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 یک از استفاده با هاگونه شناسایی براي ساده روشی DNA بارکدگذاري

 منظور به روش  نای است. ژنوم استاندارد بخش یک از ژنتیکی کوتاه توالی

 استفاده مورد اردبیل استان از شدهآوريجمع دارویی گیاه هشت شناسایی

 و گرفت انجام CTAB یافتهتغییر روش به DNA استخراج شد. واقع

PCR کلروپلاستی بارکدهاي اساسبر شدهطراحی آغازگرهاي با rbcL، 

trnH-psbA، matK ايهسته بارکد و ITS تمحصولا سپس شد. انجام 

PCR و تکثیر موفقیت درصد گردید. توالی تعیین و سازيخالص 

 37 و 75 ،12 و 62 ،37 و 75 ،62 و 87 ترتیببه هانمونه در یابی توالی

- همردیف NCBI داده پایگاه در موجود هاينمونه با هاتوالی آمد.دست به

 خویشاوندي درخت در گرفتند. قرار بیوانفورماتیکی تجزیه تحت و شده

 از trnH-psbA و rbcL هايبارکد هايتوالی اساسبر جنسهم هاينهگو

 با بیانشیرین فقط ITS بارکد در همچنین، شدند. تفکیک هاجنس دیگر

 براي چلچراغسوسن گیاه مطالعه، این در گرفت. قرار خود جنسهم گیاهان

 زا تر(کم rbcL بارکدهاي SNP شد. بارکدگذاري rbcL بارکد با بار اولین

30،( trnH-psbA کم)100 از تر،( ITS بیشتر) 200 از( و matK کمتر) از 

 تعداد بالا، تفکیک قدرت دلیلبه rbcL بارکد بنابراین، شد. شمارش )20

SNP شد. معرفی بارکد بهترین عنوانبه ها،گونه اکثر در جامعیت و پایین 

- توالی با طمرتب مشکل دلیلبه trnH-psbA و ITS بارکدهاي باوجوداین،

به کیفیت، با هايتوالی به دسترسی عدم و PCR محصولات مستقیم یابی

 تکثیر قدرت دلیلبه matK بارکد شدند. شناسایی مکمل بارکدهاي عنوان

  شود.نمی توصیه بررسی مورد هاينمونه براي پایین یابیتوالی و

 

   .rbcL، trnH-psbA، matK، ITS هايبارکد کلیدي: هايواژه
  

  

DNA barcoding is a simple way to identify species using a 

very short genetic sequence from a standard part of the 

genome. This technique used to identify eight medicinal plants 

collected from the Ardabil province. DNA extraction was 

performed by modified CTAB method and PCR was 

performed with primers designed based on rbcL, trnH-psbA, 

matK Chloroplast barcodes and ITS nuclear barcode. Then, 

PCR products purified and sequenced. The percentage of 

amplification and sequencing success were assumed in 

samples respectively, 87 and 62, 75 and 37, 62 and 12, 75 and 

37. The sequences were blasted with samples existed in NCBI 

database and Bioinformatics analyses were performed. In 

phylogenetic tree, the species belonging to the same genus 

were separated from other genus based on rbcL and trnH-psbA 

barcode sequences. Also, in ITS barcode only G. glabra 

organized with plants from same genus. In this study, 

barcoding of L. ledebourii with rbcL was done for the first 

time. SNPs were counted for barcodes of rbcL (less than 30), 

trnH-psbA (less than100), ITS (more than 200) and matK (less 

than 20). Thus, rbcL barcode due to high separation ability, 

low number of SNPs and universality in most species, was 

introduced as the best barcode. However, trnH-psbA and ITS 

barcodes due to related problem with direct sequencing of 

PCR products and lack of access to high quality sequences 

were identified as complementary barcodes. MatK barcode is 

not recommended for these samples because of the low ability 

of amplification and sequencing. 
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  مقدمه

 خویشاوندان و مختلف دارویی گیاهان بومی ارقام

 هر ارزنده گیاهی هاينمونه اعظم بخش هاآن وحشی

 از مختلف خطرات امروزه دهند.می تشکیل را کشور

 برداشت دام، حد از بیش چراي خشکسالی، جمله

 گیاهان این ژنتیکی ذخایر دارویی گیاهان حد از بیش

 ,Rahim-Malik( است داده قرار انقراض خطر در را

 گیاهان در موجود ترکیبات این برعلاوه ).2011

 مورد جایگزین قابلغیر مواد عنوانبه همواره دارویی

 ).Vanisree et al., 2004( بود خواهند استفاده

 از یکی گیاهی مختلف ارقام ثبت و ژنتیکی شناسایی

 منابع از صحیح برداريبهره و حفاظت مهم کانار

 در گیاهان اکثر در امر این که آیدمی شماربه ژنتیکی

 کاري مورفولوژیکی خصوصیات روي از اولیه مراحل

 ,.Ghahramanzadeh et al( بود خواهد سخت

 شناسیگیاه هاي نام وجود موارد برخی در ).2012

 و جهان فمختل نواحی در گیاه یک مورد در متفاوت

 سازمشکل امري هاگونه بین ظاهري شباهت گاهی

 دهه یک از بیش ).Chen et al., 2010( باشدمی

 افزایش زیستی تنوع مولکولی تشخیص براي تقاضا

 از استفاده با ١DNA گذاريبارکد است. یافته

 ژن یک از مشترك منطقه یک در موجود اطلاعات

 هاآن توالی تعیین و هاگونه تمام در ژنیبین ناحیه یا

 تبادل براي جهانی شبکه یک آوردنفراهم براي

 و شناسایی در موفق روشی پژوهشگران بین هاداده

 محسوب موجودات زیستی تنوع سازيمستند

 و هبرت توسط بار اولین که روش این گردد. می

 بین ساده ارتباط یک گردید، مطرح )2003( همکاران

 ایجاد گونه از لاتربا سطوح در زندگی مراحل تمام

 زنده موجودات بارکدگذاري کنسرسیوم کند.می

)CBOLروش این توسعه براي فراوانی هايتلاش )٢ 

 جانوران در ).Casiraghi et al., 2010( دهدمی انجام

                                                                           
1. DNA barcoding 
2. Consortium for the Barcode Of Life 

 شده،پیشنهاد استاندارد بارکد عنوانبه که ژنی منطقه

 باشدمی میتوکندري )CO1( اکسیداز سیتوکروم ژن

)Hebert et al., 2003( از استفاده گیاهان در ولی 

 ماهیت دلیلبه بارکد عنوانبه ژنی مکان این

 میزان زیرا نیست، میسر گیاهان میتوکندریایی

 بوده پایین گیاهان میتوکندریایی هايژن در تغییرات

 هايگونه در میتوکندریایی ژنوم ساختار همچنین و

 ارکدهايب از بسیاري بنابراین است. متغیر گیاهی

 از منفرد منطقه یک براساس گیاهان در پیشنهادشده

 مختلف مناطق از ترکیبی یا و کلروپلاست

 ,.Chen et al( باشندمی ايهسته یا کلروپلاستی

 گیاهان تنوع مستندسازي و شناسایی در ).2010

 5ITS و 3rbcL، 4matK، trnH-psbA بارکدهاي

 ,.Chen et al( اندشده آزمون بسیاري محققان توسط

 بارکدگذاري کنسرسیوم ،2009 سال در ).2010

 rbcL کلروپلاستی هايژن از استفاده زنده موجودات

+ matK پیشنهاد گیاهی استاندارد بارکد عنوانبه را 

 بالاي سطوح و توالی مطلوب کیفیت داراي که نمود

 Mahadani and( است گیاهان براي ايگونه تفکیک

Ghosh, 2013; Federici et al., 2013.(   

 به خرما تیره گیاهان از گونه 10 اي،مطالعه در

 که گرفتند قرار مطالعه مورد بارکد دو این کمک

 بیشتر هاگونه تفکیک در rbcL بارکد موفقیت درصد

 با ).Naeem et al., 2014( شد برآورد matK بارکد از

 یک و rbcL ،matK، ITS ژنی مکان سه از استفاده

 گیاهی نمونه 105 تعداد trnH-psbA ژنیبین مکان

multiflora Fallopia چین کشور مختلف مناطق از 

-استفاده هايبارکد بین از که گرفت قرار مطالعه مورد

 را بخشیرضایت نتایج trnH-psbAد بارک تنها شده

 هايگونه شناسایی در ).Sun et al., 2013( داد نشان

 و rbcL ژنی مکان دو Protea و Moraea جنس

                                                                           
3. Ribulose Bisphosphate Carboxylase L. 
4. Maturase K 

5. Internal Transcribed Spacer 
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ITS شدند انتخاب مناسب بارکد عنوانبه )Chase et 

al., 2005.( بقولات تیره از نمونه 114 مطالعه در 

 جنس 49 از گونه 85 (شامل چین کشور بومی

 شناسایی در همچنین و )Gao et al., 2010( مختلف)

 Pang et( چین بومی دارویی گیاه 61 از گونه 2431

al., 2013( از مختلف جنس 19 به متعلق نمونه 51 و 

 بارکد )،Sun and Chen, 2013( دارویی گیاهان

ITS2 شد. معرفی مناسب بارکد یک عنوانبه 

 ،rpoB ،rpoC1، rbcL گیاهی بارکد پنج از همچنین،

matK و ITS جنس از هاییگونه شناسایی براي 

Paphiopedilum بارکد دو که شد استفاده matK و 

ITS شدند معرفی مناسب بارکد عنوانبه )Parveen 

et al., 2012.( تیره زیستی تنوع Polygonaceae 

)Jingyuan et al., 2009( و گلدار گیاهان شناسایی و 

 ترکیبی کمکبه )Steinke et al., 2012( هامخروطی

 در گرفت. انجام trnH-psbA و rbcL بارکد دو از

 پونه، جنس از Nepeta deflersiana گیاه بررسی

 عنوانبه trnH-psbA و rps16 بارکد دو زا ترکیبی

 ,.Al-Qurainy et al( شد معرفی مناسب بارکد

2014.(  

 از استفاده با بود این بر سعی حاضر مطالعه در 

 جهت در موثر گامی DNAي بارکدگذار روش مزایاي

 منطقه دارویی گیاهان از برخی تنوع ثبت و شناسایی

   شود. برداشته اردبیل

  

  هاروش و مواد

 مختلف مناطق از بررسی، مورد گیاهی هاينمونه برگ

 گیاهان شد. آوريجمع دستی صورتبه اردبیل استان

 بابونه )،Plantago major( بارهنگ شامل بررسی مورد

)Matricaria chamomilla،( ثعلب )Orchis spp.،( 

 Lilium( چلچراغسوسن )،.Sisymbrium spp( خاکشیر

ledebourii،( بیانشیرین )Glyserhiza glabra،( درمنه 

)Artemisia spp.( بومادران و )Achillea 

millefolium( طب در نوعیبه کدام هر که بودند 

 ،DNA استخراج منظور به دارند. ايویژه جایگاه سنتی

 گردید. استفاده انتهایی جوان هايبرگ از ترجیحاً

 CTAB )Saghai یافتهتغییر روش با DNA استخراج

Maroof et al., 1994( کیفیت گرفت. انجام DNA 

 و گردید بررسی درصد 8/0 آگارز ژل با شدهاستخراج

 در اسپکتروفتومتر دستگاه با هانمونه خلوص و کمیت

 در شد. سنجیده نانومتر 280 به 260 موج طول دو

  رمزکننده کلروپلاستی ژنی مکان دو از پژوهش این

rbcL  وmatK، پلاستیکلرو ژنیبین مکان یک 

  ITSي اهسته ژنی مکان و trnH-psbA غیررمزکننده

 واکنش ).1 (جدول گردید استفاده بارکد عنوانبه

 برنامه و میکرولیتر 35 حجم در پلیمراز ايزنجیره

 به دقیقه، 5 مدت به C94° در اولیه واسرشت دمایی

 به C94° در سازي(واسرشت چرخه 35 آن دنبال

 نوع به (بسته C56 -60° در اتصال ثانیه، 45 مدت

 1 مدت به C72° در بسط و ثانیه 45 مدت به آغازگر)

 5 مدت به C72° در نهایی بسط نهایت در و دقیقه)

 منظوربه شدهتکثیر هاينمونه کلیه شد. انجام دقیقه

 گردید. ارسال تکاپوزیست شرکت براي یابیتوالی

 ارافزنرم از استفاده با آمده دست به هايتوالی کیفیت

SeqMan به متعلق DNASTAR )Schwei, 2015( 

 توانایی میزان بررسی منظور به گردید. بررسی

 هر براي ها،گونه تفکیک در بررسی مورد بارکدهاي

 همان به متعلق دیگر توالی چند مطالعه مورد گیاه

-جمع NCBI داده اطلاعات پایگاه از بارکد و جنس

 هايتوالی و ییابتوالی از حاصل هايتوالی شد. آوري

 افزارنرم در NCBI داده پایگاه از آمدهدستبه

MEGA5 )Tamura et al., 2011( از استفاده با 

 براي همردیفی و شدند همردیف ClustalW الگوریتم

 در گرفت. انجام جداگانه طوربه بررسی مورد بارکد هر

 (میزان لازم پارامترهاي کلیه MEGA5 افزارنرم

SNP هاتوالی مقایسه براي ها) گونه کیژنتی فاصله و 

 از استفاده با خویشاوندي درخت شد. گیرياندازه

 و Neighbor joining روش ،p-distance فاصله

 مورد هاينمونه به مربوط Bootstrapping بار 1000

  گردید. ترسم بارکدها در بررسی
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  استفاده مورد گیاهان ژنیبین و ژنی مناطق تکثیر براي شدهاستفاده آغازگرهاي توالی .1 جدول
 نوکلئوتیدي توالی آغازگر توالی

5'ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC3' rbcLa  
5'GTAAAATCAAGTCCACCRCG3' rbcLa  
5'GTTATGCATGAACGTAATGCTC 3' trnH-psbA 
5'CGCGCATGGTGGATTCACAATCC3'  trnH-psbA  
5'GTTCTAGCACAAGAAAGTCG3'  matK  
5'TAATTTACGATCAATTCATTC3'  matK  
5'ACGAATTCATGGTCCGGTGAAGTGTTCG3'  ITS1  
5'GTTGCCGAGAGTCGT 3'  ITS1  
5'TAGAATTCCCCGGTTCGCTCGCCGTTAC3'  ITS2  
5'GCCTGGGCGTCACGC3'  ITS2  

  

  بحث و نتایج

 مورد بارکدهاي کاربرد از آمدهدستبه نتایج

  استفاده
rbcL 
 هاي نمونه در rbcL ژنی مکان در تکثیر موفقیت میزان

 ثعلب، بومادران، بابونه، شامل بررسی مورد گیاهی

 87 بارهنگ، و خاکشیر چلچراغ، سوسن بیان،شیرین

 با شدهتکثیر هاي توالی از درصد 62 شد. محاسبه درصد

 بارکدها سایر به نسبت که شدند یابیتوالی موفقیت

 گیاهان در شدهتکثیر قطعه طول بود. بالاتري درصد

 خاکشیر و ثعلب ،بابونه چلچراغ، سوسن ان،بیشیرین

 شد. یابیتوالی نوکلئوتید 554 و 577 ،558 ،550 ،553

 گیاهان rbcL توالی )،BLASTn( همردیفی نتایج

 به را خاکشیر و بابونه چلچراغ، سوسن بیان،شیرین

 به را ثعلب  و کرد منتسب جنس همان گیاهان

  ).2 جدول( داد نسبت ثعلبیان تیره rbcL هاي توالی

 ،rbcL بارکد براساس خویشاوندي درخت در

 یکدیگر از درستیبه جنس یک به مربوط هايگونه

 میزان( گروهی درون تنوع ).1 (شکل شدند تفکیک

 با مطالعه مورد هايگونه rbcL توالی شباهت

 گیاه براي )NCBIت سای در خود همجنس هاي گونه

 تا 4/96 چلچراغ سوسن ،9/98 تا 98 بیانشیرین

 و 2/98 تا 3/76 ثعلب ،8/99 تا 3/95 بابونه ،3/99

 نتایج .گردید محاسبه درصد 7/98 تا 9/87 خاکشیر

 بیانشیرین در را شباهت درصد بیشترین آمدهدستبه

)Glycyrrhiza glabra( با G. glabra هند، بومی 

 چلچراغ سوسن آلمان، بومی G. inflata و ژاپن

)Lilium ledebourii( با L. candidum و ژاپن بومی 

L. mackliniae بابونه هند، بومی )Matricaria 

chamomilla( با M. chamomilla برزیل، بومی 

 انگلستان بومی O. Mascula با ).Orchis spp( ثعلب

 بومی S. loeselii با )Sisymbrium spp( خاکشیر و

 هاداده پایگاه در جستجو از پس داد. نشان لهستان

 سوسن گیاه براي rbcL توالی هیچ که شد مشخص

 است، نشده ثبت اطلاعاتی بانک در تابحال چلچراغ

 اولین براي مطالعه این از حاصل نتایج رسدمی نظربه

 خواهد ثبت به دارویی گیاه این براي را rbcL توالی بار

 .L هاي گونه توالی با گونه این توالی رساند.

mackliniae، L. candidum، L. wenshanense و L. 

longiflorum سایت در موجود NCBI شد همردیف 

 جنس سطح در rbcL بارکد گرفت، نتیجه توانمی که

 درخت ترسیم در همچنین است. اطمینان قابل نیز

 گیاهی نمونه این ،rbcL بارکد به مربوط خویشاوندي

 تعداد شد. مجزا دیگر هايجنس از درستیبه

 در rbcL توالی از ادهاستف با )SNP( متغیر هاي جایگاه

 ،بابونه چلچراغ، سوسن بیان،شیرین جنس هاي گونه

 عدد 6 و 29 ،8 ،2 ،9 ترتیببه خاکشیر و ثعلب

 براي rbcL بارکد از توانمی بنابراین شد. شمارش

 واقع در نمود. استفاده گیاهی هاينمونه شناسایی

 و پایین تکامل سرعت مزیت با ،rbcL بارکد

 هايگونه تمایز براي بالا وضوح با نمودنهمردیف

  ).Kress et al., 2009( دارد بالایی کارایی نزدیک،
  

  



 35  ... برخی از گیاهان دارویی DNAگذاري بارکد :اسدي و همکاران  

trnH-psbA  
 هاينمونه در trnH-psbA بارکد تکثیر موفقیت درصد

 خاکشیر، بارهنگ، بابونه، شامل بررسی مورد گیاهی

 درصد 75 حدود در چلچراغ سوسن ثعلب، بومادران،

 بابونه، گیاهان در هشدتکثیر قطعه طول شد. برآورد

 نوکلئوتید 244 و 332 ،448 خاکشیر و بارهنگ

 شدهیابیتوالی هاينمونه همردیفی، در شد. یابیتوالی

 ).2 (جدول شدند همردیف خود جنسهم هاينمونه با

 بررسی مورد هاينمونه خویشاوندي درخت ترسیم در

 (شکل دادند نشان تفکیک یکدیگر از جنس سطح در

-trnH توالی شباهت میزان گروهی، درون تنوع ).1

psbA همجنس هايگونه با مطالعه مورد هايگونه 

 ،96 تا 1/12 بابونه گیاه براي ،NCBIت سای در خود

 درصد 6/90 تا 9/29 خاکشیر و 8/98 تا 19 بارهنگ

-trnH نوکلوتیدي توالی بنابراین گردید. محاسبه

psbA بابونه گیاه )Matricaria chamomilla( با M. 

recutita بارهنگ ،آلمان بومی )Plantago major( 

 Sisymbrium( خاکشیر و ایتالیا بومی P. major با

spp.( با S. orientale درصد بیشترین ایتالیا بومی 

 )SNP( متغیر هايجایگاه تعداد داد. نشان را شباهت

 جنس هايگونه در trnH-psbA توالی از استفاده با

 گیاهان با مقایسه در بارهنگ و بابونه خاکشیر،

 شد. شمارش 3 و 40 ،99 ترتیببه خود جنس هم

 که است پذیرامکان زمانی تنها مناسب بارکد معرفی

 براي rbcl بارکد در SNP تعداد باشد. پایین SNP تعداد

 trnH-psbA بارکد به نسبت خاکشیر و بابونه گیاه

 هايجایگاه حضور trnH-psbA بارکد در بود. ترمناسب

 توانایی عدم و )Hollingsworth et al., 2011( تکراري

 در هاتوالی کردنهمردیف و کیفیت با توالی به دسترسی

 ,CBOL( بالا طولی تنوع دلیلبه خاص گروه یک

 تنهاییبه بارکد این که است این دهندهنشان )2009

 این هرچند بنابراین، بود. نخواهد مناسب تفکیک به قادر

 و بارهنگ بابونه، جنس هايگونه بررسی يبرا بارکد

 دیگر در استفاده براي ولی است مناسبی بارکد خاکشیر

  دارد. مطالعه و بررسی به نیاز هاگونه

ITS  
 بررسی مورد هاينمونه براي تکثیر موفقیت درصد

 چلچراغ، سوسن بومادران، بابونه، بارهنگ، شامل

 برآورد درصد ITS 75 بارکد در خاکشیر و بیانشیرین

 بابونه، گونه سه براي تنها یابیتوالی نتایج شد.

 توالی طول شد. حاصل خاکشیر و بیانشیرین

 و 806 ،827 ترتیببه گیاهان این براي تکثیرشده

 همردیفی نتایج آمد. دستبه نوکلئوتید 801

)BLASTn،( توالی ITS و بیانشیرین بابونه، گیاهان 

 کرد منتسب جنس همان گیاهان به را خاکشیر

 گیاهان براي همردیفی نتایج همچنین و )2 (جدول

 بالاي شباهت درصد بابونه، و بیانشیرین خاکشیر،

 تصدیق خود جنسهم هايگونه با را گیاهان این

 تنها بارکد این به مربوط خویشاوندي درخت کند.می

 کند تفکیک درستیبه را بیانشیرین جنس توانست

 گیاه خویشاوندي درخت ترسیم در ).1(شکل

 rbcl بارکد در )Glyserhiza glabra( بیان شیرین

 ITS بارکد در و G. glabra و G. inflata با همجوار

 نقش اینجا در گرفت. قرار G. glabra با همجوار

 تردقیق شناسایی به منجر که مکمل بارکد کلیدي

 میزان گروهی، درون تنوع است. مشخص گردد،می

 مطالعه مورد هايگونه ITS تیدينوکلئو توالی شباهت

 براي ،NCBI داده پایگاه در همجنس هايگونه با

 و 2/7 تا 8/3 بابونه ،7/99 تا 3/4 بیانشیرین گیاه

 براساس گردید. محاسبه درصد 1/7 تا 7/2 خاکشیر

 ،ITS نوکلوتیدي توالی از آمدهدستبه  نتایج

 بومی G. sp با )Glyserhiza glabra( بیان شیرین

 درصد بیشترین اسپانیا بومی G. glabra و مراکش

 مورد هايگونه سایر براي داد. نشان را شباهت

 SNP تعداد نشد. مشاهده قبولی قابل شباهت بررسی

 مقایسه در خاکشیر و بابونه بیان،شیرین گیاهان براي

 ،2 ترتیببه خویشاوندي درخت در موجود گیاهان با

 بیانشیرین گیاه ايبر البته شد. شمارش 370 و 385

 شمارش SNP عدد 9 که rbcl بارکد با مقایسه در

 بنابراین شد. شمارش عدد 2 بارکد این در بود شده
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 دارد. مثبتی نقش ترکم SNP تشخیص با ITS بارکد

 قدرت داراي )،ITS2 و ITS )ITS1ي اهسته ژنوم

 هايقارچ ژنوم از تکثیر دلیلبه ولی بوده بالا تکثیر

 ژنوم بالاي طول گیاهی، هاينمونه روي موجود

 یکنواختغیر تکامل داشتن خاطربه و ايهسته

 شودنمی توصیه مستقل بارکدي عنوان به

)Ghahramanzadeh et al., 2012; Hollingsworth 

et al., 2011.( ه منطق روي تمرکز امروزه که این با

ITS2 یابیتوالی و تکثیر مشکلات کاهش منظوربه 

 اما )Chen et al., 2010( است کرده یداپ افزایش

 نیز ژنومی بخش این از استفاده با حتی که شدهثابت

 افزایش گیاهان در را ژنی منطقه این کاربرد تواننمی

 ITS بارکد پژوهش این در ).Liu et al., 2010( داد

 به و بود مناسب بیان شیرین جنس بررسی براي تنها

 کارایی مکمل بارکد عنوانبه کل در شدهذکر دلایل

 ).CBOL, 2009( داشت خواهد بیشتري

  

  
matK  

 هاينمونه در تکثیر قدرت درصد 62 با matK بارکد

 چلچراغ سوسن بارهنگ، بومادران، درمنه، مطالعه مورد

 نوکلئوتید 850 طول با درمنه گیاه در تنها بیان،شیرین و

 سجن از گیاهی با درمنه گیاه توالی گردید. یابیتوالی

 خویشاوندي، درخت در و )2 (جدول شد همردیف خود

 ).1(شکل گرفت قرار خود همجنس هايگونه با همجوار

 مورد گونه matK نوکلئوتیدي توالی شباهت میزان

 چین) بومی A. frigida( همجنس گونه با مطالعه

 درصد 5/97 درمنه گیاه براي NCBI سایت در موجود

 مورد درمنه هیگیا نمونه SNP تعداد .شد مشاهده

 شباهت بیشترین داراي که ،A. frigida گونه با بررسی

 سرعت داراي matK بارکد شد. شمارش عدد 16 بودند،

 باشدمی بالایی اضافه و حذف هايجایگاه و تکامل

)Hilu and Liang, 1997.( تعداد اگرچه SNP 

 دلیلبه ولی بود مطلوب matK بارکد در برآوردشده

 مورد هاينمونه براي پایین یابیالیتو و تکثیر قدرت

  شود.نمی توصیه بررسی

  موجود بارکدهاي با شدهبارکدگذاري توالی )BLASTn( همردیفی .2 جدول
  بررسی مورد گیاه  شده استفاده بارکد  داده پایگاه در موجود گیاه

Sisymbrium officinale (gb|HQ590273.1|)  rbcL Sisymbrium spp. 

Matricaria discoidea (emb|HQ590177.1|)  rbcL Matricaria chamomilla 

Holothrix scopolaria (gb|AY368343.1|)   rbcL Orchis spp.  

)gb|KF201590.1|(Glycyrrhiza glabra   rbcL Glyserhiza glabra  

)gb|KC968977.1|(Lilium longiflorum   rbcL Lilium ledebourii  

Sisymbrium orientale (gb|KF973451.1|)  trnH-psbA Sisymbrium spp.  

 Matricaria recutita (gb|EU547790.1|)  trnH-psbA Matricaria chamomilla  

Plantago major (gb|FJ493298.1|)  trnH-psbA plantago major  

 )gb|JX293720.1|(Artemisia frigida    matK Artemisia spp.  

 )dbj|AB856329.1|(Sisymbrium orientale   ITS Sisymbrium spp. 

)gb|KC816562.1|(amomilla Matricaria ch  ITS Matricaria chamomilla  

 )emb|HE687351.1|( spGlycyrrhiza   ITS Glyserhiza glabra  
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  )الف

 gi|664646124|gb|KJ751239.1|_M.chamomilla

 gi|342196457|emb|HE574590.1|_M.matricarioides

 M.chamomilla-query

 gi|399573385|gb|JF950025.2|_G.inflata

 gi|532693444|gb|KF201590.1|_G.glabra

 G.glabra-query

 gi|313664488|gb|HQ590273.1|_S.officinale

 gi|667668222|gb|KJ746308.1|_S.loeselii

 S.spp-query

 gi|379036962|gb|JN893527.1|_O.mascula

 gi|379035041|gb|JN892565.1|_O.mascula

 O.spp-query

 L.ledebori-query

 gi|7768627|dbj|AB034928.1|_L.candidum

 gi|484400281|gb|KC539824.1|_L.mackliniae

69

100

43

100

72

100

40

100

99

56

100

44

 
  ب)

 gi|218203147|gb|FJ493298.1|_P.major

 P.major-query

 gi|406033757|emb|HE966743.1|_P.major

 M.chamomilla-query

 gi|371501908|dbj|AB683359.1|_M.matricarioides

 gi|171190833|gb|EU547790.1|_M.recutita

 gi|612339553|gb|KF973451.1|_S.orientale

 S.spp-query

 gi|320339231|gb|HQ596846.1|_S.officinale

39

100

100

53

98

100

  
  ج)

 gi|351720195|emb|HE602402.1|_G.glabra

 G.glabra-query

 gi|386642486|emb|HE687341.1|_G.sp.

 M.chamomilla-query

 S.spp-query

 gi|158266467|gb|EU179212.1|_M.recutita

 gi|511426677|gb|KC816562.1|_M.chamomilla

 gi|664818864|dbj|AB856329.1|_S.orientale

 gi|22266818|gb|AF531574.1|_S.loeselii

100

100

100

89

100

98

  
  د)

 gi|559783715|gb|KF664585.1|_A.vulgaris

 gi|290490866|emb|FN668455.1|_A.glomerata

 gi|401712175|gb|JX293720.1|_A.frigida

 A.spp-query

100

  
 و (د) matK (ج)، ITS (ب)، trnH-psbA (آ)،rbcL  بارکدهاي توالی همردیفی بر مبتنی Neighbor-joining ونديخویشا درخت .1 شکل

  گرفت. انجام Boot strapping بار 1000 و query واژه با بررسی مورد توالی

  

  بحث

 دارویی گیاهان نجها طبیعی منابع ارزشمندترین از یکی

 گیاهی مختلف قامار ثبت و ژنتیکی شناسایی که هستند

 .آیدمی شماربه ژنتیکی منابع حفاظت مهم ارکان از یکی

 و آب تنوع و مناسب جغرافیایی موقعیت با اردبیل استان

 از بالا پتانسیل با و ارزش با مناطق از یکی بالا هوایی

 در پیشرفت باشد.می دارویی گیاهان وجود نظر نقطه

 انفورماتیکی،بیو محاسبات و توالی تعیین هايآوريفن

 جدید و اصلی منابع از یکی به را DNA گذاريبارکد

 کشف ژنتیکی، تکامل روابط مطالعات براي اطلاعات

 درخت رسم و زیستی تنوع شناسایی ناشناس، هايگونه

   است. نموده تبدیل خویشاوندي



 )31-40( 1394 تابستان، دهمشماره  چهارم، الس، فناوري گیاهان زراعیمجله علمی ـ پژوهشی زیست       38

 داراي باید بارکد یک شدهانجام تحقیقات بنابر

 )،Hebert et al., 2003( باشد مناسبی تفکیک قدرت

 اختصاص براي کافی خویشاوندي اطلاعات حاوي

 داخل به نشدهبارکد هايگونه یا و هاناشناخته دادن

 باشد داشته جامعیت و بوده شدهبنديرده هايگروه

)Mahadani and Ghosh, 2013.( مورد بارکد توالی 

 DNA تکثیر اجازه تا باشد کوتاه نسبتاً باید استفاده

 هايتوالی براساس و نموده فراهم را شدهتخریب

 ).Kress et al., 2007( شود طراحی شدهحفاظت

 در بالا تفکیک قدرت داراي که rbcL بارکد بنابراین

 در بسیار خویشاوندي اطلاعات وجود جنس، سطح

 و گیاهی هايگونه اکثر در جامعیت داده، پایگاه

 قابلیت باشد،می بالا وضوح با همردیفی همچنین

  دارد. را مناسب بارکد عنوانبه تفادهاس

 براي یابیتوالی و تکثیر در موفقیت درصد به توجه با

 موجودات بارکدگذاري کنسرسیوم موجود، هايبارکد

 کلروپلاستی هايژن )CBOL )2009 زنده

rbcL+matK در عمومی بارکد گزینه بهترین عنوانبه را 

 هايیافته همچنین است. کرده معرفی گیاهان

-trnH ژنی بین مکان کلروپلاستی بارکد پژوهشگران

psbA ايهسته ژنی مکان بارکد و ITS عنوانبه را 

 پیشنهاد گیاهان در عمومی بارکدهاي مکمل بارکدهاي

 حال، این با ).Hollingsworth et al., 2011( کندمی

 کارآمد موارد همه در است ممکن استفاده مورد آغازگر

 از ايگسترده طیف در باید هانیج بارکد زیرا نباشد،

 جغرافیایی و مورفولوژیکی تنوع به توجه با گیاهان

 از مثال براي .)Bafeel et al., 2011( شود ارزیابی

 و تکراري هايجایگاه حضور trnH-psbA بارکد معایب

 همردیفی و کیفیت با توالی به دسترسی در توانایی عدم

 در باشد.می بالا یطول تنوع دلیلبه هاتوالی نامناسب

 ,.Steinke et al., 2012; Piredda et al( تحقیقات

2010; Roy et al., 2010; Ren et al., 2010( این 

 توصیه مکمل بارکد عنوانبه rbcL بارکد کنار در بارکد

 ژنوم از تکثیر دلیلبه ITS بارکد همچنین است. شده

 بالاي طول گیاهی، هاينمونه روي موجود هاي قارچ

 غیریکنواخت تکامل داشتن خاطربه و ايهسته ژنوم

 شودمی استفاده مکمل بارکد عنوانبه معمولاً

)Hollingsworth et al., 2011; Chase et al., 2005.( 

 نتایج هم کنار در هابارکد از ترکیبی از استفاده واقع در

 دو نیز پژوهش این در کرد. خواهد نمایان را تريمناسب

 از آمدهدستبه نتایج همانند trnH-psbA و ITS بارکد

 ,.Chase et al., 2005; Roy et al( تحقیقات سایر

2010; Ren et al., 2010; Piredda et al., 2010;. 

Hollingsworth et al., 2011; Steinke et al., 2012( 

 و کیفیت با توالی به دسترسی توانایی عدم دلیلبه

 تنوع و توالی بالاي طول ها،توالی نامناسب همردیفی

 و نیستند عمومی بارکد براي مناسب ايگزینه بالا طولی

 این برعلاوه باشند.می کاربرد قابل مکمل بارکد عنوانبه

 مطلوبی نتیجه matK بارکد براي حاضر پژوهش در

  نشد. حاصل
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