
 1398/  1شماره  / 6 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

87 

 SCoT در ایران با استفاده از نشانگرشده کشتهای بابونه آلمانی بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت
 

 2زادهحمید دهقان و ،*2، مهرآنا کوهی دهکردی1لیلی طحانی
 

 تهران پیام نور، دانشگاهدانشکده علوم کشاورزی،  ،ارشد یکارشناس آموختهدانش -1

 پیام نور، تهران گاهدانشدانشکده علوم کشاورزی،  ،استادیار -2
 

(15/30/1398 تاریخ پذیرش: – 50/07/1397 )تاریخ دریافت:  
 

 چکیده

استفاده  منظوربه بابونه از دیرباز عمدتاً یکساله از تیره کاسنی است. و ( گیاهی علفیchamomilla Matricaria) بابونه آلمانی

ای در میان گیاهان عنوان ستارههای غذایی بهچاشنی رسازی وعط عصاره آن در صنایع دارویی ،آرایشی و بهداشتی، از اسانس و

لکولی ومطالعه حاضر با هدف بررسی تنوع ژنتیکی در نه جمعیت بابونه آلمانی با استفاده از نشانگر م دارویی مطرح بوده است.

SCoT  انجام شد. ده آغازگرSCoT  واضح ایجاد کردند. در  نوارهای چندشکل با الگوی نواری، شده در این تحقیقاستفاده

ای با استفاده از الگوریتم درصد( چندشکلی نشان دادند. تجزیه خوشه 5/96)نوار  140 نوار ایجاد شد که 141مجموع 

UPGMA اصلی  هایلفهؤمای و تجزیه به نتایج حاصل از تجزیه خوشه. و بر اساس ضریب تشابه جاکارد انجام شد

نتایج تجزیه واریانس مولکولی میزان بر اساس یتی بابونه را به چهار گروه تقسیم نماید. های جمعتوانست نمونهشده هماهنگ

 مولکولی . نتایج این پژوهش نشان داد نشانگرمشاهده شد اهجمعیتدرون  ( نسبت بهدرصد 55) هاجمعیتبین بیشتری تنوع 

SCoT کارایی بالایی برخوردار مورد مطالعه بابونه از  های جمعیتیدر تعیین میزان تنوع ژنتیکی و روابط خویشاوندی نمونه

 است.

 ای، تجزیه خوشهمولکولی، نشانگر ، چندشکلیژنتیکی قرابت: واژگان کلیدی
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 و همکاران طحانی ... درشده کشتهای بابونه آلمانی بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

 مقدمه

رزش ژنتیکی گیاهان دارویی دارای ذخایر با ا ایران

ی مطالعات در باشد ولی طی چند دهه اخیر عمدهمی

پلاسم گیاهان زراعی و برداری از ژرمزمینه حفظ و بهره

باغی بوده و توجه اندکی به گیاهان دارویی و زینتی شده 

نژادی از طریق تهیه و معرفی ارقام، های بهاست. برنامه

شده، در بهبود و صلاحهای جدید و انژادها و ژنوتیپ

های افزایش کمی و کیفی محصولات کشاورزی پیشرفت

. (Solouki et al., 2008) ای داشته استملاحظهقابل

تواند ها میها و زیرگونهشناخت الگوی تنوع ژنتیکی گونه

ها، جلوگیری از گام مهمی در جلوگیری از انقراض گونه

ذخایر ژنتیکی های شدن ژنتیکی و توسعه کلکسیونرانده

های یک گونه چنین مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیتباشد. هم

اهمیت است  ئزنژادی آتی آن حاهای بهدر برنامه

(Rahimmalek, 2007 Darvishian et al., 2016;.) 

گیاهی است  (Maticaria chamomilla) آلمانی بابونه

علفی، یکساله از تیره کاسنی و بومی منطقه مدیترانه که 

 ,Omidbaigiاند )آن را آسیای صغیر گزارش کرده ءامنش

(. امروزه پراکندگی وسیعی از بابونه در اروپا، 2005

صغیر، آفریقای شمالی، آمریکای شمالی و جنوبی و آسیای

در حال  .(Tahir et al., 2002) گزارش شده استاسترالیا 

کشورهای مجارستان،  ه آن مربوط بهعمدتولید حاضر 

چک، اسلواکی، فنلاند، مصر و  ،نتین، آلمانروسیه، آرژا

بابونه های مختلف سرده در ایران نیز گونه .شدباهند می

در نقاط مختلف کشور رشد ( Matricariaاروپایی )

در اصفهان،  کند ولی این گیاه در کشور، عمدتاًمی

بویراحمد، گلستان و همدان زیر کشت رفته  کهکیلویه و

هانی است که امروزه کاربرد است. بابونه از جمله گیا

 وسیعی در صنایع مختلف دارویی، غذایی و زینتی دارد.

ها آن از جملهدارد که بابونه خواص دارویی زیادی 

کننده اسپاسم، تحریکبخش، ضدآرام توان به اثراتمی

و  بدن یدفاعتقویت سیستم ،های سفید خونگلبول

 .(Golparvar, 2011) اشاره نمودحساسیت ضد

های اخیر در کشورهای مطرح در زمینه تولید دههدر 

، تنوع ژنتیکی بر اساس بابونهگیاهان دارویی از جمله 

ترکیبات خصوصیات مورفولوژیکی و ترکیبات اسانس 

های برتر اسانس مورد بررسی قرار گرفته است و توده

 Singh etاند )شده شناسایی شدهنسبت به ارقام اصلاح

al., 2011 .)نشانگر مولکولیاز  حقیق حاضردر ت 

منظور به (،SCoT) چندشکلی نواحی هدف کدون شروع

شده جمعیت بابونه آلمانی کشت 9قرابت ژنتیکی  مطالعه

، از جمله نشانگر مولکولی. این شد در ایران استفاده

است که بر اساس مناطق  پذیرتکرارغالب و  هاینشانگر

ژن  ATG زآغا طراف رمز کدونشده اکوتاه حفاظت

. (Collard and Mackill, 2009) است گیاهی طراحی شده

پیشرو و آغازگر  عنوانتنها از یک آغازگر به روشدر این 

که نواحی طرفین کدون جاییشود. از آنرو استفاده میپس

ATGشده های گیاهی بسیار حفاظتی گونه، در همه

است، بنابراین، این نواحی در طراحی نشانگرها در 

 Gorji et) توانند مفید باشندهای مختلف گیاهی میونهگ

al., 2011 .)متعددی از کارایی مناسب های گزارشکنون تا

توان به ارائه شده است که از آن جمله می SCoTنشانگر 

 Ebrahimiyan et (2015ابراهیمیان و همکاران تحقیق 

al., )هد. از اشاره نمودمطالعه تنوع ژنتیکی زیره سبز  در 

که به  باند تکثیر شد 48، استفاده مورد SCoTنشانگر 

در تحقیق  .دشکلی نشان دادنچند درصد 3/62میزان 

 ،فرنگیتنوع ژنتیکی گوجهبررسی  منظوربهدیگری 

 ده( از Shahlaei et al., 2014و همکاران )شهلایی 

. نشانگر استفاده نمودند ISSR نشانگر ده و SCoTنشانگر 

SCoT 14/36 و نشانگر درصد ISSR 14/23  درصد

نسبت  SCoTنشانگر  شدگزارش چندشکلی نشان داد و 

تحلیل تنوع  و ، برای شناسایی و تجزیهISSRبه نشانگر 

تر و فرنگی مفیدتر بوده و اطلاعات دقیقژنتیکی گوجه

برای ارزیابی تنوع ژنتیکی و حفاظت  .دهدمیبهتری ارائه 

و  سرخه حشی،های پسته وهای مختلف گونهجمعیت

و  SCoT( از نشانگرهای Sorkheh et al., 2016همکاران )

RAPD  نشانگر  گزارش نمودنداستفاده کردند وSCoT  با
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ارزیابی  منظوربهبیشتر، اطلاعات بیشتری  PICمیانگین 

داده های پسته در اختیار قرار تنوع ژنتیکی انواع گونه

نمونه قرابت ژنتیکی هشت زاده رفیع تحقیقدر  .است

مورد  SCoT نشانگر 36مریم با استفاده از خار یجمعیت

تشخیص باند قابل 255در مجموع  گرفت.بی قرار یاارز

 ( بوددرصد 98باند چندشکل ) 227که  آمددست هب

(Rafizadeh, 2016.) 

موجود  ژنتیکیارتباط فیلو با هدف بررسی حاضر تحقیق

در ایران با  شدهبابونه آلمانی کشتنمونه جمعیتی  نهبین 

این ارزیابی کارایی و  SCoT نشانگر مولکولیاستفاده از 

، بررسی موردهای قرابت ژنتیکی نمونه مطالعهگر در ننشا

 منظوربهتواند نتایج حاصل از این تحقیق می شد. جامان

 اهداف اصلاحی این گیاه دارویی مورد استفاده قرار گیرد.

 هامواد و روش

نمونه جمعیتی بابونه  نهحاضر،  همطالعدر : مواد گیاهی

مورد استفاده قرار گرفت. این شده در ایران کشتآلمانی 

از نقاط مختلف کشور شامل کرمانشاه، اراک، که بذور 

گچساران، شیراز و خرامه، آباده، دزفول، نایین، کلک

رکت از ش ،(1)جدول  بودندآوری شده اصفهان جمع

در گلخانه ان مورد نظر گیاه. ندشد تهیهبذر اصفهان پاکان

از هر نمونه . شدندکشت  نور اصفهاندانشگاه پیام

 برداری انتخاب شد.جمعیتی، چهار گیاه برای نمونه

های سبز، برگ از DNAستخراج ا منظوربهبرداری نمونه

 .شد انجامجداگانه  صورتبه هر گیاهتازه و جوان 

ن مایع در نیتروژآلومینیومی های برگی داخل فویل نمونه

قرار داده شدند تا کاملا منجمد گردند و برای استفاده در 

 گراد قرار گرفتند.درجه سانتی -20دفعات بعد در فریزر

 منظوربهمولکولی:  هایو بررسی DNAاستخراج 

 CTAB، روش های بابونهنمونه از DNAاستخراج 

(Murray and Thomson, 1980 مورد استفاده قرار )

ژنومی استخراج شده با استفاده از  DNAکیفیت  گرفت.

 8/0بر روی ژل آگارز های مورد نظر نمونهالکتروفورز 

بر  SCoTآغازگر  10درصد ارزیابی شد. در این پژوهش 

آغازگرهای گزارش شده در تحقیقات مشابه با  اساس

 چندشکلی( درصد 100) بیشترین میزان چندشکلی

شد  برای ساخت به شرکت سیناژن ارسالانتخاب و 

 (. 2)جدول 

 

 حاضر تحقیقهای مورد استفاده در جمعیت آوریمحل جمع وجغرافیایی شخصات م -1جدول 
Table 1. Geographical properties and location of populations used in the present study 

 )متر( ارتفاع

Height (m) 
 عرض جغرافیایی

Latitude 
 طول جغرافیایی

Longitude 
 بردارینمونهمحل 

Location 
 کد

Code 
 نام جمعیت

Population name 
 ردیف

No. 
 1 (Abadehآباده ) E (Abadehآباده ) ''54.098  '38  52° ''44.937  '9  31° 2008

 2 (Kermanshahکرمانشاه ) B (Kermanshahکرمانشاه ) ''26.788  '4  47° ''25.172  '19  34° 1351

 3 (Arakاراک ) C (Meighanمیقان ) ''6.764  '45  49° ''12.695  '12  34° 1665

 4 (Shirazشیراز ) D (Kharamehخرامه ) ''58.049  '18  53° ''49.370  '29  29° 1593

 5 (Dezfulدزفول ) F (Khanoomiخانومی ) ''41.193  '24  48° ''14.668  '23  32° 142

 6 (Naeinنایین ) G (Anarakانارک ) ''39.625  '41  53° ''16.099  '18  33° 1449

 7 (Gachsaranگچساران ) H (Kalakکلک ) .''21.516  '48  50° ''4.723  '21  30° 722

 8 (Shirazشیراز ) M (Pasargadپاسارگاد ) .''50.211  '10  53° .''19.080  '11  30° 1853

 9 (Isfahanاصفهان ) N (anFesarفساران ) .''54.553  '59  51° .''43.040  '33  32° 1523
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 و همکاران طحانی ... درشده کشتهای بابونه آلمانی بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

 

 بابونهمورد استفاده در بررسی تنوع ژنتیکی  SCoTمشخصات آغازگرهای  -2 جدول

Table 2. SCoT primers used for Chamomile genetic variation study 

آغازگرنام   
Primer 

 توالی نوکلئوتیدی آغازگر

(Sequence ′-3′5) 
 دمای ذوب

TM (°C) 

 GCدرصد 
% GC 

 بع مورد استفادهمن
Reference 

SCoT1 ACGACATGGCGACCAACG 58.4 61 Zarei et al., 2013 

SCoT2 AACCATGGCTACCACCAC 56.3 55 Amirmoradi et al., 2012 

SCoT3 ACGACATGGCGACCATCG 58.4 61 Pakseresht et al, 2013 

SCoT4 CACCATGGCTACCACCAG 58.4 61 Zhang et al., 2015 

SCoT5 ACAATGGCTACCACTGAC 53.8 50 Jiang et al.,2014 

SCoT6 ACAATGGCTACCACCATC 53.1 50 Jiang et al., 2014 

SCoT7 ACCATGGCTACCACGGCA 58.4 61 Jiang et al., 2014 

SCoT8 CAACAATGGCTACCACGC 56.3 55 Que et al., 2014 

SCoT9 ACCATGGCTACCACCGAG 58.4 61 Que et al., 2014 

SCoT10 AACCATGGCTACCACCGC 58.4 61 Que et al., 2014 

 

( در حجم Polymerase chain reaction) PCR واکنش

میکس میکرولیتر مسترمیکس )مستر 5میکرولیتر شامل  10

با  DNAمیکرولیتر  1، دانمارک(، Ampliqonرد، کمپانی 

با غلظت میکرولیتر آغازگر  1و نانوگرم  50غلظت حدود 

دستگاه ترموسایکلر  در. واکنش میکرومولار انجام شد 10

، آمریکا( و چرخه Bioradکمپانی  ،MyCycler)مدل 

دقیقه  5سازی اولیه به مدت واسرشت شرایط: حرارتی با

 1مدت به C95° در دماهای سیکل 35 ؛C95°در دمای 

)یا متناسب با دمای اتصال آغازگر مورد  C50°دقیقه، 

و در نهایت  دقیقه 2مدت به C72°دقیقه و  1نظر( برای 

انجام  دقیقه 5برای  C72°مرحله بسط نهایی در دمای 

شده بر روی ژل آگارز . الکتروفورز محصولات تکثیرشد

دقیقه  60تا  45مدت ولت، به 80با ولتاژ  TBEدرصد  2

 Universalداک )مدل انجام و با استفاده از دستگاه ژل

Hood II ، کمپانیBio Radبرداری شد.، آمریکا( عکس 

در طی  ت آمدهدسهب نوارهایحاصل از الگوی  تاطلاعا

الکتروفورز در قالب ماتریسی از صفر و یک تنظیم گردید. 

جهت رسم دندروگرام، آزمون منتل برای ضرایب تشابه 

SM (Simple Matching ،)Jacard  وDice  انجام شد. در

(، تعداد Naهای مشاهده شده )این ارزیابی تعداد آلل

( و H(، شاخص تنوع ژنتیکی نی )Neهای موثر )آلل

( برای I: Shanon's Information Indexاخص شانون )ش

 GenAlex  (V6.3)افزار ها توسط نرمهر یک از جمعیت

تحلیل واریانس  تجزیه به مختصات اصلی و محاسبه شد.

 (V6.3)افزار ( با استفاده از نرمAMOVAمولکولی )

GenAlex  رسم دندروگرام با استفاده از و

 .انجام شدNTSYS (V2.02)  (Rohlf, 1998 )افزارنرم

 نتایج و بحث

ده آغازگر مورد دست آمده از مجموع هبر اساس نتایج ب

ه جمعیت بابونه شکل در ننوار چند 141 نهایتاستفاده در 

. بیشترین تعداد نوار چندشکل حاصل شدمورد بررسی، 

نوار  16 با SCoT4 و SCoT10 ،SCoT2در نشانگرهای 

نوار، در  11، شکلچند ترین تعداد نوارچندشکل و کم

شاهده شد. میانگین تعداد قطعات در هر م SCoT9نشانگر 

-180بود و قطعات تکثیر شده در محدوده  1/14آغازگر 

. از مجموع ده (1)شکل  باز قرار گرفتندجفت 3000

درصد  100، نه آغازگر چندشکلی مورد استفاده آغازگر

انتخاب  که آغازگرهاینظر به این(. 3نشان داد )جدول 

درصد( از نتایج  100شده بر اساس بیشترین چندشکلی )

 ،(,.Que et al 2014)  نیشکرانجام شده در ای هپژوهش

 Zarei et(، یولاف وحشی ),.Jiang et al 2014) ارکیده

al., 2013نخود ،) (Pakseresht et al., 2013; 

Amirmoradi et al., 2012 )و Elymus (Zhang et al., 

 مشاهده شده میزان چندشکلی تخاب شده بودند،ان (2015

ای هدر پژوهشگزارش شده با نتایج  در این تحقیق

 . نشان دادمشابهت  مذکور
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 5/96درصد نوارهای چندشکل در تحقیق حاضر  میانگین

های دیگری که با دست آمد که با نتایج پژوهشهدرصد ب

تنوع  بررسی منظوربه استفاده از نشانگرهای متفاوت

انجام شده بود، قابل مقایسه و از  بابونه هاینتیکی گونهژ

 عنوان نمونه دربه درصد بالایی برخوردار است.

انجام شده در بابونه با استفاده از نشانگرهای  هایپژوهش

 ISSR (Ahmadi, 2013) ،AFLPمولکولی 

(Ramezanpour, 2011)  وRAPD (Solouki et al., 

 08/80 ،درصد 78/92ی کلچندشمیزان ترتیب هب، (2008

ثر از أتواند متکه می گزارش شده است درصد 85 ودرصد 

توان اظهار می بنابراین .محیط باشد نحوه تولیدمثل گیاه و

از کارایی مناسبی جهت بررسی  SCoTداشت نشانگر 

  های بابونه برخوردار بوده است.تنوع ژنتیکی جمعیت

 وارن 52( با Eده )جمعیت آبادست آمده، هب نتایجبر اساس 

، بیشترین تعداد نوار را درصد 66/36شکل و میانگین چند

 35( با Fترتیب جمعیت دزفول )نشان داد و بعد از آن به

گچساران ، جمعیت کلکدرصد 82/24نوار و میانگین 

(H با )های جمعیت، درصد 11/24نوار و میانگین  34

یانگین نوار چندشکل و م 32با ( Dو خرامه )( C)اراک 

نوار و میانگین  31( با G، جمعیت نایین )درصد 70/22

نوار چندشکل و  30( با M، جمعیت شیراز )درصد 99/21

نوار  27با ( N)، جمعیت اصفهان درصد 28/21با میانگین 

نوار و  26با  (B)و کرمانشاه  درصد 15/19و میانگین 

دامنه . در مرتبه بعدی قرار گرفتنددرصد  44/18میانگین 

)شکل باز بود جفت 3000تا 180نوارهای ایجاد شده بین 

 SCoT9 ،SCOT6 که بیشترین اندازه نوارها مربوط به( 1

و کمترین اندازه نوار مربوط  bp3000با  SCoT3و

 (.3 )جدول بود bp180با   SCoT4به

 

 
 .chamomilla Mد مطالعه گیاه مور 36در  SCoT9استفاده ازآغازگر  الگوی نوارهای تکثیرشده با -1 شکل

Figure 1. Banding pattern of SCoT 9 marker in 36 studied plant of M. chamomilla  
 

 SCoTگر آغاز 10مورد مطالعه با استفاده از بابونه آلمانی  هایجمعیتمشاهده شده در  چندشکلی ژنتیکی -3جدول 
Table 3. Genetic polymorphism generated by 10 SCoT markers in studied populations of German chamomile 

 نام

 هاآغازگر 

 تعداد کل

 نوارها

 تعداد نوار

 شکلچند

 درصد نوار

 شکلچند

 محتوای

 شکلیچنداطلاعات 

 صشاخ

 نشانگر 
Primer  
name 

Total number of 
bands 

Number of 
polymorphic bands 

Percentage of 
polymorphic band 

Polymorphic information 
content 

Marker  
index 

SCoT1 15 14 93 0.45 5.85 
SCoT2 16 16 100 0.41 5.74 
SCoT3 14 14 100 0.34 4.76 
SCoT4 16 16 100 0.32 5.12 
SCoT5 14 14 100 0.36 5.04 
SCoT6 12 12 100 0.39 4.56 
SCoT7 14 14 100 0.30 4.20 
SCoT8 13 13 100 0.41 5.33 
SCoT9 11 11 100 0.46 5.06 
SCoT10 16 16 100 0.32 5.12 

 141 140 - 3.7 50.7 (Total) کل

 14.1 14 96.5 0.37 5.07  (Average) میانگین

3000 bp 

1000 bp 

100 bp 
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طور و به 46/0و  30/0بین  PICدر این پژوهش مقدار 

 SCoT9 نشانگر .بود 37/0برابر با  PICمیانگین مقدار 

مقادیر اطلاعات  را دارا بود.PIC (46/0 )بالاترین مقدار 

چه اعداد یر است و هر( از صفر تا یک متغPICچندشکل )

دست آمده بزرگتر باشد، بیانگر فراوانی بیشتر چندشکلی به

 باشدهای مورد بررسی میبرای آن جایگاه در نمونه

(Zirak et al., 2018). ( شاخص نشانگرMIدر ) SCoT1 

دهنده قدرت نشان دارای بیشترین مقدار بود و 85/5 با

نشانگر  راینتفکیک بسیار خوب این آغازگر است. بناب

SCoT1 عنوان آغازگری با بهترین عملکرد در بین به

توان آن را و می شودآغازگرهای مورد استفاده معرفی می

عنوان نشانگری مناسب در مطالعات بعدی در زمینه به

 این نتیجه باهای بابونه پیشنهاد نمود. تنوع ژنتیکی جمعیت

هشت ( بر روی (Rafizadeh, 2016زاده گزارش رفیع

مریم با استفاده از این نشانگر مطابقت نمونه جمعیتی خار

این آغازگر در تحقیق مذکور نیز که طوریبهدهد، نشان می

 شکلیچندمیزان اطلاعات  بالاترین عملکرد را نشان داد.

های مهم جهت مقایسه نشانگرهای یکی از شاخص

باشد. مقادیر بالای ها میمختلف از نظر قدرت تمایز آن

شکلی زیاد در یک جایگاه این شاخص، دلالت بر چند

سزایی دارد هدارد که در تفکیک و تمایز افراد نقش ب

(Thimmappaiah et al., 2009). 

منتقل  NTSYSافزار ها به نرمرسم دندروگرام، داده جهت

ای، از آزمون منتل جهت قبل از انجام تجزیه خوشه شد.

رسم نمودار استفاده انتخاب بهترین ضریب تشابه برای 

 8758/0 دایس ،91/0جاکارد  شد. ضرایب همبستگی برای

ضریب جاکارد این بنابر دست آمد،به SM 875/0و 

محاسبه ضریب د. عنوان بهترین ضریب تشابه انتخاب شبه

 های حاصل از نشانگر( در داده91/0همبستگی کوفنتیک )

SCoT استفاده از ضریب تشابه جاکارد و نشان داد 

بهترین روش برای ترسیم نمودار  UPGMAالگوریتم 

الگوریتم که دهد باشد. این ضریب نشان میای میخوشه

UPGMA تواند ماتریس تشابه محاسبه شده به خوبی میبه

روش جاکارد را به دندروگرام تبدیل کند. براساس 

 31سطح تشابه با  بندی انجام شده چهار گروهخوشه

 .(2شد )شکل  حاصل درصد

خوشه  2گروه یک شامل بندی انجام شده، بر اساس گروه

از  (C1-C4)و  (B1-B4) که در خوشه یک، تکرارهایبود 

 B2و B1تکرارهای  ؛جمعیت کرمانشاه و اراک قرار داشتند

کاملاً از نظر ژنتیکی شبیه هستند و در کنار هم قرار  

 گرفتند. گروه دو نیز شامل دو خوشه بود که تکرارهای

(H1-H4) ،(N1-N4) ،(M1-M4) ( وD1-D4 ) داخل آن

های شیراز، اصفهان، قرار گرفته است و متعلق به جمعیت

( از Hباشند. تکرارهای )گچساران و خرامه میکلک

قرار  جمعیت گچساران در فاصله کمی دورتر از این گروه

یید است و أگرفته است که از لحاظ جغرافیایی نیز مورد ت

جمعیت در حال  ده این است که ایندهناین فاصله نشان

-F1) سوم تکرارهای جدایی از این خوشه است. در گروه

F4( و )E1-E4)  که مربوط به جمعیت شهرهای دزفول و

را شامل  (G) و خوشه چهارم جمعیت نایین هستندآباده 

 (.2د )شکل ش

جغرافیایی این  لکولی ووم بندیگروهعدم تطابق کامل 

 ءمنشا ها احتمالاًاین است که آنها نشان دهنده جمعیت

ژنتیکی یکسانی داشته اما انتقال بذر گیاه توسط افراد از 

پلاسم تواند سبب مبادله ژرمای به منطقه دیگر میمنقطه

 در ارقام موجود تنوع کهچنین نظر به اینهمشده باشد. 

 قرار جهش و مصنوعی گزینش طبیعی، گزینش تأثیر تحت

 نشانگرهای از استفاده با ایجاد شده لذا تفکیک گیرد،می

 ارقام با مشخصات جغرافیایی کامل طورمورد استفاده به

در  .(Shuorvazdi et al., 2014دهد )نشان نمی مطابقت

( بر روی بابونه آلمانی بر Ahmadi, 2013تحقیق احمدی )

آمد دست های، پنج گروه مجزا باساس نتایج تجزیه خوشه

شده از توزیع آوریهای جمعکه تنوع ژنتیکی توده

طوری که هیچ ارتباطی بین محل جغرافیایی تبعیت نکرد به

های بومی شده و فاصله ژنتیکی بین تودهآوریجمع

مشاهده نشد و فاصله ژنتیکی بسیاری با هم داشتند. در 

( برروی رازیانه نیز Shojaifar, 2011فر )تحقیق شجاعی

های اصفهان و کاشان ای متعلق به نمونهام خوشهدندروگر
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در دو گروه مجزا قرار گرفتند و گزارش شد اگرچه از 

شهر در کنار هم هستند ولی از  لحاظ جغرافیایی این دو

 اند.کلاس جداگانه قرار گرفته لکولی در دوولحاظ م

های اصلی حاصل از تجزیه به مولفهنتایج  اساسبر 

درصد از  86/57لفه اول ؤسه م(، PCoAشده )هماهنگ

های حاصل در بررسی دادهواریانس کل را توجیه کردند. 

 از کمتری نسبتاً بخش توجیه، از نشانگرهای ملکولی

 مناسب توزیع از اولیه، حاکی یمؤلفه چند توسط تغییرات

 Sepahvand) باشدروی ژنوم می استفاده مورد نشانگرهای

et al., 2015)های مختلف ا از قسمت. پس اگر نشانگره

ها کم خواهد بود ژنوم انتخاب شده باشد پیوستگی بین آن

ها مورد برای توجیه تغییرات کل آن مؤلفهو تعداد بیشتری 

در این مطالعه نیز (. Ebrahimi et al., 2015نیاز است )

اولیه  مؤلفهتوجیه بخش کمتری از تغییرات توسط چند 

نگرهای استفاده شده بر مناسب نشا دلیل بر توزیع نسبتاً

 SCoTر نشانگ و با توجه به اینکه باشدروی ژنوم می

دهد که هدف قرار می شونده ژنوم را موردمناطق کد ماهیتاً

اند و در یک طور متوازن در سرتاسر ژنوم پراکندهبه

این نتیجه دور از انتظار  ،اندقسمت ژنوم پراکنده نشده

ای اصل از تجزیه خوشهنتایج این آزمون، نتایج ح. نیست

ای در هایی که در تجزیه خوشهو جمعیت نمودید أیرا ت

 اصلی هایمولفه بهیک گروه قرار گرفتند، در تجزیه 

 (.3ل )شک فتندرگهم در کنار هم قرار شده هماهنگ
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  ضریب تشابه 

 UPGMAبر اساس ضریب تشابه جاکارد به روش  ونه آلمانیهای باببندی جمعیتگروه –2شکل 
Figure 2. UPGMA dendrogram showing relationship of chamomile populations based on Jaccard's similarity 

coefficient. 
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وم
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م
 

  مختصات اول          

  بابونه آلمانی گیاهان در SCoTهای نشانگر داده اساس فراوانی ( بر(PCoAشده هماهنگ اصلی هایمولفه به تجزیه -3شکل 
Figure 3. Principle coordinate analysis based on SCoT marker data in M. chamomilla 

B؛: کرمانشاه C؛: اراک D؛: خرامه E؛: آباده F؛: دزفول G؛: نایین H؛گچساران: کلک M؛: شیراز Nاصفهان : 

B: Kermanshah; C: Arak; D: Kharameh; E: Abadeh; F: Dezful; G: Naein; H: Kalak Gachsaran; M: Shiraz; N: 

Isfahan 

 

تر با استفاده از تجزیه های بابونه برای مطالعه دقیقجمعیت

 .لکولی مورد بررسی قرار گرفتندوس متحلیل واریان و

نتایج حاصل از این تحلیل نشان داد سهم تنوع بین 

 45) هااز تنوع درون جمعیتدرصد(  55)ا هجمعیت

دهنده یک جریان ژنی درون بیشتر است که نشان درصد(

دست ه. این نتایج با نتایج ب(4 باشد )جدولجمعیتی می

( مشابهت Salehi et al., 2010آمده در تحقیق صالحی )

 لکولیونشان داد. در تحقیق مذکور نیز تجزیه واریانس م

(AMOVA با استفاده )26رد بج حاصل از کاراز نتای 

 ،در بابونهISJ (Intron-exon splice junction )ر آغازگ

تنوع درون جمعیتی گزارش تنوع بین جمعیتی بیش از 

 شد.

های تنوع ژنتیکی در بر اساس نتایج بررسی شاخص

های مشاهده بیشترین تعداد آللهای مورد مطالعه، جمعیت

آلل و کمترین  3688/1( با E( در جمعیت آباده )Naشده )

آلل بود.  1844/1( با Bمقدار آن در جمعیت کرمانشاه )

هایی که فراوانی برابری دارند ( یعنی آللNeهای مؤثر )آلل

با ( Eآباده ) در جمعیت باشند، و دارای توزیع خوبی می

با ( G) در جمعیت نایینآلل بیشترین و  2481/1

در جمعیت آباده کمترین بود. میزان تنوع  1382/1مقدار

(E ) برابر با )شاخص شانون و شاخص نی بر اساس

4118/0He =  2091/0 وI = ها ( بیش از سایر جمعیت

چنین میزان پذیری و همبود. این جمعیت دارای تنوع

ها است و پراکندگی بالاتری نسبت به سایر جمعیت

ترین پذیری و پاییناز کمترین تنوع (N) جمعیت اصفهان

 (.5راکندگی برخوردار بود )جدول میزان پ

جمعیت از بابونه آلمانی  نهدر ارزیابی ماتریس فاصله 

های شیراز بین جمعیت 736/0بیشترین شباهت با فاصله 

(Mو کلک )( گچسارانH دیده )های اراک و جمعیت شد

(C( و اصفهان )N با میزان فاصله )بیشترین تفاوت  801/1

 رسی نشان دادند )جدولهای مورد بررا در بین جمعیت

دخالت  دلیلبه هاجمعیت در ژنتیکی تنوع بررسی البته(. 6

خویشاوندی،  تلاقی پیوستگی، از جمله عامل چندین

 تشکیل دهنده افراد در موجود هایتفاوت و مهاجرت

 (.Belokurova, 2010) است گی همراهبا پیچید جمعیت،
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 SCoTهای حاصل از نشانگر ده( داAMOVAواریانس مولکولی ) تجزیه -4 جدول
Table 4. Analysis of molecular variance (AMOVA) using SCoT markers data 

 تغییرات منابع
Source of variation  

 آزادی درجه 
df 

 میانگین مربعات 
Mean of square 

 )%( واریانس
Variance (%) 

 جمعیتی بین
Between accession 

8 711.028 55 

 عیتیجم درون
Within accession 

27 406.750 45 

 کل

Total 
35 1117.778  

 

 

 مورد مطالعه های تنوع ژنتیکی در نه جمعیت بابونه آلمانیشاخص -5جدول 
Table 5. Genetic diversity indices in nine M. chamomilla populations  

هاجمعیت  

Populations 
B C D E F G H M N 

 میانگین

Mean 
Na 1.1844 1.2270 1.2270 1.3688 1.2482 1.2199 1.2411 1.2128 1.1915 1.2356 

Ne 1.1478 1.1421 1.1797 1.2481 1.1696 1.1382 1.1651 1.1545 0.3234 1.0764 

I 0.1130 0.1334 0.1398 0.2091 0.1421 0.1212 0.1385 0.1256 0.1018 0.1358 

He 0.0788 0.0913 0.0973 0.1418 0.0699 0.0813 0.0943 0.0862 0.0677 0.0897 

Na؛: تعداد آلل های متفاوت Ne :؛تعداد آلل های موثر I ؛شانوناطلاعات : شاخص Heتنوع ژنی نی : 

Na: Number of different alleles; Ne: Number of effective alleles; I: Shannon's information index; He: Ne's 

genetic diversity 

B؛نشاه: کرما C :؛اراک D؛: خرامه E؛: آباده F؛: دزفول G؛: نایین H؛گچساران: کلک M؛: شیراز Nاصفهان : 

B: Kermanshah; C: Arak; D: Kharameh; E: Abadeh; F: Dezful; G: Naein; H: Kalak Gachsaran; M: Shiraz; N: 

Isfahan 

 
 بر اساس ضریب تشابه جاکاردمطالعه مورد  بابونه آلمانیجمعیت نه  بینژنتیکی فاصله  -6جدول 

Table 6. Similarity matrix among 36 German chamomile populations based on Jaccard coefficient 

 فاصله ژنتیکی

Genetic 

distance 

B C D E F G H M N 

B 0.000 
        

C 1.074 0.000 
       

D 1.484 1.507 0.000 
      

E 1.707 1.783 1.559 0.000 
     

F 1.547 1.464 1.489 0.913 0.000 
    

G 1.515 1.505 1.306 1.106 1.081 0.000 
   

H 1.288 1.219 1.208 1.060 1.038 1.092 0.000 
  

M 1.052 1.057 1.032 0.870 1.061 0.856 0.736 0.000 
 

N 1.323 1.801 1.357 1.400 1.490 1.097 1.060 0.745 0.000 

B :؛کرمانشاه C؛: اراک D؛: خرامه E؛: آباده F؛: دزفول G؛: نایین H؛گچساران: کلک M؛: شیراز Nاصفهان : 

B: Kermanshah; C: Arak; D: Kharameh; E: Abadeh; F: Dezful; G: Naein; H: Kalak Gachsaran; M: Shiraz; N: 

Isfahan 
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 و همکاران طحانی ... درشده کشتهای بابونه آلمانی بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

تع، عنوان محصولات فرعی مراستفاده از گیاهان دارویی به

در کشور ایران دارای سابقه بسیار طولانی است و تعیین 

های ژنتیکی، فیزیولوژیکی، اکولوژیکی و ویژگی

برداری پایدار ی این گیاهان به دو منظور بهرهژاکوفیزیولو

های اقتصادی همراه با حفظ تنوع موجود در عرصه و

ز اهمیت است. نشانگر ئطبیعی مراتع ایران بسیار حا

SCoT یل عدم نیاز به اطلاعات اولیه در مورد دلبه

بالای آن، دقت و تکرارپذیری ، DNAبازی هایردیف

در مطالعه  ثرترین نشانگرهای ملکولیؤعنوان یکی از مبه

لذا در تحقیق  .های گیاهی معرفی شده استپلاسمژرم

نوار  141در مجموع  ،SCoTحاضر استفاده از ده آغازگر 

بیشترین تعداد  د.نموونه ایجاد جمعیت باب نهشکل در چند

 16با  SCoT10 و SCoT2 ،SCoT4 درل نوار چندشک

نوار  11با  SCoT9نوار چندشکل و کمترین تعداد در 

شاخص شانون  بر اساسمیزان تنوع بیشترین مشاهده شد. 

دست آمد در هب( E)آباده و شاخص نی در جمعیت 

و  کمترین تنوع( از N) اصفهانجمعیت  کهحالی

که باتوجه به این .بود برخوردارترین میزان پراکندگی ایینپ

( بیش از سایر E) آباده هایدر جمعیت چندشکلیمیزان 

پلاسم این ( لذا ارزش ژرمدرصد 64/54) هاستجمعیت

 است.های مفید بیشتر جمعیت برای محافظت و یافتن آلل

چنین با توجه به این نکته که تنوع ژنتیکی و هم

بیشتر است به غرب مرکز و جنوبر ناحیه د چندشکلی

احتمال زیاد این ناحیه از پتانسیل بیشتری برای داشتن 

 .باشدهای مفید برخوردار میآلل
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Abstract 
German chamomile (Matricaria chamomilla L.) is an annual plant of the Asteraceae family. 

Chamomile has long been used in the pharmaceutical, cosmetics, perfumery and food industry. The 

aim of this study was to investigate the genetic diversity of nine chamomile accessions using the SCoT 

marker. A total of 141 scorable bands were produced by 10 SCoT primers, of which 140 bands 

(96.5%) showed polymorphism. Cluster analysis was performed using UPGMA algorithm based on 

Jaccard's coefficient of similarity. Cluster analysis using molecular data and UPGMA algorithm, 

classified the chamomile populations into four groups. Analysis of molecular variance (AMOVA) 

showed greater inter-group variation (55%) than the intra-group variation (45%). The results of this 

study showed that SCoT markers have high efficiency in determining the genetic diversity and 

relationships of the chamomile populations. 

Keywords: Genetic relationship, Polymorphism, Molecular marker, Cluster analysis 
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