  شده با پراکنش جغرافیایی آنها مطاب ت دا سایی  شنا شکل  1زیرجمعیت های  شترین اختلاط در توده ، ب3و  ی

Ham1_3  )شد. )از همدان شاهده  سم زنیان میم ساختار در ژرم پلا شار وجود  شی و انتتواند بدلیل ف  ال بذور جمعیت های گزین

 (.Ersoz et al. 2009مختلف از یک منط ه به منط ه دیگر باشد )

ساس عدم تعادل QTL یابی یابی ارتباطی که مکان ر ن شهد ریخت شناختی:-ارتباطی صفات زراعی تجزیه ها بر ا

در ژنوم ( Linkage disequilibrium) پیوستگیگیرد، علاوه بر ترکیب ساختار جمعیت، گستره عدم تعادل  پیوستگی صورت می

نامتعادلی های محاسبه شده درصد از کل  2/1در این تح یق،  (.Al-Maskri et al. 2012ت )نیز از اهمیت اساسی برخوردار اس

م زنیان ژرم پلاسدر  ژنتیکی تعادل پیوستگی(. وجود عدم 4بین جات نشانگرها در سطق احتمال یک درصد معنی دار بودند )شکل 

میتوان به ستتیستتتم اتوگامی،  LD از عوامل افزایش دهنده م دار ستتازد. ، آنالیزهای مکانیابی ارتباطی را امکانپذیر میمورد مطالعه

اپیستتتازی، نوآراییهای ژنومی، رانده شتتدن ژنتیکی، ایزولاستتیون ژنتیکی، ستتاختار جمعیت، اندازه کوچک جمعیت، انتخاب و درجه 
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ای  های دوره ر حالیکه دگرآمیزی )آلوگامی(، تبدیل ژنی، م ادیر بالای نوترکیبی و جهش و همچنین جهش د،خویشاوندی اشاره کر

 می باشند. LDکاهنده م دار  از عوامل

 

. ISSR نشانگرهایمورد مطالعه بر اساس  زنیان هایتوده Bayesianبر مدل  یکلاستر مبتن یه. تجز3شکل 

 یبشماره افراد و ضر یببه ترت یو عمود یمحور افق یدهد. اعداد رویرا نشان م یتجمع یرز یکهر رنگ 

 .دهدیرا نشان م یتجمع یرز یاتعلق هر فرد به کلاستر 

Figure 3. Bayesian model based-cluster analysis of studied Ajowan accessions by using ISSR 

markers. Numbers on the y-axis indicate the membership coefficient (Q) and on the x-axis 

indicate the individual’s number 

 

 

 
 یبالاو ( `D)عدم تعادل لینکاژی آماره قطر میزان  مقادیر پایینعدم تعادل لینکاژی.  لاتپ. 4 شکککل

 .دهد را برای جفت نشانگرها نشان می value-P قطر

Figure 4. Linkage disequilibrium plot (LD plot). Diameter lower and upper indicating 

linkage disequilibrium and p-value statistics for each pair of marker, respectively. 
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سایی نشانگرهای پیوسته با صاات  ستااده از مدلارتباطی  تجزیه، پلاسم زنیانژرمدر  ریخت شناختیبه منظور شنا خطی  با ا

ستااده از در  (.4( انجام گرفت )جدول Mixed Linear Modelمخلوط ) شانگر  20در مجموع  MLMتجزیه ارتباط با ا جایگاه ن

ISSR  صااتداری با ژنارتباط معنیمختلف سی های کنترل کننده  شان دادند ) مورد برر ساس مدل  .(P ≤0.01ن  ،MLMبر ا

خص برداشت، تعداد شاخه های جانبی و تعداد بذر تشکیل شده برای هر یک از صاات عملکرد زیستی، وزن خشک اندام هوایی، شا

(. برای صاات وزن صد دانه، طول متوسط میانگره، چتر فرعی در هر گل، رطر ساره 4مکان ژنومی شناسایی گردید )جدول  2تعداد 

سته معنی شانگر پیو شد )جدول و عملکرد تک بوته تنها یک ن سایی  شنا صاات تع4دار  داد چتر، تعداد برگ، تعداد (. برای هریک از 

(. نتایج نشتتان داد که هیی یک از 4دار شتتناستتایی شتتد )جدول نشتتانگر با ارتباط معنی 3گل در یک گل آذین و طول برگ تعداد 

مورد مطالعه دارای ارتباط معنی ار با صتتاات تعداد برگچه، طول متوستتط میانگره، وزن صتتد دانه، طول دوره  ISSRنشتتانگرهای 

سیدگی و ت شانگرهای مولکولی به منظور مکانر ستااده از ن ستند. ا صاات عداد گل در هر چتر فرعی نی یابی ژن های کنترل کننده 

شده؛ Kaya et al. 2016; Otto et al. 2017; Mohammadi et al. 2018مختلف در گیاهان دارویی مختلف ) ( گزارش 

سایر گیاهان موجود در خانواده همچنین نتایج مکاند ندارد. ولی با این حال در مورد گیاهان دارویی زنیان گزارشی وجو یابی ژنی در 

دهد که مطالعات کمی در زمینه مکان یابی ژن های کنترل چتریان از ربیل هویج، جعاری، کرفس، زیره، رازیانه و شتتوید نشتتان می

به جز چند مورد در هویج ) نده ویژگی های مختلف این گیاهان  ( و زیره Iovene et al. 2011; Budahn et al. 2014کن

(Archangi et al. 2019 وجود دارد. برای مثال ن شتته پیوستتتگی بوستتیله نشتتانگرهای )RAPD  وAFLP  در هویج با طول

cM781  گروه پیوستتتگی توستتط  7و شتتاملBudahn et al. (2014 تهیه گردیده که در آن متوستتط فاصتتله بین دو نشتتانگر )

cM7/2 شد. آنها )می ستند مکانBudahn et al., 2014با سیدگی )مکان ( توان های ژنی کنترل کننده متغیرهای تکامل گل و ر

شامل ( و نیز مکان ژنColaژنی  سایی نمایند. اخیراً در مطالعه DcMADS5 و DcMADS3های مرتبط با گلدهی  شنا ای را 

(Archangi et al. 2019شانگر سایی ن شنا دار در گیاه زیره از خانواده چتریان های با ارتباط معنی( از روش تجزیه ارتباطی برای 

ست. بدین منظور  شده ا ستااده  سپس ارتباط بین  15ا شکی مورد ارزیابی ررار گرفتند و  شرایط نرمال و تنش خ توده زیره تحت 

ه گردید بررسی شدند و مشاهد MLMو  GLMو خصوصیات ارزیابی شده با استااده از مدل های  cDNA-AFLPنشانگرهای 

نشانگر دارای ارتباط معنی  5و  2که تعداد زیادی از نشانگرها با ویژگی های ریخت شناختی گیاه در ارتباط هستند؛ منتهی به ترتیب 

شکی می شرایط نرمال و تنش خ شند.دار روی به ترتیب در  سایر گیاهان دارویی و زراعی اگرچه  مطابق با گزارش با های ربلی در 

ها کمتر می باشد؛ ولی توجه به این امر در م ایسه با سایر مدل MLMدار شناسایی شده در مدل با ارتباط معنی تعداد نشانگرهای

داری را در کاهش نتایج مثبت کاذب در تجزیه ارتباط در م ایسه با بهبود معنی زنیان( در Q+ Kاستااده از مدل )ضروری است که 

 شتتامل ISSRبرخی از نشتتانگرهای  ،بر استتاس نتایج این مطالعه (.Zhu et al. 2008) دهدمی Qیا  Kهای خطی منارد مدل

های نشتتتانگری  گاه  و  UBC807-2 ،UBC812-10 ،UBC818-8 ،UBC840-5 ،UBC848-4 ،UBC857-11جای
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UBC857-6  می  (  که4باشتتند )جدول بوده و بطور همزمان با بیش از یک صتتات مرتبط میت مشتتترك امیان برخی از صتتادر

 .(Jun et al. 2008) ها باشدبه دلیل پلیوتروپی و یا پیوستگی ژند توان

 

 ISSRبا استفاده از نشانگرهای  زنیاندر  MLMبا مدل  یارتباط تجزیهنتایج حاصل از  .4جدول 

Table 4. The results of association analysis with MLM in Ajowan using ISSR markers 

  MLM 

Trait Locus F_Marker p_Marker 

 BY A13-6 8.30 0.01 عملکرد بیولوژیک

 UBC840-8 6.98 0.01 

 DWAP A7-10 14.37 0.00  وزن خشک اندام هوایی

 UBC 810-11 10.52 0.00 

 HI A13-1 14.64 0.00   شاخص برداشت

 UBC 812-10 7.04 0.01 

 HSW UBC 848-3 7.89 0.01  وزن صد دانه

 I UBC 812-10 22.58 0.00   میانگرهطول متوسط 

 LL UBC 848-4 14.37 0.00    طول برگ

 UBC 857-11 10.63 0.00 

 UBC 857-6 6.73 0.01 

 NB UBC 812-13 8.42 0.01   تعدد شاخه هاي جانبی

 UBC 818-8 7.15 0.01 

 NFWI UBC 807-2 8.18 0.01  تعداد گل در یک گل آذین

 UBC 840-5 7.62 0.01 

 UBC 818-10 7.29 0.01 

 UBC 857-11 9.40 0.00  تعداد برگ

NL UBC 818-8 8.65 0.01 

 UBC 857-6 7.62 0.01 

 NS UBC 848-4 11.41 0.00  تعداد بذر تشکیل شده

 CAg5-1 6.97 0.01 

 NU UBC 812-10 17.73 0.00  تعداد چتر

 UBC 840-5 7.16 0.01 

 A13-10 6.86 0.01 

 UBC 807-2 6.73 0.01 

 NUI UBC 807-5 6.82 0.01  چتر فرعی در هر گل آذین

 PH UBC 857-12 9.93 0.00  ارتفاع گیاه

 UBC 807-9 8.58 0.01 

 UBC 849-13 7.30 0.01 

 SD UBC 812-10 7.31 0.01  قطر ساقه

 SPY UBC 812-10 17.87 0.00  عملکرد تک بوته
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شانگرهای شده  ژنومی ن سایی  صات ن ش دا در این تح یق بویژه آنهاییشنا صد رابل و رندکه در کنترل بیش از یک   در

 SCAR اختصاصی نشانگرهای به توانند می تکمیلی های آزمایش با تأیید صورت در ،می نمایندتوجهی از تغییرات صات را توجیه 

 (MAS) نشتتانگر کمک به گزینش هی از طریقهای به نژادی گیادر برنامه و شتتده تبدیل)نواحی تکثیر شتتده با توالی مشتتخص( 

ستااده شترك. شوند ا شانگرهای م صات را امکان پذیر می ن از اهمیت ( Tuberosa et al. 2002) سازدگزینش هم زمان چند 

 برخوردار هستند.در به نژادی گیاهان ای  ویژه

گیاه دارویی زنیان از کشتتور ایران وجود دارد تنوع ژنتیکی رابل ملاحظه ای بین اکوتیپ های جمع آوری شتتده : گیرینتیجه

های به نژادی از طریق گزینش، انتخاب والدین مناستتتب برای تلاری ها و گزینش به کمک نشتتتانگر مورد که می تواند در برنامه

شناختی و ژنتیکی رابل ملاحظه ای بین توده ستااده ررار بگیرد. در این تح یق تنوع ریخت  شده وجوا شت و های جمع آوری  د دا

می توان توده  آنهاآوری شده از مناطق همدان و رفسنجان شناسایی گردید که بواسطه نشانگرهای اختصاصی برای توده های جمع

شده بودند، در تجزیه  سی از مناطق جغرافیایی مختلف جمع آوری  سایی نمود. علیرغم اینکه توده های مورد برر شنا های مذکور را 

ستاا شان دهنده جابجایی بذور توده های مختلف ساختار جمعیت با ا شکیل دادند و این مهم ن ده از مدل بیزین تنها دو زیرجمعیت ت

 UBC812-10بذر در مناطق مختلف و اختلاط در این گیاه می باشد. در بین مکان های ژنی مورد بررسی، جایگاههای نشانگری 

ه ویژگی های مرتبط با عملکرد تر گیاه زنیان و تعداد چتر در به دلیل پیوستتتگی همزمان با چندین صتتات و بویژ UBC848-4و 

 بوته، می توانند بطور موثری در برنامه های گزینشی این گیاه استااده شوند.

 .شود مالی از این پژوهش سپاسگزاری می دانشگاه ارومیه بخاطر حمایتاز  :سپاسگزاری

 

 منابع

 ژنتیکی تنوع طالعهم( 1395)و همکاران  امین، خضری  محمدآبادی محمدرضا،  بهادر یاسر،

 .186-192، 13 دامی تولیدات هایژوهش. ISSR نشانگرهای از استااده با کرمان استان عسل زنبور هایجمعیت

(. مطالعه تنوع ژنتیکی در چهار جمعیت بز کرکی راینی با استااده از 1389عسکری ناهید، باری زاده امین، محمدآبادی محمدرضا )

 . 49-56، 5. مجله ژنتیک نوین ISSRنشانگرهای 

  DNA شناسایی نشانگرهای (.1397)راحله  علیجانپور احمد، حاتمی ملکی حمید، ابراهیمی ش زاده رضا،دروی ،محمدی آلاگوز رسول

 .129-142، 10 بیوتکنولوژی کشاورزی مجله  (.Rhus coriaria L) .های فیتوشیمیایی میوه سماق مرتبط با ویژگی

های استاندارد بررسی و م ایسه خصوصیات ماکروسکوپی، میکروسکوپی و فتیوشیمیایی میوه (.1371) سهراب میرزاوند بروجنی 

. و تشخیص آنها از یکدیگر .Ammi coplicuml زنیان Foeniculum vulgarl رازیانه Pimpiella anisvml انیسون

 دانشگاه علوم پزشکی اصاهان.، دانشکده داروسازی

http://elib.mui.ac.ir/site/catalogue/90129
http://elib.mui.ac.ir/site/catalogue/90129
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