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Abstract  

Background and objectives 

Hypericum (Guttiferae, Hypericoideae) is a large genus comprising almost 500 species, primarily 

herbs, shrubs, and a few trees, and is classified into 36 taxonomic sections. Iranian species of this 

genus primarily grow in the north, northwest, and center of Iran, forming floristic elements of the 

Hyrcanian mountainous areas, as well as Irano-Turanian, Mediterranean, and Zagros elements. 

These species are of medicinal, commercial and horticultural value. SCoT morphological and 

molecular data were used to study the genetic diversity and population structure of six species of 

the genus Hypericum. One of the objectives of the present study is to determine whether SCoT 

markers can effectively distinguish Hypericum species from each other. 

Materials and Methods 

A total of 58 individuals from geographical areas belonging to six different species of the genus 

Hypericum, including: H. lysimachioides; H. asperulum; H. scabrum; H. hirtellum; H. 

perforaturm and H. triquetrifolium were sampled in the provinces of East Azerbaijan, Lorestan, 

Kermanshah, Isfahan and Hamedan in July and August 1400-1403. For morphological studies, 5 

to 12 samples of each species were used. A total of 24 morphological traits (16 qualitative traits, 

8 quantitative traits) were examined. PCoA was used to group the species. For SCoT analysis, 58 

plant accessions (five to twelve samples from each population) belonging to six populations with 

different ecological characteristics were used. CTAB method was used to extract genomic DNA. 

10 SCoT primers were used for this study, which produced 135 polymorphic bands. UPGMA 

cluster analysis was performed to analyze molecular data and determine genetic relationships. 

Results  

The biplot diagram of the distribution of Hypericum species based on the first and second 

principal components of PCA using morphological characteristics placed plant samples of each 

species together and formed separate groups. Accordingly, the greatest differentiation was 

observed between the species H. triquetrifolium, H. hirtellum and H. scabrum. 135 amplified 

polymorphic bands were generated across 6 Hypericum species. The size of the amplified  
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fragments ranged from 100 to 3000 bp. The highest and lowest number of polymorphic bands 

was 22 for SCoT-3 and 7 for SCoT-15, on an average of 13.5 polymorphic bands per primer. The 

PIC of the 10 SCoT primers ranged from 0.37 (SCoT-17) to 0.64 (SCoT-16) with an average of 

0.50 per primer. MI of the primers ranged from 3.44 (SCoT-16) to 5.85 (SCoT-15) with an 

average of 4.7 per primer. EMR of the SCoT primers ranged from 6.22 (SCoT-15) to 11.55 

(SCoT-1) with an average of 9.5 per primer. Molecular variance analysis showed that 67% of 

genetic variation was between species and 33% within species. Cluster analysis was performed 

using the genetic distance matrix based on the Jacard distance, using the UPGMA method, and 

the species were placed in separate clusters. 

Conclusion 

In this study, the efficiency of the SCoT marker in the plant genome and its role in the genomic 

diversity of H. perforatum species was used. The results of this study showed a high level of 

genetic diversity and gene flow in the populations of 6 Hypericum species and were able to divide 

the studied species into separate groups using both morphological and molecular characteristics, 

and we did not encounter intermediate forms in this differentiation. The results of the SCoT 

marker data were in good agreement with the morphological data. These results showed that the 

SCoT marker can be used in the classification of Hypericum species and this information can be 

useful in strategies for species identification, plant breeding and germplasm conservation 

programs. 
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 چکیده
 سابقه و هدف

شامل  Hypericaceaeمتعلق به خانواده بخش  36و گونه  500با حدود  Hypericum (Guttiferae, Hypericoideae) جنس
کنند و غرب و مرکز ایران رشد میل، شمالهای ایرانی این تیره عمدتاً در شمانهگو .استنقاط جهان  بیشترر دهای علفی و درختی گونه

ها دارای ارزش این گونه دهند.و زاگرس را تشکیل می ای، عناصر ایرانو تورانی، مدیترانهعناصر فلوریستی مناطق کوهستانی هیرکانی
 یهااز داده Hypericum از جنسشش گونه های جمعیتو ساختار  یکیتنوع ژنتبه منظور مطالعه  باغبانی هستند.دارویی، تجاری و 

 Hypericumهای گونه SCoTآیا نشانگرهای  این است که ،پژوهشاین یکی از اهداف استفاده شد.  SCoT یو مولکول یکیمورفولوژ

 ؟به خوبی از هم متمایز کنند توانندمی را

 هاو روش مواد
 .H. lysimachioides; Hشامل  Hypericumشش گونه مختلف جنس  افیایی متعلق بهمناطق جغرفرد از  58در مجموع 

asperulum; H. scabrum; H. hirtellum; H. perforaturm and H. triquetrifolium  شرقی، لرستان، های آذربایجاندر استان
 نمونه 12تا  5از هر گونه  ،شناسیمطالعات ریختبرای  برداری شدند.نمونه 1403-1400همدان در تیر و مرداد  اصفهان وشاه، کرمان
ها از گونه یبندگروه یبرا .صفت کمی( مورد بررسی قرار گرفت 8خصوصیت کیفی،  16صفت مورفولوژیکی ) 24شد. در مجموع  تهیه

)پنج تا دوازده نمونه از هر  یاهیتوده گ 58از  SCoT لیوتحلهیتجز یبرا استفاده شد. PCoA هماهنگ اصلیهای مؤلفهتجزیه به  روش
استفاده  CTAB روش از یژنوم DNAاستخراج  یمختلف استفاده شد. برا یکیاکولوژ یهایژگیبا و تی( متعلق به شش جمعتیجمع

 لیوتحلهیتجز یکردند. برا دینوار چندشکل تول 135تعداد استفاده شد که برای این بررسی  SCoT)آغازگر(  مریپرا 10تعداد . گردید
 شد.  استفاده UPGMA یاخوشه هیتجزاز  یکیروابط ژنت نییو تع یلکولوم یهاداده

 نتایج
 مورفولوژیکی، خصوصیات از استفاده با PCA دوم و اول اصلی مؤلفه دو براساسرا  Hypericum هایگونه پراکنش پلاتبای نمودار

، H. triquetrifolium هایگونهبیشترین تمایز بین  ،ساسادادند. بر این  تشکیل ایجداگانه هایگروه هم کنار در گونه هر گیاهی هاینمونه
H. hirtellum  وH. scabrum .لکولی نشانگرهایودر تجزیه م مشاهده شدSCoT  ، گونه  ششباند چندشکلی در  135در مجموع

Hypericum  یبرا باند 22ل جفت باز بود. بیشترین و کمترین تعداد نوارهای چندشک 3000تا  100بین  تکثیرتولید شد. اندازه قطعات 
S3 یباند برا 7 و S15 یت چندشکلعالااط یمحتوا. بود آغازگر هر در چندشکل باند 5/13 طور متوسطبود که به (PIC)، در  37/0 از

S17 در  64/0 تاS16  شاخص نشانگر مقداردر هر آغازگر متغیر بود.  5/0با میانگین (MI) در  44/3 پرایمرها ازS16  در  85/5تا
S15 مؤثر نسبت چندگانهو  در هر آغازگر متغیر بود 7/4 با میانگین (EMR)  در  22/6پرایمرها ازS15  در 55/11تا S1  با میانگین

ها در داخل گونهدرصد  33ها و در بین گونه ژنتیکی تنوع درصد 67 داد که تجزیه واریانس مولکولی نشان بود. پرایمر متغیردر هر  5/9
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های ها در خوشهونهگانجام شد و   UPGMA، به روش براساس معیار جاکارد ژنتیکی براساس ماتریس فاصله ایتجزیه خوشه .بود
  .قرار گرفتند یاجداگانه

 گیریتیجهن
شده است. استفاده  H. perforatumهای گونهدر ژنوم گیاهان و نقش آن در تنوع ژنومی  SCoTکارایی نشانگر از این تحقیق  رد

هر از با استفاده توانست نشان داد و  Hypericumگونه  6 یهاتوده در رای ژن انیجر وی کیتنوع ژنت ازلایی با سطحاین تحقیق  جینتا
های میانی مواجه با فرمو در این تمایز تقسیم نماید های مجزا های مورد مطالعه را به گروهگونهلکولی، وو مشناسی دو ویژگی ریخت

توان را می SCoTنشانگر داد که این نتایج نشان شت. مورفولوژیک مطابقت داهای با داده خوبیبه SCoT نشانگر هایدادهنتایج  نشدیم.
 و، اصلاح نبات هاشناسایی گونهی هارنامهبی هاراهبرددر  تواندیمو این اطلاعات  فاده کرداست Hypericumهای بندی گونهدر طبقه
 د.باش دیمفلاسم پژرم حفاظت

 
 SCoTنشانگر  Hypericum, شناسایی گونه، ،مورفولوژی ای،تجزیه خوشه آنالیز مولکولی،: کلیدی هایواژه

 

  مقدمه
با   Hypericum(Guttiferae, Hypericoideae) جنس

 شامل Hypericaceaeبه خانواده  قمتعل گونه 500حدود 
بخش  36که در است  چند ساله ها و گیاهاندرختان، درختچه
های گونه ). ,2011Crockett & Robson( توزیع شده است

این خانواده در سرتاسر جهان در مناطق معتدل پراکنده هستند 
ها وجود ها و قطبر شرایط محیطی شدید مانند بیاباناما د

غرب های ایرانی این تیره عمدتاً در شمال، شمالگونه ندارند.
کنند و عناصر فلوریستی مناطق و مرکز ایران رشد می

ای و ، عناصر ایرانو تورانی، مدیترانهکوهستانی هیرکانی
 های این جنس بیشتر. گونهدهندزاگرس را تشکیل می

های های جنگلو آهکی با شیب تند و لبه های سنگیصخره
 . ) ,1999Azadi, ; 1968Robson(دهندمرتفع را ترجیح می

 Robson (1968 )از جنس گونه 21 تعدادHypericum 
  در ادامه کرد.را در منطقه تحت پوشش فلورا ایرانیکا معرفی 

 Robson (1977)  وAssadi (1984) هدو گونN. H. fursei 

 Robson و Assadi H. dogonbadanicum  گونه  دورا
 Azadi غرب ایران گزارش کردند.بومی شمال و جنوب

شامل  بخش 5زیرگونه در  4گونه،  19در فلور ایران،  (1999)
, Hypericum(Spach) R. Keller, Campylosporus (

Jaub. & Spach. and Taeniocarpum Stef., Hirtella 

.),(Spach) EndlDrosanthe   را شناسایی و دو گونه

 H. olivieri و  VentH. heterophyllum . همشکوک ازجمل

.(Spach) Boiss هایگونه تشخیص داد. را Hypericum در 
که ابن سینا )یا بوعلی « هوفاریقون»محلی  ایران عموماً با نام

)Robson , شودسینا( آن را نامیده است، شناخته می

) 6819. 
با نام  علف چای و گل راعی، هوفاریقون، گل شهناز

و  ارگلد، گیاهی علفی L Hypericum perforatum.علمی
است که معمولاً به صورت خودرو در  راعیانگلپایا از تیره 

گل راعی تقریباً  .شودیافت می ذرتو  گندممیان کشتزارهای 
جفتی و متقابل  هایشاخهتا یک متر بلندی دارد و به همراه 

پایه )چسبیده( است، تا آن متقابل و بی برگهای. کندرشد می
ف فاشو نیمه  ایغدهمتر بلندی دارد و دارای نقاط دو سانتی

زرد تا  گُلهای .شوندپدیدار می نورمتعددی است که در برابر 
است و  بیرون زده هایپرچمبا  گلبرگسفید رنگ، دارای پنج 

. شونددیده می هاساقهصورت مجتمع در بالای به
)1998 et al.,Schulz ; 1997 ,et al.Campbell (  از این

. است موجود ایران بازار در دارویی گیاه بیش از پنج فراورده
 هر که پرفوران قرص و هایپیران هنروکسین دینه، قطر قرص

کاربرد دارند؛ افشانه نوروژیک که در  افسردگی درمان در سه
درمان دردهای عصبی کاربرد داشته و خاصیت ضدالتهابی 
دارد. عصاره گیاه گل راعی که عصاره گلایکولی به دست آمده 

های در درمان ترک ،دار این گیاه استهای گلاز سرشاخه

https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%DB%8C%D8%A7%D9%87_%D8%B9%D9%84%D9%81%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%DB%8C%D8%A7%D9%87_%D8%B9%D9%84%D9%81%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%DB%8C%D8%A7%D9%87%D8%A7%D9%86_%DA%AF%D9%84%D8%AF%D8%A7%D8%B1
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%E2%80%8C%D8%B1%D8%A7%D8%B9%DB%8C%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%86%D8%AF%D9%85
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%86%D8%AF%D9%85
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B0%D8%B1%D8%AA
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B0%D8%B1%D8%AA
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B4%D8%A7%D8%AE%D9%87_(%D8%B2%DB%8C%D8%B3%D8%AA%E2%80%8C%D8%B4%D9%86%D8%A7%D8%B3%DB%8C)
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%DA%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%DA%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%BA%D8%AF%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B1
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B1
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%D8%A8%D8%B1%DA%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%D8%A8%D8%B1%DA%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%DA%86%D9%85_(%DA%AF%D9%84)
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D8%A7%D9%82%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%82%D8%B1%D8%B5
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و تمایز  رشدپوستی پا مؤثر است. این عصاره سبب تحریک 
و آنتی باکتریال دارد.  ضد التهاب هایاثرشود و بافت می

، عصاره روغنی این گیاه است که هوفاریقونره همچنین عصا
ضد زخم و ضد  هایاثرکاربرد دارد و  زخم معدهدر درمان 

) et alGlisic ; 2007, et al.Percifield ,. دارد التهاب

)2002, et al.Agostinis ; 2006 . این گیاه دارای مجموعه
توان به ثانویه است که از میان آنها می هایمتابولیت زوسیعی ا

یپریسین(، آسیل اسودوه یپریسین واها )هنفتودیانترون
فورین( و اسانس ریپهایپرفورین و آداها )هفلوروگلوسینول

) et alRadusiene ; 4201., et alMorshedloo., د اشاره کر

)2005.  
 واکنشی از روشها یانواع مختلف ریاخ یسالهای در ط

آنها  هاند که ازجملشده ابداع (PCR) مرازیپلی ارهیزنج
 Boster PCR, Nested PCR ,مانندی مـواردبه  تـوانیمـ

, Ampliwax PCR Touch down PCR, Hot start PCR

 Gemsینشانگر مولکول. اشاره کرد رهیغ و (SCoT= Start 

codon targeted) آغاز هدف  یهاکدون ،یدر ترجمه فارس ای
 یهایبراساس توال مرهایکه در آن پرا است یروش واقع شده،

ی آغاز ط یهاکدون نیب یشده و نواح ی( طراحATG) آغاز
 .شودیها آشکار مو تفاوت ریتکث مرازیپل یرهایزنج واکنش

 هستند و یدینوکلئوت 18-24ولاً معم SCoT یمرهایپرا
 ). ,2007Kalendar (است %72 تا %50 آنها G و C یمحتوا

 RAPD و ISSR طورکلی در مقایسه بابه SCoT نشانگرهای

از تکرارپذیری بیشتری برخوردارند و عقیده بر این است که 
طول و دمای اتصال آغازگرها، تنها عواملی نیستند که در 

) & Collardتکرارپذیری الگوی نواربندی آنها نقش دارند 

)2009Mackill,  .توان به آسان از مزایای این نشانگر می

دن بکارگیری آن، چندشکلی بالا، بودن و کم هزینه بو
آشکارسازی اطلاعات ژنتیکی وسیع و فراگیر بودن 

این، در  آغازگرهای آن در ژنوم گیاهان اشاره کرد. افزون بر
نوکلئوتیدی طراحی آغازگرهای این نشانگر به اطلاع از توالی 

 . ژنوم نیاز نیست
 ارزش وبه عنوان گونه باگل راعی  تیبه اهم توجه با
این ی و لزوم شناسایی تنوع ژنتیکی این گونه در ایران، داروی

های تحقیق به منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی و روابط بین گونه
با استفاده از نشانگرهای مولکولی با  Hypericum مختلف

این یکی از اهداف . انجام شده است SCoTهدف ژن، یعنی 
های گونه SCoT آیا نشانگرهای این است که ،پژوهش

Hypericum آیا و  به خوبی از هم متمایز کنند؟ توانندمی را
ی شناسایی هارنامهبی هاراهبرددر  دتوانیماین اطلاعات 

 د؟باش دیمفلاسم پژرم حفاظت وها، اصلاح نبات گونه
 

 هامواد و روش
 مواد گیاهی

 جمعیت جغرافیایی متعلق بهشش فرد از  58در مجموع 
 .Hشامل Hypericum شش گونه مختلف جنس

H.  ;H. scabrum; H. asperulum ;lysimachioides

 H. triquetrifolium and H. perforaturm; hirtellum  در
 اصفهان وشرقی، لرستان، کرمانشاه، های آذربایجاناستان

برداری شدند. نمونه 0140-3140همدان در تیر و مرداد 
الحاقات در جدول  اطلاعات بیشتر در مورد توزیع جغرافیایی

 آمده است.  1

 

  

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D8%B4%D8%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D8%B4%D8%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B6%D8%AF%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%A7%D8%A8
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B6%D8%AF%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%A7%D8%A8
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%87%D9%88%D9%81%D8%A7%D8%B1%DB%8C%D9%82%D9%88%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%87%D9%88%D9%81%D8%A7%D8%B1%DB%8C%D9%82%D9%88%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B2%D8%AE%D9%85_%D9%85%D8%B9%D8%AF%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B2%D8%AE%D9%85_%D9%85%D8%B9%D8%AF%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%A7%D8%A8
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 مورد مطالعه  Hypericum راعی های جنسگونه منشأنام و  -1جدول 

Table 1. Name and origin of the studied species of the genus Hypericum 
No Species Province  Locality 

Sp1 H. perforaturn L. Esfahan Ghameshlou, Sanjab 

Sp2 H. triquetrifolium Turra Lorestan Oshtorankuh, above Tihun village 

Sp3 H. lysimachioides Boiss. & Noe in Boiss. Kermanshah Islamabad 

Sp4 H. asperulum Jaub. & Spach. Hamedan Nahavand 

Sp5 H. scabrum L. East Azerbaijan 78 km from Mianeh to Khalkhl. 

Sp6 H. hirtellum (Spach) Boiss. Lorestan Durood 

 

 شناسیمطالعات ریخت
 نمونه از هر گونه برای مورفومتری استفاده شد. 12تا  5 

 8خصوصیت کیفی،  16صفت مورفولوژیکی ) 24در مجموع 
صفات  .(2)جدول  صفت کمی( مورد بررسی قرار گرفت

تعداد کاسبرگ، عرض کاسبرگ،  شامل صفات مورفولوژیکی
طول کاسبرگ، تعداد گلبرگ، وجود گلبرگ، انشعاب ساقه، 

شکل ، ایای، شکل برگ قاعدهعرض دانه، شکل برگ ساقه
ای، کرک دانه، نوک برگه، نوک کاسبرگ، دمبرگ برگ ساقه

ای، دمبرگ برگ ای، نوک برگ قاعدهدمبرگ برگ ساقه
ای، رنگ ای، نوک برگ ساقهای، کرک دمبرگ برگ قاعدهقاعده

ای، ای، طول برگ قاعدهطول برگ ساقه، دانه، شکل کاسبرگ
 . بودند ایعرض برگ قاعده و ایساقهکرک پهنک برگ 

 

 شناسیفهرست صفات انتخاب شده و کدهای آنها در مطالعات ریخت -2جدول 

Table 2. List of selected characters and their codes in morphological studies. 
No. Characters Numerical code 

1 Length of basal leaves  mm 

2 Width of basal leaves mm 

3 Length of stem leaves mm 

4 Number of calyx  

5 Calyx length mm 

6 Calyx width mm 

7 Number of petal No. 

8 Seed width mm 

9 Bract apex 0-acute 1- narrow 2- absence 

10 State of stem 0-unbranched 1- branched 

11 Shape of  basal leaves 0-linear 1- linear- lanceolate 2- lanceolate 3-  lanceolate – acuminate 4- ovate 5- 

ovate – broad elliptical 
12 Basal leaves apex 0-acute 1- narrow 

13 Basal leaves petiole 0-absence 1- presence 

14 Hair of basal leaves 

petiole 

0-absence 1- presence 

15 Shape caulin leaves 0- linear 1- linear- lanceolate 2- lanceolate 3-  lanceolate – acuminate 4- ovate 5- 

ovate –broad elliptical 
16 Caulin leaves apex 0- acute 1- narrow 

17 Caulin leaves petiole 0-absence 1- presence 

18 Hair of caulin leaves 

petiole 

0-absence 1- presence 

19 Hair of caulin leaves 

lamina 

0-absence 1- presence 

20 Seed shape 1-kidney-round 2- kidney 3- kidney-pear shape 4- globular cubic shaped 

21 Seed color  1- dark brown 2-  brown 3- yellow 
22 State of petal 0-absence 1- presence 
23 Calyx apex 1- narrow 2- acute 

24 Shape calyx 1-ovate - lanceolate 2- lanceolate 3 - linear- lanceolate 
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  افزاراستفاده از نرم با حاصل کیمورفولوژ یهاداده
PAST و قرار گرفتند لیوتحلهیمورد تجز 2نسخه 

صفات،  نیب یهمبستگ هیشامل تجز یآمار یهالیوتحلهیتجز
 یاصل یهابه مؤلفه هیتجز وWard با روش یاخوشه هیتجز

 آزمون ه روشب یفیک یهادادهتجزیه همبستگی . انجام شد
Sperman آزمون ه روشب یکمی هاداده و Pearson  انجام

ها ها و جمعیتتاکسون یبندطبقهای و تجزیه خوشه .گردید
برای انجام شد.  یدوسیفاصله اقل براساس و Wardبه روش 

صفر  نیانگیمها استاندارد شدند )ابتدا داده ،تجزیه خوشه ای
وتحلیل آماری تجزیه. علاوه بر این، (کی انسیو وار

های استاندارد شده انجام شد بر روی داده PCoAچندمتغیره 
)2000Podani, (.  
 لکولیومطالعات م 

 توده گیاهی 58تعداد  SCoT نشانگر وتحلیلای تجزیهبر
های اکولوژیکی با ویژگی گل راعیجمعیت  ششمتعلق به 

طور تصادفی از های تازه بهرگب .شدندبرداری مختلف نمونه
های مورد مطالعه استفاده در هریک از جمعیتبوته  12یک تا 

با پودر سیلیکاژل  آوری نمونهجمعها ابتدا موقع ین برگا شد.

در آزمایشگاه  DNA سپس در هنگام استخراج ،خشک شدند

 DNAبرای استخراج  .گردیدندبا استفاده از ازت مایع پودر 

)Doyle  استفاده شد CTABزغال فعال  نامهشیوهژنومی از 

)1990Doyle, &   کیفیتDNA  استخراج شده با استفاده

در مجموع  درصد مورد بررسی قرار گرفت. 8/0از ژل آگارز 

 )Mackill & Collard ,2009(که توسط SCoTپرایمر  22 از

پرایمر برای کارهای بعدی  10، مورد استفاده قرار گرفته بود

 مورفیسم با وضوح بالاانتخاب شدند و ایجاد باندهای پلی

 25در حجم  PCRهای واکنش .(5)جدول  نمودند

 pH= 8در  HCl-Trisمولار بافر میلی 10میکرولیتر حاوی 

 2MgCl، 2/0 مولارمیلی 6/1 ؛KClمولار میلی 50 انجام شد.

میکرومولار از یک  4/0 آلمان(؛، Bioron)dNTP مولارمیلی

 Taq آنزیم از U1ژنومی و  DNAنانوگرم  20 واحد؛ پرایمر

DNA ( پلیمرازBioronآلمان ،) 3 های)جدول استفاده شد 

 .(4 و

 

 Hypericumهای جنس تاکسونمطالعات مولکولی استفاد در  مورد SCoT -PCRبرنامه دمایی  -3جدول 

Table 3- SCoT-PCR temperature program used in molecular study of  Hypericum genus taxa 
Stage Time (minutes) Temperature C Cycle No 

 First Denaturation  5 94 1 

 Denaturation  1 94  

 Annealing  1 52-56 40 

 Extension  2 72  

Final Extension 10 72 1 

 

 

 Hypericumهای جنس تاکسونمطالعات مولکولی مورد استفاد در  SCoT -PCRمواد و حجم محلول  -4 جدول

Table 4- Ingredients and volume of SCoT-PCR solution used in molecular study of  Hypericum 

genus taxa 
Reaction components Concentration of stock solution Required Amount for 25μL Final concentration 

Steriled ddH2O - 18 μL - 

PCR buffer 10 X 2.5 μL 1 X 

MgCL2 100 mM 0.7 μL 1.6 mM 

dNTP 10m M(each) 0.5 μL 200 μ M(each) 

Primer 10 μM 1 μL 0.4 μM 

Enzyme 5 U / μL 0.5 μL 1 U / μL 

DNA - 2 μL  

عنوان کاراکترهای باینری آمده بهدستبه SCoTهای نوار نالیزهای مولکولی آ
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استفاده از  با. ( کدگذاری شدند0= عدم حضور، 1)حضور = 
)نوار( در  آغازگر به هر مربوطی رهایمتغ اکسل افزارنرم
 سیگرفت. ماتر قرار هاستون ها درنام نمونه و هافیرد

 هیتجز یبرا یورود عنوان حاصل به کی و صفریی دودو
، )PIC( یت چندشکلعالااط یمحتوا. دیگرد استفاده یآمار

 به )MI (و شاخص نشانگر )EMR( مؤثر نسبت چندگانه
 ندشد نشانگرها محاسبه ستمیس ییمنظور کارا

) 1996et al., Powell .( توسط  هاوتحلیلتجزیه این
و   .et al.Hammer ( 2.17PAST ver ,2012(افزارهای نرم

5DARwin ver.  دادن تفاوت ژنتیکی برای نشان . شد انجام
بوسیله  AMOVA واریانس مولکولی ، تجزیههاتجمعی

نجام ا  2006Peakall & Smouse, (  6.4GenAlex( افزارنرم
  .شد

 انیجر و )Gst(ها مقادیر تمایز ژنتیکی بین گونه
 Nm و ( محاسبهiجریان ژن توسط ) محاسبه شد. )Nm (یژن

 .PopGene verافزار نرمبوسیله  Gstژن از  یاناز جر ینیتخم

1.32  )1997Yeh et al., ( با فرمول Gst)/Gst-1(0.5Nm= 
 .تعیین شد

 

 یکیفواصل و تشابه ژنت یریگاندازه
 ایژنها  یتوالدر سطح  یریگقابل اندازه یکیتفاوت ژنت هر
ها قابل ثبت گونه ای هاتیافراد، جمع نیکه ب یآلل ییهایفراوان

 نیب یکیآن و روابط ژنت نییبوده که تع یکیباشد تفاوت ژنت
ست. یاهیگ یهاح گونهلااص ارزشمند از اهداف یکیافراد 

فرد  ای تیجمع پ،یدو ژنوت نیب یکیژنت یهاتشابه ایفواصل 
 یگوناگون یآمار یها از روشهابه نوع داده با توجه توانیم را

 یبر مبنا یکیژنت فاصله یریگمنظور اندازه محاسبه کرد. به
 یروش مختلف معرف نیچند ،یمولکول ینشانگرها یهاداده
که  یکیفاصله ژنت یریگاندازه یروشها نیتراست. معمول هشد
 تشابه بیشامل ضر روندیکار م به یمولکول یهاداده یبرا

که در این  باشندیم سی( و دا et alJaccard ,1912جاکارد )
 .شدجاکارد استفاده ضریب مطالعه از 

 

 نتایج

 مورفومتری بر اساس صفاتها شناسایی گونه
فلور ایران  پایه بر کیفی صفات ارزیابی مطالعه این در

 برای و نمونه 10 تعداد کمی صفات ارزیابی برای. انجام شد

 حاصل میانگین بعد و گردید گیریاندازه تکرار 5 نمونه هر

به منظور  شد. شناسی استفادهریخت بخش در هر صفات از
های بررسی و شناسایی متغیرترین صفات در میان جمعیت

 فاکتور اولسه  .انجام شدتجزیه به عامل ها  ،مطالعه شده
نمودار (. 5کردند )جدولاز کل تنوع را بیان درصد  12/76

رسم شد  )PCA(اصلی مؤلفه اساس دو بربندی رسته
های بیانگر میزان نزدیکی یا واگرایی جمعیتکه  (1)شکل

باشد. در فاکتور اول میمؤلفه مطالعه شده براساس این دو 
تعداد کاسبرگ،  صفاتدرصد تنوع را نشان داد و  18/40

عرض کاسبرگ، طول کاسبرگ، تعداد گلبرگ، وجود 
و  ای، شکل برگ ساقهعرض دانهگلبرگ، انشعاب ساقه، 

بیشتر از  شکل برگ قاعده ای بیشترین ضریب همبستگی
 . فاکتور دوم(5)جدول  دادندنشان با این فاکتور را  7/0
شکل صفات داد از کل تنوع را نشان درصد  29/24 که

ای، کرک ، دمبرگ برگ ساقهدانه، نوک برگه، نوک کاسبرگ
ای، دمبرگ برگ ای، نوک برگ قاعدهدمبرگ برگ ساقه

ای، ای، نوک برگ ساقهای، کرک دمبرگ برگ قاعدهقاعده
 شکل کاسبرگ بیشترین ضریب همبستگی و رنگ دانه
درصد  64/11در فاکتور سوم که داد. را نشان  7/0بیشتر از 

ای، طول صفات طول برگ ساقهداد از کل تنوع را نشان 
عرض برگ  و ایای، کرک پهنک برگ ساقهبرگ قاعده

. (5)جدول بودندبیشترین ضریب همبستگی دارای ای قاعده
را  Hypericum هایگونه پراکنش پلاتبای نمودار

 از استفاده با PCA دوم و اول اصلی مؤلفه دو براساس
ی گیاهی هر گونه در ها، نمونهمورفولوژیکی خصوصیات

 ای تشکیل دادندهای جداگانهو گروه داد کنار هم قرار
  .(1)شکل 

 2های شماره گونه 1اصلی مؤلفه بر اساس 

  H. triquetrifolium  6و شماره  H. hirtellum  بخوبی از
و  ینکمتردارای  ترتیبطوری که به هب ،هم متمایز شدند

 کاسبرگ، عرض کاسبرگ، تعداد صفات میانگین ینبیشتر
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 ساقه، انشعاب گلبرگ، وجود گلبرگ، تعداد کاسبرگ، طول
ای بودند.  قاعده برگ شکل و ای ساقه برگ شکل دانه، عرض

 H. scabrum  5گونه شماره  دوم، اصلیمؤلفه بر اساس 
 ا متمایز شد و دارای میانگین صفاتههاز سایر گون بخوبی
 ای، ساقه برگ دمبرگ کاسبرگ، نوک برگه، نوک دانه، شکل
 دمبرگ ای، قاعده برگ نوک ای، ساقه برگ دمبرگ کرک

 ساقه برگ نوک ای، قاعده برگ دمبرگ کرک ای، قاعده برگ
ا ههنسبت به سایر گونبیشتری کاسبرگ  شکل و دانه رنگ ای،
دهد که هر دو ویژگی این نتایج نشان می. (1)شکل  بود

های مورد مطالعه را به شناسی کمی و کیفی گونهریخت
ای مورد مطالعه با فرم ههدر نمون و های مجزا جدا کردندگروه

 های میانی مواجه نشدیم.
 

 صفات ریختی بر اساس تجزیه به عامل ها در فاکتور اول، دوم و سوم سه با ضرایب همبستگی درصد واریانس و  -5 جدول
Table 5. Variance percentage and the coefficients of the first three factors obtained from factor 

analysis of morphological traits. 
Name of traits Factor1 Factor2 Factor3 

Number of sepals 0.93 - - 

Width of sepals 0.92 - - 

Length of sepals 0.85 - - 

Number of petals 0.85 - - 

Presence of petals 0.84 - - 

Branching of stem 0.84 - - 

Width of seeds 0.78 - - 

Shape of stem leaves 0.71 - - 

Shape of basal leaves 0.71 - - 

Shape of seed - 0.84 - 

Bract apex - 0.80 - 

Sepals apex - 0.80 - 

Caulin leaves petiole - 0.77 - 

Hair of caulin leaves petiole - 0.77 - 

Basal leaves apex - 0.74 - 

Basal leaves petiole - 0.74 - 

Petiole hairs of  basal leaves - 0.74 - 

Caulin leaves apex - 0.74 - 

Seed color - 0.73 - 

Shape of sepals - 0.70 - 

Length of stem leaves - - 0.82 

Length of basal leaves - - 0.81 

Hairs of stem leaves - - 0.78 

Width of basal leaves - - 0.71 

    

Variance % 40.18 24.29 11.64 

Com. Variance% 40.18 64.47 76.12 
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 مورفولوژیکیصفات با استفاده از  PCAاول و دوم اصلیمؤلفه بر اساس دو  Hypericumهای پراکنش گونه بای پلات نمودار -1شکل 

 Figure 1. Biplot of the distribution of Hypericum species based on the first and second principal components of PCA 

using morphological characteristics.  

 The numbering of the species is shown in Table 1    باشدمی 1ها مطابق جدول شماره گذاری نام گونه

 

  SCoTبراساس نشانگر ها شناسایی گونه
ی مطالعه روابط ژنتیکی میان برا SCoTده آغازگر 

غربالگری شدند. همه آغازگرها  Hypericumهای گونه
گونه  6نوارهای چندشکلی قابل تکرار در تمام 

Hypericum باندهای تکثیر شدهویر اتولید کردند. تص 
SCoT  14توسط پرایمر-SCoT  در شکل گونه  6به تفکیک

 نشان داده شده است.  2
( آغازگر) پرایمر 10 با استفاده از تعداددر این تحقیق 

SCoT (6جدول،)  گونه  6باند چندشکلی در  135مجموع در
Hypericum بین  تکثیر شده. اندازه قطعات ه استتولید شد

بیشترین و کمترین تعداد نوارهای  جفت باز بود. 3000تا  100
 SCoT-15 یباند برا 7و  SCoT-3 یبرا باند 22چندشکل 

  .بود آغازگر هر در چندشکل باند 5/13طور متوسط بود که به
 و شاخص نشانگر )PIC(ی ت چندشکلعالااط یمحتوا

)MI(   مؤثر نسبت چندگانهو )EMR( یی منظور کارا به
 برای PICمقدار (. 6ند )جدول شد نشانگرها محاسبه ستمیس

SCoT-) 64/0 ( تاSCoT-17) 37/0 از SCoTده پرایمر 

پرایمرها  MIمقدار  هر آغازگر متغیر بود. 5/0  ( با میانگین16
 7/4 ( با میانگینSCoT-15) 85/5 ( تا SCoT-16) 44/3 از

 از SCoTپرایمرهای  EMR مقدار در هر آغازگر متغیر بود.
22/6 (15-SCoT تا )55/11 (1-SCoT با میانگین )در  5/9
 EMR مقادیر با آغازگرهایی(. 6 بود )جدول پرایمر متغیرهر 
 نظر در مفیدی اطلاعات حاوی هاژنوتیپ تشخیص در بالا

 شدند. گرفته
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 SCoT14 از آغازگر تولید شده DNAمورد مطالعه از قطعات ای ههگونژل الکتروفورز  -2شکل 

Figure 2. Electrophoresis gel of the studied species from DNA fragments produced by SCoT-14 
 

 

 Hypericumگونه  6سایر پارامترهای ژنتیکی برای 

(. 7محاسبه شدند )جدول  SCoTتکثیر شده با پرایمرهای 

H .در گونه  22/0( از Hهتروزیگوسیتی مورد انتظار )

asperulum  در گونه  41/0تاperforaturn. H،  با میانگین

متغیر بود. الگوی مشابهی برای شاخص اطلاعات  31/0

H . در 39/0( مشاهده شد که بیشترین مقدار Iشانون )

perforaturn  در گونه  21/0و کمترین مقدار. H

triquetrifolium  مشاهده شد. تعداد  30/0با میانگین

 در  30/0( از Naهای مشاهده شده )آلل
lysimachioides.H  در 34/0تا scabrum. H  .متغیر بود

تا  scabrum. Hدر گونه  022/1( از Neتعداد مؤثر آلل )

 (. 7متغیر بود )جدول  H. lysimachioidesدر گونه  077/1
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 چندشکلی آنها مورد استفاده و میزان SCoTتوالی نشانگرهای  -6 جدول

Table 6. SCoT primers and the extent of polymorphism. 
Primer name Primer sequence (5’-3’) TNB NPB PPB PIC PI EMR MI 

SCoT-1 CAACAATGGCTACCACCA 13 13 100.00% 0.47 3.24 11.55 3.88 

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 22 22 100.00% 0.59 5.83 7.50 4.88 

SCoT-5 CAACAATGGCTACCACGC 12 12 90.55% 0.57 5.29 9.29 5.33 

SCoT-12 AAGCAATGGCTACCACCA 11 11 97.30% 0.44 4.25 10.31 4.11 

SCoT-14 ACGACATGGCGACCACGC 11 11 100.00% 0.46 4.77 10.50 5.22 

SCoT-15 ACGACATGGCGACCGCGA 13 7 85.59% 0.53 4.22 6.22 5.85 

SCoT-16 CCATGGCTACCACCGGCC 18 18 100.00% 0.64 4.77 7.51 3.44 

SCoT-17 CATGGCTACCACCGGCCC 17 17 100.00% 0.37 4.44 8.29 4.33 

SCoT-20 ACCATGGCTACCACCGCG 21 20 100.00% 0.58 4.33 8.16 5.11 

SCoT-21 GCAACAATGGCTACCACC 12 11 100.00% 0.52 4.11 8.70 3.22 

Mean  14.2 13.5 98.38% 0.50 4.3 9.5 4.7 

Total  142 135      
TNB - the number of total bands, NPB: the number of polymorphic bands, PPB (%): the percentage of polymorphic bands, PI: 

polymorphism index, EMR, effective multiplex ratio; MI, marker index; PIC, polymorphism information content for each of the 

CBDP primers. 

 

  Hypericumمورد مطالعه اهای گونهپارامترهای تنوع ژنتیکی در  -7 جدول

Table7. Genetic diversity parameters in the studied Hypericum species. 
Secies No. Na Ne I He UHe P% 

H. perforaturn L. 5 0.40 1.042 0.39 0.39 0.41 65.13% 

H. triquetrifolium Turra 4 0.39 1.054 0.21 0.20 0.39 23.18% 

H. lysimachioides Boiss. & Noe in Boiss. 8 0.30 1.077 0.27 0.18 0.33 49.13% 

H. asperulum Jaub. & Spach. 4 0.35 1.033 0.30 0.27 0.22 43.88% 

H. scabrum L. 6 0.43 1.022 0.34 0.32 0.26 24.66% 

H. hirtellum (Spach) Boiss. 7 0.41 1.044 0.29 0.35 0.30 59.55% 
No = number of samples, Na= number of different alleles; Ne = number of effective alleles, I= Shannon’s information index,  

He = gene diversity, UHe = unbiased gene diversity, P%= percentage of polymorphism. 

 

 )>0.001p) داریتفاوت ژنتیکی معنی AMOVAآزمون 
درصد از کل  67 ورد مطالعه نشان داد.های مرا در بین گونه

 )جدولها بود در داخل گونهدرصد  33ها و تنوع در بین گونه
 Nei'sدارها با مقادیر معنیهمچنین تمایز ژنتیکی این گونه. (8

)0.01<, P0.76GST (  و)0.01<=, P0.436D_est (  نشان
دهنده توزیع بالاتر تنوع ژنتیکی در داده شد. این نتایج نشان

 .ها بوددر مقایسه با درون گونه Hypericumهای میان گونه
نیز میانگین  Popgeneافزار نرم بوسیله Nmآنالیز 

0.654Nm=  را به دست آورد که مقدار بسیار پایینی از جریان
شود. های مورد مطالعه در نظر گرفته میژن در بین گونه

و  یتیجمع درون یتنوع ژن نیانگیکل، م یتنوع ژن نیانگیم
 SCoT- نشانگر در هاتیجمعی ژن انیجر زانیم نیانگیم

سایر کمتر از  آنی کیژنت زیتما زانیم نیانگیو م شتریب5
 نشانگر به مربوط کل یتنوع ژن نیانگیم نهیبود. کمنشانگرها 

17-SCoTنیانگیم و یتیجمع درونی تنوع ژن نیانگیم نهیو کم 
بود  SCoT- 16 به نشانگر مربوط هاتیجمعی ژن انیجر زانیم

حاصل از  هآمد دست بهی کیژنت زیتما نیانگی(. م7 )جدول
کم  یکیژنت زیتما انگریکه ب بود 76/0هاتینشانگرها در جمع

 باشد.می آنها نیب
جایگشت نشان داد که بین فاصله  5000آزمون مانتل با 

 ،(r=76/0) داریژنتیکی و فاصله جغرافیایی همبستگی معنی
(0.01p<(  براساس فاصلهوجود دارد، بنابراین جداسازی 

مورد  Hypericumهای میان گونه ( درIBD) جغرافیایی
 مطالعه رخ داد. 



 209   1403، 2 ، شماره32اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  تحقیقات ژنتیک و نشریه علمی

 

 ای مورد مطالعهههگونبین و درون  (AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی . 8 جدول

Table 8. Analysis of molecular variance (AMOVA) between and within the studied species. 
Source df SS MS Est. Var. Var% ΦPT# 

Among Pops 40 2071.26 44.55 30.15 67% 67% 

Within Pops 120 354.28 1.66 7.32 33%  

Total 160 3433.11  37.46 100%  

ΦPT  جمعیتکل واریانس ژنتیکی بین افراد درون یک = نسبت (p<0.001)   

ΦPT: proportion of the total genetic variance among individuals within a population (p<0.001( 
 

براساس ماتریس  UPGMA  روشه ب ایتجزیه خوشه  
 کنندهمنعکس دندروگرامانجام شد و  جاکارد ژنتیکی فاصله
 (.3 )شکل است مطالعه مورد هایجمعیت شباهت درجه

های گیاهی هر گونه متعلق به یک بخش طورکلی، نمونهبه
ی جداگانه تشکیل هامجزا، در کنار هم قرار گرفتند و خوشه

های مولکولی ویژگی داد که براساسدادند. این نتیجه نشان 

از گروه مختلف  خوشه یاشش را در  Hypericumهای گونه
های میانی های مورد مطالعه با فرمدر نمونههم متمایز شدند. 

در درخت  یدو خوشه اصل ،یطورکلمواجه نشدیم. به
UPGMA ی متعلق به گونههاتی(، جمع3 شد )شکل لیتشک 

cabrumSH.   و با  یخوشه اصل نیدر اول( 5)گونه شماره
 قرار گرفتند.  گرید یهااز گونه یادیفاصله ز

 
  Hypericum یاههگون تقارببمنظور  UPGMAبه روش  SCoTای ههدادتجزیه خوشه ای دندروگرام  -3 شکل

Figure 3. Dendrogram derived by UPGMA method using SCoT data to classify the Hypericum. 
species. 

 .The numbering of the species is shown in Table 1  می باشد. 1مطابق جدول ا ههنام گونشماره گذاری 
 

 اهانیگ خوشه بود.ریشامل دو ز یخوشه اصل نیدوم
 H. asperulum  و H. hirtellum و خوشهریز نیشامل اول 

 و H. triquetrifoliumو  H. perforaturn اهانیگ

  H. lysimachioides  .دومین زیرخوشه را تشکیل دادند
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خوبی با به SCoTهای آمده از دادهدستطورکلی، روابط بهبه
 شتت داآمده از مورفولوژیک مطابقدستای بهرابطه گونه

و پارامترهای تنوع  AMOVA. این در توافق با (1)شکل 
ها از نظر ژنتیکی به ژنتیکی ارائه شده در قبل است. این گونه

 توانکه میداد . این نتایج نشان شدندخوبی از یکدیگر متمایز 
های بندی گونهدر طبقه SCoTمولکولی  نشانگر از

Hypericum .استفاده کرد 
 

 بحث
اطلاعات جالبی در مورد تنوع ژنتیکی، پژوهش این 

بندی ژنتیکی و واگرایی مورفولوژیکی آن در شمال و طبقه
غرب ایران نشان داد. درجه تنوع ژنتیکی در یک گونه 
ارتباط زیادی با حالت تولیدمثلی آن دارد، درجه بالاتر 

افشانی باز اصلاح متقابل سطح بالاتری از تنوع گرده
آورد مورد مطالعه به ارمغان میژنتیکی را در تاکسون 

(1965, et al.Meusel ) .انتخاب  یشاخص برا نیبهتر
 رایز ،( استRp) کیقدرت تفک شاخص مناسب، آغازگر
 ریتأث نوار و هم از تعداد آلل یافراد دارا تعداد هم از

 ییاست که توانا ی( پارامترRp) کیتفک قدرت .ردیپذیم
 et Tams). دهدیرا نشان م یانتخاب یآغازگرها کیتفک

2005., al) شاخص نشانگر (MI) یبرآورد مناسب برا کی 
 به یچندشکل یتعداد نوارها به آغازگرها است که ییکارآ

ژنوم توسط نشانگر نسبت  لایبا آمده و به پوشش دست
 شاخص نشانگر بودنلا (. با ,2007Duminil( شودیداده م

MIژنوم با توجه  از شتریعات بلا، نشان از فراهم کردن اط
ت لاعااط زانیم است. شتریب یتعداد نوار چندشکل دیبه تول

 سهیمقابرای مهم  یهااز شاخص یکی (PIC( یچندشکل
 ریمقاد .آنهاست زیقدرت تما نظر از مختلف ینشانگرها

 کیدر  ادیز یبر چندشکللالت شاخص، د نیا لایبا
یی سزابه افراد نقش زیو تما کیدارد که در تفک گاهیجا

 هاشاخص نیبا توجه به ا گرددیم شنهادیدر مجموع پ. دارد
 زانیم که 17SC و 14SC، 15SC، 16SC یاز آغازگرها

های گونهلاسم پمجموعه ژرم زیآنالی برا را نشان دادند، لابا
Hypericum گردد.  استفاده بعدی قاتیتحق در 

یک پرایمر به تعیین اثربخشی آن  MIو  PICهای ویژگی
و  Sivaprakashکند. تحلیل تنوع ژنتیکی کمک میودر تجزیه
که توانایی یک تکنیک  ندپیشنهاد کرد (2004) همکاران

مستقیم با طور نشانگر برای حل تنوع ژنتیکی ممکن است به
بین صفر  PICطورکلی، مقدار درجه چندشکلی مرتبط باشد. به

دهنده تنوع ژنتیکی بسیار پایین در بین نشان 25/0 تا
 و ژنتیکی تنوعسطح متوسط  50/0تا  25/0 ها، بینژنوتیپ

 ژنتیکی تنوع از بالایی سطح دهندهنشان 50/0بیشتر از  مقدار
 PIC. در این تحقیق، مقادیر ( et alTams ,.2005) است

متغیر  50/0با میانگین  64/0تا  37/0 از SCoTپرایمرهای 
در  SCoT پرایمرهایدهنده توانایی سطح متوسط بود که نشان

جفت  10بود. هر  Hypericumهای تعیین تنوع ژنتیکی گونه
 نشان Hypericumهای گونهمورفیسم خوبی در آغازگر پلی

آلل برای گونه مورد مطالعه شناسایی  142دادند. در مجموع 
نوار چندشکل  22تا  7شد. تعداد کل باندها در آغازگرها بین 

 بود.  5/13 و میانگین تعداد آلل در جایگاه
 نمونه گیاهیندازه جمعیت به چندین در بیشتر مطالعات، ا

(. این  1996Uotila, ; 1965., et alMeuselشود )محدود می
که تأثیر  باشندرانش ژنتیکی دهنده نشان ندتوانمیها جمعیت

و سطح پایین  (میزیآضریب درون ) FIS آن در سطح بالای
توان به انش ژنتیکی را میر .دگردوع ژنتیکی مشاهده میتن

تصادفی  طوریک جمعیت بههای للآعنوان از دست دادن 
 ،کنندها رانش ژنتیکی را تجربه میتعریف کرد. همه جمعیت

آن قرار ثیر أتهای کوچک بیشتر تحت با این حال، جمعیت
های گیرند. تغییرات تصادفی در فراوانی آلل در جمعیتمی

کند، هموزیگوسیتی را کوچک، تنوع ژنتیکی را محدود می
ی سازگاری از دهد و ظرفیت یک ارگانیسم را براافزایش می

 .دهدطریق تکامل کاهش می

بین و عدم وجود جریان ژنی ها جمعیت ایزوله شدن
  جمعیتیا منزوی شدن تکه شدن منجر به تکهها جمعیت

Hypericum بین پارامترهای تنوع ژنتیکی و اندازه شود. می
آن که مطالعات مختلف وجود دارد همبستگی مثبتی  هاجمعیت

دو دلیل برای  ). et al.,Leimu 2006 (کندمییید أترا 
همبستگی مثبت بین تنوع ژنتیکی و اندازه جمعیت وجود 
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 تواند دلالت بر وجود می یک همبستگی مثبت -1 :دارد
انقراض داشته باشد که در آن کاهش اندازه جمعیت تنوع 

زایی درون دروندهد که منجر به ژنتیکی را کاهش می
سازش لیل دوم این واقعیت است که د ؛شودمیجمعیت 

کیفیت زیستگاه  در ها را براساس تغییرات، جمعیتانگیاه
 Booy. در تحقیقی ) et al.,Vergeer 2003) کندمتمایز می

سطوح پایین تنوع ژنتیکی  ندشان دادن (2000همکاران ) و
را  هاگیاه را کاهش دهد و توانایی جمعیت سازشتواند می
پاسخ به شرایط محیطی در حال تغییر از طریق انتخاب  در

داد  تجزیه واریانس مولکولی نشانو سازگاری محدود کند. 
در درصد  33ها و در بین گونه ژنتیکی تنوع درصد 67 که

 توزیع کنندهتعیین کلیدی عوامل از یکی. ها بودداخل گونه
 ستا گیاه هایگونه درافشانی گرده سیستم ژنتیکی، تنوع

)2007Duminil, (.  سطح بالایی از تنوع در میان
و  Percifieldنیز توسط  H. perforatumهای جمعیت

مطالعه این که نتایج  گزارش شده است (2007)همکاران 
کند. نتایج مشابهی در مورد این گونه با استفاده مییید أترا 

و همکاران  Hazler Pilepicتوسط  RAPDاز نشانگرهای 
تنوع ژنتیکی بالای  گزارش شده است. (2008)

های به دلیل سیستم H. perforatumهای جمعیت
های گونههای تکثیر ست. در واقع روشآن ا افشانیگرده

کننده سطوح گیاهی به عنوان یکی از مهمترین عوامل تعیین
) ,Hamrickشود تنوع ژنتیکی آنها در نظر گرفته می

)1989Hamrick & Godt, ; 1982 . خود ناسازگاری یک
Robson, است ) Hypericumپدیده گسترده در جنس 

( که منجر به سطوح بالای تنوع ژنتیکی 1981
علاوه بر این، این گیاه . ),et al Barnes .2001 (شودمی

در راستای  هر ساله تعداد زیادی بذراست و چند ساله 
 et alZhao., کند )تنوع در این گونه تولید میافزایش 

ممکن است وسیع گستره با های جایی که گونه(. از آن2007
دارای سطوح بالاتری از تنوع ژنتیکی نسبت به گیاهان با 

(، طیف گسترده et al Singh., 1998توزیع محدود باشند )

عامل مهمی در این رابطه است. با  H. perforatumتوزیع 
های توجه به پایین بودن سرعت جریان ژن در جمعیت

، بنابراین، رانش H. perforatum وحشی مورد مطالعه
 ناپذیر باشد. درژنتیکی ممکن است اجتناب

H. perforatum ،پایین جریان ژن ممکن است به  میزان
وتاه های غالب و فاصله کدلیل عواملی مانند آپومیکس
 و همکاران Hazler Pilepicپراکندگی دانه باشد که توسط 

نشانگرهای مولکولی برای از . بیان شده است (2008)
بررسی تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت و بیولوژی تولیدمثل 

H. perforatum ( 2000 ;استSchmitt, -ldtArnho

., et alBarcaccia ; Koŝuth, 2003 Haluŝková &

)0072., et alPercifield ; 2006 اما به دلیل عدم وجود .)
سیستم نشانگر مشخص برای این گیاهان، در بیشتر 

 ISSRو  RAPDانند های نشانگر ممطالعات از سیستم
، ما از فراگیر بودن و این پژوهشاستفاده شده است. در 

در ژنوم گیاهان و نقش آنها در تنوع  SCoTفراوانی روش 
 ژنومی استفاده کردیم.

 

 گیرینتیجه
در ژنوم گیاهان  SCoTکارایی نشانگر از این تحقیق  رد

 H. perforatumهای گونهو نقش آن در تنوع ژنومی 
تنوع  ازلایی با سطحاین تحقیق  جینتاشده است. استفاده 

 Hypericumگونه  6 یهاتوده در رای ژن انیجر وی کیژنت
هر دو ویژگی نشان داد و توانست با استفاده از 

های مورد مطالعه را به گونهو مولکولی، شناسی ریخت
های با فرمتقسیم نماید و در این تمایز های مجزا گروه

 خوبیبه SCoT نشانگر هایدادهنتایج میانی مواجه نشدیم. 
این نتایج نشان شت. مورفولوژیک مطابقت داهای با داده

های بندی گونهتوان در طبقهرا می SCoTنشانگر داد که 
Hypericum در  تواندیمو این اطلاعات  استفاده کرد

 وها، اصلاح نبات ی شناسایی گونههارنامهبی هاراهبرد
 د.باش دیمفلاسم پژرم حفاظت
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