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 چکیده

به دليل آلکالوئيدهای هيوسيامين و اسکوپولامين از ارزش دارویی بالایی برخوردار است. تنوع ژنتيکی این گياه با استفاده  دانهبنگ

از نشانگرهای مختلف ارزیابی شده است. ولی تاکنون از کاربرد نشانگرهای رتروترانسپوزونی در بررسی تنوع ژنتيکی و بهبود 

با استفاده  دانهبنگ جمعيت 10یکيتنوع ژنتياه گزارشی ثبت نشده است. لذا در این پژوهش کيفيت و کميت آلکالوئيدهای این گ

آغازگر  هشت از حاصل ممکن ترکيب 36 از IRAP نشانگرهای بررسی شد. برای  REMAPو   IRAPاز نشانگرهای مولکولی 

LTR، تکنيک در داشتند. امتيازدهی قابل و ترکيب، تکثير مناسب هفتREMAP  آغازگر  11ترکيب  از ISSRآغازگر  هشت با 

LTR نشانگرهای برای چندشکلی اطلاعات ميزان متوسط بودند. امتيازدهی قابل ترکيب 12 ممکن، ترکيب 88 از که استفاده شد 

IRAP وREMAP  اساس بر  برآورد شد. 47/2 و 59/2 برابر نشانگر دو این برای نشانگر شاخص ميانگين و 32/0 و 30/0 ترتيببه

 تجزیه بود. در IRAP کاراتر از دانهژنتيکی بنگ ها در برآورد تنوعبه علت نقش بارزتر ریزماهواره REMAP نشانگر معيارها، این

این امر  که شد برآورد جمعيتیبين از بيشتر جمعيتیدرون تنوع REMAPو  IRAP هایاز نشانگر استفاده با مولکولی واریانس

ی بر دیمؤیافته باشد و های ژنی تکثيرهای ژنتيکی زیاد در افراد درون جمعيت از لحاظ مکانتفاوت ناشی از وجودتواند می

موفق  IRAPای بر اساس نشانگر تجزیه خوشه .باشد ایران شمال غربدر  هاجمعيت این مطلوب تنوع وناهمگنی درون جمعيت 

را تا حد بالایی از هم  H.reticulatus و H.pusillusهای توانست گونه REMAPها از یکدیگر نبود ولی نشانگر به تفکيک گونه

 تفکيک کند.
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 مقدمه

 زمينیسيب تيره شاخص از گياهان یکی عنوانبه دانهبنگ

 همچون آلکالوئيدهایی تروپان استحصال دليل به

 مختلف هایاز اندام اسکوپولامين هيوسيامين، آتروپين و

 اثر برخوردار است. بالایی اقتصادی و دارویی ارزش از آن

 عصبی مرکزی، دستگاه بر آلکالوئيدهای این گياه بخشیآرام

خواص  پيری، زمان هایلرزش پارکينسون، تعدیل تسکين

 عمومی و  کنندهحسیب اثر اسپاسم،آنتی آوری،خواب

چشم، نشان از اهميت والای این گياه در  مردمک بازکننده

گونه از این  13(. Sengupta et al., 2011علم پزشکی دارد )

 ایران گونه آن، انحصاری 7گياه در دنيا به ثبت رسيده که 

 دانهبنگ پلاسمژرم غنای دهندهنشان موضوع و این باشدمی

-و دارویی بنگ یاقتصاد تيبه اهم تیبا عنا .است ایران در

-بنگ یرو یاصلاح یهابرنامه یاجرا یقدم برا ني، اولدانه

 نيب یشاوندیو روابط خو یکي، اطلاع از تنوع ژنتدانه

جهش، پلیعواملی از قبيل . باشدیمختلف آن م یهاپياکوت

پلوئيدی، نوترکيبی، عناصر ترانسپوزونی و واردات ارقام 

 Gillشوند )باعث ایجاد تنوع ژنتيکی می جدید )مهاجرت(

2021., et al .)یدهسازمان یتنها برانه یکيتنوع ژنت مطالعه 

شدن از پدیده مندبهرهحفاظت مواد گياهی، بلکه برای  و

 ,Begna) دارد تياهم زين دیبريبذور ههتروزیس و توليد 

2021).  

 اتيبر اساس خصوص یکيتنوع ژنت یابیارز ،یسنت وهيدر ش

بر بوده و در روش زمان نیا گرفت،یصورت م کیمورفولوژ

-یقرار م یطيمح راتييتغ رياز صفات تحت تأث یآن، تعداد

روش  نیا پ،يو ژنوت طيو با توجه به اثرات متقابل مح رنديگ

 DNA بر مبتنی امروزه نشانگرهای .داشتلازم را ن ییکارا

 از ناشی اثرات حذف با و نشانگر نامحدودی تعداد ایجاد با

 به مشکلات مربوط از بسياری اندمحيطی، توانسته عوامل

نمایند  برطرف را بيوشيميایی و مورفولوژیکی نشانگرهای

(Naghavi et al., 2004.)  سبب این نشانگرها استفاده از

های اصلاحی های پروژهزمان اصلاح و هزینهکاهش مدت

نگاری ژنتيکی انگشت(. Ren and Timko, 2001) شودمی

استفاده از نشانگرهای مورفولوژیکی دانه با های بنگگونه

(Mirzadeh Vaghefi, 2013 Abou-lsba et al., 2007; ،)

های ، پروتئين(Khosromehr et al., 2012) آناتومی

ها ، ایزوزایم(Mahfouz et al., 2011) ای دانهذخيره

(Kouhsari et al., 2006; Sharifi et al., 2006 نشانگر ،)

RAPD (Yousefi et al., 2009)  و نشانگرISSR 

(Nejadhabib Vash et al., 2012انجام گرفته )  .است

ارزیابی مورفولوژیک بنگ، گرفتهانجاممطابق نتایج تحقيقات 

دانه بسيار پيچيده و دشوار است و اغلب همراه با اشتباه 

(. ولی به Khatamsaz and Zangirian, 1998باشد )می

ارزیابی  توانندمی مولکولی نشانگرهای ،اذعان اکثر محققان

دانه ارائه دهند. در این ميان، تری از تنوع ژنتيکی بنگدقيق

به دليل  REMAPو  IRAPنشانگرهای رتروترانسپوزونی 

مطلوب،  تکرارپذیری بسيار بالا، بسيار چندشکلیتوليد 

 فعاليت و ژنوم، فراوانی کل در تکنيکی، پراکندگی سهولت

 جدید نسخ درج جایگاه بودن ها، مستقلژنوم اغلب در بالا

ژنوم،  در هاآن خطی و افزایش درج اوليه، پایداری نسخه از

 ,.Guo et al) برای مطالعات فيلوژنی آلایده بسيار ابزاری به

2006; Branco et al., 2007 ،) تنوع ژنتيکی(Docking et 

al., 2006)، ارقام ) ژنوم نگاریانگشتKalendar et al., 

 Mohammad andنشانگر ) به کمک گزینش (،1999

Othman, 2005 ها )ژن کردن نشانمند( وKumar and 

Hirochika, 2001) سابقاً  این نشانگرهااند. گشته تبدیل

اند. های سولاناسه استفاده شدهبرای تعيين تنوع بين گونه

دانه تاکنون گزارشی های بنگاما در مورد تنوع ژنتيکی گونه

طور کلی سولاناسه یک خانواده با تعداد نشده است. به ارائه

برای مطالعات رتروترانسپوزونی نسبتاً  گونه است وزیادی 

رتروترانسپوزونی  LTRباشد. از تشخيص اولين مناسب می

 ,.Grandbastien et alاز توتون و تنباکو ) Tnt1Aفعال 

 Rogersفرنگی )( گرفته تا مطالعات بعدی در گوجه1989

and Pauls, 2000و سيب )( زمينیManetti et al., 2007 )

های سولاناسه برای مطالعات بودن گونهاز مناسبنشان 

برای  IRAPباشد. همچنين از نشانگر رتروترانسپوزونی می

های نزدیک زمينی و تاتوره و گونهفرنگی از سيبتمایز گوجه

این  (.Light bourn et al., 2007مرتبط استفاده شده است )

ی لکولامکان استفاده از نشانگر مو یابیارز منظوربهتحقيق 

 و درون نيب یکيتنوع ژنت یدر بررسرتروترانسپوزونی 

تر جهت های مطلوبو تشخيص گونهدانه بنگ یهاتيجمع

 سازی صورت گرفت.آغاز فرآیند زراعی
 

 هامواد و روش

 گیاهی هاينمونه آوريجمع و شناسایی

مکتوب از رياطلاعات غ و کسب رانیفلور ا یبا مطالعه

رویشگاه ابتدا مغان،  مرکز تحقيقات کشاورزی پژوهشگران

 هایبه نام دانهبنگ و از سه گونه شناسایی اهانيگ نیا



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

H.reticulatus ،H.pusillus  وH.niger، 10 و از  تيجمع

 جانیآذربا یهااستان مختلف از نقاطفرد  10 تيجمع هر

های جوان و سالم شد. برگ بردارینمونه ليو اردب یشرق

پس از ضدعفونی با الکل سفيد وارد تانک ازت مایع شده و 

 گرادیسانت درجه -80فریزر در DNA تا زمان استخراج

 توسط هاگونه تعيين و (. شناسایی1شدند )جدول نگهداری

دانشگاه شاهد  ییدارو نگياها ههشکدوپژ میورهربا بخش

 پذیرفت. منجاا تهران
 

 

 

 PCRیند آو فرDNA استخراج 

 تلفيقی بر اساس کم حجم با روش ازDNA برای استخراج 

 ( و1984همکاران ) و Saghai-Maroofهای روش از

Porebski برای تعيين  .شد استفاده (1997همکاران ) و

دستگاه با استفاده از DNA های غلظت نمونه،  DNAکميت

و طول های جذب نوری با استفاده از نسبتاسپکتروفتومتر 

نانومتر به ترتيب  320و 230/260، 280/260 هایموج

فنلی و ذرات ساکاریدی و پلیهای پروتئينی، پلیآلودگی

 DNA  هایسپس نمونه. معلق مورد سنجش قرار گرفتند

، از لحاظ کيفيت، با استفاده از الکتروفورز ژل شدهاستخراج

مورد بررسی قرار گرفتند و مواردی مانند  %8/0آگارز 

سرانجام  در نظر گرفته شد.RNA و وجود  DNAشکستگی 

نانوگرم در  25شدن به ميزان پس از رقيق DNA هاینمونه

تکثير  REMAP و IRAP ميکروليتر، توسط آغازگرهای

گشته و محصولات تکثيری توسط الکتروفورز در ژل آگارز 

 ایزنجيره واکنش آميزی شدند.با  اتيدیوم بروماید رنگ 2%

 با مطابق REMAP2 و IRAP1هایتکنيک برای مرازپلی

 تغييرات اندکی با Schulman (2006،)و  Kalendarروش 

                                                                                                                                                                                      
 
1 Inter-retrotransposon amplified polymorphism 
2 Retrotransposone- microsatellite amplified polymorphism 
 

تکثير در دستگاه  .گرفت صورت واکنش، سازیبهينه جهت

و  (Bio RAD, C 1000TM Thermal Cyclerترموسایکلر )

شرح انجام شد: یک چرخه  بدین PCR هایچرخه

به مدت  گرادیسانتدرجه  94دمای  سازی اوليه درواسرشت

درجه  94سازی در دمایچرخه شامل واسرشت 36دقيقه،  4

 دمای اتصال آغازگرها در، یک دقيقه مدتگراد به سانتی

)بسته به نوع به مدت دو دقيقه  36-44بين اختصاصی 

درجه  72دقيقه در دمای  8آغازگر(، مرحله بسط به مدت 

دقيقه در  8گراد و یک چرخه بسط نهایی به مدت سانتی

  .گراددرجه سانتی 72دمای 
 تجزیه برای REMAP و IRAP نشانگرهای پژوهش این در

 قرار مورد استفاده .Hyoscyamus spp ژنوم تحليل و

 35تا  25از آغازگرهای  IRAPدر تکنيک . گرفتند

 5ʹبه 3ʹهای سمت  LTRنوکلئوتيدی مکمل

( استفاده Hordeum vulgareهای ژنوم جو )رتروترانسپوزون

 صورتبه(. این آغازگرها Alavi-kia  et al., 2008 شد )

با یکدیگر مورد استفاده قرار  دودوبهمنفرد و ترکيبات 

 گرفتند.

 آزمایش در استفاده مورد .Hyoscyamus spp هایژنوتيپ -1 جدول

یآورمحل جمع استان تعداد ژنوتيپ گونه ایدر ارتفاع از سطح  ییايجغراف عرض   طول جغرافيایی 

H. reticulatus 10  

 

 اردبيل

 

 483001 382484 1350 اردبيل

H. reticulatus 10 477543 390428 1843 خلخال 

H. pusillus 10 476777 383981 1400 شهرنيمشک 

H. niger 10 483373 376868 1700 گيوی 

H. pusillus 10 

 

 شرقی آذربایجان

 462885 380792 1348 تبریز

H. niger 10 455930 382130 1660 شبستر 

H. reticulatus 10 458521 374625 1468 آذرشهر 

H. pusillus 10 473480 375770 1650 سراب 

H. pusillus 10 400412 382839 1341 راه 

H. niger 10  472220 382420 1800 هریس 
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 REMAPمورد استفاده در  ISSRمشخصات آغازگرهای  -2 جدول

 (°C)دمای اتصال  (°C) ذوب  دمای 5ʹ → 3ʹتوالی آغازگر نام شماره

825 ISSR1 (AC) 8T 49/2 53 

826 ISSR2 (AC) 8C 53/3 53 

827 ISSR3 (AC) 8G 54/9 52 

830 ISSR4 (TG) 8G 56/1 ø 

834 ISSR5 (AG) 8yT 48 53 

835 ISSR6 (AG) 8yC 50/3 49 

840 ISSR7 (GA) 8yT 48 ø 

841 ISSR8 (GA) 8yC 50/3 53 

845 ISSR9 (CT) 8rG 50/3 ø 

847 ISSR10 (CA) 8rC 50/3 49 

848 ISSR11 (CA) 8rG 50/3 49 

Ø  عدم تکثير،به نشانه r دهندهنشان A یا G وY دهندهنشان C یا T باشد.می 

 

 آغازگر هشت کل ، REMAPآغازگری ترکيبات ایجاد برای

 مورد ISSR آغازگرهای از مورد 11 رتروترانسپوزونی و

 دمای تعيين (. برای3و  2ی هاجدولگرفتند ) قرار استفاده

 دماهای از ایبازه در مذکور هایواکنش بهينه اتصال

 عدم و بالاتر وضوح اساس بر و شدند انجام اتصال مختلف

شد  انتخاب اتصال دمای بهترین متوالی، نوارهای وجود

 (.4جدول)

 

 

 قيتحق نیمورد استفاده در ا یرتروترانسپوزون یمشخصات آغازگرها -3 جدول

 ʹ3 →ʹ5 توالی آغازگر و جهت نام

Sukkula→ GATAGGGTCGCATCTTGGGCGTGAC 

Nikita→ CGCATTTGTTCAAGCCTAAACC 

LTR6149→ CTCGCTCGCCCACTACATCAACCGCGTTTATT 

3ʹLTR→ TGTTTCCCATGCGACGTTCCCCAACA 

LTR6150← CTGGTTCGGCCCATGTCTATGTATCCACACACATGTA 

5ʹLTR1← TTGCCTCTAGGGCATATTTCCAACA 

5ʹLTR2← ATCATTCCCTCTAGGGCATAATTC 

LTR7286→ GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 

 

 

قطعات  یمنظور آشکارسازبه ،PCRپس از اتمام مراحل 

ها از دستگاه الکتروفورز و نمونه نيب یچندشکل و رشدهيتکث

 ساعت 2به مدت  120 با ولتاژدرصد  درصد 8/1ژل آگارز 

استفاده شد. بعد از انجام  1XTBE استفاده از بافر با

 ومیديمحلول ات در قهيدق15ها به مدت الکتروفورز ژل

شدند و  یزيآمرنگ تريکروليدر م کروگرميم 5/0 دیبروما

منظور ها با آب مقطر انجام شد. بهآن یبرسپس رنگ

 Gel Documentation دستگاهها از لاز ژ یبردارعکس

 استفاده شد.UV  نور ریز Biorad  مدل
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 گرادیبرحسب درجه سانت ییدوتا باتيبه شکل مستقل و ترک یرتروترانسپوزون یآغازگرها نهياتصال به یدما -4 جدول
LTR7286 5ʹLTR2 5ʹLTR1 LTR6150 LTR ʹ3  LTR6149 Nikita Sukkula  

       ø Sukkula 

      ø 62 Nikita 

     62 ø ø LTR6149 

    64 ø 66 ø LTRʹ3 

   ø 65 ø ø ø LTR6150 

  ø ø ø ø ø ø 5ʹLTR1 

 60 ø ø ø ø ø ø 5ʹLTR2 

ø ø ø ø ø ø 59 ø LTR7286 

 :øعدم تکثير موفق 

 

 

 آماري هايتجزیه
 نشانگر کارایی معیارهاي

و  (عدم وجود نوار)صورت صفر نشانگرها به ینوار یالگوها

 اطلاعات محتوایشدند.  یازدهيامت (وجود نوار) کی

 شد محاسبه 1رابطه  استفاده از ( باPICی )چندشکل

(Chadha and Gopalakrishna, 2007 شاخص نشانگری .)

(MI )در. شد محاسبه آغازگر هر برای 2رابطه  از استفاده با 

 بيانگر که باشدمی مؤثر چندگانهنسبت  EMRرابطه  این

 یک ژنوتيپ در موجود شکلچند ژنی هایتعداد جایگاه

 در این رابطه شود. می محاسبه 3رابطه  برحسب و است

 𝑛𝑝و باشدمی شکلهای ژنی چندجایگاهکل  تعداد  βاز 

باندهای  تعدادnp ، 4آید. در رابطه می دست به 4رابطه 

 Powellباشد )شکل مییک باندهای تعداد nnpو  شکلچند

et al., 1996افزارنرم از استفاده با محاسبات (. این Excel   

 گرفت. انجام

1                                            1رابطه  − ∑ Pi
2=PIC 

EMRMI= PIC                                          2رابطه  × 

 EMR = 𝑛𝑝 × β                                           3رابطه 

β                                       4رابطه  = 𝑛𝑝 𝑛𝑝 + nnp⁄ 
 

 ژنتیکی تنوع بررسی

 اطلاعات شاخص از استفاده با هاگروه درون ژنتيکی تنوع

 در iآلل  فراوانیPi  آن  در شد که تعيين 5با رابطه  شانون

 منظوربه (.Zhu et al., 1998باشد )می معين جایگاه یک

 وExcoffier روش  اساس بر مولکولی واریانس تجزیه

 از اصلی بردارهای به تجزیه همچنين و( 1992)همکاران 

 GenAlEx 6.4(Peakal and Smouse, 2006)  افزارنرم

  .شد استفاده

I                                          5رابطه  = − ∑ PilnPi 

 

 خویشاوندي روابط بررسی

-برای انجام تجزیه فيلوژنی، ماتریس فاصله حاصل از نرم

توسط  شدهفیتعرکه بر اساس فاصله   GenAlEx 6.4افزار

Huff  ( برآورد شده بود، به1993و همکاران ) افزارنرم 

MEGA (Tamural et al., 2007 )سپس  .شد منتقل

 Minimum Evolution الگوریتماز  استفاده با دندروگرام

منظور تعيين سهم هر صفت از تنوع کل، از به رسم شد.

تجزیه به  ( استفاده شد. PCoAتجزیه به مختصات اصلی )

و بر    GenAlEx6.4 افزارنرممختصات اصلی با استفاده از 

با هدف ( 1993) و همکاران  Huffاساس ماتریس فاصله

 نتایج تجزیه فيلوژنی انجام شد. دیيتأارزیابی و 

 

 نتایج و بحث

 IRAP نشانگرهاي  کارایی و ژنومی اطلاعات چندشکلی،

، هفت  LTRترکيب ممکن حاصل از هشت آغازگر 36 از

ترکيب، تکثير مناسب و قابل امتيازدهی داشتند. ترکيبات 

 3000تا  200امپليکون با طول  59آغازگری در مجموع 

چندشکل بودند  هاکردند که تمام آنجفت باز ایجاد 

(. تعداد متوسط امپليکون به ازای هر ترکيب آغازگر 6)جدول

-Sukkula ترکيب آغازگری  برای 6و مقادیر آن از  8

Nikita ترکيب آغازگری برای 12تا LTR6149- LTR6149  

دليل تعداد کم تواند بهپایين بودن این مقدار می متغير بود.

توسط هر آغازگر باشد که خود  جادشدهیاشکل نشانگر چند
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 LTRهای تواند مبين فاصله زیاد این رتروترانسپوزوننيز می

. ها باشدو در کل فراوانی اندک آن Hyoscyamusدر ژنوم 

نوار بيشترین  12با  LTR6149-LTR6149ترکيب آغازگری 

نوار،  12را به خود اختصاص داد که  هر  رشدهيتکثنوار 

 چندشکل بودند. پروفيل باندی مربوط به ترکيب دو آغازگر

3ʹLTR-3ʹLTR  که چندشکلی مطلوبی را نشان داد در شکل

 آمده است. 1

برای نشانگرهای حاصل ، PICدر این تحقيق مقدار متوسط 

به ترتيب برابر  PIC برآورد شد. حداکثر و حداقل مقدار 3/0

آغازگری  برای ترکيب 208/0و  LTR6149برای  434/0با 

Nikita-Sukkula در محققان سایر (.6)جدول محاسبه شد 

 توتون مختلف هایتيپ درون و بين تنوع ژنتيکی ارزیابی

 اطلاعات ميزان ،REMAPو  IRAPاز نشانگرهای  استفاده با

 نشانگر شاخص و 33/0 تا 16/0 بين را نشانگرها چندشکلی

 دستبه مطالعه مورد هایژنوتيپ کل در 25/6 تا 34/0 را

 همکاران و Demirel .( et alHasni Tesseh ,.2015) آوردند

زمينی ژنوتيپ سيب 151در بررسی تنوع ژنتيکی  (2018)

، ميانگين محتوای اطلاعات iPBSبا استفاده از نشانگر 

 آوردند. دستبه 31/0تا  12/0چندشکلی آغازگرها را 

های مختلف در بررسی تنوع ژنتيکی ژنوتيپ دیگری محققان

و  ISSRای با استفاده از نشانگر توتون گرمخانه

ميزان اطلاعات چندشکلی نشانگرها را بين  رتروترانسپوزون،

 دستبه 87/5تا  15/1و شاخص نشانگر را  46/0تا  27/0

 (. et alMohsenzadeh Golfazaei ,.2012آوردند )

و مقادیر بيشينه  59/2برابر با  در این پژوهش  MIميانگين

برای  073/1و  344/4ترتيب برابر با و کمينه آن به

  -Nikita LTR7286 و ترکيب آغازگری   LTR6149آغازگر

 (. 6دست آمد )جدولبه

 

 IRAP( ترکیبات PICی )چندشکل( و میزان اطلاعات MIشده، تعداد قطعات چند شکل، شاخص نشانگر )تعداد قطعات تکثیر -6 جدول
MI PIC  تعداد قطعات  یچندشکلدرصد

 چندشکل

 قطعاتتعداد کل 

 رشدهيتکث

 ترکيب آغازگری

033/2  290/0  %100  9 9 3ʹLTR- Nikita 

835/2  315/0  %100  10 10 3ʹLTR-3ʹLTR 

560/3  356/0  %100  11 11 3ʹLTR-LTR6150 

073/1  268/0  %100  4 4 LTR7286- Nikita 

344/4  434/0  %100  12 12 LTR6149-LTR6149 

644/2  240/0  %100  7 7 5ʹLTR2-5ʹLTR2 

665/1  208/0  %100  6 6 Sukkula-Nikita 

59/2 30/0  ميانگين 43/8 43/8 - 

 کل 59 59 - - -

 

 

 
 دانهبنگ در LTRʹ3 آغازگر  از حاصل IRAP نشانگرهای چندشکلی -1شکل 



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

 REMAPچندشکلی و کارایی نشانگرهاي 

 هشت و ISSR آغازگر 11 از حاصل ممکن ترکيب 88 از

بودند. حاصل  مطلوب تکثير دارای ترکيب LTR ، 12آغازگر

 تا 200 طول با شکلامپليکون چند 94 این ترکيبات آغازگر،

 ترکيب هر ازای به متوسط نشانگر بود. تعداد بازجفت 3000

 آغازگرهای ترکيب برای 6 از آن مقادیر و 8 آغازگر

ISSR834-3ʹLTR ترکيب  برای 11 تاISSR841-5ʹLTR2 

نوار  11با  LTR2-ISSR841ʹ5ترکيب آغازگری  .بود متغير

نوار به ترتيب  6با  LTR-ISSR834ʹ3و ترکيب آغازگری 

را به خود اختصاص دادند  رشدهيتکثبيشترین و کمترین نوار 

. پروفيل باندی (7)جدول  و تمامی نوارها چندشکل بودند

که  ISSR835-LTR7286 مربوط به ترکيب دو آغازگر

 آمده است. 2چندشکلی مطلوبی را نشان داد در شکل 

 برای 405/0 با برابر ترتيببه PIC مقادیر حداقل و حداکثر

 آغازگری ترکيب برای 276/0 و LTR-ISSR834ʹ3 ترکيب

3ʹLTR-ISSR841 شد. محاسبه 32/0 برابر آن ميانگين و 

 برابر آن کمينه و بيشينه مقادیر و 47/2 با برابر MI ميانگين

-LTR7286 آغازگری هایترکيب برای 217/1 و 64/3 با

ISSR835 3 وʹLTR-ISSR834 7جدول(آمد  دست به.( 

های توتون ژنتيکی تنوع بررسی محققان دیگری در

گزارش کردند  46/0تا  27/0را بين  PICای ميزان گرمخانه

(Mohsenzadeh Golfazaei et al., 2012 .) 

 

 

 
 دانهبنگ در ISSR835-LTR7286 آغازگری ترکيب از حاصل REMAP نشانگرهای شکلیچند -2 شکل
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 REMAP( ترکيبات (PICشکلی ( و ميزان اطلاعات چند(MIشده، تعداد قطعات چند شکل، شاخص نشانگر تعداد قطعات تکثير -7جدول 

 

 

 هاتنوع ژنتیکی درون گروه بررسی

 شاخص از استفاده با هاگونه درون ژنتيکی تنوع ميزان

جدول ) گردید محاسبه (Zhu et al.,1998) شانون اطلاعات

 کمترین و بيشترین ترتيببه IRAPبرای نشانگرهای  (.8

 برابر شانون ژنی تنوع شاخص بر اساس ژنتيکی تنوع سطح

 برای مقدار این حداقل و حداکثر بود. 267/0و  523/0 با 

 شد. برآورد 306/0و  516/0 با برابر REMAPنشانگرهای 

 تنوع دهندهنشان بيشتر بودن ميزان شاخص شانون

که ميزان شاخص شانون  ژنی هایجمعيتی است. مکاندرون

-بهتر نشان میها را ژنوتيپ ها بالاتر باشد، تنوع بيندر آن

زمينی با های سيبژنتيکی ژنوتيپ در بررسی تنوعدهند. 

 5/0اطلاعات شانون  ، شاخصISSRاستفاده از نشانگرهای 

های آمد که مبين وجود تنوع مناسب بين ژنوتيپ دستبه

همکاران  و  Niu(.Sakhdari et al., 2013زمينی است )سيب

رقم بادمجان توسط  73ی تنوع ژنتيکی در مطالعه( 2010)

، شاخص اطلاعات شانون بين REMAPنشانگر مولکولی 

گزارش کردند که نشان از تنوع  5424/0ارقام بادمجان را 

(. Niu and Zhao, 2010) باشدبالا بين ارقام بادمجان می

توده  14در بررسی تنوع ژنتيکی  پژوهشگران دیگری

 ISSR و RAPDفرنگی با استفاده از دو نشانگر گوجه

متعلق به رقم عنبر  48/0بيشترین شاخص تنوع شانون را 

 (. et alJahantigh Haghighi ,.2020آوردند ) دستبهایرانی 

 دهندهنشانبرآورد شاخص تنوع شانون بالا در این پژوهش، 

 بالای دانه و درجهای بنگتنوع ژنتيکی بالا در درون جمعيت

دانه بنگ هایجمعيت در ژنوم نشانگرهای رتروترانسپوزونی

 است.

 

 

 

 

 

 

 

 

MI PIC شکلیدرصد چند 
تعداد قطعات 

 شکلچند

تعداد کل قطعات 

 شدهتکثير
 آغازگریترکيب 

3/329 0 /369 %100  9 9 5ʹLTR2-ISSR835 

3/264 0 /326 %100  11 11 5ʹLTR2-ISSR841 

1/881 0 /313 %100  8 8 3ʹLTR-ISSR827 

1/217 0 /405 %100  6 6 3ʹLTR-ISSR834 

1/464 
2/229 

0 /366 %100  9 9 3ʹLTR-ISSR847 

0 /276 %100  8 8 3ʹLTR-ISSR841 

2/863 0 /278 %100  7 7 5ʹLTR1-ISSR826 

2/295 0/286 %100  8 8 5ʹLTR1-ISSR841 

3/388 0/286 %100  7 7 LTR7286-ISSR825 

1/817 0/376 %100  7 7 LTR7286-ISSR840 

3/460 0/302 %100  7 7 LTR7286-ISSR847 

3/460 0/346 %100  7 7 LTR7286-ISSR835 

 ميانگين 83/7 83/7 - 0/32 2/47

 کل 94 94 - - -



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

 REMAP و IRAPشاخص اطلاعات شانون ترکيبات آغازگری  -8 جدول

I آغازگری  ترکيب IRAP I  ترکيب آغازگریREMAP 

0/368 3ʹLTR-Nikita 0/414 5ʹLTR2-ISSR835 

0/397 3ʹLTR-3ʹLTR 0/352 5ʹLTR2-ISSR841 

0/424 3ʹLTR-LTR6150 0/414 3ʹLTR-ISSR827 

0/322 LTR7286-Nikita 0/516 3ʹLTR-ISSR834 

0/523 LTR6149-LTR6149 0/423 3ʹLTR-ISSR847 

0/318 5ʹLTR2-5ʹLTR1 0/318 3ʹLTR-ISSR841 

0/267 Sukkula-Nikita 0/306 5ʹLTR1-ISSR826 

- - 0/326 5ʹLTR1-ISSR841 

- - 0/343 LTR7286-ISSR825 

- - 0/474 LTR7286-ISSR840 

- - 0/338 LTR7286-ISSR847 

- - 0/446 LTR7286-ISSR835 

374/0  IRAP ميانگين   778/0  REMAP ميانگين   

 

 

 
  (AMOVA)مولکولی  واریانس تجزیه

 نشانگر 59 بر اساس مولکولی واریانس تجزیه نتایجمطابق 

IRAP نشانگر 94 و REMAP گونه بين اختلاف (،9 )جدول-

دار ولی از لحاظ غيرمعنی IRAPها از لحاظ نشانگرهای 

بود.  دارمعنی 05/0احتمال  سطح در REMAPنشانگرهای 

لحاظ هر دو سيستم ها از واریانس بين و درون جمعيت

بود و در هر دو  دارمعنی 01/0احتمال  سطح نشانگر در

 واریانس از ها بيشترجمعيت سيستم نشانگر، واریانس درون

 توانشد. بر اساس نتایج حاصل می ها برآوردجمعيت بين

ها و جمعيت بالا بودن واریانس درون داشت به علت  اظهار

 ها، تنوعگونههمچنين کم بودن درجه آزادی بين 

 ژهیوبهی از نظر نشانگرهای رتروترانسپوزونی اگونهنيب

IRAP  دار نبود. از سوی دیگر با توجه به معنی مشاهدهقابل

توان اذعان داشت می نيز هاجمعيت بودن واریانس بين

 یتوجهقابل مقادیر نيز دارای جمعيت های درونواریانس

های مورد ر داخل جمعيتی داملاحظهقابلباشند و تنوع می

 در جمعيتیدرون ژنتيکی مطالعه وجود دارد. تنوع

 بين جمعيتی تنوع با مقایسه در مطالعه مورد هایجمعيت

های ناشی از وجود تفاوتتواند این امر می بود که بيشتر

های ژنی ژنتيکی زیاد در افراد درون جمعيت از لحاظ مکان

باشد. ی بر ناهمگنی درون جمعيت دیمؤیافته باشد و تکثير

تواند دلایل طور کلی ناهمگنی زیاد در درون جمعيت میبه

های پلوئيدی، دگرگشنی، تلاقیزیادی از جمله ماهيت چند

مختلف بين ارقام، اختلاط فيزیکی بذور و غيره داشته باشد. 

تواند به بودن تنوع در درون جمعيت میدر این تحقيق بالا

های مختلف، اختلاط بذور بين ارقام از گروه انجام تلاقی

هنگام تکثير یا کافی نبودن ترکيبات آغازگری برای پوشش 

ها از لحاظ کامل ژنوم و در نتيجه عدم ارزیابی کامل ژنوتيپ

بين  تنوع کمتر درتنوع ژنتيکی در کل ژنوم، مرتبط باشد. 

 ميزان بالای جریان دهندهنشانهای مورد مطالعه جمعيت

باشد. علاوه بر این، بخش بزرگی از می های مابين جمعيتژن

دليل فعاليت تواند بهها احتمالاً میجمعيت تنوع درون

های شکلی درجی منحصر خانوادهچند مختص جمعيت و

باشد. ها رتروترنسپوزونی مورد مطالعه در این جمعيت

گروهی از محققان برای بررسی تنوع ژنتيکی و سوماکلونالی، 

( و سالهک(، کالوس قدیمی )یماههککالوس جدید )ی

، invitroدر شرایط  Hyoscyamus nigerهای تازه برگ

و انجام تجزیه واریانس مولکولی،  ISSRنشانگر  ريتأثتحت 

درصد برآورد کردند که نسبت به  68تنوع بين جمعيتی را 

(. در et al Goojgi ,.2020جمعيتی بيشتر بود )تنوع درون

پژوهشی وسيع که در دانشگاه کارولينای شمالی انجام شد، 

ژنوتيپ توتون با منشأ کشورهای مختلف دنيا با  702

نشانگر ریزماهواره مورد بررسی قرار گرفتند.  72استفاده از 

 18/92جمعيتی در تجزیه واریانس مولکولی تنوع درون

ی توجهلقابخود مقدار تنوع  نوبهبهدرصد برآورد گردید که 

گروهی از محققان در  (. et alMoon ,.2009باشد )می
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فرنگی با استفاده از  ارزیابی تنوع ژنتيکی ارقام مختلف گوجه

و با تجزیه واریانس مولکولی  ISSR و RAPD نشانگرهای

درصد کل تغييرات  79جمعيتی با نشان دادند تنوع درون

قرار دارد جمعيتی تنوع بين  ازتری در مرتبه بالاژنتيکی، 

(Jahantigh Haghighi et al., 2020 نتایج حاصل از تجزیه .)

های ژنتيکی بين و درون تيپروی تنوع واریانس مولکولی 

درصد تنوع  73/32توتون نشان داد از کل تنوع ژنتيکی، 

ها درصد آن تنوع درون تيپ 27/67ها و ژنتيکی بين تيپ

 (.Hasni Tesseh et al., 2014کند )را توجيه می

 

 

 

 
 .Hyocyamus sppروابط خویشاوندي 

 IRAPتجزیه فیلوژنی بر اساس نشانگرهاي 

 اساس ماتریس بر IRAP نشانگرهای از حاصل دندروگرام

و همکاران Huff ماتریس  از حاصل گروهی بين هایفاصله

 آمده 3شکل  در Minimum Evolution روش با (1993)

 از دانهبنگ ژنوتيپ 96 برای به دندروگرام، توجه با است.

 بندیگروه H.niger و  H.reticulatus ،H.pusillusهایگونه

و  نشد مشاهده ها از یکدیگرمناسبی مبنی بر تفکيک گونه

 لحاظ از هاجمعيت در گفت توانکلی می حالت در

 وجود جغرافيایی نظر از تفکيک چندانیIRAP نشانگرهای 

 هایگونه بين ژنتيکی شباهت دهندهنشان امر این نداشت.

 و یشرق جانیآذربا هایاستان در دانههای بنگجمعيت

 .است اردبيل

 

 REMAPو  IRAPنتایج تجزیه واریانس مولکولی نشانگرهای  -9 جدول

 Est Var ɸpt P درصد واریانس SS MS درجه آزادی منابع تغيير 

IRAP 

 967/0 -009/0 000/0 %0 638/17 276/35 2 هاگونه بين

 001/0 117/0 196/1 %12 420/20 941/142 7 هاجمعيت بين

 هاجمعيت درون

 کل

86 

95 

867/772 

083/951 

987/8 88% 

100% 

986/8 

183/10 

109/0 001/0 

- - - 

REMAP 

 036/0 010/0 157/0 %1 046/42 092/84 2 هاگونه بين

 001/0 154/0 447/2 %15 859/36 015/285 7 هاجمعيت بين

 001/0 162/0 461/13 %84 461/13 633/1157 86 هاجمعيت درون

 - - 065/16 %100 - 740/1499 95 کل



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

 
 Minimum Evolutionبا استفاده از الگوریتم  IRAPدندروگرام حاصل از نشانگرهای  -3 شکل

 

 

 REMAPتجزیه فیلوژنی بر اساس نشانگرهاي 

 از مورد مطالعه های، ژنوتيپ4به شکل  توجه با

گروه  3در   H.nigerو H.reticulatus ، H.Pusillusهایگونه

 گرفتند کهژنوتيپ قرار  39اول  بندی شدند. در گروهتقسيم

به شبستر،  متعلق ژنوتيپ 10و  8، 10، 2، 9تعداد  ترتيببه

بودند. به عبارت دیگر افراد  خلخال و گيوی، اردبيل، آذرشهر

 ژنوتيپ 28و   H.nigerگونه از ژنوتيپ 11این گروه شامل 

 بيشتر یک، گروه بودند. در  H.reticulatusاز گونه

خلخال  و آذرشهر، اردبيل هایجمعيت به مربوط هایژنوتيپ

گرفتند. گروه دوم  قرار هستند H.reticulatusگونه  از که

و  5، 10، 10ترتيب تعداد ژنوتيپ بود که به 29مشتمل بر 

متعلق به اهر، سراب، هریس و گيوی را شامل  ژنوتيپ 4

 9 و  H.pusillusژنوتيپ از گونه 20شدند. از این تعداد، 

 ژنوتيپ 28 ، شامل3دند. گروه بو H.niger گونه از ژنوتيپ

 به ژنوتيپ متعلق 1و  2، 5، 10، 10تعداد  ترتيببه بود که

در این  شبستر بودند. و آذرشهر هریس، شهر،مشکين تبریز،

 گونه از ژنوتيپ H.pusillus  ،6گونه از ژنوتيپ 20 گروه

H.niger گونه از ژنوتيپ 2 وH.reticulatus  .قرار داشتند 

 تفکيک و وجود داشت گروه سه هر در  H.nigerگونه

-های مشکينژنوتيپ .نشد مشاهده گونه این برای مناسبی

که دارای فاصله جغرافيایی شهر، آذرشهر و شبستر در حالی

 گروه شدند.های یک و سه همکيلومتر بودند، در گروه 200

در مقایسه با   REMAPدر حالت کلی، در نتایج نشانگرهای

طوری که تفکيک بهتری مشاهده شد. به  IRAPنشانگرهای

های اردبيل، خلخال، اهر، سراب، ها در جمعيتتمام ژنوتيپ

های طور کلی تفکيک شدند و ژنوتيپشهر و تبریز بهمشکين

ها در یک گروه قرار گرفتند. از جمعيت هرکداممربوط به 

های مربوط نسبی برای ژنوتيپ صورتبهالبته این تفکيک 

از نظر  ی شبستر و آذرشهر نيز مشاهده شد.هابه جمعيت

ی مشاهده نشد و ژنوتيپتوجهقابلجغرافيایی نيز تفکيک 

قرار در یک گروه  باهمهایی از مناطق جغرافيایی متفاوت 

از آذرشهر،  شدهیآورجمعی هانمونهعنوان مثال به .گرفتند

وت و دور کاملاً متفاهای وهیرگردر زشبستر، هریس و گيوی 

فيایی انظر جغراز هایی که بالعکس نمونهار گرفتند و قر هماز 

شهر، شبستر و آذرشهر( )مشکينند مثل دهم بودور از نسبتاً 

 این درشدند. ی بندستهدهم ر کناوه و در یرگرزیک در 

بيان  (Moghaddam et al., 2000)همکاران  و مقدم مورد

 نظر از است ممکن هم به نزدیک جغرافيایی مناطق کردند
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 محققانهمچنين  باشند. کاملاً متفاوت با یکدیگر اکولوژیکی

گونه بين استممکن  که معتقد هستند زمينه این دیگری در

و  شود مشاهده ژنتيکی نظر از زیادی وحشی شباهت های

 هایگروه در مشابه هایمکان از شدهیآورجمع هایجمعيت

 دندروگرام (.Kharestani et al., 2013گيرند ) مختلف قرار

 درخت ترین، مناسبREMAPاز نشانگرهای  حاصل

 با توجه به اینکه باشد.ها میجمعيت تفکيک برای فيلوژنی

 دارند، پس در نقش نشانگرها ایجاد این در نواحی ریزماهواره

 توزیع به نسبت هاجمعيت و تفکيک پراکنش، تمایز

 .کنندبيشتری ایفا می نقش رتروترانسپوزونی

 
 

 
 Minimum Evolution الگوریتم  از استفاده با REMAP نشانگرهای از حاصل دندروگرام -4   شکل

 
 

PCoA نشانگرهاي  اساس برIRAP 

 تغييرات کل درصد 28/25 اول اصلی مؤلفه سه PCoA در

خاصی  قسمت در نشانگرها دهدمی نشان که کردند توجيه را

اند و توزیع نسبتاً یکنواختی در کل نکرده پيدا تجمع ژنوم از

 دارای LTRهای (. رتروترانسپوزون10جدول(ژنوم دارند 

هستند.  گياهی هایژنوم در همگنی معمولاً و سراسری توزیع

 انجام قطعات هنگامی تکثير IRAP تکنيک در از سوی دیگر

 نزدیک هم به کافی حد به رتروترانسپوزون دو که گيردمی

 (. بنابراینKalendar and Schulamn, 2006) باشند

مختلف در نزدیکی  LTRهای قرارگيری رتروترانسپوزون

یکدیگر و به شکل یکنواخت در کل ژنوم دور از انتظار 

 حاصل هاییافته اصلی، بردارهای به تجزیه نتایج .باشدنمی

 به توجه با کهیطوربه کند.می دیيتأ را فيلوژنی تجزیه از

 مشاهده هاجمعيت بين مشخصی کاملاً بندیگروه 5شکل 

روی تنوع ژنتيکی در پژوهشی که محققان  .شودنمی

ای با استفاده از نشانگر های مختلف توتون گرمخانهژنوتيپ

ISSR تجزیه به بردارهای  ،انجام دادند و رتروترانسپوزون

درصد از  75/16اول در مجموع  مؤلفهاصلی نشان داد دو 

 Mohsenzadeh Golfazaeiکنند )واریانس کل را توجيه می

2012., et al.)  تجزیه به مختصات اصلی در ارزیابی تنوع

های مختلف توتون با استفاده از نشانگرهای ژنتيکی تيپ

IRAP  وREMAP  درصد از  39/44نشان داد دو مؤلفه اول

کنند و سهم دو مؤلفه اول در کل واریانس را توجيه می

درصد بود  06/14و  33/30ترتيب توجيه واریانس کل به

(Hasni Tesseh et al., 2015.)  

 



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

 دانهبنگ در REMAP و IRAP نشانگرهای اساسبر  اصلی بردارهای توسط شده تبيين واریانس درصد -10جدول 

IRAP مؤلفه  درصد واریانس تجمعی   نشانگرهای 
 IRAP 

 درصد واریانس تجمعی REMAPنشانگرهای 

REMAP 

 55/7 55/7 99/10 99/10 اول

 04/14 49/6 64/18 65/7 دوم

 74/18 70/4 28/25 64/6 سوم

 

 
 

 
 IRAP نشانگرهای  بر اساس دانهبنگ اصلی بردارهای به تجزیه نتایج -5شکل 

 

 

PCoA نشانگرهاي  اساس برREMAP 

تجزیه به مختصات اصلی  ،REMAPنشانگرهای  از با استفاده

درصد از واریانس  47/18اول در مجموع  مؤلفهنشان داد سه 

کم توسط  (. تبيين10جدول(کل را توجيه کردند 

 فواصل تجمع پایين تواند ناشی ازمی ،REMAPنشانگرهای 

و رتروترانسپوزون،  ریزماهواره هایجایگاه مابين تکثير قابل

 درصد تبيين بودن باشد. کم ژنوم از خاصی در مناطق

 به تجزیه متغيره مانندچند هایتجزیه در مولکولی تغييرات

 نشانگرهای مناسب از توزیع ناشی تواندمی اصلی یهامؤلفه

 مؤلفه سه کفایت عدم نتيجه در و سراسر ژنوم در مولکولی

طرفی  از .باشد مولکولی تغييرات حداکثر برای توجيه اول

 مفهوم ارزیابی به ژنوم سراسر در نشانگرها مناسب توزیع

 کل از مناسب بردارینمونه دليلبه مولکولی بهتر و تردقيق

عبارت دیگر، (. بهFazli and HaghMyrza, 2012است ) ژنوم

مناطق قابل تکثير در کل ژنوم پراکنده بودند. پراکنش 

اصلی  مؤلفهدو  بر اساسی بعدسهها در یک نمودار ژنوتيپ

ای، سه گروه بندی حاصل از تجزیه خوشهاول، همانند گروه

 نتایج بالایی حد را معرفی کرد و توانست ارقام را تفکيک و تا

 (. 6نماید )شکل  دیيتأ را فيلوژنی تجزیه
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 REMAP نشانگرهای  بر اساس دانهبنگ اصلی بردارهای به تجزیه نتایج -6 شکل

 

 

 حاصل درخت داد نشان هاروش این از حاصل نتایج مقایسه

 نظر از فيلوژنی درخت ترینمناسب، REMAPهای داده از

 و جغرافيایی اطلاعات با هابندی جمعيتگروه انطباق

 از IRAP نشانگرهای است و این در حالی است که مولکولی

 توالی و تعدادناکافی بودن  نبودند. مطلوب چندان نظر این

ضعف نشانگرهای  تواند دليل احتمالیمی،  IRAPآغازگرهای

IRAP از پژوهش این در .ها باشدگروه مناسب در تفکيک 

 Hordeum) جو  ژنوم از حاصل رتروترانسپوزونی آغازگرهای

vulgare)شد.  دانه استفادهبنگ ژنتيکی تنوع بررسی در

 ژنوم  مطالعه در آغازگرها این نسبی مشاهده کارایی

Hyoscyamus spp. دانه ژنوم بنگ دو بين تشابهاتی وجود و

 ، BARE-1هایرتروترانسپوزون اجدادی و جو، نقش

Sukkula  و Nikita ها پررنگآن تکامل و تکوین را در 

 در ای،مقایسه ژنتيک از گيریبهره زمينه در امر این کند.می

 باشد. اهميت حائز تواندمی دانهبنگ گياه ژنوم مطالعه

Alavi-kia تعداد داشتند ( اظهار2008همکاران ) و 

 REMAP و IRAP هایآزمایش از حاصل نشانگرهای

 هاینسخ رتروترانسپوزون تعداد با مستقيمی همبستگی

 سطح با مستقيم ارتباط خود نوبهبه نيز آن و ژنوم در مربوطه

 نشانگرهای تعداد که آنجایی از دارد. مطالعه مورد فرد تکامل

 توانمی بوده است کم نسبتاً پژوهش این در دشدهيتول

 کمتری نسخ دارای دانهبنگ هایجمعيت که گرفت نتيجه

  .هستند خود ژنوم در جو هایرتروترانسپوزون از
 

 گیري کلینتیجه

 IRAPدر این پژوهش، تعداد نشانگر به ازای هر ترکيب 

تعداد کم  دهندهنشاندارای مقادیر نسبتاً پایينی بود که 

دانه و در نتيجه جو در ژنوم بنگ LTRهای رتروترنسپوزون

مقادیر تعداد  کهیدرحالها از یکدیگر بود، فاصله زیاد آن

نسبتاً مطلوب بود که  REMAPنشانگر به ازای هر ترکيب 

های ها در نزدیکی رتروترنسپوزونبيانگر حضور ریزماهواره

LTR باشد.دانه میجو در ژنوم بنگ 

نسبتاً پایين بود  IRAPنشانگرهای برای  MIو  PICمقادیر 

 دیمؤدر حد مطلوب بود که  REMAPنشانگرهای برای ولی 

و همچنين نقش بارزتر  REMAPکارایی بالای نشانگرهای 

ها در ایجاد تنوع بود. تجزیه واریانس مولکولی بر ریزماهواره

داری را در تنوع معنی REMAPو  IRAPاساس نشانگرهای 

های مورد مطالعه نشان داد و بر این درون و بين جمعيت

يکی ها از تنوع ژنتتوان اظهار داشت این جمعيتاساس می

مطلوبی برخوردار هستند. در تجزیه خویشاوندی، 

ها و از کارایی بالایی در تفکيک جمعيت IRAPنشانگرهای 

های مورد مطالعه برخوردار نبودند ولی نشانگرهای گونه

REMAP های مورد ها و گونهتا حد قابل قبولی جمعيت



 
دانه بر اساسهای بنگو ژنوتيپ هاتيجمع یکيهای ژنتها و شباهتارزیابی تفاوت... 

 طوربه REMAPتفکيک نمودند. نشانگرهای  مطالعه را

 گریکدرا از ی H.pusillus و H.reticulatusهای کامل گونه

ها پراکنده ر تمام خوشهد H.niger ولی گونه تفکيک کردند

 نشانگرهای کرد ثابت این تحقيق نتایج، حالنیباا .بود

 و تنوع ژنتيکی تعيين جهت مناسبی رتروترانسپوزونی ابزار

 و در بوده دانهبنگ هایتوده بين در خویشاوندی روابط

 و دقيق تعيين سریع، جهت دانهبنگ اصلاحی، هایبرنامه

 گياه خویشاوندی این روابط بررسی و ژنتيکی تنوع صحيح

 باشد.توصيه می قابل دارویی
 

 سپاسگزاري 

بدین وسيله از مسئولين محترم آزمایشگاه ژنتيک مولکولی 

دکتر مصطفی جناب آقای  قدرنگرادانشگاه تبریز و استاد 

 گردد.نهایت تشکر و سپاسگزاری میوليزاده، 
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Abstract 

Henbane has high medicinal value due to hyoscyamine and scopolamine alkaloids. The genetic diversity of this 

plant has been evaluated using different markers. However, so far, there has been no report on the use of 

retrotransposon markers in studying genetic diversity and improving the quality and quantity of alkaloids of this 

plant. In this study, the genetic diversity of 10 henbane populations was investigated using IRAP and REMAP 

molecular markers. Among 36 possible combinations of 8 LTR primers, 7 combinations had appropriate and 

scalable amplification. In the REMAP technique, 11 ISSR primers were combined with 8 LTR primers, and of the 

88 possible combinations, 12 combinations were scalable. The mean values of polymorphic information for IRAP 

and REMAP markers were 0.30 and 0.32, respectively, and the mean marker index for these two markers was 2.59 

and 2.47, respectively. Taking into account these criteria, REMAP marker was more efficient than IRAP due to 

the more considerable role of microsatellites in the estimation of henbane genetic diversity. In the analysis of 

molecular variance using IRAP and REMAP markers, intra-population variation was estimated to be higher than 

inter-population. This finding can be due to the existence of many genetic differences in the individuals in the 

population in terms of amplified gene locations. It also indicates the heterogeneity within the population and the 

desirable diversity of these populations in northwest Iran. Cluster analysis based on IRAP marker failed to separate 

species, but REMAP marker could separate H. pusillus and H. reticulatus species to a high degree. 
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