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Extended abstract 

Introduction 

Coriander (Coriandrum sativum L.), is one of the four important  medicinal plants in Iran. Iran ranks as the 

world’s fourth largest coriander producer and eighth largest coriander exporter. Coriander seeds are considered 

one of Iran's main export commodities, demonstrating competitive advantages comparable to cumin (Cuminum 

cyminum L.) and saffron (Crocus sativus L.) in international markets. Since breeding desirable genotypes is 

only possible with selecting superior genetic materials, plant breeders must use appropriate genetic diversity to 

achieve high performance breeding lines. Using markers to gain knowledge about genetic diversity can be 

beneficial in plant breeding programs. This study aimed to investigate genetic diversity, assess similarity and 

differences among coriander populations, and determine the genetic structure of different coriander populations 

using ISSR and SCoT markers. 

Materials and methods 

To evaluate the genetic diversity of a number of coriander populations, 16 populations were collected from 

three provinces, including South Khorasan (four populations from Khusf, Birjand, Nehbandan and Sarbishe 

cities), Yazd (four populations from the Yazd, Taft, Abarkoh, and Bahabad cities), and Kerman (eight 

populations from Kerman, Sirjan, Bam, Zarand, Shahr Babak, Baft, Ravar and Mahan cities). This study was 

conducted in 2019-2020 in the Molecular Plant Breeding Laboratory, Production Engineering and Plant 

Genetics Department, Faculty of Agriculture, Natural Resources and Environment, University of Birjand. Ten 

ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) and 15 SCoT (Start codon targeted) primers were used for molecular 

diversity analysis. DNA was extracted from coriander leaves using the CTAB method and the quantity of 

extracted DNA was determined using a Nanodrop device (Thermo Scientific model 2000). Present and absent 

of bands were scored as binary data (0: absent and 1: present) and represented as  a data matrix in an excel 

sheet. To evaluate the primers, the indices of the number of amplified alleles (Na), the number of effective 

alleles (Ne), the percentage of polymorphism (PP), the polymorphic information content (PIC), the effective 

multiplex ratio (EMR), the marker index (MI) and the resolving power (RP) were calculated. In order to cluster 

populations, first the genetic similarity of individuals was calculated and then cluster analysis (Ward's method) 

was performed. Data was analyzed using NTSYSpc2.2, SPSS v26, and Excel 2020 software packages. 
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Results and discussion 

In total, the ISSR and SCoT primers showed 95.91% and 97.67% polymorphism, respectively. The 10 ISSR 

primers and 15 SCoT primers produced 49 and 86 high resolution bands, respectively. Among all primers analyzed, 

IS1 and SC11/SC13 demonstrated the highest amplification efficiency, generating 8 and 9 bands, respectively. In 

contrast, primers IS2, IS7, and SC4 revealed the lowest productivity, each producing only 3 bands. The average 

values of the PIC, MI, EMR, and RP for ISSR and SCoT markers were calculated as 0.43, 2.07, 4.55, 3.56 and 

0.38, 2.09, 5.49, 3.38, respectively. Based on ISSR and SCoT analysis, the highest genetic similarity was observed 

between Baft-Ravar, Baft-Mahan, Yazd-Taft, and Baft-Ravar, Kerman-Baft populations, respectively. 

Furthermore, the lowest genetic similarity was recorded between Khusf-Zarand, Nehbandan-Zarand, Birjand-

Zarand, and Birjand-Bahabad, Khusf-Zarand, Birjand-Yazd populations, respectively. Cluster analysis of ISSR 

and SCoT data categorized the populations into four and three distinct clusters, respectively. Based on PCoA 

(Principal Coordinates Analysis) analysis of ISSR data, the first four components explained 50.44% of the total 

variance. The 1st, 2nd, 3rd and 4th components explained the 14.25%, 12.84%, 12.45% and 10.90% of total variance. 

Based on PCoA analysis of SCoT data, the first five components explained 52.97% of the total variance. The 1st, 2nd, 

3rd, 4th and 5th components explained 14.16%, 11.34%, 10.85%, 8.63%, and 7.99% of the total variance, respectively. 

The low percentage of variation explained by the components suggests that the primers were well distributed across the 

coriander genome  and also the choice of primers has been made correctly. 

Conclusion 

High levels of polymorphism were observed for ISSR and SCoT markers, suggesting their efficacy in evaluating 

genetic diversity among coriander populations. In present study, the primers were effective in distinguishing the 

populations and exhibited a reliable performance. The ISSR markers had a better efficiency compared to that of 

SCoT markers. Correlation analysis of two matrices obtained from the molecular data for both markers did not 

significantly correlate, presumably due to their different natures. This study found a general correspondence 

between the genetic and the geographical distances, however, in some cases certain exceptions were noted, 

presumably due to factors such as seed mixing, gene pool migrations between geographical regions or gene flow 

among different populations, or even a common ancestral origin. According to the results of this study, among 

different populations, Khusf and Zarand populations exhibited the greatest genetic divergence, while Baft and 

Rawar populations were the most genetically similar populations. Consequently, crossing Khusf and Zarand 

populations is highly recommended to benefit from heterosis. Future breeding studies should incorporate a broader 

range of molecular markers and explore the associations between genetic markers and morphological, 

phenological, and quantitative traits. 
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های گشنیز  برخی جمعیت ژنتیکیی تنوع در مطالعه  SCoTوISSRبررسی کارایی نشانگرهای  

(Coriandrum sativum L. )

1علی ایزانلو  و    2، مریم اکبری     ،*1محمد ضابط

 ، بیرجند ،  تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه بیرجند مهندسی  گروه  دانشیار،  -1

 ، بیرجند تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه بیرجند مهندسی  آموخته کارشناسی ارشد، گروه  دانش  -2

(27/12/1403؛ تاریخ انتشار برخط: 20/12/1403: ؛ تاریخ پذیرش11/12/1403؛ تاریخ آخرین ویرایش: 16/10/1403 )تاریخ دریافت:

 کیده چ

ی گشنیز در جهان است.  گشنیز یکی از چهار گیاه دارویی اصلی ایران است. ایران چهارمین تولیدکننده و هشتمین صادرکننده

15و    ISSRآغازگر    10جنوبی، یزد و کرمان با استفاده از  جمعیت گشنیز از سه استان خراسان  16تنوع ژنتیکی،    در این مطالعه، 

های آغازگر  و  ISSR،  91 /95  هایغازگر، آنتایج این مطالعه نشان داد که، در مجموع  قرار گرفت.  بررسیمورد    SCoTآغازگر  

SCoT  ،67 /97  آغازگرهای  گردیدباند با وضوح بالا تکثیر    86  و  49ترتیب  و به  درصد چندشکلی نشان دادند .IS1وSC11،

SC13  ( باند  9و    8بیشترین تعداد باند)    و آغازگرهایIS2  ،IS7    وSC4( باند  3کمترین تعداد باند)  مقدار را تکثیر نمودند.

به ترتیب،SCoTبرای نشانگر    و  3/ 56و    4/ 2،55/ 07، 0/ 43  به ترتیب  ،ISSRبرای نشانگر   RPو    PIC،MI  ،EMRهای  شاخص

- بافتهای  جمعیت ژنتیکی بین    بیشترین شباهت   ،ISSRهای نشانگر  داده  برآورد گردید. بر اساس  3/ 38  و  5/ 49،  2/ 09،  0/ 38

بافت مشاهده    –راور و کرمان  -ژنتیکی بین بافت   بیشترین شباهت   ،SCoTنشانگر  تفت و بر اساس-ماهان و یزد -اور، بافتر

زرند -زرند و بیرجند-زرند، نهبندان  –خوسف  های  جمعیت ژنتیکی بین   کمترین شباهت  ،ISSR  های نشانگر داده  شد. بر اساس 

ای دست آمد. تجزیه خوشهیزد به-زرند و بیرجند-بهاباد، خوسف-ژنتیکی بین بیرجند  کمترین شباهت   ،SCoTنشانگر  و بر اساس

بالای چندشکلی   درصدبندی نمود.  در چهار و سه خوشه گروهترتیب  بهها را  ، جمعیت SCoTو    ISSR  نشانگر  هایبر اساس داده

های  نشان داد که این نشانگرها برای تجزیه تنوع ژنتیکی در جمعیت   SCoTو    ISSRدست آمده از نشانگرهای  های بهدر داده

نشان داد که آغازگرها پراکندگی مناسبی    ی اصلیهاتوسط مؤلفهها  کل دادهگشنیز کارآمد است. توجیه درصد کمی از تغییرات  

های  های هر استان تشابه ژنتیکی نسبتاً بالا و بین جمعیت نشان داد که درون جمعیت این مطالعه  بر روی ژنوم داشتند. نتایج  

مختلفاستان داشت.    ،های  وجود  کمتری  ژنتیکی  ایجادتشابه  منظور  پیشنهاد    به  زرند   × تلاقی خوسف  هتروزیس،  حداکثر 

گردد. می

داروییگیاهان، تشابه ژنتیکی،  ایخوشهآغازگر، تجزیه  واژگان کلیدی:

mzabet@birjand.ac.ir ، آدرس پست الکترونیکی:نویسنده مسئول *
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 مقدمه

تدریج در حال   به  دارویی  گیاهان  از  استقبال  مقدار  تقاضا و 

است  از    ( Verma et al., 2008)   افزایش  بیش  درصد    50و 

-می داروهای موجود در بازار به نوعی از گیاهان دارویی تهیه  

 .Coriandrum sativum) گشنیز  تخم    . ( Harvey, 2008)   شوند 

L  کنار در  جهت    ی ت رقاب   ت ی مز دارای  زعفران  و    سبز   ره ی ز ( 

از لحاظ    نکه آ وجود  با    . ( Shemshadi, 2017)   است صادرات  

  مقدار نظر  ، اما از  قرار دارد ایران در جایگاه چهارم دنیا    ، تولید 

هشتم   جایگاه  )   را صادرات  شهرستان    . ( Aghaei, 2021دارد 

را به خود اختصاص داده  گشنیز  پنجم تولید  نهاوند حدود یک 

جیرفت، ورامین، تهران و مازندران بخش اعظم    آن پس از  و  

 . کنند گشنیز برگی کشور را تولید می 

حفاظت و استفاده پایدار از ذخایر ژنتیکی گیاهی برای اطمینان  

 ( است  ضروری  محصول  تولید  (.  Pullaiah et al., 2015از 

کارگیری درست تنوع  انتخاب صحیح مواد ژنتیکی مستلزم به 

 ( ژنوتیپ (  Rao and Hodgkin, 2002است  تولید  های  و 

پذیر  امکان مطلوب تنها از طریق انتخاب صحیح مواد ژنتیکی  

 ( تنوع  (.  Garrido-Cardenas et al., 2018است  از  آگاهی 

ی بهینه از گیاهان ایفا  تواند نقش مفیدی در استفاده می   ، ژنتیکی 

 ( به Cole, 2003کند  شرایط (.  زیاد  تأثیر  بر    علت  محیطی 

بیوشیمیایی، استفاده از نشانگرهای  نشانگرهای مورفولوژیکی و  

در اختیار قرار  را  تری از تنوع ژنتیکی  مولکولی تصویر درست 

با وجود    ISSRنشانگر  (.  Tomar Rukam et al., 2014دهد ) می 

بودن   بالا،  غالب  چندشکلی  سادگی،  مانند  مزایایی  با 

)مانند    پایدارتربودن  غالب  نشانگرهای  بعضی  به  نسبت 

RAPD ) ،    در را  مفیدی  بسیار  اطلاعات  اندک،  زمان  صرف 

می   محققان اختیار   ) قرار  (.  Daneshmand et al., 2017دهد 

مانند    ISSRنشانگر   دیگر  نشانگرهای  معایب  از  برخی 

پایین  به    تکرارپذیری  نسبت  ،  ( ها نشانگر   بعضی )تکرارپذیرتر 

بالا  استفاده و هزینه  ندارد ) ر   دشواری  (.  Mao et al., 2018ا 

SCoT    نشانگر دیگری است که نیازی به دانش قبلی در مورد

تکرارپذیر  ندارد؛  هدف  اعتماد تر توالی  قابل  و ،  تر  کارآمد   تر 

غالب  نشانگرهای  سایر  به  است    نسبت  آسان  آن  کاربرد  و 

 (Collard and Mackill, 2009  .) طور کلی نشانگر  بهSCoT   با  

ها ارتباط دارد. با توجه  های عملکردی و صفات مربوط به آن ژن 

از خود ژن یا    SCoTدست آمده توسط  ه که اطلاعات ب به آن 

به شده حفاظت نواحی   آن  اطراف  می ی  اهمیت  دست  از  آید 

 (.  Sankhla et al., 2015بالایی برخوردار است ) 

زمینه  تنوع  در  بررسی  در  مولکولی  نشانگرهای  کارایی  ی 

ژنتیکی گشنیز مطالعات اندکی در دنیا وجود دارد و سهم ایران  

از نشانگر  شمار و بسیار ناچیز است.  از این مطالعات انگشت 

ISSR    مختلفی گیاهان  ژنتیکی  تنوع  مطالعه   Shiri) برای 

Rostami et al., 2019; Zabet et al., 2023; Keykhosravi et 

al., 2017; Khorshidi et al., 2018; Eghlima et al., 2021; 

Hosseini et al., 2022; Khodayari et al., 2017  )  استفاده

است.  ارزیابی    شده  گشنیز  در  رقم  ده  ژنتیکی  توسط  تنوع 

با استفاده از نشانگر    ( Pareek et al., 2013پاریک و همکاران ) 

ISSR  ،18   ضریب تشابه جاکارد  ند باند چندشکل تکثیر شد .

ارقام را در دو خوشه    ای و تجزیه خوشه   متغیر بود   0/ 79- 1بین  

درون گونه    ی متمایز کرد. در این مطالعه فاصله ژنتیکی ناچیز 

ژنتیکی    تنوع نشانگری کارآمد در ارزیابی    ISSRو    ملاحظه شد 

بررسی تنوع ژنتیکی شش رقم گشنیز ترکی  . در  بود در گشنیز  

  فوران و جبول اوغلو توسط    ISSRآغازگر    11با استفاده از  

 (Furan and Gebologlu, 2017  )271   نمره قابل  دهی  باند 

تعیین شد. دندروگرام    PIC  ،44 /0دست آمد و حداکثر مقدار  به 

مطالعه واگرایی  .  بندی نمود را در دو خوشه گروه   ها ژنوتیپ 

با استفاده    ( Shivaprasad, 2017ژنوتیپ گشنیز )   48ژنتیکی در  

  335باند،    387نشان داد که از مجموع    ISSRآغازگر    39از  

 ( بودند   ( درصد   86/ 6باند  ساختار چندشکل  بررسی   .  20  

  10با استفاده از    ( Nadi et al., 2024جمعیت گشنیز ایران ) 

باند ایجاد کردند که از    111در مجموع تعداد    ISSRنشانگر  

  0/ 2باند چندشکل بوده و میانگین چندشکلی از    80این تعداد،  

خوشه   0/ 35تا   تجزیه  بود.  متفاوت  آغازگر  هر  ازای  ای  به 

بندی نمود. بر اساس نتایج این  ها را در سه گروه طبقه جمعیت 

 باشد.  تحقیق، گشنیزهای ایران دارای تنوع ژنتیکی بالایی می 

نشانگر   است   SCoTاز  شده  استفاده  مختلفی  گیاهان    در 

 (Ahmed et al., 2021; Vais Karami et al., 2016; Pakray 

et al., 2017; Mishra et al., 2020; Zabet et al., 2023 ) ،    اما

. در بررسی تنوع  مطالعات بسیار اندکی وجود دارد در گشنیز  
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ا استفاده  ب   ( Etesami et al., 2020گشنیز )   های ژنتیکی جمعیت 

، بالاترین شاخص  5- 27تعداد باندها بین    ، SCoT  از نشانگر 

نشانگری 8/ 93  نشانگری  میانگین قدرت تفکیک  و    21/ 30  ، 

  0/ 72و    0/ 46  ترتیب به   بیشترین شاخص تنوع ژنی نی و شانون 

مربوط به  به ترتیب  یکنواختی  بیشترین  و  گزارش شد. کمترین  

خراسان لرستان   جمعیت  درصد  بود.    جنوبی   و  کمترین 

  خراسان   در لرستان و بیشترین درصد چندشکلی  در  چندشکلی  

شد جنوبی   بین گزارش  تنوع  درون    20ها  جمعیت   .  و 

  ژنتیکی بین درصد برآورد شد. بیشترین فاصله  80ها جمعیت 

  و   یزد - آذربایجان غربی، خراسان جنوبی - های کرمان جمعیت 

کمترین فاصله  - گلستان  بین یزد و  - خراسان جنوبی   ژنتیکی 

آذربایجان    و   خراسان جنوبی - کرمان، گلستان - کرمان، گلستان 

 شد.   مشاهده گلستان  - غربی 

ها و آگاهی  کسب اطلاع از فاصله ژنتیکی میان افراد یا جمعیت 

گونه  خویشاوندی  روابط  برنامه از  در  موردنظر  های  های 

گیری مؤثر از  ی ژنی و نمونه نژادی، امکان سازماندهی خزانه به 

سازد. هرچه تنوع موجود بیشتر باشد،  ها را فراهم می ژنوتیپ 

و این   بهتر است  برتر های ها/ژنوتیپ زمینه برای توسعه واریته 

در کشور ایران تحقیقات  . افزاید می   ژنی ی خزانه تنوع بر غنای 

نژادی گشنیز به نسبت اهمیت آن محدود  انجام شده در زمینه به 

باشد و هنوز رقم تجاری رسمی از گشنیز ثبت نشده است.  می 

های بومی گشنیز از  بررسی دقیق جمعیت با توجه به این امر  

سطح    ژنتیکی دیدگاه   در  بررسی  به   DNAو  نظر  ضروری 

با رسد.  می  حاضر  ژنتیکی    تحقیق  تنوع  بررسی  هدف 

های مختلف گشنیز انجام شد. با استفاده از اطلاعات  جمعیت 

می ا  تحقیق  نمونه ین  متنوع توان  و  های  نمود  انتخاب  را  تر 

توان از اطلاعات حاصل برای حفظ ذخایر ژنتیکی  چنین می هم 

 ی ژنتیکی استفاده نمود. این گونه و ایجاد بانک خزانه 

 ها مواد و روش 
از سه استان خراسان  گشنیز  جمعیت    16بذور  :  مواد گیاهی 

خوسف،   بیرجند،  شهرهای  از  جمعیت  چهار  شامل  جنوبی 

نهبندان، سربیشه، استان یزد شامل چهار جمعیت از شهرهای  

جمعیت از    8یزد، تفت، ابرکوه و بهاباد و استان کرمان شامل  

شهرهای کرمان، سیرجان، بم، زرند، شهربابک، بافت، راور و  

آوری و  طور تصادفی جمع به   1398- 99های  ماهان طی سال 

اصلاح  آزمایشگاه  به  بیشتر  بررسی  مولکولی  جهت  نباتات 

  زیست دانشگاه بیرجند طبیعی و محیط کشاورزی، منابع پردیس  

 . ( 1)جدول    ند منتقل شد 

بعد از    و ابتدا بذرها با تعداد بالا در گلدان کشت  :  روش کار 

نگه داشته    ،استقرار، حدود پنج بوته که نماینده جمعیت بود

ی  ها به مرحلهها تا زمان رسیدن بوته. آبیاری گلدانندشد

به پنج نمونه  پنج  گلدان  هر  از  یافت.  ادامه  صورت  برگی 

و   گرفت  قرار  آلومینیومی  فویل  درون  و  انتخاب  تصادفی 

آزمایشگاه منتقل شد.   -80سپس در نیتروژن مایع به فریزر 

انجام    CTABبا استفاده از روش تغییر یافته    DNAاستخراج  

( استخراج  (.  Doyle and Doyle, 1987شد  ،  DNAبرای 

گرم از هر نمونه در داخل هاون چینی استریل و در    0/ 2

حضور نیتروژن مایع پودر و سپس نمونه های پودر شده به  

به تیوپمیلی  2های  میکروتیوب لیتری  های دو میلیلیتری 

استخراج  یم  686حاوی   بافر  درصد، سه    CTABکرولیتر 

کلرید میلی  EDTA  (20مولار،  میلی  100تریس   مولار(، 

( همراه  میلی  1/ 4سدیم  به  میکرولیتر    14مولار( 

کمیت   شد.  اضافه  تیوپ  هر  به  های  DNAمرکاپتواتانول 

شده   ازاستخراج  استفاده  نانودراپ    با  مدل )دستگاه 

Thermo Scientific 2000 ) گردیدتعیین.   

مورد آزمون قرار گرفت. برای  آغازگرها  صحت تکثیر    ا در ابتد 

  DNAی  پنج نمونه . تهیه شد  DNAای بالک از نمونه کار این 

مخلوط  به  باهم  و  انتخاب  تصادفی  تک طور  و  تک  )بالک( 

گرفت  قرار  بررسی  مورد  از  آغازگرها  آزمایش  این  در   .15  

 Choudhary) استفاده شد    SCoTآغازگر    20و    ISSRآغازگر  

et al., 2019; Melo et al., 2011; Pishghadam Nilabad, 

اتصال  به   (. 2)جدول  (  2019 دمای  بهترین  تعیین  منظور 

های بالک صورت گرفت.  آغازگرها گرادیان دمایی روی نمونه 

 Thermal-Cyclerمدل  ) با دستگاه ترموسایکلر    PCRواکنش 

T100   ی ندگ ی نما  BIORAD  )  .الکتروفورز افقی  صورت گرفت

با استفاده از ژل آگارز یک درصد در بافر    PCRمحصولات  

 (TAE1X  ) از رنگ تکثیر  انجام شد. پس  آمیزی ژل قطعات 

ژل   DNAی  یافته  دستگاه  عکس توسط  گردید.  داک  برداری 

باند  مقایسه  و  بررسی  از  برای  با  میکرولیتر    پنج ها  نشانگر 

باز  جفت   2000تا    100( بین  DNA Ladder)   قطعات مشخص 

   .(4 و   3)جدول    استفاده شد 
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   رانیشده از مناطق مختلف ا یآورجمع زیمختلف گشن  یهات یجمع  ییای جغراف  یهایژگ یو -1جدول 

Table 1. Geographical attributes of different coriander populations collected from different regions across Iran 
 طول شرقی 

Eastern longitude  

 عرض شمالی 
Northern latitude 

 استان
Province 

 منطقه 
Location 

 شماره
Number 

59˚ 13′ E 32˚ 53′ N  Southern Khorasan Province Birjand 1 

56˚ 06′ E 31˚ 40′ N Southern Khorasan Province Khusf 2 
58˚ 35′ E 30˚ 32′ N Southern Khorasan Province Nehbandan 3 
59˚ 49′ E 59˚ 32′ N Southern Khorasan Province Sarbishe 4 
52˚ 55′ E 29˚ 22′ N Yazd province Yazd 5 
54˚ 12′ E 31˚ 45′ N Yazd province Taft 6 
31˚ 07′ E 53˚ 16′ N Yazd province Abarkoh 7 
55˚ 36′ E 31˚ 33′ N Yazd province Bahabad 8 
53˚ 26′ E 25˚ 55′ N Yazd province Kerman 9 
55˚ 34′ E 29˚ 28′ N Kerman province Sirjan 10 
58˚ 21′ E 29˚ 06′ N Kerman province Bam 11 
56˚ 34′ E 30˚ 49′ N Kerman province Zarand 12 
55˚ 07′ E 30˚ 06′ N Kerman province Shahre Babak 13 
55˚ 15′ E 28˚ 06′ N Kerman province Baft 14 
56˚ 49′ E 31˚ 16′ N Kerman province Ravar 15 
57˚ 17′ E 30˚ 04′ N Kerman province Mahan 16 

 

 ( R=A/T, Y=C/G)اتصال  یو دما یهمراه توالبه SCoTو   ISSR یآغازگرها -2جدول 
Table 2. ISSR and SCoT primers, their sequences and annealing temperatures (R=A/T, Y=C/G) 

دمای اتصال  

 گراد()سانتی
Annealing 

temperature ( ֯C) 

 توالی 
Sequence 

 آغازگر
Primer 

دمای اتصال  

 گراد()سانتی
Annealing 

temperature ( ֯C) 

 توالی 
Sequence 

 آغازگر
Primer 

53 5'-CAACAATGGCTACCACCA-3' SC1 58 5ʹ-CTCTCTCTCTCTCTCTTG-3ʹ IS1 
55 5'-CAACAATGGCTACCACCC-3' SC2 53 5ʹ-CACACACACARY-3ʹ IS2 
55 5'-CAACAATGGCTACCACGG-3' SC3 59 5ʹ-GAGAGAGAGAGAGAGAAC-3ʹ IS3 
58 5'-ACGACATGGCGACCAACG-3' SC4 57 5ʹ-GAGAGAGAGAGAGAGAYA-3ʹ IS4 
58 3'-ACGACATGGCGACCATCG-3' SC5 58 5ʹ-GAGAGAGAGAGAGAGAYC-3ʹ IS5 
59 5'-ACGACATGGCGACCACGC-3' SC6 52 5'-TCTCTCTCTCTCTCTCG-3' IS6 
58 5'-ACGACATGGCGACCGCGA-3' SC7 53 5ʹ-GAGAGAGAGAGAGAAYT-3ʹ IS7 
57 5'-ACGACATGGCGACCCACA-3' SC8 52 5ʹ-GACAGACAGACAGACA-3ʹ IS8 
55 5'-AACCATGGCTACCACCAC-3' SC9 56 5ʹ-AGAGAGAGAGAGAGT-3ʹ IS9 
57 5'-CACCATGGCTACCACCAG-3' SC10  5ʹ-GAGAGAGAGAGAGAGYT-3ʹ IS10 
52 5'-CACCATGGCTACCACCA-3' SC11    
59 53'-CCATGGCTACCACCGGCG-3' SC12    
55 5'-CCATGGCTACCACCGCAG-3' SC13    
59 5'-CATGGCTACCACCGGCCC-3' SC14    
54 5'-GCAACAATGGCTACCACC-3' SC15    

 

 مراز ای پلیاجزای واکنش و برنامه دمایی واکنش زنجیره -3جدول 
Table 3. Polymerase chain reaction (PCR) components and cycle program to amplify ISSR and SCoT markers 

زمان 

( )دقیقه/ثانیه  
Time (min/s) 

دما 

(گرادسانتی)  
Temp (C°) 

 تعداد چرخه 
Cycle Number 

 مراحل 
Step 

 اجزای واکنش
Reaction components 

 غلظت نهایی
Final concentration 

 مواد 
Materials 

4m 94 1 Initial denaturation 8 µl - Double distilled water 

45S 94 40 Denaturation 10 µl 1X (SCoT), 2X (ISSR) Master mix 
45S MT-5 40 Annealing 1 µl 0.67 pm Primer 
1m 72 40 Extension 1 µl 20ng/µl DNA 
5m 72 1 Final extension 20 µl - Total 
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ها به صورت ماتریس صفر )عدم  اطلاعات حاصل از باند 

.  ند وارد شد  Excel افزار نرم  در  ( و یک )حضور باند  ( باند 

  تعداد آلل تکثیرشده   های شاخص   ، برای ارزیابی آغازگرها 

 (No. of Different Alleles: NA )  مؤثر ، تعداد آلل   (No. 

of Effective Alleles: NE ) ،   چندشکلی   درصد 

 (Percent polymorphism: PP :)   تعداد  /ها تعداد کل باند

  شاخص محتوای اطلاعات چندشکلی   های چندشکل، باند 

 (2
ipΣ-Polymorphic information content: PIC=1 ) 

 (ip    فراوانی نشانگرi ام ،)   شاخص نسبت چندشکلی مؤثر  

 (Effective multiplex ratio: EMR :)    درصد چندشکلی

 Marker)   های چندشکل، شاخص نشانگری × تعداد باند 

Index: MI  :)  باندهای چندشکل ×  تعدادPIC    شاخص  و

تفکیک     iP-[2×(0.5-IB=1[(  که   RP)(IB∑ =قدرت 

 Agrama and Tuinstra, 2003; Botstein) محاسبه شد  

et al., 1980; Lewontin, 1972 ) .    تعیین منظور  به 

مختصات   به  تجزیه  ژنوم  طول  در  آغازگرها  پراکندگی 

و به    (Principal Coordinates Analysis: PCoA)اصلی  

گروه  جمعیتمنظور  افراد  ابتدا  ها  بندی  ژنتیکی  تشابه 

انجام شد.   ( روش وارد ) ای تجزیه خوشه محاسبه و سپس  

  (، 2/2)نسخه    NTSYSافزارهای  ها از نرم در تجزیه داده 

SPSS    و  (  26)نسخهExcel    استفاده شد. (  2020)نسخه 

 نتایج و بحث 

  15از  :  ارزیابی کارایی آغازگرها و بررسی چندشکلی 

از    ISSR  ،10آغازگر     مورد   SCoT  ،15آغازگر    20و 

آغازگر در    پنج چندشکلی و وضوح بالایی را نشان دادند.  

هر دو نشانگر به دلیل عدم تکثیر و یا ایجاد باندهای با  

نامناسب کنار گذاشته شدند.   های  در کل آغازگر وضوح 

ISSR   ،49   به( متوسط  باند  هر    9/4طور  ازای  به  باند 

طور متوسط  باند )به   SCoT   ،86های  و آغازگر   ( آغازگر 

  نمودند   تکثیر با وضوح بالا    ( باند به ازای هر آغازگر   7/5

 . ( 1)شکل  

و در    درصد   ISSR  ،91/95درصد چندشکلی در نشانگر  

به   SCoT  ،67/97نشانگر   نشانگر  درصد  در  آمد.  دست 

ISSR    آغازگرIS1   ( باند  تعداد  و    ( باند   8بیشترین 

را    ( باند   3)   تعداد باند   کمترین   IS7و    IS2  آغازگرهای 

  SC13و    SC11دو آغازگر    SCoTتکثیر کردند. در نشانگر  

ترین تعداد باند  کم   SC4و آغازگر    ( عدد   9بیشترین باند ) 

نشانگر    ( باند   3)  در  نمودند.  تکثیر  آغازگر    ISSRرا  دو 

IS7   وIS5   درصد کمترین چندشکلی   33/83و   66/ 67با

آغازگرها   بقیه  و  دادند  نشان  چندشکلی    100را  درصد 

نشانگر   در  اما  دادند؛  آغازگر    SCoTنشان  و    SC1دو 

SC14   با  به درصد    5/87و    75ترتیب  کمترین  درصد 

درصد    100چندشکلی را نشان دادند و در باقی آغازگرها  

برای نشانگر    PICچندشکلی مشاهده شد. مقدار متوسط  

ISSR    و برای نشانگر    43/0برابر باSCoT    38/0برابر با  

 .  ( 6و    5)جدول  د  دست آم به 

مقدار متوسط شاخص نسبت چندشکلی مؤثر در نشانگر  

ISSR    با نشانگر    55/4برابر  در  با    SCoTو    49/5برابر 

ترین مقدار شاخص  بیش   ISSRدست آمد. در نشانگر  به 

 ( مؤثر  چندشکلی  آغازگر    ( 8نسبت  کمترین    IS1را  و 

 ( آغازگر    ( 33/1مقدار  نشانگر    IS7را  در    SCoTو 

) بیش  مؤثر  چندشکلی  نسبت  مقدار شاخص  را    ( 9ترین 

را    ( 25/2و کمترین مقدار )   SC13و    SC11آغازگرهای  

متوسط    SC1آغازگر   مقدار  دادند.  اختصاص  خود  به 

  2/ 07برابر با    ISSRبرای نشانگر  (  MIشاخص نشانگری ) 

نشانگر   با    SCoTو  نشانگر    09/2برابر  در  ،  ISSRبود. 

  IS1آغازگر  را    ( 44/3) شاخص نشانگری    ترین مقدار بیش 

  IS7را آغازگر    ( 0/ 64و کمترین مقدار شاخص نشانگری ) 

شاخص نشانگری    ترین مقدار ، بیش SCoT  و در نشانگر 

آغازگر    ( 80/3)  شاخص  SC11را  مقدار  کمترین  و   ،

، را به خود اختصاص  SC1را آغازگر    ( 0/ 46نشانگری ) 

برای نشانگرهای   RPدادند. مقدار متوسط قدرت تفکیک 

ISSR   و  SCoT   با  به برابر  برآورد    38/3و    56/3ترتیب 

کمّینه  بیشینه و  این شاخص در نشانگر  گردید.  ی مقدار 

ISSR    در آغازگر    75/5برابر باIS1    در آغازگر    75/1و

IS7    نشانگر در  کمّینه   SCoTو  و  این  بیشینه  مقدار  ی 

در آغازگر    1و    SC11  در آغازگر   6/ 25شاخص برابر با  

SC1    ( 5و    4متغیر بود )جدول .   
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 SCoTنشانگر از  SC7  آغازگرِ -، ب ISSRنشانگر از  IS1 آغازگرِ -های گشنیز: الفالگوی باندهای جمعیت  -1شکل 

بم،   -11 رجان،یس -10کرمان،    -9بهاباد،   -8ابرکوه،  -7تفت،  -6 زد،ی  -5 شه،یسرب -4نهبندان،  -3خوسف،  -2 رجند،یب -1
 ماهان -16راور،  -15بافت،  -14شهر بابک،  -13زرند،  -12

Figure 1. Band pattern of coriander populations: a- IS1 (ISSR), b- SC7 (SCoT) primer. 1-Birjand, 2- Khusf, 3- 
Nehbandan, 4- Sarbishe, 5- Yazd, 6- Taft, 7- Abarkoh, 8- Bahabad, 9- Kerman, 10- Sirjan, 11- Bam, 12- Zarand, 

13- Shahr Babak, 14- Baft, 15- Ravar, 16- Mahan. 
 

 ISSRهای نشانگر شاخص -4جدول 
Table 4. ISSR marker indices 

 آغازگر 
Primer 

 تعداد کل 
 باندها 

No. of bands 

 تعداد باندهای 
 چندشکل 

No. of polymorph bands 

 درصد 

 چندشکلی 
Polymorphism percent 

 شاخص محتوای 
 چندشکلی 

PIC 

 نسبت  
 مؤثر   چندشکلی 
EMR 

 شاخص 

 نشانگر 
MI 

 شاخص 
 قدرت تفکیک 

RP 
IS1 8.00 8.00 100.00 0.43 8.00 3.44 5.75 
IS2 3.00 3.00 100.00 0.41 3.00 1.23 1.88 
IS3 4.00 4.00 100.00 0.47 4.00 1.88 3.13 
IS4 6.00 6.00 100.00 0.45 6.00 2.70 4.50 
IS5 6.00 5.00 83.33 0.36 4.17 1.80 3.63 
IS6 6.00 6.00 100.00 0.49 6.00 2.94 4.38 
IS7 3.00 2.00 66.67 0.32 1.33 0.64 1.75 
IS8 4.00 4.00 100.00 0.50 4.00 2.00 3.75 
IS9 4.00 4.00 100.00 0.48 4.00 1.92 3.25 

IS10 5.00 5.00 100.00 0.43 5.00 2.15 3.56 
Mean 4.90 4.70 95.91 0.43 4.55 2.07 3.56 

 

 SCoTهای نشانگر شاخص -5جدول 

Table 5. SCoT marker indices 
 آغازگر
Primer 

 تعداد کل 
 باندها

No. of bands 

باندهای تعداد   

 چندشکل 
No. of polymorph bands 

 درصد 

 چندشکلی
Polymorphism percent 

 شاخص محتوای

 چندشکلی
PIC 

نسبت 
 مؤثر  چندشکلی
EMR 

 شاخص

 نشانگر
MI 

شاخص قدرت  
 تفکیک

RP 
SC1 4.00 3.00 75.00 0.20 2.25 0.46 1.00 
SC2 6.00 6.00 100.00 0.33 6.00 1.98 3.13 
SC3 6.00 6.00 100.00 0.37 6.00 2.23 3.50 
SC4 3.00 3.00 100.00 0.48 3.00 1.43 2.38 
SC5 4.00 4.00 100.00 0.44 4.00 1.77 3.00 
SC6 6.00 6.00 100.00 0.34 6.00 2.03 3.00 
SC7 5.00 5.00 100.00 0.33 5.00 1.63 2.13 
SC8 6.00 6.00 100.00 0.48 6.00 2.88 5.13 
SC9 3.00 3.00 100.00 0.47 3.00 1.41 2.38 

SC10 5.00 5.00 100.00 0.46 5.00 2.31 3.75 
SC11 9.00 9.00 100.00 0.42 9.00 3.80 6.25 
SC12 6.00 6.00 100.00 0.39 6.00 2.32 3.63 
SC13 9.00 9.00 100.00 0.30 9.00 2.71 3.63 
SC14 8.00 7.00 87.50 0.25 6.13 1.50 2.63 
SC15 6.00 6.00 100.00 0.48 6.00 2.91 5.25 
Mean 5.73 5.60 97.67 0.38 5.49 2.09 3.38 

PIC: Polymorphic information content, EMR: Effective multiplex ratio, MI: Marker Index, RP:  Resolving Power
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جمعیت ژنتیکی  خوشهفاصله  تجزیه  و  بررسی  :  ایها 

تشابه   ضریب  که  داد  نشان  کوفنتیک  همبستگی  ضرایب 

الگوریتم   و  جاکارد  و  داشتن  به  UPGMAدایس  دلیل 

نشانگر   دو  هر  در  همبستگی   و    ISSRبالاترین ضریب 

SCoTعنوان بهترین ضریب و  ( به0/ 83و    0/ 81ترتیب  )به

بندی شناخته شدند؛ بر اساس این الگو  بهترین الگوی خوشه

بر  .  ای انجام شددست آمد و تجزیه خوشههماتریس تشابه ب

به تشابه  ماتریس  دادهاساس  از  آمده  نشانگر دست  های 

ISSR   با    0/ 68تا    0/ 34ها بین  مقدار تشابه ژنتیکی جمعیت

شباهت   0/ 55متوسط   بیشترین  بود.  بین    متغیّر  ژنتیکی 

  ( 0/ 68)  ماهان  –و بافت    ( 0/ 68)  راور  –بافت    هایجمعیت 

 زرند  –خوسف    هایژنتیکی بین جمعیت   و کمترین شباهت 

دست آمده دست آمد. بر اساس ماتریس تشابه بهبه  (0/ 33)

ها  مقدار تشابه ژنتیکی جمعیت   SCoTهای نشانگر  از داده

متوسط    0/ 69تا    0/ 30بین   بیشترین    0/ 53با  بود.  متغیّر 

و    (0/ 69)  راور  –بافت    هایژنتیکی بین جمعیت   شباهت 

شباهت  جمعیت   کمترین  بین    بهاباد   -بیرجند  هایژنتیکی 

 .  (نیامده استول ا)جد دست آمدبه (0/ 30)

های  جمعیت   ISSRهای نشانگر  ای بر اساس داده تجزیه خوشه 

ی اول  بندی نمود. در خوشه مختلف را در چهار خوشه دسته 

های  ی دوم جمعیت خوشه در  قرار گرفت.    ( 12جمعیت زرند ) 

قرار    ( 5و یزد )   ( 9، کرمان ) ( 6، تفت ) ( 10سیرجان )   ، ( 8بهاباد ) 

،  ( 15راور )   ، ( 16های ماهان ) ی سوم جمعیت خوشه در  گرفت.  

،  ( 7، ابرکوه ) ( 13، شهربابک ) ( 4، سربیشه ) ( 11بم )   ، ( 14بافت ) 

های  ی چهارم جمعیت جای گرفتند. در خوشه   ( 3و نهبندان ) 

 .  ( 2قرار گرفتند )شکل    ( 1و بیرجند )   ( 2خوسف ) 

داده  ی اخوشه  هیتجز اساس  ، SCoTنشانگر    یهابر 

در  جمعیت  خوشه  3ها  در  گرفتند.  قرار  اول  خوشه  ی 

( زرند  گرفت.    (12جمعیت  دوم خوشهدر  قرار  ی 

، بهاباد  (9کرمان )  ،(7ابرکوه )  ، (10سیرجان )  هایجمعیت 

 هایی سوم جمعیت خوشهدر  جای گرفتند.    (5و یزد )  (8)

، سربیشه  (11بم )،  (13شهربابک )  ،(14، بافت )(15راور )

(4)( ماهان   ،16)( تفت   ،6)( نهبندان   ،3)( بیرجند  و    ( 2، 

 . (3قرار گرفتند )شکل  (1خوسف )

اصلی مختصات  به  داده:  تجزیه  اساس  نشانگر  بر  های 

ISSR  از واریانس کل را    50/ 44، چهار مؤلفه اول درصد 

 12/ 84درصد، مؤلفه دوم    14/ 25توجیه کردند. مؤلفه اول  

مؤلفه سوم   مؤلفه چهارم    12/ 45درصد،  و    10/ 90درصد 

درصد از واریانس کل را توجیه نمودند. بر اساس نشانگر  

SCoT    اول مؤلفه  را   52/ 97پنج  کل  واریانس  از  درصد 

 11/ 34درصد، مؤلفه دوم    14/ 16توجیه کردند. مؤلفه اول  

درصد   8/ 63درصد، مؤلفه چهارم    10/ 85درصد، مؤلفه سوم  

پنجم   مؤلفه  خود    7/ 99و  به  را  کل  واریانس  از  درصد 

 . (7اختصاص دادند )جدول 

جمعیت  پراکنش  اصلنمودار  مؤلفه  دو  اساس  بر  در  ی  ها 

پراکنش    4شکل   ها  جمعیت نشان داده شده است. نمودار 

می جمعیت نشان  که  مناسبی  دهد  پراکندگی  گشنیز  های 

ها وجود دارد.  تنوع ژنتیکی کافی در بین آن رو  ؛ از اینداشته

ی خاص  ها در یک ناحیهچه جمعیت در این نمودار چنان

ی نزدیکی بین  دهندهاز نمودار پراکنش داشته باشند، نشان

جمعیت  آن آن  ژنتیکی  تشابه  نتیجه  در  و  و  ها  است  ها 

آن بین  زیادی  تنوع  نداردبنابراین  وجود  چنانچه   ،ها  اما 

شوند، جمعیت  پراکنده  نمودار  مختلف  نواحی  در  ها 

های مولکولی  ها از لحاظ دادهبودن جمعیت   دهنده دورنشان

ها وجود  مورد بررسی است و لذا تنوع ژنتیکی بالایی بین آن

از سایر    ( ب  الف و  4دارد. جدا افتادن جمعیت زرند )شکل  

و با توجه به    در نمودارها قابل تشخیص است ها  جمعیت 

های  آنکه کمترین تشابه ژنتیکی بر اساس ماتریس تشابه داده

های نهبندان با زرند، خوسف با  بین جمعیت  ISSRنشانگر 

های  زرند و بیرجند با زرند و بر اساس ماتریس تشابه داده

بین بهاباد و زرند مشاهده شد، لذا این نمودار    SCoTنشانگر  

 نیز نتایج حاصل از ماتریس تشابه را تأیید نمود. 
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 های گشنیزدر جمعیت  SCoTو   ISSRبرای نشانگرهای ( PCoAتجزیه به مختصات اصلی ) -6 جدول
Table 6. PCoA analysis for ISSR and SCoT markers in coriander populations 

 مؤلفه 
Component 

ISSR  SCoT 

 مقدار ویژه 
Eigen 

Value 

درصد  

 واریانس 

Variance 

(%) 

درصد واریانس 

 تجمعی 

Cumulative 

variance (%) 

 

 

 مقدار ویژه 
Eigen value 

درصد  

 واریانس 

Variance 

(%) 

درصد واریانس 

 تجمعی 

Cumulative 

variance (%) 
1PC 0.89 14.25 14.25  0.96 14.16 14.16 

2PC 0.80 12.84 27.09  0.77 11.34 25.50 
3PC 0.78 12.45 39.54  0.73 10.85 36.35 
4PC 0.68 10.90 50.44  0.58 8.63 44.98 
5PC - - -  0.54 7.99 52.97 

 

 
 ISSR های مختلف گشنیز بر اساس نشانگرای جمعیت تجزیه خوشه -2شکل 

بم،   -11سیرجان،  -10کرمان،    -9بهاباد،   -8ابرکوه،  -7تفت،  -6یزد،   -5سربیشه،  -4نهبندان،  -3خوسف،  -2بیرجند،  -1

 ماهان -16راور،  -15بافت،  -14شهر بابک،  -13زرند،  -12
Figure 2. Cluster analysis of different coriander populations based on ISSR marker. 1- Birjand, 2- Khusf, 3- 

Nehbandan, 4- Sarbishe, 5- Yazd, 6- Taft, 7- Abarkoh, 8- Bahabad, 9- Kerman, 10- Sirjan, 11- Bam, 12- Zarand, 

13- Shahr Babak, 14- Baft, 15- Ravar, 16- Mahan. 

 

 
 SCoT های مختلف گشنیز بر اساس نشانگرای جمعیت تجزیه خوشه -3شکل 

بم،   -11سیرجان،  -10کرمان،    -9بهاباد،   -8ابرکوه،  -7تفت،  -6یزد،   -5سربیشه،  -4نهبندان،  -3خوسف،  -2بیرجند،  -1

 ماهان -16راور،  -15بافت،  -14شهر بابک،  -13زرند،  -12
Figure 3. Cluster analysis of different coriander populations based on SCoT marker. 1-Birjand, 2- Khusf, 3- 

Nehbandan, 4- Sarbishe, 5- Yazd, 6- Taft, 7- Abarkoh, 8- Bahabad, 9- Kerman, 10- Sirjan, 11- Bam, 12- Zarand, 

13- Shahr Babak, 14- Baft, 15- Ravar, 16- Mahan. 
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 SCoT  -ب ؛ISSR  -برای نشانگرهای الف  گشنیز هانمودار پراکنش ژنوتیپ  -4شکل 

بم،   -11سیرجان،  -10کرمان،    -9بهاباد،   -8ابرکوه،  -7تفت،  -6یزد،   -5سربیشه،  -4نهبندان،  -3خوسف،  -2بیرجند،  -1

 ماهان -16راور،  -15بافت،  -14شهر بابک،  -13زرند،  -12
Figure 4. Distribution diagram of coriander genotypes: a- ISSR, b- SCoT markers. 1- Birjand, 2- Khusf, 3- 

Nehbandan, 4- Sarbishe, 5- Yazd, 6- Taft, 7- Abarkoh, 8- Bahabad, 9- Kerman, 10- Sirjan, 11- Bam, 12- Zarand, 

13- Shahr Babak,  14- Baft, 15- Ravar, 16- Mahan. 

 

نشانگر   که  داد  نشان  آغازگرها  درصد   ISSRبررسی 

داشت که این   SCoTچندشکلی کمتری نسبت به نشانگر  

  ISSRهای چندشکل کمتر نشانگر  امر با توجه به تعداد باند

دور از انتظار نیست. متوسط تعداد باند چندشکل در نشانگر  

ISSR    نسبت بهSCoT  .مطالعه   نیا  جی نتا  سهیمقا  کمتر بود

موجود در    یکیکه تنوع ژنت  دهدیمطالعات نشان م  ریبا سا

و    هاتهیاز ارقام، وار  شتریب   یکنون  یشدهمطالعه  یهات یجمع

به  یخارج  یهاپ ی اکوت در  بود.  مثال  تنوع    یبررسعنوان 

 et al(Pareek   ،2 /43(2011 ,.هند    ز یگشن  تهیوار  10  یکیژنت

 et Sharma)  زیگشن  پ یژنوت  23  یابیارز  ،یدرصد چندشکل

., 2019al،)  34 /64  ز یگشن   ت یسه جمع  ،یدرصد چندشکل  

., 2013)et alKordy -(Al  ،3 /30  چندشکل   24  ، یدرصد 
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درصد    et al(Choudhary   ،46 /70(2022 ,.  زیگشن   پ یژنوت

 1 /81،  ( 2013et alSingh ,.)  ز یرقم گشن  18و    یچندشکل

دست آمد. تعداد باندهای تکثیر شده به  به  یدرصد چندشکل

مختلف مطالعات  در  آغازگر  هر   et al., Sharma)  ازای 

2011 et al.,Pareek 2019; )،  مطالعه از  کنونی  بیشتر  ی 

شاخص   است.  شده  از    PICگزارش    0/ 5بزرگتر 

بین  دهندهنشان کارآمد،  بسیار  نشانگری   0/ 5تا    0/ 25ی 

نشانگری با کارآمدی کم   0/ 25نشانگری کارآمد و کمتر از  

 ( آن et al.,Wei 2005است  به  توجه  با  این  (.  متوسط  که 

بود، لذا    0/ 25-0/ 50شاخص در هر دو نشانگر در محدوده  

کارآمد  بسیار  اما  بودند،  کارآمد  نشانگرها  مطالعه  این  در 

را ایجاد کنند،   PICنبودند. آغازگرهایی که بیشترین مقدار  

کردن فواصل ژنتیکی دارند و با توانایی بیشتری در مشخص

اندکی    ISSRدر آغازگرهای    PICتوجه به اینکه شاخص  

یی بالاتری در تمایز  بود، لذا این نشانگر کارا  SCoTاز  بیشتر  

آغازگر  جمعیت  و  داشت   SC15و    IS8،  SC4  ،SC8ها 

شدند شناخته  آغازگرها  تمامی  بین  در  آغازگرها   بهترین 

(2009 et al.,Thimmappaiah   مقادیر  .)MI    وRP    در

به    ISSRنشانگر   همه  SCoTنسبت  بود.  این بیشتر  ی 

بهشاخص آغازگرهای  کارایی  نوعی  به  در  ها  کاررفته 

  MIدهند. آزمایش و در نتیجه کارایی نشانگرها را نشان می

مناسب تعداد   یبرآوردی  به  که  است  آغازگرها  کارایی  از 

دست آمده بستگی دارد و مقدار بالای های چندشکل بهباند

کار رفته  ی پوشش زیاد ژنوم با آغازگرهای بهدهنده آن نشان

ی اطلاعات بیشتر از ژنوم با  کنندهبیان MIبودن  زیاد است.

است   چندشکل  باند  بیشتر  تعداد  تولید  به  توجه 

(1997 et al.,Milbourne  بهترین شاخص برای انتخاب .)

است، زیرا هم از تعداد افراد    RPآغازگر مناسب، شاخص  

توانایی    RPپذیرد.  دارای باند و هم از تعداد آلل تأثیر می

دهد و ها از هم را نشان می یک نشانگر در تفکیک جمعیت 

هر چه مقدار این شاخص بالاتر باشد، یعنی توانایی بیشتری  

(.  et al.,Kayis 2010ها از هم را دارد )در تمییز جمعیت 

به    RPبا بالاترین شاخص    SC11  و آغازگر  IS17آغازگر  

که  ترین آغازگرها شناخته شدند. با توجه به آن عنوان مناسب 

عمل نمود،    SCoTها بهتر از  در اکثر شاخص  ISSRنشانگر  

های  توانایی بیشتری در تفکیک و تمایز جمعیت   ISSRلذا  

در   ترمطلوبنشانگر    عنوانبه  گشنیز از یکدیگر را داشتند و

 این مطالعه شناخته شد.  

به از داده بر اساس ماتریس تشابه  آمده  های نشانگر  دست 

ISSR های خوسف ژنتیکی بین جمعیت  ، کمترین شباهت -

نهبندانز اساس  -بیرجند  و  زرند-رند،  بر  و  ، SCoTزرند 

شباهت  جمعیت   کمترین  بین  بیرجندژنتیکی  بهاباد، -های 

بیرجند-خوسف و  به-زرند  نشان یزد  امر  این  آمد.  دست 

فاصلهمی فاصلهدهد  از  ژنتیکی  تبعیت  ی  جغرافیایی  ی 

تشابه    ب یمتوسط ضر   ISSRبر اساس نشانگر  .  نموده است 

،  0/ 61  =ی)خراسان جنوب  استان  کی  ی هات یدر درون جمع

تشابه    ب یاز متوسط ضر  شتر ی( ب0/ 60  =زدیو    0/ 57  کرمان=

،  0/ 54  کرمان=- یدو استان )خراسان جنوب  یهات یجمع  نیب

جنوب کرمان0/ 52  =زدی-یخراسان  بر  بود(  0/ 55  =زدی-،   .

نشانگر   ضر  زین  SCoTاساس  درون   ب ی متوسط  تشابه 

کرمان= 62/0  =ی)خراسان جنوب  استان  کی  یهات یجمع  ،  

ب0/ 57  =زدیو    0/ 55 ضر  شتری(  متوسط  ب  ب یاز    ن یتشابه 

جنوب  یهات یجمع )خراسان  استان  ،  0/ 56  کرمان=-یدو 

جنوب کرمان0/ 38  = زدی-یخراسان  .  بود(  0/ 53  =زدی-، 

استانبه درون  تشابه  مقدار  کل  دو  طور  هر  اساس  بر  ها 

  ی به نوع   نیها بود و ااستان  نیاز مقدار تشابه ب  شتریب  گرنشان

تأ  ییایاز جغراف  ی کیفاصله ژنت  ت یّتبع کل    در .  نمود  دییرا 

مقا  ISSRنشانگر   در SCoT  سهیدر  شباهت  مقدار   ،

ب   یهات یجمع را  استان  لذا   شتریدرون هر  نمود و  برآورد 

بهتر ا  ینشانگر  م  ث یح  نیاز  نظر   یهیتجز  .دنرسی به 

مورد مطالعه را به سه و چهار    زیگشن  ی هات یجمع  ،یاخوشه

به  یبندخوشه گروه به    یها ت یطور کل جمعنمود.  متعلق 

قرار گرفتند.    رخوشهیز  کی   یخوشه و حت  کیاستان در    کی

متعلق    یهات یکه جمع  شودیم  دهید  زین  یالبته موارد اندک 

  ی هات یمشابه و جمع  یها مختلف در خوشه  یهابه استان

به   خوشه  کی متعلق  در  گرفتند.    یها استان  قرار  متفاوت 

  ک ی استان متفاوت در  دو  از    ت یدو جمع  ای  کیقرارگرفتن  

جمع  اریبس  رخوشهیز قرارگرفتن  است.  با    هایت یاندک 
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ای  تواند نشانهمی  یک خوشهمنشاء جغرافیایی مختلف در  

مختلف   مناطق  بین  ژنتیکی  تبادلات    ، بذور  ییجابجا)از 

باشد که با  (  ها ت یخاستگاه مشترک جمعیا  اختلاط بذور و  

ن  زیگشن   اهی گ   یمصرف  ت یتوجه به ماه انتظار  . ست یدور از 

کل   نزد  یدوردر  تبع  ییا یجغراف  یکیو  قرابت    ت یّ باعث 

نزد  زیگشن  یهات یجمع  یکیژنت گشته    ییایجغراف  یکیاز 

 et al., 2011; Sharma et alPareek ;2019 ,.)است  

., 2013et alKordy -., 2022; Alet alChoudhary  .)

ا م  جی نتا  نیمجموع  نشانگرها  دهند ینشان  حاضر    یکه 

اند زده  نیتخم  ییایرا مطابق با فاصله جغراف  یکیفواصل ژنت

  تیفاصله که توسط را  یبه واسطه  شیفرض جدا  نیو بنابرا

گرد تحق  دیمطرح  م  یکنون  قیدر  مطالعهکندیصدق   ی. 

از    شتریب  زیگشن   یهات یجمع  نینشان داد که تنوع ب   ینکنو 

جمع ا  هات یدرون  در  و  ن  نی است    یی هاگزارش  زیمورد 

دارد   مطالعهوجود  نتایج  با  مطابق  است  که  کنونی  ی 

(., 2020et al., 1996; Etesami et alDiederichsen ؛)  

 ن یرا ب  یوجود دارد که تنوع کمتر  زین  ییهاپژوهش   لیکن

 et alPareek ;2011 ,.)  اندگزارش کرده  زیگشن  یهات یجمع

et Kordy -., 2019; Alet al., 2009; Sharma et alLópez 

., 2013al  .)ن ینسبت به ب  ها ت یدرون جمع  بودن تنوع  کمتر  

 ، تجارت بذر، مشترک  یک یژنت هیرا با پا زیگشن  یهات یجمع

انسان(    یدگرگشن )توسط  مهارجرت    تبط مر  اهیگ   نیاو 

 (.   2009et alLópez ,.) انددانسته

های دستیابی به قدرت هتروزیس بالا استفاده  یکی از روش

خویشاوندی کمترین  دارای  که  است  والدینی  )مثل    از 

والدین با فاصله    زیرا  ،باشند  (مختلف  استاندو  های  جمعیت 

توانند هیبریدهایی با عملکرد بالاتر ایجاد  ژنتیکی بیشتر می

پژوهش حاضر  کنند.   نتایج  اساس  بر  توضیحات و  این  با 

  زرند، خوسف   ×  های نهبندانجمعیت ی  اولیّهتوان تلاقی  می

 و بیرجند   (ISSR)بر اساس نشانگر    زرند   ×   بیرجند  ،زرند  ×

بر اساس نشانگر  )یزد    ×  زرند و بیرجند   ×  بهاباد، خوسف  ×

SCoT  )جستن از هتروزیس    منظور ایجاد تنوع و بهرهرا به

است که جمعیت   آشکارفوق  نتایج  توصیه کرد. با دقت در 

به   نسبت  مواقع  اکثر  در  را  ژنتیکی  کمترین شباهت  زرند 

جمعیت  در  سایر  جمعیت  این  از  استفاده  لذا  و  دارد  ها 

گردد. در کل بهترین تلاقی  نژادی آتی توصیه میکارهای به

زرند شناخته    ×  جهت حصول حداکثر هتروزیس خوسف

و   ISSRنشانگر  دو  دست آمده از  های بهشد. بر اساس داده

SCoT، از  درصد 50در حدود لفه ؤ چهار و پنج مترتیب به 

که درستی انتخاب آغازگرها    واریانس کل را توجیه کردند

های مولکولی بهترین  . در بررسی دادهرا مورد تایید قرار داد

ها توزیع یکنواخت و مناسبی در آغازگرحالت این است که  

تا بتوانند کل ژنوم را پوشش    ،سطح کل ژنوم داشته باشند

های مختلف ژنوم دهند. در صورتی که آغازگرها از بخش

ها کم خواهد بود و  انتخاب شده باشند، همبستگی بین آن

های بیشتری جهت توجیه تغییرات کل نیاز  در نتیجه به مؤلفه 

نشان  ها  جمعیت (. نمودار پراکنش  Mohammadi, 2006است ) 

  ای تحزیه خوشه ها در  با توزیع آن مشابه  ها  داد که توزیع جمعیت 

بود. بر  طبق  ن م   و  تشابه  دیگر  به   ماتریس  تجزیه  نتایج  عبارت 

ی  ای و تجزیه به مختصات اصلی تا حد زیادی تأییدکننده خوشه 

ها در نواحی مختلف نمودار بار  پراکندگی جمعیت هم بودند.  

دیگر وجود تنوع ژنتیکی در گشنیز را تأیید نمود، لیکن با توجه  

گردد،  ترسیم نمی   ها به اینکه این نمودار بر اساس تمامی مؤلفه 

نماید و بنابراین  نمی  استفاده  های اطلاعات دادهلذا از تمام

خوشه تمامتجزیه  از  که  اطلاعاتای  کند،  می  استفاده  ی 

ها  پراکنش دادهتری را نسبت به  تر و جامعبندی کاملگروه

   دهد.ارائه می (مؤلفه)بر اساس دو 

کلی  به مطالعه مورد  آغازگرهای  طور  این  در  استفاده 

کنند و از  متمایز  از یکدیگر  به خوبی  ها را  توانستند جمعیت 

ویژگی دادندنظر  نشان  مطلوبی  کارایی  نشانگری   .های 

نشانگر    ISSRنشانگرهای   با  مقایسه  در  بهتری  کارایی 

SCoT  های تشابه نشان داد که بین  . بررسی ماتریسداشتند

های دو نشانگر ارتباطی وجود  حاصل از داده  دو ماتریس

که علت این امر شاید در تفاوت ماهیت نشانگرهای  شت  ندا

نشاگرهای   باشد.  استفاده  تکراری    ISSRمورد  نواحی  از 

می منشأ  نشانگرهای  ژنوم  که  حالی  در  با    SCoTگیرند، 

کدشونده نشانگرهای  بخش  هستند.  ارتباط  در  ژنوم  ی 

نظر   از  زیادی  حد  تا  م جمعیت   تمایزحاضر  با  ها  تناسب 

ی ژنتیکی تا  ها موفق بودند و فاصلهموقعیت جغرافیایی آن
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حد زیادی منطبق با فواصل جغرافیایی بود؛ لیکن در بعضی 

اختلاط    دتوانآن می  علت رعایت نشد که    موضوعموارد این  

ها یا همان جریان ژنی بین  ژنی بین مکانبذور، انتقال خزانه

اشد. بر بها  ها و همچنین خاستگاه مشترک جمعیت جمعیت 

زرند  جمعیت ،  نتایج تمامی  اساس   و  خوسف  عنوان  های  به 

راور  دورترین و جمعیت  بافت و  ترین  نزدیک به عنوان  های 

توان تلاقی جمعیت  به این ترتیب می   شناخته شدند. ها  جمعیت 

به  را  زرند   × از  خوسف  جستن  بهره  و  تنوع  ایجاد  منظور 

گردد تا در مطالعات آینده  . پیشنهاد می نمود هتروزیس توصیه  

های استفاده شده با نشانگرهای بیشتری مورد مطالعه  جمعیت 

قرار گیرند و ارتباط بین صفات مورفولوژیکی، فنولوژیکی و  

  . مورد واکاوی قرار گیرد کمی با نشانگرها  
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