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 دهیکچ
 ییغذا و ییدارو تیاست. با توجه به اهم مختلفهای  ژنوم نیب شباهت زانیو م یکیتنوع ژنت برآورد یمناسب برا یابزارها  نیمطالعه پروتئ
 یمبنا بر یکرفس کوه تیو شش جمع یت کرفس زراعیجمع 15 یکیلوژنتیو روابط ف یکیتنوع ژنت پژوهش نیا در ،و کوه یکرفس زراع

روز پس از کشت با  60و  45، 30 حلهردر سه م یکرفس زراع برگ یها نیپروتئ و یو کوه یزراع کرفسبذر  یا رهیذخ یها نیپروتئ
تعداد کل  سپس و یازدهیامت صفر و کی با بیترت به نوار حضور عدم و حضور. گرفت قرار مطالعه مورد SDS-PAGE روش استفاده از
 متوسط موثر، آلل تعداد، شده مشاهده آلل تعدادنشانگرها،  یندشکل، درصد چند شکلچ یتعداد نشانگرها ،ایجاد شده ینشانگرها

 یبردارها به هیتجز ،یمولکول انسیوار هیتجز نیهمچن. شد برآورد ین یژن تنوع شاخص واطلاعات شانون   شاخص ،یتیگوسیهتروز
حاصل از  جیانجام گرفت. نتا  P-Distanceفاصله بیو ضر Minimum Evolution  تمیالگور اساس بر ها تیجمع یگروهبند و یاصل

در  یزراعکرفس  یبذرها یبالا یگوسیمتوسط هتروز ،یو زراع یکرفس کوه تیبالا در هر دو جمع یکیمطالعه نشان دهنده تنوع ژنت نیا
های این  داده. بالاتری داشتسطح  یتیجمع نیبا تنوع ب سهیدر مقا در هر دو گیاه یتیو تنوع درون جمع یکوهکرفس  یبا بذرها سهیمقا

 .در کرفس زراعی تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیایی تبعیت نمی کند داد پژوهش نشان
 

 .SDS-PAGE ،یکیلوژنتیروابط ف ،یکیژنت تنوع ،یکرفس کوه ،یکرفس زراع :ها  کلیدواژه

 

 مقدمه
 با یاهیگهای  رهیت نیتر از بزرگ یکی ،(Apiaceae) انیچتر رهیت

 مراکز از یکی رانیاگونه است.  2500-3000جنس و  300
جنس و  114 حدودو  است انیچتر ی رهیت پراکنش و تجمع یاصل

 فقطآنها  ساییکه شناشده  ییشناسا رانیآن در ا گونه 420
  .]1[است  ریامکانپذ گیاه دار وهیموضعیت در

 یعلف اهیگ، (.Apium graveolens L)یکرفس زراع
  با شکل یدوک و راست شهیر یاراد ،انیچندساله، ازخانواده چتر
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 یشیشروع رشد رو یبرا اهیگ ازیمورد ن ییمواد غذا رهیذخ تیقابل
کرفس به طور گسترده در است.  یبعد رشدمجدد در فصل 

ارزش  یشود و دارا یاستفاده م ینتیو ز ییغذا عیصنا ،یداروساز
نقش  دهنده. مطالعات مختلف نشان تاس یقابل توجه یتجار

قند و  کاهش و یعروق و یقلبهای  یماریب از یریشگیر پد اهیگ نیا
 ضد ،یضد التهاب ،یاثرات ضد انعقادبوده و  خون یچرب

 لیدل به ن،یاست. همچنشده  اثبات آن یضد قارچ و ییایباکتر
 تیخاص Cو  A یها نیتامیو و نیژن یمانند اپ یباتیترک داشتن

 .]2[ به آن نسبت داده شده است یقو یدانیاکس یآنت
 Kelussia odoratissima با نام جدید کوهی کرفس
Mozaff. نام قبلی  وApium odoratissima کلوس  ینام محل

 انیچتر رهیت و Kelussia دیاز جنس جد ،ساله چند یگونه ا
 است و یمتنوع ییخواص دارو یدارا یه. کرفس کو]3[ است
 درد، ضد ،ضد التهاب یاهیبه عنوان گ از آن یمحل مردم
دل درد،  درمان در موثر و ابتید ضد و سرفه ضد خش،آرامب
 نیا یعیطب شگاهیرو .]4[ دکنن یمخون استفاده  هیو تصف سمیرمات

 هیناح ریارتفاعات و مناطق برفگ رانیدر ا یبوم و یمرتع اهیگ
 .]3،5[است  یزاگرس مرکز
و اساس  استزنده  یها تیجمعتمام  یژگیتنوع و

افراد و تکامل  یکیولوژیزیف یریو انعطاف پذ یگوتیهتروز
 یها تیجمع یکیتنوع ژنت .]6[ کند یم فراهم راموجودات زنده 

 ،یبیمانند جهش، نوترک یمختلف یو کارها ساز قیطر از یاهیگ
 .]7[شود  یم جادیاو ...  یکیرانش ژنت ،یژن انیمهاجرت، جر

 ها آن تحمل اهانیگ در بالا یکیژنت تنوع است داده نشان مطالعات
 را ها آن ستیز قدرت و داده شیافزا یطیمح یها تنش مقابل رد را

 دیتول یبرا یاصلاح یها برنامه در. کند یم حفظ مدت یطولان در
 و یستیز یها تنش به مقاوم و بالا تیکم و تیفیک با دیجد ارقام

 نیبنابرا .]8[ است یضرور یامر یکاف تنوع وجود یستیرزیغ
 یعیطب یها تیجمع ساختار ییشناسا و یکیژنت تنوع سطح نییتع
 لیرا تشک یکیژنت ریحفاظت از ذخا یها یاستراتژ اساس ،یاهیگ

 یضرور اهانیگ از درست و یاقتصاد یبردار بهره یبرا وداده 
 .]9[ است

های بدون برنامه، گیاهان دارویی  امروزه به دلیل برداشت
خودرو در خطر تهدید انقراضند بنابراین مطالعه روابط تکاملی و 

 بیبا توجه به معافیلوژنتیکی این گیاهان مسئله مهمی است. 

 برآورد در یمیآنز یو تنوع کم نشانگرها کیمورفولوژ ینشانگرها
 و مناسب ییابزارها یمولکول ینشانگرها ،ها تیجمع نیب تنوع

 .باشند یم اهانیگ ژنوم هیتجز و یکیژنت تنوع مطالعات در دیمف
تیکی گیاهان و طبقه بندی آنها، های ارزیابی تنوع ژن یکی از روش

ن یرت تردهاز گس این روش. ]10[ ستها الکتروفورز پروتئین
. در است یاهیگ یها تیجمع ییایمیوشیف بیتوص یاه شرو

 SDS-PAGE (Sodium روش به نیپروتئ الکتروفورز
dodecyl sulfate polyacrylamide gel electrophoresis )

 یشدن بار مولکول یو خنث یعیار طبرفتن ساخت نیب از اب
صرفا بر اساس تفاوت  ها آن کیتفک ،SDSدر حضور  ها نیپروتئ

 ها نیالکتروفورز پروتئ روش نیپرکاربردترو  است یوزن مولکول
 .]11[ شود یم محسوب

به عنوان  عیکاربرد وس یدارا یها نیپروتئ انواع از یکی
 امر نیا علت. است اهانیگ دانه یا رهیذخهای  نیئپروت ،نشانگر

 یکیو کنترل ژنت طیاز مح کم یریپذ ریتاث اد،یز اریبس یچند شکل
 یها الگو نیپروتئ نیاست. مطالعه اها  نیپروتئ از دسته نیا ساده

 ییشناسا ،یتیجمع نیتنوع درون و ب زانیم نییتع یبرا یمناسب
شدن آنها و  یاهل ندیفرآ یبررس اهان،یگ یوحش شاوندانیخو
 کند یم فراهم رامختلف آنها  یها ژنوم نیشباهت ب نزایم نییتع
]12[.   

های زیادی روی ارزیابی تنوع ژنتیکی گیاهان  تا کنون بررسی
های  دارویی اهلی و وحشی با استفاده از الکتروفورز پروتئین

تنوع  ،معصومی و همکارانذخیره ای بذر انجام شده است. 
 Foeniculumنچتریاسه گیاه از تیره  های جمعیت ژنتیکی

vulgare ,Cuminum cyminum,Falcaria vulgaris  را
هر های  مورفیسم پایینی را بین جمعیتو درصد پلی  بررسی کرده

. همچنین تنوع ژنتیکی ]13[ سه گیاه مورد مطالعه گزارش کردند
ذخیره ای های  نعنا با استفاده از الکتروفورز پروتئینهای  در گونه

الگوی نوار بندی پروتئینی به خوبی تفکیک دانه ارزیابی شد و 
ضابط و همکاران تنوع ژنتیکی (. 14داد) را انجام ها ژنوتیپ
 SDS-Page های زیره سبز خراسان را با استفاده از اکوتیپ

 بررسی کردند و درصد پلی مورفیسم پایین گزارش شد ولی گروه
ی پیروی ها نشان داد تنوع ژنتیکی از تنوع جغرافیای بندی اکوتیپ

 .]15[ کند نمی
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 گیاهان یکیاکولوژ و ییداروخوراکی،  تیاهم به جهبا تو
 یها تیجمع نیب یکیژنت تنوع یبررس ،زراعی و کوهی کرفس

 نیا کرفس کوهی، بیشتر حفاظت در تواند یم هانایگ نیا مختلف
استفاده از این اطلاعات  همچنین موثر باشد. کیاکولوژ راثیم

 .کرفس زراعی مفید استو دو رگ گیری  اصلاحیهای  در برنامه
 یکیژنت تنوع یبررس مورد در یگزارش تاکنون که نیا به باتوجه
 نشانگرها از استفاده با یو کوه یکرفس زراع یتیجمع نیب و درون

 یکیژنت تنوع یهدف بررس با مطالعه نیا است، نشده ارائه رانیا در
 از استفاده با زراعی و کوهی مختلف کرفس های جمعیت

 و برگ انجام شد. دانه یا رهیذخ یها نیپروتئ
 
 ها روش و مواد
 یاهیگ مواد

 پانزده یهابذر کرفس، یها تیجمع تنوع همطالع منظور هب
موسسه از  یکرفس کوه تیجمع شش و یزراع کرفس تیجمع
کشت  منظور  به .دیگرد هیته بذر و نهال هیته و اصلاح قاتیتحق

توسط  سپسشستشو،  ییظرفشو عیمااستفاده از  با بذرهاابتدا 
با  قهیدق 15 تیو در نها ماریت قهیدق 2درصد به مدت  70الکل 

بهتر و  یزن جوانه ی. برانددش لیدرصد استر 5 تیپوکلریمحلول ه
در آب مقطر  C º4یدما در هفته کیها به مدت  موثرتر بذر

 عدم به توجه با. ندکاشته شدها  سپس در گلدان و ینگهدار
 یکرفس زراع، بذر این گیاه و در یکوه کرفس موفق ینز جوانه

 پس روز 60 و 45، 30 حلهرم سه در برگ بذر و از برداری نهنمو
 .شد انجام ها نیالکتروفوزر پروتئبرای ، کشت از
 

 ها نیئالکتروفورز پروت
و  یزراع کرفس بذر یا رهیذخهای  نیئتنوع پروت یمطالعه الگو

 ستمیاز س استفاده با یس زراعبرگ کرفهای  نیو پروتئ یکوه
با  ]16[ لائملیبه روش  SDS-PAGE یالکتروفورزعمود

 .گرفت انجام راتییتغ یاندک
 

 بذراز  نیپروتئ استخراج
 انجامTris  و NaClبافر از  استفادهکل بذر با  نیاستخراج پروتئ

 کرفس پیژنوتهر  ازگرم بذر  یلیم 100 ،منظور نیا یبراگرفت. 
 کیآرد شده با  یاز بذرها گرم یلیم 40. شدرد آ ینیهاون چ در

 نوبت 4 تا 3پس از . شد مخلوطمحلول استخراج  تریل یلیم
ها و شکسته  نیخروج پروتئ ها، شکسته شدن سلول یراب، ورتکس

منجمد و در  -C 20زریدر فر ها لولهها  نیشدن ساختار پروتئ
 rpmسرعت  باها  . سپس نمونهشد ذوب شگاهیآزما طیمح

 وپیت به ییرو عیما و شده وژیفیسانتر قهیبه مدت ده دق 10000
 ینگهدار خچالی در مصرف زمان تا حاصل. افتی انتقال دیجد
 .شد

 
 برگ  از نیپروتئ استخراج

هر  یبرگ بافتاز گرم  2/0 ،برگ یها نیپروتئاستخراج  یبرا
 ینیبا استفاده از بافر استخراج در هاون چ یکرفس زراع پیژنوت
بار  3 تا 2 از پس و انتقاللوله اپندورف  کی به صلحا .شدله 

درجه  -20 یدر دما ،قهیدق 15 یال10به مدت  ورتکس
 ،شگاهیآزما یدما به دنیرس از پس ها لوله .گرفت قرار گراد یسانت

 عیما .ندشد فوژیسانتر rpm 10000دور  با قهیدق 10به مدت 
 .شد ینگهدار خچالیدر  انتقال و دیلوله جد به ییرو
 

 الکتروفورز
و  شده خارج خچالیاستخراج شده از  یها نیئپروت ژل، هیپس از ته

 20بافر بروموفنل و  رتیکرولیم 10رسانده شد.  طیمح یبه دما
لوله اپندورف  کیعصاره استخراج شده از هر نمونه به  تریکرولیم

در حمام آب گرم  قهیدق 10ورتکس، به مدت  یپس از کم و منتقل
 یبارگذار ها در چاهک نمونه هر از تریکرولیم 30 سپس. گرفتقرار 

ساعت  6-7مدت  بهآمپر  یلیم 50 ثابت انیالکتروفورز در جر و
 یساعت رو 12ژل به مدت  ،برق انیجر قطع با. انجام گرفت

محلول رنگ با  سپس. گرفتقرار  یزیهمزن درون محلول رنگ آم
اخل دساعت  10تا  8به مدت  وژل شستشو  ،هیتخلمکش خلاء 

 ی. پس از مشخص شدن نوارهاگرفتمحلول رنگ بر قرار 
درون محلول  ساعت کی مدت به ژل تیتثب منظور به ،ینیپروتئ

تا زمان  تیپس از تثب ها ژلدرصد قرار گرفت.  7 دیاس کیاست
 شدند. ینگهدار خچالیداخل آب مقطر و در  یعکس بردار

 
 ها  داده زیآنال

 با بیترت به نوار حضور و نوار حضور عدم ،یآمار زیآنال منظور به
نشانگرها  یدرصد چند شکل نییتع .شدند یازدهیامت کی و صفر
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 یو تعداد نشانگرها یدیتول یبا توجه به تعداد کل نشانگرها
های  شاخص محاسبهانجام گرفت.  یچندشکل به صورت دست

 موثر آلل تعداد(، na) شده مشاهده آلل تعداد شامل یکیژنت تنوع
(ne) یتیگوسیهتروز سطمتو و (MH)  با استفاده از نرم افزار

GenAlex 6.4 ]17[ یکیتنوع ژنت نیعلاوه بر ا .گرفت انجام 
 ]18[ (I) شانون اطلاعات شاخص از استفاده با ها تیدرون جمع

 PopGenافزار نرم توسط ]19[ (h) ین یژن تنوع شاخص و
version 1.31  ]20[ شد برآورد. 

 زانیم اریاز مع یمورد بررس نگرنشا ییکارا نییتع یبرا
از رابطه  PIC. ]21[ شد استفاده (PIC) یاطلاعات چند شکل

PIC=1-pi
2-qi

 ،qiوجود و  یفراوان ،piمحاسبه شد که در آن   2
 نیانگیهر نشانگر از م ییعدم وجود نوار خاص بود. کارا یفراوان
 یشده محاسبه شد. برا دیتول ینشانگرها  هیکل PIC یحساب

 نیدرون و ب یکیژنت انسیکل به وار یمولکول انسیوار کیتفک
 و ]22[ (AMOVA) یمولکول انسیوار هیاز تجز ها تیجمع

 یبردارها به هیتجزاستفاده شد.  ]GenALEx 6.4 ]23افزار  نرم
با استفاده از نرم افزار  ها پیژنوت نیب روابط نییتع یبرا یاصل

GenALEx 6 ]24[ .انجام گرفت 
 اساس بر  ها آن نیرابطه ب ابتدا ها تیمعج یبند گروه یراب

 GenALEx 6افزار  استفاده از نرم با و( 19) ین فاصله بیضر
 یا خوشه هیتجز انجام یبرا فاصله سیماتر سپس و برآورد( 24)

 هیتجز تینها در. افتی انتقال ]MEGA 4.1 ]25به نرم افزار 
 و ]Minimum Evolution ]26  تمیالگور اساس بر یا خوشه

 .گرفت انجام ]P-Distance  ]27فاصله بیضر
 

 جینتا
 نشانگرها یژنوم اطلاعات و یچندشکل

و  یکرفس زراع تیجمع 21 بذر ینیپروتئ یالگو قیتحق نیا در
 نییتع یبرا یزراع کرفس ی روزه 60 و 45، 30 یها برگ و یکوه
 عدم لیدل به .گرفت قرار مطالعه مورد موجود یکیژنت تنوع
 یالگو مطالعه از یکوه یها پیژنوت بذر، یزن هجوان تیموفق
 یبند نوار یالگو دربرگ کنار گذاشته شدند.  ینیپروتئ
نوار  8مطالعه در مجموع  مورد تیجمع 21 بذر یها نیپروتئ

کل  یها نیپروتئ ینواربند ی. الگوشد دهید ریتفس واضح و قابل
وار شامل ن چهار تعداد نیا از. دادرا نشان  هیروش سه ناح نیدر ا

با  یها نیسه نوار شامل پروتئ کم، یبا وزن مولکول یها نیپروتئ
با وزن  ییها نیپروتئ شاملنوار  کیمتوسط و  یوزن مولکول

 و یفیاز نوع ک ها تیجمع نیبهای  . تفاوتبودند ادیز یمولکول
آنها  یریو نه شدت رنگ پذ ینیپروتئهای  عدم وجود نوار ایوجود 

 وزن با ییها نیپروتئ شتریدهنده تنوع ب نشان پژوهش جی. نتابود
 .بود بالا یمولکول

در  روزه، 30 یها برگ یها نیپروتئ یبندنوار یدر الگو
. سه نوار شد مشاهده رینوار واضح و قابل تفس 12مجموع 

نوار  13. داشت وجود کسانی ها تیدر همه جمع ]2،8،12[
 45 یها برگ ینیپروتئ ینواربند یدر الگو ریواضح و قابل تفس

در همه  ]3،5،6،7،10،12،13[روزه  مشاهده شد که هفت نوار 
نوار واضح و  16مجموع  از نیهمچن. بودند کسانیها  تیجمع

 یها نیپروتئ ینواربند یدر الگو شده مشاهده ریقابل تفس
ها  تیدر همه جمع ]16،14،12،9،7[پنج نوار  روزه 60 یها برگ

 یها برگ ینیپروتئ یالگو دروع مجم در. (1)شکل  بودند مشابه
 68 و 46، 75 بیترت به یزراع کرفس ی روزه 60 و 45، 30

 یالگو  تنوع نیشتریب و نیکمتر. بودند شکل چند نوارها درصد
 30 و 45 یها برگ مربوط بیترت به یزراع یها تیجمع  ینیپروتئ
 (.1)جدول  بود روزه

برگ و در از  شتری( در بذر بh) یکیژنت تنوع شاخص ریمقاد
 شاخص نیا مقداربود.  یوحش تیاز جمع شتریب یکرفس زراع

مرحله  درروزه بود.  45 یها برابر برگ 5/2روزه  60 یها برگ در
 مقدار. افتی شیافزا تنوع نوارها تعداد کاهش وجود باروز  60

 در و برگ از شتریب بذر در( I) شانون اطلاعات شاخص یعدد
 متوسط. بود یکوه تیجمع از شتریب یزراع تیجمع

 در اما بود یزراع تیجمع نصف یکوه تیجمع در یگوسیهتروز
 متوسط نیکمتر. بود روزه 60 یها برگ از شتریب روزه 30 یها برگ

 .بود روزه 4 تیجمع به متعلق یگوسیهتروز
 دربود و  268/0بذر برابر  یبرا PICشاخص  متوسط مقدار

 برآورد 175/0 و 363/0 بیترت به یوحش و یزراع یها تیجمع
 روزه 60 و 45، 30 یها برگ یبرا PICمقدار  نی. همچنشد

بود.  256/0و  143/0، 269/0 بیبه ترت یزراع یها تیجمع
(. 2)جدول  بود روزه 45 یها متعلق به برگ PIC زانیم نیکمتر

 یبر اساس شاخص تنوع ژن یو زراع یوحش  تیجمع دو فاصله
 .شد دبرآور Nei، 391/0 یکیفاصله ژنت ین
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و  یکرفس زراع یها تیدر جمع SDS-PAGE( با استفاده از D) روزه 60 و45 (C )(، B) 30 یها برگ و( Aدانه ) یا رهیذخ یها نیپروتئ ینواربند یالگو -1شکل 
 یکرفس کوه

Figure1: Electrophoretic pattern of cultivated and wild celery seeds (A) and 30 (B), 45 (C) and 60 (D) Day old 

leaves, using SDS-PAGE 

 
 

 یو کوه یکرفس زراع مورد مطالعه یها تیمشخصات جمع -1جدول 
Table1. Charasteristics of studied cultivated and wild celery populations 

Code 

 کد

Code 

شماره 
 شناسایی

Genotype 

 ژنوتیپ

Location 

 محل

 Code 

 کد

Code 

شماره 

 شناسایی

Genotype 

 ژنوتیپ

Location 

 محل

 

CultK6 53659 Cultivated Qom 12 Cult21 53674 Cultivated Mianeh 1 

Cult32 53685 Cultivated Khorramabad 13 Cult15 53668 Cultivated Urmia 2 
Cult41 53694 Cultivated West A. 14 Cult11 53664 Cultivated Mahabad 3 
Cult30 53683 Cultivated Lordegan 15 Cult31 53684 Cultivated Lordegan 4 

W1  Wild Gene bank 16 Cult29 53682 Cultivated Lordegan 5 
W2  Wild Zahedan 17 Cult24 53667 Cultivated Urmia 6 
W3  Wild Zahedan 18 CultK12 53665 Cultivated Mahabad 7 

W4  Wild Esfahan 19 CultK9 53662 Cultivated  8 
W5  Wild Gene bank 20 Cult44 53697 Cultivated Urmia 9 
W6  Wild Gene bank 21 Cult33 53686 Cultivated Borujerd 10 

     Cult17 53670 Cultivated Urmia 11 

 
 (AMOVA) یمولکول انسیوار  هیتجز 

 بذر ینیپروتئ یالگو اساس بر یمولکول انسیوار هیتجز جینتا
. است شده داده نشان 3 ولجد در یزراع و یوحش یها تیجمع

 دار یمعن 01/0 احتمال سطح در یگروه درون و نیب یها انسیوار
رد شد. برآو یگروه نیاز ب شیب یدرون گروه  انسیوار و بودند

و  مطالعه مورد یها تیجمع ادیز یکیامر نشان دهنده تنوع ژنت نیا

A B 

C D 
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اصلاح  یها برنامهدر  ها تیجمع نیا از استفاده تیقابل در نتیجه
بذر نشان  یا رهیذخ یها نیپروتئ یالگو یبررس. باشد اهیگ نیا

 .بود یکوهبا کرفس  سهیمقا در یکرفس زراع شتریتنوع ب دهنده
 

  یاصل یاه بردار به هیتجز 
 یبرا یاصل بردار 3 توسط شده نییتب انسیوار درصد برآورد

 مجموع در اول بردار سه داد نشان (4)جدول  بذر ینشانگرها
 نییرا تب ها پیژنوت نیب کل یمولکول راتییتغ از درصد 73/83

 .دهد یم نشان را ینیپروتئ یبالا با الگو یهمبستگ که کنند یم
 یزراع و یوحش یها تیمعج یبرا انحرافات مربع مجموع

 یبالا تیقابل دهنده نشان که بود 4/16 و 33/5 بیترت به
 یها برنامه در استفاده جهت مطالعه مورد یزراع یها تیجمع

  تواند یم یوحش یها تیجمع نیب کمتر تنوع. است یاصلاح
 

 آنها باشد.  نیبالا ب یکیژنت ییاز عدم وقوع رانش و جدا یناش
 اساس بر یوحش و یزراع کرفس یها پیژنوت پراکنش نمودار

 از استفاده با یاصل یبردارها به هیتجز از حاصل اول بردار دو
 یها تیجمع. است شده داده نشان 2شکل  در بذر یها داده

در گروه دوم  یزراع یها تیجمع و گروه کی در هم با یوحش
 گرفتند.  یجا

ع آنها ها هستند و تنو ژن اغلب یینها یها ها فرآورده نیپروتئ
 احتمال نیبنابرا است، یمیآنز یها نیاز تنوع پروتئ شتریب اریبس

 حاصل از یها نیپروتئ یبندنوار یالگو در یشکل چند وجود
 یگروه بند یبرا یابزارتواند  یم تنوع نی. ااست شتریالکتروفورز ب
 یالگو داد نشان پژوهش جی. نتاباشد یکیتنوع ژنت یارقام و بررس

 ها در دانه و برگ متفاوت پیژنوت یبند گروه آن تبع به و ینیپروتئ
 است. 

 
(، h)ژنتیکی  عتنو(، ne) تعداد موثر آلل(، na) (، تعداد آلل مشاهده شدهNs(، تعداد نوار اختصاصی )Npچندشکل )(، تعداد نوار Nنوار تکثیری ) تعداد -2جدول 

 ینیعدم وجود نوار پروتئ ایبر اساس وجود  (MI) شاخص نشانگر( و PIC) شاخص قدرت تفکیک نشانگر(، MH) متوسط هتروزیگوسی(، I) شاخص اطلاعات شانون
 یو کوه یراعکرفس ز یها تیدر جمع

Table2. The number of amplified loci (N), The number of polymorphic loci (Np), The number of specific bands 

(Ns), The number of observed allel (na), The number of effective allel (ne), Genetic diversity (h), Shanon 

information index (I), Mean heterozygosity (MH), Polymorphic information content (PIC) and Marker index 

(Mi) based on presence or absence of protein band in cultivated and wild celery genotypes. 
 

PIC MH I* h* ne* na* Ns Np (%) Np N  Organ 

0.286 0.269 0.430 0.2777 1.495 1.687     Total Seed 

0.362 0.363 0.466 0.324 1.590 1.750 1 75 6 8 Cultivated 

0.175 0.175 0.341 0.230 1.401 1.625 0 62.5 5 7 Wild 

0.269 0.270 0.312 0.192 1.276 1.750     Total Leaf 

0.143 0.144 0.177 0.109 1.174 1.461 13 46.5 6 13 Cultivated 

0.256 0.257 0.379 0.255 0.439 0.687 16 68.75 11 16 Wild 

 

* N: The number of amplified loci 

* Np: The number of polymorphic loci 

* Ns: The number of specific bands 

* na: The number of observed allel 

* ne: The number of effective allel 

* h: Genetic diversity 

* I: Shanon information index 

* MH: Mean heterozigosity 

* PIC: Polymorphic information content 

* Mi: Marker index 
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 تجزیه واریانس مولکولی بر اساس الگوی الکتروفورز پروتئینی بذر -3دول ج
Table 3. Analysis of molecular variance based on seeds protein electrophoresis data 

 

Percentage of explained 

variance 
 درصد تبیین واریانس

Estimation of 

Variance 
 برآورد واریانس

Mean of 

square 
 میانگین مربعات

Sum of 

square 
 مجموع مربعات

df 
درجه 
 آزادی

Source of 

variation 
 منابع تغییر

42% 0.842 8.362 8.362 1 
Between groups 

 ها بین گروه

58% 1.144 1.144 21.733 19 
Within groups 

 ها درون گروه

1 1.986 0.506 30.095 20 
Total 

 کل
 

 های کرفس دانه   های حاصل از الکتروفورز پروتئین بر اساس داداه  درصد واریانس تبیین شده به وسیله بردارهای اصلی -4جدول 
Table4. Explained molecular variance by third first coordinate based on celery seeds protein electrophoresis data  

Coordinate3 
 بردار سوم

Coordinate2 
 بردار دوم

Coordinate1 
 بردار اول

 

15.86 26.01 41.86 Explained molecular variance 
 س تبیین شدهدرصد واریان

83.73 67.87 41.86 Total Variance 
 ها مجموع واریانس

 

 
 های کرفس بر اساس دو بردار اول حاصل از تجزیه به بردارهای اصلی بر اساس الگوی پروتئینی نمودار پراکنش جمعیت -2شکل 

Figure 1. Scatter plot of the first and second PCoA coordinates based on the celery genotypes seed electrophoresis data 
 

 یها نیپروتئ یالگو یها داده اساس بر ها تیجمع یبند  گروه
 Tris+NaClبذر محلول در نمک  یا رهیذخ

 گروه دو در مطالعه مورد یها تیجمع ،یبند گروه نیا اساس بر
 سه با همراه یوحش یها تیجمع کهیبطور. گرفتند یجا یاصل

 یمابق و گروه کی به 7 و 9، 4 شماره یزراع تیجمع
 گروه در. شدند منتسب دوم گروه به یزراع کرفس یها تیجمع

ك یتفک .بود صیتشخ قابل رگروهیز دو یزراع یها تیجمع
 بودن یزراع ای یبذر و وحش یختیات ریها با خصوص تیجمع
 یکوه کرفس یها تیجمع کهیبطور. داشت یهمبستگ تیجمع

در گروه  یاندازه بزرگ و شکل متفاوت با بذر زراع با یبذرها با
 یجاکوچک در گروه دوم  ییبا بذرها یزراع یها تیو جمع اول

 . (A- 3)شکل  گرفتند
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 ینیپروتئ یالگو یها داده اساس بر ها تیجمع یبند  گروه
 ساکارز   یمحتو Tris+NaClبرگ محلول در نمک 

 30برگ  ینیپروتئ یالگو یها داده اساس بر ها تیجمع یبند گروه
 به. داددسته عمده و مجزا قرار  سهرا در  ها آن ،یروزه کرفس زراع

مجزا و دو  گروه کیدر  ییبه تنها 7شماره  تیجمع که بیترت نیا
 یمابقگروه قرار گرفتند.  کی دربا هم  14 و 10 تیجمع
، 1 یها تیجمع کهی. بطورشدند منتسب سوم گروه به ها تیجمع

بر  .(B، 3شکل ) گرفتند یجا گروه کی در هم با 15 و 13، 8، 6
 یالگو یها داده اساس بر یزراع تیجمع 14 یبند گروهاساس 

 تیجمع از ریغ ها تیجمع یتمام ،روزه 45برگ  یها نیپروتئ
 ریز م، دودو گروه. در گرفتند قرار گروه کی در مهاباد از 7 شماره
د مور یزراع تیجمع 14 .(C، 3شکل ) شد ییشناسا تیجمع

روزه دو  60 برگ یها نیپروتئ یالگو یها داده اساس بر مطالعه
، 4، 3، 1شماره های  تی. دسته اول شامل جمعگرفتند یجا گروه

های  تیباشد. در دسته دوم جمع یم 15و  14، 13، 9، 8، 6
 .(D، 3شکل ) قرار گرفتند 12و  11، 10، 7، 5، 2شماره 

 
 بحث

گیاه کرفس  لاح شدهاص یزراعهای  تیپژوهش جمع این در
 یکوه کرفس یها تینسبت به جمع یتر متنوع ینوار بند یالگو

 مشاهده یاصل ینیکه دو نوار پروتئ یطور بهاز خود نشان دادند. 
 یکوهکرفس های  تیجمع در یزراعهای  تیجمع در شده

و همکاران  Asgharدر مطالعه انجام شده توسط  .نشد مشاهده
آن  ارتباطو  ییایجغراف عیتوز ،یکیتنوع ژنت یبررسبه منظور  ]28[
نخود  تیجمع 29 بذر یا رهیذخ یها نیپروتئ ینوار بند یالگو با

 دهنده نشان، نتایج حاصل SDS-PAEGالکتروفورز  روشبا 
 در یوحش یها و  گونه یارقام بوم در یکمتر ینیتعداد نوار پروتئ

 وجود سهبا  که یبطور بود،اصلاح شده  یها تیبا جمع سهیمقا
 

  

  
 

  روزه، با استفاده از الگوریتم( D) 60( و C) 45(، B) 30های  (، برگAهای الگوی پروتئینی بذر ) های کرفس زراعی بر اساس داده بندی جمعیت گروه -3شکل 
Minimum Evolution  و ضریب فاصلهP-distance 

Figure 3. Dendrograms depicting genetic relationships among cultivated celery populations based on seed (A), 

and 30 (B), 45 (C) and 60 (D) days old leaves protein electrophoresis data using Minimum Evolution algorithm 

and P-distance distance coefficient. 

C D 

B 
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در همه ارقام اصلاح شده و کشت  یفرعهای  و نوار ینوار اصل
ارقام  در نوارها نیا ،ییایمختلف جغراف یشده متعلق به نواح

در  همچنین نتایج بررسی تنوع ژنتیکی .نشد مشاهده یبوم
های مختلف نعنا هم تفاوت در وجود برخی از باندهای  گونه

وحشی های  د که در گونهپروتئینی در گونه زراعی را نشان دا
 .]14[مشاهده نشد 

کمتر از  یوحش یها تیجمع (، درhشاخص تنوع ژنتیکی )
از نظر شاخص تنوع ژنتیکی  تنوع کمتر های زراعی بود. جمعیت

(h ،)مانند  یمختلف یو کارها زسا وجوداز  یناش تواند یم
 نیو ... ب یکیرانش ژنت ،یژن انیمهاجرت، جر ،یبیجهش، نوترک

بر اساس نتایج تجزیه همچنین . ]29[باشد  یعیطب یها تیجمع
 نیب واریانس از شیب یدرون گروه  مولکولی، واریانس انسیوار

 بالا یگروه درون تنوع و کم یگروه نیب تنوع وجود بود. یگروه
 روش و ها گونه اشتقاق محل از یژن انیجر از یناش تواند یم

 یاصلاح یها ستمیس و مثل دیتول نحوهواقع  در. باشد آنها ریتکث
 داشته آن پراکنش و یکیژنت تنوع یرو دار یمعن ریتاث توانند یم

 یعوامل اساس بر تواند یم ها تیجمع نیب تفاوت. ]30[ باشند
کم  .شود هیتوج ها تیجمع یکیژنت ییجدا و یکیژنت رانش مثل

نشان دهنده وجود  ز،یتما یها شاخص و یتیجمع نیبودن تنوع ب
 .]31[ است ها تیجم نیب در بالا یژن انیجر

 تنوع یبررس در ره بذریذخ یها نیپروتئ از یمتعدد موارد در
رده  به کمك و كیستماتیمطالعات س ،یا گونه نیب و درون

که  است شده داده و نشان ]33، 32[ استفاده دیجد یها یبند
 صیتشخ در یسودمند ابزار تواند یم ینیپروتئ ینوارها یالگو
 ییهمسو حاضر پژوهش جینتا با که باشد یا هدرون گون تنوع

 یبند گروه آن تبع به و ینیپروتئ یالگوتفاوت  عمده علت دارد.
ها در  ژن انیب فاوتت به مربوط  ندتوا یم ها در دانه و برگ پیژنوت

آنها  نمو و رشد مختلف مراحل و مختلف یها اندام و ها بافت
 .]34[باشد 

بذر  یها نیپروتئ ینواربند یالگو بر اساس مطالعه این در
از هم  یبوبه خ یکوهکرفس و  یزراع کرفس یها تیجمع

 انجام یها یگروهبند نیب یفیضع یهمبستگ اما ،شدند کیتفک
 کرفس، یدگربارور .داشت وجود یایجغراف پراکنش با شده

جانوران و  ایپلاسم توسط افراد  ژرم یکیزیف ییجابجا
 مطابقت عدم لیاز دلا یاروربدگر جهیبالا در نت یتیگوسیهتروز

تنوع بالا  .باشند یم ییایجغراف منطقه با کلاستر هیتجز یبند گروه
 تنوع نیب ارتباط عدم نیهمچن و مختلفهای  تیدر جمع

در مطالعات مختلف گزارش شده است.  یمولکول و ییایجغراف
های  تیجمع در یکیتنوع ژنت یدر بررس ]35[و همکاران  کیانی

 پراکنش باها  تیجمع یبند گروه ارتباط یمحمد گل مختلف
  یبند گروه نیهمچن. نمودند گزارش فیضع را آنها ییایجغراف
و گروه  ییایپراکنش جغراف نیب یفیارتباط ضع کنجد یها تیجمع

 .]36[ داد نشان یکیحاصل از مطالعات ژنت یبند
 ،یزراع اهانیگ ینژاد به در یا خوشه هیتجز عمده هدف

 منظور به ها تیجمع فاصله ییو شناساها  پیژنوت یبند دسته
است  اهانیگ ینژاد بههای  برنامه موجود در یکیاستفاده از تنوع ژنت

 یها تیدر جمع ییبالا یکیژنت تنوع ،پژوهش نیا در. ]37[
 نوعمشاهده شد. وجود ت یکوه یها تیجمع با سهیمقا در یزراع

 یها پیوتژن یکیجه تبادل ژنتیت، نتیبالا درون جمع یکیژنت
ط یگونه در شرا یبرا یت تکاملیك مزیگر است و یکدیمتفاوت با 

 ین مسئله در مطالعات تکاملی. اکند یثبات فراهم م یب یطیمح
 .]38[ ك جنس اثبات شده استیمختلف  یها ن ارتباط گونهییتع

 نشان یزراع یها تیجمع درون توجه قابل یتیجمع درون تنوع
 در شتریب یاصلاح یندهایفرآ یبرا ها تیجمع نیا تیقابل دهنده
 .است یدیتول محصول تیکم و تیفیک شیافزا جهت
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Abstract 
The study of proteins is an appreciate model for assessment genetic diversity and similarity 

between different genomes. Considering to the medicinal and nutritional importance of Apium 

graveolens and Kelussia odoratissima, in this study genetic relationships and diversity of 6 

Kelussia genotypes based on seed proteins and 15 celery based on proteins of seeds and 

leaves 30, 45 and 60 days after germination were studied by SDS-PAGE. Presence and 

absence of the protein bands were scored as one and zero, respectively. The total number of 

bands, number of polymorphic bands, the percentage of polymorphic bands, number of 

indivisual bands, number of alleles, number of effective alleles, genetic diversity, mean of 

heterozygosity, polymorphic information content and Nei gene diversity index were 

estimated. Also analysis of molecular variance, analysis of molecular variance to two first 

coordinates and grouping of populations based on minimum evolution algorithm and P-

distance were done. Results showed high genetic diversity in both populations but higher 

heterozygosity and within population diversity in celery seed compare to Kelussia. Grouping 

of populations separated celery and Kelussia populations. Agreement of populations grouping 

with geographic dispersion was more strong in seeds than leaves. 
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