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Abstract 
DNA barcoding is one of the developing methods in molecular systematics for the identification of 

species. psbA- trnH is one of the most variable noncoding regions of chloroplast genome and a 

standard DNA barcode for plant species. However, intraspecific inversions limited the ability of this 

barcode in the identification of species. The efficiency of these structural changes in the identification 

of Capparis spinosa genre, including C. spinosa, C. parviflora, C. mucronifolia and C. cartilaginea, 

was investigated in the present study. Twenty five sequences from 4 species of this complex and 3 

other species of the genus Capparis was aligned. The results revealed intraspecific polymorphism in 2 

regions of psbA-trnH (8% of whole region) in this group. Analysis of data showed that ignoring these 

inversions has led to overestimating intraspecific divergence, underestimating interspecific 

divergence, and disability of psbA-trnH in the identification of closely related taxa. Using reverse 

complementary sequence may partly overcome this problem. Based on the results of this study, it can 

be recommended that sampling from a wide geographic range of a species would reveal more intra-

specific molecular variation and increase the efficiency of a DNA barcode.  
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و تأثیر آن در بارکدگذاری: مطالعۀ  psbA-trnHای در ناحیۀ  گونه واژگونی درون

 .Capparis spinosa Lموردی گروه 
 

 3سید منصور میرتاج الدینی  ، *2حجت اله سعیدی  ،1 احمدی ریمم
 ایران ،اصفهان، اصفهاندانشگاه  ،سیستماتیک گیاهیدانشجوی دکتری،  1

 ایران ،اصفهان، اصفهاندانشگاه  ،اهی و جانوریگی شناسی زیستدانشیار گروه  2
 ایران ،نکرما، شهید باهنر کرماندانشگاه  ،علوم ۀدانشکد ،شناسی زیستاستادیار گروه  3

 

 

 چکیده

ناحیا   هاا اسات     های رو به گسترش در سیستماتیک مولکولی برای شناسایی گونه یکی از روش DNAبارکدگذاری 

psbA-trnH واحی غیر کدشوندۀ ژنوم کلروپلاستی و بارکد یکی از متغیرترین نDNA    هاای   اساتانداردی بارای گوناه

مناسا    DNAعناوان بارکاد    ای، استفاده از این قطعاه را باه   گونه های درون گیاهی است؛ با این حال، وجود واژگونی

 Capparis spinosaهای گاروه   محدود کرده است  در پژوهش حاضر، تأثیر این تغییرات ساختاری بر شناسایی گونه

هاای   سازی ترادف ردیف ، بررسی شد  همC. cartilagineaو  C. spinosa ،C. parviflora ،C. mucronifoliaشامل 

انجام شد  نتاای  حاصال نشاان     Capparisگون  دیگر از جنس  3گونه از این گروه و  4نمونه، شامل  25این قطعه در 

درصد از  8وجود دارد و حدود  C. spinosaدر گروه  psbA-trnHقطع   ای در دو ناحیه از گونه داد چندشکلی درون

ها منجر باه تمماین بایش از     نکردن این واژگونی ها نشان داد شناسایی طول این ناحیه را در بر گرفته است  تحلیل داده

هاای   تاکساون در شناساایی   psbA-trnHای و نااتوانی تاوالی    گوناه  ای، کاهش واگرایای باین   گونه حد واگرایی درون

دهاد  براسااس نتاای  ایان      شود و استفاده از توالی مکمل معکوس تا حدودی این مشکل را کاهش مای  خویشاوند می

برداری از دامن  جغرافیایی وسیعی ممکن است تنوعات مولکولی درون یاک گوناه را    شود نمونه پژوهش، پیشنهاد می

 دهد را افزایش  DNAبهتر نمایان کند و کارآیی یک بارکد 

  psbA-trnH،ای گونه های درون ، واژگونیCapparis spinosa کلیدی: های واژه

 
ها با  روشی برای شناسایی گونه DNAبارکدگذاری  مقدمه

https://tbj.ui.ac.ir/article_24853.html
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این  .است اورتولوگ کوتاه DNA های استفاده از توالی

هاای   هاای اولیا  قارن حاضار بارای گوناه       روش در سال

 ,.Hebert et alجانوری طراحی و به کاار گرفتاه شاد     

 1اکسایداز   c(  در جانوران توالی ژنی سایتوکروم  2004

 CO1عنااوان بارکااد جهااانی پذیرفتااه شااده اساات    ( بااه

درمقابل، یافتن بارکد اساتاندارد بارای گیاهاان در ابتادا     

آمیز نبود و چنین روشی تا چند سال بعد ازسوی  موفقیت

از پااژوهش  شناساای پذیرفتااه نشااد  پااس    جامعاا  گیاااه 

هاای میتوکنادریایی، کلروپلاساتی و     ی در ژنوما گسترده

 -rbcL ،matK ،psbAای، چهار ناحی  ژنای اولیاه     هسته

trnH  وITSعنااوان بارکاادهای اسااتاندارد  ( بااهDNA  در

های کاربردی بارای گیاهاان پذیرفتاه شادند      بیشتر برنامه

 Kress, 2017 ) 

یکاای از متغیرتاارین  psbA- trnHناحیاا  بااین ژناای 

دانگاان اسات  ایان ناحیاه      لروپلاستی نهاان مناطق ژنوم ک

  1 شامل دو بمش متفاوت ازنظر حفاظت تکاملی اسات: 

psbA 3′UTR   2شاااونده( و   ناحیااا  غیااار ترجماااه  

  psbA-trnHشاوندۀ باین ژنای     انداز غیر رونویسی فاصله

ابزاری متداول برای مطالعات ژنتیک جمعیات   این ناحیه

 ,Štorchová and Olsonو تبارشناختی در سطح گونه  

هاای   ای واژگاونی  گونه منبعی برای تنوع درون ( و2007

ماارتبب بااا تکرارهااای وارونااه اساات کااه امکااان دارد در 

نکاردن   مشکل ایجاد کند  شناسایی DNAبارکدگذاری 

هاااای معماااول  هاااا و اساااتفاده از روش ایااان وارونگااای

سازی ممکن است منجر به تممین بیش از حد  ردیف هم

ایگزینی و ارزیابی اشتباه روابب باین  تعداد رخدادهای ج

 ( Whitlock et al., 2010ها شود   تاکسون

C. spinosa L. بااه تیاارۀ  متعلااقCappearaceae  و

ای با تناوع   گروه تاکسونومیک پیچیده Capparisبمش  

شناساای  پوشااانی در صاافات ریماات شااایان توجااه و هاام

هااای  کلیاادی اساات  چنااین وضااعیتی منجاار بااه تلقاای    

ک متفاااوت از ایاان گااروه شااده اساات و     تاکسااونومی

شادند،   های مجزا شناخته مای  هایی که قبلاً گونه تاکسون

معرفای   C. spinosaهاای   هاا یاا زیرگوناه    اکنون واریتاه 

 Zohary, 1960; Jacobs, 1965; Hedge)شاوند   مای 

and Lamond, 1970; Inocencio et al., 2006; 

Fici, 2014; Fici, 2015).  عیت در ایااران نیااز وضاا

برانگیاز باوده و    بحا   C. spinosaتاکسونومیک گاروه  

گونااه تقساایم شااده اساات   5تااا  1در مطالعااات قبلاای بااه 

شده دربارۀ این گروه در ایاران   های متفاوت ارائه دیدگاه

 خلاصه شده است  1براساس منابع ممتلف در جدول 

تااارین اهاااداف  کاااه یکااای از مهااام  جاااایی از آن

  هااا اساات، مطالعاا شناسااایی گونااه DNAبارکدگااذاری 

باین    ای ناحیا  گونه های درون حاضر پیامدهای واژگونی

 .Cهاای گاروه    را در شناسایی گوناه  psbA- trnHژنی 

spinosa کند می بررسی  

 

 در ایران C. spinosaوضعیت تاکسونومیک گروه  -1جدول 

 تاکسون منبع

Zohary (1960) 

C. spinosa L. var. aegyptia (Lam.) Boiss.   

C. spinosa L. var. pubescens Zoh. 

C. ovata Desf. var. Kurdica Zoh.   

C. ovata Desf. var. palaestina Zoh. 
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C. leucophylla DC. var. leucophylla  

C. leucophylla DC. var. parviflora (Boiss.) Zoh. 

C. mucronifolia Boiss. 

C. cartilaginea Decne. 

Hedge and Lamond (1970) 

C. cartilaginea Decne. 

C. spinosa L.var. spinosa  

C. spinosa L. var. parviflora (Boiss.) Boiss.  

C. spinosa L. var. mucronifolia (Boiss.) Hedge & Lamond 

Saghafi khadem (2000) 

C. cartilaginea Decne. 

C. spinosa L. 

C. mucronifolia Boiss. 

C. parviflora Boiss. 

Boissier (1867) 

C. spinosa L. var. canescens Cosson  

C. spinosa L. var. leucophylla  

C. spinosa L. var. parviflora (Boiss.) Boiss. 

C. cartilaginea Decne. (=C. galeata) 

Inocencio et al., (2006) 

 

C. cartilaginea Decne. 

C. sicula Veill. subsp. herbacea (Willd.) Inocencio, D. Rivera, Oboˊn & Alcaraz 

C. sicula Veill. subsp. leucophylla (DC.) Inocencio, D. Rivera, Oboˊn & Alcaraz 

C. sicula Veill. subsp. mesopotamica Inocencio, D. Rivera, Oboˊn & Alcaraz 

C. mucronifolia Boiss. subsp. mucronifolia 

C. parviflora Boiss. subsp. parviflora 

C. parviflora subsp. kurdica (Zohary) Inocencio, D. Rivera, Obo´n & Alcaraz 

Fici (2014, 2015) 

C. spinosa L. subsp. spinosa var. parviflora (Boiss.) Boiss. 

C. spinosa L. subsp. spinosa var. canescens Cosson 

C. spinosa L. subsp. spinosa var. aegyptia (Lam.) Boiss. 

C. spinosa L. subsp. spinosa var. mucronifolia (Boiss.) Hedge & Lamond 

C. spinosa L. subsp. cartilaginea (Decne.) Maire & Weiller 

 

 ها   مواد و روش

کاه بارای ناحیا      Capparisگونا    7توالی از  6تا  2

نمونااه  19واژگااونی چناادریمت بودنااد انتمااا  شاادند  

باود کاه در مطالعا  حاضار      C. spinosa به گاروه  متعلق

هایی که بیش از یاک   ها از گونه تکثیر شدند و بقیه نمونه

شدند  شناساایی  داشتند، تهیه   NCBIپایگاه دادهفرد در 
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باا اساتفاده از فلاور ایاران      C. spinosaگاروه   های نمونه

 Saghafi Khadem, 2000   صاااورت گرفااات و )

گونه تعلق داشتند   4های تکثیرشده از این گروه به  نمونه

آورده شاده اسات     2هاا در جادول    نموناه این اطلاعات 

 .Cهاای   شاامل گوناه   NCBIای  هاای پایگااه داده   توالی

bodinieri ،C. urophylla  وC. acutifolia   بود 
 

 در مطالع  حاضر C. spinosaهای تکثیرشدۀ گروه  آوری نمونه های جمع اطلاعات مکان -2جدول 

 آوری کننده جمع ها نمونه
تاریخ 

 آوری جمع
 آوری مکان جمع شمارۀ هرباریومی

C. spinosa 159   وC. 

parviflora 251, 255 
 25/1/1394 احمدی

HUI (22139) 
HUI (22137) 

 

فارس، شهرستان ممسنی، روستای 

 زیردو

C. spinosa 16 21/3/1394 سعیدی و احمدی HUI (22186) 
کرمانشاه، هرسین، روستای 

 چغاکبود

C. spinosa 211, 22 12/3/1395 سعیدی و احمدی HUI (22176) آذربایجان غربی، ماکو 

C. spinosa 1 31/3/1395 فراهانی HUI (22181) 
کیلومتری  2هر، گلستان، آزادش

 روستای فارسیان

C. spinosa 198 11/2/1394 سعیدی و احمدی HUI (22143) کرمان، شهربابک 

C. parviflora 148 27/1/1394 سعیدی و احمدی HUI (22166) 
بوشهر، دوراهی کازرون به 

 برازجان

C. parviflora 150, 156 9/3/1395 سعیدی و احمدی HUI (22168) 
ه به مریوان، نزدیک کرمانشاه، پاو

 نودشه

C. mucronifolia 235 22/2/1395 سعیدی و احمدی HUI (22162) 
سیستان و بلوچستان، راسک به 

 ایرانشهر

C. mucronifolia 84, 284  و
C. cartilaginea 329 

 HUI (22155) 8/2/1394 سعیدی و احمدی

HUI (22146) 
 بوشهر، بندرسیراف

C. cartilaginea 302  وC. 

mucronifolia 98 
 HUI (22156) 9/2/1394 سعیدی و احمدی

HUI (22147) 
هرمزگان، عسلویه به پارسیان، 

 شهر پارسیان

C. cartilaginea 3414  وC. 

mucronifolia 341 
 HUI (22158) 11/2/1394 سعیدی و احمدی

HUI (55148) 
 کیلومتری سیرجان 5کرمان، 

 DNAاستخراج 

 DNA1هاای خشاک     ین بارگ تر ژنومی، از جوان 

 ;CTAB  Doyle and Doyle, 1987گارم( باا روش   

Cullings, 1992)      و با تغییارات جزئای اساتمراج شاد 

شاااااده باااااا  اساااااتمراج DNAکیفیااااات و کمیااااات 

درصااد  0.8اسااتکتروفتومتری و الکتروفااورز ژل آگااارز 

(w / v) گیاری شاد     اندازهDNA  50شاده تاا    اساتمراج 

درجاا   -20در دمااای  نااانوگرم باار میکرولیتاار رقیااق و  

شاده بارای    آغازگرهاای اساتفاده   .گراد ذخیره شد سانتی

  اند نشان داده شده 3در جدول  psbA-trnHتکثیر ناحی  
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 در مطالع  حاضر C. spinosaشده برای گروه  مشمصات آغازگرهای استفاده -3جدول 

 منبع آغازگر برگشت آغازگر رفت ناحیه

psbA-trnH psbAF (GTTATGCATGAACGTAATGCTC) trnHR (CGCGCATGGTGATTCACAAATC) 
Sang et 

al., 1997 
 

 سازی ردیف هم

 MAFTT v7 افزارهاااااای ابتااااادا باااااا نااااارم  

 http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) و 

ClustalX2  Larkin et al., 2007 ساازی   ردیاف  ( هام

ای در  گوناه  های درون انجام شد  امکان حضور واژگونی

هااااای  بااااا مقایساااا  تااااوالی  psbA- trnHناحیاااا  

صاورت چشامی بررسای شاد       شاده، باه   سازی ردیف هم

ای  گوناه  هاای درون  ها وجود واژگاونی  مقایس  این توالی

را در ایاان ناحیااه نشااان داد  باارای شااناخت آثااار ایاان    

هااای  ، تااوالیDNAگااذاری  هااا باار بارکااد   واژگااونی

  1شده روی دو ماتریس بررسای شادند:    سازی ردیف هم

یس تااوالی خااام  حاااوی دو شااکل متفاااوت ناحیاا  ماااتر

  ماتریس همسان  دارای یک شکل از 2شده( و  واژگون

شااده(  در ماااتریس همسااان باارای بااه     ناحیاا  واژگااون 

ها، یاک شاکل از ناحیا      حداکثر رساندن همسانی توالی

شده با توالی مکمل معکوس آن جاایگزین شاد    واژگون

نفااردی صااورت صاافت دوحالتاا  م و تفاااوت موجااود بااه

عنوان مبناا   کدگذاری شد؛ یعنی یک حالت واژگونی به

عنااوان حالاات   یااا حالاات نرمااال و حالاات دیگاار بااه     

هاای نرماال    شده در نظر گرفته شد و برای توالی واژگون

هاای   (و برای توالی"A" برای مثال یک  یک نوکلئوتید

 ( در انتهای توالی افزوده شاد -شده یک فاصله   واژگون

 Simeone, 2018 Whitlock et al., 2010; personal 

communication; ) 
  

 ها تحلیل داده

هاااای متغیااار، حاااداکثر فاصااال     تعاااداد جایگااااه  

ای  گونااااه ای و حااااداقل فاصاااال  بااااین   گونااااه درون

 uncorrected p-distanceهااایی کااه در  ( باارای گونااه

 MEGAناحی  واژگونی چندشکل بودند، باا نارم افازار    

6.0   Tamura et al., 2013 )    محاسابه شاد  در هار دو

ماااتریس خااام و ماااتریس یکسااان حااداقل فاصاال  بااین   

باه ساایر    های گون  مدنظر نسابت  ای با مقایس  توالی گونه

-Neighborهمچنااین درخاات  هااا محاساابه شااد؛  گونااه

Joining  NJ ماااتریس خااام و ماااتریس یکسااان باارای )

هااا بااا ناارم افاازار  دادن روابااب میااان افااراد و گونااه نشااان

MEGA 6.0  ترسیم شد 
 

 نتایج

هاای موجاود    برای هم  تاکساون  psbA- trnHناحی  

ها  یابی شد  طول توالی در مطالع  حاضر با موفقیت توالی

جفت  483تا  471از  C. spinosaهای گروه  برای نمونه

در  موجااود Capparisهااای جاانس  باااز و باارای نمونااه 

باود    جفت بااز متغیار   423تا  379از  NCBI پایگاه داده

جفت باز در قطع   3و  30شده به طول  دو ناحی  واژگون

psbA- trnH    وجود داشت؛ همچنین در دو فرد از گونا

C. parviflora    30حذف کوچکی در ناحیا  واژگاونی 

 (  4و جدول  1جفت بازی دیده شد  شکل 

نمونااه،  8نموناا  موجااود در ماااتریس خااام،     25از 

تااوالی مکماال  نمونااه، 17جفاات بااازی و  30واژگااونی 

 3نموناه، واژگاونی    6معکوس آن را داشاتند؛ همچناین   

ها تاوالی مکمال معکاوس آن را     جفت بازی و بقی نمونه

هاا، در هار ماورد یاک      سازی توالی داشتند  برای همسان

طور دلمواه انتما  و با تاوالی مکمال    شکل واژگونی به
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 معکوس آن جایگزین شد 

هااای  رایاایشااده، سااه گونااه واگ  گوناا  مطالعااه 7از 

 .Cکاه افاراد گونا      ای نشان دادند  در حاالی  گونه درون

spinosa  وC. mucronifolia    تنها یک ناوع واژگاونی

جفاات باااز، را نشااان  3و  30ای، بااه ترتیاا   گونااه درون

هار دو ناوع    C. parvifloraهاای گونا     دادند  در توالی

گونه در  های هم واژگونی دیده شد  واگرایی میان توالی

تاار از  یس تااوالی خااام باارای هاار سااه گونااه باازرگماااتر

های متغیر در ماتریس  ماتریس یکسان بود  تعداد جایگاه

 -psbAدرصد کل طول ناحیا    14.5   60های خام  داده

trnH25تاا   3هاای متغیار درون گوناه     ( و تعداد جایگاه 

بود  زمانی کاه یاک شاکل واژگاونی باا تاوالی مکمال        

 11.6   48به ترتی  به  معکوس جایگزین شد این اعداد

 ( 4کاهش یافت  جدول 11تا  0درصد( و 
 

 
 جفت بازی 3واژگونی   Bجفت بازی؛  30واژگونی   psbA-trnH  A  ها در ناحی نواحی واژگونی -1شکل 

 

  واژگونی را نشان دادند  هایی که چندشکلی ناحی برای گونه psbA- trnH  گون های هم مشمصات توالی -4جدول 

 ماتریس خام شده ریس اصلاحمات

حداقل فاصل  

 ای بین گونه

حداکثر فاصل  

 ای گونه درون

تعداد 

های  جایگاه

 متغیر

حداقل فاصل  

 ای بین گونه

حداکثر فاصل  

 ای گونه درون

تعداد 

های  جایگاه

 متغیر

طول 

 توالی
 تاکسون

0.013699 0.0106382979  0.96)%4 0.016438 0.0425531915  3.86)%16  471-481 C. spinosa 
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0.005249 0.0275482094  2.65)%11  0.007874 0.0552486188  6.03)%25  464-478  C. parviflora 

0.007853403 0 0 0.007853403 0.0078534031  0.72)%3  471-477 C. mucronifolia 

 

ای  گوناه  در ماتریس توالی خام حداکثر فاصل  درون

 uncorrected p-distance گونااا   3گوناااه از  2( در

 .Cو  C. spinosaای   گونااه دارای واژگااونی درون

parvifloraتار از   ای بزرگ گونه (، حداکثر فاصل  درون

 .Cای باااود  در گونااا   گوناااه حاااداقل فاصااال  میاااان

mucronifolia 3دلیاال آنکااه تنهااا واجااد واژگااونی   بااه 

جفت بازی بود، چنین وضعیتی مشاهده نشاد  در برخای   

هاای باا    ای، باین تاوالی   گوناه  فاصل  درونموارد حداکثر 

ای، بین  گونه ناحی  واژگون متفاوت و حداقل فاصل  میان

های با واژگونی مشابه رخ داد  فاصل  بین یک فرد  توالی

( C. parviflora  C. parviflora 255از گونااا  

شده از منطق  زیردو از سایر افاراد ایان گوناه     آوری جمع

تر از فاصل  همین فارد   ن بزرگاز مناطق زیردو و کازرو

شاده از مااکو و    آوری جماع  C. spinosaاز افراد گونا   

از  C. spinosaآزادشهر بود  نزدیکی بیشتر افاراد گونا    

 ،Capparis bodinieriآزادشااهر و ماااکو بااه گوناا     

به سایر افراد گون  اول نیز مشااهده شاد  در حاالی     نسبت

لی مکماال شااده بااا تااوا کااه جااایگزینی ناحیاا  واژگااون 

معکااوس در ماااتریس تااوالی یکسااان منجاار بااه فاصاال    

 (  3ای شد  جدول ای کمتر از فاصل  بین گونه گونه درون

ها در روش درخت مبنا منجار باه رواباب     تحلیل داده

هاا در مااتریس تاوالی خاام و      متفاوتی بین افراد و گوناه 

حاصال از مااتریس    NJماتریس همسان شد  در درخت 

 .Cو  C. parvifloraگون   های هم (، توالی2خام  شکل 

spinosa      که برای ناحی  واژگاونی چندشاکل بودناد، باا

 C. spinosaبندی نشدند  سه توالی گون   یکدیگر گروه

 .Cو  C. bodinieriهاای   از ماکو و آزادشاهر باه گوناه   

urophylla هاااا  تااار بودناااد و ساااایر تاااوالی   نزدیاااک

نشان دادند  یکی  C. acutifoliaخویشاوندی نزدیکی با 

از جناو  ایاران باا افاراد      C. parvifloraاز چهار توالی 

 C. cartilagineaو  C. mucronifoliaهاااای  گوناااه

شاده از   آوری بنادی شاد و دو تاوالی دیگار جماع      گاروه 

 .Cو  C. spinosaهااایی از گوناا    جنااو  بااه تااوالی 

acutifolia   نزدیاااک بودناااد؛ همچناااین دو فاااردC. 

parviflora غاار  یااک کاالاد مجاازا بااا حمایاات       از

 استراپ بالا را تشکیل دادند  بوت

ماااتریس تااوالی همسااان هماا  افااراد  NJدر درخاات 

، در یک کالاد مجازا باا حمایات باالا      Capparisگروه 

بندی شادند   گونه با یکدیگر گروه قرار گرفتند  افراد هم

یا روابب خویشاوندی نزدیکی نشان دادند که با تنوعات 

هااا  و پااراکنش جغرافیااایی ایاان گونااه   شناساای ریماات

 (  3خوانی داشت  شکل  هم
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و به روش  MEGA 6.0افزار  با نرم psbA- trnHشده( ناحی   حاصل از ماتریس خام  حاوی دو شکل متفاوت ناحی  واژگون NJدرخت  -2شکل 

Uncorrected p-distanceدهد  استراپ را نشان می ها مقادیر بوت   اعداد روی شاخه 
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و به  MEGA 6.0افزار  با نرم psbA- trnHشده( ناحی   حاصل از ماتریس همسان  حاوی یک شکل متفاوت ناحی  واژگون NJدرخت  -3شکل 

 دهد  استراپ را نشان می ها مقادیر بوت   اعداد روی شاخهuncorrected p-distance روش  

 

 بحث

نساابتاً سااریع تکاماال  DNA ۀنااواحی غیاار کدشااوند

ند، بنابراین برای مطالعات تبارشاناختی در ساطو    یاب می

تاکسااونومیک پااایین مرسااوم هسااتند  نااواحی بااین ژناای 

 IGS  در ژنوم کلروپلاستی اغل  برای چنین مطالعااتی )

هااای  (  واژگااونیSpooner, 2009شااوند   اسااتفاده ماای

 ۀشااوند جفات باااز( ناواحی غیار کاد     50تاا   4کوچاک   

هاای گیااهی    ی گونهکلروپلاستی در مطالعات تبارشناخت

دهااد فرآینااد  انااد کااه نشااان ماای ممتلااف گاازارش شااده

حاالتی معماول در تکامال ایان ناواحی اسات        ،واژگونی

 Kelchner and Wendel, 1996  ) 

دهااد  حاضاار نشااان ماای    نتااای  حاصاال از مطالعاا  

هاای نوکلئوتیادی    ای بین جایگااه  گونه چندشکلی درون

 290ئوتیادی  های نوکل سو و بین جایگاه از یک 82و  53

 .Cگاروه   psbA-trnH  از سوی دیگار در قطعا   292و 

spinosa  وجود دارد  هر کدام از این نواحی شامل یک
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جفاات بااازی هسااتند   3و  30جفاات تکرارهااای وارونااه 

 باه  نسابت تعداد نوکلئوتیدها در نواحی واژگونی   محاسب

شاده نشاان داد کاه ایان      سازی ردیف طول کل توالی هم

( از ایان ناحیاه   درصد 8بزرگی   نسبتاً ها بمش واژگونی

و نکاااردن  شناسااااییدهناااد  بناااابراین،  را تشاااکیل مااای

ا منجر به ناتوانی بارکدگاذاری  نهآ ۀسازی ساد ردیف هم

DNA های نزدیاک، تمماین بایش از     در شناسایی گونه

هاایی باا    ای در گوناه  گوناه  های درون حد میزان واگرایی

ای  ایی بین گونهاشکال واژگونی متفاوت و کاهش واگر

، 2و  1هایی با شکل واژگونی مشابه شد  شاکل   در گونه

باا   C. spinosaهاای   های ما، توالی (  در تحلیل4جدول 

جفات   30  های واژگونی متفااوت در ناحیا   داشتن شکل

ایگااه نوکلئوتیادی متفااوت، غیاراز ناواحی      ج 13بازی، 

  جایگاااه در ناحیاا  12حااذف و اضااافه، داشااتند کااه    

  اسات کاه گونا    گرفت  این در حاالی  قرار می واژگونی

C. cartilaginea  هاای   و تاوالیC. spinosa   ،از مااکو

تنهاا در   ،آزادشهر و شهر بابک با شکل واژگونی مشاابه 

تماام   جایگاه نوکلئوتیادی متفااوت بودناد کاه تقریبااً      5

شاده قارار داشاتند      ها خاارج از ناواحی واژگاون    جایگاه

اوند باا شاکل واژگاونی مشاابه     های خویش بنابراین، گونه

گوناه باا اشاکال     های هام  توالی به نسبتنزدیکی بیشتری 

 واژگونی متفاوت نشان دادند 

در  trnH- psbA  ناحیا  ای گوناه  های درون واژگونی

بااار گاازارش   نمسااتین باارای  Capparaceae ۀخااانواد

کلروپلاساتی   ۀاما در سایر نواحی غیر کدشاوند  ؛شود می

 rpl16  Kelchner and و atpB-rbcLازجملااااه 

Wendel, 1996) ،trnK intron  Ohsako and 

Ohnishi, 2000 )trnL-trnF  وndhB intron 

 Graham et al., 2000 های ممتلف گیاهی  خانواده( و

 ،Alismataceae ،Apiaceae ،Gentianaceaeازجملااه 

Poaceae ،Oleaceae  وColchicaceae (Case, 2000; 

Graham et al., 2000; Kim and Lee, 2005; 

Whitlock et al., 2010; Degtjareva et al., 2012; 

Bieniek et al., 2015)  نیااااز گاااازارش شااااده

باار   نمساتین ( برای 2010و همکاران    Whitlockاست 

هاا را بار بارکدگاذاری و شناساایی      ثیر ایان واژگاونی  أت

نشان  پژوهشنتای  این   کردندهای گیاهی بررسی  نمونه

باه تمماین    ممکن استای  گونه های درون اژگونیداد و

گوناه، شناساایی    های هم بیش از حد واگرایی میان توالی

هاای خویشااوند    اشتباه و تممین اشتباه روابب میان گوناه 

هااایی واجااد  تااوالیپژوهشااگران از  منجاار شااود  برخاای

واژگونی را به این دلیل که چنادبار درطاول تکامال رخ    

 Sang)کنند  تبارشناختی حذف می های ند از تحلیلا داده

et al., 1997; Degtjareva et al., 2012; Bieniek et 

al., 2015)هاا ممکان اسات     با این حال، این واژگاونی  ؛

هااا و  اطلاعااات ارزشاامندی از روابااب میااان جمعیاات    

 Whitlockهای پنهان فراهم کنناد    شواهدی برای گونه

et al., 2010)نااباارای مثااال، دو فاارد از گو   ؛  C. 

parviflora  از غاار  ایااران بااا داشااتن یااک حااذف در

جفاات بااازی و شااکل واژگااونی    30واژگااونی   ناحیاا

های جناو  ایاران،    نمونه به نسبتجفت بازی  3متفاوت 

جفاات بااازی  7جااایگزینی و یااک ایناادل  4همچنااین بااا 

ها ممکن  دهد حذف این واژگونی فرد نشان می منحصربه

روابب درباارۀ رزشامندی  است به از بین رفتن اطلاعاات ا 

این گوناه منجار    شدۀ های مطالعه جغرافیایی میان جمعیت

هااای  بااه همااین دلیاال پیشاانهاد شااده اساات تااوالی ؛شااود

باا تاوالی مکمال معکاوس آن جاایگزین       ،شاده  واژگون

دوحالتااه  یصااورت صاافت  واژگااون بااه   شااود و ناحیاا 

 Whitlock et al,. 2010; Pang etکدگاذاری شاود    

al,. 2012  ) 
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هااای مااا نشااان داد جااایگزینی ایاان     ای  تحلیاالنتاا

هاای مکمال معکاوس ساب  ایجااد       ها با توالی واژگونی

هاا، رواباب    تری از روابب بین گونه بمش درخت رضایت

هاا   ها و پراکندگی جغرافیاایی تاکساون   افراد درون گونه

 ( 4و جدول  3 شکل  شد

 

 بندی جمع

 ؛دهاد  حاضر اهمیت چند موضوع را نشان می  مطالع

پراکنادگی   ۀبرداری وسیع از محدود لزوم نمونه ،نمست

باارداری  افاازایش نمونااه هااا؛ زیاارا   جغرافیااایی تاکسااون 

هاا   تنوعات پنهان درون گوناه  ممکن است ای گونه درون

هااای بیشااتری از تغییاارات ساااختاری در نااواحی   و مثااال

 ،کلروپلاسااتی را آشااکار سااازد؛ دوم  ۀ شااوند  غیرکااد

عناوان روشای    باه  DNA باوجود آنکاه از بارکدگاذاری  

  شاود، تجربا   هاا ناام بارده مای     ساده برای شناسایی گونه

و شناخت تغییرات ساختاری ماانع از شناساایی   پژوهشگر

واژگااونی  ،شااود و سااوم هااای گیاااهی ماای اشااتباه نمونااه

اناداز   ای موجا  محادودیت کااربرد فاصاله     گونه درون

psbA-trnH عنااوان بارکااد  بااهDNA  مناساا  در جاانس

Capparis شود  محدود می 

 

 سپاسگزاری

مادیریت   ،نویسندگان صمیمانه از معاونت پژوهشای 

تحصیلات تکمیلی دانشگاه اصفهان برای حمایات ماالی   

 کنند  از پژوهش حاضر قدردانی می
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