
 477

   نهال و بذر  ينژاد مجله به
1393 سال ،2 ، شماره 30-1جلد   

  
 هاي اصلاحي جو هاي بومي و لاين درتوده SSRنشانگرهاي  يآللتنوع 

  
Allelic Diversity of SSR Markers in Barley Landraces and Lines 

 
   3كيا  علويسيامك، سيد2سيدابوالقاسم محمدي، 1نير عبدالهي سيسي

  4زادهبهزاد صادق و 
 

  دانشكده ، گياهيبيوتكنولوژي نژادي و  به، گروه استاديار، استاد و كارشناسي ارشد به ترتيب دانشجوي سابق -3 و 2، 1
      كشاورزي، دانشگاه تبريز

   كشور، مراغهم استاديار، مؤسسه تحقيقات كشاورزي دي-2
  

  1/12/1392: تاريخ پذيرش                13/6/1392: تاريخ دريافت    
 

  چكيده
 

هاي اصـلاحي    هاي بومي و لاين    درتوده SSRنشانگرهاي   يآللتنوع   .1393.زاده، ب   و صادق . س. كيا، س   ، علوي .ا. ، محمدي، س  .عبدالهي سيسي، ن  
 .477 - 492 :30-1نهال و بذر  نژادي  مجله به .جو

  
، تعيين سطح تنـوع و روابـط ژنتيكـي          ينژاد  بههاي    بومي گياهان در برنامه    هاي برداري از توده   گام اول در بهره   

بـا   اصـلاحي  لاين 25 توده بومي و 119 ژنوتيپ جو شامل    144در اين مطالعه، تنوع و روابط ژنتيكي        . ها است  آن
در   آلـل  12 تـا    2در محـدوده      آلـل  143در مجمـوع    . چند شكل بررسي شـد     SSR جفت آغازگر    32 استفاده از 
، 45/3هـاي اصـلاحي      بـه ازاي هرجايگـاه، بـراي لايـن         نگين تعـداد آلـل    ميا.تكثير شد هاي مورد مطالعه     ژنوتيپ
هـاي   متوسط ميزان اطلاعات چنـد شـكلي بـراي لايـن          .  بود   47/4ها    و در مجموع ژنوتيپ    41/4هاي بومي    توده

 ـ   .  برآورد شد  53/0 و   53/0،  44/0ها، به ترتيب     تيپنوهاي بومي و مجموع ژ     اصلاحي، توده   ياشاخص تنوع ژني ن
(Nei)        بنـدي   گـروه .  بود 87/0 تا   22/0 و دامنه تغييرات بين      59/0يا تنوع هتروزيگوتي مورد انتظار داراي ميانگين

ــپ ــه  ژنوتيـ ــوريتم خوشـ ــتفاده از الگـ ــا اسـ ــا بـ ــلهMinimum evolution methodاي هـ ــريب فاصـ    و ضـ
Kimura 2-parameter modelلي، سه بردار اول در تجزيه به بردارهاي اص. ها را به هشت گروه منتسب كرد  آن

ها براساس دو بـردار      آرايش ژنوتيپ . ها را تبيين كردند    از تغييرات مولكولي كل بين ژنوتيپ     % 77/71در مجموع   
 SSRداد كـه نـشانگرهاي      نتايج نـشان    . اي داشت  بندي حاصل از تجزيه خوشه     اصلي اول، مطابقت بالايي با گروه     
آوري و حفاظـت     هـاي بـه نـژادي شـامل جمـع          يز انجـام برنامـه    پلاسم جو و ن    براي بررسي تنوع ژنتيكي در ژرم     

  .هستندهاي بانك ژن ابزاري كارا  مجموعه
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  مقدمه

 از اولــين (.Hordeum vulgare L) جــو
ــده   ــي شــــــ ــي اهلــــــ ــان زراعــــــ   گياهــــــ

(Zohary and Hopf, 2000)ك غلـــه يـــ و
  اقتـــصادي مهـــم اســـت كـــه در رتبـــه چهـــارم  
ــرار دارد    ــان قــــ ــدي جهــــ ــلات توليــــ   غــــ

(Matus and Hayes, 2002) .    دانـه جـو اغلـب
ــازي   ــنايع مالـــت و آبجوسـ ــه دام و صـ در تغذيـ

نسان بـه   شود و مصرف آن در تغذيه ا       استفاده مي 
كـه  ) بتـا گلوكـان   (دليل مقدار فيبر قابل حـل آن        

ــي   ــون م ــسترول خ ــاهش كل ــث ك ــود، در  باع ش
ــال ــه اســــت   ســ ــزايش يافتــ ــر افــ ــاي اخيــ   هــ

(Baik and Ullrich, 2008).  
كشاورزي مدرن و اسـتفاده از ارقـام اصـلاح          
شده سبب كاهش تنوع ژنتيكي و ركود عملكرد        

 علاوه بـر ايـن، جـايگزيني      . در غلات شده است   
ــوده ــه      ت ــده ك ــام اصــلاح ش ــا ارق ــومي ب ــاي ب ه

هـاي   سازگاري و تحمل كمتري در مقابـل تـنش        
  غيرزيـــستي و زيـــستي دارنـــد موجـــب از بـــين  
  رفـــتن منـــابع ژنتيكـــي بـــا ارزش بـــراي توليـــد  

 اســـت شـــدهپايـــدار در شـــرايط تغييـــر اقلـــيم  
(Newton et al., 2010) .  در جو نيز مانند سـاير

هـاي اصـلاحي     گياهان زراعـي، اگـر چـه برنامـه        
سبب افزايش عملكرد و كيفيـت محـصول شـده          
است، ولي كاهش چشمگير تنوع ژنتيكي صفات       

 در مقايسه بـا     نژادي  بههاي   پلاسم مختلف در ژرم  
هـاي   هـاي بـارز برنامـه      هاي بـومي، از پيامـد      توده
ــه ــوده اســت   ب ــي ب . (Feschbeck, 2003)زراع

 با (Condon et al., 2008) ناكوندون و همكار

 ي بـر تنـوع آلل ـ     نـژادي   بـه هـاي    العه تاثير برنامه  مط
  پلاســـم جـــو گـــزارش كردندكـــه طـــي      ژرم

  جايگــــاه70، در 1998 تـــا  1985هــــاي  ســـال 
(Simple Sequence Repeats) SSR  مــورد

 SSRهـاي     در جايگـاه   يبررسي متوسط تنوع آلل   
  .افته استي كاهش 39/2 به 89/5از 

در هاي اخير با توجـه بـه تغييـر اقلـيم             در سال 
ــابع ژنتيكــي     ــه من ــاز ب ــان و ني ــاطق جه ــب من   اغل

ــرايهــاي زيــادي  جديــد، تــلاش آوري،   جمــعب
ــوده  هــاي  ســازماندهي و بررســي خــصوصيات ت
  هــــاي  بـــومي گياهــــان بــــراي اســــتفاده از ژن 

ــوب آن ــا در ژرم مطلـ ــم هـ ــي  پلاسـ ــاي زراعـ   هـ
جهت توليد ارقـام جديـد و توليـد پايـدار انجـام             

 ؛ Newton et al., 2010(شــــده اســــت 

Dotlacil et al., 2010.(  
هـاي بـومي در      اولين گام در استفاده از تـوده      

، تعيين سطح تنـوع ژنتيكـي و        نژادي  بههاي   برنامه
 تنـوع و سـاختار      بـراي جهـت   . ها است  روابط آن 

نـشانگرهاي مبتنـي     توان از  مي پلاسم ژنتيكي ژرم 
 بـه خـصوص نـشانگرهاي ريزمـاهواره         DNAبر  

ــتفاده  ــرداس ــا وتژنوميوكــاري. ك در نــواحي  ه
ــر ــده و غي ــده رمزكنن ــامل رمزكنن ــوالي ش ــاي ت  ه

 هـاي  توالي به مشهور  نوكلئوتيدي 6 تا   1تكراري  
اريزماهوارهاســت و بــه ي (SSR) ســاده تكــراري

هــا داراي  علــت بــالا بــودن ميــزان جهــش در آن
ــوم   ــوع ژن هــستند نقــش اساســي در تكامــل و تن

(Toth et al., 2000) .  نـشانگرهاي ريزمـاهواره 
ــ ــالا،   بـ ــذيري بـ ــكلي و تكرارپـ ــل چندشـ   ه دليـ

 ــ ــد آللـ ــم يچنـ ــازدهي هـ ــودن و امتيـ ــارز   بـ   بـ
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ــاختار    ــه ســـ ــادي را در مطالعـــ ــت زيـــ   مزيـــ
 ؛ Meszaros et al., 2007 (پلاســم دارنــد ژرم

Matus and Hayes, 2002.(  
   در زمـــــاهوارهيري نـــــشانگرها جـــــو در

  ي كــيژنت تنــوعي بررســي بــرا مختلــف مطالعــات
ــاختار و ــم ژرم ســ ــلاحا پلاســ ــوم وي صــ   ي بــ

ــتفاده ــده اسـ ــد شـ ــاران . انـ ــادران و همكـ  كومـ
(Comadran et al., 2009) تنـوع    در بررسـي

هـاي بـومي و ارقـام         ژنوتيپ جو شامل توده    192
  نـشانگر 30اي بـا     اصلاح شده از نواحي مديترانـه     

(Expressed Sequence Tagged-SSR) 

EST-SSR   نشانگر   22و SSR    474، در مجموع 
 آلل به ازاي هرمكـان تكثيـر        11/9آلل با متوسط    

ــد ــن  . كردن ــد شــكلي در اي ــزان اطلاعــات چن مي
 متغيـر بـود و بـر اسـاس          50/0 تـا    13/0مطالعه از   

ــه پــنج گــروه   هــاي مولكــولي ژنوتيــپ داده هــا ب
منتسب شدند كه تا حدودي با منـشاء جغرافيـايي          

  مــــــزاروس و . هــــــا مطابقــــــت داشــــــت آن
ــاران ــا (Meszaros et al., 2007) همكـ    بـ

ــشانگرهاي  ــارآيي نــــ ــه كــــ   RAPD مطالعــــ
(Random Amplified Polymorphic DNA)، 

(Tagged Sites- Sequenced) STS و SSR 
ــوع    ــط ژنتيكــي و تن ــين رواب ــپ 38در تعي    ژنوتي

ــشانگرهاي   ــا SSRجــو گــزارش كردنــد كــه ن  ب
ــكلي   ــد شــ ــات چنــ ــزان اطلاعــ ــط ميــ  متوســ

(Polymorphic Information Content)  برابـر 
ــدرت ت72/0 ــا دو    ق ــسه ب ــشتري در مقاي ــايز بي م

  پــــن و همكــــاران. نــــشانگر ديگــــر داشــــتند
(Pan et al., 2008) توده بومي 64 تنوع ژنتيكي 

كينگاي در چـين    -جو لخت متعلق به فلات تبت     
 132 بررسي و در مجموع،      SSR نشانگر   30را با   
 تـا   2 چندشكل بـا تعـداد       SSR مكان   22در   آلل
در ايـن   . دندبراي هر جايگاه گزارش كر      آلل 15

از  (PIC) ميــزان اطلاعــات چندشــكلي پــژوهش
كـريم و  .  متغير بود 65/0 با متوسط    91/0 تا   16/0

 در مطالعــه (Karim et al., 2009) همكــاران
هـاي محلـي جـو تونـسي بـا           روابط ژنتيكي تـوده   

ــشانگرهاي  ــه   SSR و RAPDن ــد ك ــشان دادن  ن
 چندشكلي و قـدرت تفكيـك       SSRنشانگرهاي  

 RAPD محلي نـسبت بـه نـشانگر         بالايي در توده  
 SSRهـاي    ها براساس داده   دارند و تفكيك توده   
. ها مطابقت بيشتري داشت    با منشاء جغرافيايي آن   
 (Ivandic et al., 2002) ايونـديك و همكـاران  

آوري   ژنوتيـپ جـو وحـشي جمـع        39در ارزيابي 
 نــشانگر 33شــده از فلــسطين، تركيــه و ايــران بــا 

SSR     ازاي هـر جايگـاه و       ، متوسط تعداد آلل بـه 
ــه ترتيــب    79/0 و 9/12ميــانگين تنــوع ژنــي را ب

متوســط تعــداد آلــل بــراي    . گــزارش كردنــد 
هاي ايـران، تركيـه و فلـسطين بـه ترتيـب        ژنوتيپ

دهنده تنـوع    كه نشان شد برآورد   5/9 و   5/5،  1/5
ژنتيكي بالاي جوهاي وحشي فلسطين در مقايسه       

ــپ   ــاير ژنوتي ــا س ــود  ب ــا ب ــارا . ه ــنمن و همك  نب
(Bonman et al., 2011) ژنوتيپ جـو،  206 در 
 جايگــاه 29 را در PICمتوســط تعــداد آلــل و   
ــ73/0 آلــل و 03/12ريزمــاهواره، بــه ترتيــب  ه  ب
هـاي   هـا را براسـاس داده      دست آورده و ژنوتيـپ    

  .مولكولي به چهار گروه اصلي منتسب كردند
ــي و     ــارت از بررس ــژوهش عب ــن پ ــدف اي ه
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هاي بومي جو    نوتيپمقايسه سطح تنوع ژنتيكي ژ    
ــام     ــف و ارق ــايي مختل ــاطق جغرافي ــه من ــق ب متعل

 جــو بــا اســتفاده از  اصــلاحيهــاي لايــنتجــاري 
  . بودSSRنشانگرهاي 

  
  ها مواد و روش

 تــوده 69مــواد گيــاهي مــورد مطالعــه شــامل 
 توده بومي از ديگر كشورها،    50بومي جو ايران،    

 . رقم تجـاري بـود     16 لاين پيشرفته اصلاحي و      9
ــتخ ــه روش DNAراج اســــــــ   CTAB بــــــــ

(Saghai-Maroof et al., 1984) انجـــام و 
ــه  ــت نمونـ ــت و كيفيـ ــتفاده از   كميـ ــا اسـ ــا بـ هـ

ــارز  ــورز ژل آگــــ ــد و 8/0الكتروفــــ  درصــــ
ــين   ــپكتروفتومتر تعيـ ــداسـ ــابي  . شـ ــراي ارزيـ بـ

مـراز در حجـم      اي پلي  مولكولي، واكنش زنجيره  
 آغــازگر  جفــت38 ميكروليتــر بــا اســتفاده از 10

هاي حرارتي شامل يك چرخـه        هچرخ. انجام شد 
ــته ــاي   واسرشـ ــه در دمـ ــازي اوليـ ــه 94سـ  درجـ

ــانتي ــه مــدت   س ــه، 3گــراد ب ــا 30 دقيق  چرخــه ب
گراد بـه     درجه سانتي  94سازي در دماي     واسرشته

 55-62 ثانيه، اتصال آغازگر در دمـاي        30مدت  
به مدت يك   ) بسته به آغازگر  (گراد   درجه سانتي 

گـراد بـه     نتي درجه سـا   72دقيقه و بسط در دماي      
مدت يك دقيقه و در نهايت يـك چرخـه بـسط            

ــدت   ــه م ــايي ب ــاي  5نه ــه در دم ــه  72 دقيق درج
محصولات تكثيري با استفاده از     . گراد بود   سانتي

   درصـــد 4آميـــد  اكريـــل الكتروفـــورز ژل پلـــي
متـر در     ميلـي  2/0سـاز بـا ضـخامت        واسرشتهغير  

ــكن  ــتگاه ژل اســـــ ــركت (3000دســـــ   شـــــ
 Corbett Roboticsتفكيــك شــدند) ليااســترا .

ــري در    ــسبي قطعــات تكثي ــدازه ن ــين ان ــراي تعي ب
ــك ــشانگر     چاهـ ــاي ژل، نـ ــدا و انتهـ ــاي ابتـ هـ

0371MS#     جفت باز   50-1000 با اندازه قطعات 
  .بارگذاري شد

ــه    ــكل ب ــشانگرهاي چندش ــواري ن ــوي ن  الگ
عـدم وجـود    (و صـفر    ) وجود آلل (صورت يك   

و نيز به صورت همبـارز      ) دهي غالب  امتياز) (آلل
متيازدهي و براي هر جايگـاه ريزمـاهواره تعـداد          ا

 بـرآورد   يآلل تكثير يافتـه تعيـين و فراوانـي آلل ـ         
براي تعيين قدرت تمايز نشانگر، پارامترهاي      . شد

 وتنـوع ژنـي     (PIC) ميزان اطلاعـات چندشـكلي    
(He)  افـزار   هـاي زير،بـا اسـتفاده از نـرم         با فرمـول

PowerMarker (Liu and Muse, 2005) 
.دمحاســــــــــــــــــــــــبه شــــــــــــــــــــــــ

  
∑−= 21 ie PH 2 و 

i
2p22

ip1PIC jp∑−∑−=  

  
 (AVOMA) براي تجزيه واريانس مولكولي   

ها براساس منـشا جغرافيـايي در پـنج      ابتدا ژنوتيپ 
هـاي   گروه، ارقام تجاري و اصـلاحي و ژنوتيـپ        

بومي ايران، چـين، مـصر و سـاير كـشورها قـرار             

گرفتنــد كــه بــراي تفكيــك واريــانس مولكــولي 
 بـه واريـانس بـين و درون گروهـي از            ها ژنوتيپ

 (Peakall and Smouse, 2010) افــزار نــرم

GenAlEx6.41  بنـدي   بـراي گـروه   . استفاده شد
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ــپ ــه  ژنوتيـ ــه خوشـ ــا، تجزيـ ــاس   هـ ــر اسـ   اي بـ
و  Minimum evolution methodالگــوريتم 

ــله ــريب فاصــــــــــ ــامليضــــــــــ    تكــــــــــ
Kimura 2-parameter model بــا اســتفاده از 

ــرم   5.05MEGA افـــــــــــزار  نـــــــــ
(Tamura et al., 2011)     انجـام و بهتـرين نقطـه

اسـترپ   برش دندروگرام بر مبنـاي مقـادير بـوت   
(Bootstrap)  ــه بردارهــاي . شــدتعيــين تجزيــه ب

 بـه عنـوان روش مكمـل تجزيــه    (PCoA)اصـلي  
  جهـــت محاســـبه تنـــوع .اي انجـــام شـــد خوشـــه

  ژنتيكــــي درون جمعيــــت و تعيــــين شــــاخص 
 استفاده شـد  Pop Gene 1.31افزار  شانون از نرم

(Yeh et al., 1997).  
  

  نتايج و بحث
هاي جو مورد استفاده      اسامي و منشاء ژنوتيپ   

  . نشان داده شده است1در اين تحقيق در جدول 
  

  تنوع نشانگرهاي ريزماهواره
 جفت  32 جفت آغازگر مورد بررسي،      38از  

ــازدهي      ــل امتي ــكل و قاب ــواري چندش ــوي ن الگ
رهاي مـورد   اطلاعـات مربـوط بـه نـشانگ       . داشتند

ــدول   ــتفاده در جـ ــت 2اسـ ــده اسـ ــا از.  آمـ  نيـ
 ،SCSSR7970 آغــــازگر ســــه آغازگرهــــا،

BMAG0378 و BMAC0040 را گــــاهيجا دو 
 گـاه يجا دو هـر  كـه  كردنـد  ري ـتكث جـو  ژنوم در

 بـا ي  ول ـ بـود  شـكل  چنـد  اول آغازگر از حاصل
 گـاه يجا يـك  فقـط ي  بعد آغازگر دو از استفاده
 143موع،  در مج .)1شكل  (شد   ريتكث شكل چند

 آلل به ازاي هـر جايگـاه در     47/4آلل با ميانگين    
بيـشترين تعـداد آلـل      . هاي جو تكثير شد    ژنوتيپ

 و BMAC0040مربـــــوط بـــــه نـــــشانگرهاي 
EBMAC679       آلـل بـود    10 و   12 به ترتيـب بـا  .

ــشانگرهاي  ، GBM1432 و GBM1400نــــــــ
 كــه در بــين يآللــ(بيـشترين فراوانــي آلــل شـايع   

) ترين فراوانـي را دارد    هاي يك جايگاه، بيش    آلل
ــي    ــا فراوان ــب ب ــه ترتي ــشانگر 87/0 و 88/0ب  و ن

BMAC0063  كمتـــرين فراوانـــي آلـــل شـــايع 
 تــا 22/0ميــزان تنــوع ژنــي از . را داشــتند) 16/0(

بيـشترين مقـدار    .  متغير بود  59/0 با ميانگين    87/0
 و  BMAC0040تنوع ژني مربوط به نشانگرهاي      

BMAC0063) 87/0 (ط بــه وكمتــرين آن مربــو
مقـادير بـالاي    . بـود ) GBM1400) 22/0نشانگر  

تنــوع ژنــي قــدرت بــالاي نــشانگرها را در تمــايز 
ــپ ــي   ژنوتي ــشان م ــا ن ــد ه ــشانگرهايي بــا  . ده   ن

تواننــد بــه عنــوان مجموعــه  تنــوع ژنــي بــالا مــي
نشانگرهاي كارا در گـزينش والـدين هيبريـدها،         

  هـــــاي  بررســـــي تنـــــوع ژنتيكـــــي، برنامـــــه 
ــت ژرم  ــ حفاظ ــم و جل ــايش پلاس وگيري از فرس

ها استفاده شـوند     پذيري ژنوتيپ  ژنتيكي و آسيب  
(Matus and Hayes, 2002) .   ميـزان اطلاعـات

 مـورد   SSRچندشكلي در مجمـوع نـشانگرهاي       
 متغيـر   53/0 بـا ميـانگين      86/0 تـا    2/0استفاده، از   

ــود ــزان  . بـ ــشترين ميـ ــشانگرهاي  PICبيـ ــه نـ  بـ
BMAC0040           و BMAC0063) 86/0 ( و

) GBM1432) 2/0ه نــــشانگر كمتـــرين آن بــ ـ 
مقادير بالاي اين معيار دلالـت      . اختصاص داشت 

هـاي نـادر    بر چندشكلي زياد و وجود آلل يا آلل       
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  هاي جو مورد مطالعه  اسامي و منشاء ژنوتيپ-1جدول 
Table 1. Name and origin of the studied barley genotypes 

 
 منشاء  ژنكد بانك منشاء كد بانك ژن منشاء كد بانك ژن

GB number Origin GB number Origin GB number Origin 
72684 Iran 72466 Miyandoab 71411 England 
72689 Iran 72472 Iran 71411 England 
72703 Iran 72480 Karand 71426 Algeria 
72712 Iran 72480 Iran 71426 Algeria 
72726 Iran 72488 Iran 71441 Iran 
72372 China 72494 Gazvin 71482 USA 
72382 China 72498 Iran 71530 Russia 
72472 Iran 72498 Iran 71530 Russia 
72472 Iran 72500 Iran 71538 Spain 
72482 Torbatejam 72520 Bojnord 71538 Spain 
72553 Iran/Azarbijan 72522 Bojnord 71557 Egypt 
72588 Miyandoab 72524 Bojnord 71576 Egypt 
72646 Iran 72524 Bojnord 71576 Egypt 
72646 Iran 72524 Bojnord 71576 Egypt 
72680 Iran 72545 Golpayegan 71591 Egypt 
72680 Iran 72546 Golpayegan 71591 Egypt 
72685 Iran 72550 USA 71608 Egypt 
72686 Iran 72557 Iran/Azerbaijan 71614 Egypt 
72704 Iran 72557 Iran/Azerbaijan 71614 Egypt 
72715 Iran 72559 Tehran 71630 Egypt 
72715 Iran 72560 Iran/Azerbaijan 71630 Egypt 
72744 Iran 72562 Kerman 71657 Egypt 
72747 Iran 72562 Kerman 71663 India 
CWB117-77 Iran 72565 Gorgan 71704 Ethiopia 
Tokak/Demir-2 Iran 72566 Gorgan 71850 Russia 
Zarjau-80 Iran 72566 Gorgan 71938 Pakistan 
AZE-ICB Iran 72566 Gorgan 71938 Pakistan 
CWB117-5 Iran 72568 Kerman 72113 China 
ICB01-1402 Iran 72581 Kerman 72295 China 
Alpha/Gumhuriyet Iran 72584 Iran 72295 China 
Rihane-03 ICARDA 72587 Miyandoab 72295 China 
Makoee Iran 72602 Iran 72322 China 
Sahand Iran 72611 Iran 72322 China 
Abidar Iran 72646 Iran 72322 China 
Dayton/Ranney ICARDA 72647 Iran 72322 China 
Yea168 ICARDA 72647 Iran 72368 China 
Denmark ICARDA 72649 Iran 72368 China 
Obruk-86 Turkey 72650 Iran 72368 China 
GaraArpa Iran 72653 Iran 72368 China 
EC79 Unknown 72655 Iran 72372 China 
Bulbul Turkey 72664 Iran 72372 China 
Dicktoo Russia 72665 Iran 72397 China 
Radical Russia 72666 Iran 72397 China 
Dobrynya Russia 72668 Iran 72406 China 
EC80 Unknown 72672 Iran 72406 China 
EC84 Unknown 72673 Iran 72439 China 
ERB86 Unknown 72674 Iran 72439 China 
ERB87 Unknown 72675 Iran 72439 China 
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هاي  شكل در ژنوتيپ نام، جايگاه كروموزمي و پارامترهاي ژنتيكي نشانگرهاي ريزماهواره چند-2جدول 
  جو

Table 2. Name, chromosomal location and genetic parameters of polymorphic 
microsatellite markers in barley genotypes 

 
ميزان اطلاعات
  چندشكلي

   فراواني  تنوع ژني
  آلل شايع

نشانگر  كروموزوم  تعداد آلل

PIC Gene  
Diversity 

Major allele  
Frequency 

No. AlleleLocus Marker 

0.27 0.33 0.79 2 1H HVM20 
0.39 0.50 0.57 3 1H BMAG504 
0.86 0.87 0.16 9 1H BMAC0063 
0.65 0.71 0.38 5 1H  BMAG0211 
0.41 0.50 0.62 3 2H HVM36 
0.54 0.61 0.52 3 2H BMAG0378 
0.50 0.58 0.55 3 2 H GBM1309 
0.59 0.62 0.59 8 2H BMAC0134 
0.62 0.67 0.48 5 2H BMAG0518 
0.59 0.66 0.39 3 2H GBM1208 
0.33 0.41 0.71 2 2H EBMATC0039 
0.42 0.47 0.69 3 2H SCSSR08447 
0.49 0.54 0.62 3 3H GBM1159 
0.62 0.66 0.52 5 3H SCSSR10559 
0.65 0.69 0.48 5 3H GBMS0183 
0.84 0.85 0.23 10 4H EBMAC679 
0.69 0.73 0.39 5 4H SCSSR14079 
0.71 0.75 0.31 5 4H HVM40 
0.43 0.53 0.49 3 4H SCSSR18005 
0.58 0.63 0.54 4 5 H BMAC0096 
0.76 0.79 0.28 6 5H BMAC0113 
0.27 0.33 0.80 2 5H GBM1398 
0.34 0.43 0.69 2 5H SCSSR02503 
0.86 0.87 0.24 12 6 H BMAC0040 
0.55 0.63 0.48 3 6H EBMAC0624 
0.21 0.22 0.88 3 6H GBM1400 
0.65 0.70 0.38 7 7H HVM49 
0.36 0.48 0.61 2 7H HVM51 
0.20 0.22 0.87 2 7H GBM1432 
0.63 0.67 0.51 6 7H GBM1464 
0.56 0.62 0.54 4 7H SCSSR7970-2 
0.49 0.56 0.59 5 7H SCSSR7970-1 
 Mean ميانگين  4.47 0.53 0.59 0.53

 Mean, Landraces هاي بومي ميانگين توده 4.41 0.53 0.59 0.53

Other countries landraces توده بومي ساير كشورها 3.44 0.67 0.45 0.41

 Egyptain landraces توده بومي مصر 2.50 0.69 0.42 0.36

 Chinise landraces  چينتوده بومي 3.19 0.58 0.52 0.46

 Iranian landraces توده بومي ايران 4.28 0.54 0.57 0.51

 Mean, Breeding linesهاي اصلاحي ميانگين لاين 3.38 0.64 0.49 0.43
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  هاي جو مورد مطالعه  در تعدادي از ژنوتيپEBMAC679 الگوي نواري نشانگر ريزماهواره -1شكل 
Fig. 1. Banding pattern of microsatellite marker EBMAC679 in some of the studied 

barley genotypes 

  
ــت   ــشانگري اســــ ــاه نــــ ــك جايگــــ   در يــــ

(Ribeiro-Carvalho et al., 2004) . 

 بـا   12 تـا    2هاي بومي، تعداد آلـل از        در توده 
 82/0 تـا  22/0 فراواني آلل شايع از  41/4متوسط  

 ياشـاخص تنــوع ژنــي ن ــ.  بــود53/0بـا ميــانگين  
(Nei)ــد ــا 23/0وده  در مح ــانگين  89/0 ت ــا مي  ب

 21/0 و دامنه    53/0 با متوسط    PIC ومقادير   58/0
هــاي اصــلاحي،  در لايــن.  بــرآورد شــد88/0تــا 

 و 8 تــا 2 در دامنــه 45/3تعــداد آلــل بــا ميــانگين 
 در محـدوده    63/0فراوني آلل شـايع بـا متوسـط         

شـاخص تنـوع ژنـي و       .  متغيـر بـود    91/0 تا   39/0
PIC    17/0-72/0منه تغييـرات     به ترتيب داراي دا 

ــانگين 15/0-67/0و  ــد44/0 و50/0 و ميـ .  بودنـ
ــوع ژنتيكــي   براســاس شــاخص ــاي موجــود تن ه

هـاي   بيشتري در تـوده بـومي در مقايـسه بـا لايـن       
  . اصلاحي وجود داشت

   اتــــــــــو و همكــــــــــاران-ماليــــــــــشوا
(Malysheva-Otto et al., 2006)  در بررسـي 

از آوري شـده      توده جـو جمـع     953تنوع ژنتيكي   
ــتفاده از    ــا اس ــف ب ــشورهاي مختل ــشانگر 48ك  ن

SSR    آلـل   7/16 آلل با متوسط     799، در مجموع 
در مطالعـه   . به ازاي هر جايگـاه گـزارش كردنـد        

هـاي   ها، تعداد آلـل بـراي نـشانگرهاي گـروه          آن
. آلل متغير بود  ) H2 (30تا  ) H3 (13پيوستگي از   

 H6هـاي پيوسـتگي      نشانگرهاي مربوط به گـروه    
 كمترين تعـداد آلـل را بـه ترتيـب     H5 بيشترين و 

ــا ميــانگين   ــل داشــتند 5/3 و 6ب وارشــني و .  آل
ــاران  در (Varshney et al., 2010) همكـ

 جفـت آغـازگر     45 ژنوتيپ جـو بـا       223ارزيابي  
SSR           بيشترين تعـداد آلـل را بـراي نـشانگرهاي ،

ــتگي   ــروه پيوس ــط  H4گ ــا متوس ــل و 86/9 ب  آل
ي نـشانگرهاي    برا 67/6كمترين آن را با ميانگين      

ــدH5گــروه پيوســتگي  ــوچ و .  گــزارش كردن ال
 يـك نمونـه   (Eleuch et al., 2008) همكـاران 

 نشانگر ريزمـاهواره بررسـي      22 تائي جو را با      48
ــوع   ــه در مجم ــد ك ــانگين  238كردن ــا مي ــل ب  آل

   آلــــل بــــه ازاي هــــر جايگــــاه تكثيــــر 81/10
 بــه ترتيــب PICشــد و ميــانگين تنــوع ژنتيكــي و 

  پانــــــدي و همكــــــاران. ود بــــــ68/0 و 70/0
(Pandey et al., 2006)  در بررســي تنــوع 

 توده بومي جو متعلـق بـه ارتفاعـات          107ژنتيكي  
 آلـل بـا     227، در مجموع    SSR نشانگر   41نپال با   

 آلــل بــه ازاي هــر جايگــاه تكثيــر 54/5ميــانگين 
 با ميـانگين    87/0 تا   02/0 از   PICكردند و مقدار    
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ــود50/0 ــر بـــ ــا.  متغيـــ ــادادو و همكـــ   رانهـــ
(Hadado et al., 2010)  ــاه ــت جايگ  در هف

 آلـل بـه ازاي      4/9 آلل با متوسط     66ريزماهواره،  
 جـو بـومي اتيـوپي گـزارش         106هر جايگـاه در     

 يهـا  جمعيـت  دروني  بـالاي  تنـوع  هـا  آن .كردند
 نظـر  از را ها پتانسيل توده  و گزارش كردند  بومي
  .دادند تاكيد قرار مورد مفيد،ي ها لل آبودن دارا
 SSRزان اطلاعات چندشكلي نـشانگرهاي      مي

  از ميـــــانگين ) 53/0(در پـــــژوهش حاضـــــر  
  گـــزارش شـــده توســـط حمـــز و همكـــاران    

(Hamza et al., 2004) 45/0 ناصــــر و ،
ــاران ، 50/0 (Naceur et al., 2012) همكـ

 (Backes et al., 2009) بــاكيس و همكــاران
 (Pillen et al., 2000)  و پيلن و همكـاران 49/0
در تحقيــق حاضــر، بيــشترين و . تر بــود بيــش38/0

كمتــرين ميــانگين تنــوع ژنــي را، بــه ترتيــب      
و ) H4) 72/0هـاي پيوسـتگي      نشانگرهاي گـروه  

H5   و H7) 54/0 (هاي  نشانگرهاي گروه . داشتند
 داراي بيــشترين و كمتــرين H7 و H4پيوســتگي 

ــا مقــادير  PICمقــدار  ــه ترتيــب ب  48/0 و 67/0 ب
 تفـــاوت در خـــصوصيات نـــشانگرهاي .بودنـــد

ريزماهواره ار قبيل تعداد آلل، تنوع ژني و ميزان         
ــف     ــات مختل ــين مطالع ــكلي ب ــات چندش اطلاع

تواند بـه دليـل منـشا و خـصوصيات متفـاوت             مي
ــپ ــت    ژنوتي ــداد و ماهي ــه، تع ــورد مطالع ــاي م ه

نـــــشانگرهاي ريزمـــــاهواره از نظـــــر تعـــــداد 
  .نوكلئوتيدهاي واحدهاي تكراري باشد

ن فراوانـي آلـل شـايع و پارامترهـاي ديگـر            بي
ــت   ــود داشـ ــي وجـ ــستگي منفـ ــشترين . همبـ بيـ

همبستگي منفي بين فراوانـي آلـل شـايع و تنـوع            
 گــــر،يد عبــــارت بــــه. بــــود) -969/0(ژنــــي 

نشانگرهايي با فراوانـي آلـل شـايع كمتـر، داراي           
 و تعداد آلل بوده     PICبيشترين مقدار تنوع ژني،     

بـه عنـوان مثـال،      . دو قدرت تمـايز بـالايي داشـتن       
 با فراواني آلل شايع برابـر       BMAC0063نشانگر  

 به ترتيـب برابـر      PIC، داراي تنوع ژني و      16/0با  
دهـد كـه بـا     ايـن نـشان مـي   .  بـود 86/0 و   87/0با  

  هــا،  افــزايش تعــداد آلــل و توزيــع مناســب آلــل 
ــي و   ــوع ژنـ ــت PIC تنـ ــه اسـ ــزايش يافتـ    افـ

(Struss and Plieske, 1998) .ه در مطالعـــ
هــاي  حاضــر، هتروزيگــوتي بــراي كليــه جايگــاه

دليـل  ه  ريزماهواره مورد بررسي صفر بـود كـه ب ـ        
كانـدمير و همكـاران     . اسـت خودگشن بودن جو    

(Kandemir et al., 2010)   122 نيـز در مطالعـه 
 ميــــزان SSR نــــشانگر 30ژنوتيــــپ جــــو بــــا 

  .هتروزيگوتي را صفر گزارش كردند
 دا ژنوتيپبراي تجزيه واريانس مولكولي، ابت

اســاس منــشاء جغرافيــايي، بــومي و     هــاي بــر 
. هـاي مربوطـه تفكيـك شـدند        اصلاحي به گروه  

تجزيه واريانس مولكولي نشان داد كه واريـانس        
ــب    ــه ترتيـ ــي بـ ــين گروهـ % 10 و 90درون و بـ

ــد    ــين كردنـ ــل را تبيـ ــولي كـ ــانس مولكـ    واريـ
 يدهنده تنـوع ژنتيكـي بـالا       اين نشان ). 3جدول  (

ــه خــ درون گــروه ــومي  صوص تــودههــا ب هــاي ب
بـرآورد تنـوع    . مربوط به كشورهاي مختلف بود    

هـاي مختلـف    ژنتيكي درون گروهي براي گـروه    
براساس شاخص شانون و تنوع ژني ني نـشان داد         

هاي بومي ايران بيشترين شاخص شـانون        كه توده 
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گرهاي هاي نشان هاي بومي مختلف جو براساس داده  تجزيه واريانس مولكولي در توده-3جدول 
 ريزماهواره

Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) in various barley landraces based 
on microsatellite marker data 

 
 برآورد شده درصد واريانس برآورده شده واريانس مجموع مربعات درجه آزادي تغيير منابع

Source of variation Degree of  freedom Sum of squares Estimated variance Percentage of variation
Between groups 10 1.98 268.72 40 بين گروهي% 

Within groups درون گروهي 139 2422.04 17.42 90% 

Total 100 19.41 2690.75 143 كل% 

  
هـاي   و ژنوتيـپ  ) 57/0(ي  او تنوع ژني ن ـ   ) 07/1(

كمتـرين   42/0 و   69/0بومي مـصر بـه ترتيـب بـا          
).4جــدول (هــا را داشــتند  مقــادير ايــن شــاخص

  
هاي جغرافيايي جو بر  هاي شانون و تنوع ژني براي تعيين تنوع مولكولي درون گروه شاخص -4 جدول

  هاي نشانگرهاي ريزماهواره اساس داده
Table 4. Shanon and Nei’s gene diversity indices to determine molecular diversity 

within barley geographic groups based on microsatellite data 
 

  بومي ساير كشورها بومي مصر بومي چين ارقام تجاري و اصلاحي بومي ايران

Iranian 
landraces

Breeding and 
commercial varieties 

Chinese 
landraces 

Egyptian 
landraces 

Landraces from 
other countriesشاخص  Index 

 Shannon’s index  شاخص شانون 0.83 0.69 0.91 0.87 1.07
 SD انحراف معيار  0.11 0.09 0.08 0.08 0.06
 Nei’s index  شاخص ني 0.45 0.42 0.52 0.49 0.57
 SD انحراف معيار  0.05 0.05 0.04 0.04 0.02

  
ــه  ــه خوشـ ــوريتم  تجزيـ ــاس الگـ ــر اسـ  اي بـ

Minimum evolution method و ضـــريب 
هـاي   ژنوتيـپ  Kimura 2-parameter model اصلهف

. )2شـكل   (جو را به هـشت گـروه منتـسب كـرد            
 رگـروه يز در .بود گروه ريز سه شامل اول گروه
ــژنوت اول ــژنوت 16 (رانيــاي بــومي هــا پي  و) پي
 رگـروه يز در. داشـتند  قـرار ) پيژنوت شش (نيچ

 و كايآمر ر،يالجزا انگلستان، ازيي  ها پيژنوت دوم
 سـوم  رگـروه يز. داشت قرار) پيژنوت دو (هيروس

 و اياسـپان  مـصر،  ه،يروسي  بومي  ها پيژنوت شامل
 12 شامل دوم گروه. بود نيچي  بوم پيژنوت پنج
ي هـا  پي ـژنوت وي  تجـار  ارقـام  وي  اصـلاح  نيلا
 در. بـود  كـا يآمر و) پي ـژنوت هفـت  (راني ـاي  بوم

 و پاكـستان  ران،ي ـاي  بـوم ي  ها پيژنوت سوم گروه
ي بـوم ي  هـا  تـوده  نيب ـ در كـه  دداشتن قراري  وپيات
 و جـان يآذربا گرگان، منشا بايي  ها پيژنوت رانيا

 13 شــامل چهــارم گــروه. داشــت وجــود كرمــان
ــلا ــار وي اصــلاح ني ــژنوت 13 ،يتج ــوم پي ي ب
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  هاي ريزماهواره و با استفاده از الگوريتم هاي جو بر اساس داده بندي ژنوتيپ  گروه-2شكل 
Minimum evolution method و ضريب فاصله Kimura 2-parameter model  

Fig. 2. Grouping of barley genotypes based on microsatellite data using Minimum 
evolution method algorithm and Kimura 2-parameter model distance coefficient 
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 وي  رمـص  پيژنوت دو ن،يچ پيژنوت چهار ران،يا
 پيژنوت دو پنج گروه در. بود ريالجزا پيژنوت دو
ي هـا  پي ـژنوت اكثـر . داشتند قرار مصر و اياسپان از

 شـدند  واقـع  شـش  گـروه  در) پي ـژنوت نـه  (مصر
ــ ــا در نيهمچن  هنــد، ازيي هــا پيــژنوت گــروه ني

 هفـت  گـروه . داشـتند  وجود انگلستان و پاكستان
 15. بــود رانيــاي بــومي هــا پيــژنوت شــامل فقــط
 گـروه  در نيچ ـ پي ـژنوت 7 و رانياي  بوم پيژنوت

ي بنـد  گـروه  ني ـا بـه  توجـه  بـا . شدند واقع هشت
 در نيچ و رانياي  بومي  ها پيژنوت گفت توان يم

 كــه يحــال در بودنــد پخــش هــا گــروه اكثــر
 12 از و شـده  كي ـتفك مـصر ي  بـوم ي  ها پيژنوت
. شـد  واقـع  شش گروه در پيژنوت هشت پيژنوت
ــلا ــا ني ــلاحي ه ــام وي اص ــ ارق ــبق ازي ارتج  هي

 و دوي  هـا  گـروه  در و شـده  كي ـتفك هـا  پيژنوت
 هيروس ـي  بـوم ي  هـا  پي ـژنوت. گرفتنـد  قـرار  چهار
  .شدند واقع اول گروه دري همگ و كيتفك

بندي، قرار گرفتن    از نتايج جالب توجه گروه    
ها بود كـه     هاي بومي ايران در اكثر گروه      ژنوتيپ

اين به دليل گستردگي ايران از نظـر شـرايط آب           
 هوايي است و نشان دهنده تنوع ژنتيكي بـالاي          و

هاي  كه، توده  طوريه   ب است،هاي جو ايران     توده
بومي ايران، بر اساس شاخص شانون و تنوع ژني         

ي بيشترين تنوع درون گروهي را در مقايسه بـا          ان
  . ها داشتند ساير گروه

در تجزيه به بردارهـاي اصـلي، بـردار اصـلي           
 و 61/20، 68/37اول تـــا ســـوم بـــه ترتيـــب بـــا 

ــوع % 48/13 ــرات % 77/71و در مجمـــ از تغييـــ
. هـا را تبيـين كردنـد       مولكولي كـل بـين ژنوتيـپ      

هـا بـر اسـاس دو بـردار          نمودار پراكنش ژنوتيـپ   
ــشان داده شــده اســت 3اصــلي اول در شــكل  .  ن

نتــايج تجزيــه بــه بردارهــاي اصــلي و تجزيــه      
ــه ــت    خوش ــت داش ــم مطابق ــا ه ــر. اي ب  ملچينگ

(Melchinger, 1993) در مقايـــسه ســـه روش 
هـاي اصـلي     تجزيه مختصات اصلي، تجزيه مولفه    

ها در ارزيابي تنـوع   اي و نقش آن   و تجزيه خوشه  
ــه    ــان كــرد كــه تجزي ژنتيكــي در ذرت و جــو بي

هاي اصلي و تجزيه مختصات اصـلي وقتـي     مولفه
 درصد از تغييـرات  25كه سه مولفه اول  بيشتر از        

حي از روابط   ، توصيف صحي  كند  ميكل را تبيين    
ــروه   ــين گ ــود ب ــپ  موج ــا و ژنوتي ــه   ه ــا را ارائ ه

 .دهند مي

دهنده تنوع ژنتيكـي     نتايج مطالعه حاضر نشان   
هـــاي مـــورد بررســـي بـــود و  بـــالا در ژنوتيـــپ

ها را   نشانگرهاي ريزماهواره به خوبي اين تفاوت     
هاي بـومي    تنوع ژنتيكي بالا در توده    . نشان دادند 

توانه غنــي بــراي پلاســم و پــش ايــران، بيــانگر ژرم
ارزيـابي  . اسـت  جو در كشور     نژادي  بههاي   برنامه

هـا از نظـر صـفات مختلـف در           فنوتيپي اين تـوده   
هـا و    هـاي ژنتيكـي حاصـل از ايـن تـوده           جمعيت

هـاي كنتـرل     شناسايي نـشانگرهاي پيوسـته بـا ژن       
 را از نــژادي بــههـاي   هـا، برنامــه  كننـده كننــده آن 

ــق روش ــشانگ   طري ــه كمــك ن ر هــاي گــزينش ب
ــا  وجــود ژنوتيــپ. تــسريع خواهــد كــرد هــايي ي

هـا   ساختار ژنتيكي متنوع، استفاده از اين ژنوتيـپ       
هـاي در حـال تفـرق        را به عنوان والدين جمعيت    

 هـا و   يـابي ژن   براي توليد تنوع جديد و نيز مكـان       
QTLكنــــد مــــيپــــذير  هــــا را نيــــز امكــــان.
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دار اصلي حاصل از تجزيه به بردارهاي اصلي با استفاده هاي جو بر اساس دو بر  پراكنش ژنوتيپ-3شكل 
  هاي ريزماهواره از داده

Fig. 3. Distribution of barley genotypes based on two principal coordinates resulted 
from principal coordinate analysis using microsatellite data 

  
  سپاسگزاري

ــورد اســتفاده     ــواد گيــاهي م از بانــك ژن م
گياهي، موسـسه تحقيقـات اصـلاح و تهيـه نهـال            
بذر توسط موسسه تحقيقات ديـم كـشور فـراهم          

ايـن تحقيـق بـا حمايـت مـالي قطـب            . شده است 
علمي اصلاح مولكولي غـلات دانـشگاه تبريـز و          
ــات     ــلاح نباتـ ــك و اصـ ــشگاه ژنوميـ در آزمايـ

  .مولكولي انجام شد
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