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 چکیده

ترین گیاهان دارویی و معطر جهان قدیمیترین گونه های رز و از یکی از مهم ،(Rosa damascena)گل محمدی 

های مادری اولیه، این سوال مطرح است. تکثیر این گیاه از طریق غیرجنسی است، با این وجود، به دلیل تنوع در بوته

ین باشند؟ در اهای کشت شونده این گیاه در ایران، همه کلون هستند؟ یا دارای تنوع ژنتیکی نیز میاست که آیا توده

توده گل محمدی از استان کاشان )برزوک، نیاسر، آذران، کلپه، خیرآباد و آهسته( و  6تنوع و ساختار ژنتیکی  تحقیق،

مورد پیمایش ژنتیکی قرار  RAPDنشانگر  9و  ISSRنشانگر  9گیاه، به وسیله  45یک توده از همدان )بهار(، در مجموع 

نیز  RAPD( بودند. آغازگرهای %79شکل )باند چند  61که  باند تولید کردند 77در مجموع ISSRگرفتند. آغازگرهای 

 گروه 1 به گیاه( را 45گل محمدی ) هاینمونه ایخوشه .  تجزیهبودند( %66شکل )باند چند 45باند تولید کردند که  11

 افزارنرم با( I) شانون اطلاعاتی شاخص و( h) نی ژنی تنوع شاخص میانگین از استفاده با هاتوده درون تنوع .نمود تقسیم

POPGENE توده همدان در ژنتیکی تنوع ترینبیش .گرفت قرار بررسی مورد (11/0=h  19/0و=I )در توده ترینکم و 

 کل میان در( Na) شدهمشاهده هایآلل به( Ne) مؤثر هایآلل نسبت شد. میانگین مشاهده( I=10/0و h=07/0)آذران 

 افزارنرم دو از (AMOVA) مولکولی واریانس و هاتوده بین ژنتیکی تنوع بررسی برای چنینهم. بود 91/0 با برابر هاتوده

POPGENE وGENE ALEX  11/0(شد. تمایز ژنتیکی نسبتا پایینی  استفاده =(Gst ها مشاهده شد. تنوع در بین توده

های گل محمدی به دست آمده بین توده (Nm). میزان جریان ژنیHs)= 16/0 (ها نیز نسبتا پایین بودژنتیکی درون توده

مورد مطالعه  یگل محمد یها، تودهSTRUCTUREافزار در بررسی ساختار توده با استفاده از نرمبود.  97/1مورد مطالعه 

 اهیگ ینسج ریغ رتکثی وجود داد که با پژوهش، نشان نیمحاسبه شده در ا هایژنتیکی تقسیم شدند. شاخص رگروهیز 5به

 .مشاهده می شود ها در توده یکیتنوع ژنت میزان اندکی از ی، یکمتماد انیدر سال

 

 ساختار جمعیت ،یرز، تنوع ، نشانگر مولکول :کلیدی کلمات

 

 مقدمه

در  (.2017)آقا اقلو و بایدار،  از گیاهان معطر و زینتی هستند (Rosaceae)از خانواده رزاسه  (Rosa)جنس رز 

(. علاوه بر عطر و بوی آن، در 2006واریته وجود دارد )طبایی عقدایی و همکاران، 11000گونه و بیش از  200جنس رز 

طب سنتی چندین اثر دارویی از قبیل اثرات درمانی دردهای پیش از قاعدگی، کاهش وزن، ضد اسپاسم، آرامبخش و 

و   HIVهای اخیر، فعالیت ضد(.  در سال2007اثرات دیگر در این گیاه گزارش شده است )لقمانی خوزانی و همکاران، 

مناطق عمده کشت آن در (. 2007ضد میکروبی در اسانس گل محمدی گزارش شده است )طبایی عقدایی و همکاران، 

های قابل از وجود تفاوت است عبارت ,تنوع (.2009)یاسا و همکاران،  ایران :کاشان، فارس، آذربایجان و کرمان هستند

برای پیمایش تنوع  (.2009شد )نصیری و همکاران، باکه این تنوع لازمه و اساس انتخاب می، در بین افراد مختلفز تمای

تواند ماهیت مورفولوژیکی، بیوشیمیایی یا مولکولی ژنتیکی در میان موجودات زنده، از نشانگر استفاده می شود که می
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های کلیگیرد و تعداد چندشمل محیطی قرار نمیداشته باشد. مزیت نشانگر مولکولی ژنومی در این است که تحت تاثیر عوا

کند. در پژوهش حاضر، با علم به اینکه تکثیر این گل محمدی غیرجنسی بوده است، گوناگونی و بیشتری را آشکار می

 مورد ارزیابی قرار گرفت. RAPDو  ISSRهای بومی این گیاه با استفاده از نشانگرهای ساختار ژنتیکی برخی توده

 

 هاروشمواد و 

ها در فروردین گل محمدی به صورت پاجوش از مناطق مختلف کاشان و همدان تهیه شد. کشت پاجوش هاینمونه

( 1917) لیو دو لیروش دو به DNAدر محوطه گلخانه گروه علوم باغبانی دانشگاه بوعلی سینا انجام شد. استخراج  1196

 اسپکتروفتومتری -1 روشاز سه ها، نمونه DNAمنظور تعیین کمیت و کیفیت بههای برگی تازه انجام گرفت. و از نمونه

استفاده  RAPDآغازگر  9و  ISSRآغازگر  9در این تحقیق از  پ استفاده شد.راروش نانو د  -1 الکتروفورز ژل آگارز -2

 مشخص شد. انتیبه روش گراد مریهر پرا یبرا شاتیو با تکرار آزما یبه طور عمل هااتصال آغازگر ینهیبه یدماشد. 

دانمارک استفاده  کانیشده توسط شرکت آمپل دیتول  (Master Mix)ی از مستر آماده مرازیپل یارهیواکنش زنجبرای انجام 

و محاسبه ضریب ( 1967) با استفاده از آزمون منتلبعد از امتیاز دهی به باندهای ایجاد شده از هر آغازگر،  .دیگرد

 زارفیلوژنتیکی با استفاده از نرم اف و درخت تهیه شدای تشابه جهت انجام تجزیه خوشه ماتریسهمبستگی کوفنتیک، 

NTSYS-pc-2.2 جهت تجزیه و تحلیل پارامترهای مربوط به جمعیت، مانند هوموزیگوسیتی و  .م گردیدیترس

ها و رسم دندروگرام براساس ضریب نی از نتیکی بین گیاهان و تودههتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده, فاصله ژ

، درصد (NPL)های ژنی چند شکل استفاده شد. پارامترهای تنوع ژنتیکی شامل میزان مکان POPGENE -1.31نرم افزار 

ن ژنی, شاخص در هر مکا (Ne)های موثر و تعداد آلل (Na)های مشاهده شده ، تعداد آلل(PL%)های ژنی چندشکل مکان

 بود که در هر دو سطح گونه و توده محاسبه گردید.  (h)و شاخص تنوع ژنی نی  (I)اطلاعاتی شانون 

و ضرایب  (Ht), هتروزیگوسیتی کل  (Hs)ها با استفاده از تخمین هتروزیگوسیتی درون توده هاتمایز ژنی بین توده

 Hsو  Htبررسی شد. در ضمن با کمک  POPGENE-1.31افزار با استفاده از نرم  (Nm)  و جریان ژنی (Gst)تمایز ژنی 

نیز با استفاده  (AMOVA)های مولکولی محاسبه شد. تجزیه واریانس داده Fst = 1- Hs/Htاز طریق رابطه  Fstشاخص 

و  STRUCTURE-2.3.3ها با نرم افزار انجام شد. آنالیز ساختار ژنتیکی جمعیت در توده ALEX-6.5  GENاز نرم افزار

 انجام شد. (MCMC)مونت کارلو  -ای مارکووبا استفاده از الگوریتم زنجیره

 

 و بحث  نتایج

( چندشکلی %79باند ) 61تولید شد که از این تعداد  ISSRباند  77در مجموع  ISSRآغازگر  9در این پژوهش، از 

های در توده ISSRبرای آغازگرهای  (PIC)و محتوای اطلاعات چندشکل (MI) میانگین شاخص نشانگری  .نشان دادند

 9( بود. از 11/2به دست آمد و میانگین قدرت تفکیک این آغازگرها ) 171/0و 007/1مورد مطالعه به ترتیب برابر با 

برای این نوع از نشانگرها نیز،  .( چندشکلی نشان دادند%66باند ) 45باند تولید شد که  11در مجموع RAPD آغازگر 

این آغازگرها  کیقدرت تفک نیانگی( به دست آمد و م770/0های مورد مطالعه )در توده (MI) یشاخص نشانگر نیانگمی

 بود.( 661/1 )

مقدار تشابه  نیشتریبتعیین شد.  r=79/0برابر با   جاکاردضریب همبستگی کوفنتیک حاصل از ماتریس تشابه 

درصد به  100میزانبا  (A13و  A12)گری بین دو نمونه از توده آهسته های نشانبراساس دادهنمونه های گیاهی  ژنتیکی

درصد ضریب تشابه، کمترین شباهت  60با  (A3)با یک نمونه از ژنوتیپ آهسته  (K4)دست آمد. و یک نمونه از توده کلپه 

 (.1-)شکلگروه تقسیم شدند  1ها براساس خط برش به ای، تودهدر این تجزیه خوشهرا به هم داشتند. 

های ژنی پلی مورف ، میانگین درصد مکان(NPL)های ژنی های گل محمدی، میانگین میزان مکاندر بین توده

(PL%)های مشاهده شده ، میزان تعداد آلل(Na)های موثر ، و تعداد آلل(Ne)   21/21, 47/55در هر مکان ژنی به ترتیب ،
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و شاخص تنوع ژنی نی  15/0ها با میانگین در سطح جمعیت (I)محاسبه گردید. شاخص اطلاعاتی شانون  17/1و   27/1

(h)  محاسبه شدند، که توده آذران کمترین تنوع ژنتیکی و توده آهسته بیشترین تنوع  ژنتیکی را در  09/0با میانگین

های موثر در هر ، تعداد آلل72/1های مشاهده شده ای(، تعداد آللها )در سطح گونهدرون خود نشان دادند، در بین توده

 به دست آمد. 11/0و شاخص تنوع ژنی نی   29/0، شاخص اطلاعاتی شانون 10/1مکان ژنی 

 
 RAPDو  ISSRهای های گل محمدی براساس دادهبا ضریب تشابه جاکارد در توده UPGMAبندی دندروگرام حاصل از روش خوشه« 1»شکل 

. تنوع Gst =11/0های گیاهی نشان داد )ها، تمایز ژنتیکی نسبتا پایینی را در بین نمونهنتایج حاصل از آنالیز داده

و تنوع ژنتیکی بین  Hs =16/0ها بیشتر بود )ها نیز نسبتا پایین بود، اما از تنوع ژنتیکی بین تودهژنتیکی درون توده

های گل محمدی مورد به دست آمده بین توده (Nm)ها بود. میزان جریان ژنی ها کمتر از تنوع ژنتیکی درون تودهتوده

ای هی وجود یک تبادل ژنی نسبتا بالا بین تودهدهندهبود که نشان ISSR ،97/1و   RAPDمطالعه با استفاده از نشانگرهای

به دست  11/0استفاده شد که مقدار آن  Fstها از شاخص جمعیت این گونه است. برای محاسبه تفرق ژنتیکی در بین

ی این مقادیر در پژوهشدهد، های مورد مطالعه از این گیاه را نشان میآمد که سطح پایینی از تفرق ژنتیکی در بین توده

، Ht ،19/0=Hs=21/0انجام شد برابر با  AFLPبا مارکرهای  Rosa laxaتوده  6( بر روی 2011که توسط یانگ و همکاران )

09/0=Dst ،12/0=Gst ،05/1= Nm .تجزیه واریانس مولکولی  بود(AMOVA) درصد از تنوع  49ها نشان داد که ژنوتیپ
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( روی 2001کیانی و همکاران )باشد که با نتایج ها میدرصد بین جمعیت 51بوده و ها ژنتیکی شناسایی شده درون جمعیت

 مطابقت داشت. RAPDپرایمر  11نمونه گل محمدی با استفاده از  51

ها توسط ماتریس فاصله براساس شاخص نی نشان داد که بیشترین شباهت میزان فواصل ژنتیکی در بین ژنوتیپ

هاست. یان ژنی قوی بین این تودهی وجود جرباشد که نشان دهنده( می951/0آذران و برزوک ) ژنتیکی بین دو توده

نمود که های مولکولی براساس شاخص نی، هفت توده گل محمدی را به دو گروه مجزا تقسیم دندروگرام حاصل از داده

و آذران  برزوکهای زیرگروه تقسیم شد که در زیرگروه اول توده 1های همدان و آهسته قرار دارند و گروه دوم به تودهدر گروه اول 

 (. 2-)شکلهای کلپه و خیرآباد قرار داشتدر زیرگروه دوم توده نیاسر و در زیر گروه سوم توده

 

 
 

 بر اساس فواصل ژنتیکی نی UPGMAتوده گل محمدی به روش  7دندروگرام گروه بندی « 2»شکل 

 

و با استفاده از نرم افزار  RAPDو  ISSRهای های گل محمدی براساس دادهبررسی ساختار ژنتیکی توده

STRUCTURE ( نشان داد که بیشترین میزان 2004و روش اوانو و همکاران )∆k  در مقابل تغییراتk  5در=k  به دست

(. به عبارت دیگر چهار نوع ژنوتیپ در میان نمونه ها قابل تشخیص است که توده ها هرکدام از این 1-1آمد )شکل 

 ژنوتیپ ها سهم مشخصی دارند.

 

هر توده در . RAPDو  ISSR( فرد با استفاده از داده های 45های گل محمدی )ها در ژوتیپ، تعداد زیر تودهk=5اساس بندی برآنالیز کلاستر« 1»شکل

آذران )آبی(، توده نیاسر )سبز اند، توده آهسته )سبز(، توده همدان )قرمز(، توده برزوک ها با چهار رنگ نمایش داده شدهنمودار افقی مشخص شده است و گروه

 و زرد(، توده کلپه )زرد( و توده خیرآباد )سبز و زرد(
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Abstract 

 

Rosa damascena Mill. is an important rose species which contain essential oil. “Damask Rose” is one 

of the oldest medicinal and aromatic plants in the world. The propagation of this plant is non-sexual, 

however, because of the diversity in the early maternal shrubs, the question arises whether the cultivated 

landraces of Damask Rose in Iran are all clones? Or have genetic diversity? 

In the present research, the genetic diversity and population structure of seven indigenous cultivated 

landraces of Damask Rose from Iran, including six landraces from Kashan province (Barzuk, Niasar, 

Azaran, Kolope, Kheirabad and Aheste) and one from Hamedan province (Bahar) were evaluated by ISSR 

(Inter simple sequence repeat) and RAPD (random amplified polymorphic DNA) molecular markers. A 

total of 54 single plants from the mentioned landraces were studied. Nine ISSR primers produced a total of 

77 bands, of which 61 were polymorphic (%79). Nine RAPD markers produced 81 bands, of which 54 were 

polymorphic (%66). The plant samples were clustered into 8 main groups based on the Jaccard genetic 

similarity matrix and UPGMA method. POPGENE software was used to describe genetic variation within 

landraces according to Shannon's index (I) and Nei's gene diversity index (h). The highest and lowest 

genetic variations were observed in Hamedan (h = 0.13, I = 0.19) and Azaran (h = 0.07 and I = 0.10) 

landraces, respectively. The average observed number of alleles (Na) ratio to the effective number of alleles 

(Ne) was obtained to be 0.91 in the total landraces. GeneAlex and POPGENE softwares were used to 

analyze genetic diversity and molecular variance (AMOVA) among landraces. Genetic differentiation of 

landraces was relatively low (Gst=0.11). Genetic variation within the landraces was also found to be low 

(Hs=0.16). The gene flow (Nm) between landraces of Rosa damascena was shown to be 3.97. AMOVA 

analysis revealed 59% and 41% of the variation among and within landraces, respectively. STRUCTURE 

analysis showed that the Rosa damascena plants were distributed into 4 genetic clusters. Indices calculated 

in this research, indicate a low genetic diversity within the landraces, which was probably due to the non-

sexual propagation of plant for many years. 
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