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چکیده
در این باشد که در طب سنتی کاربرد فراوان دارد. می) Fueniculum vulgare(ترین گیاهان دارویی رازیانه یکی از قدیمی

SCoT)Startآغازگر15استفاده از باها و مراتعتهیه شده از بانک ژن سازمان جنگلرازیانه ایرانیتوده16تنوع ژنتیکی تحقیق،

codon targeted (هاي آغازگر.گرفتارزیابی قرارموردSCoTباند4،باند تولید کنند که از این تعداد77وانستند در مجموع ت
2با SC44و SC10 ،SC26هايباند بیشترین تعداد و آغازگر9و 10ترتیب با بهSC29وSC5شکل مشاهده شد. آغازگرهاي یک

نسبت چندگانه ، )MI(شاخص نشانگري)، PICمحتواي اطلاعات چند شکلی (هاي شاخصباند کمترین تعداد باند را نشان دادند.
ي محاسبه شدههابا توجه به شاخصبراي کلیه نشانگرها محاسبه گردید که )RP(تفکیکقدرتو شاخص)EMR(موثر 

میزان شباهت ژنتیکی عنوان بهترین آغازگرها جهت بررسی تنوع ژنتیکی رازیانه معرفی گردید.بهSC63و SC15آغازگرهاي 
7هاي توده) با 1اردبیل(6تودهدر میان بود. بیشترین تشابه ژنتیکی 66/0نشانگرها برابر مشاهده شده براساس اطلاعات این 

اينتایج حاصل از گروهبندي تجزیه خوشه) داشت.یزد(5) با قزوین(15توده)، و کمترین تشابه را 1تهران(8) و 2اردبیل(
و)PCo(تجزیه به مختصات اصلیاساسبرداد کهقرارگروه4ها درتودهبر اساس ضریب تشابه جاکاردUPGMAروش به

ها واریانس بین گروهبنديبر طبق این گروهتایید گردیدتجزیه کلاستر هاي حاصل ازگروه)AMOVA(تجزیه واریانس مولکولی
بود.تنوع کل درصد از24ها تنها براساس واریانس برآورد شده سهم واریانس بین گروهدار بود، اما% معنی5سطح در

SCoT، رازیانه، کلیدي: تنوع ژنتیکی، مارکر مولکولیهايواژه

مقدمه
اي کشت گیاهان دارویی و معطر، از دیرباز از جایگاه ویژه

هاي سنتی کشاورزي ایران برخوردار بوده است و این در نظام
ها از نظر ایجاد تنوع و پایداري، نقش مهمی ایفا نظام
دلیل جایگزین شدن هاي اخیر، بهاند. متاسفانه در سالکردهمی

اقتصاديارزشده داراي عملکرد وشصلاحهاي زراعی اگونه
ها و ارقام بومی و محلی به فراموشی بالا، بسیاري از این گونه

اند. هاي زراعی ایران حذف شدهسپرده شده و از سیستم
معطر و نقش بنابراین بررسی وضعیت تولید گیاهان دارویی و

هاي این گیاهان در ایجاد تنوع در بوم نظام
رازیانه ). 8باشد (زراعی ایران، بسیار مورد اهمیت می

)Foeniculum vulgare Mill(یکی از گیاهی دگرگشن و
ترین گیاهان دارویی مورد استفاده انسان است. قدیمی

که مردم یونان و روم باستان خواص دارویی آن راطوريهب
ها استفاده و از آن براي درمان برخی بیماريدانستندمی
صنعت کردند. رازیانه از گیاهان دارویی مهم در کشت ومی

صنایع اکثر کشورهاي توسعه یافته است. این گیاه در زراعت و 
مهمی دارد. رازیانه از خانواده دارویی کشور ما نیز جایگاه

است که بومی ته و دائمی)، گیاهی افراشApiaceaeچتریان (
بوده و در بیشتر مناطق ایران نیز سازگار شده است مدیترانه

استفاده درطب سنتی عنوان گیاه دارویی موردرازیانه به).18(
هاي معتبر جهان به ثبت نیز گیاه دارویی موثر در فارماکوپهو

بودن دلیل دارااسانس رازیانه بهمیوه و).14(رسیده است
هاي دستگاه گوارش وتوقف اسپاسمیاآنتول موجب کاهش 

هاي گوارشی و در نتیجه بالا رفتن کیفیت تشدید ترشح شیرابه
هاضمه مجموعه این اعمال سبب رفع سوءگردد.هضم می

اختلالات اثرها که درخوابیبیبه تبع آن برخی ازشده و
.)18(یابنداند، درمان میفیزیکی دستگاه گوارش حادث شده

رفتن تنوع با بالاواستهایکی مبناي تمام گزینشتنوع ژنت
. )15شود (تر میوسیعیک جامعه دامنه انتخاب ژنتیکی در

تواند موفقیت زیادي در نژادگر گیاه، در صورتی میبهیک
نژادي خود داشته باشد که شانس انتخاب مواد هاي بهبرنامه

این جهت از .)11مناسب و تنوع براي او وجود داشته باشد (
شناسایی منابع ژنتیکی اولیه و تلاش در ایجاد ذخایر ژنتیکی با 

مهم اصلاحی باشد. تنوع تواند رهیافت بسیارارزش جدید می
هاي اصلاح نباتات است و فعالیتعنوان ماده اولیه ژنتیکی به

تنوع ژنتیکی رازیانه موردهاي انجام شده درکلی فعالیتطوربه
که در SCoTنشانگرمولکولی . )19(شدبامیمحدودبسیار

هاي آغاز هدف واقع شده، نامیده کدون،برگردان فارسی
پرایمرها طراحی) ATGهاي آغاز (شود بر اساس توالیمی
اي هاي آغاز طی واکنش زنجیرهکدوننواحی بین شوند ومی

شود. پرایمرهاي ها آشکار میشود و تفاوتتکثیر میپلیمراز
SCoTًنوکلئوتیدي هستند و محتواي 24-18معمولاC وG

سیستم این مارکر غالبیت است. .)7% است (72% تا 50آنها
اي پلیمراز به اي در واکنش زنجیرهدو پرایمر تک رشته

الگو، در جهت عکس هم متصل DNAهاي مخالف رشته
صورت شوند. و فاصله بین آنها توسط آنزیم پلیمراز بهمی

هاي شود. چنانچه جهشتکثیر میPCRنمایی در واکنش
حذف یا اضافه در محل اتصال پرایمر رخ دهد شاهد عدم 

طول . )3(خواهیم بودDNAاتصال پرایمر و عدم سنتز قطعه
پرایمرها در تکرارپذیري این نشانگر اثر مستقیم دارد، هو و 

18نوکلئوتیدي و 12به مقایسه پرایمرهاي ) 6(وییک

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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لیت تکرارپذیري آنها پرداختند طی نتایج نوکلئوتیدي و قاب
نوکلئوتیدي قابلیت تکرارپذیري 18بدست آمده پرایمرهاي 

ارزیابی کارایی نشانگر هدف از تحقیق حاضر بالایی داشتند. 
گیاه ایرانیهايتودهدر بررسی تنوع ژنتیکی SCoTمولکولی 

ي هاجهت برنامهها بررسی میزان فاصله تودهو دارویی رازیانه
هاي این اطلاعات در انتخاب تلاقیبا توجه به اینکه اصلاحی 

.باشدمیبین والدین اهمیت زیادي دارد

هامواد و روش
منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگر به

از رازیانه ایرانیتوده16تعداد SCoTمولکولی 
)Foeniculum vulgare(ات بانک ژن موسسه تحقیقکه در

. مشخصات گردیدتهیه موجود بود،ها و مراتع کشورجنگل
و محل دریافت یا تودهمواد ژنتیکی مورد مطالعه، با ذکر کد 

نشان داده شده است.1ري در جدول آوجمع

بررسیموردرازیانههايتودهمنشأوژنبانککد- 1جدول
Table1. Gene bank code and origin of Fennel landrace

کد بانک ژن منطقه شماره کد بانک ژن منطقه شماره
18870 2تهران 9 13662 مازندران 1
22084 سیستان و بلوچستان 10 14584 کرمانشاه 2
24482 1هرمزگان 11 14650 لرستان 3
25197 1بانک ژن 12 14726 مرکزي 4
26860 2هرمزگان 13 15513 یزد 5
26866 3هرمزگان  14 18615 1دبیلار 6
29667 قزوین  15 18618 2اردبیل 7
30406 2بانک ژن 16 18869 1تهران 8

و )17(روش بهDNAاستخراج ، تودهپس از کشت بذور هر 
در آزمایشگاه بیوتکنولوژي تودههربرايتک بوتهصورت به

بررسی کیفیت و انجام گرفت. کرمانشاهمرکزدانشگاه پیام نور 
درصد آگارز 8/0راج شده با استفاده از ژل استخDNAکمیت 

چرخه حرارتی شامل . و دستگاه اسپکتوفتومتر صورت گرفت
درجه 95یک مرحله واسرشت سازي اولیه در دماي 

سیکل حرارتی بود که در 40دقیقه و 5مدت گراد و بهسانتی
ثانیه 30سازي به ترتیب هر چرخه نیز، زمان و دماي واسرشت

ثانیه و دماي 30گراد، زمان اتصال آغازگر نتیدرجه سا95و 
آن براي هر آغازگر متفاوت بود. همچنین زمان و دماي توسعه

گراد بود. توسعه سانتیدرجه72ثانیه و 60رشته نیز به ترتیب 
گراد انجام درجه سانتی72دقیقه در دماي 5نهایی به مدت 

TBEواکنش درصد با بافر2در این آزمایش از ژل آگارز شد.
ابتدا میزان منظور تزریق نمونه در ژل،بهشد. درصد استفاده1
هاي تکثیر شده اضافه DNAگذاري بهمیکرولیتر بافر نمونه5

هاي درون چاهکمیکرولیتر از هر نمونه به10و سپس میزان 
ساعت 2و میزان 120ایجاد شده در ژل آگارز لود و با ولتاژ 

آمیزي در ژل را جهت رنگصورت گرفت و سپسحرکت
لیتر) به مدت محلول اتیدیوم برماید (یک میکروگرم در میکرو

جهت Gel Documentدقیقه قرار داده و از دستگاه30- 45
نمایان شده باندها استفاده شد. محتوي اطلاعات چند شکلی 

)PIC(12از طریق فرمول

1

1PIC 



n

i

PI محاسبه شد
× MI= PICاز رابطهMI(2(انگريشاخص نش. همچنین )5(

E (شاخص نسبت چندگانه موثر ).13(بدست آمدPMR(3 از
× EMR= NPBرابطه  β)9(قدرت تفکیکو)RP(4 از
در پایان نیز با استفاده از .)1(محاسبه گردید RP=∑IBرابطه

DARwinهايافزارنرم GenAlExو 6 هاي حاصل داده6.2
د.مورد بررسی قرار گرفتن

و بحث نتایج
SCoTبررسی چند شکلی نشانگر 

15هاي مورد مطالعه با استفاده از تودهژنتیکی تنوع 
SCoTهاي مورد بررسی قرار گرفت آغازگرSCoTآغازگر

باند 4،باند تولید کنند که از این تعداد77در مجموع توانستند 
میانگین شکل مشاهده شد و سایر باندها چند شکل بودند. یک

برابر توده16تعداد باند تولید شده توسط هر آغازگر براي 
719در مجموع تعداد SCoTهمچنین آغازگرهاي .بود81/4

مکان را تکثر کردند که میانگین تعداد مکان تکثر شده براي 
در) 12(همکارانوخانیمهديبود.93/47آغازگر برابر 15

ازاستفادهبارانیایبابونهتوده16رويخودمطالعه
آغازگرهربراينوارتعدادمتوسطتصادفینیمهآغازگرهاي

نتیجهپایاندر. نمودندگزارشنوار93/13راتصادفینیمه
ایجاددربالاییکارآییتصادفینیمهآغازگرهايکهگرفتند

ژنتیکیتنوعبررسیبرايتوانندمیودارندچندشکلی
به SC29وSC5آغازگرهاي .شونداستفادههاي بابونهتوده

، SC10هايباند بیشترین تعداد و آغازگر9و 10ترتیب با 
SC26 وSC44 باند کمترین تعداد باند را نشان دادند. 2با

15هاي تودهباند) و 66) بیشترین باند (لرستان(3توده
باند) را در بین 30کمترین باند ()1بانک ژن(12و )قزوین(

توده16الگوي باندي ، 1مورد بررسی داشتند. شکلهايتوده
زاهیددهد. را نشان میSC5مورد بررسی با استفاده از آغازگر

اي که به منظور بررسی تنوع مطالعه) در19و همکاران (
انجام دادند RAPDژنتیکی در گیاه رازیانه با استفاده از مارکر

پرایمر داراي 24اده پرایمر مورد استف30نتیجه گرفتند که از 
باند واضح 145باشد. در این مطالعه مجموعا مورفیسم میپلی

مورف درصد) آنها پلی48باند (70تشخیص داده شد که 
بودند.

1- Polymorphic information content 2- Marker Index
3- Effective multiplex ratio 4- Resolving power
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SCoT5آغازگرازاستفادهرازیانه باتوده16بانديالگوي-1شکل
Figure 1. The band pattern for 16 Fennel landrace using SCoT5 primer

هاي استفاده شده در جدول نتایج بدست آمده براي آغازگر
هاي تودهارائه شده است. میانگین درصد چند شکل در بین 2

بود که کمترین درصد چند درصد00/96مورد بررسی برابر 
%) و SC36)60 ،(%SC11)71/85شکلی را آغازگرهاي 

SC5)90 (%.محتواي اطلاعاتداشتند) چند شکلیPIC در (
نشانگرهاي غالب از صفر تا نیم متغیر است و هرچه این عدد 
بزرگتر باشد بیانگر فراوانی بیشتر چندشکلی براي آن جایگاه 

محتواي اطلاعات میانگین .باشدهاي تحت بررسی میتودهدر 
بود 37/0هاي مورد بررسی برابر در آغازگر)PICچند شکلی (

)PICحتواي اطلاعات چند شکلی (مکه بیشترین میزان 
و SC15،SC44،SC63 ،SC28هايمربوط به آغازگر

SC26ها بر اساس بهتر از سایر آغازگرهابود که این آغازگر
توانست فاصله )PICمحتواي اطلاعات چند شکلی (شاخص 
با SC5و SC36ها را مشخص کنند. آغازگرهاي تودهژنتیکی 

توانایی )PICت چند شکلی (محتواي اطلاعاکمترین میزان 
ها نداشتند. در مجموع پیشنهاد تودهخوبی در جداسازي 

و SC15،SC44،SC63 ،SC28گردد از آغازگرهاي می
SC26 محتواي اطلاعات چند شکلی (که شاخصPIC و (

براي آنالیز مجموعه ، درصد چندشکلی بالایی را نشان دادند
تحقیقات بعدي استفاده هاي رازیانه در تودهژرم پلاسم دیگر 

شاخصمناسب،آغازگرانتخاببرايشاخص. بهترینگردد

بانددارايافرادتعدادازهمزیراباشد،می) RP(تفکیکقدرت
قدرتمیانگین شاخص .داردپذیريتاثیرآللتعدادهمو

و SC5 ،SC15هاي آغازگربود که 47/5برابر ) RP(تفکیک
SC63 گرآغازبیشترین میزان وSC44 ،SC10وSC26

شاخص داراي کمترین میزان بودند. همچنین میانگین 
ترتیب برابر به)EMR(نسبت چندگانه موثر و )MI(نشانگري

و )MI(شاخص نشانگريبود. بیشترین میزان 67/4و 75/1
و SC5 ،SC63هاي آغازگررا )EMR(نسبت چندگانه موثر 

SC15 هاي آغازگرو کمترین میزان راSC44 ،SC10
ها در حالت کلی با توجه به کلیه شاخصداشتند.SC26و

عنوان بهترین آغازگرها جهت بهSC63و SC15هايآغازگر
حسنی و شوند.بررسی تنوع ژنتیکی رازیانه معرفی می

نمونه بذر رازیانه 30) با انجام تحقیقی بر روي4همکاران (
کشور آوري شده از مناطق مختلف ایران و چندینجمع

منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی ژرم پلاسم با استفاده از اروپایی به
نوار 1127نتیجه گرفتند از مجموع AFLPمولکولینشانگر 

نوار چند شکلی نشان داده و آغازگر250مشاهده شده، 
E11-M20 باند و آغازگرهاي 20با تعدادETG-M20و
E46-M35 و کمترین تعداد ترتیب بیشترین باند به8با تعداد

خود اختصاص دادند.شکلی را بهنوار چند
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تفکیک درقدرتشاخصوت چندگانه موثربنس، شاخص نشانگريدرصد چند شکلی، تعداد کل باند، محتواي اطلاعات چند شکلی،- 2جدول 
ي مورد بررسیآغازگرها

Table 2. Percentage of polymorphism bands, Number of scored bands, polymorphism information content, Marker
Index, Effective multiplex ratio, Resolving power in primer this study

کد 
آغازگر توالی آغازگر هايتعداد مکان

تکثیر شده هاي چند شکلنتعداد مکا درصد چند شکلی PIC MI EMR RP

SC36 5'-GCAACAATGGCTACCAC-3' 5 3 60% 24/0 43/0 80/1 4
SC35 5'-CATGGCTACCACCGGCC-3' 3 3 100% 30/0 90/0 3 25/4
SC40 5'-CAATGGCTACCACTACAG-

3' 5 5 100% 41/0 07/2 5 25/4
SC59 5'-ACAATGGCTACCACCATC-

3' 4 4 100% 39/0 57/1 4 5
SC44 5'-CAATGGCTACCATTAGCC-

3' 2 2 100% 42/0 85/0 2 75/2
SC63 5'-ACCATGGCTACCACGGG-3' 9 9 100% 42/0 85/3 9 62/10
SC28 5'-CCATGGCTACCACCGCC-3' 3 3 100% 42/0 27/1 3 87/2
SC26 5'-CACCATGGCTACCACCAT-

3' 2 2 100% 42/0 84/0 2 75/2
SC20 5'-ACCATGGCTACCACCGC-3' 7 7 100% 41/0 93/2 7 50/6
SC15 5'-CCATGGCTACCACCGGC-3' 8 8 100% 44/0 57/3 8 25/8
SC11 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-

3' 7 6 71/85% 39/0 01/2 14/5 87/5
SC5 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-

3' 10 9 90% 26/0 11/2 10/8 87/11
SC13 5'-ACGACATGGCGACCATC-3' 5 5 100% 30/0 52/1 5 50/5
SC21 5'-AACCATGGCTACCACCG-3' 5 5 100% 33/0 64/1 5 75/5
SC10 5'-CAACAATGGCTACCAGC-3' 2 2 100% 36/0 73/0 2 75/1
میانگی

ن 13/5 87/4 96% 37/0 75/1 67/4 47/5

)RP(تفکیکقدرتو شاخص)EMR(نسبت چندگانه موثر ، )MI(شاخص نشانگري)، PICمحتواي اطلاعات چند شکلی (

ماتریس تشابه 
هاي مورد بررسی با استفاده از ضریب تودهتشابه ژنتیکی 

یانگین تشابه بین متغیر بود، م86/0تا 38/0تشابه جاکارد از 
قابل قبول تنوعوجود دهندهبود که نشان66/0ها برابر توده

بررسی هاي مورداساس آغازگرهاي رازیانه برتودهدر بین 
)2اردبیل(7) با1اردبیل(6توده. بیشترین تشابه را باشدمی
) یزد(5) باقزوین(15تودهو کمترین تشابه را )،1تهران(8و 

هایی که حداکثر فاصله تودهگردد از مییشنهادپداشت. 
داشتند در جهت راهاي مورد استفادهژنتیکی بر اساس نشانگر

هاي اصلاحی استفاده استفاده از حداکثر هتروزیس در برنامه
) در تحقیقی روي رازیانه با استفاده 4حسنی و همکاران (.شود

هت میزان شباگزارش کردند AFLPاز نشانگر مولکولی 
60ژنتیکی مشاهده شده براساس اطلاعات این نشانگر برابر 

بین دو بیشترین شباهت ژنتیکی مشاهده شدهدرصد بود.
هاي درصد و در نمونه97ژنوتیپ از کشور مجارستان برابر 

از شهرهاي کرج و کاشان برابر ایرانی مربوط به دو ژنوتیپ
درصد بوده است.89

اي تجزیه خوشه
اي حاصل از تجزیه کلاستر با استفاده از ر خوشهنمودا

DARwinافزار نرم ارائه شده 2ها در شکل براي توده6
بر اساس ضریب تشابه جاکارد UPGMAاست. از روش 

نسبت ضریباینها استفاده گردید چون بندي تودهبراي گروه
%) 91ضریب کوفنتیک (هاي تطابق ساده و دایسبه ضریب
در بررسی روابط)10(محجوب و همکاران.داشتبالاتري 
کلزا با استفاده از نشانگر هايگونهازژنوتیپ36بینژنتیکی

گزراش کردند که ضریب جاکارد و روش ISSRمولکولی 

UPGMA داراي ضریب همبستگی کوفنتیک بالاتري نسبت
ها را ها بوده و با استفاده از همین روش ژنوتیپبه سایر روش

4ها در گردد تودهکه ملاحظه میهمچنانبندي کردند.گروه
6،)مازندران(1هاي گروه قرار گرفتند. گروه اول شامل توده

سیستان و (10) و1تهران(8،)2اردبیل(7)، 1اردبیل(
هاي این گروه متوسط ضریب تشابه براي توده، ) بودبلوچستان

5)، لرستان(3، )هکرمانشا(2هاي تودهبود. در گروه دوم75/0
) قرار گرفتند که متوسط ضریب تشابه 2تهران(9) و یزد(

توده 3بود. گروه سوم شامل 79/0هاي این گروه براي توده
) که متوسط مرکزي(4) و قزوین(15)،2هرمزگان(13

بود. در گروه 67/0هاي این گروه ضریب تشابه براي توده
14)،1بانک ژن(12،)1هرمزگان(11هاي چهارم توده

) قرار گرفتند که متوسط 2بانک ژن(16) و 3هرمزگان (
بهمنی بود. 74/0هاي این گروه ضریب تشابه براي توده

جمعرازیانهژنوتیپ25روياي برمطالعهدر)2و همکاران (
ها آنژنتیکیتنوعمنظور بررسیایران بهسراسرشده ازآوري

گزارش نمودند انجام دادند RAPDنشانگر 10با استفاده از
چند شکل تولید شد. DNAقطعه 1043تعداد که

بیشترین آن بینوکلیبروبین ساريژنتیکیفاصلهکمترین
اینبندياردبیل مشاهده شد. گروهوهمدانهايژنوتیپ
روشباوRAPDآغازگرهاياطلاعاتاساسبرهاژنوتیپ

UPGMAشدندگروه تقسیم 10ها بهانجام شد و ژنوتیپ .
ژنتیکیتنوعدارايهاي ایرانرازیانهدادنشانبررسیاین

رارازیانههايژنوتیپخوبیبهRAPDنشانگروهستندبالایی
تفکیکهمازاقلیمیهاتهتشابوجغرافیاییتوزیعبر اساس

.استکرده
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UPGMAهاي رازیانه مورد مطالعه با استفاده از روش براي تودهSCoTهاي نشانگر ز دادهدندروگرام حاصل ا-2شکل 
Figure 2. Dendrogram of cluster analysis for Fennel landrace using SCoT marker based jaccard coefficient by

UPGMA

اي هاي حاصل از تجزیـه خوشـه  ماتریس تشابه براي گروه
هاي گـروه  توده) نشان داد که بیشترین تشابه در بین 3(جدول 

وجـود  2و 3هـاي گـروه   توده، و کمترین تشابه در بین 4و 3
کـه هـدف از برنامـه   دارد. که با توجه به نتایج فوق در صورتی

هایی با حـداکثر فاصـله ژنتیکـی    تودههاي اصلاحی استفاده از 
اسـتفاده  3و 2هـاي گـروه  تـوده توان از براي تلاقی باشد می

کرد.

ايهاي حاصل از تجزیه خوشهتشابه گروه- 3جدول 
Table 3. Similar groups from the cluster analysis

گروه اول گروه دوم گروه سوم گروه چهارم
گروه اول 1
گروه دوم 704/0 1
گروه سوم 790/0 621/0 1

گروه چهارم 792/0 731/0 793/0 1

)PCoاصلی (به مختصاتتجزیه
هاي مورد بررسی هاي حاصل از آغازگربر اساس داده

، که نتایج ها انجام شدتودهتجزیه به مختصات اصلی براي 
و 07/19ترتیب و دوم بهمختصات اول محور نشان داد 

درصد از واریانس موجود را توضیح دادند و در مجموع 83/16

ین دو محور بیان گردید. بر درصد از واریانس با ا90/35
ها رسم تودهاساس مختصات اول و دوم دیاگرام پراکنشی 

اي )، که این دیاگرام با نتایج تجزیه خوشه3گردید (شکل
گروه تقسیم شدند. چهارها به تودهمطابقت داشت و 
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کرمانشاه
لرستان

مرکزي

یزد

1اردبیل
2اردبیل
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بر اساس محور مختصات اصلی اول و دوم SCoTها براي نشانگر دهپلات توباي-3شکل 
Figure 3. Scatter plot for landrace for SCoT primer based on two first axes from principal coordinate analysis

)AMOVA(تجزیه واریانس مولکولی
بندي تجزیه تجزیه واریانس مولکولی بر اساس گروه

GenAlExافزار با استفاده از نرمايشهخو انجام شد 6.2
بر اساس .گروه قرار گرفتند4ها در داخل توده)، که 4(جدول 

دار % اختلاف معنی5ها در سطح در بین گروهPhiPTآماره 
صورت صحیح انجام بندي بهعبارت دیگر گروهوجود داشت به

ها گروهمیان نتایج بدست آمده نشان داد که در گرفته است.
باشد. بر این اساس تنوع در ها میتنوع بیشتر از بین گروه

% 24تنوع برابر هاگروه% و در بین 76ها برابر گروهدرون 
هاي تجزیه واریانس مولکولی از کاربردمشاهده گردید.

ها و تعیین حد توان در تعیین تفاوت ژنتیکی بین جمعیتمی
این صورت که اشاره کرد، بهاي مطلوب خوشه در تجزیه خوشه

عنوان یک جمعیت و در هر گروه در نقطه برش دندروگرام به

عنوان افراد جمعیت در نظر گرفته هاي درون آن بهتوده
شود و براي هر نقطه برش یک تجزیه واریانس انجام می

ها به وجود آید، اي که بیشترین تمایز بین گروهگیرد. نقطه
برش دندروگرام انتخاب خواهد شد. عنوان نقطه مناسببه

منظور تنوع اي که به) در مطالعه16(و همکارانشعبانیان
هاي در هاي بلوط ایرانی در جنگلفنوتیپی و ژنوتیپی جمعیت

SCoTآغازگر 10حال کاهش زاگرس شمالی با استفاده از 
نوار مشاهده 113انجام دادند گزارش نمودند که از مجموعه 

شکل بودند در سطح گونه این آغازگرها تنوع % چند95شده 
ژنتیکی بالایی را آشکار کردند. بر اساس تجزیه واریانس 

ناشی از تنوع ،درصد از تنوع ژنتیکی کل23مولکولی فقط 
ها بود.ژنتیکی بین جمعیت

SCoTنشانگر ها با استفاده ازتودهبندي گروهتجزیه واریانس مولکولی بر اساس- 4جدول 
Table 4. Molecular variance analysis based on cluster using SCoT marker

منابع تغییرات درجه آزادي مجموع مربعات میانگین مربعات واریانس برآورد شده درصد از واریانس PhiPT

بین گروه 3 104/81 035/27 760/3 24% *236/0
درون گروه 12 833/145 153/12 153/12 76%

کل 15 938/266 912/15 100%
دار% معنی5اختلاف در سطح :*

-.4 -.35 -.3 -.25 -.2 -.15 -.1 -.05 .05 .1 .15 .2 .25
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Abstract
Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) is one of the well-known medicinal and aromatic plants.

To determine variability between 16 Iranian Fennel landrace based on molecular markers, this
experiment was conducted in the biotechnology laboratory of Payame Noor University of
Kermanshah in 2014. In this experiment, 16 landrace of the Foeniculum vulgare Mill. were
selected from the Natural Resources Gene Bank of Iran of Research Institute of Forest and
Rangeland. Landrace were evaluated based on 15 SCoT primers markers. All of the SCot
primers showed 77 visible bands in which four bands were similar patterns. The SC5 and SC29
primers had the most number of bands with 10 and 9 bands respectively, while SC10, SC26 and
SC44 with two bands showed the least band numbers. The Polymorphic information content
(PIC), marker index (MI), EMR and RP indices were calculated for all primers. With this point
of view, SC15 and SC63 were the best primers to identify variability among these Fennels.
Total genetic similarity based on these primers was 66 percent. The greatest genetic similarity
was between Ardabil1 with Ardabil2 and Tehran2 landrace. The lowest genetic distance was
between Ghazvin and Yazd fennel landrace. Cluster analysis based Jakard coefficient by
UPGMA was classified all genotype to four groups and this clustering was confirmed by
principal coordinate (PCo) and analysis of molecular variance (AMOVA). Portion of between
group variance was just 24 percent of total variance.

Keywords: Fueniculum vulgare, Genetic variability, Molecular marker, SCoT
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