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The Iranian poppy (Papaver bracteatum) is a medicinal plant known for its ability to 

produce the alkaloid tebaine and grows in specific regions of Iran. This study aimed 

to identify the optimal protein extraction method and investigate the genetic diversity 

of 18 populations of Iranian poppy collected from various parts of Iran, along with a 

control sample of Papaver somniferum, using seed protein electrophoresis patterns. 

The results indicated that the protein extraction method utilizing phenol yielded the 

best results. Additionally, after staining with Coomassie Brilliant Blue G250, the band 

patterns displayed higher clarity and provided greater precision in tracking protein 

bands. A total of 68 bands were observed within a molecular weight range of 13-120 

kDa when comparing electrophoresis patterns. The least and the greatest number of 

bands were recorded in populations P2 (Lar Dam, Alborz) and P17 (Pol Zanguleh 

region, Alborz), respectively. Genetic similarity among the studied populations varied 

significantly, ranging from 0.4 to 0.8. The greatest distance was noted between 

populations P15 and P7 from two different regions: Yush-Baladeh village in Alborz 

and Pir-Imran village in Kurdistan. Seed protein electrophoresis effectively 

distinguished between species P.bracteatum and P.somniferum. Cluster analysis using 

UPGMA method along with Dice similarity coefficient revealed five distinct groups 

among the studied populations. The findings suggest that geographic location has 

minimal impact on population similarity and their clustering; therefore, seed protein 

electrophoresis can be utilized for isolating and identifying different populations of 

this species in conservation programs.  
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Extended Abstract 

Introduction 
 Iranian poppy (Papaver bracteatum) is a valuable medicinal plant that grows in limited regions of Iran. 

This species contains a high concentration of thebaine, an important alkaloid with significant pharmaceutical 

properties that can be readily converted into codeine. Moreover, thebaine can be transformed into Bentley 

compounds and various narcotic antagonists. As a precursor alkaloid with notable therapeutic value, thebaine 

plays a key role in the synthesis of numerous morphine-derived drugs, including codeine (a cough suppressant), 

morphine (a narcotic analgesic), noscapine (an antitumor agent), sanguinarine (an antimicrobial compound), 

and papaverine (a vasodilator). 

Seed storage proteins are widely used as biochemical markers due to their physiological stability and ease 

of handling. These proteins are typically polymorphic, heritable, and represent the direct products of gene 

expression, with minimal influence from environmental factors. Analysis of seed storage proteins using SDS-

PAGE electrophoresis is a common and reliable method for evaluating genetic variation within and between 

plant species. 

In the present study, seed protein biochemical markers were employed to assess the genetic diversity of 

wild populations of Iranian poppy collected from different regions of Iran, highlighting the species’ importance 

for pharmaceutical applications. 

 

Materials and Methods 

This study aimed to (1) determine the most efficient method for protein extraction and staining, and (2) 

investigate the genetic diversity of 18 wild populations of Papaver bracteatum collected from various regions 

of Iran, along with one sample of P. somniferum used as a control, based on seed protein electrophoresis 

patterns. 

Four protein extraction methods—Tris’s buffer, phosphate buffer, trichloroacetic acid (TCA), and phenol—

were evaluated. Additionally, three staining techniques were applied: silver nitrate (AgNO₃), Coomassie 

Brilliant Blue G-250, and Coomassie Brilliant Blue R-250. 

Polymorphic protein bands were scored as presence (1) or absence (0) using Phoretix Pro software. 

Molecular data were analyzed using Photoshop CS11 for image processing, GenAlEx for genetic analysis, and 

NTSYS v2.0.2 for cluster analysis. 

 

Results and Discussion 

Comparison of the extraction methods revealed that the phenol method produced the most reliable and 

reproducible results. Among the staining techniques, Coomassie Brilliant Blue G-250 provided higher 

resolution and improved visualization of protein bands. 

A total of 68 protein bands, ranging from 13 to 120 kDa, were detected. The lowest and highest numbers 

of bands were observed in populations P2 and P17, respectively. Variation in banding patterns reflects genetic 

diversity among populations, whereas the presence of shared bands indicates genetic relatedness and possibly 

a common evolutionary origin. Differences in band intensity suggest that multiple protein polypeptides with 

similar molecular weights may overlap within the same band. 

Genetic similarity among the studied populations ranged from 0.4 to 0.8. The greatest genetic distance was 

observed between populations P15 (Yushbeldeh village, Alborz region) and P7 (Piromran village, Kurdistan 

region). Seed protein electrophoresis clearly distinguished P. bracteatum from P. somniferum, as expected 

given their taxonomic differences. 

The highest similarity was detected between populations grouped in the first and second clusters. Principal 

component analysis (PCA) results were consistent with cluster analysis findings, confirming the reliability of 

the grouping pattern. Cluster analysis using the UPGMA method and Dice similarity coefficient divided the 

populations into five distinct groups. 

Because seed storage proteins are more stable in mature seeds than proteins in other plant tissues, SDS-

PAGE effectively revealed polymorphisms based on variations in protein intensity among germplasms. These 

findings indicate that seed storage protein profiles provide a reliable tool for identifying and differentiating 

populations of P. bracteatum. 

 

Conclusion 

The results suggest that geographic origin has only a minor influence on population similarity and grouping. 

In contrast, seed protein electrophoresis patterns effectively differentiate and identify populations of Papaver 

bracteatum, demonstrating their usefulness as reliable biochemical markers for genetic diversity studies. 
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  ها:واژهکلید
، SDS-PAGE ،یرانیخشخاش ا

روش  ،یالکتروفورز یالگو
 .یکیتنوع ژنت ن،یاستخراج پروتئ

در مناطق  ن،یتبائدیآلکالوئ دیتول تیبا قابل ییدارو اهیگ کیعنوان به( Papaver bracteatum) خشخاش ایرانی
این آزمایش با هدف شناسایی بهترین روش استخراج پروتئین و بررسی تنوع  .کندیرشد م رانیاز ا یخاص

شده بودند به همراه یک نمونه آوریکه از مناطق مختلف ایران جمع جمعیت از خشخاش ایرانی 18ژنتیکی 
الگوی الکتروفورزی پروتئین بذر انجام شد. نتایج نشان داد که  از بااستفاده Papaver somniferumکنترل 

آمیزی از رنگدهد. همچنین الگوی باندها پسبهترین نتیحه را ارائه می ،از فنل روش استخراج پروتئین بااستفاده
وضوح بالاتری داشت و دقت بیشتری در ردیابی باندهای پروتئینی فراهم کرد. با  G250بلو بریلیانتبا کوماسی

کیلودالتون مشاهده  13-120نوار با وزن مولکولی در دامنه  68مقایسه الگوی الکتروفورز باندهای پروتئینی تعداد 
نطقه پل زنگوله البرز( )م P17)سد لار البرز( و P2 ترتیب در جمعیت گردید. کمترین و بیشترین تعداد باند به

را شامل  0/8تا  0/4های موردبررسی متغیر بوده و دامنه بین میزان تشابه ژنتیکی بین جمعیت مشاهده شدند.
بلده و کردستان ترتیب از دو منطقه البرز روستای یوشبه P7و  P15بیشترین فاصله بین دو جمعیت  شد.می

 و  .bracteatum Pپروتئین بذر دو گونه  ،الگوی الکتروفورز از استفاده روستای پیرعمران ثبت گردید. با

somniferum P. روش ای بهتجزیه خوشه خوبی تفکیک شدند.هبUPGMA  انجام  دایسو ضریب تشابه
ثیر کم منطقه أدهنده تنتایج این بررسی نشانند. پنج گروه مجزا تفکیک گردیدهای موردمطالعه در جمعیت شد و

ظرفیت آن را  ،بنابراین الگوی الکتروفورز پروتئین بذر ؛ستابندی آنهها و گروهشباهت جمعیت جغرافیایی بر
های حفاظت مورداستفاده قرار های مختلف این گونه در برنامهبرای جداسازی و شناسایی جمعیت داراست که
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  مقدمه
 et alHadipour ,.است ) دگرگشن با خودناسازگاری گامتوفیتیساله ( و چند14n=2گیاهی دیپلوئید ) خشخاش ایرانی

2020; Mohseni et al., 2015دارای  شده وگیاه دارویی ارزشمندی است که در مناطق محدودی از ایران یافت  ،(. این گونه
) s, ou; Anonym2024., et alNematolahi راحتی به کدئینهتواند باست که می تبائین توجهی آلکالوئیدمقدار قابل

(. تبائین ازجمله  et alNematolahi ,.2024تبدیل شود ) و چندین آنتاگونیست مخدر . همچنین ترکیبات بنتلی2019(
نقش مهمی در تولید داروهای گیاهی و صنایع ، نظیردلیل انتشار گسترده و خواص دارویی بیههای ثانویه است که بمتابولیت

مخدر مهم و اقتصادی دیگری است که آلکالوئید غیر، نبر این ترکیبات، پاپاوری (. علاوه al etQaderi ,.2020دارویی دارد )
از  به افزایش تقاضا برای استفاده . باتوجه)Anonymus, 2018., et al Labanca ;2020(خاصیت گشادکننده عروق را دارد 
های اصلاحی و بیوتکنولوژی برای اصلاح خشخاش در صنایع داروسازی، برنامه و اوریپاوین آلکالوئیدهایی مثل تبائین، مورفین

 (. باRostampour et al., 2009; Rostampour et al., 2010شود )عنوان منبع چنین آلکالوئیدهایی توصیه میهایرانی ب
مانند ن تغییرات سازگار زنده میو سازگاری به ای یژنتیکهای مختلف گیاهی با داشتن تنوع در شرایط محیطی، گونه تغییر

(Salgotra and Chauhan, 2023 .)جهت گونه گاهِها در کشورهای زیستژنوتیپ یژنتیکتنوع ضروری است که  برآن،افزون ،
آگاهی از  که چرا (Hadipour et al., 2020موردمطالعه قرار گیرد ) یژنتیکتکمیل دانش درخصوص آخرین وضعیت منابع 

 ,.Kalia et alکند )های گیاهی کمک میها و بهبود ویژگیپلاسمهای حفاظت از ژرمهای گیاهی به برنامهگونه یژنتیکتنوع 

گرهای زیستی استفاده عنوان نشانهب ،ردیابی هستندآسانی قابلبه و پایدار بوده ،ازنظر فیزیولوژیککه های بذر (. پروتئین2011
محصول عناصر  این، ثیر کمی داردأت ،محیط کهند؛ همچنین درشرایطیتوارثی و قابلتنوع چندشکلدارای  عموماًد و شونمی

های بذر (. آنالیز پروتئینOmonhinmin & Ogunbodede, 2013; Garima et al., 2013های فعال هستند )مستقیم ژن
شود ها استفاده میونهگدرون و بین یژنتیکطورگسترده برای مطالعه تنوع هب SDS-PAGEازطریق ژل الکتروفورز 

(Omonhinmin and Ogunbodede, 2013.) 
 ،AFLPو  ISSRهای نشانگرتوسط شده از چند منطقه در ایران آوریجمع خشخاش ایرانیِ یژنتیکدر بررسی تنوع  

بالا در بین  یژنتیکشده و تنوع از جریان ژنی محدودتواند ناشیها میمشخص شد که فاصله جغرافیایی درون جمعیت
مورد  ISSRو  RAPDمولکولی  هاینشانگر ازبااستفادهدر خشخاش زراعی  یژنتیکهای خشخاش ایرانی باشد. تنوع جمعیت
که تجزیه کلاستر براساس گروه قرار گرفتند درحالی چهارها در ژنوتیپ ،RAPDهای نشانگر قرار گرفت که براساس داده بررسی

پایینی بین  یژنتیکتنوع  ،های این دو نشانگروردمطالعه را در دو گروه قرار داد. براساس دادههای مژنوتیپ ،ISSRنشانگر 
توسط گسترده در خشخاش ایرانی  یژنتیک(. وجود تنوع Shanker Acharya and Sharma, 2009ها مشاهده شد )ژنوتیپ

گونه  هفتقایسه الگوی باند پروتئین بذر (. مQaderi et al., 2019شانگر مولکولی و فیتوشیمیایی گزارش شده است )ن
 ،. در گروه اولبندی کرددستهگروه  چهارها را در این گونه، SDS-PAGE ازبااستفادهخشخاش از مناطق مختلف استان اردبیل 

P. somniferum در گروه دوم؛، P. orientale، P. bracteatum، P. lasiotrix ،P. rhoeasوه سوم شامل ؛ گرP. dubium 
براساس الگوی  P. somniferumپلاسم ژرم 124(. Ashrafi et al., 2013قرار گرفت ) P. argemone ،و در گروه چهارم

                                                                                                                                                                 
1. Papaver bracteatum 

2. Gametophytic 

3. Alkaloid 

4. Thebaine 

5. Codeine 

6. Bentley compounds 

7. Opioid antagonist 

8. Papaverine 

9. Morphine 

1 0. Oripavine 
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ای های ذخیرهاز پروتئینکه استفاده(. ازآنجاییVerma et al., 2015شدند ) تفکیکگروه  سیزدهالکتروفورز پروتئین بذر در 
در این  ،ثر استؤهای وحشی ازنظر زمان، هزینه و کارایی مگونه یژنتیکزیابی تنوع گر بیوشیمیایی در ارعنوان نشانهبذر ب

عنوان یک هشده از مناطق مختلف ایران بآوریهای وحشی خشخاش ایرانی جمعگونه یژنتیکباهدف بررسی تنوع  نیز آزمایش
 شد.گر بیوشیمیایی پروتئین بذر استفاده از نشان ،در صنایع دارویی مندشارزگونه 

 

 هامواد و روش
 P. somniferumهمراه یک نمونه خشخاش ایرانی به جمعیت از گونه هجدهاستفاده در این تحقیق شامل  مواد گیاهی مورد

 . (1جدول )ها و مراتع تهیه شدند از بانک ژن مؤسسه جنگلبود که ده منطقه مختلف عنوان کنترل از هب

 های بذریاستخراج کل پروتئین

اسید استیککلرو( ، تریSchultz & Mosbach, 1971(، فسفات )Ranjan et al., 2012روش تریس )از چهار 
(Isaacson et al., 2006( و فنل )Hurkman & Tanaka, 1986برای استخراج پروتئین )گردیدده های بذر استفا. 

 استخراجی هایپروتئین غلظت تعیین

 یگاو یناستاندارد سرم آلبوم یهاینبرادفورد و پروتئ روش توسط پروتئینغلظت  ،های بذراز نمونه پروتئیناز استخراج پس
جذب نور توسط  یزاناستاندارد در دستگاه اسپکتروفتومتر قرار داده شد و م ینپروتئ یهامحلول(. Bradford, 1976)شد  یینتع

خط  ،هاینغلظت پروتئ ازاستاندارد ثبت شد و بااستفاده یکهر نمونه  یبرا. گردید گیرینانومتر اندازه 595موج دستگاه با طول
. یدها رسم گردمعلوم آن یهاشده توسط دستگاه درمقابل غلظتخوانده یراستاندارد با رسم مقاد یمنحن .یدگرد یمترس یونرگرس

 خط ییمعادله نهاشدن مشخص با. موردآزمون قرار گرفت یزن آنازمبدأ و عرض یونرگرس یبداربودن ضریمعن ،پس از آن
 (.Seyedi et al., 2010)د یین گردیتع یموردبررس یهادرنمونه ین، غلظت پروتئرگرسیون

 های گیاهی خشخاش آوری نمونه مناطق جمع ها وگونه .1جدول

 تعداد نمونه آوریمحل جمع استان نام گونه منطقه کد

P1, P2 AlbLrI P. bracteatum 2 سدلار البرز 

P3. P4 AlbDmvP1 P. bracteatum 2 دماوند البرز 

P5. P6 AlbDmvPII P. bracteatum 2 دماوند البرز 

P7. P8 *KrdBnh P. bracteatum 2 روستای پیرعمران کردستان 

P9, 

P10 
*KrdMrvn P. bracteatum 2 مریوان کردستان 

P11, 

P12 
*KrdSndj P. bracteatum 2 منطقه سارال کردستان 

P13, 

P14 
KrdIhgh P. bracteatum 2 روستای قطور کردستان 

P15, 

P16 
AlbUsh P. bracteatum 2 بلدهروستای یوش البرز 

P17, 

P18 
AlbZnBrdg P. bracteatum 2 منطقه پل زنگوله البرز 

P19 *KrdSorn P. somniferum 1 گردنه سورین کردستان 

 

  



     329                           و اکبریافکار  /یرانیبذر در خشخاش ا یارهیذخ یهانیپروتئ یالگو یابیارز (پژوهشی –)علمی 

 

 

 ها و الکتروفورزکردن پروتئینغلظتهم

 یکجهت تفک .دندغلظت شهم 2V2M=1V1Mفرمول  ازبااستفاده هاینژل، تمام پروتئ یرورب هاینبردن پروتئاز یشپ
 سولفاتدودسیلدر روش سدیم. استفاده شد سولفاتیلدودسیمدرحضور سد آمیدیلاکریها از روش الکتروفورز ژل پلینپروتئ
. دگردیها استفاده جهت تفکیک پروتئین %5/12 3و ژل جداکننده %5 2ژل متمرکزکننده هایناما از دو ژل ب( یبعد یک) یمعمول
 HCl 5/1سولفات، تریس دودسیلسدیماوره،  یسرول،بلو، گلفنولبرومو) نمونه با ترکیباتبافر  باها ژل، نمونه یسازاز آمادهپس

 یینمنظور تعبه. گردید یژل بارگذار یرو یکساناز هر نمونه با غلظت شده و مخلوط( و بتامرکاپتواتانول هشت اسیدیته بامولار 
  Bio Basic( از شرکت kDa116-4/14 ) مشخص یبا وزن ملکول هاییینپروتئ یگر دارانشان یکها، ینپروتئ یوزن ملکول

ولت  250ساعت و با ولتاژ  دومدت کننده بهولت در ژل متمرکز 90الکتروفوز با ولتاژ . درنظر گرفته شدچاهک  یندر اول کانادا
برق قطع شده و ژل از دستگاه  یانژل، جر یسطح رنگ به انتها یدناز رسپس. ساعت انجام شد سه مدتکننده بهادر ژل جد
 . (Bollag et al., 1991ید )خارج گرد

 SDS-PAGE آمیزی ژلرنگ

آمیزی، منظور انتخاب بهترین روش رنگمنابع مختلف و به میانآمیزی ژل در شده در روش رنگبه تنوع مشاهدهباتوجه
نقره و روش ، روش نیترات250آر بلوبریلیانتآمیزی ازجمله روش کوماسیهای مختلف رنگابتدا در آزمایش حاضر روش

 ین مقایسه شدند.پروتئ یباندها یظاهرسازازنظر  250جی بلوبریلیانتکوماسی

 250 آربلوبریلیانتروش کوماسی

ساعت درون محلول قرار  شانزدهمدت ( تهیه و ژل بهLee et al., 1975) 250آر بلوبریلیانتآمیزی کوماسیمحلول رنگ
 .شدن باندها قرار گرفتشدن زمینه ژل و ظاهرمنظور شفافبر بهاعت در محلول رنگس 3-2مدت داده شد. بعد از آن ژل به

 روش نیترات نقره

 ( انجام شد. Chaffin et al., 1998ش )آمیزی ژل با رورنگ

 250جی بلوبریلیانتروش کوماسی

 (250 یجبلویلیانتبریو کوماس خالص یکاستیدمقطر، متانول، اس )آب 250 یجبلویلیانتبریتوسط کوماس ژل یزیآمرنگ
تگاه دس یمحلول رو ینساعت درون ا شانزدهمدت و ژل به شدانجام Meyfour & Rezaie Tavirani (2002 ) روشبه
 یکاستیدمقطر، متانول و اسبر )آبدر محلول رنگ ییدازرنگین، پروتئ یمنظور وضوح باندهاقرار گرفت. به یسیزن مغناطمه

 ینهتا زم اده شددقرار  یسین مغناطزهم دستگاه روی محلول درون بیشتر یا ساعت دو، سه مدتبه ژل و گرفت صورت( خالص
   فت.قرار گر بررسیشده و مورد سپس اسکن ؛شفاف شود کاملاً آن

 هاآنالیزداده

 ،مطالعه یندهی شد. در ازامتیا Phoretix proافزار نرم ازو بااستفادهصفر و یک  صورتهای چندشکل بهباندالگوی نواری 
مقایسه با .استفاده شد مولکولی هایداده یزجهت آنال NtSYS V.2.0.2و  ،Photoshop CS11  ،GenAlex یافزارهانرماز 

دست هبندی بترین گروهمناسب UPGMA روش ازبااستفادهای و محاسبه ضریب کوفنتیک، های مختلف تجزیه خوشهروش
 آمد.

 

  

                                                                                                                                                                 
1. SDS 

2. Stacking gel 

3. Resolving gel 
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 نتایج
( 1های مختلف استخراج پروتئین )شکل ثر است. مقایسه روشؤنوع روش استخراج پروتئین بر کیفیت و کمیت پروتئین م

های مختلف استخراج پروتئین برای الکتروفورز دهد. در مقایسه روشکرد که روش فنل بهترین نتیحه را نمایش میمشخص 
ترین مشخص گردید که روش فنل مناسبKutka Hlozakova et al., (2014 ،) توسط Papaver somniferum عدی در گیاهدوبُ

آمیزی )شکل های مختلف رنگخوانی دارد. همچنین مقایسه روشهم باشد که با نتایج این مطالعهروش استخراج پروتئین می
آمیزی باعث بهبود وضوح بالاتری داشتند و این روش رنگ G250بلو بریلیانت( نشان داد که الگوی باندها با روش کوماسی2

 .در ردیابی باندهای پروتئینی شد

 

 فنل روش :D کلرواسیداستیکتری روش :C فسفات روش :B تریس روش :A پروتئین. استخراج مختلف هایروش مقایسه .1 شکل

 

 
 250Gبرلیانت بلوروش کوماسی: 250R Dبلوبرلیانتروش کوماسی: Bنقره : روش نیتراتAآمیزی پروتئین. های مختلف رنگمقایسه روش .2شکل 

 

 صورت حضوربه  Phoretix pro, v10.4افزارنرم ازبااستفادهطورکامل از انتخاب باندها تا اسکورینگ، امتیازبندی نوارها به
کیلودالتون مشاهده شد  13-120نوار با وزن مولکولی در دامنه  68( برای هر نوار صورت گرفت. تعداد 0) حضور( و عدم1)

ها شد. اطلاعات کلی و اطلاعات مربوط به پروتئین ثبت P17و  P2ترتیب در جمعیت (. کمترین و بیشترین تعداد باند به3)شکل 
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، باند P4فقط در جمعیت  1که باند شماره بوده درحالی P15اختصاصی جمعیت  65و  44های باند .است آورده شده 2در جدول 
 55 و 13دیده شد. باندهای  P12در جمعیت   62باند شماره  و P7در جمعیت  50، باند شماره P1در جمعیت  25شماره 

از  ها غیردر همه جمعیت 7باند شماره  ؛وجود داشت P7از  ها غیردر همه جمعیت 6 بودند. باند شماره P19اختصاصی جمعیت 
P2  وP12 و 5/99با وزن مولکولی  7و  6های شماره مشاهده گردید. باندKDa  4/103 با وزن  17و  16، باندهای شماره

های موردمطالعه در اکثر جمعیت KDa 8/15و  3/59با وزن مولکولی  61و  24ماره و باندهای ش 7/78و  KDa 2/73مولکولی 
 مشترک بودند. 

 
 SDS-PAGEآمید بر روی ژل اکریل Papver bractateumهای بذر جمعیت الگوی باندی ایجادشده از استخراج پروتئین .3شکل 

 

 اصلیهای لفهؤای، تجزیه م، تجزیه خوشهتشابه ژنتیك

 NTSYS ver 2.02افزار وسیله نرمتشابه دایس بههای موردمطالعه براساس ضریبای جمعیتگونهدرون یژنتیکشباهت 

بیشترین شباهت  متغیر بود.0/8تا  0/4بررسی از  های موردبین جمعیت یژنتیکمیزان تشابه  ،در این مطالعه. محاسبه گردید
ترتیب از به P7و P15مشاهده شد. بیشترین فاصله بین دو جمعیت  P10و  P4با   P18 ،P5و  P16با   P14هایبین جمعیت

اساس شاخص تشابه، شباهت بین  بر (.3بلده و کردستان روستای پیرعمران دیده شد )جدول دو منطقه البرز روستای یوش

( Gs≤3/0( و کمترین شباهت )=8/0Gs-9/0(، شباهت متوسط )=8/0Gs-9/0شبیه )(، خیلی=1Gsشبیه )ها به کاملاًپلاسمژرم
 (.Verma et al., 2015شوند )تقسیم می
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 شده در خشخاش ایرانیتعداد، تحرک نسبی و وزن مولکولی باندهای مشاهده .2جدول 

 (kDa)وزن مولکولی تحرک نسبی باند (kDa)وزن مولکولی تحرک نسبی باند

1 005/0 1/123 35 559/0 6/35 

2 007/0 5/122 36 561/0 5/35 

3 020/0 0/119 37 568/0 9/34 

4 048/0 8/111 38 577/0 2/34 

5 074/0 5/105 39 593/0 0/33 

6 083/0 4/103 40 625/0 7/30 

7 100/0 5/99 41 639/0 8/29 

8 108/0 7/97 42 648/0 2/29 

9 124/0 3/94 43 655/0 7/28 

10 131/0 8/92 44 731/0 2/24 

11 143/0 4/90 45 738/0 9/23 

12 154/0 2/88 46 743/0 6/23 

13 168/0 5/85 47 749/0 3/23 

14 175/0 1/84 48 775/0 0/22 

15 193/0 8/80 49 786/0 4/21 

16 205/0 7/78 50 814/0 1/20 

17 237/0 2/73 51 825/0 6/19 

18 255/0 3/70 52 832/0 3/19 

19 278/0 8/66 53 841/0 0/19 

20 285/0 8/65 54 855/0 4/18 

21 301/0 5/63 55 869/0 8/17 

22 310/0 2/62 56 874/0 6/17 
23 326/0 0/60 57 885/0 2/17 

24 331/0 3/59 58 892/0 9/16 

25 345/0 5/57 59 903/0 5/16 

26 386/0 5/52 60 915/0 1/16 

27 391/0 9/51 61 922/0 8/15 

28 402/0 6/50 62 938/0 3/15 

29 412/0 5/49 63 945/0 0/15 

30 418/0 8/48 64 954/0 7/14 

31 483/0 2/42 65 963/0 4/14 

32 487/0 8/41 66 970/0 2/14 

33 497/0 9/40 67 977/0 0/14 

34 547/0 6/36 68 989/0 6/13 

 

، همچنین P16  ،P18 با  P14های جمعیتغیراز های موردمطالعه متوسط بود شباهت اکثر جمعیت فوق، بندیبراساس تقسیم
 UPGMAروش به NTSYS pc 2.02افزار نرم ازای بااستفادهبندی شدند. تجزیه خوشهشبیه تقسیمکه در گروه خیلی P10و  P4با 

 هایهای موردمطالعه در پنج گروه مجزا تفکیک شدند. جمعیتجمعیت تحقیق،در این  .(4تشابه دایس انجام شد )شکل و ضریب
P1 ،P2، P3، P4 ،P5 ،P6 ،P8 ،P9  وP10 های در گروه اول، جمعیتP16 ،P18، P13  و P14 های در گروه دوم و جمعیت

P11, P12, P7 های در گروه سوم قرار گرفتند اما گروه چهارم شامل جمعیتP15  وP17 که جمعیتدرحالی؛ بود P19  که تنها
سطح هتروزیگوتی  ،7و شکل  3به جدول باتوجه گروه جداگانه قرار گرفت.در یک ، عنوان کنترل بودهب P. somniferumگونه 

بود.  66/0و  34/1ثر و شاخص شانون در این گونه ؤکه تعداد آلل ممشاهده شد درحالی P.bracteatum 22/0 پایینی در گونه
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باند  P. somniferum، 22در  کهاختصاصی گونه بود درحالیعدد آن،  46باند مشاهده شد که  P.bracteatum ، 65در گونه 
 نها اختصاصی بود. از میان آ باند 3 تنها مشاهده شد که

 UPGMAتشابه دایس و الگوریتم ضریب از های افراد هر منطقه بااستفادهتئینوپراز نمونه حاصل 19ای نمودار خوشه .4شکل 

 

 عدیبُهای متعادل درحالت سهلفهؤبه ملفه ابتدایی در تجزیه ؤنمودار تجمع افراد در اطراف سه م .5شکل 
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 دایس برای دو جزء اصلی اول یژنتیکنمودار مختصات اصلی شباهت  .6شکل 

 

 های موردمطالعهالگوی باندی بین جمعیت . 7شکل
 

  خشخاش ایرانی در یژنتیکپارامترهای تنوع  .3جدول 

 

 بحث
 Kutka ( توسطP. somniferumهای مختلف استخراج پروتئین برای الکتروفورز دوبعدی در گیاه شقایق )در مقایسه روش

Hlozakova et al., (2014م ،)که با نتایج این مطالعه استترین روش استخراج پروتئین شخص گردید که روش فنل مناسب 
( نشان داد که الگوی باندها با روش 2آمیزی )شکل های مختلف رنگخوانی دارد. همچنین مقایسه روشهم نیز

ها با بهبود ردیابی باندهای پروتئینی شد و این یافته ، موجباین روشوضوح بالاتری داشتند و  G250بلو بریلیانتکوماسی
دهد اما حضور باند مشترک را نشان می یژنتیکتفاوت تنوع ، باشد. الگوی باندی( همسو می2018) .Siavoshi et alمطالعه 
تواند های مختلف میژنوتیپ(. همچنین باند مشترک بین Sinha et al., 2012گذارد )را به نمایش می یژنتیکقرابت 

 یحاکهای پروتئینی (. مشاهده تفاوت در تراکم برخی از باندAzeez et al., 2013دهنده منشاء تکاملی مشابه آنها باشد )نشان
 .Pکه تنها گونه   P19 جمعیت اند. که تعدادی از پپتیدهای پروتئینی در وزن مولکولی خاصی روی هم قرار گرفته از آن است
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46 65 65 232/0 226/0 366/0 34/1 91/1 18 P.bracteatum 
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somniferum این نتیجه  ،بودن این گونهبه متفاوتباتوجه بندی شد؛ کهدستهدر یک گروه جداگانه  ،عنوان کنترل بودهب
باشد. بیشترین شباهت در گروه های مختلف میدهنده قابلیت این نشانگر بیوشیمیایی در تفکیک گونهبینی بود و نشانپیشقابل

 تصح ن ازکه نشا استای هماهنگ ( با تجزیه خوشه6و  5 های اصلی )شکللفهؤجزیه ماول و دوم مشاهده شد. نتایج آنالیز ت
شباهت بیشتری باشند  ، دارایهمبههای نزدیکشده از مکانآوریشد که بذرهای جمعتصور می چنین ،. در ابتداداردبندی گروه

 .داراستثیر را أها کمترین تجمعیتنشان داد که نزدیکی جغرافیایی در این ، آمدهدستهاما دندروگرام ب
ای گونهدهنده تنوع دروننشان ،کسشده از یک منطقه در کلاسترهای مختلف و برعآوریهای جمعقرار گرفتن جمعیت

ها امری ع زیاد درون جمعیتتنو ،های دگرگشنباتوجه به جریان ژنی بالا در گونهکه  است P. bracteatumبالا در گونه 
 (.Talei et al., 2021طبیعی است )

؛ ستبندی آنها ناچیز اها و گروهثیر منطقه جغرافیایی بر شباهت جمعیتأشود که تمشاهده می تحقیق،براساس نتایج این 
 : ذیل مربوط باشد لتواند به علمیای که پدیده

ای در گونهتلاقی بیناز پدیده تواند ناشیهایی در مناطق جغرافیایی مختلف نمیاین سطح از شباهت بین جمعیت .1
شرایط رشد اما دارای  های دورای به مکانبه هر وسیله ،اگرچه بذرها با گذشت زمان ؛جوار باشدمناطق جغرافیایی هم

 (.;Li et al., 2014،Eriksson et al., 1993; Gole et al., 2008شوند )منتقل می، و استقرار مناسب

ناطق کوهستانی یا مرتفع پراکنده شده مافشان است که عمدتاً در یک گونه گیاهی دگرگرده P.bracteatumگونه  .2
علت ها با فاصله دور از هم، و حتی با فاصله نزدیک به هم بهتواند منشأ جداسازی جمعیت گونهاست. این موضوع می

تأثیر هر گونه تغییر در تقیماً تحتتواند مسمی P.bracteatumمحدودیت جریان ژنی در میان آنها شود. بنابراین 
 Millerافشان آن قرار گیرد )واسطه ماهیت دگرگردههای زنده مثل زنبورهای عسل و سوسک بهافشانجمعیت گرده

et al., 2005; Tetany et al., 2010.) 

الگوی الکتروفورزی دهد. مورفیسم نمایش میگر پروتئینی از شرایط محیطی مستقل بوده و تنوع ازطریق پلینشان .3
یید شناسایی ارقام استفاده أوع و تگر بیوشیمیایی در ارزیابی تنعنوان یک نشانهآمیزی بطور موفقیتهپروتئین بذر ب

 (.Bompalli and Nallabilli, 2013شود )می
جغرافیایی و عوامل ارتباطی با توزیع  ،ای بذرهای ذخیرهمطالعات انجام شده در گیاهان مختلف نشان داد که پروتئین

ابزار ارزشمندی برای شناسایی  عنوانبهگر ن نشانایاز توانایی و ظرفیت حاکی این دریافت،دهد که اکولوژیک نشان نمی
 تواند باعث تسهیل تجزیهگر پروتئین بذر مینشان برآن،افزون(. Jafari et al., 2013) استهایی با تنوع ژنتیکی بالا جمعیت

 (.Decker et al., 2000های مختلف گیاهی شود )ای بین گونهمقایسهتحلیل  و
جغرافیایی مشترک در چندین کلاستر  أهایی با منشپلاسمخشخاش در هند معلوم گردید که ژرم یژنتیکدر بررسی تنوع 

 داشت ندأ ها منشهای خشخاش بپلاسمنقش جزئی توزیع جغرافیایی در تنوع ژنتیکی ژرماز متفاوت توزیع شدند که نشان
(Singh et al., 2003, 2004 همچنین در بررسی تنوع .)هایی از های مختلف نعناع مشخص شد که جمعیتگونه یژنتیک

پراکنش جغرافیایی بوده  و یژنتیکتنوع  هایبستگی مؤلفهعدمدهنده های مختلف قرار گرفتند که نشانمناطق مجاور در گروه
های جمعیت یژنتیک(. مطالعه تنوع Afkar & Zand, 2020و تنوع جغرافیایی وجود ندارد ) ییکژنتو رابطه مشخصی بین تنوع 

گیاه ها و منطقه جغرافیایی محل رشد رابطه منطقی بین جمعیتاز حاکی ،الکتروفورز پروتئین بذر الگوی ازبااستفاده گلیمریم
  P. bracteatum و  P. somniferumپروتئین بذر دو گونه  باشد.می تحقیق حاضرییدی بر نتایج أکه ت (Mirjalili, 2016) بود

ها نسبت به نوع و مقدار پروتئین ،که در بذرهای بالغازآنجاییو  تفکیک شدندصورت مشخص هبالکتروفورز  الگوی ازبااستفاده
براساس تفاوت در شدت  شکلی راای بذر در خشخاش، چندهای ذخیرهپروتئین SDS-PAGEالگوی  ،تر استثابت ،برگ

                                                                                                                                                                 
1. Salvia officinalis 
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گر خوبی تواند نشانو همکاران نشان داد که پروفایل پروتئین ذخیره بذر می Vermaها نشان داد. مطالعه پلاسمپروتئین در ژرم
سو است ( که با نتایج این تحقیق همVerma et al., 2015)باشد  P. somniferumهای خشخاش پلاسمبرای شناسایی ژرم

 .Pآمیزی و مطالعه الگوی الکتروفورزی گونه استخراج پروتئین بذر، روش رنگ مطلوب تعیین روشدر گزارش  که نخستین

bracteatum  شدهو وزن پپتیدهای مشاهده ژنتیکیتر تنوع منظور شناسایی دقیقاز الکترورز دوبعدی به استفاده .باشدمی ،
 د.نها مدنظر قرار گیراین جمعیتنیز، شود در تحقیقات آینده می بوده لذا پیشنهاد بالاتری کاربردای با درجه شیوه

 

 گیری نتیجه
یج را نشان انت ترینمطلوب 250جی بلوانتیبرلیکوماس آمیزیو روش رنگ فنل روش ،نیپروتئ استخراج روش چهار از میان

روستای پیرعمران کردستان وجود داشت و مشخص بلده البرز با جمعیت از بیشترین فاصله بین دو جمعیت روستای یوشدادند. 
که  گیری نمودچنین نتیجهتوان می ،طورکلیهو تنوع جغرافیایی وجود ندارد. ب یژنتیکرابطه مشخصی بین تنوع  گردید که

 .استهای مختلف این گونه را دارتوانایی جداسازی و شناسایی جمعیت ،الگوی الکتروفورز پروتئین بذر
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