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Abstract 

Objective  

This study aimed to investigate the genetic diversity of different genotypes of this 

valuable medicinal plant under the same culture condition which can be used as an 

introduction to domestication, germplasm conservation, and possible cross in the future. 

 

Materials and Methods 

In this study, after preparing 20 different genotypes from all over Iran, they were 

cultivated in complete randomized blocks design with three replications under the same 
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condition. After extraction of DNA, the survey of genetic diversity using 12 ISSR 

markers from 15 markers was conducted by polymerase chain reaction (PCR). The 

essential oil for each genotype was extracted by water distillation. The dry yield based on 

gr/m2 and essential oil content (w/w, based on dry weight) were measured. Furthermore, 

the correlation of molecular markers with dry yield and essential oil content from each 

genotype was determined using stepwise regression.   

 

Results  

The mean percentage of polymorphism determined in all the genotypes was 91.97. The 

number of polymorphic bands for each primer varied from 5 to 9 and a total of 89 

replicate bands were scored, of which 82 bands showed polymorphism. The average 

content of primer information polymorphism (PIC) was estimated to be 0.31 and the IS1 

primer showed the highest PIC (0.46). The Ni and Shannon indices for IS1 primers were 

0.43 and 0.61, respectively. Cluster analysis using the Jaccard similarity coefficient and 

UPGMA algorithm divided the studied genotypes into four groups. The highest genetic 

distance was observed between Khuzestan and Qazvin genotypes with a coefficient of 

0.39 and the lowest between Kerman-2 and Kerman-4 genotypes with a similarity 

coefficient of 0.77. Stepwise regression showed that the IS10 primer has a coefficient of 

0.70 with the essential oil percentage and dry matter yield.  

 

Conclusion  

The results of this study showed that ISSR markers can be effectively used to study the 

genetic diversity of wild mint genotypes and will provide the possibility of breeding. So 

that, IS1 and IS10 primers were introduced as the best markers. Also, Khuzestan and 

Qazvin genotypes had the highest genetic distance. 
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 و ارتباط آن با عملکرد ماده خشک و درصد اسانس ISSR استفاده از نشانگر
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 05/06/1399، تاریخ پذیرش: 27/04/1399تاریخ دریافت: 

  یدهچک

 توانردیم در شررای  کشری یکسران اسری کره پونه وحشیهای مختلف ی ژنوتیپکیژنت تنوع یهدف از این پژوهش بررسهدف: 

 اشد.نژادی آینده بهای بههای آن جهی برنامهپیژنوت پلاسم و امکان تلاقی بینسازی، حفظ ژرماهلیبر  ایمقدمه عنوانبه

کامرل  هرایلوکب طرر  قالر  در هراکشی آن ران،یمختلف از سراسر ا پیژنوت 20 هیهپژوهش پس از ت نیدر اها: مواد و روش

 12برا اسرتفاده از  هراپیژنوت یکریتنروع ژنت یبررس DNAانجام شد. پس از استخراج  کسانی  یدر سه تکرار تحی شرا یتصادف

به روش  پیهر ژنوت یاسانس برااستخراج ( انجام گرفی. PCR) مرازیپل ایرهینشانگر توس  واکنش زنج 15 نیاز ب ISSRنشانگر 

 شرکراسرا  وزن خب ،یوزن-وزنی صورتاسانس به زانی. عملکرد ماده خشک برحس  گرم بر متر مربع و مانجام شدبا آب  ریتقط

بره  گرام ونیگرساز ر فادهستبا صفات عملکرد ماده خشک و بازده اسانس با ا یمولکول یارتباط نشانگرها ن،یشد. همچن یرگیاندازه

 .دیگرد نییگام تع

از  آغازگرهر  چندشکل باندهایبود. تعداد  97/91های مورد بررسی میانگین درصد چندشکلی تعیین شده در مجموع ژنوتیپنتایج: 

میرانگین . نشران دادنردچندشرکلی  مکران، 82از این تعداد که امتیازدهی شدند  یباند تکثیر 89در مجموع  متغیر بود و عدد 9تا  5

. را نشران دادPIC (46/0 )براتترین مقردار  IS1بررآورد گردیرد و آغرازگر  31/0( PIC) آغازگرهرا اطلاعات چندشرکلی یمحتوا
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ای با استفاده بود. بررسی دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه 61/0و  43/0ترتی  به IS1همچنین شاخص نی و شانون برای آغازگر 

برین  ژنتیکریبیشرترین فاصرله . قرار دادگروه  چهاردر  را مورد بررسی هایوتیپژن UPGMAاز ضری  تشابه جاکارد و الگوریتم 

 77/0برا ضرری  تشرابه  4-و کرمران 2-های کرمرانو کمترین فاصله بین ژنوتیپ 39/0های خوزستان و قزوین با ضری  ژنوتیپ

بیشترین همبستگی را با صرفات درصرد  70/0با ضری  تبیین حدود  IS10رگرسیون گام به گام نشان داد که نشانگر  مشاهده شد.

 ماده خشک دارد. کرداسانس و عمل

هرای نتیکی ژنوتیپژتوانند برای مطالعه تنوع طور مؤثری میبه ISSRنتایج این پژوهش نشان داد که نشانگرهای گیری: نتیجه

غازگرهرا معرفری آعنوان بهتررین بره های نشانگریبا داشتن بهترین شاخص IS10و  IS1آغازگرهای  .پونه وحشی استفاده شوند

 همچنین دو ژنوتیپ خوزستان و قزوین بیشترین فاصله ژنتیکی را داشتند. شدند.

 ، نشانگر.وحشیپونهنژادی، تنوع ژنتیکی، به :یکلیدهای واژه

 

 مقدمه

پراکنش  تنوع و ر موردتاکنون دمنابع طبیعی ایران هستند که  دربسیار ارزشمند و متنوع گیاهان دارویی یکی از منابع 

 ها مطالعات زیادی صورت گرفته اسیآن هایجمعیی نژادیسازی و به، اهلیمواد مؤثرهها، ویژگی اکولوژیکی، شناسایی آن

(Heydari et al. 2019) .ان عناعیخانواده ن(Lamiaceae ) ز اگونه  چندین طوری که، بهبوده از گیاهان ایهدگستر طیفدارای

 اریبس هایگونهاز  یکی .Mentha longifolia Lعلمی  با نام وحشی پونه .شناسایی شده اسی در ایران (Mentha) اعنجنس نع

قرار  مورد استفاده ییدارو یاهگی عنوانبه عمده طورگونه به نیا .اسی جنس نعناع چندساله، معطر و پررشد ،ارزشمند

عنوان یک گیاه مفید برای سیستم ایمنی بدن های متمادی بهبرای قرنپونه وحشی   (Tucker & Naczi 2007).ردگییم

گیاهان از آنجایی که  .(Okut et al. 2017)های ثانویه در ط  سنتی مورد استفاده بوده اسی انسان و پیشگیری و درمان عفونی

های غیرزنده مثل خشکی، مقاومی باتیی به تنشتوانند می هاآنو برخی از  هستندهای ثانویه از متابولیی گوناگونیمنابع  دارویی

-Moshrefi) ای دارداهمیی ویژه خود در زیستگاه طبیعیها آن پلاسمژرم از یظا، حفدشته باشنهای آهکی داشوری و خاک

Araghi et al. 2018) .نژادی باشدهای بهتواند اولین قدم در برنامهها میگیاهی و ارزیابی تنوع ژنتیکی آن پلاسمژرمآوری جمع .

 دارد یاهگی نژادگرانبه استفادهجهی  کارامد یابزار نیاز به مطلوب صفات ریو سا یستیعملکرد زلحاظ از  ی برترهاپیژنوت گزینش

(Mirzaie‐Nodoushan et al. 2001).  بررسی تنوع را در  بسزاییاهمیی های مولکولی نشانگر کارگیریبه ،راستادر این

 .(Shokrpour et al. 2008) داردبرتر  ژنوتیپ ژنتیکی و انتخاب

طور وسیعی در مطالعات تنوع به (ISSRای )بین ریزماهواره نشانگر، PCRنشانگرهای مولکولی معمول مبتنی بر بین از 

و  SSR ،RAPDعنوان یک تکنیک حدواس  در بین نشانگرهای مولکولی به ISSR رود. استفاده از نشانگرکار میژنتیکی به
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AFLP .همچنین قابلیی  .نیازی به اطلاعات قبلی از توالی ژنوم نداردجزء نشانگرهای غال  بوده و  این تکنیک مطر  شده اسی

هزینه این روش . ها و بات بودن دمای اتصال اسیتر بودن آغازگرکه دلیل آن طویل باتیی دارد پذیریو تنوع ، پایداریپذیریتکرار

درصد میزان . (Aga et al. 2005) اسیتر و آسانتر سریعتر و اجرای آن نیز پایین AFLPو  SSRهایی نظیر نسبی به روش

 ملک رحیم .(Reddy et al. 2004) و برای مطالعات تنوع ژنتیکی بسیار کارآمد اسیبسیار بات  ISSRچندشکلی در نشانگر 

نشانگر  12را با استفاده از  M. piperitaو  M. longifolia ،M. spicataنمونه از سه گونه  16منظور بررسی تنوع ژنتیکی، به

ISSR  .19/94باند آن دارای چندشکلی و میانگین درصد چندشکلی  146باند تشکیل شد که  155در مجموع مورد مطالعه قرار داد 

بررسی تنوع در همچنین،  .(Rahimmalek 2011) بندی کردها را در دو گروه کلی دستهای ژنوتیپ. تجزیه خوشهدرصد بود

ان نشآغازگر استفاده شد. نتایج  10از  M. pulegiumو  M. longifolia ،M. spicataژنوتیپ مربوط به سه گونه  15ژنتیکی 

 سهها در ژنوتیپدر این مطالعه،  ( بود.56/0تا  17/0درصد و ضری  تشابه جاکارد پایین ) 70/94داد که میانگین درصد چندشکلی 

پونه از آنجایی که  .(Zinodini et al. 2014)بود  M. longifoliaای در بیشترین تنوع ژنتیکی درون گونهگروه قرار گرفتند و 

نظر باشد، لذا بهشرای  آب و هوایی ایران می در اغل پراکنش وسیعی در ایران داشته که نشان از سازگاری باتی آن  وحشی

جلوگیری  این گونه دارویی ارزشمنداز انقراض  سازی آن بتوانو نیز به کمک فرآیند اهلی تنوع ژنتیکیشناخی بیشتر  با رسد کهمی

با استفاده از  بررسی تنوع ژنتیکی برای اندکی مطالعات تاکنون. آوردهم ازایی را فرمچنین زمینه کشی و کار و اشتغالکرده و ه

 خویشاوندی یدر ایران صورت گرفته اسی. هدف از این پژوهش بررس یپونه وحش پراکنش مناطق شناساییو  ISSRنشانگر 

، سازیاهلی بر ایمقدمه عنوانبه تواندیم اسی که در شرای  کشی یکسان زشمنداین گونه دارویی ار های مختلفژنوتیپی کیژنت

  باشد. آینده نژادیهای بهآن جهی برنامه هایپیژنوت پلاسم و امکان تلاقی بینحفظ ژرم

 

 هاروش و مواد

 

گیاهی علوم سراسر ایران در پژوهشکده از ژنوتیپ مختلف پونه وحشی  20بررسی تنوع ژنتیکی  منظوربهاین تحقیق 

ها و مراتع از مؤسسه تحقیقات جنگلپونه وحشی مورد مطلعه انجام گرفی. بذرهای  96-95در طی سال  دانشگاه فردوسی مشهد

 . (1جدول ) کشور تهیه گردید
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 یمورد مطالعه پونه وحش هایپیژنوت تابستان ی فصلمیاقل طیو شرا ییایفمکان جغرا . 1جدول 

Table 1. Geographic location and summer climatic conditions of the studied M. longifolia 

genotypes 

 شماره
No. 

 ژنوتیپ
Genotype 

 استان

Province 

 شهرستان

County 

ارتفاع از سطح 
 دریا

Altitude 

 غرافیاییعرض ج
Latitude 

 طول جغرافیایی

Longitude 
 میاقل

Climate 

1 Ard 
 اردبیل

Ardabil 

 رضی
Razi 

1472 38˚39'21'' 48˚07'05'' 
 نیمه خشک

Semi-arid 

2 Ker-1 
 کرمان

Kerman 
 جیرفی

Jiroft 
2972 29˚28'06'' 56˚42'44'' 

 خشکمهین

Semi-arid 

3 Lor 
 لرستان

Lorestan 

 خرم آباد

Khoramabad 
1043 33˚31'00'' 47˚59'00'' 

 مرطوب

Wet 

4 Cha-1 

 چهارمحال بختیاری
Chaharmahal 

and bakhtiari 

 شهرکرد

Shahrekord 
2533 32˚21'16'' 50˚28'14'' 

 مرطوب یلیخ

Very wet 

5 Yaz-1 
 یزد

Yazd 
 مهریز

Mehriz 
1914 31˚35'00'' 54˚13'00'' 

 خشک

Arid 

6 Ker-2 
 کرمان

Kerman 
 رابر

Rabar 
3240 29˚23'39'' 57˚13'07'' 

 خشکمهین

Semi-arid 

7 Alb 
 البرز

Alborz 
 کرج

Karaj 
2170 35˚58'17'' 51˚21'15'' 

 مرطوب

Wet 

8 Waz 

 آذربایجان غربی
W. 

Azarbaijan 

 سلما 

Salmas 
1824 37˚07'08'' 44˚34'40'' 

 ایترانهیمد

Mediteranean 

9 Gha 
 قزوین

Ghazvin 
 قزوین

Ghazvin 
1650 36˚28'49'' 50˚24'29'' 

 خشکمهین

Semi-wet 

10 NKh-1 
 خراسان شمالی

N. Khorasan 
 اسفراین

Esfaraen 
1689 37˚06'52'' 57˚40'38'' 

 خشکمهین

Semi-arid 

11 Yaz-2 
 یزد

Yazd 
 تفی

Taft 
2538 31˚35'32'' 54˚07'35'' 

 خشک

Arid 

12 NKh-2 
 خراسان شمالی

N. Khorasan 

 نمانه و سملقا

Mane and 

semelghan 
1653 37˚28'01'' 56˚53'58'' 

 خشکمهین

Semi-arid 

13 Hor 
 هرمزگان

Hormozgan 
 بندرعبا 

Bandarabas 
1270 28˚03'05'' 56˚01'28'' 

 خشک

Arid 

14 Gui 
 گیلان

Guilan 
 رودبار

Rudbar 
1348 36˚55'15'' 49˚24'58'' 

 مرطوب یلیخ

Very-wet 

15 Ker-3 
 کرمان

Kerman 
 رفسنجان

Rafsanjan 
1900 30˚29'30'' 56˚36'30'' 

 خشک

Arid 

16 Khu 
 خوزستان

Khuzestan 
 شوشتر

Shoushtar 
61 32˚08'38'' 48˚50'33'' 

 خشک

Arid 

17 SKh 
 خراسان جنوبی

S. Khorasan 

 بیرجند

Birjand 
1959 35˚89'31'' 58˚47'07'' 

 خشک

Arid 

18 NKh-3 
 خراسان شمالی

N. Khorasan 
 فاروج

Farouj 
1153 37˚17'03'' 58˚10'26'' 

 خشکمهین

Semi-arid 

19 Cha-2 

 چهارمحال بختیاری
Chaharmahal 

and bakhtiari 

 بروجن

Broujen 
2447 31˚52'37'' 50˚57'57'' 

 مرطوب یلیخ

Very wet 

20 Ker-4 
 کرمان

Kerman 
 بردسیر

Bardsir 
3415 29˚30'06'' 57˚14'31'' 

 ایترانهیمد

Mediteranean 
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با نسبی  ییو پرل ییکشی در بستر کوکوپ هایینیگلخانه در س یدرون فضا نیفرورد مهیمورد مطالعه در ن هایابتدا بذر

 گرادسانتی درجه 25±5 یدر دما کیپوشش پلاست ریممتد با آب و ز پاشیمه  ی( کاشته شده و تحی شرا1:5) یحجم -یحجم

با  هاییبه کرت متریسانت 20با فاصله  ییاز هر جمع کنواخیینشاء  45 ،یبرگ 6 ات 4د در مرحله خردا مهیقرار گرفتند. سپس در ن

جهی منتقل شدند.  های کامل تصادفیبلوک در قال  طر   در سه تکرار هافیرد نیفاصله ب متریسانت 50متر و  3در  5/1ابعاد 

در مزرعه  کسانی یو خاک یمیاقل  یدر شرا یتا مرحله گلده اهانیتمام گ ،یطیمستقل از عوامل مح هاییجمع نیا سهمقای

متر  985و ارتفاع  شرقی 59˚38' ییایو طول جغراف شمالی 36˚15' ییایمشهد )مختصات: عرض جغراف یدانشگاه فردوس یقاتیتحق

در  یاهینمونه گ آوریجمعورده شده اسی. های مورد مطالعه روی نقشه آپراکندگی ژنوتیپ نمای کلی از ( رشد کردند.ایاز سطح در

 عملکرد ماده خشک یرگیاندازه منظوربه. گرفیانجام  کرتمتر از هر طرف  5/0پس از حذف  سال دوم کشی نیمه مهر ماه

شده از  ، اندام هوایی برداشیوزنی، براسا  ماده خشک(-صورت وزنی)به اسانس زانیم نییتع زیو ن )برحس  گرم بر ماده خشک(

 از استفاده با ساعی سه مدتگرم در سه تکرار( به 30) پیبلافاصله در سایه و در دمای اتاق خشک شد. اسانس هر ژنوت پیهر ژنوت

 .گردید استخراج، (Commission 1993) ایتانیشده در فارماکوپه بر هتوصی روش و کلونجر دستگاه

 Doyle & Doyle)تغییر یافته  CTABه روش برای هر ژنوتیپ، بهای جوان برگ گرمیلیم 30از  DNAاستخراج 

بافر استخراج  تریکرولیم 950و  منتقل یترلییلیم 2 یوبتمیکرو به ی پودر شده با ازت مایعهانمونه .انجام شددر سه تکرار  (1990

(CTAB ( سه درصدw/v ،)Tris-HCl 50 8موتر با یلیم=pHموتر، میلی 4/1 میسد دی، کلرEDTA 10 با  موتریلیم

8=pH کی، بتامرکاپتواتانول ( درصدv/v ،)pvp 2 ( درصدw/v به هر نمونه اضافه ))آب حمام در قهیدق 45مدت به هانمونه .شد 

 در ادامه .دیاضافه گرد هابه آن موتر 5 میاستات پتاس تریکرولیم 170به میزان  و سپس ندگراد قرار داده شدسانتی درجه 65 گرم

 150 ،رسوب حاصله نخشک شد و پس از حذف مایع رویی .شداضافه ( 1:24) الکل لیزوآمیکلروفرم ا تریکرولمی 700-500

منتقل گراد درجه سانتی -20 زرفری به هانمونهدر نهایی،  شد. فزودها هاوبیکروتیبه م لیاستر ریآب مقطر دو بار تقط تریلکرویم

درصد  یکالکتروفورز ژل آگارز دستگاه اسپکتروفتومتری نانودراپ و از دسی آمده ب DNAتعیین کمیی و کیفیی  منظوربه شدند.

انجام گردید.  PCRهای تزم با توجه به غلظی هر نمونه جهی استفاده در واکنش گرم بر لیتر(میکرو 50) یسازرقیقاستفاده شد. 

. پس از بررسی اولیه ساخی شرکی دنازیسی آسیا استفاده شد ISSRآغازگر  15تعداد ژنومی از  DNAبرای تکثیر در این مطالعه، 

انتخاب گذاری قابلیی شمارهبا بهترین وضو  باندی و آغازگر  12 هالی، از بین آنمحصوتت آغازگرها از نظر تکرارپذیری و چندشک

 ) شدند
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باز جفی 100-3000جهی مشخص شدن اندازه قطعات تکثیر شده از نشانگر وزنی مولکولی با اندازه قطعات . (2 جدول

 استفاده شد.
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 این تحقیقمورد استفاده در  ISSRتوالی نوکلئوتیدی و کد آغازگرهای  .2جدول 

Table 2. Nucleotide sequence and coding of ISSR primers used in this study 

 نام آغازگر

Primer 

 (C°دمای اتصال )

Annealing 

temp. 

 توالی آغازگر

Sequence of primer 

 منبع

Source 

IS1 52.4 5'-AGAGAGAGAGAGAGAGC-3' (Smolik et al. 2007) 

IS2 53.9 
5'-

AGAGAGAGAGAGAGAGYC-3' 
(Rodrigues et al. 2013) 

IS3 52.4 5'-CTCTCT CTCTCTCTCTG-3' (Meimberg et al. 2006) 

IS4 53.9 
5'-GAGAGAGAGAGAGAGARC-

3' 
(Zinodini et al. 2014) 

IS5 52.4 5'-ACACACACACACACACC-3' (Zinodini et al. 2014) 

IS6 53.9 
5'-

GAGAGAGAGAGAGAGAYG-3' 
(Rodrigues et al. 2013) 

IS7 51.6 
5'-AGAGAGAGAGAGAGAGYT-

3' 
(Rodrigues et al. 2013) 

IS8  48.2 5'-GACAGACAGACAGACA-3' 
(Rostami-Ahmadvandi et al. 

2013) 

IS9 53.9 5'-GTGTGTGTGTGTGTGTYC-3' (Rodrigues et al. 2013) 

IS10 53.9 
5'-

GAGAGAGAGAGAGAGAYC-3' 
(Zinodini et al. 2014) 

IS11 53.9 
5'-CACACACACACACACARG -

3' 
(Rodrigues et al. 2013) 

IS12 48.9 5'-GACACGACACGACAC-3' (Rodrigues et al. 2013) 

IS13 52.4 5'-ACACACACACACACACG-3' (Meimberg et al. 2006) 

IS14 53.9 
5'-ACACACACACACACACYG-

3' 
(Rahimmalek et al. 2012) 

IS15 50.0 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAT-3' (Rodrigues et al. 2013) 

 = بازهای پیریمیدینیY= بازهای پورینی و Rدر توالی آغازگرها حروف 

In the primer sequence the letters R = purine bases and Y = pyrimidine bases 
 

میکرولیتر کیی آماده آمپلیکون  5/7میکرولیتری شامل  15( مخلوط PCRای پلیمراز )انجام واکنش زنجیره منظورهب 

(dNTPs ،PCR buffer ،Taq DNA Polymerase  2وMgCl ،)2  ،میکرولیتر  5/2میکرولیتر آغازگرDNA  30با غلظی 

 خوبی مخلوط شدند.ها توس  سانتریفیوژ کوتاه بهمیکرولیتر آب مقطر دوبار تقطیر آماده شد. سپس نمونه 3ولیتر و نانوگرم در میکر

ی ژنومی در DNAسازی اولیه زیر انجام شد: واسرشی برنامهبا  1توس  ترموسایکلر مدل بیواستپ آلمان PCR چرخه حرارتی

 گراد برایدرجه سانتی 94ثانیه دمای  50چرخه که هر چرخه شامل  35قیقه، د 5مدت گراد بهدرجه سانتی 94دمای 

                                                           
1. Flex Cycler (Biostep-Germany) 
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 72دقیقه دمای  5/2 گراد(،درجه سانتی 48-54)در دمای  واسرشی شده DNAثانیه برای اتصال آغازگر به  50سازی، واسرشی

محصول گراد برای گسترش نهایی بود. درجه سانتی 72دقیقه دمای  5جدید و  DNAگراد برای گسترش رشتۀ درجه سانتی

 Gel Docشد و با استفاده از دستگاه  آمیزیرنگ DNA1نمایشگر سبز و با  در ژل آگارز یک درصد الکتروفورز PCRواکنش 

وجود عدم ) صفرو  )وجود باند( صورت یکهمردیفی به ها براسا برداری شد. تصاویر مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفی و باندعکس

در  ها اختصاص یافی.ژنوتیپ به و اعداد ستونبه باندها  های خام، اعداد سطربرای تشکیل ماتریس داده .شدند دهیامتیاز باند(

درصد چندشکلی تعداد نوارهای چندشکل بر تعداد کل نوارها تقسیم شد. میزان اطلاعات چندشکلی پژوهش حاضر، جهی محاسبه 

ها ژنوتیپ  ام هر جایگاه ژنی برایiالل  فراوانی برابر با 2piΣ-1PIC= (pاز طریق معادله نشانگرهای نوع غال   (PICآغازگرها )

ضرب تعداد نوارهای چندشکل در شاخص محتوای چندشکلی و شاخص ( از حاصلMIاسی( محاسبه گردید. شاخص نشانگر )

EMR کل بدسی آمدنیز از ضرب درصد چندشکلی در تعداد نوارهای چندش (Powell et al. 1996)ص . جهی محاسبه شاخ

ها توس  استفاده شد. همچنین، فاصله ژنوتیپ popgene 1.32افزار های مشاهده شده از نرمتنوع ژنتیکی شانون و نی و تعداد الل

رسم  و هاها، فاصله ژنتیکی ژنوتیپتنوع بین ژنوتیپارزیابی آغازگرها، میزان جهی همچنین، . (Nei 1972) روش نی انجام شد

منظور به. استفاده شد NTSYSpc2.02افزار نرم از (PCoA) های هماهنگ اصلیدو بعدی براسا  مؤلفه ای وخوشه نمودار

کیبی محاسبه شد. ها، ضری  کوفنتیک برای هر روش تربندی نمونهتشخیص بهترین روش محاسبه ضری  شباهی و خوشه

انجام و ( UPGMAها )بر مبنای میانگین حسابی فاصلهای بر اسا  ضری  تشابه جاکارد محاسبه و تجزیه خوشهماتریس تشابه 

  .(Rohlf 2000) دندروگرام رسم شد

 

 و بحث  تایجن

باند  89در مجموع    توانستندآغازگرهای منتخدارای باندهای واضح و قابل امتیازدهی بودند. آغازگر  12 بین آغازگرها

بیشترین متغیر بود.  9تا  5تعداد باندهای چندشکل هر آغازگر از . بودند (درصد 97/91) شکلباند چند 82. از این تعداد، ایندایجاد نم

 IS15غازگرهای توس  آباند  5 مکان ژنی با و کمترین تعداد IS2توس  آغازگر باند  10 مکان ژنی یا قطعه تکثیر یافته با تعداد

 ،IS7های آغازگرو  اشتندرا د باند 9 با شکلچند مکان ژنیتعداد  بیشترین IS10و  IS1 ،IS2آغازگرهای دسی آمد. همچنین به

IS11  وIS15  بنابراین، میزان باندهای چندشکل در برخی آغازگرها بات بود.. ندرا تولید کرد باند 5تعداد مکان ژنی با کمترین 

بود.  83/6 شکل به ازای هر آغازگرو میانگین تعداد باندهای چند 42/7 تعداد کل باندهای مشاهده شده به ازای هر آغازگر میانگین

با ( درصد 100شکلی )دسی آمد. بیشترین درصد چندبه IS11 و IS2 ،IS3، IS5،IS6 ، IS7شکل در آغازگرهای باندهای تک

 IS7( توس  آغازگر درصد 43/71و کمترین درصد چندشکلی ) IS15و  IS1 ،IS8 ،IS9،IS10  ،IS13های آغازگر استفاده از

 ) دسی آمدبه

                                                           
2. DNA Geen viewer 
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، دامنه تعداد باندهای RAPD( با استفاده از نشانگر Mentha spicataدر بررسی تنوع ژنتیکی نعناع )(. 3جدول 

محتوای . (Al-Rawashdeh 2011)درصد گزارش نمودند  29تا  16چندشکلی را بین  و درصد 37تا  19چندشکل را بین 

 16/0بین  13/0  با متوسکه طور جداگانه محاسبه گردید ی برای هر آغازگر بهالل( با استفاده از فراوانی PIC1اطلاعات چندشکلی )

متعلق به ترتی  یه PICکمترین مقدار  IS10و  IS1مربوط به آغازگرهای ترتی  به PICباتترین مقدار متغیر بود.  46/0تا 

های مهم جهی مقایسه نشانگرهای مختلف، از لحاظ قدرت میزان اطلاعات چندشکلی یکی از معیار بود. IS3و  IS7 هایآغازگر

ها یک جایگاه نشانگری دارد که در تمایز و تفکیک ژنوتیپها اسی. مقدار باتی این شاخص، دتلی بر چندشکلی زیاد در تمایز آن

 Santhosh et) های با خویشاوندی نزدیک مفید هستندبات برای تمایز ژنوتیپ PICنقش زیادی دارد. از این رو، نشانگرهای با 

al. 2009) . بنابراین، آغازگرIS1  با داشتن باتترینPIC ،ها را مشخص کندبهتر از سایر آغازگرها توانسی فاصله ژنتیکی ژنوتیپ 

 . های پونه وحشی در تحقیقات بعدی استفاده نمودپلاسم دیگر ژنوتیپتوان از آن برای تجزیه مجموعه ژرمو می

در پژوهشی . شیها نداتوانایی قابل قبولی در جداسازی ژنوتیپ PICشاخص  با کمترین میزان IS7آغازگر از طرف دیگر، 

بیشترین درصد چند شکلی توس  آغازگرهای  استفاده شد، RAPDآغازگر  15های پونه وحشی از منظور ارزیابی تنوع در اکوتیپبه

( محاسبه شده از PICلاعات چندشکلی )محتوای اطهمچنین، . درصد گزارش شد 33/83درصد و کمترین  100مورد استفاده 

در پژوهش  های مولکولی مورد بررسی. در بین سایر شاخص(Hassanpor Reihani et al. 2018) متغیر بود 297/0تا  158/0

عنوان یک معیار کارایی در تعیین چندشکلی که پتانسیل هر نشانگر را در تولید نوار بیشتر نشان ( بهMI2، شاخص نشانگری )حاضر

قرار داشی که  14/4تا  57/0( بین MIمحدوده شاخص نشانگر ). در مطالعه حاضر، (Powell et al. 1996)دهد، محاسبه شد می

متغیر  9تا  57/3نیز بین  EMR3. محدوده شاخص بود 1ISو  7ISترتی  متعلق به آغازگرهای کمترین و بیشترین این شاخص به

با داشتن بیشترین  IS10و  IS1ر کلی، دو آغازگر طوداشتند. به IS1و  IS7بود که کمترین و بیشترین این مقدار را آغازگرهای 

 ) شوندتری جهی بررسی تنوع ژنتیکی پونه وحشی در این تحقیق معرفی میعنوان آغازگرهای مناس های نشانگری بهشاخص

 بود. جفی باز 3000تا  200ه در محدوده رهای مورد مطالعاندازه باندهای تشکیل شده توس  آغازگعلاوه، به .(3جدول 

نشان  1شکل در  IS7 و IS3 هایژنوتیپ پونه وحشی توس  آغازگر 20های تکثیر شده از DNAالگوی باندی  عنوان نمونهبه

 داده شده اسی.

های مؤثر، شاخص تنوع شانون و درصد های مشاهده شده، تعداد اللی تعداد اللهامنظور ارزیابی آغازگرها، از شاخصبه

ها با استفاده از شاخص نی و ضری  تشابه جاکارد باندهای چندشکل استفاده گردید. میزان فاصله ژنتیکی و تشابه بین ژنوتیپ

(Nei 1972) و  19های مشاهده شده و تعداد الل مؤثر به ترتی  با دسی آمده، بیشترین تعداد اللدسی آمد. براسا  نتایج بهبه

                                                           
1. Polymorphic Information Content 

2. Marker Index 

3. Effective Multiplex Ration 
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 .بود IS2مربوط به آغازگر  38/16

 

 
 IS3های مختلف پونه وحشی توسط آغازگر ژنومی ژنوتیپ DNAالگوی باندی حاصل از تکثیر نتایج  .1شکل 

 )راست( IS7)چپ( و 

Figure 2. Banding pattern resulting from genomic DNA replication of different wild mint 

genotypes by IS3 (left) and IS7 (right) primers 
 

 

 ISSRگیری شده در آغازگرهای مولکولی اندازه تنوع هایشاخص .3جدول 

Table 3. Molecular diversity indexes measured in ISSR primers 

 ردیف

No. 

 نام آغازگر
(Primer 

Name) 

 حداکثر
 اندازه باند 

(Max 

Band 

Size) 
(bp) 

اندازه  حداقل
 باند

(Min 

Band 

Size) (bp) 

تعداد کل 
باندهای 
 مشاهده شده

(Total 

Band 

Num.)  

تعداد باندهای 
 چندشکل

(Polymor

phic Band 

Num.) 

درصد 
 چندشکلی

(Polymorph

ic 

Percentage) 

محتوای 
مورفیسپلی

م نسبی 
(PIC) 

شاخص 
 نشانگر

(MI) 

نسبی 
چندگانه 
 مؤثر

(EMR) 

1 IS1 2500 250 9 9 100 0.46 4.14 9 

2 IS2 2000 200 10 9 90 0.36 2.92 8.1 

3 IS3 2000 250 7 6 85.71 0.21 1.08 5.14 

4 IS5 2500 250 7 6 85.71 0.25 1.29 5.14 

5 IS6 1000 200 8 7 87.5 0.33 2.02 6.13 

6 IS7 1500 300 7 5 71.43 0.16 0.57 3.57 

7 IS8 1500 500 6 6 100 0.25 1.5 6 

8 IS9 2000 400 7 7 100 0.32 2.24 7 

9 IS10 3000 400 9 9 100 0.44 3.96 9 

10 IS11 2500 500 6 5 83.33 0.39 1.63 4.17 

11 IS13 2000 400 8 8 100 0.24 1.92 8 
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12 IS15 2500 500 5 5 100 0.25 1.25 5 

 میانگین
Average 

2083 345 7.42 6.83 91.97 0.31 2.04 6.35 

نسربی تعرداد برا بیشرترین  IS1. در این پژوهش آغازگر ه نمونه اسیشدت تحی تأثیر اندازهای مشاهده شده بهاللتعداد 

کلیه محاسبات نشران داد ر شناخته شد. ترین نشانگیکنواخی 89/0 ( برابر باNa) های مشاهده شدهاللبه تعداد  (Ne) های مؤثرالل

براسا  شاخص شانون و نی به دسری آمرده، آغرازگر واینبرگ هستند. -ل هاردیدر تعادپونه وحشی مورد مطالعه های که ژنوتیپ

IS1  دارای بیشترین تنوع و آغازگرIS3  وIS7  بنابراین، آغازگر بودکمترین تنوع دارای .IS3  وIS7 و  از لحراظ شراخص شرانون

ها دارای مقرادیر متوسر  و تقریبرار برابرر . سایر آغازگرها از لحاظ این شاخصها از یکدیگر داشتندنی سهم کمتری در تمایز ژنوتیپ

 (.4جدول ) نشان داد IS7و  IS3 هایدر آغازگر را نتایج درصد باندهای چندشکل نیز وجود کمترین تنوعبودند. 

 

 های تنوعمورد مطالعه پونه وحشی براساس شاخصهای ژنوتیپ ارزیابی .4جدول 
Table 4. Evaluation of wild mint genotypes Variation based on diversity indices 

 آغازگر

Primer 

 (Naمشاهده شده ) اللتعداد 
Number of observed 

allele 

 (Neمؤثر ) اللتعداد 

Number of effective 

allele 

Ne/Na 
 شاخص نی

Nei's 

index 

 شاخص شانون

Shannon's 

index 
IS1 18 16.04 0.89 0.43 0.61 

IS2 19 16.38 0.86 0.36 0.53 

IS3 13 10.32 0.79 0.28 0.42 

IS5 13 10.57 0.81 0.3 0.44 

IS6 15 13.11 0.87 0.36 0.51 

IS7 12 9.6 0.8 0.24 0.36 

IS8 12 9.54 0.8 0.35 0.53 

IS9 14 11.92 0.85 0.4 0.58 

IS10 18 15.84 0.88 0.42 0.61 

IS11 11 9.39 0.85 0.33 0.48 

IS13 16 12.17 0.76 0.31 0.47 

IS15 10 7.86 0.79 0.32 0.48 

 میانگین
Mean 

14.25 11.90 0.83 0.34 0.51 

 انحراف معیار
Standard 

Deviation 

2.95 2.89 0.04 0.16 0.21 

 

با  UPGMAجاکارد و الگوریتم  تشابه ضری  نشان داد که آزمون منتل برای ضرای  تشابه تطابق ساده، جاکارد و دایس 

دسی آمرده براسرا  ضرری  هنتایج ببا توجه به . اسیبندی ترین ضری  تشابه و روش خوشهعنوان مناس به r=89/0همبستگی 

رین کمتر 39/0با  و قزوین خوزستان هایبیشترین ضری  و ژنوتیپ 77/0با مقدار  4-کرمانو  2-کرمانهای ارد ژنوتیپتشابه جاک

برات برودن دامنره فاصرله . پایین بودن تشابه ژنتیکی و بود 58/0ها برابر میانگین تشابه بین ژنوتیپ ضری  تشابه جاکارد را داشتند.

بررای  والردین گرزینشمعیارهرای از یکری د. باشهای پونه وحشی ایران میدهنده تنوع باتی ژنوتیپشانها نژنتیکی میان ژنوتیپ
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 هرا،باشد. با توجه به مقرادیر تشرابه برین ژنوتیپمی هاآن ، فاصله ژنتیکیشنگیاهان دگرگتلاقی مندی از پدیده هتروزیس در بهره

ولیرد ارقرام هیبریرد اسرتفاده عنوان والدین بالقوه در تتوانند بهرا دارند، میکمترین تشابه و تیکی بیشترین فاصله ژنهایی که ژنوتیپ

های مورد درصد، ژنوتیپ 63 محدوده نتیکیژفاصله  دردندروگرام  با در نظر گرفتن خ  برش .(Khorshidi et al. 2018) شوند

 )مطالعه به چهار گروه اصلی تقسیم شدند 

روه اول قررار ایران در گر غربو البرز( با پراکنش شمال و  2-ژنوتیپ )اردبیل، گیلان، چهارمحال بختیاری چهار(. 2 شکل

 11گرروه دوم  برود. گرم بر مترر مربرع 95/576عملکرد خشک  نیانگیدرصد و م 4/1درصد اسانس  نیانگیمدر دسته اول  گرفتند.

خراسران جنروبی، ، 3-کرمان ، 1-، یزد4-، کرمان2-، کرمان2-، یزد1-کرمان، 3-خراسان شمالی، 1-چهارمحال بختیاریژنوتیپ )

گرم  25/676درصد و  2/2ترتی  میانگین درصد اسانس و عملکرد ماده خشک بهدر این گروه  رگرفی.( را دربهرمزگان خوزستان و

های این گروه بود. گرروه دهنده تنوع بات در بین ژنوتیپزیر گروه تقسیم شد که نشان سهگروه دوم به گیری شد. بر متر مربع اندازه

  روه دومگردر میزان اسانس و عملکررد مراده خشرک میانگین ( بود. 2-اسان شمالیو خر 1-ژنوتیپ )خراسان شمالی دوسوم شامل 

ژنوتیرپ )لرسرتان، آذربایجران غربری و قرزوین( قررار  سهدر گروه چهارم نیز  بود. گرم بر متر مربع 1/681درصد و  28/2 ترتی به

شرد. ارزیرابی گرم بر متر مربع  16/794 ده خشکعملکرد ما یانگیندرصد و م 88/2 درصد اسانس یانگیندر گروه چهارم مگرفتند. 

های مورد بررسی نشان داد که در برخی موارد بین تنوع مولکولی و پرراکنش جغرافیرایی نوتیپژای در نتایج مربوط به تجزیه خوشه

 نردای جداگانره قررار گرفتهر، در گروهشرتندهرم قررار دا مجراور در منراطق کره هاییژنوتیپ ،طوری که. بهشیمطابقتی وجود ندا

برا هرم در یرک گرروه  دورهرای برا فاصرله جغرافیرایی یا ژنوتیپو  (2-و چهارمحال بختیاری 1-های چهارمحال بختیاری)ژنوتیپ

دلیل تشرابه توانرد برهکره می باشدها میژنوتیپبیانگر تفاوت ژنتیکی باتی این  . این امر)هرمزگان و خوزستان( اندبندی شدهدسته

 نروع چره اگرر. (Nybom & Bartish 2000) یا تبادل فیزیکی مواد گیاهی بین ایرن منراطق باشرد زادگاه اصلی شرای  اقلیمی

دوره ماننرد  ی نیزدیگر گوناگون درونی و بیرونی شرای  ،های گیاهی داردکی جمعییدر تعیین ساختار ژنتی مهمیافشانی نقش گرده

روی نرد نتوامیخراک و اقلریم  ،های غیرزیسرتیهای محیطی مانند تنشو تنش قلیمیشرای  ا ،(ساله و چندساله بودنیک)رویشی 

سرب   نتخراب طبیعری. ا(Moshrefi-Araghi et al. 2019) دنرهای گیراهی اثرر بگذارتنوع و شباهی ژنتیکی جمعییساختار، 

هرای کننرد در مقایسره برا جمعییمختلف رشد میجغرافیایی مشابه ولی در نقاط  قلیمیهای گیاهی که در شرای  اجمعیی شودمی

 . (Volis et al. 2001) دهندکنند، شباهی ژنتیکی بیشتری با یکدیگر نشان میمتفاوت رشد میاقلیمی گیاهی که در شرای  

براسا  ماتریس تشابه جاکارد انجام شد. بر این اسا  سه مؤلفه هماهنگ اصلی  (PCOA1) تجزیه به مختصات اصلی

دهنده توزیع بسیار مناس  دسی آمده نشانهای مولکولی را توجیه کردند. عدد پایین بهدرصد از تغییرات داده 11/38اول در مجموع 

ژنوتیپ متعلق به  15دسی آمده در مطالعه رواب  ژنتیکی این نتیجه با نتایج به ژنوم اسی.در طول  ISSRو یکنواخی نشانگرهای 

                                                           
1 . Principal coordinate analysis 
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درصد از تغییرات را توجیه نمودند، مطابقی  40/37که سه مؤلفه اول در مجموع  ISSRنشانگر  12سه گونه مختلف نعناع به کمک 

ای منجر به استفاده بهینه عنوان روشی مکمل برای تجزیه خوشههای اصلی بهتجزیه به مؤلفه. (Zinodini et al. 2014) داشی

 هایبراسا  داده یاصل هایبه مؤلفه هی، تجز3شکل  جیبا توجه به نتاشود. های مولکولی میو استخراج حداکثر اطلاعات از داده

ها ای ژنوتیپتجزیه خوشه اند.گرفته یگروه جا سهمورد مطالعه در  هایگرفی گه نمونه جهینت توانیم ینمودار دو بعددر  یولمولک

های هماهنگ اصلی داشی و ها براسا  تجزیه به مؤلفههای مولکولی نتایجی نسبتار مشابه برای پراکندگی ژنوتیپبراسا  داده

ای در بررسی تنوع ها ارتباط داشی. در مطالعهبا فاصله جغرافیایی آن در بیشتر موارد های مختلفدر خوشهها پراکندگی ژنوتیپ

های مورد مطالعه و موقعیی بین اکوتیپ ISSR( با استفاده از نشاگرهای Cuminum cyminumهای زیره سبز )اکوتیپ

 .(Hossein Jafari et al. 2020) ها در بیشتر موارد ارتباط وجود داشیجغرافیایی آن

 

 

 

 
 

های مولکولی حاصل از براساس داده UPGMAهای پونه وحشی به روش ای ژنوتیپتجزیه خوشه. 2شکل 

 ISSRتجزیه 

Figure 2. Cluster Analysis of Wild mint Genotypes Using UPGMA Method Based on 

Molecular Data of ISSR Analysis 
  

 

A 

B 

C 

D 
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 (PCoAهای هماهنگ اصلی )ها براساس تجزیه به مؤلفهژنوتیپبندی گروه .3شکل 

Figure 3. Population grouping based on principal component analysis (PCoA) and cluster 

analysis 

 

 Petrova) بزرگتر دارند یهاجمعیینسبی به  یکمتر یکی، تنوع ژنتجمعیی کوچکبا  ییهاگونهفرض بر این اسی که 

et al. 2017)رانیگسترده آن در ا عیتوان به توزیرا م قیتحق نیمورد مطالعه در ا یهاژنوتیپ یبات یکیتنوع ژنت ،رو نی. از ا 

  اهانیگ و هستند اهانیگ نیدر ب یکیعوامل مؤثر بر تنوع ژنت نیتریمثل عمومار اصلدیتول ستمیس ی وکیولوژینسبی داد. صفات ب

ع جنس نعنا .(Selseleh et al. 2019) باشندمیافشان خود گرده اهانینسبی به گ یباتتر یکیتنوع ژنت یشان داراافگردهدگر 

(Mentha) بذر در تولید  وبرخوردار اسی  ییبات یکیها از تنوع ژنتگونه نیموجود ب یدهایبریو ه یدیسطح پلوئ ادیز رییتغ لیدلبه

. (Nazem et al. 2019) اسی ریدرصد متغ 80تا  یدرصد و در موارد نادر 60تا  40، از یگرده افشاندگر  قیراز ط ی آنهاگونه

افشانی، فعالیی انسانی، نحوه تکثیر، گرده سازوکار دلیلبهتوان یم ی پونه وحشی راهاژنوتیپ نیمشاهده شده در ب یکیژنت زیتما

 نتاج، در هاشده در طول نسل جادیا یکی. تنوع ژنتدانسی پستی و بلندی زیستگاه، ارتفاع گیاه، ساختار گل و شیوه انتشار دانه گرده

 .(Shaw & Etterson 2012)یابند  قیتطب یطیمح  یشرابا سازد تا یرا قادر م اهانیه و گحفظ شد
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های ژنوتیپ و عملکرد ماده خشک بازده تولید اسانستنوع  از جمله های مورد مطالعهصفات عملکردی ژنوتیپ مقایسه میانگین

 هایدر نمودار پونه وحشی مختلف

 

کمترین  .( بوددرصد 1/4) خوزستانو  (ددرص 33/4) هرمزگاننشان داد که بیشترین میزان اسانس مربوط به ژنوتیپ  4 شکل

اختلاف  4-و کرمان 2-های یزدکه با ژنوتیپ ( مشاهده شددرصد 38/0) 2-چهارمحال بختیاریمیزان اسانس در ژنوتیپ 

های مشاهد شد که با ژنوتیپ گرم در متر مربع 860 با ژنوتیپ هرمزگانحداکثر عملکرد خشک در همچنین،  .داری نداشیمعنی

حداقل مقدار گرم در متر مربع  471با  2-چهارمحال بختیاری و ژنوتیپ داری نداشی، قزوین و خوزستان اختلاف معنی1-رمانک

محدود شدن فتوسنتز و کاهش  سب های گیاهی طور کلی افزایش دما و تنش ملایم خشکی در اغل  گونهبه را داشی.ماده خشک 

 ثانوی متابولیی تولید مسیرهای سازیفعال شود که در این حالی گیاه بااولیه می هایمتابولیی دتولی به مربوط هایچرخه فعالیی

در . (Figueiredo et al. 2008) شودکند که این امر موج  افزایش بازده اسانس میمقابله می شده ایجاد تنش با(، اسانس)

های جنس نعناع از و در سایر گونه (Nazem et al. 2019)درصد  28/2تا  05/0تحقیقات پیشین مقدار اسانس در پونه وحشی 

 ،یز طرفاهر چند . (Zhao et al. 2013) درصد گزارش شده اسی 3تا  5/0بین  M. spicataو  M. hapocalyxجمله 

توانستند بازده اسانس اما که از نظر ارتفاع و شرای  اقلیمی متعلق به مناطق خشک نیستند،  قزوینو  ربایجان غربیآذژنوتیپ 

اما بازده اسانس تقریبار یکسانی  ،در ارتفاع بسیار کمتری بود 2-کرماننسبی به ژنوتیپ  اردبیلژنوتیپ یا  مطلوبی داشته باشند

 .ارزشمند باشددارویی  گونهبر عملکرد اسانس این  یکخصوصیات ژنتیثیر بیانگر تأتواند میاین امر  .داشی
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 های مختلف پونه وحشیدر بین ژنوتیپ (B( و عملکرد ماده خشک )A) اسانسمیزان تغییرات . 4شکل 

Figure 5. Variation of essential oil content (A) and dry yield (B) among different genotypes 

of wild mint 

 

بکار گرفته شد.  ISSRو نشاگرهای  ، عملکرد خشکرگرسیون گام به گام جهی برآورد میزان همبستگی بین بازده اسانس

عنوان متغیرر ی با صفی درصد بازده اسانس بهداری همبستگی مثبی یا منفطور معنیعنوان متغیرهای وابسته بهبه ISSRباندهای 

 مرتب  برا صرفی برازده اسرانس IS15و  IS1 ،IS6 ،IS9 ،IS10 ،IS13(. نه باند از شش نشانگر شامل 5جدول مستقل داشتند)

مررتب  برا صرفی عملکررد  IS15و  IS1 ،IS2 ،IS3 ،IS6 ،IS8 ،IS10و پانزده باند از هفی نشانگر شامل  تشخیص داده شدند

برا برای صرفی برازده اسرانس  ا ر (=P ،97/14-t<000/0) دارنیهمبستگی معبیشترین  IS10نشانگر . مادۀ خشک شناخته شدند

بیشرترین  IS10همچنین برای صفی عملکرد خشک نیز نشرانگر نشان داد.   -78/0و ضری  بتای استاندارد  -71/0ین ضری  تبی

نشرانگرهای دربرداشری.   -45/0و ضری  بتای استاندارد  -69/0( را  با ضری  تبیین =P ،99/27-t<000/0دار )همبستگی معنی

ISSR یابی ارتباطی توانند برای نقشهمی، در ارتباط با صفی درصد اسانس(QTL ) د. در نبه کمک نشانگر اسرتفاده شرو گزینشو

خوصوص وقتی که سایر اطلاعات بهنشانگرها گیر اسی، بنابراین اغل  یک فرآیند وقی مطلوبش ژنوتیپ گزیننژادی های بهبرنامه

 تواند در انتخاب ژنوتیپ برتر بسیار کاربردی باشد. میهای ارتباطی و جایگاه ژنی صفات کمی وجود ندارد، ژنتیکی مثل نقشه
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بازده اسانس در رگرسیون گام به عملکرد و و  ISSRدارد در ارتباط بین نشانگرهای ضرایب استان. 5جدول 

 گام
Table 5. Standardized coefficients associated with ISSR markers and yield and essential 

oil content in stepwise regression 

 صفی
trait 

 نشانگر 
marker 

 ضری  تبیین
2R 

 بتاضری  استاندارد 
Standardized beta coefficients 

 tمقدار 
t value 

 pمقدار 

p value 
 IS105 -0.717 -0.788 -14.974 0.000 درصد اسانس

 IS15 0.554 0.429 10.368 0.000 

 IS151 0.074 0.557 11.271 0.000 

 IS153 0.107 0.327 6.173 0.000 

 IS135 0.143 0.190 4.576 0.001 

 IS101 -0.002 -0.299 -6.983 0.000 

 IS64 -0.023 -0.146 -3.762 0.004 

 IS96 -0.027 0.152 3.205 0.009 

 IS13 0.631 0.129 2.377 0.039 

 IS105 -0.693 -0.451 -27.997 0.000 عملکرد خشک

 IS61 -0.463 -0.416 -23.151 0.000 

 IS33 -0.400 -0.536 -25.335 0.000 

 IS25 0.401 0.354 22.906 0.000 

 IS103 -0.245 -0.143 -9.141 0.000 

 IS153 0.185 0.197 10.708 0.000 

 IS29 -0.031 0.203 10.863 0.000 

 IS17 0.365 0.106 5.830 0.000 

 IS85 -0.451 -0.085 -4.318 0.003 

 IS14 -0.273 -0.057 -4.253 0.003 

 IS22 -0.392 0.052 3.040 0.016 

 دهد.رها حروف کوچک چیدمان باندهای هر نشانگر را روی ژل نشان میدر ستون نشانگ
In the primer column the lowercase letters indicate the band assortment for each primer on the 

gel. 
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 ی پونه وحشی وجود دارد.هاتنوع ژنتیکی باتیی در بین ژنوتیپ طو کلی نتایج این پژوهش نشان داد کهبه :گیرینتیجه 

ای و تجزیه به مختصات اصلی، دو روش تجزیه خوشه بهبندی گروه با استفاده ازنشانگرهای مورد استفاده در این آزمایش 

. با توجه به اینکه کردنداز هم تفکیک  در چهار گروه فاصله جغرافیایی منطبق با در بیشتر مواردوحشی را های پونهژنوتیپ

توان در مطالعات آینده روی این گیاه و حتی سایر چندشکلی قابل قبولی را نشان دادند، می پژوهشدر این  کار رفتهبههای نگرنشا

 ی برترآغازگرها عنوانبه ینشانگر هایشاخص نیبا داشتن بهتر IS10و  IS1 هایآغازگرها استفاده کرد. گیاهان دارویی از آن

ن دو ژنوتیپ خوزستان بیشترین فاصله ژنتیکی در این پژوهش بی همچنینشدند.  یمعرف قیتحق نیدر ا یکیتتنوع ژن یجهی بررس

دسی آمده بهباتی تنوع بیشترین همبستگی را با صفات بازده اسانس و عملکرد ماده خشک نشان داد.  IS10و قزوین بود. نشانگر 

گزینش ژنوتیپ برتر، برداری، اصلاحگر را در تعیین راهبردهای بهرهتواند میو  اسیپلاسم این گیاه مفید ژرم در مدیریی و حفظ

  این گیاه یاری دهد. هایتلاقی بین ژنوتیپسازی و ، اهلیهای اصلاحیبرنامه

 

 نابعم

 Thymusی )های مختلف آویشن دنای( ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیی1397خورشیدی جلال؛ شکرپور مجید؛ ناظری وحیده )

daenensis Celak با استفاده از نشانگر )ISSR59-74،  10 . مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. 

های ژنتیکی برخی از گونه ( مطالعه رواب 1392الدینی آرش؛ فرشادفر محسن؛ صفری هوشمند؛ مرادی فرزاد؛ شیروانی هومن )زین

 .11-21، 5فناوری گیاهان زراعی . مجله زیسیISSRمختلف نعناع با استفاده از نشانگر 

های ی تنوع ژنتیکی اکوتیپ( بررس1395عالمی سعید خلیل؛ ابدالی مشهدی علیرضا )سقلی عزیزه؛ فرخاری محمد؛ صلواتی افشین؛ 

-64(، 3) 8کشاورزی  . مجله بیوتکنولوژیISSR( با استفاده از نشانگر .Silybum marianum Lگیاه دارویی خارمریم )

51. 

های یکی برخی از نمونه( بررسی تنوع ژنت1391ملک مهدی؛ خرمی مجتبی؛ غریبی شیما؛ زینلی بادی حسین؛ طالبی مجید )حیمر

از نشانگرهای  با استفاده M. longifoliaو  .M. piperita Lو رواب  آن با دو گونه  .Mentha Spicata Lجمعیتی 

ISSR 115-126، 13نی ایران و مورفولوژیک. مجله علوم و فنون باغبا. 

نوع ژنتیکی و مورفولوژیکی ( بررسی ت1396پور بهروز )حسنپور ریحانی کبری؛ سفالیان امید؛ زارع ناصر؛ اصغری علی؛ اسماعیل

 .617-625، 4بومی ایران. مجله ژنتیک نوین  Mentha longifoliaهای پونه اکوتیپ

فیتوشیمیایی زیره سبز  ( بررسی تنوع ژنتیکی و1398اکبر )افسانه؛ کریمیان علیفر امیر؛ محکمی جعفری سمیرا؛ سعادتحسین

 .51-66،  11کشی شده در مراتع مختلف استان یزد. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی 
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