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 چکیده
‌مارتیغال‌نمونه‌خارمریم‌‌77منظور‌بررسی‌تنوع‌ژنتیکی‌‌به و‌یک‌رقم‌خارجی‌از‌بوداپست‌‌استان(‌7ایران‌)‌ۀمنطق‌20از‌‌شده‌یگردآوریا

کشاورزی‌دانشگاه‌زنجان‌با‌سه‌تکرار‌اجرا‌شد.‌در‌این‌‌ۀدانشکد‌ایستگاهکامل‌تصادفی‌در‌‌یاه‌مجارستان،‌آزمایشی‌در‌قالب‌طرح‌بلوک
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‌ ‌ک‌دهاستفاده ‌ایجاد ‌چندشکل ‌نوار ‌توانستند ‌)آغازگر ‌چندشکلی ‌محتوای ‌میزان ‌بیشترین ‌آغازگرهایPICنند. ‌به ‌مربوط )‌((0.492‌

UBC809‌،0.487)‌)UBC 842و‌‌UBC 826 (0.443)کمترین‌میزان‌آن‌مربوط‌به‌آغازگر‌‌UBC1‌(0.121بود.‌تجزی‌)بر‌‌یا‌خوشه‌ۀ
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ABSTRACT 
To study the genetic diversity in 77 samples of Silybum marianum consisting 20 ecotypes (from 7 

provinces of Iran) and 1 foreign ecotype originated from Budapest, Hungary were evaluated in a 

randomized complete block design with three replications in Agricultural site of University of Zanjan. 

Using ISSR markers, the genetic diversity of some ecotypes of Silyb(um marianum along with their 

classification were studied. Out of 12 ISSR primers, 10 were amplified. Results revealed that the highest 

polymorphism information content (PIC) value belongs to primers UBC809 (0.492), UBC842 (0.487), 

and UBC826 (0.443 (, and lowest value was that of primer UBC1 (0.121). Cluster analysis using UPGMA 

algorithm divided the lines into 9 separate groups. For molecular analysis of variance of ecotypes a 

primary classification based on the geographical area used which divided them into 9 groups. Results of 

molecular analysis of variance revealed that within population variance was higher than between group 

variance due to its open pollinating nature. Regarding to principal component analysis, the first six 

components explained 87.5 % of the total variance and each component accounts for a small percentage 

of the total variance that emphasizes on good genomic distribution of selected ISSR markers. In general, 

the results obtained for using ISSR markers showed that this technique is a suitable one to study the 

genetic structure of the population Silybum marianum. 
 

Keywords: ISSR marker, polymorphism information content, cluster analysis, principal component 

analysis. 
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 مقدمه

 Silybum marianumعلمی خار مریم یا ماریتیغال با نام

 خارمریم است. (Asteraceae) سانان لاهپرکک ةتیر از 

و آمریکایی رویش دارد و  آسیایی اروپایی، کشورهای در

در ایران در مناطق گنبدکاووس، گرگان ، کلاردشت، 

، کازرون، زنجان و ... )خوزستان( دشت مغان، شوش

,Ghahreman)) دپراکنش دار آمده  دست به ةعصار .1983 

اصطلاح سیلی  بهآنکه  ۀدان ویژه هاز برگ این گیاه ب

عنوان دارو در درمان  به شود یمارین گفته م

 ,Rainone et al) ( شود یکبدی مصرف م یها یماریب

2005  
آگاهی از تنوع ژنتیکی و مدیریت منابع ژنتیکی 

. ندشو یباتات تلقی ماصلاح ن ةعنوان اجزای مهم پروژ به

های  خارمریم گیاهی دیپلوئید است و شمار کروموزوم

های مختلفـی برای ارزیـابی  روش .است 2n=34آن 

گیـاهی وجـود دارد.  های هتنـوع ژنتیکـی درون جامـع

طور گسترده از  امروزه برای بررسی تنوع ژنتیکی به

استفاده  DNAویژه نشانگرهای  نشانگرهای مولکولی به

 (. 2006et al.,2010; Chen et alMorago ,.شود ) یم

، ISSRنشانگرهای  DNAاز بین نشانگرهای 

مراز با  پلی یا رهینشانگرهای مبتنی بر واکنش زنج

این نشانگرها  زیاد هستند. یبالا و چندشکل یریتکرارپذ

و  RAPD ،AFLPهریک از نشانگرهای  های برتری

SSR به ترتیب  ریبرتدارند که این  ییتنها را به

اند از: به لحاظ روشی ساده و تصادفی بوده و از  عبارت

را به دلیل  SSRدیگر تکرارپذیری نشانگرهای  سوی

 (Wang et al., 2008)بودن طول آغازگرهایشان  دراز

از جمله تکرارپذیری کم و  هایی کاستیدارد و بدون 

 .(Mohammadi farsani et al., 2008بالا است ) ۀهزین

های ریز  این نشانگرها قابلیت افزونش بین جایگاه

 ژنگان ماهواره را داشته و به اطلاعات پیشین از توالی

معمول طور بهموردنظر، نیاز ندارد. این نشانگرها  (ژنوم)

شود  عنوان یک نشانگر غالب در نظر گرفته می به

(Gupta & Varshney., 2000) .در بررسی تنوع ژنتیکی 

 16استان کرمانشاه از  ةشد ینمونه خارمریم گردآور 61

نوار آغازگر توانستند  9استفاده شد که   ISSRنشانگر

 یانگینهای چندشکل ایجاد کنند. میزان م(باند)

تک  61 یا خوشه ۀدرصد بود. تجزی 11/93 یچندشکل

 ،گروه جداسازی کرد و نتایج نشان داد 8بوته را در 

مختلف جمعیت  یها نمونه توانند یم ISSRشانگرهای ن

 Aminjorabadiجداسازی کنند ) یخوب خارمریم را به

et al., 2012.(.  جمعیت مختلف  32در تحقیقی از

جمعیت خارجی استفاده شد.  2ماریتیغال در ایران و 

نشانگر  37توسط  (پلی مورفیسمچندشکلی )نوار  415

AFLP بین  یعات چندشکلایجاد شد که محتوای اطلا

 یانگینبود. م ریمتغ35/0با میانگین  44/0تا  24/0

ضریب تنوع نی و شاخص تنوع شانون به ترتیب 

 بود و کل جمعیت به سه گروه اصلی 296/0و  201/0

 ,.Mohammadi et al).  بندی شد(کلاستر) خوشه

 Achilleaدر بررسی تنوع ژنتیکی بومادران ) (2011

miccrantha )  نشانگر  14ازISSR از  .استفاده شد

نوار چندشکلی بودند و میزان  199 دشدهینوار تول 228

درصد بود. اختلاف بین و درون  28/87برابر  یچندشکل

میزان  یانگیندرصد بود و م 51/26و 94/40 ها تیجمع

جمعیت  41درصد برای  316/0 یاطلاعات چندشکل

برای  ISSRنشانگر 10از   .(Gharibi et al., 2011) بود

آغازگر  دهجمعیت بابونه استفاده شد که از  23

نوار چندشکل ایجاد شد و در کل  193شده  استفاده

گروه جداسازی شد و بالاترین میزان  4جمعیت به 

تنوع ژنی در جمعیت مناطق مرکزی ایران نزدیک به 

رغم  به . (Ahmadi et al., 2014)مشاهده شد 25/0

در  ISSR یاز نشانگرهاآمده  دست اطلاعات سودمند به

بررسی تنوع ژنتیکی و تعیین روابط ژنتیکی در 

ماریتیغال تحقیقات کمی در مورد استفاده از این 

ها  (اکوتیپجور ) بوم یبند نشانگر در ارزیابی و گروه

های  محدودی از نظر بررسی یها یوجود دارد و بررس

ژنتیکی و اصلاحی روی گیاه ماریتیغال صورت گرفته 

غذایی و دارویی  پرشمار یبا توجه به کاربردهااست . 

این گیاه و نیاز کشور به این محصول با ارزش هدف از 

ها  جور بوم یبند این تحقیق ارزیابی تنوع ژنتیکی و گروه

 است. ISSRبا استفاده از نشانگرهای 
    

 ها مواد و روش

جور  بوم 21نمونه از  77این آزمایش بذرهای در 

از مناطق مختلف کشور  شده یرماریتیغال گردآو

کامل  یها . طرح آزمایشی در قالب بلوکشدبررسی 

برگی گیاهان  ۀتصادفی با سه تکرار اجرا شد. نمون

های  استفاده شدند. نمونه DNAانتخابی، برای استخراج 
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مایع فریز شده  رون نیتروژنبرگ از مزرعه برداشت و د

برای نگهداری شد تا  سلسیوس ۀدرج -80و در دمای 

به  DNAند. استخراج شداستفاده  DNAاستخراج 

تغییریافته انجام شد. کمیت و کیفیت  CTABروش 

DNAسنج نوری طیف شده با استفاده از های استخراج 

درصد تعیین  2و الکتروفورز ژل آگارز  (اسپکتروفتومتر)

آغازگرهای مورد  ۀنیشد. برای شناسایی دمای اتصال به

استفاده شد. برای بررسی  گرادیانت PCRبررسی از 

های مورد بررسی از نشانگرهای  جور تنوع ژنتیکی بوم

 (.2استفاده شد )جدول  ISSRمولکولی 

مراز برای حجم نهایی  پلی یا رهیاجزای واکنش زنج

میکرولیتر، منیزیم + بافر DNA1  میکرولیتر، حاوی 20

 dمیکرومولار(،  10میکرولیتر )1میکرولیتر، آغازگر  2

NTP 3/0 ( آنزیم  میلی 10میکرولیتر ،)مولارDNA 

Taq  واحد(، و آب مقطر  5میکرولیتر ) 3/0پلی مراز

شامل  PCRدمایی  ۀمیکرولیتر بود. برنام 4/15دیونیزه 

 94دقیقه در دمای  3سازی اولیه به مدت  واسرشته

سازی به مدت  واسرشته ۀچرخ 40سلسیوس،  ۀدرج

غازگر به مدت درجه، اتصال آ 94دقیقه در دمای  یک

یک دقیقه در دمای مناسب اتصال برای هر آغازگر 

جدید به مدت  ۀرشت ۀتوسع ۀ( ، مرحل1جدول  برابر)

سلسیوس و در نهایت  ۀدرج 72دقیقه در دمای  یک

 ۀدرج 72دقیقه در دمای  دهنهایی به مدت  ۀتوسع

درصد در 2در ژل آگارز  PCRسلسیوس بود. . محصول 

ولت به مدت یک ساعت 165با ولتاژ   X 2TBEبافر

های مولکولی  وتحلیل داده برای تجزیه .الکتروفورز شد

آمده از هر  دست پس از ثبت اطلاعات، نوارهای به

صورت صفر  ردیفی نوارها و به آغازگر روی ژل بر پایۀ هم

صورت غالب  وجود نوار( به( نوار( و یک نبود)

(Dominantامتیازدهی )  شد و سپس ماتریس همانندی

( برای  Neiبین افراد تشکیل و از ضریب همانندی نی )

بندی  افراد استفاده شد و گروه همانندی بین ۀمحاسب

ای بر مبنای  خوشه ۀها با استفـاده از تجزی نژادگان

افزار  با نرم UPGMAها  میانگین حسابـی فاصله

Mega5  توسط شاخصNei ای  محاسبه و نمودار خوشه

  AMOVAانس مولکولی )واری ۀآن ترسیم شد. تجزی

برای تعیین اجزاء واریانس بین و درون جمعیتی  با )

انجام شد. تجزیه  GenAlex ver 6.5افزار  نرماز استفاده 

و رسم نمودار دوبعدی با  PCOAبه مختصات اصلی 

انجـام گرفت. میـزان  GenAlEx 6.5استفــاده از 

 PIC=∑ [2 pi رابطۀاز  PICاطـلاعـات چـندشــکلی 

(1-pi)]/  صورت محاسبه شد(Powell et al., 1996) 

ام تقسـیم بر شمار iفراوانی نوار  piکه در آن، 

 جادشدهیشمار نوارهای ا nهاست،  نژادگان

(Mohammadi & Prasanna., 2003)  و شاخص

( برای هر آغازگر با MI=Marker Indexنشانگری )

محاسبه شد که  MI=PIC×EMR ۀاستفاده از رابط

EMR   )شمار آلل مؤثر((Powell et al., 1996)  از

نسبت نشانگرهای چندشکل به کل نشانگرها، به دست 

های نشانگری شامل شاخص  آمد. همچنین شاخص

شمار آلل مؤثر در هر مکان  یانگین(، مIتنوع شانون)

محاسبه  GenAlEx 6.5( و ... نیز با استفاده از neژنی )

و رسم نمودار  PCOAشد. تجزیه به مختصات اصلی 

 انجـام گرفت.  GenAlEx 6.5دوبعدی با استفــاده از 

  
 

 ISSRمورد بررسی در آزمایش بررسی تنوع ژنتیکی با نشانگر خارمریم  های جور بوم  .1جدول 

Table 1. Profile populations of Silybum marianum 

 

Population 

numbers 

Gathering 

location 

 Population 

numbers 

Gathering location  

 Province City  Province City 

1 Gene Bank Karaj 12 Khuzestan Khuzestan 

2 Yazd Shahdieh 13 Khuzestan Shush 

3 Ardabil Ardabil 14 Khuzestan Ramhormoz 
4 Esfahan Najafabad 15 Khuzestan Getvand 

5 Gilan Manjil 16 Khuzestan Behbahan 

6 Gilan Rudbar 17 Khuzestan Shushtar 
7 Gene bank Karaj 18 Ardabil Jafar abad 

8 Khuzestan Ahvaz 19 Ardabil Pars abad 
9 Khuzestan Haft tape 20 Mazandaran Sari 

10 Khuzestan Andimeshk 21 Majarestan Bodapest 
11 Khuzestan Andimeshk 12 Khuzestan Khuzestan 
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های خارمریم جور بررسی بوم در استفاده مورد ISSR آغازگرهای . توالی2جدول 

Table 3. ISSR primer sequences used in ecotypes review Silybum marianum 

 

 نتایج و بحث
 دهدر این تحقیق  ISSR شده یابیآغازگر ارز 12ز ا

 یها یآغازگر الگوی نواربندی مناسب برای بررس

نمونه از جمعیت خارمریم توانستند ایجاد  77مولکولی 

نوار  107درمجموع  ISSRآغازگر  ده(. 3کنند )جدول 

شمار نوار چندشکل بودند. در  105 افزونش کردند که

نواربندی محصولات افزونشی شماری از الگوی  1شکل 

نشان داده شده  UBC826خارمریم با آغازگر  ۀنمون

است. بیشترین شمار نوار چندشکل مربوط به آغازگر 

UBC826 (16 و کمترین شمار نوار چندشکل مربوط )

 نوار( بود.  6)  UBC1به آغازگر

 ( برای هر آغازگر PIC) یمحتوای اطلاعات چندشکل

ISSR(. بیشترین میزان 4د. )جدول محاسبه شPIC 

  UBC 842و UBC809 (0.492) مربوط به آغازگرهای 

کمترین میزان آن  UBC 826 ( 0.443)( و 0.487)

 ( بود.0.121) UBC 1مربوط به آغازگر 

( برای آغازگرهای مورد  (MIمیانگین شاخص نشانگری 

 ( و7.09)   UBC 826 بود و آغازگرهای 373/3استفاده 

UBC 842 ( 5.844)   وUBC 809 ( 5.415)   بیشترین

(. با توجه به میزان 4)جدول  را داشتند  MIمیزان

و شاخص نشانگری )  (PICمحتوای اطلاعات چندشکلی

(MIبالا که نشان ) جداسازی  توانکارایی و  ةدهند

(. سه آغازگر Powell et al., 1999بیشتر است )

UBC809 ،UBC 842  وUBC 826 گرهای از بین آغاز

آغازگر برای ارزیابی تنوع  نیتر مورد بررسی مناسب

و  (فیلوژنتیکی) تبارزایی ژنتیکی و ارزیابی روابط

ند. شواستفاده  توانند یم تکاملی گیاه دارویی خارمریم

توسط  ISSRنشانگرهای  با استفاده ازتنوع ژنتیکی بالا 

سانان  کلاهپرک ةگیاهان خانواد سایر ن دیگر درامحقق

(Asteraceae( مانند بابونه )Ahmadi et al., 2014) و 

گزارش شده ) (Garyalde et al., 2011آفتابگردان 

 است.  

 

 
      

 
 

 UBCجور با استفاده از آغازگر  نمونه متعلق به هر بوم ةخارمریم با شمار 7و  6، 5، 4  ههای  شمار جور . الگوی نواری بوم1شکل 

826 
Figure 1. Banding pattern produced by primer UBC 826 in number of samples of Silybum 

marianum 

Primer Primer sequences Anealling Lenght 
UBC 855 5'ACACACACACACACACYT3' 55 18 

UBC 815 5'CTCTCTCTCTCTCTCTG3' 51 17 
UBC 810 5' GAGAGAGAGAGAGAGAT3' 52 17 
UBC 824 5'TCTCTCTCTCTCTCTCC3 50 17 
UBC857 5'ACACACACACACACACYG3' 54 18 
UBC834 5' AGAGAGAGAGAGAGAGYT3' 52 18 
UBC826 ACACACACACACACACC3'   5' 52 17 
UBC807 AGAGAGAGAGAGAGAGT3' 5' 52 17 
UBC842 GAGAGAGAGAGAGAYG3' 5' 58 16 

UBC1 CACACACACACACACAYT3' 5' 53 18 
UBC2 CACACACACACACACAG3' 5' 51 17 

UBC809 AGAGAGAGAGAGAGAGG3' 5' 52 17 

100bp      4-2        4-3        4-4        5-1           5-2       5-3          5-4        6-1      6-2          6-3       6-4          7-1      7-

2 
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 های مورد بررسیآغازگر یۀها بر پاهای و فراوانی آلل ویژگی .3جدول 

Table 4. Characteristics and Allele frequency evaluated based primer 
Primer Mean of number 

alleles 

Mean of effective 

alleles 

Shannon 

index 

Number of 

amplified 

bands 

Number of 

polymorph 

bands 

Polymorphism 

information content 

Marker index 

ubc810 1 1.265 0.228 10 10 0.276 2.762 

UBC826 1.513 1.355 0.352 10 10 0.343 3.436 

UBC1 0.958 1.211 0.2 9 9 0.121 1.0902 

UBC824 0.857 1.242 0.205 7 6 0.253 1.775 

UBC857 1 1.245 0.219 14 14 0.213 2.994 

UBC 

826 

1.266 1.337 0.302 16 16 0.443 7.09 

UBC809 1.216 1.34 0.305 11 10 0.492 5.415 

UBC842 1.219 1.301 0.271 12 12 0.487 5.844 

UBC2 0.953 1.213 0.197 8 8 0.157 1.262 

UBC834 1.0375 1.301 0.261 10 10 0.206 2.068 

 3.37362 0.2991 10.5 10.7 0.254 1.281 1.10195 میانگین کل

 

بررسی تنوع ژنتیکی بر پایۀ شاخص اطلاعات 

( که بیشترین میزان این 4شانون نشان داد )جدول 

 UBCو UBC 809 (0.305)شاخص در آغازگرهای 

 بود و کمترین آن UBC 815 ((0.305و  0.302))  862

بود و میانگین  UBC2 ((0.197مربوط به نشانگر 

 بود.  254/0آغازگرها  ۀشاخص شانون در هم

بود که  28/1ها برای نشانگرها  میانگین شمار الل

بیشترین میانگین شمار الل مؤثر در جمعیت کل 

( و کمترین آن 355/1)  UBC815مربوط به نشانگر

( بود. هرچه شمار الل 211/1) UBC 1مربوط به 

تنوع  ةدهند شده و مؤثر بیشتر باشد نشان مشاهده

 ,. Lopez et alبیشتر در جمعیت مورد بررسی است )

2004.) 

ژنگانی بین و  های ها و اختلاف همانندیبرای ارزیابی 

ها بر  جور بوم یبند خار مریم و گروه یها تیدرون جمع

به روش  یا خوشه ۀژنتیکی تجزی های هپایۀ فاصل

UPGMA همانندی  های ه از ماتریس ضریببا استفاد

های  جور ( استفاده شد. هرچند که همۀ بومNeiنی)

 نداشتن خارمریم موجود در کشور ایران به دلیل

در این بررسی به کار گرفته نشدند  دسترسی به بذرها

شده در این  های به کار گرفته جور ولی با این وجود بوم

در  یهتوج پژوهش نشان از وجود تنوع ژنتیکی قابل

خارمریم در سطح کشور ایران را دارد.  یها تیبین جمع

تا  72/0همانندی از  ۀبر پایۀ ضریب همانندی نی دامن

ژنتیکی مربوط به  ۀبود. کمترین فاصل ریمتغ 94/0

های متعلق به مناطق اردبیل و خوزستان  جور بوم

ژنتیکی و کمترین همانندی  ۀ(و بیشترین فاصل94/0)

های متعلق به مناطق  جور ومژنتیکی مربوط به ب

ها در  جور ( بود. از این بوم72/0مازندران و اصفهان )

 یها در برنامه توان یصورت داشتن صفات مطلوب م

دورگ برتری  بیشتریناز  یبردار گیری برای بهره دورگ

 استفاده کرد.  (هتروزیس)

واریانس  ۀدر این بررسی با توجه به نتایج تجزی 

نمونه  77ق، با برش نمودار درختی مولکولی و نظر محق

وجود  ةدهند گروه جداسازی شد که نتایج نشان 9به 

اول  ۀ(. در خوش2ها بود )شکل  تنوع ژنتیکی بین نمونه

 2ةهای شمار جور خوشه است بیشتر بوم نیتر که بزرگ

قرار دارند که متعلق به مناطق  21، 16، 14، 6،  5،4،

خوزستان هستند.  گیلان ، یزد، مجارستان، اصفهان و

 ۀهای متعلق به منطق جور دوم بیشتر بوم ۀدر خوش

در  ( قرار گرفتند.12و  11 ةجور شمار خوزستان )بوم

که شامل  10و  8 ةهای شمار جور سوم بوم ۀخوش

اندیمشک و اهواز )خوزستان( هستند قرار گرفتند. در 

که متعلق به  19و 18 ةهای شمار جور چهارم بوم ۀخوش

پنجم، ششم و هشتم  ۀاردبیل هستند. در خوش ۀمنطق

صورت پراکنده و تک نمونه قرار  ها به بیشتر نمونه

غالب  16و  9های  جور هفتم بوم ۀگرفتند در خوش

، 11، 1 ةهای شمار جور نهم شامل بوم ۀهستند و خوش
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که شامل مناطق کرج، اردبیل و  15، و 13، 5، 3

ی سوی. از مناطق مختلف خوزستان بود قرار داشتند

 نتایج تا حدی با پراکندگی جغرافیایی مطابق بود.

های استان خوزستان در کنار هم  جور بوم یبند دسته

ژنتیکی و خویشاوندی  نزدیکیممکن است به دلیل 

مورد بررسی  یها احتمالی موجود در بین برخی از توده

 ای نمودار درختواره از ییها باشد. در مواردی هم بخش

همخوانی توزیع جغرافیایی با تنوع  نبود (دندروگرام)

از نظر  یها نمونه که یطور . بهدهد یمولکولی را نشان م

نسبت دور مانند اردبیل و خوزستان و  به جغرافیایی

اصفهان با گیلان در یک زیر گروه قرار  طور ینهم

ذخایر جایی  هگرفتند که ممکن است به دلیل جاب

این  گسترةپراکنش  و یا به دلیل (ژرم پلاسمتوارثی )

به عبارتی احتمال مهاجرت توسط  ،گیاه در کشور باشد

جایی  ههای محیطی مانند باد و آب و ... باعث جاب عامل

دیگر شده  یها از یک محل به محل (تیپجور ) بومیک 

های  و پس از استقرار در محیط جدید بعضی از ویژگی

ایر ژنتیکی خود را حفظ کرده باشند و یا قسمتی از ذخ

تلاقی در ذخایر توارثی  نتیجۀها در  توارثی آن

جدید نفوذ یابد و باعث ایجاد نوترکیبی  یها محل

 شود. ژنتیکی و نهایت تنوع جدید

 

 

 UPGMA و الگوریتم  Neiخار مریم با استفاده از ضریب همانندی   یها نمونه یبند گروه .2شکل 
Figure 2. Classification of Silybum marianum by using Nei similarity coffecient and UPGMA algorithm
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( و 77واریانس مولکولی برای کل جمعیت ) ۀتجزی

(. 4مورد بررسی به دست آمد )جدول  یها برای گروه

افزار  نرم اگروه مورد بررسی ب 9 یۀای بر پاخوشه ۀتجزی

POPGENE  توسط شاخصNei  و روشUPGEMA 

 یبند آمده از گروه دست تایج به(. ن3)شکل  انجام شد

ها کل  مختلف بر پایۀ مراکز استان های یتجمع

های  جور قرار داد. بوم جداگانهجمعیت را در چهار گروه 

متعلق به مناطق اردبیل، گیلان، خوزستان، کرج و 

 ۀهای متعلق به منطق جور اصفهان در یک گروه و بوم

 یها مازندران، یزد و مجارستان هرکدام در گروه

های متعلق به  جور قرار گرفتن بوم .جداگانه قرار گرفتند

اردبیل و خوزستان در یک گروه با توجه به  ۀمنطق

 ژنتیکی قابل توجیه بود. ۀآمده از فاصل دست نتایج به

های گیلان و کرج نیز با توجه به نزدیکی و  جور بوم

 همانندی اقلیمی با اردبیل در یک گروه بودند.  

شده به  های ژنتیکی مشاهده واریانس یبند میتقس

 ،خارمریم نشان داد یها واریانس بین و درون گروه

ها  ها نسبت به واریانس بین گروه واریانس درون گروه

درصد و  16بین گروهی  که یطور بیشتر بود به

درصد از تنوع کل را توجیه کردند .  84 یگروه درون

تفاوت بود.  دار یدرصد معن 1تنوع در سطح احتمال 

 ها است. ها بیشتر از تفاوت بین گروه درون گروه

Shokrpour et al.  (2008 در بررسی تنوع ژنتیکی )34 

جور خارمریم با نشانگرهای مولکولی تنوع بین و  بوم

به دست آورد و تنوع درون  دار یجورها معن درون بوم

( 96/27جورها ) ( حدود سه برابر تنوع بین بوم31/72)

تنوع  کل از کم جوری بوم بین تنوع دلایل زا بود.  یکی

جورهای  بوم زیاد همپوشانی و ادغام از ناشی تواند یم

جریان ژنی بالا در  ةپدید ۀارمریم باشد که در نتیجخ

به خاطر طبیعت دگرگشن و پراکنش  ها تیبین جمع

آمده است. بنابراین  دست این گیاه در ایران به گسترة

جورهای  نتیکی بین بومژی ها باعث همپوشان این عامل

 درصد 84 خارمریم نسبت به یکدیگر شده است توجیه

 تفاوت از جمعیتی، ناشی درون تنوع پایۀ بر کل تنوع از

 جورها درون بوم های نژادگان و گیاهان بین زیاد خیلی

 .است

 یافشان طبیعت دگرگشن این گیاه و گرده بهرحال       

ژنتیکی  نزدیکیو  بالا (هتروزیگوتیناخالصی )باز و 

این گیاه در ایران دلیل  گسترةجور و پراکنش  بالای بوم

نسبت به بین گروهی است  یگروه تنوع بیشتر درون

 161/0( نیز GSTها ) .ضریب تمایز ژنتیک بین گروه

 مورد نتایج این دگر بارور یها گونه محاسبه شد. در

 در ژنی تمایز ۀدرج از پایینی سطح چون،.است انتظار

 به مربوط تنوع میزان بیشترین و شود یدیده م ها نآ

 بین ژنتیکی تنوع یاست. الگوها ها تیجمع درون

 بین ژنتیکی همبستگی واریانس بر دلالت ،های یتجمع

 ژهیو به زادآوری، نظام خاص یها یژگیو با جمعیتی

با تبادل ژنی دارد  یافشان دگرگرده نیز و دگرباروری

(Hamric & Got, 1997) . 

 
 UPGEMAو روش  Neiتوسط شاخص  POPGENEافزار   نرم اگروه مورد بررسی ب 9 یۀای بر پاخوشه ۀتجزی .3شکل 

Figure 3: Cluster analysis software based on 8 Group examined by POPGENE by Nei index and 

UPGEMA 
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 مخارمری یها تیجمع یگروه واریانس بین و درون ۀ. تجزی4 جدول

Table 5. Analysis of variance between groups and within populations of Silybum marianum 

S.O.V Degrees of freedom Sum of square Mean of square Estimate  Variance Percent of diversity 

Between  group 7 300.392 42.913 3.320 16% 

Within group 69 1194.028 17.305 17.305 84% 

total 76 1494.420 
 

20.624 100% 

درصد1دار در سطح احتمال **:معنی
The coefficient of genetic differentiation between groups: 0.161 
P Value= 0.010 

( برای کاهش PCOتجزیه به مختصات اصلی )

بهتر نتایج صورت گرفت  لیوتحل هیها و تجز حجم داده

با توجه به نتایج تجزیه به مختصات اصلی  .(6)جدول 

درصد و  29/19دوم  ۀدرصد و مؤلف 77/22اول  ۀمؤلف

 ۀ، مؤلف41/10چهارم  ۀدرصد، مؤلف89/17سوم  ۀمؤلف

درصد از تغییرات کل  17/8ششم  ۀو مؤلف 81/8پنجم 

درصد از تغییرات  5/87دادها و مجموع شش مؤلفه 

درصد کمی از . توجیه کنند یکل دادها را توجیه م

بیانگر  تواند یتغییرات توسط هر مؤلفه در این بررسی م

انتخاب شده  ISSR پوشش ژنگانی مناسب نشانگرهای 

است. و توزیع مناسب نشانگرها در سراسر ژنگان به 

و بهتر تنوع مولکولی به دلیل  تر قیمفهوم ارزیابی دق

 & Fazeliمناسب از کل ژنگان است ) یبردار نمونه

Cheghamirza., 2011یبند (. در این بررسی گروه 

اصلی اول تا  ۀجورها با استفاده از شش مؤلف بوم

در توافق بود  یا خوشه ۀحدودی با نتایج تجزی

 ۀآمده از تجزی دست به یبند (. تطابق بین گروه3)شکل

با تجزیه به مختصات اصلی در آفتابگردان نیز  یا خوشه

.)  (Hatami Maleki, et al., 2014گزارش شده است
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 آمده از تجزیه به مختصات اصلی دست جورهای مورد بررسی بر پایۀ نتایج به . پراکنش بوم3شکل 
Figure 3. Distribution of studied ecotypes based on results produced from principle coordinate analysis. 

 

 

کلی  گیری یجهنت

ت اهمیت کلی گیاه دارویی خارمریم درک به عل

کامل از ذخایر  ةساختار ژنتیکی این گیاه برای استفاد

اصلاحی  یها آن برای اجرای برنامه ةتوارثی گسترد

ضروری است. سطح پلوییدی این گیاه دیپلوئید و 

است.  2n=34گیاه خارمریم   ۀهای پای شمار کروموزم

 77ی بررسی برا ISSR آغازگر 12در این پژوهش از 

تنوع  ،جور خارمریم استفاده شد. نتایج نشان دادند بوم

 وجود دارد. سه آغازگر شده یجورهای بررس بین بوم

UBC809،UBC842   وUBC 826   بهترین آغازگر

 برای بررسی تنوع ژنتیکی در گیاه خارمریم هستند.
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(  PIC) یبالاتر بودن میزان محتوای اطلاعات چندشکل

 توان جداسازی ةدهند ( نشانMIو شاخص شانون )

 یبالاتر این آغازگرها در مقایسه با دیگر آغازگرها

شده در این تحقیق بود. پراکنش مناسب  استفاده

 ةدهند کاررفته در سطح ژنگان نیز نشان آغازگرهای به

است. درمجموع نتایج  نیز بوده ها کارایی آن

روش  ،این روش ،نشان داد ISSRآمده از  دست به

بی برای بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت خارمریم مناس

مختلف از جمله گزینش  های است و برای هدف

در  های یتمنظور ایجاد جمع های والدی به نژادگان

یا گزینش به کمک و حال تفرق با تنوع ژنتیکی زیاد 

 نشانگر قابلیت کاربرد را دارد.

با توجه به اینکه  د،در نهایت نتایج نشان دا      

مولکولی یک روش سریع  یاب بر پایۀ نشانگرهاانتخ

اصلاحی است اطلاعات ژنتیکی  یها در برنامه

 یها آمده از نشانگرهای مولکولی در برنامه دست به

، بنابراین برای کنند یاصلاحی نقش مهمی را ایفا م

ند همچنین دارهای برتر ارزش بالاتری  انتخاب نژادگان

ها در این  ژادگانبا توجه به مقادیر همانندی بین ن

کرد که تلاقی بین  گیری یجهنت توان یبررسی م

هایی که کمترین همانندی )بیشترین فاصله(  نژادگان

 دورگ را دارند بهترین نتیجه را در دستیابی به

جداسازی پس از  بیشترینها و یا دستیابی به (هیبرید)

F1 .خواهند داشت 
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