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Extended abstract 

Introduction 

The genus Alyssum L., a member of the Brassicaceae family, comprises approximately 170 to 195 species 

worldwide, including 35 taxa native to Iran, 28 recognized as distinct species and 7 varieties. Alyssum is notable 

for its ecological diversity and pharmacological potential, serving as a valuable reservoir of biodiversity and 

traditional medicinal applications. Several species have been historically used in traditional medicine, 

particularly for the treatment of rabies, coughs, and as sedatives. Despite growing scientific interest, the 

phylogenetic relationships within the genus remain inadequately resolved, largely due to morphological 

homoplasy and polyphyly observed in key sections such as Odontarrhena and Meniocus. To overcome these 

challenges, molecular markers have become essential tools in systematic studies, using nuclear ribosomal 

internal transcribed spacer (ITS) region (ITS1–5.8S–ITS2) proving especially useful information in resolving 

complex taxonomic relationships. This study represents a pioneering effort to conduct a comprehensive 

phylogenetic analysis of Iranian Alyssum species using ITS sequence data, with the aim of clarifying taxonomic 

ambiguities and illuminating their evolutionary relationships. 

Materials and methods 

In this study, a total of 56 accessions representing 16 Alyssum species identified in Iran were systematically 

collected from diverse ecological regions across the country. The sampling strategy included 40 freshly collected 

specimens and 10 herbarium specimens to ensure comprehensive representation. Voucher specimens have been 

deposited in recognized institutional herbaria for future reference and taxonomic validation. Species 

identification was carried out based on the taxonomy outlined in Flora Iranica, supplemented by recent 

taxonomic revisions of the genus. Genomic DNA was extracted using a modified CTAB protocol, optimized to 

yield high-quality DNA suitable for downstream molecular analyses. The nuclear ribosomal ITS region was 

amplified using the universal primers ITS4 and ITS5 using standard PCR protocols. Sequencing was performed 

by Pouyagene Gostar Co. (Tehran, Iran), and chromatograms were validated for quality and accuracy using 

FinchTV software. Sequence alignment was conducted using ClustalX2, and phylogenetic trees were constructed 

using both Maximum Parsimony (MP) and Maximum Likelihood (ML) methods implemented in PAUP*4 and 
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MEGA6, respectively. The robustness of tree topology was assessed via bootstrap analysis with 1000 replicates. 

Aethionema grandiflorum was used as the outgroup. 

Results and discussion 

Phylogenetic trees were constructed using both maximum likelihood and maximum parsimony methods, yielding 

largely congruent topologies. The analyses resolved two primary clades within the genus. Notably, this study 

represents the first report of ITS sequence data for 16 Iranian Alyssum species. The findings of this study 

support the monophyletic nature of the Alyssum section and highlight a polytomy within the Odontarrhena and 

Meniocus sections. These results contribute valuable insights into the taxonomy and phylogenetic structure of 

Alyssum in Iran and provide a robust foundation for future ecological and biochemical investigations. The 

findings of this study support the idea that both Odontarrhena and Meniocus could be considered as new genera. 

Interestingly, the placement of A. homalocarpum (section Meniocus) within Clade I may reflect convergent 

evolution in seed morphology rather than close evolutionary relationships. Additionally, the clade-specific 

clustering of A. inflatum and A. stapfii underscores their potential as candidates for targeted phytochemical 

investigations. Species in Clade II, due to their metal-tolerant traits, are promising candidates for 

phytoremediation research. Finally, endemic species such as A. polycladum, with their restricted distributions, 

warrant prioritized conservation efforts. 

Conclusion 

This study provides, the first ITS-based Phylogeny analysis of Iranian Alyssum, contributing to the partial 

resolution of taxonomic ambiguities within the genus. The findings confirm the monophyly of section Alyssum 

and support taxonomic revisions that advocate the separation of polyphyletic sections into distinct genera. 

Sixteen new ITS sequences were deposited in NCBI databases aiding future studies in biogeography and 

possible pharmaceutical application of Alyssum. Furthermore, the taxonomic revisions of this study support 

splitting polyphyletic sections into distinct genera. It is recommended that trnL-F molecular marker may help to 

further reveal Alyssum phylogenetic problems.  
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ITS های ناحیه ایران با استفاده از توالی   ( .Alyssum spp)   های قدومه تعیین تنوع ژنتیکی تعدادی از گونه 

3و کوروش کاووسی    ،*  2، حامد خدایاری   1اکرم ویسی

آباد شناسی، دانشکده علوم پایه، دانشگاه لرستان، خرم آموخته کارشناسی ارشد، گروه زیست دانش  -1

آبادشناسی، دانشکده علوم پایه، دانشگاه لرستان، خرم دانشیار، گروه زیست  -2

شناسی، دانشگاه آزاد اسلامی واحد علوم و تحقیقات، تهران استادیار، گروه زیست  -3

(27/12/1403؛ تاریخ انتشار برخط: 20/12/1403: ؛ تاریخ پذیرش16/12/1403؛ تاریخ آخرین ویرایش: 02/10/1403 )تاریخ دریافت:

 کیده چ

در سراسر جهان است.    یگونه بوم   170-190حدود  با    Brassicaceaeخانواده    یهاسرده  نیاز بزرگتر   یکی  .Alyssum L  سرده

)  35تاکنون   ا  واریته  7گونه و    28شامل    (Taxonآرایه  ا  ره یت  نیاز  است.    ییشناسا   رانیدر  از    یبرخ  ازسنتی  در طب  شده 

 وخلط آور  ،  سکسکه  رمانآرام بخش، د  عنوانو همچنین به  ریها  بیماریپادزهر مخصوص در برابر  عنوان  به قدومه  یهاگونه

گونه از    26و    رانیا  ازگونه    16)شامل    از سرده قدومه  گونه  42  نیب  تبارزایشیرابطه    نییتع  ی شود. برایمسرفه استفاده  درمان  

یهایتوال  ییجو صرفه  بیشینه  لیو تحل  هیاحتمال و تجز  بیشینهاستفاده شد.    یبوزومیر  ITS  هی ناحتوالی های  از    سایر کشورها(

ITS،    ج ی را نشان داد. نتا  یدو کلاد اصل  تبارزایشی  لیو تحل  هیبودند. تجز  کسانی  باًیکردند که تقر  دایجارا    تبارزایشیدرختان

تواند نمود، می  تأیید  را  Meniocusو    Odontarrhena  یهاهشخب  پلیتومی و    Alyssum  نیایی بخشهتک  ضمن اینکه  مطالعه  نیا

پایه علمی محکمی برای  Alyssum ه  بخش  بودن  نیاییتکیید  أ ت.  های این گیاه در ایران مفید باشددر شناسایی و تبارشناسی گونه

.کندو بیوشیمیایی آینده فراهم می یمطالعات اکولوژیک

ITS ناحیه ،فلور ،DNAتوالی   ،یتبارزای کلیدی: واژگان

khodayari.h@lu.ac.ir، آدرس پست الکترونیکی: نویسنده مسئول *
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 همقدم

در   (Cruciferaeیا    Brassicaceae)   یا کلم  وبشب  خانواده 

تمام   در  بهقارهسراسر جهان  پراکنها  ش  جز قطب جنوب 

جنس  گونه(.  Koch and Kiefer, 2006)  نددار این  های 

اروپا،   معتدل،  مناطق  در  عمدتاً  جهان،  سراسر  در  تقریباً 

جنوب شدهآسیای  توزیع  آفریقا  شمال  و   اندغربی 

(Dudley, 1964  .)  حدود    58از    خانواده این   349قبیله، 

 ,.Hendriks et alگونه تشکیل شده است )   4000و    سرده

خانواده  2023 اگرچه،  بو  (.  بهمیرا  شب  با  توان  راحتی 

از   صلیبی،  شناسیریخت های  ویژگیبرخی  تاج  یعنی   ،

تشخیص داد، اما    خورجین  های میوه، و  دینامتترا  هایبرچه

این  بندی  طبقههنوز   برخی  خانواده در    ت مشکلا  دچار 

-Alدرک نشده است ) خوبی  به  تبارزایشیاست و از نظر  

Shehbaz et al., 2006; Hendriks et al., 2023  .)

در    شناختیریخت   هایویژگیبر اساس    هایی کهندیبطبقه

 (Homoplasy)  نماییهمداشتن  دلیل  بهاین تیره انجام شده  

مذکور،  یبالا میمصنوع  صفات   Al-Shehbaz)  باشندی 

and Ihsan, 2012 .) 

ساله  شامل گیاهان علفی یک  .Alyssum Lهای جنس  گونه

های  برگکوچک، با  ای  درختچهو تعداد اندکی   و چندساله

های  کرک های زرد یا سفید،  گلبا    ی شکل و عمدتاًو بیض

میوه  مانند گرزای،  ستاره و  شکل  بدون  سیلیسی  ها یا  ی 

( است  با Warwick et al., 2006منقطع  جنس  این   .)

در سراسر جهان    195تا    170حدود   دارو،  عنوان  بهگونه 

تجمع و  زینتی  استفاده  گیاهان  مورد  سنگین  فلزات  دهنده 

 Al-Shehbaz et al., 2006; Bailey etقرار گرفته است )

al., 2006گونه تعداد  بیشترین  تجمعها(.  یا    کنندهی 

به    (Hyperaccumulator)  گرانباشته بیش متعلق  نیکل 

 Mengoni et al., 2003; Cecchiاست )  Alyssumجنس  

et al., 2010  .)در طب عامیانه  ی آلیسوم  هابرخی از گونه

برابر  عنوان  به در  مخصوص  ،  ریها  بیماریپادزهر 

مورد  سرفه  ضدو    آورخلط  ،سکسکه  درمان  ،بخشآرام 

   (.Ozay and Mammadov, 2016) گیرندقرار میاستفاده 

  کهگزارش شده است  در ترکیه    Alyssumگونه از    54  تعداد 

(. بر  Španiel et al. 2015د ) بودن بومی  گونه   25 ها از میان آن 

ایرانیکا   اساس  گونه    31  تعداد   (، Rechinger, 1968)   فلورا 

Alyssum   با این حال، بر اساس  ؛  از ایران شناخته شده است

طبقه  مطالعات   ;Kavousi et al., 2014)   بندی آخرین 

Mirzadeh Vaghefi et al., 2016 ) گونه کل  تعداد  ی  ها ، 

Alyssum    به ایران  و    28)   تاکسون   35در  (  واریته   7گونه 

 .  بودند   ایران   گونه بومی هفت    از این تعداد رسیده است که  

 Warwick etو همکاران )  وارویکبراساس طبقه بندی که  

al., 2002  و و  (  )منگونی   ,.Mengoni et alهمکاران 

انجام  2003 بخش  Alyssum  سرده  اندداده(  شش    ه به 

(Section)   است شده  ،  Alyssum:  شامل  که  تقسیم 

Gamosepalum (Hausskn.) T. R. Dudley  ،Meniocus 

(Desv.) Hook. f  ،.Psilonema (C. A. Mey.) Hook. f.  ،

A. sect. Tetradenia (Spach) T. R. Dudley   و

Odontarrhena (C. A. Mey.) W. D. J. Koch د.نباشمی 

مطالعات  حال،  این  مولکولی    ( Phylogenetics)   تبارزایی   با 

می  که نشان  سرده     Alyssumدهد    یی چندنیا یک 

 (Polyphyletic  ) محدود   باشد می این  طبقه   ه و  فعلی  بندی 

 Rešetnik et al., 2013; Li et)  جنس نیاز به تجدید نظر دارد 

al., 2014 .)   از بخش    شامل   Alyssum  سرده   دو 

Odontarrhena   و  Meniocus    تاکسونومیکی بخشه از سطح 

(. بر  Cecchi et al., 2010)   ند ا ه رتقا داده شد به سطح جنس ا 

طبقه  مطالعات  اخیر،  اساس  کلاد   Alyssumبندی  دو    شامل 

که  آن   است  از  بیشتر  که  است    Alyssumبخشه  ها  یکی 

آن تاکسون  به  متعلق  و یک   های  اندکی   ساله  چندساله    تعداد 

دیگری  و  بیشتر  که    است   Gamosepalumبخشه    هستند 

آن تاکسون  به  متعلق  و چند   های  اندکی   ساله  ساله  یک   تعداد 

بر  Al-Shehbaz, 2002; Španiel et al., 2015)   هستند   .)

جدید  شواهد  تحلیل   حاصل   اساس  و  تجزیه  ،  تبارزایشی   از 

Alyssum   چندنیا سرده  هم  (  Polyphyletic)   یی یک  است. 

داده   شناسی ریخت شواهد   هم  توالی و  توالی های  های  یابی 

دهند  نشان می   ITS   (Internal transcribed spacer )ناحیه  

 Warwickشود ) ادغام    Alyssumباید با    Clypeola  سرده   که 



 1403/  2شماره  / 11 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

159 

et al., 2008  .) در سرده    دو دودمان اصلی ی  مطالعات تبارزای

داد   قدومه  نشان  اول:   ه را  دودمان  شامل    ی ها ه بخش   که 

Alyssum  ،Gamosepalum    وPsilonema   دوم دودمان    : و 

  باشد می   Clypeolaو    Odontarrhena  ،Meniocus  ی ها ه بخش 

 (Al-Shehbaz et al, 2006 ) . 

)  لی همکاران  توالی  (Li et al., 2014و  اساس    های بر 

ITS  ،گونهتع از  بخشههای  دادی  به  مختلف  های  متعلق 

مورد    جغرافیای زیستیو    قدومه را از نظر تبارزایشی  سرده

را    یدو دودمان اصلها  د و نتایج تحقیق آنمطالعه قرار دادن

دودمان   داد:  بخش  1نشان  ،  Alyssum  هشامل 

Gamosepalum    وPsilonema   بخش   2دودمان    و شامل 

Odontarrhena  ،Meniocus    وClypeola  نتایج    .بود

بیوسیستماتیک سرده   کمک  Alyssumمطالعه  و   هیتجز  به 

مولکولی  داده  یهالیتحل جمله    ،تبارزایشیهای  از 

کلروپلاستی    توالی    و  ITSهای  توالی نشان    trnL-Fژن 

 Li et)وجود دارد    یکلاد اصل  دوجنس    نیدر اکه    اندهداد

al., 2015).    مطالعه مذکور اول شامل بخشدر    ی هاکلاد 

Alyssum  ،Gamosepalum  ب بخش    یهاگونه  شتریو 

Psilonema    دو بخش   گریکلاد  ، Meniocus  یهاشامل 

Odontarrhena    و جنسClypeola  .آبادی قاسمجمعه  بود  

نوع  ( تJomeh Ghasem Abadi et al., 2019همکاران )   و

نواحی   را    15در    ITSمولکولی  ایرانی  کاهوی  ژنوتیپ 

دادند   قرار  بررسی  که    ومورد  رسیدند  نتیجه  این   ITSبه 

گونهمی ارزیابی ژنتیکی بین  ابزار موثری برای  ای و  تواند 

سرده باشد.بین  گونه  ای  برخی  شناسایی  های  همچنین 

کلم  Cardamineسرده   از   از خانواده  استفاده  با  ایران  در 

م مرغشیتوسط    لکولیو نشانگر  همکاران    قربانی  و 

(Ghorbani Marghashi et al., 2019  )  که   گرفت انجام

تآیافته های   بر  یید حداقل چهار گونه أن پژوهش، علاوه 

کارآمدی   ایران،  در  تفکیک   ITS نشانگرکاردامینه  در  را 

ب  هایگونه کاردامینه  جنس  دادهمختلف  نشان   .خوبی 

( همکاران  و   از  (Darvishian et al., 2016درویشیان 

تصادفی  نشانگرهای   روابط   مطالعه  جهت   مولکولی 

گندم ژنوتیپ   ژنتیکی   تنوع   و   خویشاوندی  غرب   های    دیم 

تشابه ایران    کشور  که  رسیدند  نتیجه  این  به  و  کردند    استفاده 

  کشور وجود دارد. غرب    مختلف گندم   های ژنوتیپ بین    بالایی 

 ( Eslami-Farouji et al., 2021و همکاران )   اسلامی فاروجی 

،  Hesperis  (Brassicaceaeجنس  ی ست ی ز  ی ا ی و جغراف  تبارزایی 

استفاده  (  Hesperideae  له ی قب  با  داده را    DNA  ی توال های  از 

قرار    ی ا هسته   ی بوزوم ی ر  مطالعه  که    دادند مورد  دادند  نشان  و 

  ، ی جهان   ی م ی اقل   رات یی تغ   ر ی تحت تأث   س ی در هسپر   ی ست ی تنوع ز 

تکتون   ی ها یی بازآرا  توجه  س   ی ک ی قابل  گسترش    ی ها ستم ی و 

  ر ی تأث   ی قرار گرفته است که همگ   وسن ی باز در م   ی اه ی پوشش گ 

تار   ی اد ی ز  ا   اهان ی گ   یی زا گونه   خ ی بر  جانوران    ی توران -ی ران ی و 

-که چشم   هستند   نشانگرهای مولکولی از ابزارهایی   اند. داشته 

برای   جدیدی   انداز  فراهم    اصلاح   های پیشرفت   را  گیاهان 

 . ( MirMohammadi Maibody and Golkar, 2019)   اند کرده 

اولین  رد برای  حاضر،  ایران،  بارمطالعه  تحلیل   در 

توالیتبارزایش از  استفاده  با  جامع  )شامل   ITSهای  ی 

ITS1-5.8S-ITS2تبارزایی( برای حل ر   ای فروسرده  وابط 

سرده  های  گونه به  متعلق  .  شدنجام  ا  Alyssumایرانی 

از    ITSهای  توالیبراساس  جدید  بندی  طبقه  همچنین یک

 .گردیدارائه  ی آنهاهو بخش سردهاین 

 ها مواد و روش

از   گونه  16از    جمعیتی  نمونه  56در مجموع  :  مواد گیاهی

در طی    Alyssum  (40  سرده بهار    اواخرنمونه  و  زمستان 

نمونه نیز از    10و  نقاط مختلف ایران  توسط نویسندگان از  

مختلف هرباریوم تحقیقاتیدانشگاه  های  مراکز  و  ( ها 

بر   ها(. همه نمونه1و شکل    1ل  جدود )گردیآوری  جمع

ایرانیکا و سایر مقالات (  Rechinger, 1968)  اساس فلورا 

سال در  شده  اخیرمنتشر  از  های  شدند.  میان   شناسایی 

  از سرده   گونه  16  ی مذکور، مواد گیاهی متعلق بههانمونه

Alyssum    های  )که تاکنون ژنبومی ایرانITS  ها تعیین  آن

بود(   توالی استخراج  بهنشده  و   DNAمنظور  تجزیه  برای 

 Franzke etبر اساس نتایج منتشر شده قبلی )  ITSتحلیل  

al., 2011; Li et al., 2014شد انتخاب  اطلاعات  ند(   .

بانک ژن    دسترسیو شماره    آوریمحل جمعدقیق توالی،  

 ارائه شده است.  1در جدول 
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منظور  به   ای پلیمراز: ژنومی و واکنش زنجیره   DNA  استخراج 

ژنومی DNA  استخراج  نمونه   ی  هرباریومی از  و  تازه  از    های 

شد   CTABروش   استفاده  جزئی  تغییرات   Gawel and)  با 

Jarret, 1991 .)    پس از استخراجDNA    و تعیین کمیت و کیفیت

زنجیره  واکنش  با  آن،  پلیمراز  از  ای  آغازگر استفاده    یک جفت 

 (5 -́ATGCGATACTTGGTGTGAAT-3´   آغازگر  به عنوان 

و   عنوان  به   ´TCCTCCGCTTATTGATATGC-3-´5رفت 

برگشت  شد  (آغازگر    PCRواکنش  .  (2)شکل    انجام 

نهایی  استاندارد   حجم  تحت   20در  شرایط    میکرولیتر 

 . انجام شد 2ول جد درج شده دردمایی و زمانی 

 

 تحقیق در این نام و مشخصات مواد گیاهی  -1جدول 
Table 1. Name and characterization of the plant materials used in this research 

 بخشه 
Section 

 نام

 گونه
Species name 

 محل 

آوریجمع   

Collecting location 

 شماره نمونه 

 جمعیتی
Accession number 

 منبع

 مواد گیاهی
Source 

material 

Alyssum 

A. strictum Willd. Iran, Khorramabad KU342036 F 

A. contemptum Schott & Kotschy China KJ206132.1 n.a 

A. contemptum Schott & Kotschy Iran, Sepidasht KX227108 F 

A. szowitsianum Fisch. & C.A.Mey. Iran, Shiraz KU342037 F 

A. desertorum Stapf Iran, Nahavand KX227111 F 

A. desertorum Stapf Croatia KF022535.1 n.a 

A. strigosum Banks & Sol. Iran, Aligoudarz KX227115 F 

A. strigosum Banks & Sol. Greece KF022600.1 n.a 

A. marginatum Steud. China KJ206133.1 n.a 

A. minutum Schltdl. ex DC. Croatia KF022549.1 n.a 

A. stapfii Ten. China KJ206122.1 n.a 

A. stapfii Ten. Iran,Buin,Miandasht KX227105 F 

A. repens Baumg. Croatia KF022581.1 n.a 

A. hirsutum M.Bieb. Croatia KF022541.1 n.a 

A. turkestanicum Regel & Schmalh. Croatia KF022606.1 n.a 

Psilonema A. homalocarpum (Fisch. & C.A.Mey.) Boiss. Croatia KF022542.1 n.a 

Gamasepalum 

A. corningii Dudley Croatia KF022528.1 n.a 

A. corningii Dudley Iran, Eresk KX227104 H 

A. baumgartnerianum Bornm. ex Baumg. Croatia KF022524.1 n.a 

A. baumgartnerianum Bornm. ex Baumg. Iran, Zoshk KX227110 H 

A. lanigerum DC. Iran, Mashhad KX227114 H 

A. tetrastemon Boiss. Croatia KF022602.1 n.a 

A. tetrastemon Boiss. Iran, Sabzevar KX227107 H 

A. sulphureum Dudley & Hub.-Mor. China KJ206123.1 n.a 

A. sulphureum Dudley & Hub.-Mor. Iran, Mashhad KX227109 H 

A. niveum Dudley Croatia KF022574.1 n.a 

A. niveum Dudley Iran, Kashmar KX227106 H 

A. paphlagonicum (Hausskn.) Dudley Croatia KF022577.1 n.a 

A. harputicum Dudley Croatia KF022540.1 n.a 

A. lepidotostellatum (Hausskn. & Bornm.) Dudley Croatia KF022545.1 n.a 

Meniocus 
A. meniocoides Boiss. Canada EF514612.1 n.a 

A. linifolium Iran, Delfan KX227112 F 

Odontarrhena 

A. penjwinense Dudley China KJ206125.1 n.a 

A. penjwinense Dudley Iran, Kermanshah KX255633 F 

A. condensatum Boiss. & Hausskn. Croatia KF022527.1 n.a 

A. argenteum Kotschy Italy GQ284854.1 n.a 

A. inflatum Nyár. Iran, Yasouj KX227113 H 

A. inflatum Nyár. Iran KJ206126 n.a 

A. murale Boiss. Croatia KF022570.1 n.a 

A. polycladum Rech.f. Iran, Arasbaran KX174303 H 

A. bracteatum Boiss. & Bushe China KJ206143.1 n.a 

A. filiforme Nyár. China KJ206128.1 n.a 

F ،نمونه تازه :H ،نمونه هرباریوم :n.aهای منبع موجود نیست : مطالبی در مورد داده 

F: Fresh specimen, H: Herbarium specimen, n.a: not available 

http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632529
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632028
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632553
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632075
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632075
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632531
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632531
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/tro-4103176
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632298
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632449
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632186
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632590
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632191
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632031
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632031
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2631935
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2631935
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632218
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632562
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632562
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632548
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632548
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632348
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632348
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632386
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632177
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632228
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632273
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632401
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632401
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632021
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/tro-100360504
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632201
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632201
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/tro-100360505
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2631956
http://www.theplantlist.org/tpl1.1/record/kew-2632125
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 نیراا نقاط مختلف  شده ازآوری جمعی قدومه هابرخی از گونه  -1شکل 

Figure 1. Some of Iranian Alyssum species collected from different regions of Iran. 

 

ه  -2جدول  م ا ن ر ی   ب ت ر ا ر ش    ح ن ک ا ه    PCRو ی ح ا ن ر  ی ث ک ت ی  ا ر ر    ITSب ه د ن و ی گ ا ه   ه م و د  ق
Table 2. PCR thermal cycling used to amplify ITS region in Alyssum species 

 مرحله 

Step 

( گرادی)سانتدرجه حرارت   

Temperature (°C) 

 زمان )دقیقه( 

Time (Min) 

ی اولیه سازواسرشته  

Initial denaturation 
95 10 

35 Cycle 

یسازواسرشته  

 Denaturation 
95 0.5 

  اتصال

Annealing 
52 0.5 

 گسترش

Extension 
72 1.5 

 گسترش نهایی

Final extension 
72 10 
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  پس از انجام  ترسیم درخت تبارزایشی: تجزیه و تحلیل و  

، برای اطمینان از تکثیر ناحیه مورد نظر و میزان  PCR  واکنش 

  درصد  1/ 5بر روی ژل آگارز    PCRخلوص آن، محصولات  

در   و  شده  به   100ولتاژ  بارگذاری  ساعت    یک مدت  ولت 

صحت   . ( 2)شکل    شدند الکتروفورز   از  اطمینان  از    پس 

به    یابی برای توالی   مورد نظر   ات قطع   ، و تکثیر   PCR  واکنش 

تعیین  ) سرویس  پویا توالی  شدند.   گستر( ژن   شرکت    فرستاده 

بانک ژن، توسط  های  توالی آمده با    دست ه ی ب ها مقایسه توالی 

د. اختلافات نوکلئوتیدی محصول  ش انجام    BLASTnبرنامه  

PCR   برنامه  ها نمونه در  بررسی  از  پس  مختلف  ی 

CLUSTALX2  .ی حاصل از  ها کروماتوگرام  مشخص گردید

سپس با   و  صورت چشمی ابتدا به  تکثیری تعیین توالی نواحی 

و    ه همردیف شد   ( 1/ 4)نسخه      FinchTVافزار استفاده از نرم 

درست  برآورد  روش  بیشینه براساس   Maximum)  نمایی 

likelihood م گرفت (  قرار  تحلیل  و  بررسی  محاسبات    . ند ورد 

با استفاده    ( دندروگرام )   تبارزایشی   درخت   آماری فوق و رسم 

نرم    و   ( 4)نسخه    Paupو  (  2  )نسخه   ClustalX  فزارهای از 

صرفه   MEGA6افزار  نرم  بیشینه  روش  از  استفاده   جویی با 

 (Maximum Parsimony )    بوت   1000با( استرپ(  تکرار 

به    ITSتوالی    16شایان ذکر است که  .  رسم شد    16متعلق 

ایران    Alyssumگونه   از    26علاوه  به از  منابع  نمونه  سایر 

تحلیل  جهت   منظور  به.  نداستفاده شد  تبارزایشی تجزیه و 

مجموع  در  قطعی،  فیلوژنی  درخت  یک  ترسیم  و  مقایسه 

گونه  42 از  یک    Alyssumی  هانمونه  گونه    نمونهو  از 

Aethionema  بانک-برونعنوان  به پایگاه  از    ژن گروه 

(GenBank)  دریافت و مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند  .

رنگی  ( با  sections)ها  هبرای مقایسه بهتر هرکدام از بخش 

شدهمشخص متمایز  گره  .اند،  در  بوت  اعداد  مقادیر  ها 

تکرار    1000برای تجزیه و تحلیل با    استرپ به دست آمده

طبقه  دهند.  می  نشان  بخشهرا  اساسبندی  بر   بندی رده  ها 

( گونه  (Dudley, 1964دودلی  نام  مقابل  داده  در  نشان  ها 

 شده است. 

 
 های قدومهی ژنومی در تعدادی از نمونهDNAالکتروفورز  -2شکل 

Figure 2. Genomic DNA electrophoresis in a number of Alyssum samples 
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 و بحث   نتایج

از مناطق مختلف ایران و    Alyssumنمونه    42طور کلی  هب

از  از  ژن  بانک نمونه  یک  اضافه  به  کشورها  سایر 

Aethionema grandiflorum  این    گروه-برونعنوان  به در 

نتایج   ها داده  ند.قرار گرفت   و تحلیل   تجزیهمورد  تحقیق     و 

بانک  در  گونه ایرانی قدومه    16مربوط به    DNAیابی  توالی

 . (1ثبت شدند )جدول  NCBIژن 

چندگانه هم توالی   Multiple sequence)   ترازی 

alignment)    حاصل از ناحیهITS5.8، از جمله ژنs   ،640  

این مطالعه،  (3)شکل    باز بودجفت  در که  گونه  همان . در 

دو کلاد مجزا   Alyssum های ونهگ   شودمشاهده می  4شکل 

تراز شده    ITSی  هاتوالیاز  تشکیل دادند.    را  ( IIو    I)کلاد  

مورد از این    23  که  دآمکاراکتر به دست    640در مجموع  

  جویی صرفه دارای    کاراکتر  21متغیر و  صورت  هبکاراکترها  

(Parsimony)    تحلیل و  تجزیه    جویی صرفه  بیشینه بودند. 

توالی  درخت   1341ترسیم    به  منجر  ITSهای  برای 

(robust trees)    = درخت  )طول  شاخص  154شد  ؛ 

 0/ 8نیز    (RI) و شاخص حفظ    0/ 6معادل    (CI)سازگاری  

 (. دست آمدبه

ناحیه  هم  16های مورد مطالعه شامل  در گونه  ITSردیفی 

نوکلئوتید بود. در این همردیفی    624-647توالی به طول  

متغی  640تا    60ی  ناحیه شدت  تعداد  به  آن  در  و  بود  ر 

های متعدد ملاحظه گردید.  زیادی حذف و اضافه در توالی

به    600  توالی در فاصله  16بیشترین میزان حذف مربوط 

تا  جفت  شده    124با  باز  جفت   580باز  حذف  نوکلئوتید 

بین  وکم فاصله  به  مربوط  شده  حذف  نوکلئوتید  ترین 

-جفت   400  -420  همچنین  وباز  جفت   380-  400نواحی

میباز   شده  نوکلئوتید حذف  فاقد  همردیفی  که  در  باشد. 

تعداد    16 مطالعه،  نوکلئوتید حذف شده   498توالی مورد 

ها طولی برابر  د. بیشترین تعداد حذف و اضافهشمشاهده  

یک  ب جفت   تاا  محتوای  داشتند.    بازنه  در    G+Cمیانگین 

از    G+Cمحتوای  درصد بود.    54/ 6  های مورد مطالعهنمونه

  A. lanigerum  هایگونه  یر بود. متغ  درصد  58/ 5  تا  50/ 5

میزان  A. stapfiiو   ترتیب  به  درصد  50/ 5و    58/ 5  با 

 ند.را بودرا دا G+Cمقدار و کمترین  یشترینب

از حاصل  تحلیل    درخت  و  صرفهتجزیه    جویی بیشینه 

(MP  )نشانگر گونه  ITS  برای  مطالعههای  در  ر د  مورد 

   .شودمشاهده می 4 شکل

 

 
 A. szowitsianum  یمربوط به گونه ITSهای ای از توالینمونه -3ل شک

Figure 3. Example of ITS sequences from A. szowitsianum 
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 ی مورد مطالعههاگونه nrDNA ITSی مولکولی هادست آمده از دادهبه  تبارزایشیدرخت  -4 شکل

Figure 4. The Phylogenetic tree obtained from the nrDNA ITS molecular data of the studied species 

 

ش طوری   همان  در  می   4  کل که  های  تاکسون   ، د شو مشاهده 

سرده   به  مطالعه    Alyssumمتعلق  این  اصلی  در  کلاد  دو  از 

کلاد  ند ا تشکیل شده  آن،  در  که   ،I    بخش   11شامل از    ه گونه 

Alyssum    به بخش   8و متعلق  بود.    Gamamsepalum  ه گونه 

نتایج نشان داد که  متعلق    A. homalocarpumگونه    همچنین 

که نشان دهنده قرابت تبارزایشی    باشد می   Meniocusبخشه    به 

  گونه از بخشه   9  شامل II   کلاد   دیگر است. این دو بخشه با هم 

Odontarrhena    و دو گونهA. linifolium    وA. meniocoides  

که بیانگر رابطه تبارزایشی نزدیک    است   Meniocusاز بخشه  

  ، کلی نتایج تحقیق حاضر به طور  این دو بخشه با هم است.  

  شناسی ریخت های  بر اساس داده قبلی که  سنتی  ی  ها بندی طبقه 

 ند. ک می یید  أ انجام شده را ت و تشریحی  

دارای ارزش   ITSنتایج مطالعه حاضر نشان داد که ناحیه  

تبارزایشی  بررسی برای    زیادی بخش  روابط  میان  های  هدر 

به  تاکسون   تبارزایشی تجزیه و تحلیل  و    مختلف  متعلق  های 

 . ( 4)شکل    است   Alyssumسرده  

پژوهش  این  )کلاد   نتایج  اصلی  کلاد  بخشه  I دو  های  شامل 

Alyssum   وGamosepalum   و کلاد II  شاملOdontarrhena   
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لی و همکاران    های یافته   ه با ک ا شناسایی کرد  ( ر  Meniocusو  

 (Li et al., 2014 )    رستنیک و همکاران ) وRešetnik et al., 

دارد.  هم   ( 2013 مطالع در  خوانی  در    ه این  مجزا  دودمان  دو 

شد     Alyssumسرده   تقسیم یافت  این  بر  که  مبتنی  بندی 

ساله بودن  مانند یک )   شناختی و اکولوژیکی های ریخت تفاوت 

  . ( بود II  های کلاد در مقابل چندساله بودن گونه  I های کلاد گونه 

 Ghorbani Marghashi et)   قربانی مرغشی و همکاران مطالعه  

al., 2019 )  های گونه  رویCardamine  نیز نشان داد که ناحیه 

ITS  گونه تفکیک  برای  مؤثری  خانواده   ها ابزار    در 

Brassicaceae    موفق ا کاربرد  با  نتیجه  این  که  در   ITS ست، 

   .مطابقت دارد   در پژوهش حاضر    Alyssumهای تفکیک بخشه 

 Alyssumنیایی )مونوفیلتیک( بودن بخشه  پژوهش حاضر تک 

 Warwick etوارویک و همکاران )   را تأیید کرد، که با نتایج   

al., 2008 )   هباز ش ال   و   (Al-Shehbaz, 2002 )    .دارد مطابقت 

ای محکم برای مطالعات آینده در زمینه تکامل  ها پایه این یافته 

نتایج  در مقابل،    .کند و پراکنش جغرافیایی این گروه فراهم می 

مانند  مطالعات  ) پژوهش    برخی  که    ( Dudley, 1964دودلی 

ریخت مبتنی  صفات  سرده بر  بود،  به    Alyssum  شناختی  را 

کر  تقسیم  بخشه  پژوهش   د؛ شش  مولکولی  نتایج    حاضر  اما 

تقسیم  این  که  داد  که  نشان  دارد، چرا  بازنگری  به  نیاز  بندی 

در کلادهای متفاوتی قرار    ( Meniocusمانند  )   ها برخی بخشه 

 ( Homoplasy)   نمایی هم از  گرفتند. این تناقض احتمالًا ناشی  

ریخت  -Al)   الشهباز   توسط   پیشتر   که   باشد شناختی  صفات 

Shehbaz, 2002 )   نیز گزارش شده است. 

مطالعه   با  این  موافقت  همکاران    هاییافتهدر  و  سچی 

(Cecchi et al., 2010)   دادند   است پیشنهاد  که 

Odontarrhena  و  Meniocus    ارتقا جنس  سطح  به  باید 

نشان داد که این دو بخشه از نظر   ITS وتحلیلیابند. تجزیه

از   جنس    Alyssumتبارزایی  با  حتی  و  هستند  جدا 

Clypeola  هایثبت توالی  .قرابت دارند ITS   گونه    16برای

نشان داد     NCBIدر پایگاه ) بار برای اولین )    Alyssumایرانی  

های غیرایرانی )مثلًا از  ها از نظر ژنتیکی با نمونه که این گونه 

 .Aهای معناداری دارند. برای مثال،  چین یا کرواسی( تفاوت 

desertorum   آوری جمع ( ایران  از  دسترسی شده    شماره 

KX227111  ) کرواتی نمونه  دسترسی )   با    شماره 

KF022535.1 )   جایگاه برخی  تفاوت  در  نوکلئوتیدی  های 

این  از   داشت.  ناشی  تواند  می  جغرافیایی   تفاوت  یا    انزوای 

موازی  همکاران    اسلامی   مطالعه   .باشد   تکامل  و  فاروجی 

 (Eslami-Farouji et al., 2021 )    نیز تأثیر تغییرات اقلیمی و

را تأیید    Brassicaceaeای در خانواده جغرافیایی بر تنوع گونه 

می  که  است،  تفاوت کرده  برای  توضیحی  های  تواند 

 . شده در این پژوهش باشد مشاهده 

کلی  به نخستینطور  مطالعه  جامع    این    تبارزایشی تحلیل 

است که   ITS در ایران با استفاده از توالی   Alyssumسرده 

روشن در  ژنی  ناحیه  این  کلیدی  روابط  نقش  سازی 

بار  در مطالعه حاضر برای اولینکند.  تبارشناسی را تأیید می 

ثبت    NCBIدر    Alyssum  گونه ایرانی  16برای     ITSتوالی

آینده در تواند   میکه    شد ارزشمند برای مطالعات  منبعی 

گونه از  حفاظت  و  زیستی  تنوع  ایران  های  حوزه  بومی 

آیدبه حاضر    .شمار  مطالعه  در  این  بر  دو  علاوه  ساختار 

به دو کلاد اصلی با    Alyssumتأیید تقسیم سرده  )  کلادی

بالا آماری  گرفت    (پشتیبانی  قرار  تأیید  به  مورد  نیاز  که 

طبقه مرزهای  بخشهبازتعریف  در  های  بندی 

Odontarrhena     وMeniocus   همچنین .دهدرا نشان می

حاضر  یافته پژوهش  بخشهتکهای  را    Alyssum  نیایی 

نمود   می  که تأیید  مذکور  محکمی   تواندیافته  علمی  پایه 

اکولوژیک مطالعات  آینده    یبرای  بیوشیمیایی   خشه بو 

Alyssum  دسازفراهم را.   
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