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Abstract 
Cordia myxa L. (Boraginaceae Juss.) is a valuable medicinal and economic species 
growing in southern parts of Iran. This plant is resistant to salinity and drought and has 
an important role in preventing of soil erosion. So far, the amount of genetic variation of 
this species in Iran was unclear due to the lack of any study. Therefore, this study aims 
to assessment of genetic diversity of some populations of Cordia myxa in Iran by using 
CDDP molecular marker. Twenty five samples of 7 populations were collected from 
southern parts of Iran and were evaluated by 20 CDDP primers. GenAlex, Popgen and 
NTSYS software were used for data analysis. A total number of 222 bands were 
produced by 20 primers, from which 218 bands, in average 9.01% bands for each 
primer, were polymorphic. Based on clustering analysis by using Jaccard coefficient 
and UPGMA method on the resulted data, the samples were categorized in 4 separate 
groups at the level of 38% similarity. The highest amount of genetic diversity 
coefficient (0.232) were obtained for Shoosh population. Molecular Variance Analysis 
(AMOVA) also showed that intra-population diversity is higher (70%) than inter-
population diversity (30%). This study proved the potential of CDDP marker to assess 
the genetic diversity in Cordia myxa L. populations.  
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در ایران با  (.Cordia myxa L)هایی از گونة سپستان  تنوع ژنتیکی جمعیت

 CDDPنشانگر مولکولی 

 
 نسب مريم حائری، * مهدی يوسفی  ،الهه لطیفی

 ناسی، دانشکدة علوم، دانشگاه پیام نور، تهران، ايرانش گروه زيست

 
 چکیده

، گونرة دارويری و اصتدرادی مهمری     (.Boraginaceae Juss)از تیررة گاوزبانیران    (.Cordia myxa L)سپستان 
رويد. اير  گیراه، مقراوم بره شروری و اشرکی اسرت و نقرر مهمری در           است که در نواحی جنوبی ايران می

دلیل نبود مطالعات، از میزان تنوعات ژنتیکری اير  گونره     کند. تاکنون به ک ايفا میجلوگیری از فرساير اا
در ايررران اعاعرراتی در دسررترس نبرروده اسررت، بنررابراي ، هرردر پرریوهر حاژررر ارزيررابی تنررو  ژنتیکرری     

نمونره از هفرت جمعیرت از نقرا       05اسرت.   CDDPهايی از اي  گونه در ايران با نشانگر مولکرولی   جمعیت
هرا   ارزيابی شد. برای تحلیرل داده  CDDPآغازگر  03آوری شدند و تنو  ژنتیکی آنها با  شور جمعجنوبی ک
نروار تکییرر    000آغرازگر، درمجمرو ،    03استفاده شد. از  GenAlexو  NTSYS ،Popegenافزارهای  از نرم
نرد. در تجزيرة   مرورر  بود  درصد برای هر آغازگر، چندشکل )پلی 33/9عور میانگی   نوار و به 032شد که 
گرروه مجرزا    4درصرد در  12هرا درسرطت تشرابه     ، نمونهUPGMAای با ژريب تشابه جاکارد با روش  اوشه
بره دسرت آمرد. تجزيرة        برای جمعیت شوش010/3بندی شدند. بیشتري  مقدار میانگی  تنو  ژنتیکی ) عبقه

هرا   بیشرتر از بری  جمعیرت    درصرد  33هرا )  واريانس مولکولی نیز نشان داد کره تنرو  ژنتیکری درون جمعیرت    
 .Cهرای گونرة    را برای ازريابی تنو  ژنتیکی جمعیت CDDPدرصد  است. پیوهر حاژر توان نشانگر 13)

myxa .اثبات کرد 
 CDDPايران، تنو  ژنتیکی، سپستان، گاوزبانیان، نشانگر مولکولی  :یدیکل یها واژه
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 مقدمه

ی يک، .Cordia myxa Lسپستان، با نام علمی .

از تیرة  Cordiaهای مهم و اصتدادی جنس  از گونه

های  است. اغلب جنس (Boraginaceae)گاوزبانیان 

اند، ولی تعداد اندکی از  تیرة گاوزبانیان علفی

دراتی و  Cordiaهای اي  تیره مانند جنس  جنس

 ,Riedl, 1967; Khatamsaz)ای هستند  دراتچه

 .C ،جنس شدة اي  های شنااته يکی از گونه. (2002

myxa 5تا  1ای تا ارتفا   شکل دراتچه  به است که 

های آن متناوب و  کند. آراير برگ متر رشد می

مرغی  ها تخم گاهی تاحدودی متقابل و شکل برگ

ای است. سطت رويی آنها بدون کرک  په  تا دايره

های ساده  و سطت زيري  آنها ابتدا پوشیده از کرک

ای همراه  ستارههای  يا منشعب است و با کرک

تدريج پس از رشد برگ از بی   هستند که به

آذي  آن اوشه يا اوشة ديهیمی  روند. گل می

 0شکل با عول  مرغی است. میوه، شفت تخم

تر و به  متر است که در جهت رأس، باريک سانتی

شود. میوه هنگام رسیدن  رأس تیز منتهی می

زردرنگ و در آار متمايل به سیاه است 

(Khatamsaz, 2002) گونة .C. myxa  بومی

و در  (Bouby et al., 2011)صارة هند است  شبه

های فارس )لار ،  مناعق جنوبی ايران، شامل استان

هرمزگان )بندرعباس و اارک  و سیستان و 

شهر و چابهار  کاشته  بلوچستان )مکران، نیک

 . (Riedl, 1967; Khatamsaz, 2002)شود   می

دارويی با اواص گیاهی  C. myxaگونة 

ژدباکتريايی، ژدالتهاب، ژدحساسیت، 

 ,.Ranjbar et al)ژدويروسی و ژدسرعانی است 

های ثانويه از گروه   و از برگ آن متابولیت (2014

ها و لینولئیک اسید و  ترپنوئیدها، فاونوئیدها، تان 

 Meghwal et)اند  اولئیک اسید جدا و شناسايی شده

al, 2014; Al-Snafi, 2016) . 

بررسی تنو  ژنتیکی درون و بی  جمعیتی 

های زراعی، دارويی  ويیه گونه های گیاهی، به گونه

های حاصل از  و صنعتی اهمیت زيادی دارد و يافته

آن برای تاکسونومی، کشف روابط تکاملی و 

رود.  ها به کار می شنااتی اي  گونه بوم

حاژر، با نشانگرهای مولکولی مبتنی بر  درحال

امکان بررسی  (PCR)ای پلیمراز  های زنجیره واکنر

فراهم شده و  DNAمستقیم تنو  ژنتیکی در سطت 

های مرتبط با آن بسیار توسعه يافته است  روش

.(Agarwal et al., 2008; Grover and Sharma, 

. با آغاز استفاده از نشانگرهای ااتداصی (2016

های ااص، سیستم نشانگری  شونده به ژن متدل

شده  حفاظت DNAی موسوم به چندشکلی جديد

(Conserved DNA-Derived Polymorphism). 

برای ارزيابی تنو  ژنتیکی  CDDPيا به ااتدار، 

های گیاهی مختلف استفاده شده است.  گونه

  نشانگر Mackill (0339و  Collardنخستی  بار 

CDDP شده  های انجام را معرفی کردند. از پیوهر

توان به  می CDDPبا نشانگر بر گیاهان مختلف 

 Solanum  بر 0333و همکاران ) Poczaiپیوهر 

dulcamara  تاجريزی پیچ ، مطالعة(Li  و همکاران

 Chrysanthemum  بر تنو  ژنتیکی 0331)

mosifolium  گل داوودی ، پیوهر(Wang  و

  با هدر تحلیل روابط ژنتیکی در 0334همکاران )

Paeonia suffruticosa تومانی ، پیوهر )گل صد

Hajibarat ( برای ارزيابی تنو  0335و همکاران  

)نخود زراعی  و مطالعة  Cicer arietinumژنتیکی 
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Eghbalneghad ( بر تنو  0333و همکاران  

)گل رز  اشاره  Rosa hybridهای  ژنتیکی ژنوتیپ

شده  مبتنی بر مناعق حفاظت CDDPکرد. نشانگر

حد، برای است که در آن از يک آغازگر وا

شود. همچنی   آغازگرهای پیشرو و پسرو استفاده می

اي  نشانگر، آغازگرهای با عول بیشتر دارد و با 

گراد عراحی  درجة سانتی 33تا  53دماهای اتدال 

شده است که افزاير تکرارپذيری آن را باعث 

. در اي  (Collard and Mackill, 2009)شود  می

، عراحی ISSRو  RAPDهای  روش مانند روش

آغازگرها براساس توالی ابتدا و انتهای صطعات 

DNA شود. با اي  تفاوت که در اي   انجام می

شده، يک ژن ااص است  روش، ناحیة محافظت

(Poczai et al., 2011)راحتی   . اي  نشانگر به

مربو  به يک  (FM)تواند نشانگرهای کاربردی  می

از فنوتیپ گیاهی را تولید کند که در بسیاری 

 Williams et)های ژنتیکی سودمند هستند  بررسی

al., 1990) اي  روش بر مناعق ژنی متمرکز است و .

اعاعات کاملی از ژنوم در مقايسه با نشانگر 

RAPD دهد  که نشانگر تدادفی است به ما می

(Hajibarat et al., 2015) از مزايای روش .

CDDP بودن، تکرارپذيری زياد، توان به ساده می 

 DNAنیاز به امکانات آزمايشگاهی کم و نیاز به 

ها اشاره  الگوی بسیار کمتر نسبت به ساير روش

تا  033کرد. معمولا محدودة اندازة اي  نشانگر بی  

 .(Poczai et al., 2011)است  (bp)جفت باز  3533

تنو  ژنتیکی را درون و بی  چندي  پیوهشگر، 

 گزارش C. myxaهای مختلف گونة  جمعیت

های کشور  ها بر جمعیت بیشتر اي  بررسیاند.  کرده

هندوستان، ااستگاه اصلی اي  گونه، و براساس 

 ,.Saini et al) اند شنااتی انجام شده صفات ريخت

.2002; Malik et al., 2010; Nagar et al., 

2013; Nagar et al., 2015) .Sivalingam  و

ی  بار   در راجستان هند برای نخست0330همکاران )

ويیگی  33به بررسی  RAPDبا نشانگر 

نمونه  00در  C. myxaشنااتی گونة  ريخت

ها نشان  پردااتند و تنو  ژنتیکی زيادی بی  نمونه

دادند. در ايران تاکنون پیوهشی بر تنو  

 .Cهای گونة  شنااتی و ژنتیکی جمعیت ريخت

myxa هدر از پیوهر حاژر . انجام نشده است

 C. myxaهايی از گونة  ی جمعیتبررسی تنو  ژنتیک

و تعیی  میزان تنوعات  CDDPدر ايران با نشانگر 

درون و بی  جمعیتی در اي  گونه بود. در پیوهر 

حاژر کوشر شده است ژم  بررسی تنو  

 C. myxaةی، کارايی نشانگر مولکولی در گونژنتیک

با  C. myxaبررسی تنو  ژنتیکی گونة اثبات شود. 

، نخستی  گزارش در CDDPنشانگر مولکولی 

 است. Cordiaجهان برای اي  گونه و نیز جنس 

 

 ها مواد و روش

 .Cجمعیت گونة  3فرد از  05در پیوهر حاژر 

myxa آوری  های فروردي  تا ارداد جمع در ماه

ها با منابع فلور   . نمونه3و جدول  3شدند )شکل 

 (Davis, 1978)و فلور ترکیه  (Riedl, 1967)ايران 

 JSTOR Glubal)قايسه با تدوير نمونة تیپ آن و م

Plants, 2017)  شناسايی و در هرباريوم دانشگاه پیام

 نور اصفهان نگهداری شدند. 
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 در نوار جنوبی ايران C. myxaجمعیت از گونة  3موصعیت  -3شکل 

 
 در نوار جنوبی ايران C. myxa ونةگ جمعیت مختلف 3آوری و مختدات جغرافیايی  شده، محل جمع های بررسی نمونه -3جدول 

 آوری محل جمع جمعیت نمونه رديف
ارتفا  از سطت دريا 

 )متر 
 کد هرباريوم عرض جغرافیايی عول جغرافیايی

3 S1 0/29 ایابان اديب شوش N´35 42° E´30 10° 36363 

0 S2 0/29 ایابان اديب شوش N´35 42° E´30 10° 36363 

1 S3 0/29 ایابان اديب شوش N´35 42° E´30 10° 36361 

4 S4 3/33 ایابان دستغیب شوش N´34 42° E´33 10° 36360 

5 S5 3/30 ایابان مدطفی امینی شوش N´34 42° E´33 10° 36364 

6 S6 6/33 ایابان امام امینی شوش N´34 42° E´33 10° 36365 

3 G1 3/3 بلوار امام حسی  بندر گناوه N´13 53° E´14 09° 36334 

2 G2 3/3 ایابان چمران بندر گناوه N´13 53° E´14 09° 36363 

9 G3 3/3 روستای صلعه حیدر بندر گناوه N´13 53° E´14 09° 36333 

33 G4 3/3 روستای صلعه حیدر بندر گناوه N´13 53° E´14 09° 36333 

33 A1 3/33 ایابان گلستان اهواز N´12 42° E´32 13° 36330 

30 A2 34 بهارستانایابان  اهواز N´13 42° E´36 13° 36331 

31 A3 01 ایابان سعدی اهواز N´41 42° E´03 13° 33333 

34 A4 32 فرهنگ شهر اهواز N´19 42° E´33 13° 33332 

35 A5 1/36 شهرک برق اهواز N´12 42° E´33 13° 33339 

36 C1 2/35 بلوار فردوسی چابهار N´13 63° E´32 05° 36369 

33 C2 36 ایابان حرنگ ارچابه N´13 63° E´32 05° 36359 

32 C3 9/03 ایابان توحید چابهار N´12 63° E´32 05° 36362 

39 C4 3/03 ایابان شهید نوروزی چابهار N´13 63° E´32 05° 36335 

03 C5 01 دانشگاه دريانوردی چابهار N´12 63° E´33 05° 33336 

03 B1 5/3 کنارگذر غدير بندرعباس N´32 63° E´33 05° 33323 

00 B2 5/3 کنارگذر غدير بندرعباس N´32 63° E´33 05° 33323 

01 K 3/333 جیرفت کرمان N´44 53° E´40 02° 33320 

04 I1 3/569 ایابان آزادی ايرانشهر N´43°63 E´30 03° 36366 

05 I2 3/569 ایابان آزادی ايرانشهر N´43 63° E´30 03° 36363 
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های  ژنومی از برگ DNA: DNAاستخراج 

 C. myxa گونة جمعیت مختلف 3کامل و سالم 

ها با  از اي  جمعیت DNAاستخراج شد. استخراج 

 CTAB (Cethyl  با Doyle (3923و  Doyleروش 

Trimethyl Ammonium Bromide)  با فرمول

برابر  pHبا  Trisمیکرومول هیدروکلريک اسید 03

کلريد و  مول سديمEDTA ،4/3مول 3/3، 2با 

CTAB 0انجام شد. کیفیت  درصدDNA  ژنومی

، شرکت SH503مدل شده با الکتروفورز ) استخراج

، 336233کد   روی ژل آگارز )ااتريان، ايران

Merckدرصد ارزيابی شد. در پیوهر  2/3  ، آلمان

 Mackillو  Collardحاژر به پیروی از روش 

)شرکت  CDDPآغازگر  03 ، از 0339)

Metabion International استفاده شد  ، آلمان

  .0)جدول 

 PCR (Polymerase Chainاجزاء واکنر 

Reaction)  5/3میکرولیتر شامل  35در حجم 

، Ampliqon)شرکت میکرولیتر مستر میکس 

و  Taq polymerase ،dntpحاوی آنزيم  دانمارک 

 3میکرولیتر آب مقطر،  1/5 منیزيم کلريد،

ولیتر آغازگر است. میکر 0/3و  DNAمیکرولیتر 

)مدل با دستگاه ترموسايکلر  PCRواکنر 

MyCycler شرکت ،Biorad انجام شد و  ، آمريکا

عبارتند از: يک چراة  PCRمراحل چراة 

درجة  94دصیقه در دمای  4مدت  کردن به واسرشت

بار تکرار  15گراد، مرحلة اتدال آغازگر با  سانتی

 53دصیقه،  3 مدت گراد به درجة سانتی 94در دماهای 

درجة  30دصیقه و  3مدت  گراد به درجة سانتی

نهايت، يک چراة  دصیقه و در 0مدت  گراد به سانتی

مدت  گراد به درجة سانتی 30بسط آغازگر در دمای 

شده روی ژل  دصیقه. الکتروفورز محدولات تکییر 5

ولت،  23با ولتاژ  TAEدرصد و بافر  0آگارز 

ام و با دستگاه ژل داک دصیقه انج 63تا  45مدت  به

، Bio Rad، شرکت Universal Hood II)مدل 

 برداری شد.  عکس آمريکا 

ها  آمده از ژل دست اعاعات به تحلیل آماری:

در الکتروفورز در صالب ماتريسی از صفر و يک 

که برای نوارهايی که  صورت تنظیم شدند. بدي 

، 3وژوح بهتری داشتند، حضور نوار با کد 

ت  نوار با کد صفر و وجودنداشت  نوار وجودنداش

نشان داده شد. برای رسم  999ها با کد  در همة نمونه

 SMدندروگرام، آزمون منتل برای ژرايب تشابه 

(Simple Matching) ،Jacard  وDice  .انجام شد

آمده مربو  به ژريب تشابه  دست بیشتري  مقدار به

رام و جاکارد بود و بر اي  اساس برای رسم دندروگ

تجزيه به مختدات اصلی از ژريب تشابه جاکارد و 

 30/0نسخة  NTSYSافزار  با نرم UPGMAروش 

استفاده شد. محتوای اعاعات چندشکلی آغازگرها 

(PIC=Polymorphism Information Content).. 

 محاسبه شد. 3با رابطة 

 3رابطة 
PIC=1-∑pi

محتوای اعاعات ) 2

  چندشکلی آغازگرها

ام هر جايگاه ژنی iبرابر با آلل  Piرابطه،  در اي 

 ها است. برای همة ژنوتیپ

 MI= Marker)نشانگر  شااص همچنی 

Index) شد. محاسبه 0آغازگرها از رابطة  همة برای 

 )شااص نشانگر  β×N×PIC=MI 0رابطة 

 ، تعدادN، محتوای اعاعات چندشکلی، PICکه 

غازگر ، درصد چندشکلی برای هر آβنوارها و  کل

 است.
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نیز برای هر  RP (Resolving Power)مقدار

 محاسبه شد. 1آغازگر از رابطة 

 RP= ∑Ib 1رابطة 
 محاسبه شد. 4نیز از رابطة  1در رابطة  Ibمیزان 

 Ib= 1-(2|0.5-Pi|) 4رابطة 
درصد فراوانی يک آلل از هر نوار  Piدر اي  رابطه، 

 .(Pawell et al., 1996)است 

فاصله براساس تحلیل نی انجام  همچنی  ماتريس

های  . در اي  ارزيابی تعداد آلل(Nei, 1973)شد 

، (Ne)های موثر  ، تعداد آلل(Na)شده  مشاهده

 :I)و شااص شانون  (H)شااص تنو  ژنتیکی نی 

Shanon's Information Index)  برای هريک از

محاسبه  1/6نسخة  GenAlexافزار  ها با نرم جمعیت

:PCO)مختدات اصلی  تجزيه به شد.
 
Principal 

Coordinate Analysis) تحلیل واريانس  و

نسخة  GenAlexافزار  نرم  با AMOVAمولکولی )

 انجام شد. 1/6

 
 

از نواحی جنوبی  C. myxa گونة جمعیت مختلف 3در بررسی تنو  ژنتیکی  شده اعاعات مربو  به آغازگرهای استفاده -0جدول 

 ايران

 **Tm °C* CG توالی آغازگر نام آغازگر رديف

3 WRKY-R1 5`- GTG GTT GTG CTT GCC -3` 49 3/63 

0 WRKY-R2 5`- GCC GTC GTA SGT SGT -3` 50 3/66 

1 WRKY-R3 5`- GCA SGT GTG CTC GCC -3` 54 1/31 

4 MADS-4 5`- CTS TGC GAC CGS GAG GTG -3` 61 0/30 

5 ABP1-1 5`- ACS CCS ATC CAC CGC -3` 54 1/31 

6 ABP1-2 5`- ACS CCS ATC CAC CGG -3` 54 1/31 

3 ABP1-3 5`- CAC GAG GAC CTS CAGG -3` 56 2/62 

2 WRKY-F1 5`- TGG CGS AAG TAC GGC CAG -3` 63 3/66 

9 ERF2 5`- GCS GAG ATC CGS GAC CC -3` 60 5/36 

33 ERF3 5`- TGG CTS GGC ACS TTC GA -3` 53 3/64 

33 KNOX-1 5`- AAG GGS AAG CTS CCS AAG -3` 52 3/63 

30 WRKY-R2B 5`- TGS TGS ATG CTC CCG -3` 50 3/66 

31 WRKY-R3B 5`- CCG CTC GTG TGS ACG -3` 54 1/31 

34 MYB1 5`- GGC AAG GGC TGC CGC -3` 53 3/23 

35 MYB2 5`- GGC AAG GGC TGC CGG -3` 53 3/23 

36 ERF1 5`- CAC TAC CGC GGS CTS CG -3` 60 5/36 

33 KNOX-2 5`- CAC TGG TGG GAG CTS CAC -3` 63 3/66 

32 KNOX-3 5`- AAG CGS CAC TGG AAG CC -3` 53 3/64 

39 MADS-1 5`- ATG GGC CGS GGC AAG GTG C -3` 66 3/31 

03 MADS-2 5`- ATG GGC CGS GGC AAG GTG G -3` 66 3/31 

CG**  وTm°C* گراد هستند.  گوانی  برحسب درصد و دمای اتدال برحسب درجة سانتی -دهندة محتوای سیتوزي   ترتیب نشان به 
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 نتایج و بحث

نوار  000درمجمو ،  CDDPآغازگرهای 

و جدول  0مناسب امتیازدهی را تولید کردند )شکل 

صورت  درصد  به61/93نوار ) 032 . از اي  تعداد، 1

نوار و  3 با تولید 30چندشکل بودند. آغازگر 

نوار،  2هريک با تولید  32و  6، 1آغازگرهای 

با  3کمتري  تعداد نوار را ايجاد کردند. آغازگر 

نوار، مکان های ژنی بیشتری را نسبت به  39تولید 

ساير آغازگرها شناسايی کرده است. کمتري  میزان 

درصد  5/23با  32و  1چندشکلی مربو  به آغازگر 

درصد داشتند. 333 آغازگر چندشکلی 36بود و 

درصد نوار  33/9عور متوسط هر آغازگر  به

چندشکل تولید کرده است. در بررسی تنو  ژنتیکی 

، دامنة نوارهای CDDPبا نشانگر  C. myxaگونة 

جفت باز  3633تا  133چندشکل ايجادشده بی  

با  3است که بیشتري  تعداد نوارها مربو  به آغازگر 

bp 0333 با 31و  به آغازگر و کمتري  نوار مرب bp 

آغازگر،  33 . درمجمو ، 4است )جدول  353

فرد )ااتداصی   نوار منحدربه 1تا  3هريک بی  

آغازگر  33تولید کردند. درواصع هريک از اي  

درصد 43/4±30/4عور میانگی   يا به 36/3±25/3

از اي  نوارهای تولید کرده است. فرد  نوار منحدربه

اسايی اي  جنس و برای توان در شن ااتداصی می

 استفاده کرد. CDDPعراحی آغازگرهای نشانگر 

عور  به (PIC)مقدار شااص محتوای چندشکلی 

با  39آغازگر بود که  45/3±34/3میانگی  برابر با 

، بیشتري  51/3با  0، کمتري  مقدار و آغازگر 05/3

مقدار آن را دارد. شااص محتوای چندشکلی 

(PIC)مهم مقايسة نشانگرهای های  ، يکی از شااص

مختلف ازنظر صدرت تمايز آنها است. مقادير زياد 

اي  شااص، دلیل بر چندشکلی زياد در يک 

جايگاه دارد که در تفکیک و تمايز افراد نقر 

. (Thimmappaiah et al., 2009)بسزايی دارد 

مقادير اعاعات چندشکلی از صفر تا يک متغیر 

تر باشند،  ده بزرگآم دست هستند و هرچه اعداد به

کنندة فراوانی بیشتر چندشکلی برای آن جايگاه  بیان

 ,.Wei et al)شده است  های بررسی در نمونه

2005) .Botstein ( بیان کردند 3923و همکاران  

 5/3شااص محتوای چندشکلی بزرگتر از 

(5/3PIC>کارآمد، دهندة نشانگری بسیار    نشان

 5/3تا  05/3شااص محتوای چندشکلی بی  

دهندة نشانگری کارا و شااص محتوای  نشان

دهندة  نشان (PIC<0.25) 05/3چندشکلی کمتر از 

توان از  نشانگری با کارايی کم است، بنابراي  می

  با بیشتري  مقدار شااص WRKY-R2) 0آغازگر 

پاسم  محتوای چندشکلی برای تجزية مجموعة ژرم

عدی های ب در پیوهر C. myxaهای  ديگر تاکسون

با  (MADS-1) 39استفاده کرد، اما آغازگر 

کمتري  میزان شااص محتوای چندشکلی توانايی 

 ها ندارد. پذيرفتنی در جداکردن تاکسون

بهتري  شااص برای انتخاب آغازگر مناسب، 

است، زيرا هم از  (Rp)شااص صدرت تفکیک 

تعداد افراد دارای نوار و هم از تعداد آلل تأثیر 

ت تفکیک، شاادی است که پذيرد. صدر می

توانايی تفکیک آغازگرهای انتخابی را نشان 

. شااص صدرت (Kayis et al., 2010)دهد  می

، بیشتري  54/33با  3در آغازگر  (Rp)تفکیک 

، کمتري  مقدار را 69/3با  6مقدار و در آغازگر 

بود  04/5±63/3عور میانگی  برابر با  داشت و به

نسبت به ساير  3ر  ، بنابراي  آغازگ1)جدول 
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آغازگرها صدرت تفکیک بهتری دارد. همسويی 

و تعداد نوارهای چندشکلی نشان  Rpزياد مقادير 

از ساير آغازگرها  (ABP1-3) 3داد آغازگر 

در آغازگر  (MI)کارآمدتر است. شااص نشانگر 

عور میانگی  برابر با  ، بیشتري  مقدار و به53/9با  3

 (MI)ااص نشانگر  . ش1بود )جدول  53/3±96/4

برآوردی مناسب از کارايی آغازگرها است که به 

آمده و به پوشر  دست تعداد نوارهای چندشکلی به

شود  زياد ژنوم با نشانگر نسبت داده می

(Milbourne et al., 1997) زيادبودن شااص .

کردن اعاعات بیشتر، از  کنندة فراهم نشانگر، بیان

یشتر نوار چندشکلی به تولید تعداد ب ژنوم باتوجه

است. در پیوهر حاژر، شااص نشانگر در 

، بیشتري  مقدار بود که 53/9با  3آغازگر 

دهندة صدرت تفکیک بسیار اوب اي   نشان

عور میانگی  میزان شااص  آغازگر است و به

 MIو  Rpبود. مقادير  96/4±53/3نشانگر برابر با 

بهتري  عملکرد را بی   3دهد آغازگر  نشان می

شده در پیوهر حاژر دارد  غازگرهای استفادهآ

  .1)جدول 

 

 
 C. myxaجمعیت  3فرد از  05در  CDDPنشانگر  34و  9، 5الگوی نوارهای تکییرشده با آغازگرهای  -0شکل 

 

ارزيابی تنو  ژنتیکی گیاهان با اعاعات 

هايی همراه  شنااتی همواره با محدوديت ريخت

ها  ع اي  محدوديتبوده است. پیوهشگران برای رف

اند  استفاده از نشانگرهای مولکولی را توصیه کرده

(Mohammadzadeh Jalali et al., 2013) .

هايی  دلیل برای ارزيابی تنو  ژنتیکی گونه همی  به

های ديگری با  پیوهر ،Cordiaاز جنس 

و  Nandedkarاند.  نشانگرهای مولکولی انجام شده

Mulani (0336  ژنتیکی گونة   در بررسی تنوC. 

dichotoma  آغازگر نشانگر  5باRAPD درصد ،

درصد بیان کردند.  26/63نوارهای چندشکلی را 

Abdelrahim ( نمونه از  4  در 0335و همکاران

 64نیز از  RAPDبا نشانگر  C. africanaگونة 

عور  نوار، چندشکلی )به 45شده  نوار امتیازدهی

آغازگر  نشان نوار چندشکل در هر  5/34میانگی  

  در 0330و همکاران ) Sivalingamدادند. 



 CDDP 04 در ايران با نشانگر مولکولی (.Cordia myxa L)هايی از گونة سپستان  تنو  ژنتیکی جمعیت

 

 

با  C. myxaنمونه از گونة  00شده بر  پیوهر انجام

شکل ايجادشده را  ، نوارهای چندRAPDنشانگر 

درصد اعام کردند.  2/69عور میانگی   به

Abayneh (0333 فرد از گونة  00  در بررسیC. 

africana  3/25درصد نوارهای چندشکلی را 

گزارش کرد. نتايج  AFLPدرصد با نشانگر 

شده بر  های انجام پیوهر حاژر با نتايج پیوهر

به تعداد  باتوجه Cordiaتنو  ژنتیکی جنس 

شده و تفاوت در نو  نشانگر و  های استفاده نمونه

 شده مطابقت دارند. تعداد آغازگرهای استفاده

ای با ژريب  دندروگرام حاصل از تحلیل اوشه

 1در شکل  UPGMAکارد براساس روش تشابه جا

است. برای رسم دندروگرام تجزية  نشان داده شده

ای از آزمون منتل برای انتخاب بهتري   اوشه

ژريب تشابه استفاده شد. ژريب تشابه جاکارد با 

294/3 r =12بودن ژريب تشابه  بهتري  بود. کم 

دهندة تنو  ژنتیکی زياد در پیوهر  درصد نشان

ها سه اوشة اصلی را تشکیل  مونهحاژر است. ن

هايی از  اند. اوشة الف متشکل از نمونه داده

و  (A1-A5)، اهواز (S1-S6)های شوش  جمعیت

است. يک نمونه از جمعیت  (G1-G4)گناوه 

است.  نیز در اي  گروه صرار گرفته (C5)چابهار 

است،  66/3ها  کمتري  ژريب همبستگی اي  نمونه

، اهواز و گناوه شباهت بنابراي  سه جمعیت شوش

ژنتیکی زيادی به هم دارند. گروه ب متشکل از 

، (B1-B2)های بندرعباس  های جمعیت نمونه

است. کمتري  ژريب  (K)ايرانشهر و کرمان 

است. نمونة کرمان  39/3ها  همبستگی اي  نمونه

های دو جمعیت ديگر  همبستگی کمتری با نمونه

ی جمعیت ها دارد. اوشة ج دربردارندة نمونه

است. کمتري  ژريب همبستگی  (C1-C4)چابهار 

  . 1است )شکل  31/3ها  اي  نمونه

به موصعیت جغرافیايی و شرايط اصلیمی  باتوجه

تري  پديدة  منطقة چابهار که گرمای شديد مهم

مشهود اصلیمی آن است و نیز میزان تبخیر زياد آن 

علت  متر در روز  به میلی 4عور متوسط  )به

دن متوسط دما و وزش بادهای موسمی زيادبو

(IMO, 2017)توان تفاوت ژنتیکی ايجادشده  ، می

های محیطی و اصلیم  در افراد اي  جمعیت را از تنر

بندی حاصل از  هايی از اوشه ناشی دانست. بخر

کنندة آن است که تنو  ژنتیکی  دندروگرام، بیان

شده، با منشأ جغرافیايی  بررسی C. myxaهای  نمونه

آنها گاهی مطابقت دارد، اما در بیشتر مواصع 

های چابهار متعلق به  مطابقت ندارد. نمونه

تري  بخر جنوبی کشور، اوشه مجزايی  شرصی

های بندرعباس،  های جمعیت اند. نمونه تشکیل داده

ايرانشهر و کرمان نیز صرابت بیشتری نشان دادند. 

های شوش، اهواز و گناوه نیز  تهای جمعی نمونه

ها  تری نسبت به ساير جمعیت که موصعیت غربی

اند. صرارگیری  دارند در يک اوشه صرار گرفته

های با منشأ جغرافیايی متفاوت، در  نمونه

های  دهد آلل دندروگرام در کنار يکديگر نشان می

نداشت   مشترکی بی  آنها وجود دارند. انطباق

مناعق جغرافیايی ممک  است  های مولکولی و داده

ها يا تفاوت  از پديدة جريان ژنی بی  جمعیت

شرايط اصلیمی بی  اي  مناعق ناشی باشد. سااتار 

ژنتیکی هر گونه، متأثر از تعدادی عوامل تکاملی 

افشانی، جريان ژنی، پراکندگی  مانند سیستم گرده

 Lin et)میل و انتخاب عبیعی است  دانه، نو  تولید

al., 2010; Seyedimoradi et al., 2016) .

بندی تجزية  ترتیب، نتايج حاصل از گروه اي  به

ای تا حد زيادی نبود ارتبا  را بی  تنو   اوشه
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دهند.  ژنتیکی و تنو  جغرافیايی نشان می

صورت  افشانی در گاوزبانیان بیشتر به گرده

دگرگشنی رايج است، اما اودگشنی نیز وجود 

و  Meghwal. (Weigend et al., 2016)دارد 

ای  را گونه C. myxa  گونة 0334همکاران )

های دگرگش ،  اند. در گونه دگرگش  معرفی کرده

ها  علت جريان ژنی زياد، فاصلة ژنتیکی جمعیت به

شود و در عوض، تنو  ژنتیکی در  کم می

يابد. در جمعیت دگرگش ،  ها افزاير می جمعیت

جمعیت فرصت برای سازگاری و تکامل در آن 

 .(Bussell, 1999)شود  ايجاد می

 (PCA)تجزيه براساس مختدات اصلی 

محور اول و  0ها را براساس  پراکنر و توزيع نمونه

کند. نتايج اي  آزمون، نتايج حاصل  دوم ارائه می

هايی  کنند و تاکسون ای را تأيید می از تجزية اوشه

ای در يک گروه صرار گرفتند  که در تجزية اوشه

ودار حاصل از تجزيه براساس محورهای در نم

نیز در کنار هم صرار  (PCA)مختدات اصلی 

 گیرند.  می

  نشان دادند از 4نتايج تحلیل واريانس )جدول 

 13شده، درمجمو ،  میزان کل واريانس مشاهده

درصد  33ها و  درصد مربو  به تنو  بی  جمعیت

 . 5ها است )جدول  مربو  به تنو  درون جمعیت

Hamrick  وGodt (3996 بیان کردند در گیاهان  

چوبی تنو  ژنتیکی تا حدودی بیشتر و ااتافات 

های غیرچوبی هستند.  جمعیتی، کمتر از گونه درون

هايی که میزان جريان ژنی در آنها  همچنی  گونه

های آنها  محدودتر است، تمايز بیشتری بی  جمعیت

ژنی  افتد و درمقابل هرصدر میزان جريان اتفاق می

ها  ترشدن جمعیت ها بیشتر باشد، همگ  بی  جمعیت

شود.  و نبود تمايز ژنتیکی را بی  آنها باعث می

های مجاور از دو روش  جريان ژنی بی  جمعیت

شود.  مهاجرت دانة گرده و انتقال بذر انجام می

درواصع اي  دو سازوکار بر میزان تنو  و تمايز 

يی دارند. های گیاهی تأثیر بسزا ژنتیکی جمعیت

، C. myxaبودن گونة   شده زراعی و کاشته  به باتوجه

توان گفت جريان ژنی با انتقال بذر انجام  می

ترتیب درمجمو ، سهم تنو  درون  اي  شود و به می

ها از تنو  بی  آنها بیشتر است و تنو   جمعیت

 .ها مشاهده شد ژنتیکی زيادی درون جمعیت

دند. میانگی  های تنو  ژنتیکی محاسبه ش شااص

 912/3±504/3برابر با  (Na)شده  های مشاهده آلل

 (G)بیشتري  تعداد آن در جمعیت بندر گناوه بود که 

آلل و کمتري  مقدار آن در نمونة جمعیت  964/3با 

آلل مشاهده شد. میانگی   066/3با  (K)کرمان 

هايی که فراوانی برابر و  يعنی آلل (Ne)های مؤثر  آلل

در بود و  322/3±315/3دارند برابر با توزيع اوبی 

آلل، بیشتري  و در نمونة  434/3با  (S)جمعیت شوش 

کمتري  بود. میزان  3با مقدار  (K) جمعیت کرمان

با شااص شانون و  (S)تنو  در جمعیت شوش 

بود که  =143/3Iو=H 010/3ترتیب  شااص نی به

ها است. اي  جمعیت،  بیر از ساير جمعیت

همچنی  میزان پراکندگی بیشتری  پذيری و تنو 

ها دارد و نمونة جمعیت کرمان  نسبت به ساير جمعیت

پذيری و میزان پراکندگی را دارد  کمتري  تنو 

دلیل  ها به  . بررسی تنو  ژنتیکی در جمعیت5)جدول 

ها  دهندة جمعیت های موجود در افراد تشکیل تفاوت

فراد ها به تعداد ا هايی دارد. اي  پیوهر پیچیدگی

های آللی در  شده در هر جمعیت، تعداد مکان بررسی

هر جمعیت، موصعیت آللی و ژنوتیپی جمعیت، نو  

 .(Weir, 1990)تاصی و اندازة جمعیت بستگی دارد 
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 C. myxa جمعیت از گونة 3در بررسی  CDDPشده در آغازگرهای نشانگر  گیری های مولکولی اندازه شااص -1جدول 

آغاز

 گر
TNB NPB PPB NSB PSB Rp PIC MI  دامنة تولید باند(bp) 

3 9 9 333 3 3 63/4 45/3 35/4 3233-433 

0 33 33 333 0 50/33 04/6 51/3 21/5 3333-033 

1 2 3 5/23 0 50/33 63/0 40/3 53/0 3533-133 

4 33 33 333 3 3 66/6 53/3 33/5 3633-033 

5 31 31 333 3 3 33/3 41/3 59/5 3633-033 

6 2 2 333 1 32/35 69/3 46/3 62/1 3633-933 

3 39 39 333 3 06/5 54/33 53/3 53/9 0333-033 

2 32 32 333 1 32/35 95/2 42/3 64/2 3633-033 

9 33 33 333 3 3 33/5 45/3 53/4 3533-033 

33 33 33 333 3 06/5 32/5 49/3 19/5 3333-053 

33 35 35 333 3 06/5 13/3 43/3 35/3 3533-033 

30 3 3 333 3 3 55/4 50/3 64/1 3533-133 

31 34 34 333 3 3 31/5 43/3 63/5 3633-353 

34 9 2 2/22 3 3 63/4 43/3 24/0 3533-133 

35 34 34 333 3 06/5 13/4 53/3 33/3 3633-133 

36 9 9 333 3 06/5 15/5 43/3 01/4 3533-033 

33 33 33 333 3 06/5 10/5 41/3 13/4 3633-033 

32 2 3 5/23 3 3 52/1 53/3 30/1 3533-533 

39 9 2 2/22 3 3 33/0 05/3 33/3 3533-133 

03 33 33 333 3 06/5 01/1 43/3 33/4 3533-133 

 - - - - - 33 61/93 032 000 مجمو 

 353-0333 96/4 45/3 04/5 43/4 25/3 33/9 9/33 3/33 میانگی 

SD 6/0± 2/0±  36/3± 30/4± 63/3± 34/3± 53/3±  

TNB  ، تعداد کل نوارها(NPB تعداد نوارهای چندشکلی( ، PPB درصد نوارهای چندشکل( ، NSB تعداد نوارهای ااتداصی( ، PSB  درصد(

 )انحرار معیار  SD)شااص نشانگر  و  MI ، )محتوای اعاعات چندشکلی PIC ، )صدرت تفکیک Rp ، نوارهای ااتداصی

 

 
  C. myxaجمعیت  3فرد از  05بندی  و ژريب تشابه جاکارد مربو  به اوشه NTSYSافزار  حاصل از نرم دندروگرام -1شکل 
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 C. myxaجمعیت گونه  3مربو  به  CDDPهای حاصل از نشانگر  داده (AMOVA)تحلیل واريانس مولکولی  -4جدول 

 درصد انحرار معیار میانگی  مربعات درجة آزادی منابع تغییرات

 33 43/45 01/332 32 تیجمعی درون

 13 332/39 333/592 5 بی  جمعیتی

 333 533/64 05/3435 01 کل

 
 C. myxaجمعیت از گونة  3های تنو  ژنتیکی مربو  به  شااص -5جدول 

 Na Ne I He تعداد افراد ها جمعیت

 S  6 143/3 434/3 143/3 010/3شوش )

 G  4 964/3 012/3 311/3 352/3گناوه )

 A  5 112/3 123/3 101/3 003/3اهواز )

 C  5 165/3 339/3 323/3 351/3جابهار )

 B  0 303/3 332/3 391/3 361/3بندرعباس )

 K  3 066/3 33/3 33/3 33/3کرمان )

 K  0 562/3 364/3 354/3 313/3ايرانشهر )

 339/3±323/3 346/3±335/3 322/3±315/3 912/3±504/3 53/1±61/3 میانگی  و انحرار معیار

 

 .Cجمعیت از گونة  3در ارزيابی ماتريس فاصلة 

myxa  بی   632/3بیشتري  شباهت با فاصلة

ديده  (C)و چابهار  (B)های بندرعباس  جمعیت

با  (A)و اهواز  (S)های شوش  شود و جمعیت می

بیشتري  تفاوت را بی   933/3میزان فاصلة 

 .6شده نشان دادند )جدول ی بررسیها جمعیت

 
 C. myxaشدة  جمعیت بررسی 3ماتريس فاصلة بی   -6ول جد

 ايرانشهر کرمان بندرعباس چابهار اهواز بندرگناوه شوش جمعیت

 S  3شوش )
      

 G  221/3 3بندرگناوه )
     

 A  933/3 253/3 3اهواز )
    

 C  354/3 653/3 303/3 3چابهار )
   

 B  696/3 663/3 335/3 632/3 3بندرعباس )
  

 k  693/3 643/3 699/3 355/3 392/3 3کرمان )
 

 I  633/3 659/3 636/3 613/3 251/3 334/3 3ايرانشهر )

 

پیوهر حاژر برای ارزيابی تنو  ژنتیکی برای 

با نشانگر مولکولی  C. myxaهای گونة  از جمعیت

CDDP  انجام شد. اي  پیوهر برای نخستی  بار در

 .C  ژنتیکی گونة ايران و جهان به توصیف تنو

myxa  با نشانگرCDDP  03پردااته است. با 

 ، میانگی  نوارهایCDDPآغازگر از نشانگر 

درصد به دست آمد. تاکنون از  61/93چندشکل، 

برای ارزيابی تنو  ژنتیکی  CDDPنشانگر مولکولی 

 Tomar)های زيادی استفاده شده است  تاکسون

and Malik, 2015; Seyedimoradi et al., 
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ها نشان دادند نشانگر  . نتايج اي  بررسی(2016

CDDP کند و  نوارهای چندشکلی بیشتری ايجاد می

های مشابه، تنو  ژنتیکی  در مقايسه با روش

کند. نتايج ما  های گیاهی را بهتر ارزيابی می جمعیت

 نیز مؤيد اي  مطلب هستند.  C. myxaدربارة گونة 

 .Cنة اعاعات دصیقی از تاريخچة کشت گو

myxa  .در مناعق جنوب کشور وجود ندارند

به اهمیت و ارزش دارويی اي  گونه که از  باتوجه

هايی از  شده بوده است، احتمالا پايه زمان صديم شنااته

آن در شهرهای دارای شرايط مناسب توسط افراد 

ها )يا  محلی کاشته شده باشد. منشأ احتمالی اي  پايه

اساس نتايج پیوهر بذر آنها  نامشخص است. بر

ها،  حاژر مبنی بر وجود تنو  ژنتیکی درون جمعیت

توانند منشأ  شده نمی های بررسی بیشتر جمعیت

های  يکسانی داشته باشند. با انجام پیوهر

توان  نگاری دانة گرده می ويیه لايه شنااتی، به ديرينه

 کاشت هستند.  ها، اودرو يا انسان برد اي  جمعیت پی

 

 سپاسگزاری

گارندگان از همکاری آزمايشگاه تحدیات ن

تکمیلی دانشگاه پیام نور اصفهان بابت در ااتیار 

 کنند. صراردادن امکانات آزمايشگاهی سپاسگزاری می
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