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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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 چکیده
 یکیژنت ريذخا یساز یغن و یژن یها بانک جاديا یبرا که است یستيتنوع ز مهم سطوحاز  یکي یکیژنت تنوع
 یها داده)ی باند اي ینواری استفاده از الگو ،یکیتنوع ژنت یابيارز یها راهجمله . از باشد می تیاهم حائز یاهیگ

و غیره(  RAPD ،SSR ،ISSR ،AFLP ،SCoT)مانند  PCRبر  یمبتن DNA ی( حاصل از نشانگرهاکي و صفر
تجزيه و  گیرند. قرار می لیو تحل هيتجز. در صورت قابلیت تکرارپذيری، باندها انتخاب، امتیازدهی و مورد باشد یم

استفاده  با یاصل مختصات به هيتجز و یا خوشه هيتجز رینظ رهیمتغ چند یآمار یها روش ه وسیلهب ،ها داده تحلیل
 ياو بارز(  )برای نشانگرهای غالب و هم و يک های صفر ی مبتنی بر دادهکیژنت عدم تشابه ايتشابه  بياز ضرا
انجام  Wardو  UPGMA رینظ ها تميالگوربرخی و  بارز( ی )برای نشانگرهای همآلل یبر فراوان یمبتن بيضرا
با  نیهمچن. گیرد صورت میها  آن یکیژنت روابط یبررسافراد مورد مطالعه و  یبندگروهبدين ترتیب  و شود می
 نیدرون و ب یکیتنوع ژنت یبررس و یچندشکل یابيارز( و سیستم زادآوری، بارزهم يا غالب) نوع نشانگر به توجه
شاخص  ،(Rp) کیقدرت تفک ،(PIC) یاطلاعات چندشکل یمحتوا رینظ يیپارامترهااز  با استفاده ها تیجمع
 ،/تنوع ژنی(H) یتیگوسيهتروز چندشکل، هایشانگرسبت ننهای ژنی چندشکل/ مکان نسبت ،(MI) ینشانگر
و تجزيه و تحلیل  Gst، (FIT, FST, FIS) تيرا Fآماره  ،(I) شاخص شانون ،(Ae) موثر یها تعداد آلل ،(A) یتنوع آلل

، NTSYSpc ،Rافزارها ) توان از برخی نرم بدين منظور می. شود انجام می (AMOVA) واريانس مولکولی

DARwin ،PAST ،Excel ،PowerMarker ،Popgen و GenAlExبندی و برآورد تنوع ژنتیکی بهره  ( در گروه
 جست.
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‌‌مقدمه
 موج  ودات زن  ده اش  اره دارد 2یگون  اگونب  ه  1یس  تيتن  وع ز

(Swingland, 2001) یه ا  بشر در ده ه  یآن برا رزشکه ا 
کنن د   یاستدلال م   یاریشناخته شده است و بس یخوب  به ریاخ

 ،یمختل   انس ان   یه ا  تیفعال داريتوسعه پا یبراکه وجود آن 
تن وع در چه ار    یط ور کل    . به(Shiva, 1994)است  یضرور

 3س  تمی(. تن  وع اکوس1)ش  کل  گ  ردد یم    ي  س  طح تعر
ها اس ت.  جوامع مختل  گونه انیدر م یريرپذییدهنده تغ نشان

 یه ا دهنده گونه که نشان است 4یاتنوع گونه یدر سطح بعد
 زی  ن 6یاگون ه  یاست که به آن غن ا  5اجتماع کيمختل  در 
 یه ا پی  به تنوع موج ود در ژنوت  7یکیشود. تنوع ژنت یگفته م
وج ود آل ل   ل،ی  دل ني  ا. به گردد یگونه اطلاق م کيمختل  

پی  فنوت ج اد يا س بب  ،ژن در افراد مختل  کي متفاوت یها
عن وان   ب ه ت وان   یرا م   8کی. تنوع ژنومشود یم متفاوت یها

 ني  ا درک رد.    ي  فرد تعر کيدر  9یمکان ژن نيتنوع در چند
 بخ ش  نیمحقق نیبتوجه را در  نيترشیب یکیتنوع ژنت ان،یم

 et alBhandari ,.) اس ت  داده اختص ا   خود به یکشاورز

2017). 
  

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

 

                                                                            
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) 
 کي   تیموجود در جمع یوراثت یها یژگيو راتییتغبه 
. تن وع  (Swingland, 2001) نديگویم یکیژنت تنوعگونه 

 ریی  ممک ن اس ت خ ود را ب ه ش کل تغ      یدر صفات وراثت
 یه ا یژگ  يو اي   یکيول وژ يزیرفتار ف ،یآناتوم ،یمورفولوژ

 تن وع . (Bhandari et al., 2017) نشان دهد يیایمیوشیب
مختل   در   یه ا  وجود آلل  دهنده افراد، نشان انیم یکیژنت

 ه ا  تی  متف اوت در جمع  یه ا  پی  ژنوت زی  و ن یمخزن ژن  
 ب   همن   ابع  یبرخ   . (Caliskan, 2012) باش   د یم   

مختل  با توج ه   یها پیژنوت نیدر ب موجود یها یگوناگون
 نیب   ايگونه  کيمربوط به  یها پیژنوت یکیژنت بیبه ترک
 et alBhandari ,.) ن د يگو یم   یک  یژنت تن وع  ،ه ا  گونه

 Salgotra and Chauhan (2023) نیهمچن   .(2017
 نیها، تن وع ب    گونه نیدر سه سطح تنوع ب ی راکیتنوع ژنت
 تی  جمع کي   اف راد  نیب   تن وع  وگون ه   کي یها تیجمع

اص طلاح   کي   یک  یژنت تن وع  نيبن ابرا . کنن د  تعري  می
 ب ه  10یک  یژنت یگوناگون با ج،يرا ریتعبر د که استگسترده 

 11یگوناگونشوند.  یدر نظر گرفته م گريکديمترادف  ،اشتباه 
ش ود.   یم گفتهچند صفت موجود زنده  اي کيبه تفاوت در 

 رییتغ ايژن  یها در آلل رییتغ ،یکیژنت یگوناگون یعبارت به
 اي  گون ه   کي   یدر مخزن ژن DNA/RNA یها یدر توال
 انیمتفاوت ب یها پیاست که خود را در قالب فنوت تیجمع
 از یک  یتن وع ژنت  .( 2017et alBhandari ,.) کن د  یم  
 یژن   مخزن کيمختل  در  یهاشمارش تعداد ژن قيطر
را تنه ا   12یک  یژنت گون اگونی ام ا   اس ت،  یریگ اندازه  قابل
 یه ا توان به عنوان بل و  یرا مو آن  زد نیتخم توان یم

 et alBhandari ,.) در نظ ر گرف ت   یکیسازنده تنوع ژنت

 اني  و جر 15یبین وترک  ،14یک  یژنت رانش ،13جهش. (2017
 یک  یتن وع ژنت   يجادکنن ده مختل   ا  منابع از یبرخ 16یژن

 .(Salgotra and Chauhan, 2023) هستند

                                                                            
10. Genetic variability 

11. Variability 

12. Genetic variation 

13. Mutation 

14. Genetic drift 

15. Recombination 

16. Gene flow 

 ستمیاکوس تنوع

 یکیژنت تنوع

 یاگونه تنوع

 ستمیاکوس کي در زنده موجودات نیب تنوع

 اجتماع کي در زنده موجودات نیب تنوع

 گونه کي افراد نیب تنوع

 در سراسر ژنوم یمکان ژن نيتنوع در چند کیژنوم تنوع
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منابع  نياز ارزشمندتر یکي یاهیگ یکیژنت ريذخا
 از آن در موجود تنوع از یآگاه که باشند یم یعیطب

 نیهمچن و یژن یها بانک یساز یغنو  جاديا ملزومات
 باشد یم ديجد یانواع محصولات زراع یتوسعه
(Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh and Azizi, 

نقش  یکیژنت ريذخا نياحفظ و استفاده از  نيبنابرا. (2015
 خواهد یو جنگلدار يیغذا تیامن ،یدر کشاورز یمهم

 نژادگران بهکشاورزان و  یبرا یکیداشت. موضوع تنوع ژنت
 ،با عملکرد بالا ديبه دست آوردن ارقام جد منظور هب
 یستيرزیغ یها سازگارتر در برابر تنش ايبهتر  تیفیک
تر در برابر آفات و مقاوم اي(، ديشد یسرما و گرما مانند)

مختل  هوا و  یها ندهيمقاوم به آلا زیزا و ن یماریعوامل ب
 ,Laurentin, 2009; ; 2004Rao)خا  لازم است 

., et al., 2017; Shashidhara et alBhandari 

 به تیجمع کي یبالا برا یکیوجود تنوع ژنت لذا. (2023
 است یاتیح تیجمعآن و تکامل  یلحاظ بقا، سازگار

(Nikolić, 2019-Nonić and Šijačić) . 

 اس تفاده  با آن یابيارز ،یکیژنت تنوع تیاهمتوجه به  با
 در را یارزش مند  اطلاعات تواند یم 1یکیژنت ینشانگرها از
 از اس تفاده  نیهمچن   و اه ان یگ از ینگهدار و حفظ نهیزم
 ق رار  پژوهش گران  اری  اخت در یاصلاح یها برنامه در ها آن

 مانن  د یکيول  وژیب اش  کال ،یک  یژنت ینش  انگرها. ده  د
(، یشناس    خ   تير)ص   فات  2یپیفن   وت یه   ا یژگ   يو
 نياز وال د  که بوده DNAاز  یو قطعات ها نی/پروتئها ميآنز
 در ه ا  آن از اس تفاده  لی  دل ب ه و  رسند یبه ارث م 3جبه نتا
د نش و  یم   دهی  نش انگر نام  ،ژن کي   اي  ف رد   کي یابيرد
(., 2015et alKadirvel ).  ی ب  هک  یژنتنش  انگرهای 

 سطح در یمولکول یو نشانگرها یشناس ختير ینشانگرها
 میتقس  ( PCRب ر   یرمبتن  یو غ ی)مبتن DNAو  نیپروتئ
 نی ی و تع کی  لوژنتیف مطالع ات نشانگرها در  ني. اشوند یم
 یبن د  ردهه ای خ ودرو،    انتق ال ژن از گون ه   قرابت، زانیم
ص فات   کنن ده  کنت رل های  ی، تعیین محل ژنزراع اهانیگ

انتخاب ب ه   لیتسه و های ژنتیک کیفی و کمی، تهیه نقشه
. (Naghavi et al., 2009) دارن د  ردبک ار کمک نش انگر  

                                                                            
1. Genetic marker 

2. Traits 

3. Progeny 

من ابع   4یمولکول يیشناسا نشانگرها، از استفاده با نیهمچن
 اي  بان  دها  یالگ  و قي  از طر DNAدر س  طح  یاهی  گ

اث ر انگش ت در    س ه ياس ت. مقا  ريپذ امکان 5ینگار انگشت
در  یکیبرآورد تنوع ژنت یبرا یاهیگ یکیمطالعات منابع ژنت

مفی د   نیتخم  ي ا  (، و یگروه نیب اي)درون  6مجموعهيک 
خا   7اکسشن کي يیدر شناسا DNA ینشانگرها بودن

  .(Laurentin, 2009) شودیاستفاده م
 یکیژنت تنوع یابيارزمرتبط با  میمفاهمطالعه  نيا در

 جياستفاده از نتا باآن  یریگ اندازه یچگونگ و منابع گیاهی
که  PCRبر  یمبتن یمولکول یحاصل از نشانگرها

ژل  یرو یبر اساس جداساز ها آن در یچندشکل يیشناسا
 .گردد یم مرور است،نوارها(  ی)الگو باندها 8یازدهیامتو 

 

  PCRبر یمبتن یمولکول ینشانگرها

 ,.PCR (Kumar et al ب ر  یمبتن   یمولک ول  ینش انگرها 

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

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

Rani et al., 2024)  موجود در  یها بازتاب تفاوت (1)جدول
 DNAرا در سطح  9یچندشکل و باشند یمافراد  DNA  يرد
 ین واح  نش انگرها  ني  ا .کنند یم يیشناسا PCRاستفاده از  با
 منظ ور  به که هستند یخاص رمزکننده ریغ و رمزکننده یژنوم
ب ه   نیهمچن .رندیگ یم قرار استفاده مورد ژنوم و تحلیل هيتجز
 طياز ش را  یريپ ذ ریه ا، ع دم تاث   الع اده آن ف وق  یفراوان لیدل
ب ودن   10ب ارز هم ج،ينتا ریمطلوب تفس تیدقت و قابل ،یطیمح
اف  راد  صینش  انگرها و س  هولت تش  خ   ني  از ا یاریبس  
 تی  )خ الص( اهم  12گ وت يهموز)ناخ الص( از   11گوتيهتروز
 ان د  ک رده  دای  پ یشناس ختير ینسبت به نشانگرها یتر شیب
(Agarwal et al., 2008; Naghavi et al., 2009; 

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

                                                                            
4. Molecular identity 

5. Fingerprint 

6. Collection 

7. Accession 

8. Scoring 

9. Polymorphism 

10. Co-dominant 

11. Heterozygous 

12. Homozygous 
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صورت  بهممکن است  یمولکول ینشانگرها
 کيباشند. در  2یمکانتک  اي و 1یمکانچند  ینشانگرها
 ،یمکانچند  یبا استفاده از نشانگرها لیو تحل هيتجز
 که یحال در دارد، وجود یاديز یمشاهده باندها امکان
حداکثر دو باند که مربوط به  ،یمکان تک ینشانگرها یبرا
به  بسته. گردد یم تيرو باشد، یم دیپلوئيژنوم د یها آلل

 اي تک یمحقق ممکن است از نشانگرها ،اهداف مطالعه
 یاز هر دو استفاده کند. نشانگرها یبیترک اي و یمکان چند
از ژنوم افراد را ارائه  یااطلاعات گسترده یمکان چند
با  ت،یجمع کیدر مطالعات ژنت لیدل نیبه هم ،دهند یم

بر  تیجمع کيافراد  انیم زيهدف تما نکهيتوجه به ا
 یمکانچند  ینشانگرها ،( استهانوار) باندها یاساس الگو

 ینشانگرها. (Simpson, 1997) کارآمدتر هستند
 کيو  3چندشکل ینشانگرها صورت به توانند یم یمولکول
قادر به نشانگر معنا که اگر  نيمشاهده شوند؛ بد 4شکل
 یها گونه ايگونه  کيافراد  انیم یها تفاوت يیشناسا

 جاديا لیکه پتانس یمتفاوت باشند، چندشکل و در صورت
 یشکل تلق کيرا نداشته باشند،  ها پیژنوت انیم زيتما
را  نشانگرها. (Kanouni and Khalily, 2010) گردند یم
 زین بارز هم)بارز( و  5غالبتحت عنوان  توان یم
 تيمز. ( 2015et alKadirvel ,.) کرد یبند  میتقس

افراد  زيغالب، تما ینسبت به نشانگرها بارز هم ینشانگرها
 .(Laurentin, 2009) است گوتيهتروز از گوتيهموز
 

 م ور   اف را   یک  یژنت یها یگوناگون ییشناسا روند

 یب ا اس تدا ا ان نش انگرها    6(نگیپیژنوتا) مطالعه

 ژل  هیانیامت اساس بر PCRبر  یمبتن

 DNA یاس تفاده از نش انگرها   ب ا  نگیپياژنوت یروش کل
 DNA ابت دا  .باش د  م ی  2به شرح ش کل    PCRبر یمبتن
 تی  فیو ک تی  استخراج شده و پس از س نجش کم  یاهیگ

 یا رهی  واک نش زنج  DNA یآن، با اس تفاده از نش انگرها  

                                                                            
1. Multi-locus 

2. Single-locus 

3. Polymorph 

4. Monomorph 

5. Dominant 

6. Genotyping 

 ش ده  ری  تکث. جهت مشاهده قطعات ردیگ یانجام م مرازیپل
استفاده نمود. سپس  دیآم ليآکر یپل اياز ژل آگارز  توان یم

 ت ا يشده و نها دهیازیژل امت یمشاهده شده بر رو یباندها
 .گردد یمها انجام  داده لیو تحل هيتجز
 

   هیانیامت

برخ ی   کم ک صورت دستی ي ا ب ا    به باندها دهیازیامت
 ,Mukhopadhyay and Bhattacharjee) هاافزار نرم

 ،CLIQS، PyElph، TotalLab ری         نظ (2016
ImageQuant، Quantity One  وVisionWorks 

روش کار به اين صورت خواهد ب ود ک ه   . شود یانجام م
د و عدم وج ود  وجو به صورت و انتخاب واضح یباندها

 بهبارز و  باند )يک و صفر( برای نشانگرهای غالب و هم
بارز امتیازدهی  صورت فراوانی آللی برای نشانگرهای هم

ب ارز مانن د    شود؛ البته در اکثر موارد نشانگرهای هم می
نشانگرهای غالب به ص ورت ي ک و ص فر امتی ازدهی     

et al Heras, 2006; Mohammadi ,.ش وند )  م ی 

 سيم اتر  کي   ص ورت ب ه   ه ا  داده( و 3)شکل ( 2016
اين . (Sarwat, 2012) شود یم آمادهدر اکسل  7يیدوتا
 استبارز متفاوت  غالب و هم ینشانگرها یبرا سيماتر

 سيبارز، ماتر در صورت استفاده از نشانگر هم .(3)شکل 
 و گ وت ي)هموز ه ا  پی  از ژنوت یس  يبه ماتر ديبا يیدوتا
 ش ود  ليتب د  8مک ان  هر در فرد هر یبرا( گوتيهتروز
(Laurentin, 2009).  
 

 اطلاعات لیتحل و هیتجز

ش امل   ه ا  تی  و ساختار جمع یکیتنوع ژنت لیو تحل هيتجز
 اي  و/  ه ا  تی  جمع نیو ب   9تیکردن تنوع درون جمع یکم
رواب ط   شينم ا و  11یک  یرواب ط ژنت  ک ردن  یکم  ، 10افراد
( که در ادام ه   2004et alDe Vicente ,.ی است )کیژنت

 شود. ها پرداخته می به آن
 

                                                                            
7. Binary matrix 

8. Locus 

9. Intrapopulation genetic diversity 

10. Interpopulation genetic diversity 

11. Genetic relationships  
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Table 1. Some of the PCR-based markers used in genetic diversity assessment 

 نام نشانگر منبع مزایا ها معایب و محدودیت مثال
Abelmoschus esculentus L. 

(Hamdan et al., 2024) ژنوم بهتر پوشش ی پايین، نشانگر غالبريتکرارپذ Williams et al., 
(1990) 

 andomly R(RAPD)ای چندش  کل تکثی  ر ش  ده تص  ادفی  ان دی

NADolymorphic Pmplified A 
Hordeum vulgare L. (Esmaili et 

al., 2014); Solanum 
lycopersicum L. (Hosseini et al., 

2023) 

 یتوال اطلاعات به ازین
 ،بالا یچندشکلو  یريتکرارپذ

 بارز هم نشانگر
Akkaya et al., 

(1992) 
 Simple Sequence (SSR)های تکراری ساده ي ا ريزم اهواره    ردي 

Repeats 

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

 یبرا یتوال اطلاعات به ازین
 ساخت آغازگر

 ,.Akopyanz et al بارز هم نشانگر ،بالا یريتکرارپذ
(1992) 

 Cleaved (CAPS)چندشکل تکثیر ش ده شکس ته ش ده     های توالی

Amplified Polymorphic Sequence 

Amaranthus (Ray and Roy, 
2009) 

ساخت  جهت ژن یتوال ازمندین
 آغازگر

 بارز هم نشانگر بالا، یريتکرارپذ
Paran and 

Michelmore, 
(1993) 

 equence S(SCAR)ناحی  ه تکثی  ر ش  ونده ب  ا ردي    مش  خص  

egionRmplified Aharacterized C 

Hordeum vulgare (Yongcui et 
al., 2005) 

 مشکل تکرارپذيری
عدم نیاز به اطلاعات توالی برای 
 Wu et al., (1994) بارز ساخت آغازگر، نشانگر هم

 Random (RAMP)های ريزم اهواره تکثیرش ونده تص ادفی    تفاوت

Amplified Microsatellite Polymorphisms 

Ricinus communis (Sharifi 
Soltani et al., 2023) 

 نشانگر ،یريتکرارپذ مشکل
 غالب

 یبرا یاطلاعات توال به ازین عدم
کم  مقدارنیاز به  ،آغازگرساخت 

DNA 

Zietkiewics et 
al., (1994) 

 (ISSR)های تکراری ساده میانی  توالی
Inter-Simple Sequence Repeat 

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

Moench (Medraoui et al., 2024) 
 نشانگر ،یريتکرارپذ مشکل

 غالب
 ,.Vos et al عدم نیاز به اطلاعات توالی

(1995) 
 Amplified (AFLP) ری  تکث از حاص  ل قطع  ات ط  ول تف  اوت

Fragment Length Polymorphism 
Gladiolus (Nazarbeigi et al., 

2024) 
 ,.Kalendar et al و پوشش ژنومی بالا یچندشکل غالب نشانگر آلل، صیتشخ

(1999) 
-Inter (IRAP) ه  اچندش  کلی در تکثی  ر ب  ین رتروترانس  پوزون  

Retrotransposon Amplified Polymorphism 
Triticum turgidum L. (Marzang 

et al., 2020) 

 مشکلدارای  یکینظر تکن از
 غالب نشانگر آلل، صیتشخ

 ,.Kalendar et al چندشکلی و پوشش ژنومی بالا
(1999) 

 (REMAP)چندشکلی در تکثیر ب ین ريزم اهواره و رتروترانس پوزون    

Retrotransposon-Microsatellite Amplified Polymorphism 
Foeniculum vulgare Mill. 

(Nikkerdar et al., 2018); Cressa 
cretica L. (Jahangir, 2021) 

گاها مشکل تکرارپذيری، 
 نشانگر غالب

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

 (SCoT)چندشکلی نواحی هدف کدون آغاز 
Start Codon Targeted 

 

 
 (Ng and Tan, 2015) هاباند یالگواساس  بر PCRبر  یمبتن DNA ینشانگرها از استفاده با نگیپيژنوتا. ۲ شکل

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

 باندها انتخاب

 DNA  تیفیو ک تیمورد مطالعه و سنجش کم افراد DNA استخراج

 شده نهیو برنامه به آغازگربا استفاده از  PCR انجام

 ؟ است گرفته صورت واضح یباندها ریتکث ايآ

 آغازگر حذف یشده قبل نهیبا استفاده از برنامه به PCR تکرار

 ؟ شودیم مشاهده باندها یريپذ تکرار تیقابل ايآ

 شده انتخاب یباندها دهیازیامت

 اطلاعات لیتحل و هيتجز

 ریخ بله

 ریخ بله

 باندها حذف
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(A)   
 

(B)  
 (De Vicente et al., 2004) فرد 10 در بارز هم( B و غالب( A نشانگرژل  دهیازیامت .3 شکل

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

 
 یژن   مخ زن  ب ر  علاوه که از افراد یگروهبه  تیجمع
ر هس تند  برخ وردا  زین گريکدي با یتلاق يیتوانا از مشتر ،
 ،1اف راد  س طح  س ه  در تیجمع هر ساختار. شود اطلاق می

تن وع    ی. توص  گردد یم میکل تقس تیو جمع 2تیرجمعيز
انج ام   هاتیجمع نیب اي تیجمع کي درونممکن است در 

 یک ه الگ و   یزم ان . ( 2004et alDe Vicente ,.) ش ود 
 موردنوع نشانگر بر اساس  ستيبا یم ،شد دهیازیباندها امت
 زانی  م ،و سیس تم زادآوری گی اه   بارز( هم اي)غالب  استفاده
 ه ا  تیجمع نیب اي درونو تنوع مشاهده شده در  یچندشکل
در ب رآورد   پارامتره ا  نيت ر مهم ازشود.  نییتع یاز نظر کم

 زانی  م یری  گ ان  دازه ب  ه ت  وان یم   یت  یجمعتن  وع درون 
تع داد   نیانگی  م چندش کل،  یه ا  مکان نسبت ،یچندشکل
 و مک ان  ه ر  در م وثر  یه ا  آلل تعداد ،ها در هر مکان آلل

 De) ک رد  اش اره  انتظ ار  م ورد  یتیگوس  يهتروزمیانگین 

                                                                            
1. Individuals 

2. Subpopulation 

-ŠijačićNonić and ., 2004; et alVicente 

Nikolić, 2019) .یت  یجمع نیبتنوع  یابيارزدر  نیهمچن 
 نیب   زيتم ا  ،(gst) 3مک ان  کي   یبرا یتیجمع نیب زيتما از
 تن وع  در تیجمع سهم ،(Gst) 4مکان نيچند یبرا یتیجمع
 7یمولک ول  انسي  وار هيتجز و 6رايت F آماره ،5کل یکیژنت
(AMOVA)  ش ود  یم   اس تفاده (., et alDe Vicente 

Nikolić, 2019-ŠijačićNonić and 2004; ) . ب رای 
همچون  افزارهايی نرماز  توان می مذکور پارامترهایبرآورد 
Excel ،PowerMarker، POPGENE و GenAlEx 
 یپارامتره ا  میمف اه از  یبرخ حیادامه به توض در .برد بهره

 یکیژنت تنوع و یچندشکل زانیم یبررس یمورد استفاده برا
 . شود یپرداخته م( 2)جدول 

                                                                            
3. Interpopulation differentiation for one locus (gST) 

4. Interpopulation differentiation for several loci (GST) 

5. Population’s contribution to total genetic diversity 

6. Wright’s F statistics 

7. Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 
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Table 2. Some parameters used in the estimation of polymorphism and genetic diversity 
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  1یاطلاعات چندشکل یمحتوا

نش انگر   کي يیتوانا  دهنده نشان یاطلاعات چندشکل یمحتوا
 ب ه و  اس ت  تی  جمع کي  افراد  انیم یچندشکل صیدر تشخ
. ل ذا  دارد یبس تگ  ها آن عيتوز یفراوان و موجود یها آلل تعداد

 اس ت  ترشیبالاتر باشد، ارزش آن نشانگر ب پارامتر نيهر چه ا
(., 2020et alSerrote ) .ینش  انگرها یپ ارامتر ب را   ني  ا 
PICرابطه  قيبارز از طر هم = 1 − ∑ pi

2n
i=1 (Botstein 

et al., 1980) غال    ب ب    ه  ینش    انگرها یو ب    را
PICروش = 2fi (1 − fi)  ه ا   ک ه در آن  شود یمحاسبه م

اي ن   راتیی  اس ت. دامن ه تغ   امiآل ل   یفراوان fi و piمنظور از 
 یو ب را  کي  ب ارز از ص فر ت ا     ه م  ینش انگرها  یبرا پارامتر
 et alSerrote ,.) باش د  یم   میغالب صفر ت ا ن    ینشانگرها

 Chesnokov andهمچ  ون  برخ  ی محقق  ین . (2020

Artemyeva (2015)  در نظ  ر  2یژن   تن  وعمع  ادل آن را
 اند. گرفته
 

های شانگرسبت ننهای ژنی چندشکل/ مکان نسبت

  3چندشکل

يکی از پارامترهايی ک ه ب رای بررس ی تن وع ژنتیک ی ب ا       
بارز قابل اس تفاده اس ت    استفاده از نشانگرهای غالب و هم

 Ott (1992)ج ا ک ه    باش د. از آن  محاسبه چندش کلی م ی  

                                                                            
1. Polymorphic Information Content (PIC) 

2. Gene diversity 

3. Polymorphic loci/marker ratio 

 95/0ت ر از   آن ک م  4مرحلهترين  سیستمی که فراوانی رايج
 یدر نش انگرها کند،  باشد را به عنوان چندشکل معرفی می

مک ان را نش ان    کي  ه ر بان د    ش ود  یفرض م  که غالب 
کند همان توجه به  ای که او به آن اشاره می مرحله دهد یم
اف راد  می ان   در «حضور و عدم حض ور بان د در ه ر ف رد    »
اگ ر  عنوان مثال به  .مورد مطالعه است گروه دهنده یلتشک
مرحل ه   نيتر جي، راشود ديده افراد ازدرصد  94باند در  کي
به عن وان چندش کل در    نيخواهد بود، بنابرا« حضور باند»

درص د   6فق ط در   باندیاگر همچنین  شود. ینظر گرفته م
« بان د حض ور  ع دم  »مرحله  نيتر عي، شاشود مشاهدهافراد 

باز  نيد، بنابراشو یم ديدهدرصد افراد  94در  کهخواهد بود 
 ني  ا .(Laurentin, 2009) باند چندشکل خواهد بودهم، 

 ه  ای مک  ان یج  ا غال  ب ب  ه ینش  انگرها یپ  ارامتر ب  را
 ینشانگرها در .شود می دهینشانگر چندشکل نام ،چندشکل

نش ان   نامند میکه آلل  يیبا تعداد باندهايک مکان بارز  هم
 اي   يعنی حضوررحله م ترين رايجاگر  ن،يبنابرا ؛شود یداده م

 اف راد  از درص د  95ت ر از   ل ل( در ک م  آعدم حض ور بان د )  
 مک  اند، ش  و دي  دهگ  روه م  ورد مطالع  ه  دهن  ده یلتش  ک

نس  بت تع  داد اي  ن پ  ارامتر ب  ه ص  ورت . اس  تچندش  کل 
ب رای   ه ا  مک ان  ک ل  تع داد ب ر   چندشکل یژن یها مکان

 تعداد برچندشکل  ینشانگرهانسبت بارز يا  نشانگرهای هم
 اس ت  قابل محاس به  غالب ینشانگرها یبرا نشانگرها کل
(Laurentin, 2009) . 

 

                                                                            
4. Stage 
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   2ینشانگر شاخص و 1کیتدک قدرت

مش خص ک ردن    یاست ک ه ب را   یپارامترقدرت تفکیک 
استفاده  هاپیژنوت انیمتفاوت  صیتشخ درنشانگر  يیتوانا
Rpو ب  ه روش  ش  ود م  ی =  ∑ Ib   دگ  رد یمحاس  به م 
(Kumar and Agrawal, 2019) .رابطه، منظ ور   نيدر ا
صفر تا  از آن یعدد زانیمکه  است 3اطلاعات باندها Ibاز 
Ibحاصل از رابط ه   و ریمتغ کي = 1 − (2|0.5 − p|) 
به ک ل   باند یدارا افراد نسبت p مذکور در رابطه .باشد یم

 ;Chesnokov and Artemyeva, 2015) اف راد اس ت  

., 2015et alGovindaraj ). 
نش انگر   يیکارا نییتع یبرا یاریمعشاخص نشانگری 

 یه ا  پی  ژنوت نیچندش کل در ب    یه ا  مکان يیدر شناسا
ض  رب محت  وای اطلاع  ات  ک  ه از حاص  لمختل    اس  ت 
از  (EMR) 4و نس  بت چندگان  ه م  وثر (PIC)چندش  کلی 
MIطريق رابطه  = EMR × PIC نسبت .گردد یم برآورد 
EMRرابط  ه  قي  طر از م  وثر چندگان  ه = np(np/n) 
 یه ا  تعداد مکان npکه در آن منظور از  گرددیمحاسبه م
 ,.Nagaraju et al) ها است تعداد کل مکان nچندشکل و 

Kumar and Agrawal, 20192001; ). 
 

  5ی/تنوع ژنیتیگوسیهترون
 کي  احتمال متفاوت بودن دو آلل در  (H) یتیگوسيهتروز
است اند( انتخاب شده تیمعاز ج یطور تصادف )که به مکان

بارز )ب ه دلی ل شناس ايی اف راد      که تنها در نشانگرهای هم
هموزيگوت از هتروزيگوت( قابل استفاده اس ت. اص طلاح   

ژنی همین کاربرد را دارد ب ا اي ن تف اوت ک ه ب رای       تنوع
هموزيگ وت و  اف راد  رود زي را   نشانگرهای غالب به کار می

 گردن  د نم  ی متم  ايز میط  ور مس  تق  ب  ه هتروزيگ  وت
(, 2009Laurentin) .در دو س   طح  یتیگوس   يتروزه

و هتروزيگوس  یتی  (HE)هتروزيگوس  یتی م  ورد انتظ  ار   
ب ه   HEگردد که معم ولا از   تعري  می (HO) مشاهده شده

گردد زيرا نسبت به  منظور توصی  تنوع ژنتیکی استفاده می

                                                                            
1. Resolving Power (RP) 

2. Marker Index (MI) 

3. Informative bands (Ib) 

4. Effective Multiplex Ratio (EMR) 

5. Heterozygosity (H)/Gene diversity 

 HEو  HO ک ه  یهنگ ام تر حس اس اس ت.    اندازه نمونه کم
در  تلاقی(، نداشته باشندی توجه قابلتفاوت مشابه هستند )

 Chesnokov and) اس  ت یتص  ادف ب  ايتقر تی  جمع

Artemyeva, 2015) .ب ه مکان  هر یبرا یتیگوسيهتروز 
h روش  = 1 − ∑ pi

 piک  ه در آن  گ  ردد م  ی محاس  به 2
 ريمق اد . ( 2004et alDe Vicente ,.) اس ت  امiآلل  یفراوان
 یادي  که تعداد ز یزمانو  است ریمتغ کي تا صفر از پارامتر نيا

 یتیگوسيهتروز وجود داشته باشد یمساو 6یها یاوانآلل در فر
هتروزيگوسیتی م ورد   نیانگی. مرسد یبه حداکثر م انتظار مورد
در  7یک  یژنت یگون اگون از  ین  یتخم ه ا  مک ان در تم ام   انتظار
م ورد انتظ ار    یه ا یاست که ب ا ک م ک ردن فراوان      تیجمع
عم ل   ني  ا شود، یممحاسبه  1از  مکان کيها در گوتيهموز
 محاس به  ه ا  آن نیانگی  م س پس  وتک رار   ها مکانهمه  یبرا
ب  ه گفت  ه   .( 2004et alDe Vicente ,.) گ  ردد یم  

Laurentin (2009) یآلل   یمحاسبه فراوان جهتفوق  رابطه 
ه ر مک ان طب ق     یب را  یتنوع ژن   اي یتیگوسيو هتروز است

ℎرابط    ه  = 2𝑛 (1 −  ∑ xi
2)/(2𝑛 − ب    رآورد  (1

 اي  ) امiآل ل   یفراوان   ix منظ ور  رابط ه  ني  ا در ک ه  ؛گردد یم
 دي  د کي  به دست آوردن  یبرا تعداد افراد است. nنشانگر( و 

 ی(از نظ  ر مفه  وم) تی  جمع کي  در  یک  یاز تن  وع ژنت یکل  
 اس ت  PICت ر از   مناس ب  یمفه وم  ی/تنوع ژنیتیگوسيهتروز
(Laurentin, 2009). 

 

 9 موثر یها آلل تعدا و  8یآلل تنوع

ک ردن   یکم ،یکیتنوع ژنت یریگاندازه یراه برا نيترساده
تع داد   نیانگی  ( مA) یآلل تنوع موجود است. یهاتعداد آلل

 یک  یتن وع ژنت   یتوص   یو ب را  استها در هر مکان آلل
A قيشود و از طر یاستفاده م =  ni/nl  گ ردد یبرآورد م 
 nlه ا و   موج ود در مک ان   یها آللتعداد کل  niکه در آن 

 et alGovindaraj ;2015 ,.) ه ا اس ت   تع داد مک ان  

Mukhopadhyay and Bhattacharjee, 2016)  اي ن .
و ب ا اف زايش    ب وده به اندازه نمونه حس اس   نسبت پارامتر

                                                                            
6. Frequencies 

7. Genetic variability 

8. Allelic diversity (A) 

9. Effective number of alleles (Ae) 



    PCR  بر یمبتن ینشانگرها  ینوار یالگو از استفاده با یاهیگ  یکیژنت تنوع لیتحل و هيتجز بر یمرور: موسوی و ناصرنخعی            90

 

ل ل جدي د   آاندازه نمونه جمعیت احتمال آشکار شدن ي ک  
 . (Laurentin, 2009) يابد)نادر( افزايش می
 Hartl andتوسط  که (Ae)موثر  یها تعداد آلل اصطلاح

Clark (1997) شد مطرح (Laurentin, 2009) از عبارت 
 جهت و است برابر یفراوان با یهاتعداد آلل یریگاندازه
 جاآن از. باشد یملازم  یاز تنوع ژن ینیبه سطح مع یابیدست

لل با فراوانی مشابه نسبت به جمعیتی که آسه  باکه جمعیتی 
چندشکلی  ،ل با فراوانی کمآللل با فراوانی بالا و دو آيک 
 A به نسبتبهتری  اریمع Ae لذا دهد، یتری نشان مبیش
 یها تعداد آلل .(Bagherieh Najjar et al., 2014) است

= Ae قيطر ازموثر   1/(1 –  h)  =  1/ ∑ pi
2 

مکان و  کيدر  امiآلل  یفراوان pi که شود یم محاسبه
h = 1 − ∑ pi

 مکان است کيدر  یتیگوسيهتروز زانیم 2
(., 2004et alDe Vicente ). به  یابیدست نيبنابرا
که  دهد یرخ م یموثر زمان یها تعداد آلل نيتر شیب

مسئله مستلزم برابر بودن  نيا وبالا باشد  یتیگوسيهتروز
 تحت است ممکن محاسبه نيا البته ها است. همه آلل یفراوان
 .( 2004et alDe Vicente ,.) ردیگ قرار نمونه اندازه ریتاث

 

 1شانون شاخص

تنوع در سطوح مختل     یابيارز یبراشاخص تنوع شانون 
 ه ا  ستمیها و اکوس گرفته تا همه گونه ها تیها و جمع ژن از
 نياستفاده از ا نیاز محقق یبرخ گرچهاشده است.  شنهادیپ

 کنن د  یم   ردرا  یک  یتن وع ژنت  اری  عن وان مع  ب ه شاخص 
(Hennink and Zeven, 1990; Konopiński, 2020) .
 ه ا  تی  از جمع یدر برخ یوقت ت،یجمع کیژنت مطالعات در
 گ ر يد یه ا  تی  و در جمع باش د مش تر  غال ب    آللچند 
ش ود   ج اد يا ه ا  آللتوسط همه  کنواختيطور  به 2راتییتغ

)با تعداد آلل  ها تیجمع نیب راتییغسطح ت صیتشخامکان 
. ش اخص  شد خواهدفراهم  شانون شاخص توسط( کساني

ب ه از دس ت دادن    ،یتیگوس  يهتروزدر مقايس ه ب ا   شانون 
 3(یک  یژنت یتنگناه ا  لی  ن ادر )م ثلا ب ه دل    یه ا  انتيوار

 اطلاع ات  حام ل  همچنین اي ن ش اخص   است. ترحساس

                                                                            
1. Shannon’s index 

2. Variation 

3. Genetic bottlenecks 

 باش د  م ی ه ا  تع داد آل ل   اي یآلل یغنا به نسبت یتر شیب
(Sherwin et al., 2017). رابط ه پارامتر بر اس اس   نيا 

I = − ∑ pi log2 pi رابطه  نيکه در ا شود یم حسابpi 
 مکان اس ت  کيباند در  کيعدم حضور  ايحضور  یفراوان
(Shannon and Weaver, 1949). ری  نظ یاف زار  نرم از 

GenAlEx شاخص استفاده  نيا یریگ اندازه یبرا توان یم
 .نمود
 

Gstو  4رایت Fآمارا 
5 

 از استفاده ها تیجمع یکیژنت ساختار مطالعه یها راه از یکي
ساختار  زیکه امکان آنال است F (FIT, FST, FIS)  هایآماره
 De) کن د  یم   ف راهم  را 6میتقس   ح ال  در یه ا  تی  جمع

., 2004et alVicente ). آماره  F 7يا شاخص تثبیت تيرا 
به منظور برآورد تف اوت هتروزيگوس یتی مش اهده ش ده و     

تعادل هاردی واينبرگ  که یوقتهتروزيگوسیتی مورد انتظار 
. تم ايز در  (Laurentin, 2009)رود  برقرار باشد به کار می
های  ، بین گروه(FIT = 1 – (HI/HT))سه سطح کل گروه 

ه ای فرع ی    و درون گ روه  (FST = 1 – (HS/HT))فرعی 
(FIS = 1 – (HI/HS)) شود؛ که در اين رواب ط   ارزيابی می

هتروزيگوسیتی مشاهده شده در تمام  نیانگیم HIمنظور از 
میانگین هتروزيگوسیتی مورد انتظ ار در ک ل    HTها،  مکان

می  انگین هتروزيگوس  یتی م  ورد انتظ  ار در    HSگ  روه و 
های مذکور برای نش انگرهای   های فرعی است. آماره گروه
اند زيرا نیازمند برآورد هتروزيگوس یتی   بل محاسبهبارز قا هم

 STFآم اره  . (Laurentin, 2009)باش ند   مشاهده شده می
 راتیی  تغ دامنه برای نشانگرهای غالب نیز قابل اجرا است.

 (زيتم ا )ح داکثر   کي   ت ا ( یک  یژنت زيتما عدم) صفر از آن
دهن ده   نش ان  0-05/0ب ازه   انی  م ني  در ا ؛باشد می متغیر
 ادي  ز 15/0-25/0متوسط،  05/0-15/0کم،  یکیژنت زيتما
 et De Vicente) باش د  یم   ادي  ز اریبس 25/0تر از  و بالا

., 2004; Laurentin, 2009al) . 

                                                                            
4. Wright’s F-statistics 

5. Interpopulation differentiation for several loci 

6. Subdivided populations 

7. Fixation index 



 91            1403 زمستان، 48، پیاپی 2ی، سال چهاردهم، شماره زراع اهانیگ یفناور ستيزنشريه علمی 

 

 ,Nei) اند گزارش کرده FSTمعادل را  GSTبرخی منابع 

کند؛  گیری می ها را اندازه که تنوع ژنی بین جمعیت (1973
ه ا را م ورد    لذا برای برآورد آن بايد تعداد زي ادی از مک ان  

اين پارامتر  .( 2004et alDe Vicente ,.)مطالعه قرار داد 
 ش ده   میتقس   جمعی ت  کي   یکیمطالعه ساختار ژنت جهت

 یروه ا ین ايها در هر مکان  بدون در نظر گرفتن تعداد آلل
طب ق رابط ه    (GST)باشد. تمايز ژن ی   کاربردی می یتکامل

GST = DST/HT در آن  ک ه  گردد یم برآوردGST  زيتم ا 
 تن وع  نیانگی)م یژن زيتما DST، تیجمع کل با مرتبط یژن
 تی  جمعدر ک ل   یتنوع ژن   HTو  ها تیرجمعيز انیم( یژن

 .(Laurentin, 2009) است
 

 یمولکول انسیوار لیو تحل هیتجز

 توان بهمی F یها محاسبه آماره یبرا جيرا یها روشاز 
اش اره   (AMOVA) تجزيه و تحلیل واريانس مولکولی

را  یمراتب   سلسله تیوجود ساختار جمع شيکه آزما کرد
ح ال،   نيبا ا .(Excoffier et al., 1992) کند یآسان م

 یمراتب   مستلزم آن است که ساختار سلسله کیتکن نيا
 هي  تجز کي ن،يشده باشد. بنابرا ناختهاز قبل ش تیجمع
 Structureب  ه عن  وان مث  ال،  یبن  دخوش  ه لی  و تحل
(Pritchard et al., 2000ممکن است بر رو )ها داده ی 

 یب را  يیآن سپس به عنوان مبن ا  جيانجام شود، که نتا
AMOVA   ش  ودیاس  تفاده م (Meirmans, 2012). 
و  نیب   انسي  وار یاج زا واند ت یم AMOVAهمچنین 
 تن وع  از کي   ه ر  س هم  و زند نیتخم راها درون گروه
ها را نسبت به تنوع ک ل مش خص    تیجمع نیدرون و ب

 .(Excoffier et al., 1992) دينما 
 

)فاص له   یک  یژنت 2و عدم تشابه 1تشابه یریگ اندانا

 استدا ا مور  بیضرا وژنتیکی( 

 سياز م اتر  ت وان  یافراد م   انیمژنتیکی روابط  یابيارزدر 
 انی  م تف اوت  زانی  م ک ه  کرد استفاده یکیعدم تشابه ژنت

 تی  ساختار جمع  یتوص یبرا آن از ومحاسبه  ،افرادجفت 
 ،مطالع ه افراد م ورد   ريهر فرد با سا یبر اساس قرابت نسب

                                                                            
1. Similarity 
2. Dissimilarity (distance) matrix 

. در (Kosman and Leonard, 2005) گ ردد  یاستفاده م
ی ترکم یکیمشابه، فاصله ژنت یهابا ژن يیهاپیواقع ژنوت

. جهت برآورد ( 2017et alBhandari ,.)دارند  يکديگر با
 یب ر فراوان    یمبتن   بياز ضرا توان یم یکیعدم تشابه ژنت

 ین   ،7نولدير ،6ییريافتهتغ راجر ،5راجر ،4یدسیاقل رینظ 3یآلل
 8310 و همکاران ین و 9()فاصله ژنتیکی استاندارد نی 8 72

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

 و صفر یها داده مبتنی بر ،افراد ی يا عدم تشابهکیژنت
 12جاکارد بيضرا شاملها  ترين آن است که متداول 11کي
(J)، 13سيدا (D) 14یو ل ین اي (NL) 15و تطابق ساده 
(SM) باشد یم (Mohammadi, 2006).  در انتخاب

نوع نشانگر )غالب به  Laurentin (2009)، ضرايب مذکور
بارز( و همچنین به نوع سیستم زادآوری گیاه  يا هم

جاکارد  بيا. او ضر)خودگشن يا دگرگشن( توجه کرده است
تطابق  بيو ضر شاونديرخویافراد غ یدر بررس را سيدا و

 یبا استفاده از نشانگرها شاونديافراد خو یساده را در بررس
بررسی روابط همچنین او در کرده است.  شنهادیغالب پ

عمده  طور بهبارز  ژنتیکی با استفاده از نشانگرهای هم
کند  ضريب دايس را برای گیاهان خودگشن پیشنهاد می

(Laurentin, 2009)وزن سيدا بيضر درجا که  . از آن 
 جاکارد بيضر برابر دو فرد، دو نیب مشتر  یباندها تعداد
 افراد بودن گوتيهموز صورت در ،شود یم گرفته نظر در
 نيا از استفاده با ها آن یکیژنت شباهت برآورد ،یبررس مورد
 صورت در و است کساني )دايس و جاکارد( بيضر دو

با استفاده از  بيدو ضر نيها، برآورد ا آن بودن گوتيهتروز
 و گوتيهموزافراد  کیبارز که قدرت تفک هم ینشانگرها

                                                                            
3. Genetic dissimilarity coefficients for allelic informative 

marker data 
4. Euclidean 
5. Rogers 
6. Modified Rogers 
7. Reynolds et al., (1983) 
8. Nei, (1972) 
9. Nei's standard genetic distance 
10. Nei et al., (1983) 
11. Similarity coefficients for allelic noninformative marker 

data 
12. Jaccard (J)  
13. Dice (D) 
14. Nei and Li (NL) 
15. 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 یبرا باند وجود عدم
جاکارد و  بيضرا که یحال در شود،یم گرفته نظر در تشابه
تشابه در نظر  یبرا یاریآن را به عنوان مع سيدا
  (.Kosman and Leonard, 2005) رندیگ ینم

 

   یاصل مختصات به هیتجزو  یا خوشه هیتجز

نم ايش رواب ط    یب را  یراه مهم رهیچند متغ یآمار یها روش
ه ا ش امل    آن نيتر جيکه را باشد یم افراد بندی ژنتیکی و گروه

 باش د  یم   2یاص ل  مختص ات  ب ه  هي  تجز و 1یا خوشه هيتجز
(Mohammadi and Prasanna, 2003). خوش ه  هيتجز در
ش ان   روابط وها  کننده آن  یافراد بر اساس اطلاعات توص ،یا

 اي  مش ابه   ،گروه کيدرون  افراد واقع در. گردند یم یبندگروه
 زيمتم ا  گ ر يد یه ا  گ روه  ف راد و از ا ب وده  گريک د يمرتبط با 

ه ا  گ روه  نیگروه و تفاوت ب   کي. هر چه شباهت در شوند یم
 ,.Tan et al)است  زتريمتما ايبهتر  یبندباشد، خوشه ترشیب

 اس ت  3یمراتب   سلسله ،یبند خوشه یها روش از یکي .(2006
 یدارا روش ني  ا. ش ود  یمانند مشخص م با ساختار درخت که
 5(یتجمع) بالا به نيیپا و 4(یا هيتجز) نيیبالا به پا کرديرو دو
ق رار   مج زا  خوش ه  کيفرد در  هر یتجمع حالت. در باشد یم

 گريک د يش ان ب ا    ها با توجه به ش باهت  گرفته و سپس خوشه
 نيت ر ک ه ک م   يیها. ابتدا، دو خوشه مشابه )آنشوند یادغام م

 نيیدر پ ا  دي  خوش ه جد  کي  ت ا   ش ده فاصله را دارند( ادغام 
ه ا  از خوشه گريجفت د کي سپس شود؛ لیمراتب تشک  سلسله

داده  ون د یمرات ب پ   از سلس له  یادغام شده و به س طح ب الاتر  
 نيیه ا از پ ا  از خوشه یمراتب سلسله بیترت نیشود و به هم یم

 نيیبالا به پ ا  کرديکه در رو ید. در صورتگرد یم جاديبه بالا ا
 يجت در  س پس ب ه   ،گرفت ه  ق رار خوشه  کيدر  افرادابتدا همه 

ب ه   هي  . تجز(Sarstedt and Mooi, 2011)شوند  یم میتقس
از  یس  يک ه ب ا ماتر   اس ت  یروش  ( PCoA)ی اصلمختصات 
و  ش ده از افراد شروع  یا مجموعه نیب تشابهعدم  ايها  شباهت

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

اف راد   انیم ی اساس فاصله بر یکینمودار گراف جادياهدف آن 
ب ه   کي  نزد ،نق اط در نم ودار   نیکه فاصله ب یا گونه به است؛
 ,Mohammadi and Prasanna) باش د  یاص ل  یها تفاوت

2003)  . 
اس تفاده از   با یبه مختصات اصل هيو تجز یا خوشه هيتجز
 و NTSYSpc، DARwin، PASTافزارها مانن د   نرم یبرخ
R  گردند یم میترس یمتفاوت یها تميالگور و بيضرابر اساس.   

 

   یبند گروا یها تمیالگور انواع

 فاصله یریگ اندازه روشاساس  بر یمراتب سلسله یبند گروه در
 ،6یگيهمس ا  نيت ر  کي  نزد ری  نظ يیها تميالگور از افراد، نیب

 نیانگی  ب ا م  وزن ب دون جف ت گ روه    ،7یگيهمس ا  نيدورتر
. گ ردد  یم   استفاده Ward روش زیو ن (UPGMA) 8یحساب
 ن،يت ر  ک م  بی  ترت ب ه  روش چه ار  نيدر ا یریگ اندازه یمبنا
 اف راد  جف ت  فاص له  مربع ات  مجم وع  و نیانگی  م ن،يتر شیب
 et al., 2004; Maulik et alDe Vicente ,.) باش د  یم  

2011) .UPGMA  وWard یه ا  تميالگ ور  نيتر از متداول 
 ,Mohammadi and Prasanna) م ورد اس تفاده هس تند   

توان به س هولت دسترس ی ب ه     ها را می که اهمیت آن (2003
ها  تر نتايج حاصل از آن های آماری، در  آسان ها در برنامه آن

و کوتاه بودن زمان مورد نیاز برای تجزيه و تحلیل نس بت داد  
(labedini, 2013Ebrahimi & Ziena).  در روش

UPGMA ه ا را مش کل    داده ریتفس  ، 9یا رهی  وجود اثر زنج
 یدر ص ورت  که از معايب اصلی آن شمرده شده اس ت  کند یم

 ش ود  یم   دهي  ن درت د  ب ه  یا رهیاثر زنج Wardکه در روش 
(Mohammadi and Prasanna, 2003)به  یگري. روش د

 کي  ب ا   ابت دا  ک ه  داردوجود نیز ( NJ) 1یگينام اتصال همسا
ستاره مانن د ش روع و س پس ب ا انتخ اب       یتوپولوژ با درخت
ت ا   افت ه يها ادام ه   ها بر اساس فاصله آن جفت تاکسون یمتوال

. (Yang and Rannala, 2012) گ ردد  میترس يیدرخت نها
 ش ده  Wardو  NJاستفاده از روش  به هیمنابع توص یبرخ در
 .(Ebrahimi & Zienalabedini, 2013) است

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

(UPGMA) 
9. Chaining effect 
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از  کيهر  يیسنجش کارا یها روش نيتر جياز را یکي
 بيض ر  ،یا خوش ه  هي  مورد اس تفاده در تجز  یها تميالگور

است که به منظور تطابق شباهت  (r) کیکوفنت یهمبستگ
تش ابه ب ه ک ار     سيم اتر  و درخ ت نشان داده شده توسط 

 تميالگ ور  يیک ارا  تر، شیب ايو  9/0 یمساو ري. مقادرود یم
اما لازم ب ه ذک ر اس ت ک ه      دهد یمورد استفاده را نشان م

 يیبر عدم ک ارا  یمبن یهمبستگ بيبودن مقدار ضر نيیپا
 یمولک ول  یه ا  داده ب ه  مرتبط است ممکن و نبوده درخت
 Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh) باشد گمشده

and Azizi, 2015) .به نام نمونه یگريد روش نیهمچن
داده  سيب  ا هم  ان م  اتر  ینيگزيمج  دد ب  ا ج  ا  یب  ردار

 ارهایامکان محاسبه انحراف مع که دارد وجود 2()بوتسترپ
ک ه تع داد    یطيش را  یبرا وکند  یها را فراهم مانسيو وار

 باش د  یمحدود اس ت مناس ب م     بودجهو  زمان ايها نمونه
(De Vicente et al., 2004.) 

 

 یکیژنتتنوع  یبررس یبرا یافزارنرم یهابرنامه

بهت ر   ریتفس   س بب  یآم ار  اب زار  بر پاي ه  لیو تحل هيتجز
 ,Aremu) افزاره ا  از ن رم  یانواع مختلف   .گردد یم ها داده

2012; Tanavar et al., 2014; Pagnotta, 2018) 
اکث ر   وج ود دارد ک ه   یک  یتنوع ژنت لیو تحل هيتجز یبرا
 غل ب هس تند. ا  رهی  چن د متغ  یآمارتحلیل بر اساس  ها آن
 یها انهيرا یدر دسترس و برا گانيافزارها به صورت را نرم
. در (Bhandari et al., 2017) مناس ب هس تند   یشخص

 ج دول در  افزارها از پرکاربردترين نرم یبرخاين مطالعه به 
 . شده است اشاره 3

 

 2015et alGovindaraj ,.; ی )کیتنوع ژنت لیتحل و هيتجز یبرا یافزار نرم یهابرنامه نيترجيرا از یبرخ .3 جدول

., 2017et alMukhopadhyay and Bhattacharjee, 2016; Bhandari ) 
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) 

 افزار نرم یاصل یها یژگیو از یبرخ منبع تیسا آدرس

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

 ،یا خوشه هيتجز ،و عدم تشابه تشابه بيضرا بر یمبتن
 یاصل یها مولفه به هيتجز و یاصل مختصات به هيتجز

NTSYSpc 
(Numerical Taxonomy System 

for personal computer) 

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

 هيتجز و یا خوشه هيتجز تشابه، عدم و فاصله نیتخم
 یاصل 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 یاصل یها مولفه به هيتجز ،یمونیپارس
 یاصل مختصات

PAST 
(PAleontological STatistics 

software for analysis and 
education) 

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

تعداد  ت،یجمع کیژنت یدر بررس SSR یها داده مناسب
 ت،یساختار جمع ،یخودگشن بيضر ،ینژها، تنوع  آلل

 اطلاعات یمحتوا ،یتیگوسيهتروزآزمون منتل، 
 نبرگيوا-یهارد تعادل ،یآلل یفراوان ،یچندشکل

PowerMarker 
(A Powerful software for 

Marker data analysis) 

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

 ،یژن یبارز، فراوان غالب و هم ینشانگرها برای مناسب
چندشکل،  یها موثر، مکان یها ها، تعداد آلل تعداد آلل
 ،یژن انيجر ،F یها شاخص شانون، آماره ،یتنوع ژن
 یا خوشه هي( و تجزین بيبر ضر ی)مبتن یکیفاصله 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  ینشانگرها یبرا مناسب
مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص  یتیگوسيهتروز
 ،ین یکیژنت فاصله ،Fst ت،یشاخص تثب ،ینشانگر

 یاصل مختصات به هيتجز و شانون شاخص

GenAlEx 
(Genetic Analysis in Excel) 

https://cmpg.unibe.ch/software/arleq
uin35 Excoffier et al., (2010) یمولکول انسيوار لیتحل و هيتجز ،یآلل یفراوان نیتخم Arlequin 

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

 
 
1. Neighbor-joining (NJ) 
2. Bootstrapping 
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 یریگ جهینت

 یطیمح راتییبا تغ اهانیگ یسازگار یبرا یکیتنوع ژنت
 یه ا يیو توان ا  اه ان یاست. واک نش گ  یلازم و ضرور

به س طح تن وع    يیآب و هوا راتییها به تغ آن یسازگار
طور  به یمولکول یدارد. نشانگرها یها بستگ آن یکیژنت

و  یاهی  گ من ابع  یک  یمطالعات تن وع ژنت  یگسترده برا
نشانگرها به  ني. استفاده از ادارند کاربرد تیجمع کیژنت

 یمنظور اصلاح و بهبود محص ولات، حفات ت و معرف    
اس  ت.  یدر مع  رض خط  ر و ب  ا ارزش ض  رور اه  انیگ

 صیو تش خ  ديجد یاهیگ یهاتهيوار يیشناسا نیهمچن
و  س ازند  یم ريپذ را امکان اهانیانواع گ یکیژنت راتییتغ
موجود  یکیژنت راتییرا در مورد تغ یارزشمند یها نشیب

 ل ذا . دهن د  یارائه م یاهیگ یها تیجمع نیدر درون و ب
اه داف   یب را  یک  یو برآورد مناسب تن وع ژنت  يیشناسا
و  یمولک ول  یابزارها نيبنابرااست.  تیحائز اهم مذکور
در   یرا برا یديجد چهيدر توانند یم یآمار یها روش

و به  کنندباز بین افراد  یکیو روابط ژنت یبهتر چندشکل
 ه ا نهیزم نيا در مهمتا به سؤالات  دهنداجازه  نیمحقق

 پاسخ دهند.

م رتبط ب ه    هي  پا میمف اه  مروری بر مطالعه نيا در لذا
های گیاهی )تنوع آلل ی،  جمعیت درون اتکردن تنوع یمک

 تنوع ات  های موثر و هتروزيگوسیتی/تنوع ژن ی(،  تعداد آلل

و  Gstراي ت،   Fآماره افراد( ) اي)و  یاهیگ یها تیجمع نیب
 هاآن نیب یکیروابط ژنت ،(تجزيه و تحلیل واريانس مولکولی

 شينم ا  زی  ن و( یک  یژنت فاصلهضرايب مبتنی بر تشابه و )
( ب ر  یبه مختص ات اص ل   هيتجزو  یبند روابط )خوشه نيا

ص ورت   ژل یازدهی  بر امت یمبتن یمولکول یها اساس داده
 یه ا  برنام ه  نيت ر  جي  از را یبرخ بهگرفته است. همچنین 

 . گرددیم اشاره نهیزم نيا در یافزار نرم
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