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Cannabis (Cannabis sativa L.) is a sustainable industrial crop that 

can be cultivated for fiber and seed production across diverse 

geographical and climatic conditions.  In this study, 11 cannabis 

ecotypes were evaluated using 10 SCoT primers and 10 ISSR 

primers to estimate the amount of genetic diversity, genetic 

relatedness and divergence among ecotypes, and some genetic 

parameters. The ISSR and SCoT markers generated 63 and 77 

scorable bands, respectively, with polymorphism rates exceeding 

87% for both marker systems. The mean values of the number of 

polymorphic bands, percentage of polymorphism, polymorphic 

information content (PIC), effective multiplex ratio (EMR), marker 

index (MI), and resolving power (RP) were 7.78, 92.02%, 0.35, 

7.13, 2.74, and 0.70, respectively, for SCoT markers, and 7.86, 

87.50%, 0.32, 7.00, 2.85, and 0.70, respectively, for ISSR markers. 

Overall, both marker systems demonstrated similar and favorable 

efficiency in investigating the genetic diversity of cannabis 

ecotypes. For both marker systems, significant differences in 

banding patterns and the high percentage of polymorphism 

indicated the high discriminatory power of the primers used and the 

considerable genetic diversity among the cannabis ecotypes. For 

both marker systems, analysis of molecular variance indicated that 

100% of the total molecular variance was attributable to variation 

within populations. This pattern may reflect the selection of 

ecotypes from specific provinces prior to their assignment to 

populations. Cluster analysis grouped the ecotypes into three major 

clusters and revealed no clear correspondence between genetic and 

geographical distances. Based on the observed genetic divergence, 

crosses between the Qazvin and Afghanistan ecotypes were 

predicted to have the greatest potential for heterosis. Principal 

coordinate analysis largely confirmed the results of the cluster 

analysis, and the distribution of ecotypes across different regions 

of the biplot further supported the presence of substantial genetic 

diversity among the cannabis ecotypes. Overall, the cannabis 

ecotypes investigated in this study exhibited greater genetic 

diversity than their foreign counterparts. 
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Introduction 

Cannabis (Cannabis sativa L.) is a sustainable industrial crop with high yield potential that can 

be cultivated for fiber or seed production across a wide range of geographic and climatic 

regions. China, Europe, and Canada are currently the main cannabis-producing regions 

worldwide. Cannabis cultivation was lost or abandoned for several decades due to competition 

with other raw materials such as cotton and synthetic fibers, high labor costs, and restrictions 

related to its potential use as a drug. To maximize the potential of the cannabis gene pool, it is 

essential to determine its genetic structure in order to select and breed new cultivars adapted to 

specific regions. Therefore, the objective of this study was to investigate the genetic diversity 

of cannabis ecotypes, identify similarities and differences among them, and classify these 

ecotypes using SCoT and ISSR molecular markers. 

Materials and Methods 

Eleven cannabis ecotypes, including Khusf, Tabas Golshan, Boshroyeh, Se Qale, wild Bojnord, 

Bojnord, Fariman, Tabriz, Qazvin, and two samples from Afghanistan, collected from different 

geographic regions, were studied. For molecular evaluation, 10 SCoT primers and 10 ISSR 

primers were used. DNA extraction was performed using a modified CTAB method. The 

quantity and quality of the extracted DNA were assessed using a NanoDrop spectrophotometer 

and horizontal electrophoresis on a 1% agarose gel. Data analysis was conducted using 

NTSYSpc 2.2, GenALEx 6.1, PopGen32, and Excel 2020 software. 

Results and Discussion 

Nine out of ten SCoT primers and seven out of ten ISSR primers showed polymorphism with 

high resolution. Overall, the nine SCoT and seven ISSR primers amplified 77 and 63 bands, 

respectively. The percentages of polymorphism for SCoT and ISSR markers were 92.02% and 

87.50%, respectively. Among SCoT primers, SCoT4 amplified the highest number of bands 

(14), while SCoT6 amplified the lowest number (5). Similarly, ISSR9 amplified the highest 

number of bands (12), whereas ISSR4 amplified the lowest (7). The average values of 

parameters including the number of amplified bands, number of polymorphic bands, percentage 

of polymorphism, polymorphic information content (PIC), effective multiplex ratio (EMR), 

marker index (MI), and resolving power (Rp) were 8.56, 7.78, 92.02, 0.35, 7.13, 2.74, and 0.70 

for SCoT markers, and 9.00, 7.86, 87.50, 0.32, 7.00, 2.85, and 0.70 for ISSR markers, 

respectively. Genetic diversity analysis showed that the average numbers of observed alleles, 

effective alleles, Nei’s genetic diversity, and Shannon’s information index were 1.91, 1.43, 

0.26, and 0.41 for SCoT markers, and 1.87, 1.42, 0.26, and 0.40 for ISSR markers. Analysis of 

molecular variance (AMOVA) revealed that most of the total genetic variation was attributed 

to within-population differences for both marker systems. Cluster analysis grouped the studied 

ecotypes into three distinct clusters using both markers. 

Conclusion 

Overall, both SCoT and ISSR markers showed similar and satisfactory efficiency in assessing 

the genetic diversity of cannabis ecotypes. Significant differences in banding patterns, high 

percentages of polymorphism, and elevated values of genetic indices indicated the strong 

discriminatory power of the primers used. Comparison of Nei’s and Shannon’s diversity indices 

with previous studies revealed that Iranian cannabis ecotypes possess higher genetic diversity 

than foreign accessions. Cluster analysis showed that genetic distances were not consistent with 
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geographic distances; therefore, the highest heterosis is expected from crosses between Qazvin 

and Afghanistan ecotypes. Principal coordinate analysis largely confirmed the results of cluster 

analysis. The distribution of ecotypes in different regions of the Biplot further confirmed the 

existence of substantial genetic diversity among cannabis ecotypes. 
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چکیده اطلاعات مقاله

نوع مقاله: 

مقاله پژوهشی 

1404/ 11/ 16تاریخ دریافت:  

1405/ 03/ 10تاریخ بازنگری:  

 1405/ 03/ 18تاریخ پذیرش:  

 1405/ 04/ 09تاریخ انتشار:  

 واژگان کلیدی: 

پلات، بای

 ،شاخص نشانگر

  ،شاخص نی و شانون

  ،کیقدرت تفک

محتوای اطلاعات چندشکلی 

ها در  ا دانه ی   سنتی برای الیاف و طور  به است که    گیاهان   ی از یک ( .Cannabis sativa Lشاهدانه ) 

اکوتیپ    11شود. در این پژوهش  طیف وسیعی از مناطق جغرافیایی و آب و هوایی کشت می 

منظور برآورد مقدار تنوع ژنتیکی،  ، به ISSRآغازگر    1۰و    SCoTآغازگر    1۰شاهدانه با استفاده از  

،  مجموع . در  تند گرف ها و برخی پارامترهای ژنتیکی مورد ارزیابی قرار  دوری و نزدیکی اکوتیپ 

باند تکثیر کردند. درصد چندشکلی در هر دو    SCoT  ،۷۷و آغازگرهای    ISSR  ،63آغازگرهای  

. میانگین تعداد باندهای چندشکل، درصد چندشکلی، شاخص  بود درصد    8۷نشانگر بیش از  

، SCoTبرای نشانگر محتوی چندشکلی، نسبت چندشکلی، شاخص نشانگر و قدرت تفکیک  

،  8۷/ 5،  ۷/ 86  به ترتیب   ، ISSRبرای نشانگر و    ۰/ ۷۰،  2/ ۷4،  ۷/ 13،  ۰/ 35،  92/ ۰2،  ۷/ ۷8به ترتیب  

، هر دو نشانگر کارایی مطلوب و مشابهی را  ی طور کل دست آمد. به به   ۰/ ۷۰،  2/ 85،  ۷/ ۰۰،  ۰/ 32

اکوتیپ  ژنتیکی  تنوع  بررسی  نشانگر،  در  نوع  دو  هر  در  دادند.  نشان  خود  از  شاهدانه  های 

دهنده توان بالای  توجه در الگوهای باندی و مقادیر بالای درصد چندشکلی نشان های قابل تفاوت 

1۰۰های شاهدانه بود. در هر دو نشانگر،  آغازگرهای به کاررفته و تنوع ژنتیکی بالای اکوتیپ 

تواند انتخاب  گروهی اختصاص داشت که علت آن می های درون درصد واریانس، به تفاوت 

گروه اکوتیپ  از  قبل  جمعیت  یک  در  خاص  استان  یک  به  مربوط  تجزیه  های  باشد.  بندی 

ها نشان داد که  بندی نمود و ارزیابی خوشه را در سه گروه دسته   های شاهدانه اکوتیپ ای،  خوشه 

افغانستان    - های قزوین  فواصل ژنتیکی از فواصل جغرافیایی تبعیت ننموده و از تلاقی اکوتیپ 

بیشترین هتروزیس مورد انتظار است. تجزیه به مختصات اصلی تا حدّ زیادی بر نتایج تجزیه  

پلات بار دیگر وجود  ها در نواحی مختلف بای ای صحّه گذاشت و پراکندگی اکوتیپ خوشه 

های مختلف شاهدانه مورد مطالعه  ، اکوتیپ مجموع   در تنوع ژنتیکی در شاهدانه را تأیید نمود.  

. نشان دادند تری را نسبت به همتایان خارجی خود  تنوع ژنتیکی غنی 
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 مقدمه
  ، گیاهی دوپایه(  Cannabis sativa L.; 2n = 20شاهدانه )

قدیمیو    افشاندگرگرده از  زراعی یکی  محصولات  ترین 

که در مناطق غربی، جنوبیک غربی  ساله در جهان است 

استان از  مناطقی  همچنین  و  مازندران،  ایران  گیلان،  های 

بندر خراسان،  مبلوچستان،  کشت  اراك  و    شود یگز 

(Lemeshev et al., 1994; Salentijn et al., 2015)  در  .

حال حاضر چین، اروپا و کانادا مناطق اصلی تولید شاهدانه  

شاهدانه   کشت  هستند.  جهان  سایر  دلیل  بهدر  با  رقابت 

بالای نیروی کار    مانند پنبه و الیاف مصنوعی، هزینه گیاهان

عنوان یک ماده  استفاده از آن به دلیل  بهو ممنوعیت کشت  

 Salentijn)  بود ها به فراموشی سپرده شده  مخدر، برای دهه

et al., 2015).  رویشگاه از  یکی  گیاه  ایران  این  مهم  های 

های خودروی  رود، به طوری که نمونهارزشمند به شمار می

و نقاط  اغلب  در  ایران  اقلیم  آن  ای  گستردهطور  بههای 

 Mostafaei Dehnavi et al., 2022; Shams)  پراکنده است 

et al., 2020  )  که نشان از سازگاری بالای شاهدانه با شرایط

 (.  Asadi et al., 2019دارد )اقلیمی ایران 

 نیترمهم  ،یاهیگ   پلاسم ژرم  یابیو ارز  یکیبرآورد تنوع ژنت

آوری، مدیریت و استفاده از ذخایر ژنتیکی  مرحله در جمع

م Mir Drikvand and Samiei, 2020 ;)  گرددیمحسوب 

., 2015et alBahari )  .ژنت تنوع  هر    ی کیداشتن  زیربنای 

به   ، ی کیمورفولوژ  ینشانگرها  است.  نژادیبرنامه 

مولکول  یی ایمیوش یب ابزارها  یکی  یو  تنوع    ی بررس  ی از 

  یی ا یمیوشیبو    ی کیمورفولوژ  ی نشانگرهامعمولاً  .  دنباشیم

و    بودنطی مح  ریثتاتحت    دارای معایبی مانند تعداد اندك،

  طور سنتی، به .  (Del Rio et al., 1997)هستند  تنوع محدود  

  ترکیبی از صفات مورفولوژیکی و زراعی برای سنجش تنوع 

 Golmohammadi) ژنتیکی مورد استفاده قرار گرفته است 

et al., 2025.)    توسط بابایی  جمعیت بومی ایران    25ارزیابی

( همکاران  صفات  (  Babaei et al., 2024و  اساس  بر 

فنولوژیکی و مورفولوژیکی در گیاهان نر و ماده نشان داد 

وجود دارد.   ها توجهی در بین جمعیت که تنوع فنوتیپی قابل

وراثت  میزان  شروع  بالاترین  برای  ماده  گیاهان  در  پذیری 

( برای  ۰/ 91گلدهی  نر  گیاهان  در  و  گلدهی    5۰(  درصد 

مورفولوژیکی  ۰/ 98) صفات  اساس  بر  شد.  مشاهده   )

 ,.Babaei et alبندی شدند )ها به هفت گروه طبقهجمعیت 

صف2024 از  جامعی  توصیف  و  ا (.  مورفوفیزیولوژیکی  ت 

ژنوتیپ تجاری شاهدانه تحت شرایط    121فنولوژیکی در  

 ,.Naim-Feil et alتوسط نایم فیلی و همکاران )شده  کنترل

آن  2021 نتایج  و  شد  انجام  فنوتیپی  (  تنوع  که  داد  نشان 

رغم کاهش تنوع ژنتیکی در منابع تجاری  توجهی علیقابل

)   چنان هم  دارد  طور به.  (Naim-Feil et al., 2021وجود 

ژنوتیپ تجاری شاهدانه در    1۷6مشابه، توصیف فنوتیپی  

گلخانه بر  شرایط  تمرکز  با  و    13ای  زراعی  صفت 

 Lapierre etدر مطالعه  لاپیر و همکاران )  مورفولوژیکی

al., 2023)  نشان    هاتوجهی را در بین جمعیت تغییرات قابل

که   بهچشم  مبینداد  امیدوارکننده  شاهدانه  در  نژادی  انداز 

 (.   2023et alLapierre ,.است )

تنوع مبتنی بر فنوتیپ و شیمیوتیپ، زمینه را برای شناسایی  

 .کندها با صفات کلیدی زراعی را فراهم می و انتخاب لاین 

ژنتیکی   تنوع  از    66بررسی  استفاده  با  شاهدانه  جمعیت 

HPLC  ( همکاران  و  مهدی  مطالعه   ,.Mehdi et alطی 

ژنتیکی  (  2023 تنوع  بین  قوی  همبستگی  که  داد  نشان 

 ,.Mehdi et al)  وجود داردها  آن   ایشاهدانه و توزیع منطقه

نیز  (   2025et alAina ,.در مطالعه آینا و همکاران ).  (2023

شاهدانهمجموعه از  وحشی  ای  طریق های  از  نخست 

  تغییراتیابی و تعیین ژنوتیپ ارزیابی شدند؛ سپس،  توالی

نهایت،   در  و  گردید  مشخص  سنتاز  کانابینوئید  ژن 

- مشخصات کانابینوئیدها با استفاده از کروماتوگرافی گازی 

ای  تجزیه خوشه   .ددنتعیین ش (GC-MS)  سنجی جرمیطیف

پلاسم را  ، ژرم در مطالعه مذکور   های اصلی و تجزیه به مؤلفه 

طبقه  خوشه  پنج  کرد در    د، ی نوئ ی کاناب   مقدار سنجش  .  بندی 

  نوعدرصد،    6با    B2/B2  نوع سه  را به    ی وحش   ی ها مجموعه 

B2/B1    و نوع    درصد   15باB1/B1    د ی نوئ ی کاناب درصد    ۷5با  

  بود   ر ی متغ   4/ ۷3تا    ۰/ 21از    د ی نوئ ی کل کاناب   ی کرد. محتوا   ک ی تفک 

 (., 2025et alAina  ) . 

بیوشیمیایی،   و  مورفولوژیکی  نشانگرهای  خلاف  بر 

  ی ک یسطح عوامل ژنت  رتنوع موجود د  یمولکول  ینشانگرها

ب تحت   انیرا  و  مح  ریتأثکرده  ندارند.    یطیعوامل  قرار 
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  ها، ت ی موجود در جمع  یک یتنوع ژنت  ی بررس  یبرا  جهیدرنت

خواهد بود    ر ی ناپذ اجتناب   ی امر   ی مولکول   ی استفاده از نشانگرها 

 (., 2017et alPunja   .)  مطالعات گذشته نشان داده است که

ژنت    ان ی م   و   (  2015et alSawler ,.)   ی ا گونه درون   ی ک ی تنوع 

مقا   (  2016et alLynch ,.)   ای گونه  در  سا   سه ی شاهدانه    ر ی با 

بس دگرده   ی علف   ی ها گونه  ظهور    ست. ا   بالا   ار ی افشان  زمان  از 

روش  ساده ژنومیکس،  ژنوتیپی  نشانگرهای  ی  های  بر  مبتنی 

یکنواخت   و  کافی  توصیف  برای  را  خود  کارایی  مولکولی، 

کرده جمعیت  ثابت  گیاهی  به  های  ژنومی  ابزارهای  این  اند. 

می به  را  امکان  این  آزمایش نژادگران  که  را  دهند  میدانی  های 

فنوتیپ  انتخاب  از  برای  پایدار  و  یکنواخت  متمایز،  های 

  چنین هم   نشانگرهای مولکولی   انجام دهند.   های گیاهی جمعیت 

های  به توصیف بهتر و تخمین ارزش اصلاحی افراد و جمعیت 

مانند    ی مختلف   مولکولی کنند. از نشانگرهای  گیاهی کمک می 

RFLP  ،RAPD    وAFLP   (., et al., 1995; Faeti et alGillan 

., 2001; et al., 1996; Forapani et al1996; Jagadish 

Datwyler and Weiblen, 2006  و )SSR   (., et alDufresnes 

., 2017et al2017; Soler   ) ها،  برای تعیین ارتباط ژنتیکی گونه

ها و حتی افراد مختلف در شاهدانه استفاده شده  ارقام، واریته 

برای  و  است   عملکردی  و  چندشکل  قوی،  نشانگر  چندین 

ژنی متعدد  های تعیین ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی در خزانه 

 (.  2025et alPrentout ,.اند ) شاهدانه شناسایی شده 

در مطالعه الصالح و    گونه شاهدانه   43  ارزیابی ساختار ژنتیکی 

  بند ونمایز ( منجر به گروه Alsaleh and Yılmaz, 2025ایلماز ) 

همچنین  .  شد جغرافیایی    اء بر اساس جنسیت و منش   ها جمعیت 

  92نشان داد که    در مطالعه مذکور   تجزیه واریانس مولکولی در  

ها وجود  شده در درون جمعیت درصد از تنوع ژنتیکی مشاهده 

(،  1/ 23های مؤثر ) (، تعداد آلل 1/ 51های مختلف ) دارد. تعداد آلل 

( و درصد جایگاه چندشکلی  ۰/ 26شاخص اطلاعات شانون ) 

المللی  تری را نسبت به همتایان بین ( تنوع ژنتیکی غنی ۷4/ 91) 

های ژنتیکی  خود نشان داد. تجزیه به مختصات اصلی، تفاوت 

(.   and YılmazAlsaleh, 2025مختص جنسیت را آشکار کرد ) 

  14ارزیابی  (   2016et alKhatak ,.در مطالعه ختاك و همکاران ) 

  15منجر به شناسایی    ،  ISSRآغازگر    28  ی با نمونه شاهدانه هند 

  که   شد. همچنین نتایج مطالعه مذکور نشان داد ی  آغازگر چندشکل 

م   باند چندشکل   132باند،    152آغازگرها   باند  1۰/ 14  ن ی انگ ی با 

  ۰/ 6۷  ها پ ی ژنوت   ن ی تشابه ب   ب ی . ضر برای هر آغازگر تکثیر نمودند 

نشان   ۰/ 42  ن ی انگ ی م   با   ۰/ 1۷  –  که  شد  سطح  برآورد  دهنده 

بود.    ی مورد بررس   ی ها پ ی ژنوت   ن ی در ب   ی ک ی از شباهت ژنت   ی متوسط 

 Khatak)   د شدن   ی بند خوشه دسته   دو شاهدانه در    ی ها تمام نمونه 

., 2016et al .)   پ ی اکوت   1۷  ی ک ی تنوع ژنت   ی بررس در    با وجود اینکه  

را    ی مشابه   ج ی نتا   RAPDو    ISSR  ی نشانگرها   ، ه ی شاهدانه در ترک 

تفک   ن ی انگ ی م   لیکن   داشتند،  از    ی کم   ISSR  ک ی قدرت  بالاتر 

RAPD   بود   (., 2010et alKayış  .)   

مطالعات نتایج   ژنی غنی و وجود خزانه   از  نشان   نیز   برخی 

قابل  فیتوشیمیایی  و  ژنتیکی  ریختی،  در تنوع  توجه 
 ;Riahi et al., 2016های بومی شاهدانه ایران دارد ) جمعیت 

Soorani et al., 2017; Shams et al., 2020 با این وجود، (؛

ژنی غنی شاهدانه نژادی و حفاظتی، خزانه های به فقدان برنامه 
 ,.Soorani et alایران را با خطرات جدی مواجه کرده است ) 

های گیری از تنوع ژنتیکی طبیعی یکی از روش (. بهره 2017

. رود شمار می کلاسیک و مؤثر برای بهبود ژنتیکی گیاهان به 
اینکه   به  توجه  گونه با  تمامی  تلاقی  با امکان  شاهدانه  های 

 موضوعاین    ، ( Salentijn et al., 2015)   یکدیگر وجود دارد 

پیوسته می  الگوی  کند  تواند  ایجاد  را  تنوع  از  خود ای  که 
برنامه  به زیربنای  باشد.  های  آینده  ژن نژادی   ،ی اه یگ   ی منابع 

 یتوسعه کشاورز   ی برا   یی بنار ی عنوان عامل ز به   که ن ی ا  بر علاوه 
در   یک ی ژنت  یاز سازگار   یعنوان منبع به   شوند، ی محسوب م 

قبل از   ن ی بنابرا   د؛ ن کنی عمل م   ی ط ی مح  ی ها عامل   ر یی برابر تغ 
شناخت تنوع و   ،ی در مورد شاهدانه نژادانجام هر نوع کار به 

که . با توجه به این است   ی لازم و ضرور  آن   ی کی ژنت   ل ی پتانس

به  و  شاهدانه  زمینه  در  اندکی  ارزیابی مطالعات  خصوص 
هدف پژوهش رو  از این   ؛مولکولی آن صورت گرفته است 

های مختلف شاهدانه حاضر، بررسی تنوع مولکولی اکوتیپ 

 بود   ها آن   ژنتیکی و تعیین نسبی میزان خویشاوندی و فاصله  
 در  هیبرید   تولید   و  ژنتیکی  های تلاقی   در   حاصل  نتایج   از  تا 

 شاهدانه   کشت   رواج   به   توجه   با   همچنین، .  شود   استفاده   آینده 

 برای  آن   اقتصادی  کاربردهای   و   جنوبی   خراسان   در 

 از  استفاده   با   گیاه   این   مختلف  های اکوتیپ   مالکان، خرده 

از نظر مولکولی مورد بررسی   ISSRو    SCoT  نشانگرهای 

 و  ژنتیکی  تنوع دقیق قرار گرفتند تا اطلاعات بیشتری درباره 

 .آید   دست به  ها آن   خویشاوندی   روابط 
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 ها مواد و روش
ایران   ازاستفاده از مناطق مختلفی  مورد    هایاکوتیپ   رهایبذ

)خوسف، طبس گلشن، سه قلعه، بشرویه، بجنورد، بجنورد  
افغانستان  دو نمونه از  و  وحشی، فریمان، تبریز و قزوین(  

افغانستان  )جدول جمع (  1)افغانستان،  شدند  (. 1  آوری 
برگ   DNAاستخراج   )مرحله  از  جوان  برگی    4- 5های 

در سال   رها بذ (.  1گیاه( صوت گرفت )شکل   نظر  مورد 
کشاورز  14۰3-4  ی زراع  دانشکده  گلخانه  دانشگاه    یدر 

گلدانطور  به  رجندیب در  مخلوط  ییهاجداگانه  با  از    یکه 
معمول  ت یکوکوپ خاك  نهالستان    یو  در  بودند،  شده  پر 

کشاورز ب  یدانشکده  شدند.    رجندیدانشگاه  دلیل  به کشت 
جمعمتفاوت مناطق  شرا  یآوربودن  مختلف    یمیاقل  طیو 

از   تا  تکرار شد  نوبت  در چند  بذرها  بذرها، کشت  مبداء 
پنج نمونه برگی از هر    .دی دست آبه  نانیسبزشدن بذرها اطم

نهایت   در  و  گردید  مخلوط  همدیگر  با  و  انتخاب  گلدان 
استخراج  میلی  2۰۰مقدار   برای  آن  از  مورد   DNAگرم 

 استفاده قرار گرفت. 

صورت    تغییریافته   CTAB  گیری از روش با بهره   DNAاستخراج  

از هر  (.  Doyle and Doyle, 1987)   گرفت  منظور،  این  برای 

پودر شده به    ی ها گرم برگ پودر شد و نمونه میلی   2۰۰  اکوتیپ 
بافر استخراج    تر ی کرول ی م   686  ی حاو   ی تر ی ل ی ل ی دو م   ی ها وپ ی ت 

CTAB   ( سه درصد ) تر   EDTA   (2۰  ، ( مولار ی ل ی م   1۰۰)   س ی ، 

کلر مولار ی ل ی م  همراه  مولار ی ل ی م   1/ 4)   م ی سد   د ی (،  به   )14  

استخراج شده    DNA  ت ی مرکاپتواتانول اضافه شد. کم   تر ی کرول ی م 
  Thermo Scientific 2000با استفاده از دستگاه نانودراپ مدل  

شده در  رقیق   DNAر این مرحله، جذب نوری  د .  د ی گرد   ن یی تع 

  28۰نانومتر )ویژه اسیدهای نوکلئیک( و    26۰های  طول موج 

  28۰/ 26۰گیری و نسبت جذب ها( اندازه نانومتر )ویژه پروتئین 

سنجش   کیفیّکمّ برای  شد.  محاسبه  نمونه    DNAت  یت 

با استفاده از الکتروفورز افقی بر روی ژل آگارز  شده  استخراج 
گرفت.  انجام  درصد  مولکولی، برای    یک    1۰  ی توال   ارزیابی 

شرکت  به  و جهت سنتز    ه ی ته   ISSRآغازگر    1۰  و   SCoT  آغازگر 
شد   ناکلون ی س   ,.Pandey et al., 2023; Kayış et al)   ارسال 

2010; Lata et al., 2016 ( )  2جدول ) . 
 های شاهدانهآوری اکوتیپ مناطق مختلف جمع -1جدول 

Table1. The different collection regions of cannabis sativa ecotypes 
 عرض شمالی 

Latitude 
 طول شرقی 
Longitude 

 منطقه 
Location 

 شماره
Number 

32° 51' 58.61" N 59° 13' 16.10" E ( خوسف، خراسان جنوبیKhusf, South Khorasan ) 1 
33° 35' 45.10" N 56° 55' 27.73" E ( طبس گلشن، خراسان جنوبیTabas Golshan, South Khorasan ) 2 

33° 40′ 0″ N 58° 26′ 0″ E ( سه قلعه، خراسان جنوبیSe Qaleh, South Khorasan ) 3 

33° 51' 59.99" N 57° 26' 59.99" E ( بشرویه، خراسان جنوبیBoshroyeh, South Khorasan ) 4 

37° 28' 29.03" N 57° 19' 44.51" E ( بجنورد، خراسان شمالیBojnord, North Khorasan ) 5 

37° 28' 29.03" N 57° 19' 44.51" E ( بجنورد وحشی، خراسان شمالیWild Bojnord, North Khorasan ) 6 

35°42'06" N 59°50'49" E ( فریمان، خراسان رضویFariman, Razavi Khorasan ) 7 

33° 00' N 65° 00' E ( افغانستانAfghanistan ) 8 

33° 00' N 65° 00' E 1افغانستان (Afghanistan1 ) 9 
38° 04' 48.00" N 46° 17' 30.84" E  ( تبریز، آذربایجان شرقیTabriz, East Azerbaijan ) 10 
36° 16' 7.57" N 50° 00' 14.76" E ( قزوین، قزوینQazvin, Qazvin ) 11 

 

 
 شده شاهدانههای کشت ای از گلداننمونه -1شکل 

Figure 1. A sample of cultivated Cannabis sativa pots 



 ... با نشانگرهای  های شاهدانه  ارزیابی تنوع ژنتیکی برخی اکوتیپ  ضابط و همکاران 

 

۷۰ 

  اتصال یو دما یه همراه توالب SCoTو   ISSRی آغازگرها -2جدول 
Table 2. ISSR and SCoT primers, their sequences and annealing temperatures  

دمای اتصال  
گراد( )سانتی   

Annealing 
temperature (̊C) 

 توالی 
Sequence 

 آغازگر 
Primer 

دمای اتصال  
گراد( )سانتی   

Annealing 
temperature (̊C) 

 توالی 
Sequence 

 آغازگر 
Primer 

62.8 5'-CATGGCTACCACCGGCCC-3' SCoT1 55.97 5'-ACACACACACACACACCG-3' ISSR1 
60.52 5'-CCATGGCTACCACCGCCT-3' SCoT2 55.97 5'-ACACACACACACACACCC-3' ISSR2 
55.97 5'-AACCATGGCTACCACCAC-3' SCoT3 55.97 5'-CACACACACACACACAGC-3' ISSR3 
60.52 5'-ACCATGGCTACCACCGGC-3' SCoT4 56.67 5'-GAGAGAGAGAGAGAGAGAC-3' ISSR4 
58.24 5'-ACCATGGCTACCACCGAC-3' SCoT5 63.14 5'-AGCAGCAGCAGCAGCAGCG-3' ISSR5 
60.52 5'-ACGACATGGCGACCGCGA-3' SCoT6 61.40 5'-GACACGACACGACACGACAC-3' ISSR6 
58.24 5'-ACGACATGGCGACCATCG-3' SCoT7 66.00 5'-CACACACACACAA-3' ISSR7 
53.69 5'-AAGCAATGGCTACCACCA-3' SCoT8 51.41 5'-AGAGAGAGAGAGAGAGTT-3' ISSR8 
58.24 5'-CACCATGGCTACCACCAG-3' SCoT9 61.99 5'-GGGGTGGGGTGGGGTC-3' ISSR9 
60.52 5'-CCATGGCTACCACCGCAC-3' SCoT10 50.19 5'-AAGAAGAAGAAGAAGAAGC-3' ISSR10 

 

 

انجام واکنش   برا   یدما   تنظیمابتدا    PCRجهت   یاتصال 

منظور  ن ی ا  یمورداستفاده انجام شد. برا  آغازگر  2۰ ی تمام 

 ی+ درجه دما 2تا    - 1۰  یی دما   در محدوده  PCRواکنش  

با حجم   PCRواکنش    انجام شد.   هامر ی پرا   ی ذوب پشنهاد 

از  با    تر ی کرول ی م   2۰  یی نها   تری کرول ی م   1۰استفاده 

Mastermix  ،2   محلول    تر ی کرول ی م هر    مولار میلی  1۰از 

  الگو با غلظت   DNAاز    تر ی ل کرو ی م   1ها،  آغازگر کدام از  

فاقد  میکرولیتر    ۷  و نانوگرم/میکرولیتر    5۰ مقطر  آب 

انجام شد    کلر ی با دستگاه ترموسا   PCRواکنش    . نوکلئاز 

  BIORAD  ی ندگ ی نما   Thermal-Cycler T100مدل  

بر روی ژل آگارز یک    PCRصورت گرفت. محصولات  

با روش الکتروفورز جداسازی    TBE ×0.5درصد در بافر  

  DNA  ی افته ی   ر ی ژل قطعات تکث   ی ز ی آم از رنگ   پس شدند.  

  ی بررس   ی . برا د ی گرد   ی بردار داك عکس توسط دستگاه ژل 

مقا  م باند   سه ی و  پنج  از  قطعات    تر ی کرول ی ها  با  نشانگر 

 ( باز  جفت   2۰۰۰تا    1۰۰  ن ی ب  ( DNA Ladderمشخص 

 .  ( 3)جدول    استفاده شد 

صفر )عدم    سیها به صورت ماتراطلاعات حاصل از باند

وارد شدند.   Excelافزار  )حضور باند( در نرم  ک یباند( و  

شاخص آغازگرها،  عملکرد  ارزیابی  آلل    یهابرای  تعداد 

چندشکلرشدهیتکث درصد  مؤثر،  آلل  تعداد  کل  ی:،  تعداد 

اطلاعات    یچندشکل، شاخص محتوا  یهاها/تعداد باند باند

باند و    ی فراوان  PIC=1-(p2+ q2)  (pی  چندشکل  qحضور 

 :مؤثر  ی (، شاخص نسبت چندشکلفراوانی عدم حضور باند

چندشکل باند  یدرصد  تعداد  شاخص    یها×  چندشکل، 

×    یباندهاتعداد  ی:  شانگرن شاخص    PICچندشکل  و 

تفک ∑ =RP  کیقدرت  IB    کهIB=1-[2 ×(0.5-Pi)] 

 Agrama and Tuinstra, 2003; Botstein etمحاسبه شد )

al., 1980  .)طول    یپراکندگ   نییتعمنظور  به در  آغازگرها 

تجز اصل  هیژنوم  مختصات  بندی  گروهمنظور  بهو   یبه 

 هیافراد محاسبه و سپس تجز  یکیابتدا تشابه ژنت  هااکوتیپ 

شد.  Ward)روش    یاخوشه انجام  تجزیه به(  منظور 

اکوتیپ  ابتدا  مولکولی  از   یآورجمع  یهاواریانس  شده 

به   مختلف  جنوبشامل    جمعیت  چهارمناطق    ، یخراسان 

شمال وخراسان  ایران   افغانستان  ،یرضو   ی  نقاط  سایر  و 

ژنتیکی    شدند.  میتقس پارامترهای  آلل محاسبه  تعداد 

چندشکل  رشده،یتکث درصد  مؤثر،  آلل  کل )  یتعداد  تعداد 

باند باند محتوا(چندشکل  یهاها/تعداد  شاخص    ی ، 

چندشکل چندشکل یاطلاعات  نسبت  شاخص  ،  مؤثر  ی، 

  استفاده از  با  کیو شاخص قدرت تفک  یشاخص نشانگر

شد.  (  2۰2۰)نسخه    Excel  افزارنرم  به   هیتجزانجام 

 ،NTSYSpc افزارای با نرم تجزیه خوشهو  یمختصات اصل

آلل  ( 2/ 2)نسخه   تعداد (Na)  شدهمشاهده  یهاتعداد   ،

=Ne)   مؤثر   ی ها آلل 
1

(p2+q2)
 ( )Kimura and Crow, 1964 )  شاخص ،

  ، ( Nei Genetic Distance= -1 ×Ln (Nei identity))   ی ن   ی ک ی تنوع ژنت 

شانون   ( ( I=-1 ×(p ×Ln (p)+q ×Ln (q)))   شاخص 

(Lewontin, 1972 بای ،)  پلات و تجزیه واریانس مولکولی

رابطه    qمقدار    شد.محاسبه  GenALEx  (1 /6  )با   از 

q=(1- باند فراوانی)
0.5

 دست آمد.به  p = 1 - qاز رابطه  pو  
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 نتایج و بحث 

چندشکلی  بررسی  و  آغازگرها    1۰از  :  ارزیابی 

  هفت   ، ISSR  آغازگر   1۰از    و   آغازگر   نه   ، SCoT  آغازگر 

آغازگر توانستند چندشکلی بالا و وضوح مناسبی از خود  

و سه آغازگر    SCoTآغازگر    یک .  ( 2)شکل    نشان دهند 

ISSR   تکث دلیل  به وضوح    ی باندها   جاد ی ا   ا ی و    ر ی عدم  با 

  SCoTآغازگر    9طور کلی،  نامناسب کنار گذاشته شدند. به 

 باند با وضوح    ISSR ،  63  آغازگر   هفت  باند و   ۷۷مجموعاً  

توسط    تکثیر بالا   تکثیرشده  باندهای  الگوی  کردند. 

قابل مشاهده است.   2شکل  در    SCoT10و    ISSR8آغازگر 

نشانگر   در  در درصد    SCoT ،  ۰2 /92درصد چندشکلی  و 

، SCoT . در نشانگر دست آمد درصد به   ISSR  ،5 /8۷  نشانگر

SCoT4    بیشترین و   ، باند   14با  SCoT6    کمترین   ، باند   5با

را   باند  آغازگرهای   تولید تعداد  میان  در  ، ISSR  کردند. 

باند و   12با    ISSR9بیشترین تعداد باند تولید شده مربوط به  

 . ( 2)شکل    باند بود   ۷با    ISSR4مربوط به  تعداد باند  کمترین  

 

 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 

گراد()سانتی  
Temp (C°) 

 تعداد چرخه 
Cycle 

Number 

 مراحل 
Step 

 اجزای واکنش
Reaction components 

 غلظت نهایی
Final concentration 

 مواد 
Materials 

5m 95 1 
سازی اولیهواسرشت   

Initial denaturation 
8 µl - Double distilled water 

50S 95 

35 

سازیواسرشت   
Denaturation 

10 µl 1X (SCoT), 2X (ISSR) Master mix 

50S 

 دمای ذوب 
Melting 

temperature  

 اتصال 
Annealing 

1 µl 0.67 pm Primer 

1m: 20s 72 
سازیطویل  

Extension 
1 µl 20ng/µl DNA 

5m 72 1 
سازی نهاییطویل  

Final extension 
20 µl - Total 

 

  
 .  ISSR1آغازگر  -ب SCoT4آغازگر  -های شاهدانه : الفالگوی باندی اکوتیپ  -2 شکل

  -9، افغانستان -8  مان،یفر  -۷ ،یبجنورد وحش -6بجنورد،  -5 ه،یبشرو -4سه قلعه،  - 3طبس گلشن،  -2خوسف،  -1
 .نی قزو  -11 ،زیتبر -1۰، 1افغانستان

Figure 2. Band Pattern of Cannabis sativa ecotypes: a- ISSR1 primer b- SCoT4 primer.  
1. Khusf, 2. Tabas Golshan, 3. Se Galeh, 4. Boshroyeh, 5. Bojnord, 6. Wild Bojnord, 7. Fariman, 8. Afghanistan, 

9. Afghanistan1, 10. Tabriz, 11. Qazvin. 
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تعداد   باند   تعداد   میانگین  چندشکل،    باندهای   تکثیرشده، 

نسبت   محتوی   شاخص  شاخص   چندشکلی،    چندشکلی، 

،  SCoT  ،56 /8نشانگر  تفکیک در    قدرت   نشانگر و شاخص 

،  ISSRو در نشانگر    ۰/ ۷۰،  2/ ۷4،  ۷/ 13،  ۰/ 35،  92/ ۰2،  ۷/ ۷8

در  به   ۰/ ۷۰،  2/ 85،  ۷/ ۰۰،  ۰/ 32،  8۷/ 5،  ۷/ 86،  9 آمد.  دست 

تعداد   ، SCoT  نشانگر  )   باند   بیشترین  تعداد 14تکثیرشده   ،)  

( و کمترین  3/ 85نشانگری )   (، شاخص 11چندشکل )   باندهای 

 ( چندشکلی  آغازگر  ۷8/ 5۷درصد  را   )SCoT4  بیشترین ؛ 

تفکیک    قدرت   (، شاخص ۰/ 41چندشکلی )   محتوی   شاخص 

(  9/ ۰۰چندشکلی )   ؛ بیشترین نسبت SCoT3( را آغازگر  ۰/ 94) 

آغازگر   ) SCoT1را  چندشکلی  درصد  بیشترین  را  1۰۰؛   )

تعداد SCoT1  ،SCoT5  ،SCoT6آغازگرهای   کمترین    باند   ؛ 

  محتوی   (، شاخص 5چندشکل )   باندهای   (، تعداد 5تکثیرشده ) 

 ( نسبت ۰/ 26چندشکلی   ،)   ( شاخص 5/ ۰۰چندشکلی   ،)  

  قدرت   و کمترین شاخص   SCoT6( را آغازگر  1/ 3۰نشانگری ) 

 . ( 4نشان داد )جدول    SCoT7( را آغازگر  ۰/ 42تفکیک ) 

تعداد ،  ISSR  نشانگر در   تعداد 12تکثیرشده )   باند   بیشترین   ،)  

)   باندهای  نسبت 11چندشکل   ،)   ( کمترین  11چندشکلی  و   )

تفکیک    قدرت   (، شاخص ۰/ 31چندشکلی )   محتوی   شاخص 

(،  62/ 5۰؛ کمترین درصد چندشکلی ) ISSR3( را آغازگر  ۰/ 53) 

( و بیشترین  2/ 1۰نشانگری )   (، شاخص 3/ 13چندشکلی )   نسبت 

؛ بیشترین  ISSR2( را آغازگر  ۰/ 42چندشکلی )   محتوی   شاخص 

  ؛ بیشترین شاخص ISSR9( را آغازگر  3/ 6۰نشانگری )   شاخص 

)   قدرت  آغازگر  ۰/ 91تفکیک  را   )ISSR1  درصد بیشترین  ؛ 

و    ISSR3  ،  ISSR4  ،ISSR8( را آغازگرهای  1۰۰چندشکلی ) 

چندشکل    باندهای   (، تعداد ۷/ ۰۰تکثیرشده )   باند   کمترین تعداد 

  سه ی ها و مقا شاخص   ی بررس .  نشان داد   ISSR8( را آغازگر  ۷/ ۰۰) 

که تعداد    دهد ی نشان م   ISSRو    SCoTها در نشانگر  شاخص   ن ی ا 

)   رشده ی تکث   ی باندها  نشانگر  دو  مقابل   8/ 56در  تعداد  9  در   ،)

  ی (، درصد چندشکل ۷/ 86در مقابل    ۷/ ۷8چندشکل )   ی باندها 

  ی چندشکل   ی درصد(، شاخص محتو   8۷/ 5۰در مقابل    92/ ۰2) 

در    ۷/ 13)   ی (، شاخص نسبت چندشکل ۰/ 32در مقابل    ۰/ 35) 

نشانگر ۷/ ۰۰مقابل   شاخص  مقابل    2/ ۷4)   ی (،  و 2/ 85در   )  

  ر ی مقاد   تقریباً(،  ۰/ ۷۰در مقابل    ۰/ ۷۰)   ک ی شاخص قدرت تفک 

در مجموع آغازگرها در هر دو    گر ی به عبارت د   داشتند.   ی مشابه 

مثل هم    تقریباً   بخش ی آگاه   ی ها از نظر شاخص   ی نشانگر   روش 

نمود  چندشکل ند عمل  درصد  نشان    ی .  نشانگر  دو  هر  در  بالا 

نشان    ی خوب از تنوع را به   یی که هر دو نشانگر سطح بالا   دهد ی م 

نسبت    بالاتری را نسبتاً   ی درصد چندشکل  SCoTدادند. نشانگر 

  ی ها امر با توجه به تعداد باند   ن ی داشت که ا   ISSRبه نشانگر  

نشانگر   کمتر  به    ISSRچندشکل  انتظار    SCoTنسبت  مورد 

شاهدانه    ی ها در اکوتیپ   ی توجه تنوع قابل   گر ی عبارت د است. به 

 .  ( 4)جدول    وجود دارد   ی مورد مطالعه از نظر مولکول 

)آغازگرها   ن ی ب   PIC  ر ی مقاد  تا  تک   ی صفر    ی برا   ۰/ 5شکل( 

  5۰درصد از افراد وجود دارند و در    5۰که در    یی آغازگرها 

 ,.Roldan-Ruiz et al)   است   ر ی وجود ندارند، متغ   گر ی درصد د 

م   PICبالاتر    ر ی مقاد (.  2000 آغازگرها   دهد ی نشان    ی که همه 

  ه ی تجز   ی را برا   ت ی و قابل   یی از کارا   ی مورد استفاده، سطوح بالاتر 

تحل  داشته   ی ک ی ژنت   ل ی و  مطالعه حاضر  مقدار شاخص  در  اند. 

  یی دهنده کارا آغازگر نشان   ی بالا برا  ( PICی ) چندشکل  ی محتو 

مورد استفاده است.   ی ها پ ی ژنوت  ز ی در تما ها آن  ی خوب و بالا 

  ی شاوند ی با خو   ی ها پ ی ژنوت   ز ی تما   ی بالا برا   PICبا    ی آغازگرها 

  گاه ی جا   ن ی انتخاب بهتر   ی برا   ار ی مع   ک ی   PICهستند.    د ی مف   ک ی نزد 

وجود آلل    انگر ی ب   ی مکان ژن   ک ی بالا در    PIC  ر ی است و مقاد   ی ژن 

  ها پ ی مؤثر ژنوت   ز ی در تما   تواند ی است که م   ی نادر آن مکان ژن 

  ۰/ 5بزرگتر از    PICشاخص  (.  Roder et al. 1995استفاده شود ) 

  دهنده شان ن   ۰/ 5تا    ۰/ 25  ن ی کارآمد، ب   ار ی دهنده آغازگر بس نشان 

کم    یی دهنده آغازگر با کارا نشان   ۰/ 25و کمتر از    آمد آغازگر کار 

پارامتر    ن ی که مقدار ا با توجه به آن  (. Wei et al. 2005است ) 

آغازگر    بود.   ۰/ 5تا    ۰/ 25  ن ی ( در هر دو نشانگر ب ۰/ 32و    ۰/ 35) 

SCoT3    در نشانگرSCoT   آغازگر    وISSR2    نشانگر در  ISSR  

  ن ی ( بهتر ۰/ 42و    ۰/ 41)   ی چندشکل   ی شاخص محتو با بالاترین  

شاهدانه بودند. آغازگرهایی که    ی ها اکوتیپ   ز ی آغازگرها در تما 

مقدار   م   PICبیشترین  ایجاد  در    کنند، ی را  بیشتری  توانایی 

متوسط    نکه ی با توجه به ا   و کردن فواصل ژنتیکی دارند  مشخص 

آغازگرها   PICشاخص   بود،    ISSRبا    SCoT  ی در  از  برابر 

داشتند    ها اکوتیپ   ز ی در تما   ی مشابه   یی هر دو نشانگر کارا   رو این 

 (Thimmappaiah et al., 2009 .) 
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تعدادکل باند و    ، PIC  ی ا ی علاوه بر مزا  ( MI)   ی نشانگر   شاخص 

هر آغازگر را    ل ی در نظر گرفته و پتانس   ز ی را ن   ی نسبت چندشکل 

  ی . شاخص نشانگر برآورد دهد ی نشان م   شتر ی باند ب   د ی جهت تول 

چندشکل    ی آغازگرها است که به تعداد باندها   یی مناسب از کارا 

ز به  پوشش  به  و  آمده  نش   اد ی دست  با  داده    انگر ژنوم  نسبت 

ز شود ی م  ب   اد ی .  نشانگر،  شاخص  فراهم   ان ی بودن  کردن  کننده 

ب  تول   شتر ی اطلاعات  به  توجه  با  ژنوم  ب   د ی از  باند    شتر ی تعداد 

 ( است  شاخص    ی بررس  (. Milbourne et al. 1997چندشکل 

  ISSRو    SCoT( در دو نشانگر  2/ 85در مقابل    2/ ۷4)   ی نشانگر 

م  از    دهد ی نشان  نشانگر  دو  هر    تقریباً   یی کارا   ث ی ح   ن ی ا که 

  ی . آغازگرها ند نداشت   ی برتر   ی گر ی کدام بر د چ ی داشته و ه   ی مشابه 

SCoT4    وISSR9   (  3/ 6۰و    3/ 85)   ی شاخص نشانگر   ن ی با بالاتر

بهتر به  ا   ن ی عنوان  شدند.  شناخته  توانا   ن ی آغازگر    یی آغازگرها 

( داشتند و از  1۰و    11تعداد باند چندشکل )   د ی در تول   یی بالا 

 . صورت گرفته است   ی درست آغازگرها به   خاب رو انت ن ی ا 

شاخص   گر ی د   ی ک ی  مقا   ی ها از  جهت    ی نشانگرها   سه ی مهم 

دلالت    ار، ی مع   ن ی ا   ی بالا   ر ی است. مقاد ها  آن   ز ی مختلف، قدرت تما 

و    ک ی دارد که در تفک   ی آلل   گاه ی جا   ک ی در    اد ی ز   ی بر چندشکل 

به   ز ی تما  نقش  بعض   یی سزا افراد  محقق   ی دارد.    ن ی بهتر   ن ی از 

برا  قدرت    ی شاخص  شاخص  را  مناسب  آغازگر  انتخاب 

باند و هم    ی هم از تعداد افراد دارا   را ی ز   دانند، ی م  ( RP)   ک ی تفک 

شاخص در دو نشانگر    ن ی ا   ی . بررس رد ی پذ ی م   ر ی از تعداد آلل تأث 

مقاد   داد نشان   نشانگر    ر ی که  دو  در هر  برابر    تقریباًآن  و  بالا 

مشابه   ی نشانگرها  ث ی ح  ن ی ( بود، لذا هر دو نشانگر از ا ۰/ ۷۰) 

خوب  زم   ی و  بودند.    ی ک ی ژنت   ع تنو   ی بررس   نه ی در    RPشاهدانه 

دهد  از هم را نشان می   ها توانایی یک نشانگر در تفکیک اکوتیپ 

و هر چه مقدار این شاخص بالاتر باشد، یعنی توانایی بیشتری  

از نظر  (.  Kayış et al., 2010از هم را دارد )   ها اکوتیپ   ز ی در تما 

  ک ی قدرت تفک   ن ی شتر ی با ب   ISSR1و    ScoT3آغازگر    RPپارامتر  

 آغازگرها شناخته شدند.   ن ی تر عنوان مناسب ( به ۰/ 91و    ۰/ 94) 

 

 های شاهدانهدر اکوتیپ  SCoTو  ISSRهای مولکولی برای نشانگر شاخص -4جدول 
Table 4. Molecular indices for ISSR and SCoT markers in Cannabis sativa ecotypes 

 آغازگر

Primer 

 تعداد 

 باند  

N. of 
bands 

 تعداد باند 

 های چندشکل  
N. of 

Polymorphism 
bands 

 درصد  

 چندشکلی

Polymorphism 
Percent 

شاخص محتوی  

 چندشکلی
Polymorphic 

information 
content (PIC) 

نسبت 

 چندشکلی
Effective 

multiplex ratio 
(EMR) 

شاخص 

 نشانگر
Marker Index 

(MI) 

شاخص قدرت  

 تفکیک
Resolving 

Power (RP) 
SCoT 

SCoT1 9 9 100 0.33 9.00 2.97 0.79 
SCoT2 9 8 88.89 0.38 7.11 3.04 0.68 
SCoT3 8 7 87.50 0.41 6.13 2.87 0.94 
SCoT4 14 11 78.57 0.35 8.64 3.85 0.66 
SCoT5 8 8 100 0.36 8.00 2.88 0.55 
SCoT6 5 5 100 0.26 5.00 1.30 0.58 
SCoT7 7 6 85.71 0.31 5.14 1.86 0.42 
SCoT9 8 7 87.50 0.37 6.13 2.59 0.94 

SCoT10 9 9 100 0.37 9.00 3.33 0.75 
mean 8.56 7.78 92.02 0.35 7.13 2.74 0.70 

ISSR 

ISSR1 9 7 77.78 0.36 5.44 2.52 0.91 
ISSR2 8 5 62.50 0.42 3.13 2.10 0.76 
ISSR3 11 11 100 0.31 11.00 3.41 0.53 
ISSR4 7 7 100 0.37 7.00 2.59 0.65 
ISSR6 9 8 88.89 0.36 7.11 2.88 0.61 
ISSR8 7 7 100 0.41 7.00 2.87 0.88 
ISSR9 12 10 83.33 0.36 8.33 3.60 0.55 
mean 9 7.86 87.50 0.32 7.00 2.85 0.70 
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  ی اندک   SCoT  ر ی مقاد   ی ک ی ژنت   ی پارامترها در نیمی از    ی کل طور  به 

از    شتر ی ب   ی اندک   ISSR  ر ی مقاد و در نیمی دیگر    ISSRاز    شتر ی ب 

SCoT   م   ن ی ا   . بود نشان  تنوع    دهد ی موضوع  مطالعه  در  که 

اند  هر دو نشانگر تا کنون مشابه هم عمل نموده شاهدانه    ی ک ی ژنت 

  ی ها اکوتیپ   ز ی و تما   ک ی در تفک   مشابهی   یی نشانگر توانا و هر دو  

مطالعات    ر ی مطالعه با سا   ن ی ا   ج ی نتا   سه ی مقا   ند شاهدانه را داشت 

م  ژنت   دهد ی نشان  تنوع  اکوتیپ   ی ک ی که  در  مورد    ی ها موجود 

کنون  قبل   شتر ی ب   ی مطالعه  به   ی از موارد  درصد    ، عنوان مثال بود. 

ب   ی چندشکل  نشانگر  دو  که    8۷/ 5۰از    ش ی در هر  بود  درصد 

 ( Shams et al., 2020نسبت به مطالعات شمس و همکاران ) 

مطالعات اصالح و    ا ی شاهدانه و    ی ران ی ا   ی ها ت ی جمع   ی بر رو 

  ه ی ترک   ی ها توده   ی بر رو  ( Alsaleh and Yılmaz, 2025)   ایلماز 

  ن ی ا  در هر آغازگر  ی به ازا   رشده ی تکث  ی بود. تعداد باندها  شتر ی ب 

  ن ی بود. در ا   شتر ی ب   ا ی مطالعات کمتر و    ر ی مطالعه نسبت به سا 

نمودند    ر ی باند تکث   14۰در دو نشانگر    آغازگر   16کل  مطالعه در  

 ( Shams et al., 2020که نسبت به مطالعه شمس و همکاران ) 

را    باند چندشکل(   198باند )   ISSR ،  231آغازگر    14که در آن  

و همکاران    ی کمتر بود، اما نسبت به مطالعه پاند نمودند،    ر ی تکث 

 (Pandey et al., 2023 )   ی آغازگرها   26با  SCoT    آغازگر    21و

CBPD    طور  به بود.    شتر ی نمودند، ب   ر ی باند تکث   18۰و    134که

  لی درصد چندشک   ، ی باند   ی توجه در الگوها قابل   ی ها کل تفاوت 

مقا  اکوتیپ   PIC  ی بالا   ر ی د و  شاهدانه،    ی ها در  مختلف 

مختلف شاهدانه    ی ها بالا در اکوتیپ   ی ک ی دهنده تنوع ژنت نشان 

ارز   ن ی ا   که   است   ران ی ا  در    ، ی ک ی مورفولوژ   ی ها ی اب ی موضوع 

ب   ی ک ی ژنت  قبل   یی ا ی م ی وش ی و  است    ز ی ن   ی مختلف  شده  گزارش 

 (Riahi et al., 2016; Soorani et al., 2017; Shams et al., 

2020 .) 

تعداد   میانگین  که  داد  نشان  ژنتیکی  تنوع  پارامترهای  بررسی 

آلل مشاهده   ی ها آلل  تعداد  سهم  نشان )   مؤثر   ی ها شده،  دهنده 

تنوع ژنتیکی  آلل در  تنوع ژنت ( نسبی هر  ی و  ن   ی ک ی ، شاخص 

و    ۰/ 26،  1/ 43،  1/ 91  برابر با   SCoTنشانگر  شاخص شانون در  

  ۰/ 4۰و    ۰/ 26،  1/ 42،  1/ 8۷برابر با    ISSRدر نشانگر  و    ۰/ 41

،  ( 1/ 56)   مؤثر   ی ها تعداد آلل ، بیشترین  SCoTبود. در نشانگر  

( در  ۰/ 49) شاخص شانون  (،  ۰/ 32)   ی ن   ی ک ی شاخص تنوع ژنت 

شاخص  (،  1/ 24)  مؤثر  ی ها تعداد آلل ؛ کمترین ScoT7آغازگر 

  ( در آغازگر ۰/ 3۰) شاخص شانون  (،  ۰/ 1۷)   ی ن   ی ک ی تنوع ژنت 

ScoT7 در آغازگر    ( 1/ ۷9)   شده مشاهده   ی ها ترین تعداد آلل ؛ کم

ScoT4   آلل ب   و تعداد  در  (  2)   شده مشاهده   ی ها یشترین 

 ( SCoT10  و   SCoT1  ،SCoT5  ،SCoT6آغازگرهای متعددی ) 

در   شد.  بیشترین  ISSRنشانگر  دیده  آلل ،    مؤثر   ی ها تعداد 

ژنت ( 1/ 5۷)  تنوع  شاخص  شانون  (،  ۰/ 32)   ی ن   ی ک ی ،  شاخص 

  شده مشاهده   ی ها تعداد آلل ؛ کمترین  ISSR8  ( در آغازگر ۰/ 48) 

شاخص شانون  و    ( ۰/ 22ی ) ن   ی ک ی شاخص تنوع ژنت (،  1/ 63) 

(  1/ 34)   مؤثر   ی ها تعداد آلل ؛ کمترین  ISSR2در آغازگر    ( ۰/ 34) 

(  2)   شده مشاهده   ی ها یشترین تعداد آلل ب   و   ISSR9در آغازگر  

 (.  5دیده شد )جدول    ISSR4و    ISSR3در آغازگرهای  

  (، 1/ 8۷و    91 /1)   ( Na)   شده مشاهده بررسی و مقایسه تعداد آلل  

ی  تنوع ژن   ی ها شاخص و    ( 1/ 42و    43 /1)   ( Ne)   ها آلل   مؤثر تعداد  

( با مطالعات  ۰/ 4۰ و  ۰/ 26و  26 /۰ ،41 /۰)  ( I)  و شانون  ( H)  نی 

و   روی   ( Alsaleh and Yılmaz, 2025)   ایلماز الصالح  بر 

) جمعیت  ترکی شاهدانه    Na  ،14 /1   :Ne  ،26 /۰   :H:   1/ 15های 

نشان  I:   ۰/ 26و  ب   داد (،  مقاد که  اساس  سطح  محاسبه   ر ی ر  شده 

  ران ی مختلف شاهدانه ا   ی ها ت ی در جمع   ی ک ی از تنوع ژنت بالاتری  

  ی ها عبارت دیگر جمعیت به   وجود دارد. نسبت به جمعیت ترك  

کنونی مختلف شاهدانه   مطالعه  ژنت   مورد  را    ی تر ی غن   ی ک ی تنوع 

 د.  ر خود دا   ی الملل ن ی ب   ان ی نسبت به همتا 

مولکولی واریانس  مولکولی  :  تجزیه  واریانس  بر  تجزیه 

نشان داد که تمام تنوع    SCoTو    ISSR  های نشانگر اساس داده 

که    داد این یافته نشان    . بود گروهی  های درون مربوط به تفاوت 

و    شت در درون هر گروه وجود دا   صد در صد تنوع ژنتیکی  

گروه تفاوت  بین  بین  به   . بود   صفر ها  های  دیگر  عبارت 

های خراسان جنوبی با خراسان رضوی و یا غرب ایران  جمعیت 

، اما در  مشاهده نشد های زاهدان و افغانستان تفاوتی  با جمعیت 

این جمعیت  به  درون  تفاوت  عمده  و  دارد  وجود  تفاوت  ها 

. این امر به  ثبت شد ( گروهی خاطر این موضوع )تفاوت درون 

معنای آن است که در مطالعه کنونی و بر اساس تجزیه واریانس  

ها از یک مبداء یا منشاء  مولکولی به احتمال زیاد این جمعیت 

دلایل مختلف  به ها  آن   اند و بعداً بین مشترك سرچشمه گرفته 

وجود آمده  مانند شرایط آب و هوایی و جغرافیایی، تفاوت به 

های بیشتر، با نشانگرها و  ، بررسی اکوتیپ حال است. با این  

موضوع   این  قطعیّت  برای  زیادتر  و  متفاوت  آغازگرهای 

 رسد. نظر می ضروری به 
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 های شاهدانهدر جمعیت  SCoT و  ISSRژنتیکی محاسبه شده برای نشانگرهای  پارامترهای -5 جدول
Table 5. Genetic parameters for ISSR and SCoT markers in Cannabis sativa populations 

 آغازگر
Primer 

های تعداد آلل 
 شده مشاهده 
Na 

تعداد  
 مؤثر های آلل 

Ne 

 شاخص

نی   
H 

شاخص 
 شانون

I 

 آغازگر
Primer 

های تعداد آلل 
 شده مشاهده 
Na 

تعداد  
 مؤثر های آلل 

Ne 

 شاخص

نی   
H 

شاخص 
 شانون

I 
SCoT ISSR 

SCoT1 2.00 1.51 0.30 0.46 ISSR1 1.78 1.50 0.28 0.41 
SCoT2 1.89 1.43 0.27 0.41 ISSR2 1.63 1.37 0.22 0.34 
SCoT3 1.88 1.52 0.31 0.47 ISSR3 2.00 1.37 0.23 0.38 
SCoT4 1.79 1.38 0.23 0.36 ISSR4 2.00 1.41 0.26 0.42 
SCoT5 2.00 1.37 0.26 0.42 ISSR6 1.88 1.45 0.27 0.42 
SCoT6 2.00 1.31 0.22 0.36 ISSR8 1.88 1.57 0.32 0.48 
SCoT7 1.86 1.24 0.17 0.30 ISSR9 1.91 1.34 0.23 0.38 
SCoT9 1.88 1.46 0.29 0.44 Mean 1.87 1.42 0.26 0.40 

SCoT10 2.00 1.56 0.32 0.49      
Mean 1.91 1.43 0.26 0.41      

P ،آغازگر :Naشده، : تعداد آلل اهدهNe مؤثر : تعداد آلل ،H ،شاخص تنوع ژنتیکی نی :Iشاخص اطلاعاتی شانون : 
P: Primer, Na: Observed number of alleles, Ne: Effective number of alleles, H: Nei's gene diversity, I = Shannon's Information index 

 

 های شاهدانه بین جمعیت یکسانی ژنتیکی )بالای قطر( و فاصله ژنتیکی )پایین قطر( نی  مقادیر -6 جدول
Table 6. Values of Nei's genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) between 

populations of Cannabis sativa 
SCoT  ISSR 

POP 1 2 3 4  1 2 3 4 
1 **** 0.91 0.89 0.90  ****  0.91  0.86  0.90  
2 0.09 **** 0.86 0.92  0.09   ****  0.85  0.92  
3 0.11 0.15 ****  0.83  0.15  0.16   ****  0.84  
4 0.11 0.08 0.18 ****  0.10  0.08  0.18   ****  

 تبریز و قزوین( : )4؛ جمعیت (1افغانستان ،افغانستان: )3بجنورد، بجنورد وحشی، فریمان(؛ جمعیت : )2قلعه، بشرویه(؛ جمعیت گلشن، سهخوسف، طبس : )1جمعیت  
Population 1: (Khusf, Tabas Golshan, Se Qaleh, Boshroyeh); Population 2: (Bojnord, Wild Bojnord, Fariman); Population 3: (Afghanistan, 

Afghanistan1); Population 4: (Tabriz, Qazvin) 
 

نشان    هی نسبت به بین گرو   ی گروه مقادیر بالاتر واریانس درون  

  ها ها بیشتر از بین گروه دهد که میزان تنوع در درون گروه می 

دهد که  ها نیز نشان می ست. اختلاف کم موجود در بین گروه ا 

های هر گروه با گروه  مولکولی میانگین جمعیت های  از نظر داده 

نداشتند  زیادی  اختلاف  بین  ( 6)جدول    دیگر  تفاوت  عدم   .

ها با یکدیگر بیانگر این است که دو گروه و یا چند  میانگین گروه 

اختلاف طور  به گروه   این  است.  مشابه  بین    کل  موجود  کم 

به  جابجایی جمعیت دلیل  به تواند  ها می گروه  منطقه  از یک  ها 

نتیجه شباهت جمعیت  با  منطقه دیگر و در  از دو گروه  هایی 

ها به  یکدیگر باشند. این امر باعث نزدیک شدن میانگین گروه 

با یکدیگر می یکدیگر و در نتیجه شباهت گروه  این گردد ها   .  

 ,Hakki et al., 2007هاکی و همکاران )   مطالعه   نتایج با نتایج 

دارد.  ( 2003 بررسی  ها  آن   تفاوت  ژنتیکی  با  نمونه    ۷5تنوع 

درصد    2۰/ 23متوجه شدند که    شاهدانه از مناطق مختلف ترکیه 

درصد    ۷9/ ۷۷ها و  تفاوت بین گروه دلیل  به از تغییرات ژنتیکی  

 (. ۷بود )جدول  ها  تفاوت درون گروه دلیل  به از تغییرات ژنتیکی  

  ک ی کوفنت   ب ی ضرا   ی بررس :  ای ماتریس تشابه و تجزیه خوشه 

  ISSR نشانگر هر دو نشان داد که در  ( ۰/ 95و  ۰/ 91  ب ی ترت به ) 

  ن ی بهتر   ، UPGMA  تم ی و الگور   س ی تشابه دا   ب ی ضر   SCoTو  

 . ( 8)جدول    بودند   ی بند خوشه   ی الگو   ن ی و بهتر   ب ی ضر 

مقدار  ،  SCoTی  ها دست آمده از داده تشابه به   س ی بر اساس ماتر 

  ر یّ متغ   ۰/ 42با متوسط    ۰/ 66تا    ۰/ ۰۷  ن ی ب   ها اکوتیپ تشابه ژنتیکی  

  افغانستان   – قزوین   ی ها ژنتیکی بین اکوتیپ   شباهت   ن کمتری بود.  

خوسف  – تبریز   اکوتیپ   ن ی ژنتیکی ب   اهت بیشترین شب   و ( ۰/ ۰۷) 

)جدول    دست به (  ۰/ 66)  اساس    ی ا خوشه   ه ی تجز .  ( 9آمد  بر 

خوشه    ی ها اکوتیپ   SCoT  ی ها داده  چهار  در  را  مختلف 

خوسف، تبریز،    های اول اکوتیپ   ی نمود. در خوشه   ی بند دسته 

سه  وحشی،  بجنورد  بشرویه،  فریمان،  افغانستان،  قلعه، 

بجنورد و   دوم اکوتیپ   ی در خوشه ؛ 1گلشن، و افغانستان طبس 

 الف(.   3قرار گرفتند )شکل  قزوین    اکوتیپ   سوم   ی در خوشه 

مقدار  ،  ISSRی  ها دست آمده از داده تشابه به   س ی بر اساس ماتر 

  ر یّمتغ   ۰/ 4۰با متوسط    ۰/ ۷5تا    ۰/ ۰۷  ن ی ب   ها اکوتیپ تشابه ژنتیکی  

بیشترین شباهت    قلعه سه – فریمان   ی ها ژنتیکی بین اکوتیپ   بود. 

قلعه و  سه – قزوین   اکوتیپ   ن ی ژنتیکی ب   اهت شب   ن کمتری   و (  ۰/ ۷5) 

) – قزوین  به ۰/ ۰۷افغانستان  )جدول    دست (    ه ی تجز .  ( 1۰آمد 

مختلف    ی ها اکوتیپ   ISSRنشانگر    ی ها بر اساس داده   ی ا خوشه 
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های  اول اکوتیپ   ی نمود. در خوشه   ی بند خوشه دسته   سه را در  

قلعه،  ، سه 1خوسف، بشرویه، بجنورد وحشی، افغانستان، افغانستان 

بجنورد و    دوم اکوتیپ   ی در خوشه گلشن؛  طبس   فریمان، تبریز و 

 . ( ب   3)شکل    قرار گرفتند قزوین    اکوتیپ   سوم   ی در خوشه 

ماتر  اساس  به   س ی بر    SCoT  های داده   از   آمده   دست   تشابه 

شباهت  اکوتیپ   بیشترین  بین  و – خوسف   ی ها ژنتیکی    تبریز 

  افغانستان و بر   – قزوین    اکوتیپ   ن ی ژنتیکی ب   اهت شب   ن کمتری 

  ی ها ژنتیکی بین اکوتیپ   ، بیشترین شباهت ISSR  های داده   اساس 

ب   اهت شب   ن کمتری   و   قلعه سه   – فریمان   – قزوین   ن ی ژنتیکی 

قزوین   افغانستان  آمد.  به   قلعه سه – و  به  دست  نگاهی  با 

شود که اکوتیپ خوسف بالاترین  های شباهت معلوم می ماتریس 

اکوتیپ  سایر  با  را  قزوین  شابهت  اکوتیپ  برعکس  و  دارد  ها 

ها دارد. این موضوع نشان  کمترین شباهت را با سایر اکوتیپ 

دهد که بهترین راه برای ایجاد هتروزیس استفاده از اکوتیپ  می 

اکوتیپ  سایر  با  تلاقی  در  دیگر قزوین  طرف  از  است.  ها 

خوشه  خوشه بررسی  یک  درون  در  که  داد  نشان  ها 

قرار اکوتیپ  یکدیگر  کنار  دور  جغرافیایی  فاصله  با  های 

نشان  موضوع  این  که  تبعیت  گرفتند  عدم   یه فاصل دهنده 

میانگین ضرایب   ،است. در کل   یی ای جغراف  ی از فاصله   یک ی ژنت 

( تا حدود زیادی ۰/ 4۰و    ۰/ 42)نشانگر  تشابه بر اساس دو  

است.  نشان می   برابر  امر  که هر دو  این  مقدار دهد  نشانگر 

در هر دو   ند. برآورد نمود   صورت تقریباً برابربه به  شباهت را  

مورد   ی ها اکوتیپ   ، ی ا خوشه   ی ه یتجز   در   نشانگر  شاهدانه 

رسد نظر می و به   ند نمود   یبند خوشه گروه   در سهمطالعه را  

بندی مزیتی نسبت به یکدیگر که دو نشانگر از لحاظ خوشه 

 کیاستان در    ک ی متعلق به    ی ها اکوتیپ   ی طور کل به نداشتند.  

قرار گرفتند. متفاوت    های خوشه در بعضی موارد در  خوشه و  

 کی در    دور جغرافیایی    فواصلبا    ی ها اکوتیپ قرارگرفتن  

می  نشانه خوشه  تبا تواند  از  مناطق   دلات ای  بین  ژنتیکی 

خاستگاه مشترك   ا ی بذور، اختلاط بذور و    ییمختلف )جابجا 

 ییا یجغراف   ی کی نزد از    ی ک یدر کل قرابت ژنت .  ( باشد هااکوتیپ 

 ننمود.   ت یّتبع 
 

 SCoT و  ISSRنشانگرهای های داده  بر اساسهای شاهدانه تجزیه واریانس مولکولی جمعیت  -۷ جدول
Table 7. Analysis of molecular variance of Cannabis sativa populations based on ISSR and SCoT marker data 

 منبع تغییرات
SOV 

 درجه آزادی 
D.F 

 مجموع مربعات 
SS 

 میانگین مربعات 
MS 

 شدهدرصد واریانس مشاهده 
Est. Var Phi PT P-Value 

SCoT 
 بین گروه

Among Pops 3 35.16 11.72 0 -0.08 0.96 

 درون گروه 
Within Pops 

7 101.75 14.54 100   

 کل 
Total 10 136.91  100   

ISSR 
 بین گروه

Among Pops 3 29.72 9.91 0 -0.05 0.86 
 درون گروه 

Within Pops 7 79.92 11.42 100   
 کل 

Total 10 109.64  100   
 

 SCoT و ISSRضرایب کوفنتیک برای نشانگرهای  -8 جدول
Table 8. Cophenetic coefficients for ISSR and SCoT markers 

 الگوریتم 
Algorithm 

 کامل 
Complete 

 منفرد
Single 

 هامیانگین تشابه میان زوج نمونه
UPGMA 

ISSR SCoT ISSR SCoT ISSR SCoT 
 دایس

 Dice 0.87 0.90 0.94 0.89 0.95 0.91 
 تطابق ساده

 SM 0.75 0.65 0.68 0.70 0.77 0.78 
 جاکارد

 Jacard 0.87 0.89 0.93 0.88 0.94 0.90 
UN1 0.73 0.62 0.66 0.66 0.75 0.75 
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 های شاهدانهدر اکوتیپ  SCoTماتریس تشابه برای نشانگر  -9 جدول
Table 9. Similarity matrix for SCoT marker in Cannabis sativa ecotypes 

 هااکوتیپ 
Ecotypes 

 خوسف
Khusf 

 گلشنطبس
Tabas Golshan 

 قلعهسه
Se Galeh 

 بشرویه 
Boshroyeh 

 بجنورد
Bojnord 

 بجنورد وحشی 
Wild Bojnord 

 فریمان
Fariman 

 افغانستان
Afghanistan 

 1افغانستان
Afghanistan1 

 تبریز
Tabriz 

 قزوین
Qazvin 

           1.00 (  Khusfخوسف )

          0.46 1.00   (Tabas Golshanگلشن )طبس

         0.52 0.50 1.00 ( Se Galehقلعه )سه

        0.62 0.46 0.50 1.00 (  Boshroyehبشرویه )

       0.27 0.31 0.19 0.31 1.00 (  Bojnordبجنورد )

      0.62 0.54 0.46 0.58 0.38 1.00 (  Wild Bojnordبجنورد وحشی )

     0.63 0.44 0.59 0.52 0.21 0.59 1.00 (  Farimanفریمان )

    0.64 0.46 0.50 0.50 0.25 0.50 0.58 1.00 (  Afghanistanافغانستان )

   0.59 0.58 0.42 0.54 0.31 0.46 0.48 0.39 1.00 (  Afghanistan1) 1افغانستان

  0.66 0.52 0.48 0.56 0.21 0.56 0.57 0.61 0.44 1.00 (  Tabrizتبریز )

 0.09 0.10 0.08 0.13 0.17 0.10 0.10 0.07 0.13 0.11 1.00 (  Qazvinقزوین )

 

 های شاهدانه در اکوتیپ  ISSR ماتریس تشابه برای نشانگر -1۰ جدول
Table 10. Similarity matrix for ISSR marker in Cannabis sativa ecotypes 

 هااکوتیپ 
Ecotypes 

 خوسف
Khusf 

 گلشنطبس
Tabas Golshan 

 قلعهسه
Se Galeh 

 بشرویه 
Boshroyeh 

 بجنورد
Bojnord 

 بجنورد وحشی 
Wild Bojnord 

 فریمان
Fariman 

 افغانستان
Afghanistan 

 1افغانستان
Afghanistan1 

 تبریز
Tabriz 

 قزوین
Qazvin 

           1.00 (  Khusfخوسف )

          0.48 1.00   (Tabas Golshanگلشن )طبس

         0.55 0.47 1.00 ( Se Galehقلعه )سه

        0.62 0.47 0.37 1.00 (  Boshroyehبشرویه )

       0.27 0.36 0.37 0.34 1.00 (  Bojnordبجنورد )

      0.64 0.51 0.54 0.67 0.24 1.00 (  Wild Bojnordبجنورد وحشی )

     0.44 0.30 0.75 0.33 0.27 0.55 1.00 (  Farimanفریمان )

    0.63 0.43 0.50 0.51 0.37 0.67 0.51 1.00 (  Afghanistanافغانستان )

   0.56 0.46 0.45 0.51 0.27 0.65 0.47 0.50 1.00 (  Afghanistan1) 1افغانستان

  0.47 0.51 0.50 0.41 0.12 0.50 0.55 0.54 0.50 1.00 (  Tabrizتبریز )

 0.08 0.09 0.07 0.11 0.15 0.09 0.08 0.07 0.11 0.09 1.00 (  Qazvinقزوین )
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 ISSRشانگر ن -ب ScoTنشانگر  -های شاهدانه الفای اکوتیپ تجزیه خوشه -3 شکل

Figure 3. Cluster analysis of Cannabis sativa ecotypes a- SCoT marker b- ISSR marker 
 

تنوع    ی کنون   ی مطالعه  که  داد  ملاحظه نشان  در  قابل  ای 

تنوع نسبت به موارد    ن ی و ا وجود دارد  شاهدانه    ی ها اکوتیپ 

 ( Hakki et al., 2007, 2003شده خارجی بیشتر است ) گزارش 

های ایرانی شباهت  و با مطالعات انجام شده بر روی جمعیت 

 (.  Shams et al., 2020دارد ) 
  ی ها ت ی جمع   درون نسبت به    ها ت ی جمع   بین   کمتر بودن تنوع 

.  مرتبط دانست توان با دگرگشن بودن این گیاه نیز  می شاهدانه را  

م به  عل   رسد ی نظر  ف   رغم ی که  موانع    ی ستگاه ی ز / ی ک ی ز ی وجود 

شاهدا   یی ا ی جغراف   ی ها جمعیت   ، ی احتمال  از    نه مختلف  کاملًا 

ن   گر ی کد ی  روش   ی ک ی   . ستند ی جدا  قدرت  از  به  دستیابی  های 

کمترین   دارای  که  است  والدینی  از  استفاده  بالا  هتروزیس 

ز  باشند،  بیشتر    را ی خویشاوندی  ژنتیکی  فاصله  با  والدین 

اساس  می  بر  کنند.  ایجاد  بالاتر  عملکرد  با  هیبریدهایی  توانند 

حاض   ج ی نتا  اول   توان ی م   ر پژوهش    3جمعیت    ی ه یّتلاقی 

قزوین و تبریز( را توصیه نمود.  )   4( با  1افغانستان و افغانستان ) 

اساس   خوشه بر  تجزیه  و  تشابه  به ماتریس  از  دست ای  آمده 

ها  ، تلاقی اکوتیپ قزوین با سایر اکوتیپ ISSR  نشانگر های  داده 

تنوع    جاد ی منظور ا به توان  می را  خصوص سه قلعه و افغانستان  به 

فوق   ج ی کرد. با دقت در نتا   ه ی توص  س ی جستن از هتروز  و بهره 

است   بجنورد    قزوین اکوتیپ    که آشکار  شباهت    ن ی کمتر و 

د و لذا  ن دار   ها اکوتیپ   ر ی را در اکثر مواقع نسبت به سا   ی ک ی ژنت 

. گرددیم  ه ی توص   ی آت   ی نژاد به   ی اکوتیپ در کارها   ن ی استفاده از ا 

بهتر کل  هتروز  یتلاق  نیدر  حداکثر  حصول   سیجهت 

 . شناخته شدافغانستان × قزوین 

 A_ الف

 B_ ب
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  ، سه SCoTهای  دادهبر اساس  :  به مختصات اصلی  تجزیه

کردند.    ه یکل را توج  انسیدرصد از وار  94/ 82مؤلفه اول  

درصد و مؤلفه    6/ 25درصد، مؤلفه دوم    84/ 26مؤلفه اول  

وار  4/ 31سوم   از  اختصاص   انسیدرصد  خود  به  را  کل 

داده  .دادند اساس   98/ 43اول    فهمؤل  سه،  ISSR  یهابر 

  91/ 86کردند. مؤلفه اول    ه یکل را توج  انسیدرصد از وار

درصد   1/ 92درصد و مؤلفه سوم    4/ 64درصد، مؤلفه دوم  

 (. 11نمودند. )جدول  هیکل را توج انسیاز وار

م  هااکوتیپ پراکنش    نمودار اکوتیپ   دهدینشان    ی هاکه 

پراکندگ  ا  یمناسب  یشاهدانه  از  ژنت  رونیداشته؛   ی کیتنوع 

ب  ی کاف داها  آن  نیدر  اشت وجود  در  چنانچه   نی.  نمودار 

پراکنش داشته    دارخاص از نمو   ی هیناح  کیدر    هااکوتیپ 

ها  آن  یکیتشابه ژنت  جهیو در نت  یکینزد  یدهندهباشند، نشان

ز  نیبنابرا  ؛است  اما ها  آن   ن یب  یادیتنوع  ندارد،  وجود 

مختلف نمودار پراکنده شوند،  یدر نواح هاچنانچه اکوتیپ 

  ی مولکول  یهااز لحاظ داده  هادهنده دور بودن اکوتیپ نشان

وجود  ها  آن  نیب  ییبالا  یک یاست و لذا تنوع ژنت  یسمورد برر

شده  بندی انجامچه مسلم است این است که گروهآن دارد.  

  های نزدیک به هم که با رنگ مشخصدرست بوده و اکوتیپ 

در یک    تقریباً اند،  یک جمعیت بوده   شده و متعلق به   متمایز 

های  عنوان مثال اکوتیپ اند. به ناحیه و نزدیک به هم قرار گرفته 

جمعیت   که  جنوبی  خراسان  به  خوسف،  )   1مربوط 

یا خراسان  گلشن، بشرویه و سه طبس  با رنگ قرمز( و  قلعه؛ 

رضوی و شمالی )بجنورد، بجنورد وحشی و فریمان؛ با رنگ  

اند هر کدام در یک ناحیه  را تشکیل داده   2سبز( که جمعیت  

   (. 4شکل  اند ) پلات قرار گرفته خاص از بای 
 

 

 های شاهدانهاکوتیپ در  SCoT  و ISSRنشانگرهای  هایساس دادها بر تجزیه به مختصات اصلی -11جدول 
Table 11. Principal Coordinate Analysis based on ISSR and SCoT marker data in Cannabis sativa ecotypes 

 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 3.77 91.86 91.86  3.78 84.26 84.26 

2PC 0.19 4.64 96.51  0.28 6.25 90.51 
3PC 0.08 1.92 98.43  0.19 4.31 94.82 

 

  
 های شاهدانهدر اکوتیپ  ScoT  -ب ISSR - الفهای دادهپلات بای -4شکل 

Figure 4. Biplot of a- ISSR b- ScoT data in Cannabis sativa ecotypes 
: خراسان رضوی و شمالی )بجنورد، بجنورد  2قلعه، بشرویه(، جمعیت گلشن، سه: خراسان جنوبی )خوسف، طبس1جمعیت 

 : )تبریز و قزوین( 4(؛ جمعیت 1: )افغانستان، افغانستان3وحشی، فریمان(، جمعیت 
Pop1: South Khorasan (Khusf, Tabas Golshan, SeQaleh, Boshroyeh); Pop2: Razavi and North Khorasan 

(Bojnord, Wild Bojnord, Fariman); Pop3: (Afghanistan, Afghanistan1); Pop4: (Tabriz, Qazvin)  
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اصلبه    تجزیه   ی برا  ییفضا  ی روش (PCoA)   یمختصات 

براداده  یسازمرتب  الگوها  یها  ژنت   یتجسم    ی کیروابط 

ماتر در  تفس  یهاسیموجود  که خواندن و    ر یبزرگ است 

های مولکولی بهترین  است. در بررسی داده  رممکنیغها  آن 

در   ی حالت این است که آغازگرها توزیع یکنواخت و مناسب

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

 نومهای مختلف ژدهند. در صورتی که آغازگرها از بخش

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

به مؤلفه نتیجه  تغییرات کل  در  های بیشتری جهت توجیه 

( است  پراکنش  (.Mohammadi, 2006نیاز  نمودار 

ها آن  مشابه با توزیع  هانشان داد که توزیع اکوتیپ   هااکوتیپ 

  رت عباتشابه بود. به  سیو منطبق بر ماتر  یاخوشه  هیدر تحز

ای و تجزیه به مختصات اصلی تا  تجزیه خوشه  جینتا  گرید

در    هاهم بودند. پراکندگی اکوتیپ   ی حد زیادی تأییدکننده

د بار  نمودار  مختلف  ژنت  گر ینواحی  تنوع  در    یکیوجود 

نمودار بر    نیا  نکهیبا توجه به ا  کنینمود، ل  دییشاهدانه را تأ

تمام ت  بنابراین  گردد،ینم  میها ترسمؤلفه  یاساس    ی ماماز 

که    یاخوشه  هیتجز  ، امادینماینم  ها استفادهاطلاعات داده

تمام استفاده  یاز  و  کامل  یبندگروه  کند،یم  اطلاعات  تر 

ها )بر اساس دو مؤلفه(  را نسبت به پراکنش داده  یترجامع

م چدهدیارائه  بنابراین  آینده  ن.  مطالعات  در  انچه 

ها مد نظر باشد، احتمال بیشترین  گیری بین اکوتیپ دورگ

اکوتیپ  این  از تلافی  انتظار هتروزیس  با یکدیگر مورد  ها 

های نزدیک از  ای نشان داد که اکوتیپ است. تجزیه خوشه

به   نزدیک  ژنتیکی  لحاظ  از  لزوما  جغرافیایی  هم لحاظ 

جغرافیایی  به  ؛ستندنی تنوع  از  ژنتیکی  تنوع  دیگر  عبارت 

 تبعیت نداشت. 

کلبه مطالعه   ی،طور  این  در  استفاده  مورد  آغازگرهای 

کنند و از  زیاز یکدیگر متما یخوبها را بهتوانستند جمعیت 

  ج ی نتانشان دادند.    یهای نشانگری کارایی مطلوبنظر ویژگی

که داد  نشانگر    نشان  دو  ظرفیت    SCoTو    ISSRهر 

مختلف    یهااکوتیپ   نیدر ب   یکیژنت  راتییتغ  یآشکارساز

مطلوب و مشابهی    یینشانگر کاراهر دو    را دارد.شاهدانه  

و    داشتندهای مولکولی  ها و شباهت در آشکارسازی تفاوت

. ندداری نداشتاز این حیث هیچ کدام بر دیگری برتری معنی

حد    ینشانگرها تا  تما  یادیزنسبتاً  حاضر  نظر   ز یاز 

، موفق بودندها  آن  متناسب با موقعیت جغرافیایی   هااکوتیپ 

تبعیت ننمود که  فواصل جغرافیایی از  یکیژنت فواصل لیکن

دلیل  بهها  تواند جریان ژنی بین اکوتیپ علت این موضوع می

دیگر،    مکان  از یک مکان به  یژناختلاط بذور، انتقال خزانه

باشد.    هاا خاستگاه مشترك اکوتیپ افشانی گیاه و یدگرگرده

تمام اساس  اکوتیپ   یبر  و  –قزوین  هاینتایج،  افغانستان 

– فریمان  ی هااکوتیپ و    نیعنوان دورتربه  قلعهسه–قزوین

بهسه به   هااکوتیپ   نیترکینزد  عنوانقلعه  شدند.  شناخته 

را افغانستان  –قزوین  اکوتیپ   یتلاق  توانیم  ب یترت  نیا

ابه هتروز  جادیمنظور  از  جستن  بهره  و  توصیتنوع   هیس 

توجهی در میان  تنوع قابل  نتایج این آزمایشنمود. بر اساس  

پ  یهااکوتیپ  مشاهده شد.  در   گرددیم  شنهادیشاهدانه  تا 

آ نشانگرها  مذکور  هایاکوتیپ   ندهیمطالعات    ی شتر یب  یبا 

  ، یکیصفات مورفولوژ  نی مورد مطالعه قرار گیرند و ارتباط ب

 . ردیقرار گ  یبا نشانگرها مورد واکاو  یو کم  یکیفنولوژ

 سپاسگزاری 

در  معنوی  و  مالی  حمایت  خاطر  به  بیرجند  دانشگاه  از 

 شود. اجرای این پژوهش سپاسگزاری می
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  PIC=1-(  p 2 +   q 2 )


  RP=   ∑  IB


  IB=1-[2 ×  ( 0.5-  P i ) ]


   N e =  1  (  p 2 +  q 2 )


  Nei Genetic Distance= -1 ×Ln (Nei identity)


  I=-1 ×(p ×Ln   ( p ) +q ×Ln   ( q ) )


  q=   (1-باند فراوانی)  0.5



