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A B S T R A C T   
Genetic diversity is a crucial component of biodiversity, essential for preserving gene 
banks and enriching plant genetic resources. One way to assess genetic diversity is using 
band patterns (0 and 1) produced by PCR-based DNA markers (such as RAPD, SSR, ISSR, 
AFLP, SCoT etc.). After achieving reproducibility, the bands are selected, scored, and 
analyzed. The data is analyzed using multivariate statistical methods, including cluster and 
principal coordinate analysis. Genetic similarity or dissimilarity coefficients are used based 
on 0 and 1 data (for dominant and codominant markers), and allelic frequency coefficients 
(for codominant markers). Some algorithms such as UPGMA and Ward are employed to 
group the studied individuals and investigate their genetic relationships. Quantifying 
polymorphism and assessing genetic diversity within and between populations will depend 
on the type of marker (dominant and codominant) and reproduction mode. Parameters such 
as polymorphic information content (PIC), resolving power (Rp), marker index (MI), 
polymorphic loci/marker ratio, heterozygosity (H)/gene diversity, allelic diversity (A), the 
effective number of alleles (Ae), Shannon's index (I), Wright’s F statistic (FIT, FST, FIS), Gst 
and analysis of molecular variance (AMOVA) are evaluated. Software tools (NTSYSpc, R, 
DARwin, PAST, Excel, PowerMarker, Popgen, and GenAlEx) can assist with grouping 
and estimating genetic diversity. 
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 ينشـانگرها  ينـوار  يالگـو  از اسـتفاده  با ياهيگ يكيژنت تنوع ليتحل و هيتجز بر يمرور
 PCR بر يمبتن

 
  )0000000277144331(اركيد: 1يناصرنخع فاطمه ،1يموسو سادات زهرا

 
  چكيده

 يكيژنت ريذخا يسازيغن و يژن يهابانك جاديا يبرا كه است يستيتنوع ز مهم سطوحاز  يكي يكيژنت تنوع
 يهاهداد(ي اندب اي ينواري ز الگواستفاده ا ،يكيتنوع ژنت يابيارز يهاراهجمله . از باشدمي تياهم حائز ياهيگ

يره) و غ RAPD ،SSR ،ISSR ،AFLP ،SCoT(مانند  PCRبر  يمبتن DNA ي) حاصل از نشانگرهاكي و صفر
تجزيه و  گيرند.ار ميقر ليلو تح هيتجز. در صورت قابليت تكرارپذيري، باندها انتخاب، امتيازدهي و مورد باشديم

ستفاده ا با ياصل مختصات به هيتجز و ياخوشه هيتجز رينظ رهيمتغ چند يآمار يهاروش ه وسيلهب ،هاداده تحليل
 ياو بارز) مي نشانگرهاي غالب و ه(برا هاي صفر و يكي مبتني بر دادهكيژنت عدم تشابه ايتشابه  بياز ضرا
انجام  Wardو  UPGMA رينظ هاتميالگوربرخي و  بارز)ي (براي نشانگرهاي همآلل يبر فراوان يمبتن بيضرا
با  نيهمچن. گيردصورت ميها آن يكيژنت روابط يبررسافراد مورد مطالعه و  يبندگروهبدين ترتيب  و شودمي

 نيدرون و ب يكينوع ژنتت يبررس و يچندشكل يابيارز) و سيستم زادآوري، بارزهم يا غالب( نوع نشانگر به توجه
شاخص  ،)Rp( كيفكقدرت ت ،)PIC( ياطلاعات چندشكل يمحتوا رينظ ييپارامترهااز  با استفاده هاتيجمع

 ،تنوع ژني/)H( يتيگوسيتروزه چندشكل، هايشانگرسبت ننهاي ژني چندشكل/مكان نسبت ،)MI( ينشانگر
و تجزيه و تحليل  IS, FST, FTIF( ،stG( تيرا Fآماره  ،)I( شاخص شانون ،)eA( موثر يهاتعداد آلل ،)A( يتنوع آلل

، NTSYSpc ،Rافزارها (توان از برخي نرمبدين منظور مي. شودانجام مي )AMOVA( واريانس مولكولي
DARwin ،PAST ،Excel ،PowerMarker ،Popgen و GenAlExبندي و برآورد تنوع ژنتيكي بهره ) در گروه

 جست.

  

 دانشكده ،ياهيگ كيژنت و ديتول يمهندس گروه. 1
  .نايرا اهواز، اهواز، چمران ديشه دانشگاه ،يكشاورز
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   مقدمه
ــوع ز ــتيتن ــه  1يس ــاگونب ــاره دارد  2يگون ــده اش ــودات زن  موج

)2001Swingland, ( يهـا بشر در دهه يآن برا رزشكه ا 
كننـد  ياستدلال م ياريشناخته شده است و بس يخوب به رياخ

 ،يمختلـف انسـان   يهاتيفعال داريتوسعه پا يبراكه وجود آن 
 ـ. به)Shiva, 1994(است  يضرور تنـوع در چهـار    يطور كل

ــطح تعر ــس ــ في ــردديم ــكل  گ ــوع اكوس1(ش ــتمي). تن  3س
ها است. جوامع مختلف گونه انيدر م يريرپذييدهنده تغنشان

 يهـا دهنده گونهكه نشان است 4ياتنوع گونه يدر سطح بعد
 زي ـن 6ياگونـه  ياست كه بـه آن غنـا   5اجتماع كيمختلف در 

 يهـا پي ـبه تنوع موجـود در ژنوت  7يكيشود. تنوع ژنتيگفته م
وجـود آلـل   ل،ي ـدل نيا. به گردديگونه اطلاق م كيمختلف 

پي ـفنوت جـاد يا سبب ،ژن در افراد مختلف كي متفاوت يها
عنـوان   بـه تـوان  يرا م ـ 8كي. تنوع ژنومشوديم متفاوت يها

 ـفرد تعر كيدر  9يمكان ژن نيتنوع در چند  ـا دركـرد.   في  ني
 بخش نيمحقق نيبتوجه را در  نيترشيب يكيتنوع ژنت ان،يم

 et alBhandari ,.( اسـت  داده اختصاص خود به يكشاورز

2017(.  
   

  
  ) et alBhandari ,.2017( تنوع انواع .1 شكل

  

                                                                             
1. Biodiversity 
2. Variety 
3. Ecological diversity 
4. Species diversity 
5. Community 
6. Species richness 
7. Genetic diversity 
8. Genomic diversity 
9. Gene-loci 

Figure 1. Types of diversity (Bhandari et al., 2017) 
 ـ تيموجود در جمع يوراثت يهايژگيو راتييتغبه   كي
. تنـوع  )Swingland, 2001( نديگويم يكيژنت تنوعگونه 

 ريي ـممكـن اسـت خـود را بـه شـكل تغ      يدر صفات وراثت
 ـ يكيولـوژ يزيرفتار ف ،يآناتوم ،يمورفولوژ  يهـا يژگ ـيو اي

 تنـوع . )Bhandari et al., 2017( نشان دهد ييايميوشيب
مختلـف در   يهاوجود آلل دهندهافراد، نشان انيم يكيژنت

 ـ  هـا تي ـمتفـاوت در جمع  يهـا پي ـژنوت زي ـو ن يمخزن ژن
ــ ــ. )Caliskan, 2012( باشـــديمـ ــابع  يبرخـ  بـــهمنـ

مختلف با توجـه   يهاپيژنوت نيدر ب موجود يهايگوناگون
 ـ ايگونه  كيمربوط به  يهاپيژنوت يكيژنت بيبه ترك  نيب
 et alBhandari ,.( نـد يگويم ـ يك ـيژنت تنـوع  ،هـا گونه

ــ .)2017  )Salgotra and Chauhan )2023 نيهمچن
 ـ گونه نيدر سه سطح تنوع ب ي راكيتنوع ژنت  نيها، تنـوع ب

 ـ تنـوع  وگونـه   كي يهاتيجمع  ـ افـراد  نيب  تي ـجمع كي
 ـ يك ـيژنت تنـوع  نيبنـابرا . كننـد تعريف مي اصـطلاح   كي

 بـه  10يك ـيژنت يگونـاگون  بـا  ج،يرا ريتعبر د كه استگسترده 
 11يگونـاگون شوند. يدر نظر گرفته م گريكديمترادف  ،اشتباه

شـود.  يم گفتهچند صفت موجود زنده  اي كيبه تفاوت در 
 رييتغ ايژن  يهادر آلل رييتغ ،يكيژنت يگوناگون يعبارت به

 ـ يدر مخزن ژن DNA/RNA يهايدر توال  ـگونـه   كي  اي
 انيمتفاوت ب يهاپياست كه خود را در قالب فنوت تيجمع

 از يك ـيتنـوع ژنت  .) et alBhandari ,.2017( كنـد يم ـ
 ـ مخزن كيمختلف در  يهاشمارش تعداد ژن قيطر  يژن
را تنهـا   12يك ـيژنت گونـاگوني امـا   اسـت،  يـري گانـدازه  قابل

 يهـا توان به عنوان بلـوك يرا مو آن  زد نيتخم توانيم
 et alBhandari ,.( در نظـر گرفـت   يكيسازنده تنوع ژنت

ــش. )2017 ــش ،13جه ــيژنت ران ــوترك ،14يك ــو جر 15يبين  اني
 يك ـيتنـوع ژنت  يجادكننـده مختلـف ا  منـابع  از يبرخ ـ 16يژن

  .) ,2023Salgotra and Chauhan( هستند

                                                                             
1 0. Genetic variability 
1 1. Variability 
1 2. Genetic variation 
1 3. Mutation 
1 4. Genetic drift 
1 5. Recombination 
1 6. Gene flow 

 ستمياكوس تنوع

 يكيژنت تنوع

 ياگونه تنوع

ستمياكوس كي در زنده موجودات نيب تنوع

 اجتماع كي در زنده موجودات نيب تنوع

 گونه كي افراد نيب تنوع

در سراسر ژنوم يمكان ژن نيتنوع در چند كيژنوم تنوع
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منابع  نياز ارزشمندتر يكي ياهيگ يكيژنت ريذخا
 از آن در موجود تنوع از يآگاه كه باشنديم يعيطب

 نيهمچن و يژن يهابانك يسازيغنو  جاديا ملزومات
 باشديم ديجد يانواع محصولات زراع يتوسعه

)Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh and Azizi, 

نقش  يكيژنت ريذخا نياحفظ و استفاده از  نيبنابرا. )2015
 خواهد يو جنگلدار ييغذا تيامن ،يدر كشاورز يمهم

 نژادگرانبهكشاورزان و  يبرا يكيداشت. موضوع تنوع ژنت
 ،با عملكرد بالا ديبه دست آوردن ارقام جد منظور هب
 يستيرزيغ يهاسازگارتر در برابر تنش ايبهتر  تيفيك
تر در برابر آفات و مقاوم اي)، ديشد يسرما و گرما مانند(

مختلف هوا و  يهاندهيمقاوم به آلا زيزا و نيماريعوامل ب
 ,2009Laurentin, ; 2004Rao ;(خاك لازم است 

., et al., 2017; Shashidhara et alBhandari 
 به تيجمع كي يبالا برا يكيوجود تنوع ژنت لذا. )2023

 است ياتيح تيجمعآن و تكامل  يلحاظ بقا، سازگار
)2019Nikolić, -Nonić and Šijačić( . 

 اسـتفاده  با آن يابيارز ،يكيژنت تنوع تياهمتوجه به  با
 در را يارزشـمند  اطلاعات توانديم 17يكيژنت ينشانگرها از
 از اسـتفاده  نيهمچن ـ و اهـان يگ از ينگهدار و حفظ نهيزم
 قـرار  پژوهشـگران  اري ـاخت در ياصلاح يهابرنامه در هاآن

ــد ــانگرها. ده ــيژنت ينش ــكال ،يك ــوژيب اش ــد يكيول  مانن
ــيو ــايژگـ ــوت يهـ ــفات  18يپيفنـ ــتير(صـ ــخـ )، يشناسـ
 نياز والـد  كه بوده DNAاز  يو قطعات هانيپروتئ/هاميآنز

 در هـا آن از اسـتفاده  لي ـدل بـه و  رسـند يبه ارث م 19جبه نتا
 ـفـرد   كي يابيرد  ـ اي  ـنشـانگر نام  ،ژن كي د نشـو يم ـ دهي
)2015., et alKadirvel (.  ــيژنتنشــانگرهاي ــهك  ي ب

 سطح در يمولكول يو نشانگرها يشناسختير ينشانگرها
 ميتقس ـ) PCRبـر   يرمبتن ـيو غ ي(مبتن DNAو  نيپروتئ

 ـلوژنتيف مطالعـات نشانگرها در  ني. اشونديم  نيـي و تع كي
 يبنـد ردههـاي خـودرو،   انتقـال ژن از گونـه   قرابت، زانيم
صـفات   كننـده كنتـرل هاي ي، تعيين محل ژنزراع اهانيگ

انتخاب بـه   ليتسه و هاي ژنتيككيفي و كمي، تهيه نقشه
. )Naghavi et al., 2009( دارنـد  ردبكـار كمك نشـانگر  

                                                                             
1 7. Genetic marker 
1 8. Traits 
1 9. Progeny 

منـابع   20يمولكول ييشناسا نشانگرها، از استفاده با نيهمچن
ــگ ــطح  ياهي ــاز طر DNAدر س ــو قي ــدها  يالگ ــبان  اي

اثـر انگشـت در    سـه ياسـت. مقا  ريپذامكان 21ينگارانگشت
در  يكيبرآورد تنوع ژنت يبرا ياهيگ يكيمطالعات منابع ژنت

مفيـد   نيتخم ـيـا  )، و يگروه نيب اي(درون  22مجموعهيك 
ــودن ــانگرها ب ــا DNA ينش ــ ييدر شناس ــن كي  23اكسش

   .) ,2009Laurentin( شوديخاص استفاده م

 يكيژنت تنوع يابيارزمرتبط با  ميمفاهمطالعه  نيا در
 جياستفاده از نتا باآن  يريگاندازه يچگونگ و منابع گياهي

كه  PCRبر  يمبتن يمولكول يحاصل از نشانگرها
ژل  يرو يبر اساس جداساز هاآن در يچندشكل ييشناسا

  .گردديم مرور است،نوارها)  ي(الگو باندها 24يازدهيامتو 
  

   PCRبر يمبتن يمولكول ينشانگرها
 ,.PCR )Kumar et al بـر  يمبتن ـ يمولكـول  ينشـانگرها 

2009; Kalendar and Schulman, 2014; Dar et. al., 

.,et alBidyananda  ;2021Amiteye, ; 2019. ; 2024

Rani et al., 2024(  جدول)موجود در  يهابازتاب تفاوت )1
ــرد ــراد  DNA في ــاف را در ســطح  25يچندشــكل و باشــنديم

DNA استفاده از  باPCR ـا .كننديم ييشناسا   نشـانگرها  ني
 بـه  كه هستند يخاص رمزكننده ريغ و رمزكننده يژنوم ينواح

 .رنـد يگيم ـ قـرار  اسـتفاده  مـورد  ژنوم و تحليل هيتجز منظور
از  يريپذريها، عدم تاثالعاده آنفوق يفراوان ليبه دل نيهمچن
 26بـارز هم ج،ينتا ريمطلوب تفس تيدقت و قابل ،يطيمح طيشرا

 ـاز ا ياريبسبودن  افـراد   صينشـانگرها و سـهولت تشـخ    ني
ــوتيهتروز ــالص) از  27گ ــوتيهموز(ناخ ــالص) اهم 28گ ــ(خ  تي

 انـد كـرده  داي ـپ يشناسختير ينسبت به نشانگرها يترشيب
)Agarwal et al., 2008; Naghavi et al., 2009; 

Heidari, 2011; Darvish Zadeh and Azizi,. 2015(.  

                                                                             
2 0. Molecular identity 
2 1. Fingerprint 
2 2. Collection 
2 3. Accession 
2 4. Scoring 
2 5. Polymorphism 
2 6. Co-dominant 
2 7. Heterozygous 
2 8. Homozygous 
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صورت  بهممكن است  يمولكول ينشانگرها
 كيباشند. در  30يمكانتك  اي و 29يمكانچند  ينشانگرها

 ،يمكانچند  يبا استفاده از نشانگرها ليو تحل هيتجز
 يبرا كهيحال در دارد، وجود ياديز يمشاهده باندها امكان

حداكثر دو باند كه مربوط به  ،يمكان تك ينشانگرها
به  بسته. گردديم تيرو باشد،يم ديپلوئيژنوم د يهاآلل

 اي تك يمحقق ممكن است از نشانگرها ،اهداف مطالعه
 ياز هر دو استفاده كند. نشانگرها يبيترك اي و يمكان چند
از ژنوم افراد را ارائه  يااطلاعات گسترده يمكان چند
با  ت،يجمع كيدر مطالعات ژنت ليدل نيبه هم ،دهنديم

بر  تيجمع كيافراد  انيم زيهدف تما نكهيتوجه به ا
 يمكانچند  ينشانگرها ،) استهانوار( باندها ياساس الگو

 ينشانگرها. )Simpson, 1997( كارآمدتر هستند
و  31چندشكل ينشانگرها صورت به تواننديم يمولكول

قادر نشانگر معنا كه اگر  نيمشاهده شوند؛ بد 32شكل كي
 يهاگونه ايگونه  كيافراد  انيم يهاتفاوت ييبه شناسا

 جاديا ليكه پتانس يمتفاوت باشند، چندشكل و در صورت
 يشكل تلق كيرا نداشته باشند،  هاپيژنوت انيم زيتما
را  نشانگرها. )Kanouni and Khalily, 2010( گردنديم
 زين بارزهم(بارز) و  33غالبتحت عنوان  توانيم

 تيمز. ) et alKadirvel ,.2015( كرد يبندميتقس
افراد  زيغالب، تما ينسبت به نشانگرها بارزهم ينشانگرها

  .) ,2009Laurentin( است گوتيهتروز از گوتيهموز
  
 ـيژنت يهايگوناگون ييشناسا روند  مـورد  افـراد  يك

 يبـا اسـتفاده از نشـانگرها    34)نـگ يپيژنوتا( مطالعه
 ژل دهيازيامت اساس بر PCRبر  يمبتن

 DNA ياسـتفاده از نشـانگرها   بـا  نگيپياژنوت يروش كل
 DNA ابتـدا  .باشـد مـي  2به شرح شـكل    PCRبر يمبتن
 تي ـفيو ك تي ـاستخراج شده و پس از سـنجش كم  ياهيگ

 ـواكـنش زنج  DNA يآن، با اسـتفاده از نشـانگرها    يارهي
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3 2. Monomorph 
3 3. Dominant 
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 شـده  ري ـتكث. جهت مشاهده قطعات رديگيانجام م مرازيپل
استفاده نمود. سپس  ديآم ليآكريپل اياز ژل آگارز  توانيم

 تـا يشده و نها دهيازيژل امت يمشاهده شده بر رو يباندها
  .گردديمها انجام داده ليو تحل هيتجز

  
    دهيازيامت
برخـي   كمـك صورت دستي يـا بـا    به باندها دهيازيامت
 ,Mukhopadhyay and Bhattacharjee( هاافزارنرم

 ،CLIQS، PyElph، TotalLab ريــــــــــنظ )2016
ImageQuant، Quantity One  وVisionWorks 

روش كار به اين صورت خواهد بـود كـه   . شوديانجام م
د و عـدم وجـود   وجو به صورت و انتخاب واضح يباندها

 بهبارز و باند (يك و صفر) براي نشانگرهاي غالب و هم
بارز امتيازدهي ت فراواني آللي براي نشانگرهاي همصور
بـارز ماننـد   شود؛ البته در اكثر موارد نشانگرهاي هـم مي

نشانگرهاي غالب بـه صـورت يـك و صـفر امتيـازدهي      
et al Heras; 2006, Mohammadi ,.شـوند ( مـي 

 ـ صـورت بـه   هـا داده) و 3(شكل ) 2016  سيمـاتر  كي
. ) ,2012Sarwat( شــوديمــ آمــادهدر اكســل  35ييدوتـا 
بـارز متفـاوت   غالب و هم ينشانگرها يبرا سيماتراين 
بـارز،  در صورت استفاده از نشـانگر هـم   .)3(شكل  است
ــاتر ــا سيم ــبا ييدوت ــه ماتر دي ــيب ــاز ژنوت يس ــاپي  ه
 36مكـان  هـر  در فرد هر يبرا) گوتيهتروز و گوتي(هموز

    .) ,2009Laurentin( شود ليتبد
  

  اطلاعات ليتحل و هيتجز
 ـو ساختار جمع يكيتنوع ژنت ليو تحل هيتجز شـامل   هـا تي
 ـ 37تيكردن تنوع درون جمع يكم  ـو/  هـا تي ـجمع نيو ب  اي

ــراد ــ، 38اف ــردن يكم ــط ژنت ك ــيرواب ــاو  39يك ــط  شينم رواب
) كه در ادامـه   et alDe Vicente ,.2004ي است (كيژنت

  شود.ها پرداخته ميبه آن
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  ارزيابي تنوع ژنتيكي و استفاده شده در PCRمبتني بر برخي از نشانگرهاي . 1جدول 
Table 1. Some of the PCR-based markers used in genetic diversity assessment 

منبع  مزايا  هامعايب و محدوديت مثال   نام نشانگر
Abelmoschus esculentus L. 

(Hamdan et al., 2024) ي پايين، نشانگر غالبريتكرارپذ  ,.Williams et al ژنوم بهتر پوشش
(1990) 

 andomly R(RAPD)اي چندشـكل تكثيـر شـده تصـادفي     اندي
NADolymorphic Pmplified A 

Hordeum vulgare L. (Esmaili et 
al., 2014); Solanum 

lycopersicum L. (Hosseini et al., 
2023) 

 ،بالا يچندشكلو  يريتكرارپذ  يتوال اطلاعات به ازين
  بارزهم نشانگر

Akkaya et al., 
(1992) 

)equence Simple S) SSRهاي تكراري ساده يا ريزماهواره رديف
epeatsR  

Solanum lycopersicum L. 
(Pozharskiy et al., 2023) 

 يبرا يتوال اطلاعات به ازين
 ساخت آغازگر

 ,.Akopyanz et al بارزهم نشانگر ،بالا يريتكرارپذ
(1992) 

 Cleaved (CAPS)چندشكل تكثير شده شكسـته شـده    هايتوالي
Amplified Polymorphic Sequence  

Amaranthus (Ray and Roy, 
2009) 

ساخت  جهت ژن يتوال ازمندين
 آغازگر

 بارزهم نشانگر بالا، يريتكرارپذ
Paran and 

Michelmore, 
(1993) 

 equence S(SCAR)ناحيــه تكثيــر شــونده بــا رديــف مشــخص 
egionRmplified Aharacterized C  

Hordeum vulgare (Yongcui et 
al., 2005) مشكل تكرارپذيري 

عدم نياز به اطلاعات توالي براي 
Wu et al., (1994)  بارزساخت آغازگر، نشانگر هم  Random (RAMP)هاي ريزماهواره تكثيرشـونده تصـادفي   تفاوت

Amplified Microsatellite Polymorphisms  

Ricinus communis (Sharifi 
Soltani et al., 2023) 

 نشانگر ،يريتكرارپذ مشكل
 غالب

 يبرا ياطلاعات توال به ازين عدم
كم  مقدارنياز به  ،آغازگرساخت 

DNA

Zietkiewics et 
al., (1994) 

 (ISSR)هاي تكراري ساده مياني توالي
Inter-Simple Sequence Repeat  

Oryza sativa L. (Alizadeh et al., 
2013); Sorghum bicolor L. 

Moench (Medraoui et al., 2024) 
 نشانگر ،يريتكرارپذ مشكل

 غالب
 ,.Vos et al عدم نياز به اطلاعات توالي

(1995) 
ــاوت ــتكث از حاصــل قطعــات طــول تف  mplified A(AFLP) ري

Fragment Length Polymorphism  
Gladiolus (Nazarbeigi et al., 

 ,.Kalendar et al و پوشش ژنومي بالا يچندشكل غالب نشانگر آلل، صيتشخ (2024
(1999) 

ــين رتروترانســپوزون  ــر ب ــاچندشــكلي در تكثي -Inter (IRAP) ه
Retrotransposon Amplified Polymorphism  

Triticum turgidum L. (Marzang 
et al., 2020) 

 مشكلداراي  يكينظر تكن از
 غالب نشانگر آلل، صيتشخ

 ,.Kalendar et al چندشكلي و پوشش ژنومي بالا
(1999) 

 (REMAP)چندشكلي در تكثير بين ريزماهواره و رتروترانسـپوزون  
Retrotransposon-Microsatellite Amplified Polymorphism  

Foeniculum vulgare Mill. 
(Nikkerdar et al., 2018); Cressa 

cretica L. (Jahangir, 2021) 

گاها مشكل تكرارپذيري، 
 نشانگر غالب

 Collard and سادگي، مقرون به صرفه
Mackill, (2009) 

 (SCoT)چندشكلي نواحي هدف كدون آغاز 
Start Codon Targeted  

  

  
 )Ng and Tan, 2015( هاباند يالگواساس  بر PCRبر  يمبتن DNA ينشانگرها از استفاده با نگيپيژنوتا. 2 شكل

)Tan, 2015Ng and ( based DNA markers banding pattern-Genotyping using PCRFigure 2.  

 باندها انتخاب

 DNA  تيفيو ك تيمورد مطالعه و سنجش كم افراد DNA استخراج

 شده نهيو برنامه به آغازگربا استفاده از  PCR انجام

 ؟ است گرفته صورت واضح يباندها ريتكث ايآ

 آغازگر حذف يشده قبل نهيبا استفاده از برنامه به PCR تكرار

 ؟ شوديم مشاهده باندها يريپذ تكرار تيقابل ايآ

 شده انتخاب يباندها دهيازيامت

 اطلاعات ليتحل و هيتجز

 ريخ بله

 ريخ بله

 باندها حذف
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(A)   
 

(B)  
 )De Vicente et al., 2004( فرد 10 در بارزهم) B و غالب) A نشانگرژل  دهيازيامت .3 شكل

Figure 3. Gel scoring A) dominant and B) codominant marker in 10 individuals (De Vicente et al., 2004) 

  
 ـ مخـزن  بـر  علاوه كه از افراد يگروهبه  تيجمع  يژن
ر هسـتند  برخـوردا  زين گريكدي با يتلاق ييتوانا از مشترك،

 ـجمع هر ساختار. شوداطلاق مي  ،40افـراد  سـطح  سـه  در تي
تنـوع   في. توص ـگـردد يم ميكل تقس تيو جمع 41تيرجمعيز

انجـام   هاتيجمع نيب اي تيجمع كي درونممكن است در 
 يكـه الگـو   يزمـان . ) et alDe Vicente ,.2004( شـود 

 موردنوع نشانگر بر اساس  ستيبايم ،شد دهيازيباندها امت
 زاني ـم ،و سيستم زادآوري گيـاه  بارز)هم اي(غالب  استفاده
 هـا تيجمع نيب اي درونو تنوع مشاهده شده در  يچندشكل

در بـرآورد   پارامترهـا  نيتـر مهم ازشود.  نييتع ياز نظر كم
 زانيــم يريــگانــدازه بــه تــوانيمــ يتــيجمعتنــوع درون 

تعـداد   نيانگي ـم چندشـكل،  يهـا مكان نسبت ،يچندشكل
 و مكـان  هـر  در مـوثر  يهـا آلل تعداد ،ها در هر مكانآلل

 De( كـرد  اشـاره  انتظـار  مـورد  يتيگوس ـيهتروزميانگين 

                                                                             
40. Individuals 
41. Subpopulation 

-Šijačić Nonić and; ., 2004et alVicente 
2019Nikolić, ( .ـيجمع نيبتنوع  يابيارزدر  نيهمچن   يت

 ـ يبرا يتيجمع نيب زيتما از  ـ زيتمـا  ،)stg( 42مكـان  كي  نيب
 ـجمع سهم ،)stG( 43مكان نيچند يبرا يتيجمع  تنـوع  در تي
 انسيـــوار هيـــتجز و 45رايـــت F آمـــاره ،44كـــل يكـــيژنت

 De Vicente( شـود يم ـ استفاده )AMOVA( 46يمولكول

2019Nikolić, -Šijačić Nonić and; 2004., et al( .
 افزارهـايي نـرم از  تـوان مي مذكور پارامترهايبرآورد  براي

ــون   و Excel ،PowerMarker، POPGENEهمچــــ
GenAlEx ميمفـاه از  يبرخ حيادامه به توض در .برد بهره 

 و يچندشـكل  زانيم يبررس يمورد استفاده برا يپارامترها
  . شوديپرداخته م) 2(جدول  يكيژنت تنوع

                                                                             
42. Interpopulation differentiation for one locus (gST) 
43. Interpopulation differentiation for several loci (GST) 
44. Population’s contribution to total genetic diversity 
45. Wright’s F statistics 
46. Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 
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  برخي از پارامترهاي مورد استفاده در برآورد ميزان چندشكلي و تنوع ژنتيكي .2 جدول
Table 2. Some parameters used in the estimation of polymorphism and genetic diversity 
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  است. محاسبه قابل زين غالب ينشانگرها يبرا stF آماره �

 
   47ياطلاعات چندشكل يمحتوا
نشانگر  كي ييتوانا دهندهنشان ياطلاعات چندشكل يمحتوا

 بـه و  اسـت  تي ـجمع كيافراد  انيم يچندشكل صيدر تشخ
. لـذا  دارد يبسـتگ  هاآن عيتوز يفراوان و موجود يهاآلل تعداد

 است ترشيبالاتر باشد، ارزش آن نشانگر ب پارامتر نيهر چه ا
)2020., et alSerrote ( .ـا   ينشـانگرها  يپـارامتر بـرا   ني

PICرابطه  قيبارز از طرهم ൌ 1	 െ ∑ p୧
ଶ୬

୧ୀଵ )Botstein 

et al., 1980( غالـب بـه روش   ينشـانگرها  يو براPIC ൌ

2fi	ሺ1 െ fiሻ	 هـا منظـور از   كه در آن شوديمحاسبه مip و 
fi آلل  يفراوانiيبـرا  ايـن پـارامتر   راتيي ـاست. دامنـه تغ  ام 

غالـب   ينشانگرها يو برا كيبارز از صفر تا هم ينشانگرها
 ـ   برخـي  . ) et alSerrote ,.2020( باشـد يم ـ ميصـفر تـا ن

 )Chesnokov and Artemyeva )2015همچون  محققين
  اند.در نظر گرفته 48يژن تنوعمعادل آن را 
  
هاي شـانگر سبت ننهاي ژني چندشكل/مكان نسبت

    49چندشكل
يكي از پارامترهايي كـه بـراي بررسـي تنـوع ژنتيكـي بـا       

بارز قابل اسـتفاده اسـت   استفاده از نشانگرهاي غالب و هم
 )Ott )1992جـا كـه   باشـد. از آن محاسبه چندشـكلي مـي  
 95/0تـر از  آن كـم  50ترين مرحلـه سيستمي كه فراواني رايج

                                                                             
4 7. Polymorphic Information Content (PIC) 
4 8. Gene diversity 
4 9. Polymorphic loci/marker ratio 
5 0. Stage 

 يدر نشـانگرها كند، باشد را به عنوان چندشكل معرفي مي
 ـهـر بانـد    شـود يفرض م ـكه غالب  مكـان را نشـان    كي

كند همان توجه به اي كه او به آن اشاره ميمرحله دهديم
افـراد  ميـان   در »حضور و عدم حضـور بانـد در هـر فـرد    «

اگـر  به عنوان مثال  .مورد مطالعه است گروه دهندهيلتشك
مرحلـه   نيترجي، راشود ديده افراد ازدرصد  94باند در  كي
به عنـوان چندشـكل در    نيخواهد بود، بنابرا» حضور باند«

درصـد   6فقـط در   باندياگر همچنين  شود.ينظر گرفته م
» بانـد حضـور  عـدم  «مرحله  نيترعي، شاشود مشاهدهافراد 
باز  نيد، بنابراشويم ديدهدرصد افراد  94در  كههد بود خوا

 ـا .) ,2009Laurentin( باند چندشكل خواهد بـود هم،   ني
 هــايمكــان يجــاغالــب بــه ينشــانگرها يپــارامتر بــرا
 ينشانگرها در .شودمي دهينشانگر چندشكل نام ،چندشكل

نشان  نامندميكه آلل  ييبا تعداد باندهايك مكان بارز هم
 ـ يعني حضورمرحله  ترينرايجاگر  ن،يبنابرا ؛شوديداده م  اي

 افـراد  از درصـد  95تـر از  لـل) در كـم  آعدم حضـور بانـد (  
 مكــاند، شــو ديــدهگــروه مــورد مطالعــه  دهنــدهيلتشــك

نســبت تعــداد ايــن پــارامتر بــه صــورت . اســتچندشــكل 
بـراي   هـا مكـان  كـل  تعـداد بـر   چندشكل يژن يهامكان

 تعداد برچندشكل  ينشانگرهانسبت بارز يا نشانگرهاي هم
 اسـت  قابل محاسـبه  غالب ينشانگرها يبرا نشانگرها كل

)2009Laurentin, (  . 
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    52ينشانگر شاخص و 51كيتفك قدرت
مشـخص كـردن    ياست كـه بـرا   يپارامترقدرت تفكيك 

استفاده  هاپيژنوت انيمتفاوت  صيتشخ درنشانگر  ييتوانا
ــه روش  شــودمــي Rpو ب ൌ 	∑ Iୠ ــ  دگــرديمحاســبه م

)2019Kumar and Agrawal, (رابطه، منظـور   ني. در ا
صـفر   از آن يعـدد  زاني ـمكه  است 53اطلاعات باندها Iୠاز 

Iୠحاصـــل از رابطـــه   و ريـــمتغ كيـــتـــا  ൌ 1 െ

ሺ2|0.5 െ p|ሻ مذكور در رابطه .باشديم p  افـراد  نسـبت 
ــد يدارا ــراد اســت  بان ــه كــل اف  Chesnokov and( ب

2015., et al; Govindaraj 2015Artemyeva, (.  
نشـانگر   ييكارا نييتع يبرا ياريمعشاخص نشانگري 

 ـ  يهـا مكان ييدر شناسا  يهـا پي ـژنوت نيچندشـكل در ب
ضــرب محتــواي اطلاعــات كــه از حاصــلمختلــف اســت 

ــكلي  ــوثر  )PIC(چندش ــه م ــبت چندگان از  )EMR( 54و نس
MIطريق رابطه  ൌ EMR ൈ PIC نسبت .گردديم برآورد 

ــه ــوثر چندگان ــطر از م ــه  قي EMRرابط ൌ n୮ሺn୮/nሻ 
 يهـا تعداد مكان n୮كه در آن منظور از  گردديمحاسبه م

 ,.Nagaraju et al( ها استتعداد كل مكان nچندشكل و 

2019Kumar and Agrawal, ; 2001(.  
  
    55ي/تنوع ژنيتيگوسيهتروز
 ـاحتمال متفاوت بودن دو آلل در  )H( يتيگوسيهتروز  كي
است اند) انتخاب شده تيمعاز ج يطور تصادف(كه به مكان

بارز (بـه دليـل شناسـايي افـراد     كه تنها در نشانگرهاي هم
هموزيگوت از هتروزيگوت) قابل استفاده اسـت. اصـطلاح   

ژني همين كاربرد را دارد بـا ايـن تفـاوت كـه بـراي       تنوع
هموزيگـوت و  افـراد  رود زيـرا  نشانگرهاي غالب به كار مي

ــوت ــه هتروزيگ ــتق ب ــور مس ــايز ميط ــي متم ــدنم  گردن
)2009Laurentin, ( .ــيتروزه ــطح  يتيگوسـ در دو سـ

و هتروزيگوســيتي  )EH(هتروزيگوســيتي مــورد انتظــار   
بـه   EHمعمـولا از   گردد كهتعريف مي )OH( مشاهده شده

گردد زيرا نسبت به منظور توصيف تنوع ژنتيكي استفاده مي

                                                                             
5 1. Resolving Power (RP) 
5 2. Marker Index (MI) 
5 3. Informative bands (Ib) 
5 4. Effective Multiplex Ratio (EMR) 
5 5. Heterozygosity (H)/Gene diversity 

 EHو  OH كـه يهنگـام تر حسـاس اسـت.   اندازه نمونه كم
در  تلاقي)، ي نداشته باشندتوجهقابلتفاوت مشابه هستند (

ــجمع ــايتقر تي ــادف ب ــت يتص  Chesnokov and( اس

2015Artemyeva, ( .بـه مكان  هر يبرا يتيگوسيهتروز 
h	روش  ൌ 1 െ ∑p୧ଶ كـه در آن   گـردد مـي  محاسبهp୧ 
 ريمقـاد . ) et alDe Vicente ,.2004( است امiآلل  يفراوان

 ياديكه تعداد ز يزمانو  است ريمتغ كي تا صفر از پارامتر نيا
 وجـــود داشـــته باشـــد يمســـاو 56يهـــاياوانـــآلـــل در فر

 ـ. مرسـد يبـه حـداكثر م ـ   انتظار مورد يتيگوسيهتروز  نيانگي
از  ين ـيتخم هـا مكـان در تمـام   هتروزيگوسيتي مورد انتظـار 

 ـ  تيدر جمع 57يكيژنت يگوناگون ياست كه با كم كـردن فراوان
محاسـبه   1از  مكـان  كيها در گوتيمورد انتظار هموز يها
 نيانگيم سپس وتكرار  هامكانهمه  يعمل برا نيا شود،يم

بـه   .) et alDe Vicente ,.2004( گـردد يم ـ محاسبه هاآن
 يمحاسبه فراوان جهتفوق  رابطه )Laurentin )2009گفته 

هر مكان طبق  يبرا يتنوع ژن اي يتيگوسيو هتروز است يآلل
ــه  ݄رابطــ ൌ 2݊	ሺ1 െ	∑ x୧ଶሻ/ሺ2݊ െ 1ሻ  ــرآورد بــ

 ـا در كه ؛گردديم  ـ ix منظـور  رابطـه  ني  ـ( امiآلـل   يفراوان  اي
 ـد كيبه دست آوردن  يبرا تعداد افراد است. nنشانگر) و   دي

 ـدر  يك ـياز تنـوع ژنت  يكل  ي)از نظـر مفهـوم  ( تي ـجمع كي
 اسـت  PICتـر از  مناسـب  يمفهوم يتنوع ژن/يتيگوسيهتروز

)2009Laurentin, (.  
  

  59 موثر يهاآلل تعدادو  58يآلل تنوع
كـردن   يكم ،يكيتنوع ژنت يريگاندازه يراه برا نيترساده

تعـداد   نيانگي ـ) مA( يآلل تنوع موجود است. يهاتعداد آلل
 يك ـيتنـوع ژنت  فيتوص ـ يو بـرا  استها در هر مكان آلل

A قيشود و از طرياستفاده م ൌ 	n୧/n୪	 گـردد يبرآورد م 
 lnهـا و  موجـود در مكـان   يهاآللتعداد كل  inكه در آن 

 et alGovindaraj ,.2015 ;( هـا اسـت  تعـداد مكـان  

2016Mukhopadhyay and Bhattacharjee, (  ايـن .
و بـا افـزايش    بـوده به اندازه نمونه حسـاس   نسبت پارامتر

                                                                             
5 6. Frequencies 
5 7. Genetic variability 
5 8. Allelic diversity (A) 
5 9. Effective number of alleles (Ae) 



    PCR بر يمبتن ينشانگرها ينوار يالگو از استفاده با ياهيگ يكيژنت تنوع ليتحل و هيتجز بر يمرور: موسوي و ناصرنخعي            106

 

لـل جديـد   آاندازه نمونه جمعيت احتمال آشكار شدن يـك  
  .  ) ,2009Laurentin( يابد(نادر) افزايش مي

 Hartl andتوسط  كه )eA(موثر  يهاتعداد آلل اصطلاح

Clark )1997( شد مطرح )2009Laurentin, ( از عبارت 
 جهت و است برابر يفراوان با يهاتعداد آلل يريگاندازه
 جاآن از. باشديملازم  ياز تنوع ژن ينيبه سطح مع يابيدست

لل با فراواني مشابه نسبت به جمعيتي كه آسه  باكه جمعيتي 
چندشكلي  ،ل با فراواني كمآللل با فراواني بالا و دو آيك 
 A به نسبتبهتري  اريمع eA لذا دهد،يتري نشان مبيش
 يهاتعداد آلل .)Bagherieh Najjar et al., 2014( است

	Ae قيطر ازموثر  ൌ 	1/ሺ1	– 	hሻ 	ൌ 	1/∑p୧
ଶ 

hمكان و  كيدر  امiآلل  يفراوان p୧ كه شوديم محاسبه ൌ

1 െ ∑p୧
ଶ مكان است كيدر  يتيگوسيهتروز زانيم )De 

2004., et alVicente (. نيترشيبه ب يابيدست نيبنابرا 
بالا  يتيگوسيكه هتروز دهديرخ م يموثر زمان يهاتعداد آلل

ها همه آلل يمسئله مستلزم برابر بودن فراوان نيا وباشد 
 نمونه اندازه ريتاث تحت است ممكن محاسبه نيا البته است.
 .) et alDe Vicente ,.2004( رديگ قرار

  
  60شانون شاخص

تنوع در سطوح مختلـف   يابيارز يبراشاخص تنوع شانون 
 هـا ستميها و اكوسگرفته تا همه گونه هاتيها و جمعژن از
 نياستفاده از ا نياز محقق يبرخ گرچهاشده است.  شنهاديپ

 كننـد يم ـ ردرا  يك ـيتنـوع ژنت  اري ـعنـوان مع  بـه شاخص 
)Hennink and Zeven, 1990; Konopiński, 2020( .
 هـا تي ـاز جمع يدر برخ يوقت ت،يجمع كيژنت مطالعات در

 ـو در جمع باشـد مشـترك غالـب    آللچند   گـر يد يهـا تي
شـود   جـاد يا هـا آلـل توسط همه  كنواختيطور به 61راتييتغ

(با تعداد آلل  هاتيجمع نيب راتييغسطح ت صيتشخامكان 
. شـاخص  شد خواهدفراهم  شانون شاخص توسط) كساني

بـه از دسـت دادن    ،يتيگوس ـيهتروزدر مقايسـه بـا   شانون 
 62)يكــيتژن يتنگناهــا لي ـنـادر (مــثلا بــه دل  يهــاانـت يوار

 اطلاعـات  حامـل  همچنين ايـن شـاخص   است. ترحساس

                                                                             
6 0. Shannon’s index 
6 1. Variation 
6 2. Genetic bottlenecks 

 باشـد مـي هـا  تعـداد آلـل   اي يآلل يغنا به نسبت يترشيب
(Sherwin et al., 2017). رابطـه پارامتر بـر اسـاس    نيا 

I ൌ െ∑p୧ logଶ p୧ رابطه  نيكه در ا شوديم حسابip 
 مكان اسـت  كيباند در  كيعدم حضور  ايحضور  يفراوان

)Shannon and Weaver, 1949(. ري ـنظ يافـزار نـرم  از 
GenAlEx شاخص استفاده  نيا يريگاندازه يبرا توانيم

  .نمود
  
  stG64و  63رايت Fآماره 

 از استفاده هاتيجمع يكيژنت ساختار مطالعه يهاراه از يكي
ساختار  زيكه امكان آنال است )F )IS, FST, FITF هايآماره
 De( كنـد يم ـ فـراهم  را 65ميتقس ـ حـال  در يهـا تي ـجمع

2004., et alVicente (. آمــاره F ــرا يــا شــاخص  تي
به منظور بـرآورد تفـاوت هتروزيگوسـيتي مشـاهده      66تثبيت

تعادل هـاردي   كهيوقتشده و هتروزيگوسيتي مورد انتظار 
. ) ,2009Laurentin(رود واينبرگ برقرار باشد به كار مـي 

، بـين  )TH/I(H – 1=  ITF((تمايز در سه سطح كل گروه 
ــروه ــي  گ ــاي فرع و درون  )TH/S(H – 1=  STF((ه
شـود؛  ارزيابي مـي  )SH/I(H – 1=  ISF((هاي فرعي گروه

هتروزيگوسـيتي   نيانگي ـم IHكه در اين روابـط منظـور از   
ــان  ــام مكـ ــده در تمـ ــاهده شـ ــا، مشـ ــانگين  THهـ ميـ

ميـانگين   SHهتروزيگوسيتي مورد انتظار در كـل گـروه و   
هـاي فرعـي اسـت.    تظـار در گـروه  هتروزيگوسيتي مورد ان

اند بارز قابل محاسبههاي مذكور براي نشانگرهاي همآماره
باشـند  زيرا نيازمند برآورد هتروزيگوسيتي مشاهده شده مي

)2009Laurentin, ( . آمارهSTF   براي نشانگرهاي غالـب
 زيتمـا  عـدم ( صفر از آن راتييتغ دامنه نيز قابل اجرا است.

 انيم نيدر ا ؛باشدمي متغير )زيتما(حداكثر  كي تا) يكيژنت
 05/0-15/0كـم،   يكيژنت زيدهنده تمانشان 0-05/0بازه 

 ـز 15/0-25/0متوسط،   ـز اريبس ـ 25/0تـر از  و بـالا  ادي  ادي
 Laurentin, 2004., et alDe Vicente ;( باشـد يم ـ

2009(  .  

                                                                             
6 3. Wright’s F-statistics 
6 4. Interpopulation differentiation for several loci 
6 5. Subdivided populations 
6 6. Fixation index 
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 ,Nei( اندگزارش كرده STFمعادل را  STGبرخي منابع 

كند؛ گيري ميها را اندازهكه تنوع ژني بين جمعيت )1973
هـا را مـورد   لذا براي برآورد آن بايد تعداد زيـادي از مكـان  

اين پارامتر  .) et alDe Vicente ,.2004(مطالعه قرار داد 
 ـ يكيمطالعه ساختار ژنت جهت  شـده  ميتقس ـ جمعيـت  كي

 يروهـا ين ايها در هر مكان بدون در نظر گرفتن تعداد آلل
طبـق رابطـه    )STG(باشد. تمايز ژنـي  كاربردي مي يتكامل

Gୗ୘ ൌ Dୗ୘/H୘ در آن  كـه  گردديم برآوردSTG  زيتمـا 
 تنـوع  نيانگي(م يژن زيتما STD، تيجمع كل با مرتبط يژن
 تي ـجمعدر كـل   يتنوع ژن THو  هاتيرجمعيز انيم) يژن

  .) ,2009Laurentin( است
  
  يمولكول انسيوار ليو تحل هيتجز

 توان بهمي F يهامحاسبه آماره يبرا جيرا يهاروشاز 
اشـاره   )AMOVA( تجزيه و تحليل واريانس مولكـولي 

را  يمراتب ـسلسـله  تيوجود ساختار جمع شيكه آزما كرد
 ـبا ا .)Excoffier et al., 1992( كنديآسان م حـال،  ني

 يمراتب ـمستلزم آن است كه ساختار سلسـله  كيتكن نيا
 ـتجز كي ن،يشده باشد. بنابرا ناختهاز قبل ش تيجمع  هي

ــو تحل ــدخوشــه لي ــال،  يبن ــه عنــوان مث  Structureب
)Pritchard et al., 2000هـا دادهي) ممكن است بر رو 

 يبـرا  ييآن سپس به عنـوان مبنـا   جيانجام شود، كه نتا
AMOVA ــ  .) ,2012Meirmans( شــودياســتفاده م

 ـوار ياجـزا واند تيم AMOVAهمچنين   ـ انسي و  نيب
 ـ هـر  سـهم  و زند نيتخم راها درون گروه  تنـوع  از كي
ها را نسبت به تنـوع كـل مشـخص    تيجمع نيدرون و ب

  .)Excoffier et al., 1992( دينما
 

 ـيژنت 68و عدم تشـابه  67تشابه يريگاندازه (فاصـله   يك
  استفاده مورد بيضرا وژنتيكي) 

 سياز مـاتر  تـوان يافراد م ـ انيمژنتيكي روابط  يابيارزدر 
 ـم كـه  كرد استفاده يكيعدم تشابه ژنت  اني ـم تفـاوت  زاني

 تي ـساختار جمع فيتوص يبرا آن از ومحاسبه  ،افرادجفت 
 ،مطالعـه افراد مـورد   ريهر فرد با سا يبر اساس قرابت نسب

                                                                             
6 7. Similarity 
6 8. Dissimilarity (distance) matrix 

. در ) ,2005Kosman and Leonard( گـردد ياستفاده م
ي تركم يكيمشابه، فاصله ژنت يهابا ژن ييهاپيواقع ژنوت

. جهت برآورد ) et alBhandari ,.2017(دارند  يكديگر با
 ـ  يمبتن ـ بياز ضرا توانيم يكيعدم تشابه ژنت  يبـر فراوان

ــ ــنظ 69يآلل ــدير ،72ييريافتــهتغ راجــر ،71راجــر ،70يدســياقل ري  ،73نول
 ـ و 75)(فاصله ژنتيكي استاندارد نـي  74 72 ين  و همكـاران  ين

    .)Mohammadi ,2006( نمود استفاده 8376
 تشابهمورد استفاده جهت برآورد  بيضرادسته ديگر 

 و صفر يهاداده مبتني بر ،افراد ي يا عدم تشابهكيژنت
 78جاكارد بيضرا شاملها ترين آناست كه متداول 77كي
)J(، 79سيدا )D( 80يو ل ين اي )NL( 81و تطابق ساده 
)SM( باشديم )Mohammadi, 2006(.  در انتخاب

نوع نشانگر (غالب به  )Laurentin )2009، ضرايب مذكور
بارز) و همچنين به نوع سيستم زادآوري گياه يا هم

جاكارد  بيا. او ضر(خودگشن يا دگرگشن) توجه كرده است
تطابق  بيو ضر شاونديرخويافراد غ يدر بررس را سيدا و

 يبا استفاده از نشانگرها شاونديافراد خو يساده را در بررس
بررسي روابط همچنين او در كرده است.  شنهاديغالب پ

عمده  طوربهبارز ژنتيكي با استفاده از نشانگرهاي هم
كند ضريب دايس را براي گياهان خودگشن پيشنهاد مي

)2009Laurentin, (وزن سيدا بيضر درجا كه . از آن 
 جاكارد بيضر برابر دو فرد، دو نيب مشترك يباندها تعداد
 افراد بودن گوتيهموز صورت در ،شوديم گرفته نظر در

 نيا از استفاده با هاآن يكيژنت شباهت برآورد ،يبررس مورد
 صورت در و است كساني (دايس و جاكارد) بيضر دو

با استفاده از  بيدو ضر نيها، برآورد اآن بودن گوتيهتروز
 و گوتيهموزافراد  كيبارز كه قدرت تفكهم ينشانگرها

                                                                             
6 9. Genetic dissimilarity coefficients for allelic informative 

marker data 
7 0. Euclidean 
7 1. Rogers 
7 2. Modified Rogers 
7 3. Reynolds et al., (1983) 
7 4. Nei, (1972) 
7 5. Nei's standard genetic distance 
7 6. Nei et al., (1983) 
7 7. Similarity coefficients for allelic noninformative marker 

data 
7 8. Jaccard (J)  
7 9. Dice (D) 
8 0. Nei and Li (NL) 
8 1. Simple Matching (SM) 
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 ,.Link et al(خواهد بود  متفاوتدارند،  را گوتيهتروز

1995; Mohammadi, 2006( .ساده، تطابق بيضر در 
 عنوان به سهيمقا مورد فرد دو هر يبرا باند وجود عدم
جاكارد و  بيضرا كهيحال در شود،يم گرفته نظر در تشابه

تشابه در نظر  يبرا ياريآن را به عنوان مع سيدا
   ).Kosman and Leonard, 2005( رنديگينم

  
   ياصل مختصات به هيتجزو  ياخوشه هيتجز
نمـايش روابـط    يبرا يراه مهم رهيچند متغ يآمار يهاروش

ها شـامل  آن نيترجيكه را باشديم افراد بنديژنتيكي و گروه
 ـتجز و 82ياخوشـه  هيتجز  باشـد يم ـ 83ياصـل  مختصـات  بـه  هي

)2003Mohammadi and Prasanna, (. خوشه هيتجز در
شان روابط وها كننده آنفيافراد بر اساس اطلاعات توص ،يا

 ـمشابه  ،گروه كيدرون  افراد واقع در. گردنديم يبندگروه  اي
 زيمتمـا  گـر يد يهـا گـروه  فـراد و از ا بـوده  گريكديمرتبط با 

هـا  گـروه  نيگروه و تفاوت ب كي. هر چه شباهت در شونديم
 ,.Tan et al(است  زتريمتما ايبهتر  يبندباشد، خوشه ترشيب

 ـسلسله ،يبندخوشه يهاروش از يكي .)2006  اسـت  84يمراتب
 ـا. شوديمانند مشخص مبا ساختار درخت كه  يدارا روش ني
ــا كــرديرو دو ــه پ ــالا ب ــتجز( نييب ــا و 85)ياهي ــه نييپ ــالا ب  ب
 ـفرد در  هر يتجمع حالت. در باشديم 86)يتجمع(  خوشـه  كي

شان بـا  ها با توجه به شباهتقرار گرفته و سپس خوشه مجزا
كـه   ييهـا . ابتدا، دو خوشه مشابه (آنشونديادغام م گريكدي

 ـتا  شدهفاصله را دارند) ادغام  نيتركم  ـخوشـه جد  كي در  دي
از  گـر يجفـت د  كي سپس شود؛ ليمراتب تشكسلسله نييپا

 ونديمراتب پاز سلسله يها ادغام شده و به سطح بالاترخوشه
هـا از  از خوشـه  يمراتبسلسله بيترت نيشود و به هميداده م

بالا به  كرديكه در رو يد. در صورتگرديم جاديبه بالا ا نييپا
 ـدر  افـراد ابتدا همـه   نييپا سـپس   ،گرفتـه  قـرار خوشـه   كي
. ) ,2011Sarstedt and Mooi(شـوند  يم ـ ميتقس يجتدربه

كـه بـا    اسـت  يروش ـ) PCoA(ي اصـل به مختصـات   هيتجز
از افـراد   يامجموعه نيب تشابهعدم  ايها از شباهت يسيماتر

                                                                             
8 2. Cluster analysis 
8 3. Principal Coordinate Analysis (PCoA) 
8 4. Hierarchical clustering 
8 5. Divisive clustering 
8 6. Agglomerative clustering 

اسـاس   بـر  يك ـينمـودار گراف  جـاد ياو هـدف آن   شدهشروع 
 ـ ياگونهبه است؛افراد  انيم يفاصله نقـاط در   نيكه فاصله ب
 Mohammadi( باشـد  ياصـل  يهابه تفاوت كينزد ،نمودار

2003and Prasanna, ( .  
ه از استفاد با يبه مختصات اصل هيو تجز ياخوشه هيتجز

 و NTSYSpc، DARwin، PASTافزارها ماننـد  نرم يبرخ
R  گردنديم ميترس يمتفاوت يهاتميالگور و بيضرابر اساس.   

  
    يبندگروه يهاتميالگور انواع

 فاصله يريگاندازه روشاساس  بر يمراتبسلسله يبندگروه در
 ـنزد ري ـنظ ييهاتميالگور از افراد، نيب  ،87يگيهمسـا  نيتـر كي

 ـبـا م  وزن بـدون جفـت گـروه    ،88يگيهمسـا  نيدورتر  نيانگي
. گـردد يم ـ استفاده Ward روش زيو ن )UPGMA( 89يحساب
 ن،يتـر كـم  بي ـترت بـه  روش چهار نيدر ا يريگاندازه يمبنا
 افـراد  جفـت  فاصـله  مربعـات  مجمـوع  و نيانگيم ن،يترشيب

 et al; Maulik 2004., et alDe Vicente ,.( باشـد يم ـ

2011( .UPGMA  وWard يهـا تميالگـور  نيتراز متداول 
 ,Mohammadi and Prasanna( مـورد اسـتفاده هسـتند   

توان به سهولت دسترسـي بـه   ها را ميكه اهميت آن )2003
ها تر نتايج حاصل از آنهاي آماري، درك آسانها در برنامهآن

و كوتاه بودن زمان مورد نياز براي تجزيه و تحليل نسبت داد 
)2013labedini, Ebrahimi & Ziena(.  در روش

UPGMA ـوجود اثر زنج  هـا را مشـكل   داده ريتفس ـ، 90يارهي
 يدر صـورت  كه از معايب اصلي آن شمرده شده است كنديم

 ـنـدرت د بـه  يارهياثر زنج Wardكه در روش   شـود يم ـ دهي
)2003Mohammadi and Prasanna, (به  يگري. روش د

 ـبـا   ابتـدا  كه داردوجود نيز ) NJ( 1يگينام اتصال همسا  كي
ستاره ماننـد شـروع و سـپس بـا انتخـاب       يتوپولوژ با درخت
تـا   افتـه يها ادامه ها بر اساس فاصله آنجفت تاكسون يمتوال

. )Yang and Rannala, 2012( گـردد  ميترس ييدرخت نها
 شـده  Wardو  NJاستفاده از روش  به هيمنابع توص يبرخ در

  .) ,2013Ebrahimi & Zienalabedini( است

                                                                             
8 7. Single linkage 
8 8. Complete linkage 
8 9. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

(UPGMA) 
9 0. Chaining effect 
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از  كيهر  ييسنجش كارا يهاروش نيترجياز را يكي
 ـمورد اسـتفاده در تجز  يهاتميالگور  بيضـر  ،ياخوشـه  هي

است كه به منظور تطابق شباهت  (r) كيكوفنت يهمبستگ
تشـابه بـه كـار     سيمـاتر  و درخـت نشان داده شده توسط 

 تميالگـور  ييكـارا  تر،شيب ايو  9/0 يمساو ري. مقادروديم
اما لازم بـه ذكـر اسـت كـه      دهديمورد استفاده را نشان م

 ييبر عدم كـارا  يمبن يهمبستگ بيبودن مقدار ضر نييپا
 يمولكـول  يهـا داده بـه  مرتبط است ممكن و نبوده درخت
 Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh( باشد گمشده

and Azizi, 2015( .به نام نمونه يگريد روش نيهمچن
ــردار ــا  يب ــا ج ــاتر  ينيگزيمجــدد ب ــان م ــا هم داده  سيب

 ارهايامكان محاسبه انحراف مع كه دارد وجود 2)(بوتسترپ
كـه تعـداد    يطيشـرا  يبرا وكند يها را فراهم مانسيو وار

 باشـد يمحدود اسـت مناسـب م ـ   بودجهو  زمان ايها نمونه
)De Vicente et al., 2004.(  

  

  يكيژنتتنوع  يبررس يبرا يافزارنرم يهابرنامه
 هادادهبهتر  ريتفس سبب يآمار ابزار بر پايه ليو تحل هيتجز
 ;Aremu, 2012( افزارهـا از نـرم  يانواع مختلف .گردديم

Tanavar et al., 2014; Pagnotta, 2018( ــرا  يب
بـر   هـا آناكثر  وجود دارد كه يكيتنوع ژنت ليو تحل هيتجز

افزارهـا  نـرم  غلبهستند. ا رهيچند متغ يآمارتحليل اساس 
 يشخص ـ يهـا انهيرا يدر دسترس و برا گانيبه صورت را

. در اين مطالعه )Bhandari et al., 2017( مناسب هستند
شده  اشاره 3 جدولدر  افزارهااز پركاربردترين نرم يبرخبه 

  . است
  

 et alGovindaraj ,.2015; ي (كيتنوع ژنت ليتحل و هيتجز يبرا يافزارنرم يهابرنامه نيترجيرا از يبرخ .3 جدول

2017., et al; Bhandari 2016Mukhopadhyay and Bhattacharjee, (  
Table 3. Some of the most common software programs for analyzing genetic diversity (Govindaraj et al., 

2015; Mukhopadhyay and Bhattacharjee, 2016; Bhandari et al., 2017) 
ياصل يهايژگيو از يبرخ  منبع  تيسا آدرس  افزارنرم

https://www.appliedbiostat.com/ntsy
spc/ntsyspc.html Rohlf, (2002) 

 ،ياخوشه هيتجز ،و عدم تشابه تشابه بيضرا بر يمبتن
 ياصل يهامولفه به هيتجز و ياصل مختصات به هيتجز

NTSYSpc  
(Numerical Taxonomy System 

for personal computer) 

https://darwin.cirad.fr/product.php Perrier and Jacquemoud-
Collet, (2006) 

 هيتجز و ياخوشه هيتجز تشابه، عدم و فاصله نيتخم
 ياصل مختصات به

DARwin 
(Dissimilarity Analysis and 

Representation for windows)

https://www.nhm.uio.no/english/rese
arch/resources/past/  Hammer et al., (2001)  به هيتجز و ياصل يهامولفه به هيتجز ،يمونيپارس 

 ياصل مختصات

PAST 
(PAleontological STatistics 

software for analysis and 
education) 

https://brcwebportal.cos.ncsu.edu/po
wermarker/  Liu and Muse, (2005)  

عداد ت ت،يجمع كيژنت يدر بررس SSR يهاداده مناسب
 ت،يتار جمعساخ ،يخودگشن بيضر ،ينژها، تنوع آلل

 اطلاعات يمحتوا ،يتيگوسيهتروزآزمون منتل، 
 گنبريوا- يهارد تعادل ،يآلل يفراوان ،يچندشكل

PowerMarker 
(A Powerful software for 

Marker data analysis) 

https://sites.ualberta.ca/~fyeh/popgen
e.html Yeh et al., (1999) 

 ،يژن يبارز، فراوانغالب و هم ينشانگرها براي مناسب
چندشكل،  يهاموثر، مكان يهاها، تعداد آللتعداد آلل
 ،ينژ انيجر ،F يهاشاخص شانون، آماره ،يتنوع ژن
 ياخوشه هي) و تجزين بيبر ضر ي(مبتن يكيفاصله ژنت

  )Neighbor Joiningو  UPGMA(بر اساس 

POPGENE 
(Microsoft Window-based 
Freeware for Population 

Genetic Analysis) 

http://biology-
assets.anu.edu.au/GenAlEx/Welcom

e.html 
Peakall and Smouse, 

(2006) 

 بارز،همغالب و  ينشانگرها يبرا مناسب
 مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص يتيگوسيهتروز

 ،ين يكيژنت فاصله ،Fst ت،يشاخص تثب ،ينشانگر
  ياصل مختصات به هيتجز و شانون شاخص

GenAlEx  
(Genetic Analysis in Excel) 

https://cmpg.unibe.ch/software/arleq
uin35 Excoffier et al., (2010) يلكولمو انسيوار ليتحل و هيتجز ،يآلل يفراوان نيتخم  Arlequin 

https://www2.unil.ch/popgen/softwar
es/fstat.htm Goudet, (2002) بوتسترپ ،يژن تنوع  FSTAT 

 
 
1. Neighbor-joining (NJ) 
2. Bootstrapping 
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  يريگجهينت
 يط ـيمح راتييبا تغ اهانيگ يسازگار يبرا يكيتنوع ژنت

 يهـا ييو توانـا  اهـان ياست. واكـنش گ  يلازم و ضرور
 به سـطح تنـوع   ييآب و هوا راتييها به تغآن يسازگار

طـور  به يمولكول يدارد. نشانگرها يها بستگآن يكيژنت
و  ياهي ـگ منـابع  يك ـيمطالعـات تنـوع ژنت   يگسترده برا

ها به نشانگر ني. استفاده از ادارند كاربرد تيجمع كيژنت
 يمنظور اصلاح و بهبـود محصـولات، حفاظـت و معرف ـ   

اســت.  يدر معــرض خطــر و بــا ارزش ضــرور اهــانيگ
 صيو تشـخ  ديجد ياهيگ يهاتهيوار ييشناسا نيهمچن

و  سـازند يم ريپذرا امكان اهانيانواع گ يكيژنت راتييتغ
وجود م يكيژنت راتييرا در مورد تغ يارزشمند يهانشيب

 لـذا . دهنـد يارائه م ـ ياهيگ يهاتيجمع نيدر درون و ب
اهـداف   يبـرا  يك ـيو برآورد مناسب تنـوع ژنت  ييشناسا
و  يمولكـول  يابزارهـا  نيبنابرااست.  تيحائز اهم مذكور
رك د يرا برا يديجد چهيدر تواننديم يآمار يهاروش

بـه   و كنندباز بين افراد  يكيو روابط ژنت يبهتر چندشكل
 هـا نهيزم نيا در مهمتا به سؤالات  دهنداجازه  نيمحقق

  پاسخ دهند.

 ـپا ميمفـاه  مروري بر مطالعه نيا در لذا  ـ  هي ه مـرتبط ب
، هاي گياهي (تنوع آللـي جمعيت درون اتكردن تنوع يمك

 تنوعـات  هاي موثر و هتروزيگوسيتي/تنوع ژنـي)، تعداد آلل
و  stG، رايـت  Fآماره افراد) ( اي(و  ياهيگ يهاتيجمع نيب

 اهآن نيب يكيروابط ژنت ،)تجزيه و تحليل واريانس مولكولي
 شينمـا  زي ـن و) يك ـيژنت فاصلهضرايب مبتني بر تشابه و (
 ـ) يبه مختصـات اصـل   هيتجزو  يبندروابط (خوشه نيا ر ب

رت صـو  ژل يازدهي ـبر امت يمبتن يمولكول يهااساس داده
 ـاز را يبرخ بهگرفته است. همچنين   يهـا برنامـه  نيتـر جي

  . گردديم اشاره نهيزم نيا در يافزارنرم
  

  يتشكر و قدردان
 حمايت مالي معاونت پـژوهش و فنـاوري دانشـگاه شـهيد     از

ــماره   ــه شــ ــه بــ ــواز در قالــــب پژوهانــ ــران اهــ چمــ
SCU.AA1402.165   ــق ــن تحقي ــام اي ــكر و  ،در انج تش

  گردد.قدرداني مي
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