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Abstract 

 
Aim and Background: The genus Lepidium L. is one of the three large genera of the Brassicaceae 

family, which are used as vegetables or medicinal plants. Knowing the relationships and genetic 

diversity of Lepidium L. species by molecular markers is an ideal approach to improve and conserve of 

their germplasm. 

 

Material and methods: The genetic diversity and relationships among 22 populations belonging to 

three species of L. sativum, L. draba and L. latifolium using combined data of SSR, ISSR and SCoT 

markers based on analysis of molecular variance, indices of genetic diversity, cluster analysis, principal 

coordinates analysis and genetic structure were investigated. 

 

Results: Analysis of molecular variance showed that the genetic diversity within the groups is more 

than between the groups. The highest and lowest genetic diversity was related to L. sativum and L. 

latifolium, respectively. The highest Nei genetic similarity matrix was observed between L. draba and 

L. latifolium and the lowest similarity between L. sativum and L. latifolium. Neighbor-Joining cluster 

analysis divided the Lepidium populations into three groups and there was a weak separation between 

the species, which was confirmed by principal coordinate’s analysis and genetic structure, and it seems 

to be due to the gene flow among the populations of different Lepidium species and the existence of a 

common gene pool between them. 

 

Conclusion: The results showed that the populations of the three studied Lepidium species have a high 

level of genetic diversity and gene flow, which can be used as valuable genetic resources in breeding 

programs. 
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 هایمطالعه تنوع و روابط ژنتیکی توده

 های ترکیبی نشانگرهای مولکولیبا استفاده از تجزیه داده سه گونه لپیدیوم
 نیلوفر جلوهگر1، سید مهدی میری2*، خداداد مصطفوی3، عبداله محمدی3

 ، ایرانکرجدانشگاه آزاد اسلامی، واحد کرج، دانشجوی دکترای تخصصی، گروه اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی،  .1

 ، ایرانکرجدانشگاه آزاد اسلامی، واحد کرج، دانشیار، گروه باغبانی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی،  .2

 ، ایرانکرجدانشگاه آزاد اسلامی، واحد کرج، انشیار، گروه اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، د .3

 
                         چکیده

 و گیاه دارویی به عنوان سبزی که بو هستشب خانواده بزرگ جنس سه از یکی (.Lepidium L) ومیدیلپجنس  سابقه و هدف:

 مطلوب کارراه یک مولکولی نشانگرهای به وسیله ومیدیلپهای گونهژنتیکی  تنوع و روابط از اطلاع گیرد.می قرار مصرف مورد

با  ومیدیسه گونه لپ هایتوده یکیتنوع و روابط ژنت این پژوهش با هدف مطالعه .باشدآنها می پلاسمژرم از حفاظت و اصلاح برای

 انجام شد. SCoT و SSR، ISSRی نشانگر مولکول ی سهبیترک هایداده هیاستفاده از تجز

 .L) ، لپیدیوم درابا (L. sativum) گونه لپیدیوم ساتیوم سه توده متعلق به 22 بین روابط و ژنتیکی تنوع ها:مواد و روش 

draba) و لپیدیوم لاتیفولیوم (L. latifolium) نشانگرهای های ترکیبیداده از استفاده با SSR، ISSR و SCoT  بر اساس

   .شد بررسی اصلی و ساختار ژنتیکی مختصات به ای، تجزیهژنتیکی، تجزیه خوشه تنوع هایشاخص مولکولی، واریانس تجزیه

 و کمترین تنوع بیشترین. است بین گروهی از بیشتر درون گروهی ژنتیکی تنوع که داد نشان مولکولی واریانس تجزیهها: یافته

 ودرابا  ومیدیلپ بین Nei ماتریس تشابه ژنتیکی بیشترین. بود ومیفولیلات ومیدیلپو   ومیسات ومیدیلپ مربوط به ژنتیکی به ترتیب

-Neighborای به روش خوشه تجزیه. شد مشاهده ومیفولیلات ومیدیلپ و ومیسات ومیدیلپ بین تشابه کمترین و ومیفولیلات ومیدیلپ

Joining مختصات به تجزیه توسط که داشت وجود هاگونه بین ضعیفی تفکیک کرد و تقسیم گروه سه به را ومیدیلپ هایتوده 

و وجود مخزن  ومیدلپی های مختلفهای گونهبه دلیل جریان ژنی بین توده رسدیبه نظر م وشد  ژنتیکی تایید ساختار و اصلی

 .ها باشدژنی مشترک بین آن

 یم که دارند یژن انیو جر یکیاز تنوع ژنت ییسطح بالامورد مطالعه  ومیدلپیسه گونه  یهاتوده نشان داد جینتا گیری:نتیجه

 .مورد استفاده قرار گیرند یاصلاح یهادر برنامه به عنوان منابع ژنتیکی ارزشمندی دنتوان

 .Iau science، تنوع ژنتیکی، نشانگرهای مولکولی، ومیدلپیکلیدی: ناگواژ

 

 مقدمه
 خانواده جنس بزرگ سهاز  یکی (.Lepidium L) ومیدلپی

Brassicaceae داردگونه در جهان  260حدود  هست که .

 ،یمرکز یایآس شتریجنس ب نیا یهامناطق پراکنش گونه

شناسایی  آنگونه  16 رانیدر ابوده و  یو جنوب غرب انهیم

در دسته  ومیدهای لپیگونه از(. برخی 1،2شده است )

 مختلف یهایماریدرمان ب و یا درقرار دارند  جاتیسبز

مورد مصرف  یدستگاه گوارش و تنفس یهایماریبمانند 

از اجزا مهم تنوع  یکی یکیتتنوع ژن (.3،4) رندیگیقرار م

 موجباشاره دارد و  یبه تنوع صفات وراثت است که یستیز

 ،ییایمیوشیب مورفولوژیکی، اتیخصوص در راتییتغ

های . برنامه(5،6) شودیم DNAی و توالی کیولوژیزیف

د نباشها میاصلاحی نه تنها نیازمند دسترسی به این تنوع

بلکه وابسته به نگهداری و مدیریت صحیح حفظ و استفاده 

. بررسی تنوع ژنتیکی، متخصصین نداز آنها نیز هست

را در شناسایی ظرفیت ژنتیکی صفات  اهانیگ یبهنژاد

 . همچنیننمایدمهم یاری می یادمرتبط با اهداف بهنژ

مطالعه الگوپذیری تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیایی و اقلیمی 

های احتمالی آنها با ها نشان دهنده سازگاریژنوتیپ

-می های زیستی و غیرزیستیو تنش های متفاوتمحیط

دارا بودن  لیدل ابزار به نیامروزه استفاده از ا .(7) باشد

 چندشکلی ،یانند داشتن وراثت مندلم ادیمطلوب ز یایمزا

 گوتیافراد هتروز نیب زیداشتن قدرت تما بودن،بارز بالا، هم

 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ 

  نویسنده مسئول:

زاد آ، دانشگاه واحد کرجدانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، 

 اسلامی، کرج، ایران

 smmiri@kiau.ac.ir: پست الکترونیکی

 11/05/1401 :دریافت ریخات

 01/11/1401 تاریخ پذیرش:
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 ط،یمستقل از مح انیبالا، ب یریتکرارپذ گوت،یو هموز

 تیبودن و قابل نهیهز از کل ژنوم فرد بودن، کم یاندهینما

از  یاریبس تیو راحت آنها موجب موفق عیاستفاده سر

 با توجه به اینکه (.8) شده است اهانیگ یبهنژاد یهابرنامه

 با توانیخود را دارد، م یهاتیو محدود ایروش مزا هر

غلبه  یبرا یراحت به مختلف یاز نشانگرها یبیترک انتخاب

  (.9) استفاده کرد هر نشانگر بیبر معا

با  ومیدلپی یهاگونه یکیتنوع ژنت یبر رو یمطالعات متعدد

روی  عمدتاً کهانجام شده  مولکولی یاستفاده از نشانگرها

هدف از این  .(10( بوده است )ومیسات ومیدیلپگونه شاهی )

های سه بین جمعیت روابطمطالعه، ارزیابی تنوع ژنتیکی و 

های ترکیبی سه با استفاده از تجزیه داده ومیدگونه لپی

استفاده از  یبرا 3SCoTو  1SSR ،2ISSRنشانگر مولکولی 

 انجام شد. نژادیبه هایدر برنامه آنها

 هامواد و روش
-از گونه ومیدلپیتوده  22مواد گیاهی در این تحقیق شامل 

و )ازمک(  لپیدیوم درابا)شاهی(،  ومیسات ومیدیلپهای 

موچه( بودند که  پهن یا برگ )ترتیزک ومیفولیلات ومیدیلپ

موسسه  ،رانیا یستیو ز یکیژنت ریذخا یمرکز ملبذر آنها از 

و  هیتهو کشاورزان محلی  ها و مراتع کشورجنگل قاتیتحق

 شده است.  هیارا 1 مشخصات آن در جدول

در گلخانه  های مخصوص نشاینیپس از کشت بذرها در س

های از بافت برگ یژنوم DNA استخراج اهچه،یگ دیو تول

 .Qiagen, USA, Cat) یتجار تیبا استفاده از ک جوان

No. 69104) تیفیانجام شد. ک DNA توسط  یاستخراج

مورد  و اسپکتوفتومتر درصد 7/0ژل آگارز  تروفورزالک

 14از  یکیژنت تنوعی منظور بررس قرار گرفت. به یبررس

 SCoTو  SSR ،ISSRبرای هر کدام از نشانگرهای آغازگر 

دمای  نییو تع ریتکث طیسازی شرانهیشد. پس از به استفاده

 1شامل  4PCRاتصال آغازگرهای منتخب، اجزای واکنش 

 1 ،نانوگرم در میکرولیتر( 20ی )ژنوم DNA تریکرولیم

 تریکرولیم 3(، تریکرولینانوگرم بر م 10آغازگر ) تریکرولیم

( در حجم X2) کسیمسترم تریکرولیم 5و  زهیونیآب د

در  ریهای تکثواکنش هیبود و کل تریکرولیم 10 یینها

 –Corbett CGI–96, Palm) کلریدستگاه ترموسا

Cycler Thermal Cycler, USA ) انجام شد. برنامه

 هیمرحله واسرشته سازی  اول کیهر واکنش شامل  ییدما

چرخه  35و  قهیدق 5به مدت  سلسیوسدرجه  95در دمای 

در دمای  قهیدق 1به مدت  سازیتهشامل واسرش یحرارت

در  قهیدق 1اتصال آغازگر به مدت  ،سلسیوسدرجه  95

و  (2)جدول  شده برای آغازگر مربوطه سازی نهیدمای به

و  سلسیوسدرجه  72در دمای  دقیقه 2توسعه به مدت 

 سلسیوسدرجه  72در دمای  دقیقه 5دت به م نهایی توسعه

با  PCRمحصول  ر،یاز انجام  واکنش تکث پس بود.

برای نشانگرهای  درصد 5/1الکتروفورز بر روی ژل آگارز 

ISSR  وSCoT  درصد برای نشانگرهای  2وSSR کیتفک 

برداری انجام و عکس اتیدیوم برومایدها با ژل زییآمو رنگ

 از آنها  صورت گرفت.

 در این پژوهش مورد استفاده ومیدلپیسه گونه  یاهتودهو کد  ییایمشخصات جغراف -1جدول 

 استان، شهر گونه شماره
عرض 

 جغرافیایی

طول 

 جغرافیایی

ارتفاع از 

 سطح  دریا

(m)   

 کد جمعیت
محل 

 تهیه

1 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 53°59’64”E 2186 33845 RIFR”07’35°30 یزد، خاتم

2 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 56°20’32”E 1565 33828 RIFR”35’21°33 یزد، طبس

3 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 56°52’34”E 948 33760 RIFR”22’49°33 یزد، طبس

 
1. Simple sequence repeat 

2. Inter simple sequence repeat 

3. Start codon targeted 

4. Polymerase chain reaction 
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4 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 57°09’46”E 1366 33780 RIFR”57’37°33 یزد، طبس

5 
 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 54°18’28”E 2189 33813 RIFR”23’30°31 مهریزیزد، 

6 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 51°47’25’’E 1765 27262 RIFR’’67’40°31 اصفهان، شهرضا

7 

 ومیدیلپ

 لاتیفولیوم
 N 53°54’41”E 2753 33678 RIFR”43’34°31 یزد، تفت

 لپیدیوم درابا 8
کهکیلویه و بویراحمد، 

 یاسوج
30°58’19”N 51°13’11”E 1595 31214 RIFR 

 N 48°28’54”E 1860 43699 RIFR”10’48°34 همدان، همدان لپیدیوم درابا 9

 لپیدیوم درابا 10
خراسان جنوبی، 

 سربیشه
32°08’90”N 59°06’00”E 1540 41618 RIFR 

 N 47°57’67”E 1732 36834 RIFR”25’01°38 اردبیل، نیر لپیدیوم درابا 11

 N 48°10’18”E 2089 33169 RIFR”15’50°34 همدان، اسدآباد لپیدیوم درابا 12

 لپیدیوم درابا 13
خراسان جنوبی، 

 خوسف
32°39’06”N 58°72’45”E 1354 44485 RIFR 

 N 49°40’52”E 2061 35418 RIFR”30’06°35 مرکزی، ساوه لپیدیوم درابا 14

15 

لپیدیوم 

 ساتیوم
 N 51°39’55”E 1579 P1012484 IBRC”22’40°32 اصفهان، اصفهان

16 

لپیدیوم 

 ساتیوم
 N 51°26’09”E 1065 P1013473 IBRC”56’35°35 تهران، تهران

17 

لپیدیوم 

 ساتیوم

آذربایجان شرقی، 

 تبریز
38°04’18”N 46°17’32”E 1392 –  کشاورز 

18 

لپیدیوم 

 ساتیوم

خراسان رضوی، 

 مشهد
36°14’55”N 59°39’16”E 972 P1012230 

IBRC 

19 

لپیدیوم 

 ساتیوم
 N 49°42’10”E 1737 P1012440”15’05°34 مرکزی، اراک

IBRC 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

26
-0

5-
30

 ]
 

                             4 / 13

https://ncmbjpiau.ir/article-1-1658-en.html


  NCMBJ, volume & issue, 14/54, April 2024-1403، بهار 54/14های بیوتکنولوژی سلولی و مولکولی، دوره و شماره فصلنامه تازه

 Research Article-مقاله پژوهشی

57 

20 

لپیدیوم 

 ساتیوم
 N 49°53’07”E 596 P1012276”28’14°37 گیلان، رشت

IBRC 

21 

لپیدیوم 

 ساتیوم
 N 50°00’26”E 1310 P1012324”40’16°36 قزوین، قزوین

IBRC 

22 

لپیدیوم 

 ساتیوم

آذربایجان غربی، 

 ارومیه
37°32’43”N 45°03’29”E 1360 – کشاورز 

RIFR :رکشو مراتع و هاجنگل قاتیموسسه تحق ،IBRC :رانیا یستیو ز یکیژنت ریذخا یمرکز مل 

 آنهاآغازگرهای سه نشانگر مورد استفاده و دمای اتصال  -2جدول 

SSR  ISSR  SCoT 

 نام آغازگر

دمای 

اتصال 

(C°) 

 نام آغازگر  منبع

دمای 

اتصال 

(C°) 

 نام آغازگر  منبع

دمای 

اتصال 

(C°) 

 منبع

Lsub01 51/8 15  812 56 18  
-SCoT

02 
48/9 36 

Lsub02 55/9 15  834 58 18 
 

-SCoT

03 
49 36 

Lsub07 52/3 15  873 51 18 
 

-SCoT

05 
47 36 

Lsub08 51/8 15  052-9974 47 34  
-SCoT

06 
49 36 

Lsub10 51/8 15  9974-060 72 34  
-SCoT

12 
49 36 

Lsub11 50/5 15  9973-006 55 34  
-SCoT

14 
54/7 36 

Lsub12 51/8 15  02-BH 58 34  
-SCoT

15 
54/7 36 

B10-Na10 53/8 33  823-UBC 55 35  
-SCoT

16 
54/7 36 

D09-Na10 55/9 33  10-KJ 52 34  
-SCoT

17 
54/7 36 

B01-Ni2 50/5 33  11-KJ 63/7 34  
-SCoT

18 
54/7 36 

B02-Ni2 53/8 33  15-KJ 59 34  
-SCoT

19 
49 36 

F02-Ni2 52/3 33  007-9973 52/3 34  
-SCoT

20 
49 36 

G10-Ni10 51/1 33  051-9974 51/1 34  
-SCoT

21 
49 36 

-O109

A03 
49/7 33  880 49/7 18  

-SCoT

39 
47 37 
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)وجود  کی اریاساس مع الگوهای باندی بر یازدهیپس از امت

ی مولکول انسیوار هی)عدم وجود باند(، تجز باند( و صفر

(5AMOVAو محاسبه شاخص )تعداد شاملی کیهای تنوع ژنت 

شاخص ، (Ne) موثر یهاتعداد الل(، Naشده ) مشاهده هایالل

درصد  و( He)ی ن ی، شاخص تنوع ژن(I) اطلاعات شانون

افزار  با استفاده از نرم (PPL)ی ژن یهامکان یچندشکل

GenAlEx 6.5 جفت  نیب یکیژنت تشابه ریانجام شد. مقاد

جاکارد محاسبه و به منظور   تشابه بیها بر اساس ضرنمونه

به مختصات  هیمربوطه شامل تجز زهاییها، آنالبندی نمونهگروه

Neighbor- شای به روخوشه هی( و تجز6PCoA) یاصل

Joining (NJ )های افزاربا استفاده از نرمGenAlEx 6.5  و

DARwin 5 همبستگی بین ماتریس ضرایب  .صورت گرفت

افزار کوفنتیک و ماتریس ضرایب تشابه جاکارد توسط نرم

NTSYS .موجود در  یکیدرک بهتر تنوع ژنت یبرا انجام شد

افزار و نرم Bayesianبا روش  هاتیرجمعیوجود ز ها،توده

Structure 2.3.4  (.11) شد یبررس گشتیجا 100000با 

 دادندیرا بهتر نشان م تیکه ساختار جمع ییهاتعداد خوشه

(Kبا نرم )افزار Structure Harvester 6.0 (.12) دگردی نییتع 

  

 هایافته
درصد  30نشان داد که  یلکولوم انسیوار هیحاصل از تجز جینتا 

که  یاست در حال گروهی نیکل مربوط به تنوع ب راتییاز تغ

باشد یم هیقابل توج گروهیبا تنوع درون  راتییاز تغ درصد 70

تمایز  ریمقاد ی،و درون گروه نیب انسیافزون بر وار .(3 جدول)

با  .محاسبه شد( Nm) جریان ژنی و( Gst) هاژنتیکی بین گونه

توده  22 یبرا Gst مقدار ،حاصل از پژوهش جیتوجه به نتا

 بود. 50/1برابر  Nm زانیم و 25/0 ی برابرمورد بررس ومیدلپی

 

 

 

 SCoT و SSR ،ISSR ینشانگرها یبیترک یهابا استفاده از داده ومیدتوده لپی 22ی لکولوم انسیوار هیتجز -3جدول 

منابع  

 تغییر

درجه 

 آزادی

مجموع 

 مربعات

میانگین 

 مربعات

های مولفه

واریانس 

 تخمینی

درصد 

 واریانس

تمایز 

ژنتیکی بین 

 هاگونه

جریان 

 ژنی

آزمون 

 فرض
p < 

0.001 

بین 

 گروهی
2 186/16 93/08 9/61 30 0/25 1/50 0/29 

 درون

 گروهی
19 432/11 22/74 22/74 70    

    100 32/35  618/27 21 کل

 ،یمورد بررس یهاگونهدر  یکیتنوع ژنت یبه منظور بررس

 نیب سهی. در مقا(4جدول )شد  همحاسب یکیژنت یهاشاخص

 لپیدیوم درابا و لپیدیوم ساتیومهای گونه ،مورد مطالعه یهاگونه

 هایمکان درصد شده و مشاهده هایالل تعداد میانگینبر اساس 

 77/1ده و به ترتیب برابر برخوردار بو یترشیاز تنوع ب چندشکل

و  شاخص شانون، ثروهای متعداد الل ریمقادبودند.  87/84و 

بیشتر و به ترتیب  لپیدیوم ساتیومدر  Nei (13)مقدار تنوع ژنی 

ی نیز به کیژنت یهاشاخصبود. کمترین  29/0و  44/0، 50/1

، Na ،Neداشت، بطوریکه مقادیر  تعلق ومیفولیلات ومیدیلپگونه 

I ،He  وPPL  و  20/0، 30/0، 34/1، 39/1به ترتیب برابر

 بدست آمد. 87/59

 
 

 

 

 

 

 

 
5. Analysis of molecular variance 6. Principal coordinates analysis 
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 SCoT و SSR ،ISSR ینشانگرها یبیترک یهابا استفاده از داده ومیدلپی گونه سه ژنتیکی تنوع پارامترهای مقادیر -4جدول 

 Na Ne I He PPL گونه

 59/87 0/20 0/30 1/34 1/39 ومیفولیلات ومیدیلپ

 84/87 0/28 0/42 1/47 1/77 لپیدیوم درابا

 84/87 0/29 0/44 1/50 1/77 لپیدیوم ساتیوم
Na :های مشاهده شده ، میانگین تعداد اللNeهای مؤثر، : تعداد اللI ، شاخص شانون :He ،مقدار تنوع ژنی نی :PPLهای چندشکل: درصد مکان 

 

  گونه سه هایتوده میان ژنتیکی روابط تخمین منظوربه

 الگوریتمجاکارد و  شباهت ضریب اساس بندی برگروه ،ومیدلپی

NJ های ای بر اساس دادهخوشه تحلیل و تجزیه .صورت گرفت

 مجزا گروه سه به را ومیدلپی توده 22 ترکیبی هر سه نشانگر،

 ومیدیلپ توده پنج شامل گروه اول .(1شکل) کرد تقسیم

 توده یک شامل ، گروه دوملپیدیوم درابا توده چهار و ومیفولیلات

 جز توده بهلپیدیوم ساتیوم ) هایتوده تمام ولپیدیوم درابا  از

 ومیدیلپ گونه هر دو از توده دو شامل گروه سوم و ،(20 شماره

لپیدیوم  توده از یک همچنین ولپیدیوم درابا  و ومیفولیلات

 و NJ دندروگرام کوفنتیک بین همبستگی ضریب .بودساتیوم 

=  98/0داد ) نشان را خوبی برازش ژنتیکی نیز شباهت ماتریس

r). ها به روش گونه ماتریس تشابه دو به دوی اساس برNei 

 ولپیدیوم درابا های بین گونه (r=  94/0) تشابه بیشترین (،14)

لپیدیوم  بین  (r=  71/0) تشابه کمترین و ومیفولیلات ومیدیلپ

ضریب  .(5بدست آمد )جدول  ومیفولیلات ومیدیلپ وساتیوم 

بندی همبستگی کوفنتیک که معیاری برای نکویی برازش گروه

بود که برازش مناسب تجزیه  r=  98/0باشد در این مطالعه می

 دهد.بندی را نشان میها و صحت گروهای در تفکیک تودهخوشه

 روابط بهتر درک برای PCoA از حاصل پراکندگی نمودار

 به نخست مولفه دو(. 2 شکل) شد انجام هاتوده بین ژنتیکی

 از درصد 88/77 مجموع در و درصد 39/15 و 49/62 ترتیب

 توجیه را ومیدلپی هایتوده در موجود ژنتیکی تغییرات کل

 بهلپیدیوم درابا ) هایتوده تمام ،NJ بندیگروه مشابه نمودند

 قرار گروه دو در هم با ومیفولیلات ومیدیلپ و( 12 شماره جز

 جز بهلپیدیوم ساتیوم ) هایتوده بیشتر که حالی در گرفتند،

 . گرفتند قرار مجزا گروه یک در( 20 ،19 ،18 ،15 هایشماره

 

 

 

 

 

 
های ترکیبی با استفاده از داده Neighbor-Joining  الگوریتم و جاکارد فاصله ضریب بر اساس ومیدتوده لپی 22ای خوشه تجزیه دندروگرام -1شکل 

ی کیاکولوژ ای ییایجغراف تیدر موقع یک کادرداخل  هایاست. توده 1ها در جدول . اعداد تصویر مطابق شماره تودهSCoT و SSR ،ISSR ینشانگرها

 قرار دارند. مشابهی
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 SCoT و SSR ،ISSR ینشانگرها یبیترک یهابا استفاده از داده ومیدلپی گونه بین سه Nei ژنتیکی تشابه ضرایب -5جدول 

 لپیدیوم درابا گونه
 ومیدیلپ

 ومیفولیلات

 0/94  لپیدیوم درابا

/0 لپیدیوم ساتیوم 38  0/71 

 

 
 ینشانگرهاهای ترکیبی دادهبا استفاده از  (PCoAاصلی ) مختصات به تجزیه از حاصل نخست بردار دو اساس بر ومیدتوده لپی 22 پراکنش -2شکل 

SSR ،ISSR و SCoTاست. 1ها در جدول . اعداد تصویر مطابق شماره توده 

 در ژنتیکی ساختار بررسی برای Bayesian بندیخوشه مدل

 بهینه تعداد. شد اجرا ومیدلپی هایگونه توده 22 بین

 دست به L(K) و ΔK مقادیر بالاترین اساس بر هازیرجمعیت

ترین شد و مناسب تعیین Structure Harvester طریق از آمده

ترکیبی بدست  هایداده برای K=  3ها برابر زیرجمعیت تعداد

های ترکیبی سه داده اساس بر جمعیت ساختار (.3 شکل) آمد

 در توده 9 کرد که شناسایی را زیرجمعیت نشانگر سه

 توده 5 و( سبز) 2 زیرجمعیت در توده 8 ،(قرمز) 1 زیرجمعیت

ساختار  نمودار. (4قرار گرفتند )شکل (آبی) 3 در زیرجمعیت

 ولپیدیوم درابا  چهار توده از هر دو گونه که داد نشان ژنتیکی

توده دیگر  سه و ها( خالصدرصد توده 1/57) ومیفولیلات ومیدیلپ

 ،لپیدیوم ساتیوم در که حالی در بودند، از هر دو گونه مخلوط

شش توده دیگر  و خالص( هادرصد توده 0/25) توده فقط دو

 .بودند مخلوط
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 SCoT و SSR ،ISSR ینشانگرهاهای ترکیبی با استفاده از داده ΔK اساس بر ومیدلپی هایزیرجمعیت مناسب تعداد تعیین -3شکل 

 

 
 است. 1ها در جدول اعداد تصویر مطابق شماره توده. SCoT و SSR ،ISSR ینشانگرهاهای ترکیبی با استفاده از داده ومیدلپی هایزیرجمعیت ساختار -4شکل 

 

 بحث 
 نشانگر، های ترکیبی سهداده اساس واریانس مولکولی بر تجزیه

بیشتری را نسبت به تنوع بین  گروهیژنتیکی درون  تنوع

 هایجمعیت در ژنتیکی تنوع از بالاتری سطح داد. نشان گروهی

 ISSR( و 15) SSRاز نشانگرهای  استفاده با لپیدیوم ساتیوم

 گزارش قبلا ISSR (17)از  استفاده با لپیدیوم درابا ( و در 16)

 هاگونه این دگرگشن بودن ماهیت به است ممکن است که شده

 از استفاده باTesfaye (18 ) و Mohammed. باشد مرتبط

در  را بیشتری ژنتیکی درون جمعیتی تنوع ISSR نشانگرهای

 و کردند مشاهدهلپیدیوم ساتیوم  در جمعیتی بین مقایسه با

 بالا ژنی جریان دلیل به تواندپدیده می این که دادند پیشنهاد

 جوامع بین در بذر بالای تبادل طریق از مناطق و هاجمعیت بین

 تولید مثل، روش مانند متعددی عوامل .باشد بازارها و محلی

 تنوع توزیع و میزان بر انتخاب جمعیت و اندازه ژنی، جریان

 گیاهی گونه منشا یک. گذاردمی تاثیر هاجمعیت بین در ژنتیکی

، 16) است ژنتیکی تنوع بالای سطوح حفظ در مهمی عامل نیز

 و میانه مرکزی، آسیای مناطق در بیشتر ومیدلپی جنس(. 19

 دلیل تواندمی این ( که1) است شده پراکنده غربی جنوب

 ایران به عنوان در ومیدلپی هایتوده بالای ژنتیکی تنوع احتمالی

 مفید بسیار شاخص یک Gst مقدار .باشد تنوع مراکز از یکی

است  شده توزیع هاجمعیت بین که است ژنی تنوع نسبت برای

 بالایی سطوح دارای 15/0بیش از  Gstمقادیر  با هاییجمعیت و

برابر  Gst مقادیر ما، نتایج در (.20هستند ) ژنتیکی تمایز از

 بین در ژنتیکی تمایز از بزرگی نسبت دهندهنشان بود که 25/0

 جریان بیش از یک باشد، Nmاگر  دیگر، سوی از. است هاگونه

 ژنتیکی رانش دلیل به هاجمعیت بین تمایز از تواندمی ژنی

 50/1برابر  Nm مقدار حاضر، مطالعه در. (21کند ) جلوگیری

 ومیدلپیهای گونه بین ژنی جریان امکان دهنده نشان که بود

 جمعیت، اندازه به ژنی جریان میزان. است مطالعه مورد

 هاگرده یا هادانه توزیع و گیریجفت سیستم ،مکانی جداسازی

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

26
-0

5-
30

 ]
 

                             9 / 13

https://ncmbjpiau.ir/article-1-1658-en.html


  NCMBJ, volume & issue, 14/54, April 2024-1403، بهار 54/14های بیوتکنولوژی سلولی و مولکولی، دوره و شماره فصلنامه تازه

 Research Article-مقاله پژوهشی

62 

 یکیتنوع ژنت یهاشاخص .(22) دارد بستگی هاجمعیت بین

مهم مورد استفاده  یپارامترها PPLو  Na ،Ne ،I ،Heمانند 

 ری(. در مطالعه حاضر مقاد23) باشندمی یکیتنوع ژنت یابیدر ارز

پارامترها در لپیدیوم ساتیوم و به دنبال آن  نیاز ا یبالاتر

 جینتا نیبه دست آمد. ا ومیفولیلات ومیدیلپلپیدیوم درابا و 

(  است که در 24) و همکاران Roughani هاییافته برخلاف

در  ی راکیمورفولوژ-یصفات زراع بر اساس تنوع نیشتریآن ب

با لپیدیوم ساتیوم و  سهیدر مقا ومیفولیلات ومیدیلپ یهاتوده

ساله  کی اهیگ کید. لپیدیوم ساتیوم کردنلپیدیوم درابا گزارش 

 یاهانیگ ومیفولیلات ومیدیلپکه لپیدیوم درابا و  یاست در حال

 ستمیلپیدیوم درابا س ن،یبر ا وه(. علا25چند ساله هستند )

که لپیدیوم ساتیوم  یدر حال یک داردتیاسپوروف یخودناسازگار

افشان هستند گردهو دگر -خود یاهانیگ ومیفولیلات ومیدیلپو 

لپیدیوم درابا نسبت  ایبالاتر لپیدیوم ساتیوم  یکی(. تنوع ژنت24)

 یک ساله بودن تیممکن است به ماه ومیفولیلات ومیدیلپبه 

 لپیدیوم درابا نسبت داده شود یلپیدیوم ساتیوم و خودناسازگار

 شیممکن است منجر به افزا یمثل دیتول یهایژگیو نیاو 

لپیدیوم ساتیوم به طور  ن،ید. علاوه بر انشو یتیگوسیهتروز

نسبتاً  یشود و پراکندگیگسترده توسط کشاورزان کشت م

بزرگتر باشد، تنوع  عیتوز هیهرچه ناح ،یکل ردارد. به طو ییبالا

 Nei نااریب یکیژنت تشابه ریمقاد (.23بالاتر است ) ی نیزکیژنت

لپیدیوم ساتیوم و نشان داد که  ومیدلپیی هاگونه انیدر م (13)

دارند که قبلاً  گریکدیفاصله را از  نیشتریب ومیفولیلات ومیدیلپ

( 26) یاهسته DNAمقدار  و (24) یکیتوسط صفات مورفولوژ

 شده بود.  دییتأ

و  NJدندروگرام  نیبکوفنتیک  یهمبستگ بیبرازش خوب ضر

 یبیترک یهاداده بیانگر آن است که یکیشباهت ژنت سیماتر

ارتباط  نییتع یابر یابزار قابل اعتمادسه نشانگر مورد استفاده 

تنوع  یریگو اندازه ییایجغراف عیو توز یکیشباهت ژنت نیب

، سه گونه NJ یبندخوشهتجزیه با توجه به  .(27) بودند یکیژنت

 ی بابندگروه اینکه  اصلی قرار گرفتندسه گروه  در ومیدلپی

 مربوط به هر گونه هایها تطابق نداشته و تودهبندی گونهرده

توسط نتایج مشابهی  .گرفتندقرار  گریکدیتوام در کنار  بطور

Roughani لپیدیوم ساتیوم گونه سهروی ( 28) و همکاران، 

بر اساس صفات مورفولوژیک  ومیفولیلات ومیدیلپ و لپیدیوم درابا

تنوع  یدر بررس( نیز 29) Hosseiniو  Dianatبذر بدست آمد. 

کردند که  انیبایران لپیدیوم درابا جمعیت  40مورفولوژِیکی 

نتوانست  یاصل یهابه مؤلفه هیو تجز یاخوشه یندبروش گروه

کند که نشان دهنده  کیبه طور کامل از هم تفکها را جمعیت

 
7. Random amplified polymorphic DNA 

حال،  نیبا ا .باشدمیها نمونه نیبالا در ب یکیوجود تنوع ژنت

 ریدر اکثر ز هاتوده ییایجغراف پراکنشبا  یبندهگرو یالگوها

ی طولان یسازگار ندیفرآ که ممکن است در اثر ها همراه بودهگرو

. (30، 10)اقلیم منطقه باشد خاک و شرایط با  هاتوده مدت

 ومیدیلپ در ییایجغراف پراکنشو  یبندهگرو یالگوها نیرابطه ب

، هر چند که قبلاً گزارش شده است زین( 31) ومیفولیلات

Mortazavi Moghadam ( رابطه معنی32و همکاران ) داری

لپیدیوم های میان تنوع ژنتیکی و پراکنش جغرافیایی جمعیت

 یبرابدست نیاوردند.  7RAPDبا استفاده از نشانگرهای  ساتیوم

به مختصات اصلی و  هیها، از تجزگونه نیا پراکنش شتریب زیتما

سه گروه  در هاتوده جهیکه در نت شداستفاده  ساختار ژنتیکی

در  ومیدلپیتوده  22 یبندهگرو ی. الگوندشد یبندطبقه

. شتمطابقت دا مختصات اصلیبه  هیتجز جیبا نتا NJدندروگرام 

 زیمتما یکیساختار ژنت کیعدم وجود  نیز ساختار ژنتیکی هیتجز

 یبندمورد مطالعه نشان داد. گروه ومیدلپی یهاگونه انیرا در م

 تواندیبا هم م های متفاوتهای مربوط به گونهتودهاز  یبرخ

 یهایبندطبقه ایها ااز منش هاتودهباشد که  نیکننده امنعکس

 انیجر جیهستند که با نتا ژنی مشترکمخزن  یمختلف دارا

 مطابقت دارد.  یژن

 گیری نتیجه
های یی دادهنشان دادن توانا یبرا پژوهش نیمطالعه اول نیا

 نییدر تع SCoTو  SSR ،ISSRی نشانگر مولکولسه  ترکیبی

ما  جینتا. باشدمی ومیدلپیتوده از سه گونه  نیچند یکیتنوع ژنت

 های سهتودهرا در  یژن انیو جر یکیاز تنوع ژنت ییسطح بالا

و  یکینشان داد و اطلاعات مربوط به تنوع ژنت ومیدلپیگونه 

مطالعه  نیمشاهده شده در ا ومیدلپی یهاو درون گونه نیروابط ب

-ژرم و حفاظت یاصلاح یهابرنامه یهایتواند در استراتژ یم

 باشد. دیمف پلاسم
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