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 اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران پژوهشي تحقيقات ژنتيك و-دو فصلنامة علمي
 )1387 (198-206، صفحة 2، شمارة 16جلد 

 
 AFLPبا استفاده از نشانگرهاي مولكولي  Cuminumدرون و بين دو گونه از جنس تنوع ژنتيكي  مطالعه

 
  3عباس صفر نژاد  ،2 ، سيد حسن مرعشي1*منصوره كرماني

 . رشته بيوتكنولوژي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه فردوسي مشهددكترايدانشجوي نويسنده مسئول مكاتبات،  - *1

  mansoore_kermani@yahoo.com:پست الكترونيك

  مشهد ،دانشكده كشاورزي، دانشگاه فردوسياستاديار گروه بيوتكنولوژي،  – 2

  مشهد، منابع طبيعيكشاورزي و مركز تحقيقات استاديار  – 3
 

 13/9/1387:تاريخ پذيرش                        6/5/1387 :تاريخ دريافت

 
 چكيده

 كه  هستندنزديك به هم از خانواده چتريان گونه دو، (C. setifolium)و زيره سفيد  (Cuminum cyminum)زيره سبز
 براي بررسي تنوع AFLPلكولي  موهاياز نشانگر در اين مطالعه،. دنباش  ميي آسياببومي قسمتهاي مركزي و جنو

 تركيب 6با استفاده از .  استفاده شد جمعيت زيره سفيدسه زيره سبز و لاين 15درون و بين ژنتيكي 
بيشترين تعداد . چند شكل بودند%) 49( عدد از آنها 73 باند قابل امتياز دهي ايجاد شد كه 149، (EcoRI/MseI)آغازگري

با )  عدد3( و كمترين تعداد باند چند شكل (E-AGT/ M-CCG)ده از تركيب آغازگري با استفا)  باند20(باند چند شكل 
بيشتر از زيره ) 150/0(درون گونه زيره سبز  (h)تنوع ژنتيكي . توليد شد(E-ACT/ M-CGG)استفاده از تركيب آغازگري 

 دندروگرام ترسيم شده با .آنها بودبيشتر از تنوع درون ) 163/0(كه تنوع بين اين دو گونه  درحالي،بود) 084/0(سفيد 
 اين . تفكيك كندتوانست اين دو گونه را به طور كامل از هم% 45در فاصله ژنتيكي ، UPGMAاستفاده از روش 

 ممكن است بتوان  و برخوردار استكمي  تنوع نسبتاًسطحاز ،  بودنبدليل خودگشن نشان داد كه جنس زيره ، پژوهش
به زيره سفيد  ژنهاي مطلوب النتقااي و  بين گونهيها جهت تلاقيبع جديد تنوع ژنتيكي يك منبعنوان  زيره سفيداز 

 .استفاده كرد
 

   ، تنوع ژنتيكيAFLP  زيره سفيد،زيره سبز،:  كليدييها واژه
 

 مقدمه
يكي از مهمترين اعضاي ) زيره (Cuminumجنس 

 كه دو باشدمي Apiaceae (umbelferae)خانواده چتريان 
 و زيره سفيد (.C. cyminum L)يره سبزگونه ز

(C. setifolium (Bioss) Koso- Pol.) بعنوان نزديكترين 

زيره . خويشاوندان خانواده چتريان در آن حضور دارند
در چند بومي مناطق مركزي و جنوبي آسيا بوده و سبز 

كشور از جمله هند، پاكستان، تركيه، ايران، مصر و اسپانيا 
ترين و از نظر اقتصادي ياه قديمياين گ. ودشكشت مي

باشد كه مصارف ترين گونه در اين خانواده ميمهم
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199 2، شمارة 16اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ايران جلد  دو فصلنامة تحقيقات ژنتيك و

 كافي و همكاران،(دارويي، غذايي و صنعتي فراواني دارد 
در كشورهايي مثل ايران، نيز زيره سفيد . )1381

 بصورت  و آسياي مركزي پاكستان،تركمنستان، افغانستان
 .)Mozaffarian ،1983(د رويها ميوحشي بر روي كوه

 سانتيمتر با 30-10اين گياه، علفي، يكساله، به ارتفاع 
هاي منشعب و نخي شكل، گل ي منشعب، برگها ساقه

متر  ميلي5-4آذين چتر مركب و ميوه شيزوكارپ به طول 
 و از نظر مورفولوژي و زيستگاه )Rechinger ،1981(بوده 

در كركهاي اختلاف اساسي آنها . باشدمشابه زيره سبز مي
كافي و ( باشد  ميروي ميوه است كه در زيره سبز بلندتر

= 14 زيره سبز داراي عدد كروموزومي. )1381همكاران،
x2 =n2 )Sharma و Ghosh ،1954( است كه مشابه عدد 

اطلاعات صفرنژاد، (باشد   ميكروموزومي در زيره سفيد
ر كشور ما رقم اصلاح شده اي از زيره د).  نشدهمنتشر

مناطق مختلف در ي بومي ها ز وجود ندارد و تودهسب
% 90شوند و عليرغم اينكه استان خراسان با  كشت مي

 يرو توليد زيره سبز كشور مقام اول را داراست، اما
ورت گرفته ص يي كمترها ي به زراعي آن پژوهشها نبهج

ي زنده مثل ها  توليد زيره سبز هر ساله بدليل تنش.است
و سوختگي ) Fusarium oxysporum (ميري بيماري بوته

حاجيان و ( شود  ميمحدود) Alternaria bumsii(برگ 
تنوع ژنتيكي بالقوه براي استفاده از . )1375جعفرپور، 

، در ژرم پلاسم  كلاسيكطريق روشهاي اصلاح نباتات
 بسيار محدود است زندهي ها زيره سبز بويژه براي تنش

)Champawat و Pathak،.1990(در رسد   مير و به نظ
صورت موفقيت آميز بودن تلاقي بين زيره سبز و زيره 

بالقوه و  بعنوان يك منبع سفيدتوان از زيره   ميسفيد،
نتيكي در ژافزايش تنوع جديد از ژنهاي سودمند، براي 

 .استفاده نمود و اصلاح آن زيره سبز رم پلاسمژ

ي زيره ها  و لاينها بررسي روابط ژنتيكي ميان توده
بالندري، ( قبلاً با استفاده از صفات مورفولوژيك سبز،

1371، Avatar  ،تنوع براي عكس )1991و همكاران ،
، و نيز )1999 و همكاران، Dhayal(العمل به شوري 

 )1983  و همكاران،Baswana(عملكرد و صفات رشدي 
درباره استفاده از گزارشهاي معدودي  .انجام شده بود

فقط دو . وجود دارده سبز نشانگرهاي مولكولي در زير
مطالعه بر روي رابطه تكاملي بين اعضاي خانواده چتريان 

با استفاده از تنوع در توالي  )Cuminumاز جمله جنس (
 و Downie()  ريبوزوميDNA) ITS1نوكلئوتيدي منطقه 

 DNAهاي برشي  در مكان و نيز تنوع )2000همكاران، 
 ) Downie ،2000 و Lee( (cpDNA)كلروپلاستي 

تنوع ژنتيكي در بين بررسي در مورد  .صورت گرفته است
زيره سفيد بر اساس صفات ي مختلف ها جمعيت

از  . نشدي مشاهدهگزارشنيز مورفولوژيك يا مولكولي 
اساس فنوتيپ يا صفات قابل  ارزيابي برآنجايي كه 

بدليل تأثير عوامل محيطي بر بروز اين ي، گير اندازه
ه نژادي ب يها  را در برنامهسودمندي انتخابصفات، 

بطور از نشانگرهاي مولكولي  امروزه، دهدكاهش مي
 در بين افراد خويشاوندبراي بررسي تنوع ژنتيكي وسيعي 

 بندي آنها استفاده و نيز گروههاي جنگلي و مرتعيگونه
، ذوالفقاري و 1387هاشمي و همكاران،  (شود مي

  .)1387همكاران، 
نواع نشانگرهاي مبتني بر از ايكي AFLP شانگر ن
PCR است كه تركيبي از RFLP  وRAPD بوده و شامل 

 اتصالي برشي خاص و ها ژنومي با آنزيم DNAهضم 
به انتهاي قطعات برش هاي چند نوكلئوتيدي كوتاه آداپتور

 PCR ايجاد شده با كمك تكثير قطعاتيافته و سپس 

                                                 
1 - Internal Transcribed Spacer region 
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...مطالعه تنوع ژنتيكي درون و بين دو گونه از جنس  200

 شكار را آي برشيها مكاناين تكنيك تفاوت در . باشد مي
 با اين تفاوت كه ؛ استRFLPكند و از اين نظر شبيه  مي

براي آشكار سازي قطعات بجاي ساترن بلاتينگ از تكثير 
 حساسيت بسيار AFLP.شود  مي استفادهPCRبوسيله 

زيادي در آشكار سازي چند شكلي در سراسر ژنوم دارد و 
.  داردبرتري RAPDبدليل قابليت تكرار پذيري بالا بر 

 بدليل عدم نياز به اطلاعات اوليه در مورد ژنوم همچنين
 اين روش ،مورد مطالعه و نيز سرعت و درجه اطمينان بالا
 چند شكلامروزه بطور وسيعي براي تهيه نشانگرهاي 

 در پژوهش ،به همين دليل .)1382 چاولا،(شود   مياستفاده
 يها نمونهدرون و بين بررسي تنوع   برايAFLPحاضر از 
 . دگردياستفاده بندي آنها و گروه Cuminum جنسمختلف 

 
 اهمواد و روش

 مختلف زيره سبز كه توسط لاين 15در اين مطالعه از 
 خالص 1380 تا 1375طي سالهاي همكاران خاوري و 
 3 و نيز )1381خاوري خراساني و باقري، ( شده بودند

يك جمعيت زيره سفيد كه از نمونة تصادفي از درون 
ت واقع در استان خراسان رضوي جمع جنگل خواجه كلا
ماه سال  در بهمن بذور زيره.  استفاده شدآوري شده بود،

ي جداگانه كشت ها  در گلخانه تحقيقاتي در گلدان1384
اي   هفته3-2ي ها  ژنومي از گياهچهDNAاستخراج شدند و 

 مخصوص گياهان دارويي CTABبا استفاده از روش 
)Michiels ،كميت و . جام گرديد ان)2003 و همكاران

 بدست آمده با استفاده از الكتروفورز ژل DNAكيفيت 
 AFLPتكنيك . آگارز و نيز اسپكتروفتومتري تعيين گرديد

با اندكي تغييرات ) 1995( همكاران و Vosبر اساس روش 
واحد  5 ژنومي با DNAاز نانوگرم پانصد . صورت گرفت

يزومر آنزيم ايزوش( Tru9I و EcoRIهاي محدودگر  از آنزيم

MseI ( تهيه شده از شركتSibEnzymeمدت ه ب  روسيه
هضم گشته و آداپتورهاي  C˚37 ساعت در دماي 12

EcoRI و MseI  ساعت در دماي 3بمدت C˚37 به انتهاي 
 . قطعات برش يافته متصل شدند

تكثير قطعات متصل شده به آداپتورها طي دو مرحله 
مرحله قبل به از حاصل ي ها ابتدا نمونه. انجام گرفت

 MseI و EcoRI رقيق شدند و با آغازگرهاي 5: 1نسبت 
 -'5)  با توالي3'در انتهاي  يك نوكلئوتيد انتخابي داراي

GACTGCGTACCAATTC+A -3')براي آغازگر  
EcoRI5)  و'- GATGAGTCCTGAGTAA+C -

 مورد تكثير پيش انتخابي قرار MseIبراي آغازگر ('3
 30به تعداد  تي در اين مرحلهي حرارها  چرخه.گرفتند

 60 ، ثانيه30 درجه سانتيگراد به مدت 94عدد و با برنامه 
 درجه سانتيگراد به 72 ، ثانيه30درجه سانتيگراد به مدت 

تكثير پيش محصولات حاصل از سپس  . بود ثانيه60مدت 
 جفت آغازگر 6 رقيق شدند و با 20: 1 به نسبتانتخابي 
تحت ) 1جدول ( 3'در انتهاي بي  نوكلئوتيد انتخا3داراي 

 ،كه حاوي سه مرحله بود Touch downچرخه حرارتي 
 درجه 94(مرحله اول شامل يك چرخه  .گرديدندتكثير 

 درجه سانتيگراد به مدت 65 ، ثانيه30سانتيگراد به مدت 
 مرحله  ،) ثانيه60 درجه سانتيگراد به مدت 72 ، ثانيه30

 30يگراد به مدت  درجه سانت94( چرخه 12دوم شامل 
كه در هر (  ثانيه30 درجه سانتيگراد به مدت 65 ،ثانيه

  درجه سانتيگراد از دماي اتصال كاسته7/0چرخه به ميزان 
و مرحله )  ثانيه60 درجه سانتيگراد به مدت 72  ،.)شد مي

 30 درجه سانتيگراد به مدت 94( چرخه 23سوم شامل 
 درجه 72 ،نيه ثا30 درجه سانتيگراد به مدت 56 ،ثانيه

 . بود) ثانيه60سانتيگراد به مدت 
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  3' نوكلئوتيد انتخابي در انتهاي 3ي آغازگري مورد استفاده در تكثير انتخابي با ها  تركيب-1جدول 
 6 5 4 3 2 1 تركيب آغازگري

 E+NNN E+ACG E+ACG E+ACT E+AGT E+AGC E+AGTآغازگرهاي 

 M+NNN M+CAA M+CGG M+CGG M+CTC M+CCG M+CCG آغازگرهاي
 ). نشان داده شده اندM با MseIو آغازگرهاي  E با EcoRIآغازگرهاي ( 

 
براي مشاهده الگوي باندي از ژل پلي اكريلاميد 

و رنگ آميزي ژل  )1995 و همكاران، Vos(% 6واسرشت 
صورت  )Sanguinetti ،1994(به روش نيترات نقره 

 .شد اريو از الگوي باندي بدست آمده عكسبردگرفت 
، امتياز دهي DNAبراي تجزيه و تحليل اطلاعات 

به ترتيب براي حضور و عدم ) 0(و ) 1(صورت ه باندها ب
ي از دست ها باندهاي مبهم و داده. حضور باند انجام شد

 پس ها داده. مشخص گرديدند(.) رفته نيز بصورت نقطه 
 جهت تجزيه و تحليل به نرم Excelاز ورود به نرم افزار 

ماتريس .  منتقل شدند)Popgene32 )Yeh ،1999ار افز
 بين )Nei ،1978(فاصله ژنتيكي با استفاده از فرمول ني 

 با روش 1ايها محاسبه گرديد و تجزيه خوشهتمام لاين
UPGMA2صورت گرفت  . 

 
 نتايج و بحث

 لاين زيره AFLP 15تجزية : AFLPآناليز مولكولي 
 وحشي زيره سفيد نمونه از يك جمعيت 3به همراه سبز 

 باند قابل امتياز 149 جفت آغازگر، مجموعاً 6با استفاده از 
 1000 تا 40دهي ايجاد كرد كه اندازه آنها در محدوده 

 باند، چند شكلي 73در اين بين . )1شكل  (بودجفت باز 
از اين باندهاي %) 27/60( عدد 44 كه %)49(نشان دادند 

                                                 
1 - Cluster Analysis 
2 - Unweighted pair- group method with arithmetic 
averaging 

از آنها %) 55/20( عدد 15چند شكل توسط زيره سبز و 
از %) 18/19( عدد 14. توسط زيره سفيد ايجاد شد

 ظهور ها باندهاي چند شكل نيز منحصراً در يكي از گونه
ميانگين . كردند و بنابراين متمايز كنندة دو گونه بودند

 8/24تعداد باندهاي تكثير شده به ازاي هر جفت آغازگر 
 جفت و ميانگين تعداد باندهاي چند شكل به ازاي هر

-E)در اين ميان، تركيب آغازگري  . بود1/12آغازگر 

AGT/ M-CCG) داراي بيشترين تعداد باند چند شكل 
 داراي (E-ACT/ M-CGG)و تركيب آغازگري )  باند20(

 . بود)  عدد3(كمترين تعداد باند چند شكل 
بر اساس  (PIC3)محتواي اطلاعاتي چند شكل 

براي هر يك از ر  جفت آغازگ6ي بدست آمده از ها داده
 به تنهايي و همچنين براي هر دو گونه مورد ها گونه

در زيره سبز  PICمقدار   كه بيشترينبررسي قرار گرفت
)M/ AGT-E-تركيب آغازگري  و مربوط به 22/0برابر با 

CCG)بيشترين مقدار . بود PIC  در زيره سفيد نيز مربوط
در بين كل  . بود127/0به همان تركيب آغازگري و برابر با

 متغير بود كه به 21/0 تا 30/0 از PICمقدار  ها نمونه
 و (E-AGC/ M-CCG)ترتيب مربوط به تركيب آغازگري 

(E-AGT/ M-CTC)شد  مي . 
ي ها محاسبه شاخص :ها تنوع ژنتيكي درون جمعيت

درصد باندهاي چند شكل و تنوع كه عبارتند از تنوع 
                                                 
3 - Polymorphic Information Content 
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نوع ژنتيكي بين ، نشان داد كه ميانگين ت (h) نيژنتيكي
 و باندهاي چند شكل 15/0ي مختلف زيره سبز ها لاين
 084/0نوع ژنتيكي برابر با در مورد زيره سفيد، ت. بود% 29
تنوع ژنتيكي تقسيم بندي . بود% 10 باندهاي چند شكل و

 نشان داد كه تنوع ژنتيكي كل در بين ها نمونهدرون و بين
 و ميانگين تنوع ژنتيكي درون 28/0 (HT) ها تمامي نمونه

: هاتنوع ژنتيكي بين جمعيت . بود117/0 (Hs) ها جمعيت
تنوع ژنتيكي بين دو گونة مختلف از جنس 

Cuminum،(DST = HT – HS) بود كه نشان163/0 با برابر  
وع دهد تنوع ژنتيكي بين اين دو گونه بيشتر از تن مي

 :ايوشهختجزيه  .ژنتيكي درون اين دو گونه است
در  UPGMAشده با استفاده از روش دندروگرام ترسيم 

توانست اين دو گونه را به طور كامل % 45فاصله ژنتيكي 
 . از هم تفكيك كند

 
 بحث 

تواند يك   ميAFLP نشان داد كه نشانگر اين پژوهش
ي مختلف جنس ها  براي جدا كردن گونهمناسبنشانگر 

Cuminumجمعيت 12بر روي اي  در مطالعه.  باشد 
Eryngium alpinum (Apiaceae) با استفاده از روش 

AFLP، بين جمعيت درصد باندهاي چند شكل درون هر 
متغير بود و تنوع ژنتيكي درون هر % 1/65 تا 7/39

 و همكاران، Gaudeul( بود 234/0 تا 134/0جمعيت بين 
 جمعيت از 14همچنين در تحقيق ديگري بر روي ). 2004

 198/0 ها نگين تنوع ژنتيكي درون جمعيتهمين گونه ميا
اين مقايسات نشان ). 2000 و همكاران، Gaudeul(بود 
تنوع ژنتيكي درون هر دو گونه از جنس كه داد 

Cuminumًپايين بوده، ولي در اين ميان تنوع درون  نسبتا 
با توجه . جمعيتي زيره سفيد خيلي كمتر از زيره سبز است

ه خودگشن با ميزان دگرگشني به اينكه جنس زيره يك گيا
 و تنوع ژنتيكي در است) 1381كافي و همكاران، ( 35/2%

باشد   ميخودگشني، پايين% 80داقل حجمعيتهاي داراي 
)Dehaan ،پايين در اين به نسبت   تنوع)2003 و همكاران
توان به طبيعت خودگشن جنس زيره نسبت   ميه راطالعم

ن تنوع درون جمعيت همچنين يكي از دلايل كمتر بود. داد
 كم بودن تعداد بهتوان   ميزيره سفيد نسبت به زيره سبز را

 مربوط  زيره سفيدي گرفته شده از جمعيتها نمونه
 .) نمونه3 (دانست

در بررسي تنوع ژنتيكي با استفاده از نشانگرهاي 
AFLP جمعيت از يك لگوم علفي50 بر روي  

)Desmanthus illinoensis (  بوده و هم كه هم خودگشن
 عدد بود، 3ي گرفته شده از هر جمعيت آن ها تعداد نمونه

 018/0 تا 011/0تنوع ژنتيكي درون هر جمعيت بين 
كه با توجه به ) 2003 و همكاران، Dehaan(گزارش شد 

) 084/0 و 150/0تنوع ژنتيكي  (پژوهش حاضرنتايج 
در مقايسه با گياهان تواند   ميدهد كه جنس زيره  مينشان
 براي تريگشن ديگر، از پتانسيل تنوع نسبتاَ قابل قبولخود

  .باشدي اصلاحي آينده برخوردار ها استفاده در برنامه
  زيره سبزيها  منشأ لاين، خوشه اي تجزيهبا توجه به
است كه از اي  ي بوميها تودهدر گروه اول مورد مطالعه 

مناطق مختلف جمع آوري شده و با روش انتخاب لاين 
خاوري خراساني و باقري، (ليد شده بودند خالص تو

ارتباط خاصي بين فواصل كه در پژوهش ما ) 1381
اما  . مشاهده نشدها جغرافيايي و فواصل ژنتيكي بين لاين

ي زيره ها شايد بتوان يكي ديگر از دلايل تنوع بيشتر نمونه
سبز نسبت به زيره سفيد را به تنوع در مناطق جغرافيايي 

 .  بوده است، نسبت دادها كه منشأ لاين
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زيره سبز و سفيد بدليل كه اين پژوهش نشان داد 
 نسبت به گياهان دگرگشن تريكمطبيعت خودگشن، تنوع 

 زيره سفيد بعنوان  و)2003 و همكاران، Dehaan (دارند
تواند بعنوان يك منبع بالقوه و   ميگونة وحشي زيره سبز

وجه به جديد براي تنوع ژنتيكي به حساب آيد كه با ت

شباهتهاي زياد مورفولوژيكي اين دو گونه و نيز يكسان 
ممكن است بتوان از آن بودن تعداد كروموزومهاي آنها، 

اي  جهت تلاقي با زيره سبز و توليد هيبريدهاي بين گونه
ل ژنهاي مطلوب بخصوص ژنهاي مقاومت به انتقابراي 

  . استفاده نمودزندهتنشهاي 
 

 
و ) 3-1ي ها چاهك( نمونه زيره سفيد 3 مربوط به E-AGT/M-CCG تهيه شده با تركيب آغازگري AFLP پروفيل -1شكل 

 نشان دهنده 4 و 3 و 2ي ها و فلشاي   گونهدرون نشان دهنده تنوع 5 و 1ي ها  فلش) 18 -3هاي چاهك( لاين زيره سبز 15
 .هستنداي   گونهبينتنوع 

9 173 75 11 13 151 2 86 4 10 12 14 16 18

4
5

3

2

1
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54/3 : a 8/5 : b 19/8 : c 77/13 : d  6/34 : e 

به  (AFLP با استفاده از نشانگرهاي  و سفيد زيره سبزنمونه 18 براي UPGMA دندروگرام بدست آمده از روش -2شكل 
 ).بوده است ها بدست آمدن اين نمونهمنشأ كه اي  نام منطقههمراه 

 
 منابع مورد استفاده

 يكيت بوتاناگردآوري و برسي خصوصي. 1371. ا بالندري، −
ي علمي و ها سازمان پژوهش. انيره سبز ايرحلي زي مها توده

  .ان، پژوهشكده خراسانيرصنعتي ا
مبارزه شيميايي با بيماري . 1375. و جعفرپور، ب. حاجيان، م −

گزارش نهايي طرح تحقيقاتي ارائه شده به . سوختگي زيره سبز
 .صنعتي خراسانعلمي و سازمان پژوهشهاي 

گزارش نهايي طرح . 1381. باقري، عو . خاوري خراساني، س −
ي بومي زيره سبز ايران و خالص سازي ها بررسي پتانسيل توده"

طرح مشترك بين . "آنها به منظور دستيابي به ارقام مطلوب
كشاورزي دانشگاه فردوسي مشهد و سازمان تحقيقات و آموزش 

 .  صفحه40. وزارت جهاد كشاورزي

  و. فارسي، مترجمه. (اصول بيوتكنولوژي گياهي. اس. اچ. چاولا −
 .انتشارات دانشگاه فردوسي مشهد. 1382 ).ذوالعلي، ج

مطالعه . 1387. و فائزه قناتي. مردي م. اكبري نيا، م. ذوالفقاري، ر −
در جوامع  .Quercus branti  Lindlتنوع ژنتيكي بلوط ايراني 

مختلف ارتفاعي استان كهكيلويه و بويراحمد با استفاده از 
تحقيقات ژنتيك و اصلاح ). SSR(هواره نشانگر مولكولي ريزما

 .173-182): 2(16، همين شماره. گياهان مرتعي و جنگلي ايران

 . و ملافيلابي، ع. كوچكي، ع. ح. راشد محصل، م. كافي، م −
انشارات دانشگاه . زيره سبز فناوري توليد و فرآوري. 1381

 .فردوسي مشهد
ه تنوع ژنتيكي مطالع. 1387. و باقري، ع.، صفرنژاد، ع.هاشمي، ه −

 ايران با ( Bunium persicum Boiss)توده هاي بومي زيره پارسي
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Investigation of genetic variation within and among two species of Cuminum spp. 
using AFLP markers. 
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Abstract 
Green cumin (Cuminum cyminum) and white cumin (C. setifolium) are two closely related 

species from Apiceae family, native of central and southern Asia. In this study, AFLP markers 
were used to evaluate the genetic variation within and among 15 lines of green cumin and 3 
populations of white cumin. 149 bands were scored using 6 primer combinations (EcoRI/MseI) 
of which 73 (49%) were polymorphic. The largest numbers of polymorphic bands (20 bands) 
were produced using primer combination EcoRI-AGT / MseI-CCG, and the lowest numbers of 
polymorphic bands (3 bands) were produced by primer combination EcoRI-ACT / MseI-CGG. 
Genetic variation (h) within green cumin (0.150) was higher than that of white cumin (0.084). 
Whereas, genetic variation among the samples (0.229) was higher than that of within samples. 
UPGMA based dendrogram, completely distinguished these species in genetic distance of 45%. 
This study revealed that Cuminum genus poses a relatively low level of variation due to its self 
pollinating nature, and white cumin as a wild type may be used as a new source of genetic 
variation for interspecific crosses and hybrid production.  

 
Key words: Cuminum cyminum, C. setifolium, AFLP marker, Genetic variation.  
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