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Abstract 

Objective 

The aim of this study was to evaluate the genetic diversity of basil using SCoT molecular markers 

and to identify markers associated with traits through regression analysis. 

Materials and Methods 

In this research, ten SCoT primers were used to investigate the genetic diversity of five basil 

genotypes under salinity stress conditions in the greenhouse of the Faculty of Environmental 

Sciences at the University of Graduate Studies and Advanced Technology in 2023. The 

experiment followed a split-plot design based on a completely randomized design, with salinity 

stress as the main factor and basil genotype as the secondary factor. 

Results 

The results showed that among the eight primers used, the highest polymorphism was observed, 

resulting in a total of 105 bands. Of these, 103 were polymorphic bands, with an average of 12.63 

polymorphic bands per primer. Primer SCoT1 produced the highest number of bands with 17 

bands, while primer SCoT28 had the lowest number of polymorphic bands with four bands. The 
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polymorphism percentage in basil genotypes ranged from 85.71% to 100% across different 

primers, with an average polymorphism percentage of 96.52%. Polymorphic information content 

(PIC) values ranged from 0.35 to 0.40, with an average of 0.38. Expected heterozygosity (EH) 

for SCoT markers ranged from 0.38 to 0.45, with a mean expected heterozygosity of 0.42. The 

marker index (MI) varied among SCoT markers, with primer SCoT11 showing the highest MI 

(0.38) and primer SCoT16 showing the lowest (0.20). The average heterozygosity (Havp) ranged 

from 0.03 to 0.07 for the studied markers. Primers SCoT28, followed by SCoT10, exhibited the 

highest average heterozygosity, indicating their high efficiency in detecting polymorphism. 

The genetic diversity index of reed among the studied primers was 0.426 in the studied population. 

Primers SCoT1 and SCoT10 demonstrated the highest genetic diversity index values, highlighting 

their strong capacity to capture genetic diversity. The average Shannon coefficient for SCoT 

markers was 0.614, indicating a moderate level of diversity in the studied populations. SCoT1 

and SCoT10 primers had the highest Shannon index values, respectively, confirming their ability 

to detect genetic variation. The number of effective alleles varied between 1.652 and 1.843, with 

an average of 1.769 in the studied population. 

Conclusions 

In general, the use of SCoT molecular markers proved to be a suitable method for investigating 

the genetic diversity of basil cultivars under environmental stress conditions, particularly salinity 

stress. 
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با استفاده از نشانگر   یشده با تنش شور یمارت یحانر هاییپژنوت یکی تنوع ژنت ی بررس

 یون رگرس یقمرتبط با صفات از طر ینشانگرها  ییو شناسا SCoT ی مولکول 
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  چکیده

 SCoT  یبا استفاده از نشانگر مولکول  یشده با تنش شور یمارت  یحانر  هاییپژنوت  یکیتنوع ژنت  یبا هدف بررس  یقتحق  ینا  هدف:

 انجام شد. یونرگرس یقمرتبط با صفات از طر ینشانگرها ییو شناسا

در  یتنش ش  ور  یطدر ش  را یحانر  یپژنوت  5  یکیتنوع ژنت  یبررس    یبرا SCoTدر این پژوهش از ده آغازگر   :هاروشمواد و 

پلات بر    یتاس لل یشبه ص ورت آزما  1402در س ال  یش رفتهپ  یو فناور  یلیتکم  یلاتدانش گاه تحص   یطیگلخانه دانش کده علوم مح

 ( انجام شد.یحانر یپژنوت یو عامل فرع یتنش شور ی)عامل اصل یطرح کاملا تصادف یهپا

  ینباند به دس ت آمد. از ب 105نش ان دادند که در مجموع   یها هش ت آغازگر نندش کلآن ینحاض ر نش ان داد از ب  یبررس  یجنتا  :نتایج

 یش ترینباند ب 17با    ScoT1  یمردر هر آغازگر بود. پرا  ینوار نندش کل 63/12آن  یانگینباند نندش کل بودند که م 103باندها،   ینا

 مورفیس   یتعداد باند نندش  کل را داش  ت. درص  د پل ینبا نهار باند کمتر  SCoT28که آغازگر  یتعداد باند را نش  ان داد، در حال
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بود.   یرمتغ %52/96  مورفیس  یدرص د پل یانگینمختلف، با م  یمرهایدر پرا  %100تا  %71/85از   یحانر هاییپش ده در ژنوتمش اهده

  ی( برا EHمورد انتظ ار )  یگوس   یتیبود. هتروز  یرمتغ  38/0  ی انگین، ب ا م40/0ت ا    35/0( از  PIC)  یاطلاع ات نن دش   کل  یمحتوا

 ینش انگرها  ین( در بMIبود. ش اص  نش انگر ) 42/0مورد انتظار   یگوس یتیهتروز  یانگینبا م 45/0تا  38/0از   SCoT ینش انگرها

SCoT  بود، پرا را نش    ان داد. م20/0)  ینکمتر  SCoT16و آغ ازگر  MI  (38/0  )  ینب اتتر  SCoT11  یمرمتف اوت   ینانگی ( 

و ب ه دنب ال آن   SCoT28  یمره ایبود. پرا  یرمورد مط الع ه متغ  ینش   انگره ا  یبرا  07/0ت ا    03/0( از  Havp)  یگوس   یتیهتروز

SCoT10  اس ت. ش اص     مورفیس  یپل  ی آنها در تش خ  یبات ییرا داش تند که نش ان دهنده کارا  یگوس یتیهتروز یانگینم ینباتتر

و   SCoT1  یمره ایمورد مط الع ه ارار داش   ت. پرا  ی تدر جمع  426/0  ی انگینب ا م   ع همورد مط ال  یآغ ازگره ا  یندر ب  یتنوع ژن

SCoT10  ینش انگرها یش انون برا یبض ر  یانگینرا نش ان دادند. م  یکیتنوع ژنت یش ترینب  یببه ترت  SCoT  بود که  614/0برابر با

 یرمقاد ینباتتر  یببه ترت  SCoT10و   SCoT1  یمرهایاس ت. پرا  یمورد بررس   هاییتدهنده س ط  متوس ط تنوع در جمعنش ان

موثر  یاند. تعداد آلل هابه دس ت آورده یترا در جمع  یش تریب  یکیآغازگرها تنوع ژنت ینا دهدیش اص  ش انون را داش تند که نش ان م

ابلق   و یاهس   هاییپژنوت  یصوش  ه بند یجبود. براس  ان نتا یرمورد مطالعه متغ  یتدر جمع 769/1  یانگینبا م 843/1تا   652/1 ینب

 را نشان دادند. یکیفاصله ژنت  ینکمتر

تنوع   یدر جهت بررس   یروش مناس  ب SCoT  یمولکول  ینمود که اس  تفاده از مارکرها  یانتوان ب یم یبه طور کل گیری:نتیجه

 است. یبه صصوص تنش شور یطیتنش مح یطدر شرا یحاناراام ر ینب یکیژنت

 یگوسیتیابلق، هتروز یحانر یاه،س یحانشاص  شانون، ر یس ،مورف یپل: هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

شده با    یمارت  یحانر  هاییپ ژنوت  یکی تنوع ژنت  یبررس   (1404)  رحیمی مهدی،  باای زاده امین،  طغرالجردی ریحانه عبدلی    استناد:

مجله بیوتکنولوژی  .  یونرگرس  یق مرتبط با صفات از طر  ینشانگرها  ییو شناسا  SCoT  یبا استفاده از نشانگر مولکول  یتنش شور
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 مقدمه

  یکی است که با داشتن اراام متنوع  یان و متعلق به صانواده نعناع یکساله ی،علف یاهیگ (.Ocimum basilicum L) یحانر

  یحان ، رOcimum   جنس  یهاگونه   یندر ب .(Badakhshan et al. 2018)   رود  یبه شمار م  یبرگ  هاییسبز  یناز مهمتر
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 Rezaee Moadab & Nabavi)  یشودگرم و معتدل کشت و کار م  ناطقدر تمام م  یباًگونه محسوب شده و تقر  ترینیااتصاد

Kalat 2012  .)یی دارو  یاهگ  یک  ینو همچن  یهآن صشک شده و به عنوان ادو  یشیرو  یکر پ  ی،علاوه بر مصرف تازه صور  یاهگ  ینا 

 یشگیریبرای پ  یکروبیضدم یدانیاکس ی آنت یژگیهایبا دارا بودن و  یاهگ ینا (.Sadeghi et al. 2009) یردگ ی مورد مصرف ارار م

 Purushothaman)  کاربرد دارد  یره و غ  یو عصب  یاصتلاتت گوارش  ی، ااعدگ  یگرفتگ   یابت،د  ی،عروا-یدرمان اصتلاتت الب  یا

et al. 2018 .)ی ول یدرو یطور صودرو م¬ و افغانستان به یراندر ا یحانهند و افغانستان گزارش شده است. ر  یران، ا یاه،گ ینمنشأ ا  

در اطراف تهران، همدان،    یطور وحش¬به    یراندر ا  یاهگ  ین. اآید¬یصد درصد از کشت در مزرعه به دست م  یرانآن در ا  یفعل  یدتول

در   یجاندر صرمشهر، بلونستان و آذربا ینو همچن یمتر 1500و در کرمانشاه در ارتفاع  یااز سط  در یمتر 2300صراسان در ارتفاع 

 . (Binesh et al. 2018) رویدی م یزاطراف تبر

را در  آگاهی    آنها  از  استفاده  تنوع ژنتیکی موجود در ژرم پلاس  گیاهی ضمن حفظ ذصائر ژنتیکی گیاهی، اابلیت  از  دایق 

ها و روابط صویشاوندی بین  ¬های اصلاحی تعیین می کند. همچنین کسب اطلاع از فاصله ژنتیکی نسبی بین افراد و جمعیتبرنامه 

د ها را فراه  می سازیابی ژن های مناسب برای ترسی  نقشه ژنتیکی و مکان ¬آن ها، امکان سازماندهی ژرم پلاس  و تهیه جمعیت

(Virk et al. 1995) . تنوع ژنتیکی پیشرفت نژادگران معتقدند که کمبود  را در آینده مختل می کند.  ¬بیشتر به  های اصلاحی 

رثی، حیاتی بوده و اطلاع از سط  تنوع ژنتیکی در توا  ایرارزیابی تنوع ژنتیکی در گیاهان برای برنامه های اصلاحی و حفاظت از ذص

تنوع ژنتیکی   .(Singh 2003)  گونه گیاهی برای انتخاب والدین جهت رسیدن به هیبرید مناسب از اهمیت زیادی بر صوردار است

 Stachel)  شناسایی شود  ولکولیمی تواند به وسیله تخمین فاصله ژنتیکی با استفاده از اطلاعات شجره یا با استفاده از نشانگرهای م

et al. 2000.)  شود که ¬های نشانگری توسط به نژادگران گیاهی استفاده می¬به منظور تخمین این تنوع انواع مختلفی از سیست

 (.Farshadfar et al. 2020)  اشاره کرد DNA و  یوشیمیاییاز جمله آنها می توان به نشانگرهای مورفولوژیکی و مولکولی شامل ب

امکان شناسایی مستقی  تنوع توالی ژنومی را در بین گیاهان فراه  می کنند که می تواند در تکمیل اطلاعات   DNA شانگرهاین

گ ارار  استفاده  مورد  نامه  مولکول (.Soleimani et al. 2002)  یرند شجره    یا  SCoT  (Start codon targeted)  ینشانگر 

توال  یمرهاآن پرا  درهای آغاز هدف وااع شده، روشی است که  کدون نواحی بین    یطراح (ATG) آغازگر   هایی براسان  شده و 

 ین ا  یایمزا(.  Kalendar 2007)  شودها آشکار می¬شود و تفاوت¬های آغازگر طی واکنش زنجیرهای پلیمراز تکثیر می¬کدون

. شودی روش بر روی ژل آگارز انجام م  ینباندها در ا  یکتفک  یناست، همچن  یگر بودن نسبت به نشانگرهای د  ینهروش آسان و ک  هز

غربال به روش    یکی،های ژنت  یلوتحل  یهکه فقط ابزار استفاده از ژل آگارز وجود دارد در تجز  هایییشگاهدر آزما  توانینشانگر م  یناز ا

  (.Collard & Mackill 2009) استفاده کرد  یزن QTL ییبالک و  شناسا

  RAPD  یبا نشانگرها  یسهدر مقاSCoT   (Start codon targeted  )  یکه استفاده از نشانگر مولکول  یافتنددر  پژوهشگران

ب  ISSRو   گ  یشتریتنوع  در  )جاتروفا Abuhashem et al. 2023; Ahmad et al. 2021)  یحانر  یی دارو  یاهانرا   ،)

Jatropha curcas Lی( و کاکوت  (Ziziphora tenuior L  )نشان  ( دادMulpuri et al. 2013; Zamani et al. 2016  .)
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توده  یکیتنوع ژنت  یدر بررس   SCoTو    CBDP  ینشانگرها  ی ا  یسهمقا  یابیبا ارز  ینمحقق   Aegilopsمختلف    یهاموجود در 

با    چنینبود و هم  CBDPاز    یشترب  SCoT  یآغازگرها  ی برا  یمولکول  ینشانگرها  ییکننده کارا  یینتع  یکه شاص  ها  یافتنددر

که    یافتنددر  ینهمچن  ین(. محققPour-Aboughadareh et al. 2020شد )  یرنشانگرها اطعات نندشکل تکث  ینا  یناستفاده از ا

مولکول کب  یتهایجمع  یکتفک  یتاابل  SCoT  ینشانگر  ابزار  یرصشخاش  و  دارد  زنت  ی را  تنوع  مطالعه  در  ساصتار    یکی کارآمد  و 

را   هایت جمع یندرون و ب یانس آغازگرها و وار یکشاص  ادرت تفک  ی،مربوط به نندشکل طلاعاتا  یرااست، ز یاهگ ینا هاییتجمع

 یافتنددر  ینمحقق  یگرد  یقی(. در تحقShaghaghi et al. 2019برآورد کرده است )  یرو با حداکثر مقاد  یبه صوب  یاهیگونه گ  یندر ا

  209  یرسبب تکث  یرانا  یاییاز مناطق مختلف جغراف  یکاکوت  نمونه   42  یکیتنوع ژنت  ی بررس  یبرا   SCoTآغازگر    25که استفاده از  

گروه شد   7به  یمورد بررس هاییکاکوت یبند ی سبب تقس 7/0تشابه  یبضر ینها شد. همچن¬ در آن یدرصد نندشکل 66اطعه با 

(Zamani et al. 2016بررس .) یانهاز راز یهااکسشن یکی تنوع ژنت ی (Foeniculum vulgare Millبر )ی شناس  یختر اسان  

ب  SCoT  یو نشانگر مولکلو تعداد سااه اصل  یریوراثت پذ  یشتریننشان داد که    ی آغازگرها  ینتعلق داشت و همچن  یبه صفت 

SCoT    ی ، شاص  نشانگر 36/0برابر با    یشامل محتوای اطلاعات نندشکل  یهای مولکول¬کردند و شاص   یدباند تول  55در مجموع  

(. پژوهشگران با  Nikkerdar et al. 2018بودند ) 86/5برابر با   یکو شاص  ادرت تفک 80/4با   برابر، نسبت نندگانه 82/1برابر 

براسان نشانگرها  هاییتجمع  یکی تنوع ژنت  ی بررس که هر سه نشانگر تنوع    یافتنددر  SCoTو    ISSR  ،IRAP  ی مولکول  یبنه 

بنه در   هاییتدرون جمع  یکیمعلوم شد که تنوع ژنت  نشانگرها  ینبراسان ا  ینبنه نشان دادند. همچن  یترا در جمع  ییبات  یکیژنت

در    SCoTاز نشانگر    ین(. همچنShah-Ghobadi et al. 2018است )  یشترب  هایتجمع  ینب  یکیزاگرن از تنوع ژنت  یهاجنگل

، در  Aegilops    (Ashraf Mehrabi & Shirvani 2022)و    Triticumجنس    یللوئیدد  یگونه ها  یانم  یکیروابط ژنت  یبررس

گونه    یزتما  ی بررس بررسLolium multiflorum  Farshadfar et al. 2018و    Lolium perenneدو  ژنت  ی (،    یکی تنوع 

 Alhagi)  صارشتر  هاییتجمع  یز، در تما(Fueniculum vulgare( )Nikkerdar et al. 2018)  یانهراز  ییدارو  یاهگ  یتودها

maurorum( )Zabet et al. 2022)   شش    یوشیمیاییو ب  یکی تنوع ژنت  یبا بررس  ینمحقق  یگرد  یشده است. در پژوهش  ادهاستف

اردستان  یهاتوده یینپا یکیکه با توجه به تشابه ژنت یافتنددر AFLPنشانگر  یله(  به وسOcimum basilicum L) یحانتوده ر

  ی توده افغان م  ینگردد و همچن  ید بات تول  یکی با تنوع ژنت  جتوان به عنوان والد استفاده شوند تا نتا  ی م  یاصلاح  یهادر برنامه  یارو مه 

 یهابرنامه   ی(. امروزه برصShabahang et al. 2022مقاوم به تنش به عنوان والد مطلوب لحاظ شود )  یاصلاح   یتواند در برنامه ها

محدود بودن    هاینشگونه گز  این  یب ع  یاستوار است. ول  یکیمرفولوژ  یاتو صصوص  یپانتخاب براسان فنوت  یهبرپا  یاهانگ  یاصلاح

کمتر نشانگرها به کار   یناست که سبب شده است تا ا  یطیمح  ینشانگرها از عوامل  ینو متاثر بودن ا  یکیمرفولوژ  یتعداد نشانگرها

  ی مبت  یبه صصوص نشانگرها  ی مولکول  یفاده از نشانگرهامانند است   یگرید  یراهکارها  ی(. ولZaccardelli et al. 2003بروند )

اند تا  سبب شده   یطی،از عوامل مح  ی ناش  یکردن اثرها  یرتاث  ی ب  یق اند و از طرنشانگر شده   یتعداد نامحدود  یجادسبب ا  DNA  بر
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 ین ارتباط ب  یینتع  یرتفاس  ین(. با اMengoni et al. 2000بر طرف شود )  یتا حدود  یکمرفولوژ  یمشکلات مربوط به نشانگرها

 Abdollahiباشد )  یاهی گ  هاییتجمع  ینشیموثر در استفاده گز  یبه عنوان روش  تواندیم  یک،و صفات مرفولوژ   یمولکول  ینشانگرها

Mandoulakani & Azizi 2018ی، صفات کم  یژن  یهانشانگرها و مکان   ینب  یگیژنت  یوستگیشده است که پ  یان ب  ین(. همچن  

  ین (. علاوه براVirk et al. 1996است )  یکم  تو نمود صفا  یمولکول  ینشانگرها  ینوجود ارتباط ب  یبرا  یروش توجه   ینترمحتمل

اصلاح    ینددر فرآ  یعسبب تسر  ی،کنترل کننده صفات کم  یهاو ژن   یمولکول  ینشانگرها  ینب   یوستگیاست که پ  یدهمشخ  گرد

ا در  و  است  شده  جا  یننباتات  به  غ  یابیارز  یروش  انتخاب  نشانگرها  یرمستقی صفات،  کمک  م  یوستهپ  یبه   گیرد یصورت 

(Abdollahi Mandoulakani et al. 2011 گزارش شده است که استفاده از .)سبب    یرانیکتان ا یاهدر گ یرینشانگر تکث  210

داشته باشند    یوستگیپ  یرانی صفت مربوط به عملکرد کتان ا  11( با  IRAPنشانگر    8و    REMAPنشانگر    13نشانگر )  21شد تا  

(Abbasi Holasou et al., 2020همچن .)که مقدار شاص     کردندگزارش    ینR2  یاهشده( در گ  یهتوج  یلی فنوت  ییراتتغ  یب)ضر  

  ین (. محققAbbasi Holasou et al. 2020بود )  23/0تا    09/0  ینب  یادامنه  IRAPو    REMAP  یکتان با استفاده از نشانگرها

 .Ivandic et alکردند )  یی را در جو شناسا  یمرتبط با زمان گلده  یارتباط، نشانگرها  یه و روش تجز  SSRشانگر  ن  33با استفاده از  

 یماریب  یشرفتپ  یرمنحنیمرتبط با سط  ز  SSRنشانگر    5ارتباط،    یهمشخ  شده است که با روش تجز  ین(. علاوه بر ا2002

(AUDPC  و )شد )  یزنگ زرد معرف  یماریمقاومت به ب  یگندم برا  یاهدر گ  یینها  یآلودگ  یبنشانگر مرتبط با ضر   4Khodarahmi 

et al. 2009  .)که استفاده از نشانگر    یافتنددر  ینمحققSNP   یکی مرفولوژ  یاتمختلف جو شد که صصوص  هاییپ ژنوت  یسبب جداساز 

صفات   SSR  ینشانگرها  ین(. معلوم شده است که بAtaie et al. 2016سنبله در صوشه داشتند، شد )    یفاز جمله تعداد رد  یمتفاوت

 Malekiوجود دارد )  یریعملکرد و ارتفاع بوته گندم ارتباط نشمگ  یعملکرد و اجزا  بهمربوط    یاتگندم از جمله صصوص  یعملکرد

Rad et al. 2022محقق تجز  ین(.  از  استفاده  مرفولوژ  ISSR  ینشانگرها  ییشناسا  یبرا  یسیونرگر  یهبا  با صفات    یک مرتبط 

 ینو وزن صشک برگ یکسان بودند، همچن  لنشان داد که  نشانگرهای مرتبط با صفات وزن صشک ک ینمحقق  ینا  یجاصتند. نتاپرد

بودند    UBC849و    Kourda  یبنشانگرهای مرتبط با صفات تعداد برگ و نسبت وزن صشک برگ و وزن صشک سااه به ترت

(Abdollahi Mandoulakani et al. 2011.)  یاز نشانگرها  ینمحقق  یرسا  ینهمچن  SSR  برنج    هاییپ ژنوت  ییشناسا  یبرا

شرا به  صشک  یطمتحمل  )  ی تنش  کردند  تحق  (.Karim Koshteh & Sabouri 2016استفاده  نشانگرها   یگرد  یقیدر    ی از 

به تنش صشک  یهابا ژن   یوستهپ  یزماهوارهر برنج ا  20از    یامجموعه   یکیتنوع ژنت  یبررس  یبرا  ی کنترل کننده تحمل    یرانی را  

و   یکیتنوع ژنت  یپژوهش بررس  ین(. با توجه به موارد ذکر شده در بات، هدف از انجام اAmininasab et al. 2012استفاده شد )

  یی و شناسا  SCoT  یبا استفاده از نشانگر مولکول  یشده با سطوح مختلف تنش شور  یمارت  یحانر  هاییپژنوت  یزولوژیکیف-مورفو

 است.  یاگلخانه   یطدر شرا یونرگرس  یقمرتبط با صفات از طر ینشانگرها
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 ها مواد و روش

پلات    یتاسلل  یشاصفهان به صورت آزما  یش شده  از شرکت سلاهان رو  یه( ته 1)جدول    یحان ر  یپپنج ژنوت  یشآزما  یندر ا

( و عامل یددر سه سط  )نرمال، تنش متوسط و تنش شد  یشامل تنش شور  یبا سه تکرار که فاکتور اصل  یطرح کاملا تصادف  یهپا

در   1402مورد مطالعه ارار گرفتند. این آزمایش در سال زراعی    یاگلخانه   ایطسط (، در گلدان و در شر  5)  یپشامل ژنوت  یفرع

دایقه شمالی با    1درجه و    30دایقه شرای و عرض جغرافیایی    17درجه و    57دانشگاه تحصیلات تکمیلی کرمان با طول جغرافیایی  

(  ی سد  یلوکلریدکننده )ه  یدسف یعبا ما  یضدعفون  انجام شد. پس از  یاکشت گلخانه   یطمتر از سط  دریای آزاد در شرا  2020ارتفاع  

در هفته    یاری. آبیافتندروز( به گلدان انتقال    7کشت شدند و بعداز جوانه زدن )بعد از    یشد  یدر پتر  یی درصد و دوبار آبشو  2با غلظت  

روز صورت م دانهال  گرفتی اول هر  انتقال  از  گلدان    یحانر  یهاو پس   2:1:1  یهانسبت   حاوی  یلوگرمیک  4به بستر کشت در 

  ید کلر  موتریلیم  135و    75،  0در سه  سط     یشور  یمارت   ی،برگ   6به مرحله    یدنو صاک منتقل شده و پس از رس  یتکوکوپ   یت،پرت

  آبشویی   باریکو هر هفته    ید،( اعمال گردشدیها صارج مکه آب از ته گلدان  یاه)به انداز   لیتریلیم   250با حج     باریکروز    2هر    ی سد

  55-65و رطوبت    یکی ساعت تار  8و    ییساعت روشنا  16  یها صارج شود. دوره نورانباشته شده از گلدان   یهاانجام گرفت تا نمک

 اعمال شد. یاهانگ یدرصد در گلخانه بر رو

 های ریحان مورد مطالعه. نام ژنوتیپ 1جدول 

Table 1. List of studied genotypes of Basil 

 مبدا
Origin 

 نام ژنوتیپ 
Genotype name 

 ردیف 
Row 

 مبدا
Origin 

 نام ژنوتیپ 
Genotype 

nam 

 ردیف 
Row 

 ایران 
Iran 

 ابلق
Particolored 

4 
 ایران 
Iran 

 ی رانیبنفش ا 
Iranian Purpl 

1 

 دانمارک
Denmark 

 ن یارمز آتش
Red Rubin 

5 
 ترکیه 

Turkey 
 اهیس

Black 
2 

  
 ایران  

Iran 
 ایرانی  سبز

Iranian Green 
3 

 

 CTAB  با استفاده از روش   های ریحانژنوتیپ جوان    هایهای برگاز نمونه   DNAاستخراج  :  ژنومی  DNAاستخراج  

(Doyle 1991)    پس از استخراج  .  انجام گرفتدر آزمایشگاه  با اندکی تغییراتDNA 2ها با الکتروفورز ژل آگارز  ، کیفیت نمونه 

  (2)جدول    SCoT  آغازگر  دهای پلیمراز از  درصد و کمیت با استفاده از روش اسلکترفتومتری تعیین شد. برای انجام واکنش زنجیره

بودند،   داده  نشان  صوبی  تنوع  و  باند  تعداد  دیگر  محققین  مطالعات  در  شد  که   ;Collard & Mackill 2009)استفاده 

Abuhashem et al. 2023; Ahmad et al. 2021 .) 
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 مورد استفاده در این مطالعه SCoTمشخصات آغازگر  .2جدول 

Table 2. Specifications of SCoT primer used in this study 

 ردیف 

Row  

 آغازگرها 

Primers 

 توالی

Sequence 

 دمای اتصال

Annealing 

temperature 

 GCدرصد 

% GC 

content   
1 SCoT1 5´-CAACAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

2 SCoT10 5´-CAACAATGGCTACCAGCC-3´ 50 56 

3 SCoT11 5´-AAGCAATGGCTACCACCA-3´ 48 50 

4 SCoT12 5´-ACGACATGGCGACCAACG-3´ 52 61 

5 SCoT16 5´-ACCATGGCTACCACCGAC-3´ 52 61 

6 SCoT21 5´-ACGACATGGCGACCCACA-3´ 52 61 

7 SCoT28 5´-CCATGGCTACCACCGCCA-3´ 55 67 

8 SCoT35 5´-CATGGCTACCACCGGCCC-3´ 57 72 

9 SCoT37 5´-CAATGGCTACCACTAGCC-3´ 50 56 

10 SCoT48 5´-ACAATGGCTACCACTGGC-3´ 50 56 

 

،  نانوگرم  50-40  ژنومی  DNAنهایی    انجام شد و غلظتمیکرولیتر    10ای پلی مراز در حج   زنجیره  واکنش:  DNAتکثیر  

dNTP  با غلظت نهایی  mM   2/0  ،MgCl2    2با غلظت نهایی mM  ،   آنزیTaq  1با غلظت    پلیمراز Unit  ،  بافرPCR    با غلظت

  35، سلس  C94°سازی اولیه در  دایقه واسرشته   4ل  نرصه حرارتی شاماستفاده شدند.    µM  5/0با غلظت نهایی     آغازگر،  1Xنهایی  

 دایقه  2(،  2، جدول  اتصال آغازگر )بسته به آغازگر متفاوت بوددر دمای  ثانیه    C94،  45°سازی در  ثانیه واسرشته   30  بصورت  نرصه

نوارها روی و آشکارسازی    PCR  تالکتروفورز محصوت.  بود  C72°دایقه بسط انتهایی در دمای    5و    C72°مرحله بسط در دمای  

 . شد  ستفادها (Bio-Rad)دستگاه ژل داک از  ها،از ژلعکس برداری انجام شد و برای  % 2ژل آگارز 

امتیازدهی نوارها در ژل بر اسان صفر و یک )صفر، عدم وجود نوار و یک، وجود نوار( صورت  :  هاتجزیه و تحلیل داده 

. تعداد نوارهای تکثیر شده، تعداد نوارهای نندشکل و درصد نندشکلی برای هر آغازگر بدست آمد و ماتریس صفر و یک گرفت

گروهبه  برای  آمده  ژنوتیپدست  شاص ها  بندی  برآورد  همچنین  گرفت.ها  و  ارار  استفاده  نندشکل    مورد  اطلاعات  محتوای 

(Polymorphism Information Content)  (Botstein et al. 1980)( انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی   ،Expected 

heterozygosity  )(Liu 1998)  نشانگری شاص    ،(Marker Index)( موثر  نندگانه  نسبت   ،Effective Multiplex 

Ratio( و میانگین هتروزیگوسیتی )Mean heterozygosity )(Powell et al. 1996)  و ادرت تشخی  نشانگر(Tessier 

et al. 1999)    با استفاده از برنامه  اکسل محاسبه شدند. تعداد آلل موثر، شاص  شانون(Shannon 2001)    و تنوع ژنی(Nei 

  های بندی ژنوتیپ ای برای گروه. تجزیه صوشه (Yeh 1999)تعیین گردید  31/1نسخه  POPGENبا استفاده از نرم افزار  (1972

ریحان   یهاپ یها و مشابهت ژنوتابتدا تفاوت های فنوتیلی  ای دادهبرای تجزیه صوشه  های مولکولی استفاده شد.ریحان براسان داده 

معیارهای متفاوت براسان  حانیر یهاپیها و مشابهت ژنوتابتدا تفاوتهای مولکولی دادهفاصله و برای معیارهای متفاوت براسان 

، متوسط  UPGMAها،  های مختلف حداال واریانس وارد، دورترین همسایهها با استفاده از روشبندی ژنوتیپ و گروه  تشابه تهیه
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ای که بیشترین ضریب  ها روش صوشه ها رس  شد و از بین آنترین همسایهای و نزدیکها، مرکزی، میانهفاصله بین و درون صوشه

انتخاب گردید. همچنین از    نداشت،(  Chaining effect)   ایهمبستگی کوفنتیک را داشت و همچنین دندروگرام آن حالت زنجیره

بندی با تجزیه تابع  ها استفاده شد و صحت گروه ها برای برش و تعیین تعداد گروهروش بیشترین گسیختگی در فاصله ادغام صوشه 

و صفات مورد   ScoTهای مولکولی نشانگرهای ای و تعیین رابطه بین دادهمحاسبه تجزیه صوشه تشخی  مورد بررسی ارار گرفت. 

 نیهمچناستفاده شد.    PAST  (Hammer et al. 2001)  مطالعه از طریق رگرسیون گام به گام در هر سه شرایط از نرم افزار

 (. Wei et al. 2017انجام گردید ) Rو با نرم افزار  corrplot جیهمبستگی فنوتیلی با پک

 

 نتایج و بحث

باند   105که در مجموع  ها هشت آغازگر نندشکلی نشان دادند  استفاده شد و از بین آن   SCoTدر این پژوهش از ده آغازگر  

  مر ی(. پرا4در هر آغازگر بود )جدول    ینوار نندشکل  63/12آن    ن یانگیباند نندشکل بودند که م 103باندها،    ن یا  نیبه دست آمد. از ب

ScoT1    که آغازگر    ی، در حال(1)شکل    تعداد باند را نشان داد  نیشتریباند ب  17باSCoT28  نندشکل  تعداد باند    نینهار باند کمتر  اب

  ن ی انگیمختلف، با م  یمرهایدر پرا  % 100تا    % 71/85از    های ریحانژنوتیپ شده در  مشاهده  س یمورفی(. درصد پل4را داشت )جدول  

(  4)جدول  38/0  نیانگی، با م40/0تا    35/0( از  PIC)  یاطلاعات نندشکل  ی (. محتوا4بود )جدول    ریمتغ  %52/96  س یمورف یدرصد پل

 42/0مورد انتظار    یت یگوسیهتروز  نیانگیبا م  45/0تا    38/0از    SCoT  ینشانگرها  ی( براEHمورد انتظار )  یتیگوسیبود. هتروز  ریمتغ

( و آغازگر  38/0)  MI  نیباتتر  SCoT11  مریمتفاوت بود، پرا  SCoT  ینشانگرها  نی( در بMI(. شاص  نشانگر ) 4بود )جدول  

SCoT16  یتیگوسیهتروز  نیانگی(. م4( را نشان داد )جدول  20/0ن )یکمتر  (Havp  از )مورد مطالعه  ینشانگرها  یبرا  07/0تا    03/0  

 یبات   ییرا داشتند که نشان دهنده کارا  یتیگوسیهتروز  نی انگیم  نیباتتر  SCoT10  به دنبال آن  و  SCoT28  یمرهایبود. پرا  ریمتغ

شاص  تنوع    یابیها اغلب شامل ارز  تیاراام و جمع  نی در ب  یکیژنتتنوع    یابی(. ارز4است )جدول    س ی مورفیپل   یآنها در تشخ

(.  4مورد مطالعه ارار داشت )جدول    تیدر جمع  426/0  نی انگیبا م  ی مورد مطالعه  آغازگرها  نیدر ب  ی است. شاص  تنوع ژن  یکیژنت

 SCoT  ینشانگرها  یشانون برا  بیضر  نیانگیمرا نشان دادند.    یکیتنوع ژنت  نیشتریب  بیبه ترت  SCoT10و    SCoT1  یمرهایپرا

ترتیب    به  SCoT10و    SCoT1  یمرهایاست. پرا  یمورد بررس  یهاتیدهنده سط  متوسط تنوع در جمعبود که نشان  614/0برابر با  

اند )جدول  به دست آورده  تیرا در جمع  یشتریب  یکیآغازگرها تنوع ژنت  ن یا  دهدیشاص  شانون را داشتند که نشان م  ریمقاد  نیباتتر

 (.4بود )جدول  ریمورد مطالعه متغ ت یدر جمع 769/1 نیانگیبا م 843/1تا  652/1 نیموثر ب یآلل ها عداد(. ت4
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 .SCoT1برای پنج ژنوتیپ ریحان با استفاده از آغازگر  SCoT. چند شکلی نشانگر 1شکل 

Figure 1. SCoT marker profiles for 25 basil genotypes using SCoT1. 

 

شباهت مختلف نشان داد که روش جفت گروه بدون وزن با    یارهایبا استفاده از مع  یاصوشه   لیمختلف تحل  یهاروش   یابیارز

  4( را نشان داد. شکل  91/0)  کوفنتیک  یهمبستگ  بیمقدار ضر  نیباتتر  دایسبا شاص  شباهت  (  UPGMAی )حساب  نیانگیم

به سه گروه   یمولکول یهابر اسان دادههای ریحان ژنوتیپدهد. ی روش را نشان م نیبه دست آمده با استفاده از ا یبندصوشه  جینتا

های سیاه ژنوتیپدرصد بود.  100  یتابع تشخ هیو صحت آن با تجز همسو بودندکاملا  یلیفنوت  یهاشدند که با داده  یمجزا تقس

های ارار گرفتند. ژنوتیپ  3و ژنوتیپ بنفش ایرانی ه  در گروه    2های ارمز آتشین و سبز ایرانی در گروه  ، ژنوتیپ 1و ابلق در گروه  

  ی است. از سو ی آنهابات  یکیدهنده تشابه ژنت( را نشان دادند که نشان59/0)و بیشترین شباهت  یکیفاصله ژنت نیکمتر ابلقو  سیاه

  ن یب یهاها و تفاوتشباهت  یبندصوشه  جیتانرا نشان دادند.  ی کیشباهت ژنت کمترین (27/0های سیاه و بنفش ایرانی )ژنوتیپ  گر،ید

 ایمتفاوت    یکیژنت  بات یمشاهده شده ممکن است به ترک  یکیژنت  یشباهت ها  ای . فاصله ها  کندیهر گروه را برجسته م  یهاتیجمع

 موثر بر صفات مورد مطالعه نسبت داده شود. یطیعوامل مح ریسا

کردند و در مدل   دایپ  یدارینشانگر )آلل( با صفات مورد مطالعه رابطه معن  15در مجموع  در شرایط نرمال    قیتحق  نیدر ا

تعداد    جهیو در نت  گذارند،ی م  ریصفات متعدد تأث  ینشانگرها بر رو  نیاز ا  ی(. مشخ  شد که برص5ارار گرفتند )جدول    ی ونیرگرس

توانند در  ینشانگرها م  نی. ادادند   یصفات را توض  نیا  یل یفنوت  راتییغت  یکه به طور مؤثرنه نشانگر بود    یانتخابنهایی نشانگرهای  

بر    یداریمعن  رینشانگرها تأث  ریباشند. البته تزم به ذکر است که سا  موثربرتر بر اسان صفات مورد مطالعه    یهاپ یژنوت  ییشناسا

 مدل نشان ندادند. 
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 های ریحان مورد استفاده در بررسی ژنوتیپ SCoTهای مطالعه آغازگرهای . مشخصات و شاخص4جدول 

Table 4. Characteristics and study indices of SCoT primers of basil genotypes 

 نام آغازگرها 

Primers 

 نند شکلی  ددرص

Polymorphism 

percentage 

تعداد کل  
 نوار

Total 

band 

تعداد نوار نند  
 شکلی

Polymorphism 

band 

اطلاعات  محتوی 
 نند شکل 

Polymorphism 

Information 

Content 

هتروزیگویستی مورد 
 انتظار 

Expected 

heterozygosity 

 ادرت تشخی  

Discriminating 
power 

SCoT1 100 17 17 0.400 0.452 -2.800 

SCoT10 100 10 10 0.397 0.448 -1.600 

SCoT11 92.31 13 12 0.348 0.387 -3.500 

SCoT12 100 15 15 0.346 0.384 -3.000 

SCoT16 85.71 14 12 0.369 0.413 0.100 

SCoT21 94.12 17 16 0.390 0.440 -2.000 

SCoT28 100 8 8 0.374 0.420 -0.700 

SCoT35 100 11 11 0.387 0.436 -2.800 

Average 96.52 13.13 12.63 0.376 0.423 -2.038 

SCoT1 0.452 0.643 1.843 0.032 8.600 0.277 

SCoT10 0.448 0.638 1.833 0.055 5.400 0.298 

SCoT11 0.412 0.600 1.731 0.051 7.400 0.378 

SCoT12 0.384 0.569 1.652 0.041 7.600 0.312 

SCoT16 0.413 0.601 1.735 0.049 4.000 0.196 

SCoT21 0.440 0.630 1.810 0.035 7.400 0.259 

SCoT28 0.420 0.608 1.753 0.073 3.800 0.276 

SCoT35 0.436 0.626 1.800 0.051 6.800 0.348 

Average 0.426 0.614 1.769 0.048 6.375 0.293 

SCoT1 0.277 8.600 0.032 1.843 0.643 0.452 

SCoT10 0.298 5.400 0.055 1.833 0.638 0.448 

SCoT11 0.378 7.400 0.051 1.731 0.600 0.412 

SCoT12 0.312 7.600 0.041 1.652 0.569 0.384 

SCoT16 0.196 4.000 0.049 1.735 0.601 0.413 

SCoT21 0.259 7.400 0.035 1.810 0.630 0.440 

SCoT28 0.276 3.800 0.073 1.753 0.608 0.420 

SCoT35 0.348 6.800 0.051 1.800 0.626 0.436 

Average 0.293 6.375 0.048 1.769 0.614 0.426 

 

  ، وزن اندام هوایی، کلروفیل کل، پرولین و ارتفاع بوته یک نشانگر بود برگ  تعدادصفات   ی شده برا ییشناسا  یتعداد نشانگرها

اابل  ، عملکرد برگ، طول ریشه، وزن صشک اندام هوایی و عملکرد برگ صشک دو نشانگر بود. همچنین صفات عرض برگبرای و 

)جدول   نشان نداد  یداری رابطه معن، طول برگ و کارتنویید در شرایط نرمال  bو    aی با صفات کلروفیل  نشانگر  چیذکر است که ه

 رات یی. نسبت تغداشتندصفات    با  یمثبت  یهمبستگی شناسایی شده برای صفات مورد مطالعه در شرایط نرمال،  نشانگرها  نی. ا(5

  برای   %100  تا  %77  و از مقدار    ارائه شده است  7صفات مورد مطالعه در جدول    یتوسط هر نشانگر براتوجیه شده  (  2R)  یلیفنوت

 راتییدرصد از تغ  99/ 8  محتوی طول برگ همبستگی داشت وبا صفت    SCoT21-3، نشانگر  مثلا.  بود  ریمتغمورد مطالعه  صفات  

  رات ییدرصد از تغ  84و    دنشان دا  وزن اندام هواییبا    یداریرابطه معن  SCoT21-3به طور مشابه، نشانگر  توجیه کرد.  آن را    یلیفنوت

داشتند و در    یبرگ همبستگ  عملکردبا صفت    SCoT12-2و    SCoT21-3دو نشانگر    ن،یداد. علاوه بر ا    یآن را توض  یلیفنوت
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این نشانگرها برای صفت عملکرد   βاستاندارد شده    ریآن را به صود اصتصاص دادند. با محاسبه مقاد  راتییدرصد از تغ  9/98مجموع  

  (.5)جدول  داشته است صفت این بر  یاافزاینده رو اث  یشتریب تیاهم SCoT21-3مشخ  شد که برگ در شرایط نرمال 

 

 

براساس نشانگرهای    UPGMAهای ریحان با روش  ای ژنوتیپ . دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه 2شکل  

SCoT 

Figure 2. Dendrogram obtained from cluster analysis of basil genotypes with UPGMA 

method based on SCoT markers 

 

  شدند   یونیمدل رگرس  واردو    داشتند  یداریرابطه معندر شرایط تنش شوری  نشانگر )آلل( با صفات مورد مطالعه    12در مجموع  

ی در شرایط نرمال  انتخابتعداد نشانگرهای    گذاشتند و در نهایت  ریتأثهمزمان بر روی نند صفت    نشانگرها  نیاز ا  ی(. برص5)جدول  

در  شده   ییشناسا ی. تعداد نشانگرها دادند  یصفات را توض نیا ی لیفنوت رات ییغت یکه به طور مؤثربه هشت نشانگر کاهش پیدا کرد 

در    و ارتفاع بوته یک نشانگر بود  دییکاروتنو  ،a، تعداد برگ، وزن اندام هوایی، کلروفیل  برگ  عرضصفات    یبراشرایط تنش شوری 

در شرایط تنش شوری  اابل ذکر است که  ، عملکرد برگ و پرولین دو نشانگر شناسایی شد. همچنین  برگ  طولصفات  حالی که برای  

  نشان نداد   یداریو عملکرد برگ صشک رابطه معن  ییوزن صشک اندام هوا  شه،یطول ر،  bی با صفات کلروفیل کل و  نشانگر  چیه

ه  با صفت تعداد برگ و    SCoT11-5نشانگر  .  بودبا صفات مورد مطالعه مثبت  شناسایی شده    ینشانگرها  ی. همبستگ(5)جدول  

با    SCoT12-2ارتباط داشتند. نشانگر    SCoT1-15ه  عملکرد برگ، ارتباط داشت. صفت پرولین و طول برگ ه  با نشانگر  

توجیه شده ( 2R) یلیفنوت راتیینسبت تغای داشت. صفات عملکرد برگ و پرولین ارتباط داشت و در هر دو صفت ه  حالت افزاینده
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 های. به عنوان مثال، نشانگربود  ریمتغ  %1/99  تا  %2/79  در شرایط تنش شوری بینصفات مورد مطالعه    یتوسط هر نشانگر برا

SCoT12-2    وSCoT11-5    توجیه کردند و  آن را    ی لیفنوت  راتییدرصد از تغ  1/99  همبستگی داشتند وبرگ    عملکردبا صفت

بر صفت عملکرد برگ در شرایط    یاافزایندهو    شتریب  تی اهم  SCoT12-2  نشانگر   کهبرای آنها نشان داد    βاستاندارد شده    ریمقاد

 . (5)جدول  تنش شوری داشت

 

 بحث

تنوع   اراام شود و همچنین شناسی  تواند سبب دستهژنتیکی در مجموعه ژرم پلاس  می تجزیه و تحلیل  بندی وااع گرایانه 

. به نحوی  (Tripathi & Tripathi 2003)های با احتمال سودمندی زیاد را برای اهداف اصلاحی صاص تسهیل کند زیرمجموعه

از مهمترین  تولید شده است یکی  تعداد اطعات نندشکل به کل اطعات  تقسی   از  که نسبت درصد اطعات نندشکل که حاصل 

توان بیان نمود  (. به طور کلی میZamani et al. 2016هاست ) های در جهت نشان دادن تنوع ژنتیکی در مطلاعه جمعیتشاص 

های: جهش، نوترکیبی ژنتیکی، مهاجرت، جریان ژنی،  تواند توسط یکی از مکانیس های گیاهی میکه تغییرات ژنتیکی در جمعیت

(. براسان نتایج تحقیق حاضر، مشخ  شده است  Mehrabi & Shirvani, 2022شدگی ژنتیکی و گزینش به وجود آید )رانده

های ریحان شود و  ای در بین ژنوتیپ ملاحظهتواند سبب ایجاد تنوع اابل  می   SCoTکه استفاده از آغازگرهای نشانگر مولکولی  

های ریحان شد. محققین تنوع ژنتیکی  در بین ژنوتیپ  SCoTهمچنین سبب ایجاد نند شکلی اابل توجهی براسان نشانگر مولکولی  

مورد بررسی ارار دادند. براسان نتایج بررسی حاضر مشخ     ISSRتوده مختلف گیاه دارویی مری  نخودی را با نشانگر    8فرد از    77

در   %100تا    %71/85از    های ریحانژنوتیپدر  سبب ایجاد درصد نندشکلی باتیی )  SCoTشد که استفاده از نشانگر مولکولی  

 Mangifera indica(، انبه )Cicer. Spبر روی نخود )  SCoT( شد که با نتایج انجام شده با نشانگر مولکولی  مختلف  یمرهایپرا

L( و رمی )Boehmeria nivea L. Gaudich مطابقت دارد )(Amirmoradi et al. 2012; Luo et al. 2012; Satya 

et al. 2015).    یکی از شاص( های اصلی جهت مقایسه نشانگرهای مختلف، محتوی اطلاعات نندشکلیPIC است که از نظر )

رود و مقادیر باتی این شاص ، عامل نندشکلی بات در یک جایگاه نشانگری دارد که در تفکیک و  ها به شمار میادرت تمایز آن

( PICاطلاعات نندشکلی ). از طرفی، نشانگرهای با محتوی  (Farshadfar et al. 2020)کند  تمیاز نقش اابل توجهی ایفا می 

برای تمایز ژنوتیپ  نزدیک مفید و حائز اهمیت هستند  )زیاد  اراام صویشاوند  (. شاص   Thimmappaiah et al., 2008ها و 

گیرد و هر نه این عدد بیشتر باشد نشان  ای صفر تا نی  در نشانگر غالب را در بر می ( محدودهPICمحتوی اطلاعات نندشکلی )

(. یکی  Farshadfar et al. 2020هاست )ی بات بودن اابلیت پرایمر یا نشانگر مورد استفاده شده در غربال نمودن ژنوتیپ دهنده

( است، زیرا ه  افراد دارای باند و ه  تعداد آلل  RPهای مه  برای انتخاب پرایمر مناسب، شاص  ادرت تفکیک )دیگر از شاص 

 .   (Altıntaş et al. 2008) تاثیر پذیری دارد
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)متغییرهای    SCoT. تجزیه رگرسیون گام به گام صفات مورد مطالعه )متغییر وابسته( و آغازگرهای  5جدول  
 های ریحان تحت شرایط نرمال و تنش شوریمستقل( مورد استفاده در ژنوتیپ

Table 5. Stepwise regression analysis of studied traits (dependent variable) and SCoT 
markers (independent variables) in Basil under normal and drought conditions 

t-value 
Standardize

d beta 
coefficients 

F of R2 
change 

R2 
change E 2R R Marker 

 صفت
Trait 

Normal Condition (S0)  شرایط نرمال 

3.43* 0.892 11.74* 0.726 0.12 0.726 0.892 SCoT21-3  محتوی کلروفیلa 
Chlorophyll a content 

-3.239* -0.882 10.49* 0.703 0.026 0.703 0.882 SCoT21-1  محتوی کلروفیلb 
Chlorophyll b content 5.405* 0.500 69.18* 0.269 0.008 0.972 0.993 SCoT21-3 

-3.374* -0.890 11.387* 0.722 0.009 0.722 0.890 SCoT12-2 
 محتوی کارتنوئید 

Carotenoid content 

5.368* 0.952 28.81* 0.874 0.284 0.874 0.952 SCoT21-6 
 Prolineمحتوی پرولین

content 
4.500* 0.993 20.25* 0.828 1.21 0.828 0.933 SCoT11-5  کل وزن تازه 

Total fresh mass 4.374* 0.347 80.88* 0.148 0.458 0.976 0.994 SCoT1-12 
3.367* 0.889 11.33* 0.721 0.083 0.721 0.889 SCoT11-5 ارتفاع سااه Shoot height 
9.988* 0.985 99.75* 0.961 0.500 0.961 0.985 SCoT21-3 طول برگ Leaf length 

25.311* -0.180 461.40** 0.035 0.166 0.996 0.999 SCoT12-5 
4.230* 0.925 17.89 0.809 0.530 0.809 0.925 SCoT1-2 عرض برگ Leaf width 

5.435* 0.953 29.53* 0.877 0.001 0.877 0.953 SCoT11-5 تعداد برگ Leaf number 
4.309* 0.928 18.56* 0.815 1.196 0.815 0.928 SCoT11-5 وزن صشک برگ 

Leaf dry mass -4.902* -0.363 92.56* 0.164 0.406 0.979 0.995 SCoT1-15 

3.208* 0.880 10.29* 0.699 3.47 0.699 0.880 SCoT11-5 ارتفاع ربشه Root height 
42.309* 0.482 3969.3* 0.300 0.142 0.999 1 SCoT12-2 
3.847* 0.912 14.79* 0.775 167.2 0.775 0.912 SCoT11-5  وزن تر اندام هوایی 

Shoot fresh mass -4.661* -0.430 69.37* 0.167 59.48 0.942 0.993 SCoT28-4 
14.199* 0.993 201.60* 0.980 0.007 0.980 0.993 SCoT11-5  وزن صشک اندام هوایی 

Shoot dry mass -7.348* -0.130 1908.6* 0.019 0.001 0.999 1 SCoT12-2 
Salt Stress 75 mM (S1)  میلی موتر  75تنش شوری 

5.103* 0.947 26.04* 0.897 0.241 0.862 0.947 SCoT16-5 Chlorophyll b content 
-3.748* -0.908 14.05* 0.824 0.118 0.765 0.908 SCoT21-3 Total chlorophyll 

content -6.036* -0.517 108.17* 0.176 0.032 0.982 0.995 SCoT21-2 
-10.01* -0.985 100.24* 0.971 0.005 0.961 0.985 SCoT28-4 Carotenoid content 
-10.04* -0.985 100.98* 0.971 0.273 0.962 0.985 SCoT28-4 

Proline content 
-7.920* -0.183 1120.64* 0.029 0.058 0.998 1 SCoT12-14 
4.443* 0.932 19.73* 0.868 1.902 0.824 0.932 SCoT21-1 Total fresh mass  
3.555* 0.899 12.638* 0.808 0.436 0.744 0.899 SCoT21-1 

Total dry mass  
7.797* 0.426 64.187* 0.192 0.151 0.969 0.992 SCoT1-2 
3.690* 0.905 13.617* 0.819 0.232 0.759 0.905 SCoT1-1 

Shoot height 
36.23** 0.977 706.613* 0.181 0.025 0.997 0.999 SCoT1-2 
4.025* 0.919 16.20* 0.844 0.408 0.792 0.919 SCoT1-1 Leaf length 
-9.364* -0.983 87.690* 0.967 0.012 0.956 0.983 SCoT1-12 Leaf width 
-9.943* -0.985 98.85* 0.971 0.009 0.961 0.985 SCoT28-4 Leaf number 
-7.135* -0.972 50.913* 0.944 0.85 0.926 0.972 SCoT21-9 Leaf fresh mass 
5.574* 0.955 31.06* 0.912 1.21 0.883 0.955 SCoT21-6 Leaf dry mass 
-5.021* -0.945 25.21* 0.894 1.76 0.89 0.945 SCoT12-2 Root height 
-3.243* -0.882 10.51* 0.778 56.01 0.704 0.882 SCoT28-4 

Shoot fresh mass 
-35.99* -0.761 1192.9** 0.222 4.21 0.998 1 SCoT21-3 

Salt Stress 135 mM (S2)  میلی موتر   135تنش شوری 
-3.358* -0.889 11.27* 0.790 0.035 0.720 0.889 SCoT1-15 Chl a content 
-7.373* -0.974 54.368* 0.948 0.003 0.930 0.974 SCoT1-2 Chl b content 
-4.260* -0.926 18.150** 0.858 0.001 0.811 0.926 SCoT12-5 Carotenoid content 
-3.415* -0.892 11.66* 0.795 0.411 0.727 0.892 SCoT1-15 Proline content 
-3.892* -0.914 15.144* 0.835 0.291 0.780 0.914 SCoT1-15 Total fresh mass  
-3.992* -0.917 15.938* 0.842 0.284 0.789 0.917 SCoT1-15 Total dry mass  
4.096* 0.921 1677* 0.848 0.0004 0.798 0.921 SCoT11-5 

Leaf number 
12.33** 1.088 76.156* 0.152 0.0001 0.974 0.993 SCoT21-9 
6.190** 0.963 38.317** 0.927 0.638 0.903 0.963 SCoT35-5 Leaf fresh mass 
4.773* 0.940 22.777* 0.884 0.808 0.965 0.940 SCoT35-5 Root height 
-4.985* -0.945 24.850* 0.892 0.050 0.985 0.945 SCoT12-1 Shoot dry mass 
 ** Significant at 5% and 1% probability levels, respectively.* and :درصد.  1و   5دار در سط  احتمال : به ترتیب معنی* و ** 
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های ریحان ترین آغازگرها برای بررسی ژنوتیپهای مورد بررسی در این تحقیق، مناسب در حالت کلی و براسان کلیه شاص  

گردد برای آنالیز و بررسی مجموعه ژرم پلاس   تعیین شد که پیشنهاد می  SCoT10و    SCoT1در شرایط تنش شوری، آغازگرهای  

های متنوع های این گونه در تحقیقات آینده مورد استفاده ارار گیرند. پژوهشگران در بررسی صود بر روی برصی اکوتیپ دیگر ژنوتیپ 

از نشانگر   با استفاده  تفکیک )براسان شاص    ISSRگیاه مری  نخودی  ( و محتوی اطلاعات  RPهای درصد نندشکلی، ادرت 

نندشکلی نیز مانند بررسی حاضر، آغازگرهای برتر را در جهت آنالیز ژرم پلاس  این گونه معرفی کردند. در این بررسی میانگین تشابه  

های توان عامل نشان دهنده تنوع ژنتیکی مطلوب و اابل ابول در بین ژنوتیپ ا می بود که پایین بودن تشابه ذکر شده ر  424/0برابر با  

تواند یک روش مناسب برای  (. که این موضوع میEsfandyari et al. 2017)  ریحان براسان آغازگرهای مورد بررسی باشد

 .های اصلاحی در گیاه دارویی ریحان باشدبرنامه 

شباهت مختلف نشان داد که روش جفت گروه بدون وزن با    یارهایبا استفاده از مع  یاصوشه   لیمختلف تحل  یهاروش   یابیارز

  4( را نشان داد. شکل  91/0)  کیکوفنت  یهمبستگ  بیمقدار ضر  نیباتتر  سی( با شاص  شباهت داUPGMA)  یحساب  نیانگیم

به سه گروه   یمولکول یهابر اسان داده حانیر یهاپی. ژنوتدهدی روش را نشان م نیبه دست آمده با استفاده از ا یبندصوشه  جینتا

های دیللوئید  محققین در تحقیق صود بر روی روابط ژنتیکی میان گونه   کاملا همسو بودند.  یلیفنوت  یهاشدند که با داده   یمجزا تقس

براسان ضرایب فاصله جاکارد،    UPGMAای به روش  دریافتند که براسان نتایج تجزیه صوشه   Triticumو    Aegilopsجنس  

از یکدیگر تفکیک شدند )گروه ارار گرفتند و گونه   5ها در  جمعیت به طور صد در صد   Ashraf Mehrabi & Shirvaniها 

به تنوع    RAPDهای مری  نخودی ایران با استفاده از مارکر مولکولی  (. پژوهشگران در بررسی تنوع ژنتیکی برصی از جمعیت2022

ها از های مورد بررسی دست یافتند و بیان کردند که این نشانگر کارآیی باتیی در تفکیک کردن جمعیتتاابل ابولی در بین جمعی

در ضریب   ،UPGMAای با الگوریت   (. همچنین محققین دریافتند براسان تجزیه صوشه Pesaraklu et al. 2012یکدیگر دارد )

 (. Zamani et al. 2016گروه تقسی  شدند ) 7های کاکوتی به نمونه  7/0تشابه 

( یک برآورد دایق و مناسب برای کارآیی آغازگرها بوده که به تعداد نوارهای نندشکلی به دست آمده و  MIشاص  نشانگر )

. همچنین مشخ  شده است که بات  (Timmappaiah et al. 2009)به پوشش باتی ژنوم توسط نشانگر نسبت داده می شود  

بودن شاص  نشانگر، نشان از فراه  کردن اطلاعات بیشتر از ژنوم با توجه به تولید تعداد نور نندشکلی بیشتر است. میزان اطلاعات  

باشد. مقادیر باتی این شاص ،  ها میها جهت مقایسه نشانگرهای مختلف از نظر ادرت تمایز آننندشکلی یکی از مهمترین شاص 

.  ( Timmappaiah et al. 2009)دلیل بر نندشکلی زیاد در یک جایگاه داشته و در تفکیک و تمایز افراد نقش اابل توجهی دارد 

( و آغازگر 38/0)  MI  نیباتتر  SCoT11  مریمتفاوت بود، پرا  SCoT  ینشانگرها  نی( در بMIشاص  نشانگر )در بررسی حاضر  

SCoT16  نیز مشخ  شد که شاص  نشانگر در آغازگرهای     در تحقیقی دیگر  (.4( را نشان داد )جدول  20/0ن )یکمترSC6، 

SC11،  SC36  وSC20  های از مقادیر باتیی برصوردار بودند و برای آنالیز مجموعه ژرم پلاس  گونهAegilops  وTriticum  
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های مختلف جنس محققین در بررسی تنوع ژنتیکی در گونه .  ( Mehrabi et al. 2022)در تحقیقات بعدی استفاده صواهد شد  

آغازگرهای    MIو    PIC  ،RP  ،EMRبراسان پارامترهای نشانگری    SCoTپنیرک و مری  نخودی با استفاده از مارکر مولکولی  

 . (;Farshadfar et al. 2018 Noorian 2020) های مورد مطالعه معرفی کردند مناسب جهت بررسی تنوع ژنتیکی در گونه 

تحقیق حاضر   از  Havp)  یتیگوسیهتروز  ن یانگیمدر  پرا  ر یمتغ  مورد مطالعه  ینشانگرها  یبرا   07/0تا    03/0(   ی مرهایبود. 

SCoT28  به دنبال آن  و  SCoT10  یآنها در تشخ  یبات  ییرا داشتند که نشان دهنده کارا  یتیگوسیهتروز  نیانگیم  نیباتتر   

است. شاص     یکیشاص  تنوع ژنت   یابیها اغلب شامل ارز  تیاراام و جمع  نیدر ب  یکیژنتتنوع    یابی(. ارز4است )جدول    س یمورفیپل

و  SCoT1 یمرهای(. پرا4مورد مطالعه ارار داشت )جدول  تیدر جمع 426/0 نیانگیبا م ی مورد مطالعه آغازگرها نیدر ب یتنوع ژن

SCoT10  ینشانگرها یشانون برا  ب یضر  نیانگیمرا نشان دادند.  ی  کیتنوع ژنت  نیشتریب  ب یبه ترت  SCoT   بود که    614/0برابر با

بررس  یهاتیدهنده سط  متوسط تنوع در جمعنشان  ریمقاد  نیباتترترتیب    به  SCoT10و    SCoT1  یمرهایاست. پرا  یمورد 

محققیین    (.4اند )جدول  به دست آورده  ت یرا در جمع  یشتریب  ی کیآغازگرها تنوع ژنت  نیا  دهدیشاص  شانون را داشتند که نشان م 

بود و بیان کردن که پایین بودن   307/0ها برابر با  دریافتند که فاصله بین جمعیت  Triticumو    Aegilopsهای  با تحققیق بر گونه 

یاده شده می ژنتیکی  آغازگرهای  فاصله  باند  دلیل طول  به  انتخابی   SCoTتواند  تکثیر  این  و  نظر  براسان  براین  باشد. علاوه  تر 

های اصلاحی تواند یک روش مناسب برای برنامهها با فاصله ژنتیکی زیاد میمحققین مشخ  شده است که هیبدراسیون بین جمعیت

ها براسان مناطق ژنی )تکثیر  تنوع ژنتیکی را در جمعیت  SCoTدر گیاهان باشد. همچنین این محققین معتقدند که نشانگر مولکولی  

 .  (Ashraf Mehrabi & Shirvani 2022هد )نواحی با کدون آغاز( نشان می 

داشتند و وارد    یداریرابطه معن  یتنش شور  طینشانگر )آلل( با صفات مورد مطالعه در شرا  12در مجموع  در تحقیق حاضر  

 یتعداد نشانگرها  تیگذاشتند و در نها  رینند صفت تأث  ینشانگرها همزمان بر رو   نیاز ا  ی(. برص5شدند )جدول    یونیمدل رگرس

دادند. تعداد     یصفات را توض  ن یا  ی لیفنوت  راتییتغ  یبه طور مؤثر  کهکرد    داینرمال به هشت نشانگر کاهش پ  ط یدر شرا  ی انتخاب

و   دیی، کاروتنوa  لیکلروف  ،ییصفات عرض برگ، تعداد برگ، وزن اندام هوا  یبرا  یتنش شور  طیشده در شرا  ییشناسا  ینشانگرها

اابل ذکر    نیشد. همچن  ییشناسا  نگر دو نشا  نیصفات طول برگ، عملکرد برگ و پرول  یکه برا  ینشانگر بود در حال  کیارتفاع بوته  

و عملکرد برگ   ییوزن صشک اندام هوا   شه،ی، طول رbکل و    لیبا صفات کلروف  ینشانگر  چ یه  یتنش شور  طیاست که در شرا

رابطه معن بود.    ی منف  ا یشده با صفات مورد مطالعه مثبت و    ییشناسا  ینشانگرها  ی(. همبستگ5نشان نداد )جدول    یداری صشک 

-SCoT1و طول برگ ه  با نشانگر    نیه  با صفت تعداد برگ و ه  عملکرد برگ، ارتباط داشت. صفت پرول  SCoT11-5نشانگر  

داشت.    یاندهیارتباط داشت و در هر دو صفت ه  حالت افزا  نیبا صفات عملکرد برگ و پرول  SCoT12-2ارتباط داشتند. نشانگر    15

  % 1/99تا    %2/79  نیب  یتنش شور  طی صفات مورد مطالعه در شرا  ی برا  شانگر شده توسط هر ن  هی( توجR2)  یلیفنوت  رات یینسبت تغ

درصد از   1/99داشتند و    یبا صفت عملکرد برگ همبستگ  SCoT11-5و    SCoT12-2  یبود. به عنوان مثال، نشانگرها   ریمتغ

 ی اندهیو افزا  شتریب  تیاهم  SCoT12-2آنها نشان داد که نشانگر    ی برا  βاستاندارد شده    ریکردند و مقاد  ه یآن را توج  یلیفنوت  راتییتغ
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با صفات    وستهیپ  ینشانگرها   ییشناسای  براهمچنین محققین    (.5داشت )جدول    یتنش شور  طیبر صفت عملکرد برگ در شرا

تعداد نشانگر    نینمودند. آنها کمتر  استفاده  ISSRی  ارتباط با استفاده از نشانگرها  ه یاز تجز  یزراع  ونجه ی  یها  تیجمع  در  کیمورفولوژ

وزن    رات ییاز تغ  UBC849  ،  37%نشانگر    برگ و وزن صشک برگ به وزن صشک سااه گزارش نمودند و   تعداد  صفات  یرا برا

روش    و   SSRنشانگر    33  . استفاده از( Mandoulakani & Azizi 2018)  کردند  هیسااه را توج  صشکصشک برگ به وزن  

با زمان  یارتباط، نشانگرها  هیتجز  .Ivandic et al)  کردند   ییرا در جو شناسا  یمختلف رشد  یها   یتحت رژ  یگلده  مرتبط 

از صفات   یکینمودند که حداال با    ییدوروم شناسا  گندمنشانگر در    SSAP  ،32ی  استفاده از نشانگرهادر تحقیقی دیگر    .(2002

معن  ی بررس  موردی  زراع محقیین  .  (Rashidi monfared et al. 2008)    داشت  یدار  یرابطه  براین    یی شناسا  یبراعلاوه 

کردند   ان یو ب استفاده SSRنشانگرهای   ارتباط با استفاده از ه یاز تجز ینیدر بادام زم کیمورفولوژ مثبت مرتبط با صفات ینشانگرها

موثر حاصل   یبوده و نشانگرها  مطمئن  و  دیمف  کیبخش مرتبط با صفات مورفولوژ  یآگاه  یها   مکان ییشناسا  ی روش برا  نیکه ا

 Mandoulakani)  شوند   استفادهی  ابینقشه    یها  تیجمع  هیبه کمک نشانگر و ته   نشیگز  یها  برنامه   تواند در  یمطالعات م  نیاز ا

et al. 2011)  صفت مرفولوژیک گیاهان ریحان شناسایی کردند و همچنین در بررسی   7مکان پیوسته با    14. محققین دیگر نیز

 .(Aghaali et al. 2018) متغیر بود  % 29الی  3ها دامنه تغییرات فنوتیلی توجیه شده بین آن

توان از این  های ریحان در این تحقیق دیده شد میدر مجموع با توجه به تنوع ژنتیکی باتیی که در ژنوتیپ   گیری:نتیجه

ای وری بیشتر از ریحان در جهت مصارف دارویی و ادویه های ریحان به منظور افزایش بهرهصصوصیات در جهت اصلاح سایر ژنوتیپ

های تواند یک روش مناسب برای برنامه های مختلف ریحان میها یک توده و تودهاستفاده نمود. همچنین هیبدراسیون بین ژنوتیپ

دهد، استفاده از نتایج این  تنوع را براسان تنوع در مناطق ژنی نشان می   SCoTاصلاحی در ریحان باشد. از آنجایی که نشانگر  

 سیاه و بنفش ایرانی حانز اهمیت است.  های های با فواصل ژنتیکی زیاد مانند زنوتیپ بررسی برای تلاای نمونه 

  .شودیم یسلاسگزار  یو علم یساصتار یداوران محترم به صاطر ارائه نظرهااز  :سپاسگزاری

 

 منابع 

های دیللوئید ابط ژنتیکی میان گونه و در بررسی ر  SCoTارزیابی کارایی نشانگر مولکولی    (1401)  ومنه  شیروانی  لی،اشرف مهرابی ع

 . 1-12 ، (1)35های سلولی و مولکولی . پژوهشTriticumو   Aegilopsجنس  

توده  (1396حمد. )م  آاایی  ضا،ر  زاده  ، درویشهراز  آااعلی ارتباطی صفات مرفولوژیک در  از  تجزیه  استفاده  با  ایرانی ریحان  های 

 .  93-102 ،9. زیست فناوری مدرن ISSRنشانگر 

نسب  )،  ضار  امینی  اکبر  از نشانگرهای    (1391ابراهیمی محمدعلی، عبادی علی  استفاده  با  ایرانی  برنج  اراام  ژنتیکی  تنوع  بررسی 

 . 1-10 ، 2های مقاومت به صشکی. مجله زیست فناوری گیاهان زراعی ریزماهواره پیوسته با ژن 
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اثر تراک  کاشت و را  بر صصوصیات مرفولوژیکی،   (1398)  سیدمحمدحسین  مرتضوی  ریده،ف     صدیقی دهکردی  فرزانه،  بدصشان

 .  263-272 ،32( در کشت هیدروپونیک. علوم باغبانی .Ocimum basilicum Lعملکرد و صفات کیفی ریحان )

اکبریحرس  بینش توده کمی  (1397)  فاطمه   امینی  الیان،   سلطانی  غلامعبان،  ،  زنی  جوانه  واکنش  ریحان سازی  مختلف  های 

(Ocimum basilicum L به دما. به زراعی کشاورزی )427-438 ،20  . 

  SCoTو    CBDPارزیابی مقایسه ای نشانگرهای    (1398ندا )  ملکی تبریزیلیلا،    شوشتریعلیرضا،    اطمینانلیرضا،  پورابواداره ع

 .153-174 ،11مجله بیوتکنولوژی کشاورزی . Aegilopsهای مختلف در بررسی تنوع ژنتیکی موجود در توهده

منفرد زادهمحسن،    ، مردیجادس  رشیدی  و   (1387)  محمدرضا  تقویعبدالهادی،    حسین  زراعی مه   بین صفات  ارتباطی  تجزیه 

 .  29-35 ،3های گندم دوروم. ژنتیک نوین در نمونه  SSAPنشانگرهای رتروترانسلوزونی 

)  (1395)  صالد  میرزایی  وحید،  زمانی وید،  ن  زمانی کاکوتی  ژنتیکی  تنوع  نشانگر  .Ziziphora tenuior Lبررسی  از  استفاده  با   )

SCoT 177-189 ، 24 ن. ژنتیک و صلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایرا  . 

اثر کاربرد ورمی کملوست و کودهای زیستی بر عمکلرد بذر و ازجیا عمکلرد   (1391سید محسن )  نبوی کلاتعلیرضا،    رضایی مودب

 .150-157 ،2(. اکوفیزیولوژی گیاهان زراعی .Ocimum basilicum Lریحان )

نقشه یابی ارتباطی عملکرد و برصی صفات زراعی مه  در   (1395)  حمدرضاتقوی م  لیرضا،طالعی ع  لی اله،، محمدی وضار  عطایی

 .  411-423 ،12(. ژنتیک نوین Hordeum vulgare Lجو )

ابادی ه شعبانیانانیهشاه  عقی ن  ،  م  لی،، صدیوی  ژنتیکی جمعیت  (1397)  فیعشحمد  رحمانی  تنوع  )مطالعه  بنه   Pistaciaهای 

atlantica Desf. های زاگرن براسان نشانگرهای مولکولی  ( در جنگلISSR  ،IRAP    وSCoT تحقیقات ژنتیک و .

  .177-195 ،26گیاهان مرتعی و جنگلی ایران  اصلاح 

  .Papaver bractaetum Lindlارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیتهای گیاه    (1398)  ردشیراادری ا  لاء الدین،ع  کردنائیجواد،ج  شقاای

 . 90-102 ،18. فصلنامه گیاهان دارویی SCoTرشته کو البرز با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

بررسی تنوع ژنتیکی و بیوشیمیایی شش توده    (1401).  لیفرهای ع رتضی،  م  ، ابراهیمیسینح  ، زینلیاودد  ، صمصام پوروجاشباهنگ ر

 . 56-71 ،3(. تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران .Ocimum basilicum Lریحان )

تجزیه ارتباط عملکرد و برصی صفات گیاهی در   (1399)  بدالل حسن زاده اورت تله ع  ابک،ب  ، عبدالهی مندولکانیحسین  عباسی تهو

های سلولی و مولکولی )مجله زیست . مجله پژوهش IRAPو    REMAPهای کتان ایرانی با استفاده از نشانگرهای  ژنوتیپ 

 . 484-495 ،33شناسی ایران( 

های صارشتر در تمایز جمعیت SCoTو  RAPDکارایی نشانگرهای مولکولی  (1401) هرهز علیزاده مانه، س  ، پیش ادمحمدم ضابط

(Alhagi maurorum تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران .)16-38 ، 30  . 

های یونجه  پیوسته با صفات مرفولوژیک در جمعیت  ISSRشناسایی نشانگرهای    (1393)  یدرعزیزی ح  ابک، ب  عبدالهی مندولکانی

 .260-268 ،27های سلولی وو مولکولی )مجله زیست شناسی ایران( هشو(. مجله پژMedicago sativa Lایرانی )

 Arachisتجزیه ارتباط برای صفات مرفولوژیک در بادام زمینی )  (1389)  سعوداصفهانی م  لی،، اعلمی عابکب  عبدالهی مندولکانی

hypogea L 510-519 ،12ریزماهواره. مجله علوم زراعی ایران ( با استفاده از نشانگرهای . 
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م نحسنفرشادفر  مرادزاده  فرشادفرازنین،  اله،ع  ،  ه  زت  اکسشن  (1396)  ومنشیروانی  ژنتیکی  تنوع  رازیانه بررسی  از  های 

(Foeniculum vulgare Mill براسان ریخت شناسی و نشانگر مولکلوی )SCoT تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان .

 .212-231 ، 25مرتعی و جنگلی ایران 

 Teucriumهای گونه مری  نخودی )بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ   (1399عبدالمهدی )  نوربان  صطفی، م  ، امجدیانومنه  شیروانی 

polium L. در غرب ایران با استفاده از نشانگر مولکولی )SCoT343 -353 ،33های گیاهی . مجله پژوهش  . 

با صفات مرتبط با عملکرد    SSRبررسی وجود ارتباط بین نشانگرهای    (1400محمد هادی )  پهلوانی  لیل، ص  نژاد، زینلیینبملکی راد ز

 .  85-90 ،16در گندم نان. ژنتیک نوین 

های برنج متحمل به تنش صشکی یا تجزیه و تحلیل نند متغییره. مجله شناسایی ژنوتیپ   (1394)  سینصبوری حرضا،    کری  کشته

 .13-24 ،11بوم شناسی گیاهان زراعی 

در بررسی تمایز دو    SCoTکارایی نشانگر مولکولی    (1397)  منهآ  رو یااوتی پو  صطفی،، امجدیان مومن، شیروانی، هحسنفرشادفر م

  ، 26. تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران  Lolium multiflorumو     Lolium perenneگونه  

220-207 . 

در بررسی    SCoTارزیابی کارایی نشانگر مولکولی    (1396)  ومنشیروانی هلی،  ع  حمدابراهیمی م  حسن،م  ، فرشادفر ریبانیک کردار ف

 .  95-102 ،9(. اصلاح گیاهان زراعی Fueniculum vulgareهای گیاه دارویی رازیانه )تنوع ژنتیکی توده

( با استفاده از کدون آغاز هدف Malva neglectaهای ایرانی پنیرک )بررسی تنوع ژنتیکی در بین جمعیت  (1399)  مهدینوریان  

 .   116-125 ،3های سلولی مولکولی )مجله زیست شناسی ایران( (. مجله پژوهش SCoTوااع شده )
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