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 14ژنوتيپ جو ديم با استفاده از  20در اين آزمايش تنوع ژنتيكي 
 DNAپس از استخراج . ريزماهواره مورد ارزيابي قرار گرفتجفت نشانگر 

باند  266مراز، آغازگرها در مجموع  اي پلي نش زنجيرهژنومي و انجام واك
چندشكل توليد نمودند كه متوسط تعداد باند چندشكل به ازاي هر آغازگر 

آمد و بيشترين ميزان دست  به 6/0براي كل آغازگرها PIC بود. ميانگين  19
 Hvm20و  Hvm60) مربوط به آغازگرهاي PICشكلي (اطلاعات چند

مترين مقدار آن مربوط به آغازگر و ك 73/0و  88/0ترتيب با مقادير  به
Bmac0032  بود. با محاسبه ضريب تشابه جاكارد،  32/0با مقدار

را داشتند. بيشترين  96/0تا  3/0اي از  ها دامنه هاي تشابه بين ژنوتيپ ارزش
 5(رقم زراعي ايذه) و شماره  6هاي شماره  تشابه ژنتيكي مربوط به ژنوتيپ

هاي  و كمترين تشابه مربوط به ژنوتيپ بود 96/0(لاين اميد بخش)  با 
دار و شش رديفه)  (پوشينه 10دار و دو رديفه) و شماره  (پوشينه 13شماره 

اي به روش  هش دندروگرام حاصل از تجزيه خوشهبود. در اين پژو 3/0با 
UPGMA افزار  و با استفاده از نرمNTSYS  رسم شد. با ترسيم خط برش
وه اصلي قرار گرفتند. گر 5مورد مطالعه در هاي  ، ژنوتيپ75/0در فاصله 
بندي تجزيه  با گروه بندي حاصل از تجزيه مختصات اصلي نسبتاً نتايج گروه

تا   SSRهاي مولكولي اي مطابقت داشت. تفكيك بر اساس داده خوشه
هاي  هاي دو و شش رديفه و همچنين ژنوتيپ حدودي توانست ژنوتيپ

هم تفكيك نمايد. همچنين وجود چند والد پوشينه را از  ندار و بدو پوشينه
) نيز در اين 18و  14و يا  12و  3ها (مثل  مشابه در شجره برخي ژنوتيپ

بندي تأثير قابل توجهي داشت. در مجموع اين نتايج مطالعه بر روي  گروه
، نشان داد كه اين آغازگرها در گياه جو كارايي SSRجو ديم با آغازگرهاي 

ها را  گرهاي مورد استفاده توانستند تمامي ژنوتيپبالايي دارند و نشان
 خوبي از هم جدا كنند. به

 
جو ديم، پوشينه، اطلاعات چندشكلي، نشانگر  كليدي: هايهواژ
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In order to study of genetic diversity of barley genotypes, 

14 pair’s primers of SSR were used in 20 genotypes. After 
genomic DNA extraction and PCR reaction, Primers produce 
266 polymorph bands and mean of polymorph band per primer 
was 19. The highest value of polymorphic information content 
(PIC) belonged to Hvm60 and Hvm20 primers (0.88 and 0.73, 
respectively) and the lowest value of PIC was belonged to 
Bmac0032 primer (0.32) and mean of PIC for all primers were 
0.6. Jacard similarity coefficient was calculated and ranged 
from 0.3 to 0.96 among genotypes. The highest genetic 
similarity (0.96) belonged to genotypes no. 6 and 5 and the 
lowest (0.3) was belonged to genotypes no. 13 and 10. 
Clustering dendrogram based on UPGMA method classified 
genotypes to 5 main groups. Results of PCOA classification 
were similar to results of cluster analysis. Evaluation of 
genotypes by SSR molecular marker could discriminate two 
row and six row genotypes and also hulled and hulless 
genotypes. In other hand the similar parents in pedigree of 
some genotypes (e.g. between 3 and 12 and between 14 and 
18) had an important effect on this classification. Results of 
this study revealed that this molecular marker has a valuable 
potential for evaluation and discrimination of barley 
genotypes. 
 

Keywords: rain-fed barley, glume, polymorphic information 
content, SSR marker 
 

 

0Bپوشينه جو ديم  دار و بدون هاي پوشينه ژنتيكي ژنوتيپ بررسي تنوع 
1B با استفاده از نشانگر مولكوليSSR 
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2Bمقدمه 
 ميان در ).Hordeum  vulgare L( جو زراعي گياه

 چهارمين توليد و سطح نظر از ذرت و گندم، برنج از بعد غلات
گياه زراعي   اين به توجه با اما شود. دنيا محسوب مي محصول

 دامنه نظر از است، كشت قابل هوايي و آب متنوع شرايط در
. (Feug et al., 2006)داراست  را اول مقام كشت گسترش
 شود ميليون تن جو هر ساله در جهان توليد مي 133بيش از 

 كه مورد استفاده عمده آن در تغذيه دام، طيور و صنعت مي
در ايران بعد از گندم،  .(Zong-Yun et al., 2006b)باشد 

باشد و سطح برداشت شده جو  جو مهمترين گياه زراعي مي
ميليون هكتار  6/1حدود  1389-90كشور در سال زراعي 

درصد سطح كل زير كشت اين گياه  9/58شده كه كه  برآورد
باشد.  مناطق عمده كشت ديم جو در كشور  صورت ديم ميبه

هاي آذربايجان شرقي و غربي، فارس، همدان،  شامل استان
 كردستان، زنجان، اردبيل، ايلام، كرمانشاه، كهگيلويه و بوير

 جو عملكرد باشد. متوسط احمد، لرستان، مركزي و خراسان مي
 آبي شرايط در و تن 1 حدود ديم شرايط در ايران كشور در

گزارش شده است. استان لرستان با  هكتار در تن 3حدود 
هزار هكتار بيشترين سطح كشت ديم را در  139داشتن حدود 

درصد كل سطح زير  10هاي كشور دارد كه حدود  ميان استان
 .(Anonymous, 2012)كشت گياه مذكور در كشور است 

 پلاسم گاهي از سطح تنوع ژنتيكي و برآورد ميزان آن در ژرمآ
گياهان و تعيين روابط ژنتيكي مواد اصلاحي، پايه و اساس 

رود. در گياهان  شمار مينباتات به هاي اصلاح بسياري از برنامه
هاي  ها، پروتئين مختلف نشانگرهاي مورفولوژيكي، آيزوزايم

بررسي تنوع و تعيين براي  DNAاي و نيز نشانگرهاي  ذخيره
علت محدودبودن اند ولي به روابط ژنتيكي افراد استفاده شده

 تعداد نشانگرها و تأثير عوامل محيطي و مراحل رشدي گياه بر
نشانگرهاي مورفولوژيكي و پروتئيني، امروزه نشانگرهاي 

عنوان ابزارهاي مطمئن و مكمل براي  به DNAمبتني بر 
هاي گياهي استفاده  تيكي ژنوتيپتعيين سطح تنوع و روابط ژن

از نشانگرهاي مبتني  .(Zhangh et al., 2003)مي شوند 
براي بررسي تنوع ژنتيكي گياهان زراعي از جمله  DNAبر 

 ,Matus and Hayes)شود  اي مي جو استفاده گسترده
ها از جمله نشانگرهاي ژنتيكي هستند كه  ريزماهواره .(2002

ه فرد مورد استقبال فراوان هاي منحصر ب علت ويژگي به
اين  .(Varshney et al., 2004)اند  محققين قرار گرفته

بارز بودن و  پذيري، هم دليل چندشكلي بالا، توارث نشانگرها به
فراواني در گياهان، نشانگرهاي موفقي براي دامنه وسيعي از 

 كمك نشانگر، كاربردها از جمله تهيه نقشه ژنتيكي، گزينش به
نگاري ژنتيكي، تجزيه و  نتيك جمعيت، انگشتمطالعات ژ

كردن ميزان تغييرات  ها و مشخص نامه تحليل شجره
 .(Gutpa et al., 2003)پلاسم هستند  ژنتيكي در ژرم تنوع
اي، در داخل يك  هاي ريزماهواره كننده جايگاه هاي احاطه توالي

هاي  ندرت در جنس هاي داخل يك جنس و به گونه يا در گونه
توان براي طراحي  شده هستند و از آن ها مي ند حفاظتخويشاو

اي استفاده كرد  هاي ريزماهواره آغازگر به منظور تكثير جايگاه
(Ivandic et al., 2002). ها در ژنوم،  فراواني ريزماهواره

اي و سهولت  هاي ريزماهواره سطح بالاي تنوع آللي در جايگاه
ساير نشانگرهاي ژنتيكي ها را از  كارگيري اين نشانگرها، آن به

 52از . در تحقيقي (Gutpa, 2002)متمايز ساخته است 
 رقم جو وحشي و 33براي بررسي تنوع ژنتيكي  SSRنشانگر 

و  )شده از مناطق مختلف چين آوري جمع( رقم جو بومي 56
در  انجام پذيرفت، از اين گياه مهم زراعي يك رقم زراعي

توده جو  90هواره براي جايگاه ريزما 52آلل در  206مجموع 
 تا 1دست آمد.  تعداد آلل به ازاي هر جايگاه ريزماهواره بين  به
بود. متوسط ميزان اطلاعات چندشكلي  4آلل با ميانگين  9

 صفركه اين ميزان براي جوهاي وحشي از  گزارش شد 74/0
 0و براي جوهاي بومي در محدوده   54/0با متوسط  81/0تا 

. (Feug et al., 2006) متغير بود 49/0با متوسط  97/0تا  
Ebrahimi et al., (2010) جو نمونه 73ي كيژنت تنوع 

را با  H. vulgare  و H. spontaneum گونه دو از رانيا
 جفت نشانگر ريزماهواره مورد بررسي قرار دادند 15استفاده از 

كه نشانگرهاي ريزماهواره براي بررسي تنوع  گزارش نمودندو 
سودمند   H. spontaneumو H. Vulgareگونه  در هر دو
 نييتع منظور به Matus and Hayes, (2002)هستند. 

 كردند استفاده SSRي نشانگرها از جو پلاسم ژرمي كيژنت تنوع
 پيژنوت 147 دري ژن گاهيجا 42 در آلل 687 مجموع در و

 و 3/16  نيانگيم با 31 تا 4 از ها آلل تعداد. شدنديي شناسا
PIC يا خوشه هيتجز براساس. بود ريمتغ 94/0 تا 80/0 نيب، 
 ازي نييپا سطح وي بوم ارقام در تنوع ازيي بالا اريبس سطح
 اين محققين. شد مشاهده ،شده اصلاح پلاسم ژرم در تنوع

 راي ديمف اريبس اطلاعات SSRي نشانگرها كه گرفتند جهينت
 Bothmer. دهند يم ارائه جو پلاسم ژرمي بند گروهي برا

Von et al. (1991) هفت دري كيژنت تنوعي بررس منظور به 
 مجموع در و كرد استفاده SSR نشانگر 10 از ،يزراع جو رقم
را گزارش نمودند،  لوكوس هر در آلل 2/9 نيانگيم با آلل 65

اين  .بود ريمتغ 84/0 نيانگيم با 88/0 تا 8/0 نيب PIC زانيم
 وابط خويشاوندي،و ر يكيژنت تنوع منظور بررسي به شيآزما



 105 ... دار و هاي پوشينه ژنتيكي ژنوتيپ بررسي تنوع و همكاران:اسماعيلي  

 باپوشينه جو ديم  دار و بدون پوشينه هاي ژنوتيپ و ها نيلا
 .طراحي و اجرا گرديد زماهوارهيري نشانگرها از استفاده

3Bهامواد و روش 
نمونه  20مواد گياهي مطالعه شده در اين آزمايش شامل

از مركز تحقيقات كه پوشينه جو ديم  دار و بدون پوشينه
ها در  . نام و مشخصات آنشد تهيه نكشاورزي مركز لرستا

است. اين آزمايش در آزمايشگاه  درج شده 1جدول 
نباتات دانشكده كشاورزي  بيوتكنولوژي گروه زراعت و اصلاح

جفت  14دانشگاه لرستان اجرا گرديد. در اين آزمايش از 
اساس نتايج تحقيقات ها بر آغازگر استفاده شد كه انتخاب آن

و  )PIC( عيار ميزان اطلاعات چندشكليقبلي و با توجه به م
 DNA). استخراج 2درصد تنوع ژني بالا صورت گرفت (جدول

كه به روش  CTABژنومي بر اساس روش تغييريافته 
DArT )Jaccoud et al., 2001(  ،شناخته شده است

ها با استفاده از روش  انجام گرفت.  كميت و كيفيت نمونه
درصد تعيين شد. 8/0 آگارز اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل

 6ميكروليتر با اجزاي  15مراز در حجم  اي پلي واكنش زنجيره
  10xميكروليتر بافر 5/1نانوگرم،  50الگو  DNAميكروليتر 
مولار  ميلي Complete PCR buffer ،3/0از نوع 
dNTPS ،5/0  ميكروليتر از هر كدام از آغازگرهاي رو به جلو

واحد آنزيم  5/1يكومول دارند، پ 1و رو به عقب كه غلظت 
Taqبار تقطير انجام شد. مراحل اجراي  مراز و آب دو پلي

ترتيب اشاره شده انجام گرديد: چرخه حرارتي شامل  واكنش به
گراد  درجه سانتي 94سازي اوليه در دماي  يك مرحله واسرشت

چرخه حرارتي كه شامل مرحله  35دقيقه،  5مدت  به
دقيقه، مرحله  1مدت  به 94ر دماي اي د سازي چرخه واسرشته

(با توجه به دماي گراديانت  54 -62اتصال آغازگر در دماي 
 72اي در دماي  ثانيه، مرحله بسط چرخه 30مدت  هرآغازگر) به
ثانيه و در نهايت دما و زمان بسط  30مدت گراد به درجه سانتي

دقيقه در نظر گرفته شدند. پس از  5درجه و  72ترتيب  رشته به
ميكروليتر از محلول  3انجام مراحل تكثير به هر نمونه 

الكتروفورز محصولات  آميزي ژل رد اضافه شد و  رنگ
ساعت  2مدت  درصد به 5/3شده با استفاده از ژل آگارز تكثير

 انجام شد.  94با ولتاژ 
صورت  الگوهاي نواري به :هاتجزيه و تحليل داده

) امتيازدهي شدند. از صفر (عدم وجود نوار) و يك (وجود نوار
نتايج حاصل براي محاسبه ماتريس تشابه براساس ضريب 

) براي 4تشابه جاكارد و در انتها از اين ماتريس تشابه (جدول 
اساس روش  بر NTSYS.pc افزار تجزيه كلاستر با نرم

UPGMA .استفاده شد 
 هاي مورد استفاده در اين تحقيق نام/شجره ژنوتيپ -1جدول

 رديف
Row 

 نام/شجره
Name/Pedigree 

 ها مشخصات ژنوتيپ    
Special genotypes 

1 Mahor دار پوشينه دو رديفه 
2 Viringas/3/H.Sponta.21-3/Arar84/W12269/4H دار پوشينه دو رديفه 
3 DD-21/4/Aliso/C130.9.2//HB602/3/NALA/SO/ya پوشينه بدون  دو رديفه 
4 Atahualpa/Tarida دار ينهپوش دو رديفه 
5 W13159/6/ANCA/2469/TOGI/3/SHYRI/4/ATACO/5/A دار پوشينه دو رديفه 
6 Izeh دار پوشينه رديفه شش 
7 W131180/4/aliso/c139.902//HB602/3/MLO/SHY دار پوشينه دو رديفه 
8 Atahualpa/DD-21 دار پوشينه دو رديفه 
9 Caimr/F6NB2/KHOMES دار پوشينه رديفه شش 
10 BKFMAGUELONE1604/3/APRO//SV.02109/MARI/U/GIZA پوشينه دار رديفه شش 
11 PETUNIA1/8/POST/COPAL/5/GLORIA بدون پوشينه رديفه شش 
12 DD-21 بدون پوشينه دو رديفه 
13 BF891M-59//ACC#116131-COII#8901-44-GIZO دار پوشينه دو رديفه 
14 ATAHVALPA/5/ALGER/CERES//SIS/3/ER/APM/4/W12197 دار پوشينه رديفه شش 
15 Atahulpa/Barque دار پوشينه دو رديفه 
16 Soufara-02/RM1508/POR/W12269/41/AML-O2/ARABI/ 

ABIADNER/APM 
 دار پوشينه دو رديفه

17 ALANDA/ZAFARA/ATHUALPA/5/LIGNEE527/CHNO1/ 
GU/STORE/4/RHNO8/3/DEIIALLON/106/PL71/STRAIN205 

 دار وشينهپ رديفه شش

18 ALGER/Ceres/SIS/3/En/APM/4/W12197/MAZURKA دار پوشينه دو رديفه 
19 ATAHULPA/IPA99 دار پوشينه رديفه شش 
20 2HE DARII2/NDBII2//MORA/5/B1-BAR//MARI                              دار پوشينه دورديفه 
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 ن تحقيقنام و مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در اي -2 جدول
 شماره آغازگر

Primer No. 
 اسم آغازگر

Name of 
primer 

 توالي رفت
Forward sequence 

 توالي برگشت
Reverse sequence 

 دماي اتصال
Annealing 
Temp. (°C) 

 منبع
Reference 

1 Bmag 
0211 

5َATTCATCGATCTTGTATTAGTCC3 َ 5َACATCATGTCGATCAAAGC3´ 55/9 Heidari et al., 
2011 

2 Bmag 
0225 

5َAACACACCAAAAATATTACATCA3 5´CGAGTAGTTCCCATGTGAC3 َ 61/6 Heidari et al., 
2011 

3 Hvm 20 5َCTCCACGAATCTCTGCACAA3 َ 5َCACCGCCTCCTCTTTCAC3 َ 61/6  Ebrahimi et al., 
2010 

4 Hvm40 5َCGATTCCCCTTTTCCCAC3 َ 5ATTCTCCGCCGTCCACTC3 َ 55/9 Heidari et al., 
2011 

5 Hvm74 5َAGGAAGTCATTGCGTGAG3 َ 5َTGATCAAGAATGATAACATGG3´ 55/9    Ebrahimi et al., 
2010 

6 Hvm60 5َCAATGATGCGGTGAACTTTG3 َ 5ََCCTCGGATCTATGGGTCCTT3 َ 55/9  Ebrahimi et al., 
2010 

7 Hvm54 5َAACCCAGTAACACCGTCCTG3 َ 5َAGTTCCCTGACCCGATGTC3 َ 54/7 Heidari et al., 
2011 

8 Hvm36 5´TCCAGCCGAATTTCTTG3 َ 5َAGTACTCCGACACCACGTCC3 َ 55/9 Jun-mei et 
al.,2010 

9 Hvm 33 5 َATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC3 َ 5َCACGCCCTCTCCCTAGAT3 َ 61/6        Ebrahimi et 
al., 2010 

10 Bmac 
0134 

5 َCCAACTGAGTCGATCTCG3 َ 5َCTTCGTTGCTTCTCTACCTT3 َ 55/9 Jun-mei et 
al.,2010 

11 Bmac 
0032 

5َCCATCAAAGTCCGGCTAG3 َ 5َGTCGGGCCTCATACTGAC3 َ 54/7   Ganjkhanloo et 
al.,2010 

12 Bmac 
0040 

5َAGCCCGATCAGATTTACG3 َ 5َCGAGTAGTTCCCATGTGA3 َ 54/7 Heidari et al., 
2011 

13 Ebmac 
679 

5ََATTGGAGCGGATTAGGAT3 َ 5َََََCCCTATGTCATGTAGGAGATG3 ََ 55/9   Ganjkhanloo et 
al.,2010 

14 Bmag 
0223 

5 ´TTAGTCACCCTCAACGGT 3´ 5 ´CCCCTAACTGCTGTGATG 3´ 55/8 Heidari et al., 
2011 

 
4Bنتايج و بحث 

مراز روي ژل پلي اي نتايج حاصل از واكنش زنجيره
) و پس از بررسي كليه 1الكتروفورز تفكيك گرديد (شكل 
جفت آغازگر مورد استفاده نتايج حاصله، ديده شد چهارده 

الگوهاي نواري مناسب و قابل امتيازدهي توليد كردند 
هاي مورد ارزيابي با  آلل در ژنوتيپ 394). در مجموع 3(جدول

به ازاي هر نشانگر تكثير شدند. از كل تعداد  2/28ميانگين 
 وHvm60 هاي  ها، بيشترين تعداد مربوط به آغازگر آلل

Hvm20  كمترين تعداد مربوط به  عدد و 43و  54با
عدد بود. از  20با  Bmac0032و  Bmag0223 آغازگرهاي

كه ميانگين تعداد آلل هر نشانگر ريزماهواره،  آنجايي
بودن هر جايگاه را براي تخمين تنوع زنتيكي نشان  مناسب

دهد، بنابراين آغازگرهايي با تعداد آلل بيشتر براي بررسي  مي
 ,.Zong-Yun et al.  رسند ظر مينتر به تنوع ژنتيكي مناسب

(2006a) ،248  جايگاه  35آلل درSSR  ژنوتيپ جو،  65در
Pandey et al., (2004) ،165  آلل در  1/6آلل با ميانگين

ژنوتيپ جو گزارش كردند.  107در ارزيابي  SSRجايگاه  27
Hamida and Hamza, (2004)  ژنوتيپ  26با ارزيابي

، ميانگين تعداد آلل به ازاي SSRگر نشان 15جو با استفاده از 
آلل گزارش كردند. نشانگرهاي مورد استفاده  6/3هر جايگاه را 

در اين تحقيق با توجه به ميانگين تعداد آلل به ازاي هر 
هايي كه  دست آمد در مقايسه با پژوهشبه 2/28نشانگر كه 

ها اشاره شد، جهت تخمين  انجام شده و به آن قبلاً
رسند. علت تفاوت در  نظر مي در گياه جو مناسب بهژنتيكي  تنوع

دليل تعداد  تواند به هاي مختلف مي تعداد آلل در بين پژوهش
ها باشد. از  ها و تفاوت در پايه ژنتيكي آن متفاوت ژنوتيپ

طرفي نتايج اين تحقيق نشان داد كه برخي از آغازگرها در 
عنوان  به كنند؛ ها هيچ نواري را تكثير نمي بعضي از ژنوتيپ

 17هاي شماره  در ژنوتيپ Hvm36مثال ديده شد كه آغازگر 
 هيچ باندي را توليد نكرد. 3و 

 
تعداد باندها و ميزان اطلاعات چندشكلي هر كدام از  -3جدول

 SSRغازگرهاي اختصاصي آ
5Bاطلاعات ميزان 

6Bچندشكلي )PIC( 
7Bكل باندها 

Total bands 
8Bآغازگر نام 

Name of primer 
0.45 27 Bmag0211 
0.43 25 Bmag0225 
0.73 43 Hvm20 
0.55 33 Hvm40 
0.35 20 Hvm36 
0.58 25 Hvm33 
0.64 28 Bmac0134 
0.32 20 Bmac0032 
0.41 25 Ebmac679 
0.35 20 Bmag0223 
0.88 54 Hvm60 
0.33 21 Hvm54 
0.40 28 Bmac0040 
0.45 25 Hvm74 
0.50 394 Total 
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چنين چند بار همالگو و  DNAبا توجه به كيفيت مناسب 
هاي مذكور وقوع  رسد كه در ژنوتيپ تكرار آزمايش، به نظر مي

جهش در يك يا دو طرف ناحيه تكرارشونده مانع از چسبيدن 
پرايمرها و تكثير ناحيه بين دو آغازگر شده است. ميزان 

بين  اطلاعات چندشكلي در مجموع نشانگرهاي مورد استفاده
مربوط  PICمتغير بود. بيشترين  6/0با ميانگين  32/0و  88/0

 88/0ترتيب با مقادير  به Hvm20و  Hvm60به آغازگرهاي 
بود و كمترين مقدار آن مربوط به آغازگر  73/0و 

Bmac0032 توان گفت كه  ). مي3بود (جدول  32/0با مقدار
 قدرت تمايز بالاتري را در Hvm20و  Hvm60دو نشانگر 

ها داشتند. ميزان اطلاعات چندشكلي در  اين گروه از ژنوتيپ
 ,.Stam et al., (2007) 48/0 ،Peterson  et alمطالعه 

، Hamida and Amza, (2004) 43/0 و 46/0 (1994)
Kadri et al., (2009) ،53/0  گزارش گرديد. ميزان

اطلاعات چندشكلي، يكي از پارامترهاي مهم جهت مقايسه 
باشد. مقادير بالاي  ها مي از لحاظ قدرت تمايز آننشانگرها 

هاي نادر  اين معيار دلالت بر چندشكلي زياد و وجود آلل يا آلل
در يك جايگاه نشانگري است و بيانگر قدرت تفكيك و تمايز 

 .(Varshney et al., 2004)باشد  بالاي آن نشانگر مي
 هاي اساس دادهبندي بر تشكيل ماتريس تشابه و گروه

و ضريب  UPGMAبا استفاده از روش  SSRشانگرهاي ن
و  4تشابه جاكارد انجام و دندروگرام آن رسم شد (جدول 

تا  3/0اي از  ها دامنه هاي تشابه بين ژنوتيپ ). ارزش2شكل
بود. بيشترين  63/0را داشتند. ميانگين تشابه ژنوتيپها  96/0

عي (رقم زرا 6هاي شماره  تشابه ژنتيكي مربوط به ژنوتيپ
بود و كمترين تشابه  96/0(لاين اميدبخش) با  5ايذه) و 

دار)  (پوشينه 10دار) و  (پوشينه 13هاي شماره  مربوط به ژنوتيپ
و  3هاي شماره  مشاهده شد. ضريب تشابه بين ژنوتيپ 3/0با 
كه همگي جو دانه لخت هستند  12و  11، 12و  3، 11
شود كه  مي بود. ديده 85/0و  72/0، 6/0ترتيب برابر  به

در مقايسه با ژنوتيپ  12شباهت بيشتري به ژنوتيپ  3ژنوتيپ 
دارد كه اين موضوع علاوه بر اينكه هر دو دورديفه هستند،  11

تواند مرتبط  ها در چند نسل هم مي به اشتراك والدين جدي آن
ژنتيكي و خصوصيات ظاهري  باشد. مقايسه بين ضريب تشابه

هاي  رديفه و دو رديفه) ژنوتيپ شش پوشينه، دار و بدون (پوشينه
ژنتيكي و تشابه ظاهري اين  شده نشان از تطابق تشابهرذك

ژنتيكي از خصوصيات  لذا علاوه بر تشابه ،ها دارد ژنوتيپ
عنوان يك اهرم جهت تمايز و  توان به ظاهري هم مي

 ها استفاده نمود.  بندي ژنوتيپ گروه
هاي  يپژنوت UPGMAاي به روش  تجزيه خوشهنتايج 

 .)2گروه قابل ارائه است (شكل  5جو مورد مطالعه در 
، 20، 16، 15، 6، 2، 1، 17ژنوتيپ ( 15گروه اول: شامل 

باشد، در اين گروه با توجه  ) مي18، 14، 13، 11، 8، 7، 19، 5
) بين 96/0به جدول ماتريس تشابه، بيشترين شباهت (

ستند، وجود دار ه كه هر دو پوشينه 6و  5هاي شماره  ژنوتيپ
اين گروه به دو  8/0داشت. با ترسيم خط برش در فاصله 

گروه تفكيك شده كه عبارتند از: زير گروه اول كه خود زير
 هاي ژنوتيپ اول    باشد. در زيرمجموعه دو زيرمجموعه ميداراي

 
 هاي جو ماتريس تشابه بين ژنوتيپ -4جدول

 رديف 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
                   1 1 
                  1 0/86 2 
                 1 0/83 0/61 3 
                1 0/83 0/8 0/77 4 
               1 0/81 0/81 0/77 0/84 5 
              1 0/96 0/85 0/92 0/85 0/95 6 
            1 0/86 0/82 0/74 0/76 0/8 0/7 0/63 8 
           1 0/7 0/76 0/75 0/66 0/6 0/7 0/6 0/68 9 
          1 0/65 0/65 0/8 0/7 0/6 0/76 0/73 0/8 0/66 10 
         1 0/75 0/6 0/65 0/55 0/66 0/61 0/6 0/6 0/6 0/7 11 
        1 0/85 0/73 0/7 0/73 0/69 0/82 0/77 0/7 0/73 0/7 0/77 12 
       1 0/82 0/75 0/3 0/75 0/71 0/76 0/84 0/73 0/78 0/85 0/75 0/75 13 
      1 0/92 0/83 0/75 0/8 0/73 0/76 0/82 0/82 0/74 0/8 0/83 0/73 0/72 14 
     1 0/78 0/73 0/82 0/83 0/83 0/67 0/71 0/76 0/84 0/84 0/82 0/71 0/82 0/8 15 
    1 0/83 0/73 0/83 0/69 0/76 0/81 0/65 0/65 0/7 0/79 0/73 0/8 0/73 0/88 0/72 16 
   1 0/8 0/78 0/8 0/71 0/7 0/8 0/69 0/6 0/7 0/73 0/67 0/66 0/73 0/63 0/73 0/68 17 
  1 0/73 0/65 0/82 0/66 0/57 0/76 0/65 0/61 0/73 0/76 0/69 0/75 0/77 0/73 0/63 0/66 0/68 18 
 1 0/7 0/76 0/69 0/85 0/76 0/67 0/66 0/75 0/76 0/56 0/73 0/78 0/75 0/7 0/83 0/73 0/76 0/72 19 
1 0/83 0/8 0/8 0/84 0/89 0/8 0/78 0/76 0/7 0/76 0/6 0/76 0/78 0/89 0/88 0/93 0/83 0/86 0/81 20 
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 اشد.ب مي bp100. نشانگر اندازه مورد استفاده Hvm40هاي جو با آغازگر ژنوتيپ  PCRالكتروفورز ژل محصول -1شكل 

 

Coefficient
0.69 0.75 0.82 0.89 0.96
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 هاي نشانگرهاي ريزماهواره هاي جو ديم مورد آزمايش با استفاده از ضريب تشابه جاكارد براساس داده بندي ژنوتيپ گروه -2 شكل

 
گيرند كه تمامي  قرار مي 20و  16 ،15 ،6 ،2 ،17 ،1شماره 
ي  دار هستند. در زيرمجموعه هايي اين گروه نيز پوشينه ژنوتيپ

اند كه هر دو اين  قرار گرفته 19و  5ره هاي شما دوم ژنوتيپ
خود به دو زير  زير گروه دومدار هستند.  ها نيز پوشينه ژنوتيپ

مجموعه قابل تقسيم است. اولين زيرمجموعه شامل 
و  7هاي شماره  بوده كه ژنوتيپ 11و  8 ،7هاي شماره  ژنوتيپ

مجموعه دوم شامل رديفه هستند و زيردار و دو  پوشينه 8
باشند كه هر سه ژنوتيپ  مي 18و  14 ،13اي شماره ه ژنوتيپ
 دو رديفه هستند. 18و  13هاي شماره  دار و ژنوتيپ پوشينه

در اين گروه قرار گرفت؛ اين  4ژنوتيپ شماره  گروه دوم:
 20) را با ژنوتيپ شماره 93/0ژنوتيپ بيشترين شباهت (

ين باشد. ا ها مي داد كه بيانگر شباهت ژنتيكي بالاي آن نشان
 دار هستند.  رديفه و پوشينه دو ژنوتيپ شش
باشد كه  مي 10و  9هاي شماره  شامل ژنوتيپ گروه سوم:

تشابه  65/0 دار هستند و با يكديگر رديفه و پوشينه هر دو شش
 باشد.  بالايي ميدارند كه درصد نسبتاً 

در اين گروه قرار گرفت كه  3ژنوتيپ شماره  :گروه چهارم
نشان داد كه  6) را با ژنوتيپ شماره 92/0بيشترين شباهت (

 شود. بالايي محسوب مي درصد نسبتاً
باشد كه  مي 12شامل ژنوتيپ شماره  گروه پنجم: 

داشت و هر دو اين  3) را با ژنوتيپ 85/0بيشترين شباهت (
 پوشينه هستند. ها دو رديفه و بدون ژنوتيپ
ها كه در يك  طور كلي شباهت ژنتيكي اين ژنوتيپ به

ها به  تواند مبين اين باشد كه اين نمونه روه قرار دارند، ميگ
ثير شرايط آب و هوايي مشابه، تغييرات أاحتمال زياد تحت ت

است.  ها اتفاق افتاده در طول ساليان زياد در آن  ژنتيكي مشابه
Matus and Hayes, (2002)  نيز دريافتند كه الگوي

هاست.  فيايي گونهو پراكنش جغرا ءبندي مرتبط با منشا گروه

M  20    19    18     17   16    15   14    13    12   11   10     9      8     7     6     5      4      3      2     1    
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ها بايد در  موضوع ديگري كه در خصوص شباهت اين ژنوتيپ
ها  نظر گرفته شود وجود والدين مشابه در شجره برخي ژنوتيپ

  گردد كه قسمت قابل توجهي از شجره باشد. ملاحظه مي مي
مشترك هستند. بنابراين يكي  12و  3پوشينه  دو ژنوتيپ بدون

بندي در دو گروه  در تجزيه گروه از دلايلي كه اين دو ژنوتيپ
مشترك   تواند به شجره اند مي نزديك به هم قرار گرفته كاملاً

كه  11كه ژنوتيپ شماره  ها مربوط باشد. حال آن آن
متفاوت با دو ژنوتيپ   دليل داشتن شجره پوشينه است به بدون

ها قرار گرفته است. همچنين در  فوق در فاصله دورتري از آن
اند  قرار گرفته 18و  4هاي  دوم از گروه اول ژنوتيپزير گروه 

كه هر دو داراي چندين والد مشابه در شجره هستند و در زير 
هاي  و ژنوتيپ 19و  15هاي  گروه اول از همين گروه ژنوتيپ

داراي يك جد مشابه در شجره هستند. بنابراين  16و  2
ها  تيپتوان نتيجه گرفت كه يكي از دلايل تشابه برخي ژنو مي

داشتن والد يا والدين مشترك است و اين امر موجب شده 

 ها توسط آغازگرها تكثير  هاي مشتركي در آن توالي
 شود. 

تجزيه به مختصات اصلي كاربرد زيادي در تجزيه تنوع 
دهنده  لفه نشانؤژنتيكي دارد. ميزان واريانس نسبي هر م

د بيان صورت درص لفه در واريانس كل است و بهؤاهميت آن م
) 3(شكل  (PCOA) شود. تجزيه به مختصات اصلي مي

درصد  5/6و  68ترتيب  هاي اول و دوم به لفهؤنشان داد كه م
لفه در مجموع ؤگيرند.  اين دو م ها را در برمي از تغييرات نمونه

درصد از واريانس كل را توجيه نمودند. در بررسي تنوع  5/74
هتر است كه نشانگرها هاي مولكولي، ب ژنتيكي از طريق داده

توزيع يكنواخت و مناسب در سطح ژنوم داشته باشند، تا بتوانند 
كل ژنوم را تا حدودي پوشش دهند. بنابراين اگر نشانگر از 

هاي مختلف ژنوم انتخاب شده باشد، همبستگي بين  بخش
لفه براي ؤها كم خواهد بود و در نتيجه تعداد بيشتري م آن

 لازم است.  ها توجيه تغييرات كل آن
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 ژنوتيپ جو ديم با آزمون تجزيه مختصات اصلي 20نمودار مربوط به پراكندگي   -3 شكل

 
در اين مطالعه نيز توجيه بخش كمتري از تغييرات توسط 

لفه اوليه، دال بر توزيع مناسب نشانگرهاي استفاده شده ؤدو م
باشد. در نمودار تجزيه مختصات اصلي  بر روي ژنوم مي

كه همگي  17و18،19،15،16،20،14،13هاي شماره  پژنوتي
نزديكي نسبت به يكديگر  دار هستند در موقعيت نسبتاً پوشينه

باشد در فاصله  كه دو رديفه مي 12قرار گرفتند. ژنوتيپ شماره 
كه دورديفه و  10و 4هاي شماره  دورتري قرار گرفت و ژنوتيپ

باشند.  ها مي پدار هستند جدا از يكديگر و ساير ژنوتي پوشينه
بندي حاصل از تجزيه  اين نتايج بيانگر اين است كه گروه

اي مطابقت  بندي تجزيه خوشه با گروه مختصات اصلي نسبتاً
دادن ميزان همبستگي ميان ماتريس ورودي  دارد. براي نشان

هاي مولكولي) و ماتريس خروجي، ضريب همبستگي  (داده
 79/0ه شد و عدد هاي مولكولي محاسب كوفنتيك براي داده

ماتريس ورودي به  79/0دهد  دست آمد كه نشان مي به
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دست آمده  است. ضريب كوفنتيك به دندروگرام منتقل شده
ها وجود ندارد. در  دهد همبستگي بالايي بين داده نشان مي

پوشينه  هاي بدون رسد هرچند كه ژنوتيپ نظر مي مجموع به
هاي  نيز ژنوتيپ طور كامل در يك گروه قرار نگرفتند و هب

از يكديگر تفكيك نشدند، ولي  رديفه كاملاً دورديفه و شش
بالايي در تفكيك  مطالعه داراي توانايي نسبتاًنشانگرهاي مورد

دار  پوشينه و پوشينه رديفه و دو رديفه و بدون هاي شش ژنوتيپ
توان براي غربال  باشند. لذا از اين نشانگرها مي از يكديگر مي
هاي با ظاهر مشابه از بقيه  ها و تمايز ژنوتيپ اوليه ژنوتيپ

ها استفاده نمود و ابزار مناسبي براي تفكيك و  ژنوتيپ
باشند. با توجه به  هاي مختلف جو مي شناسايي ارقام و ژنوتيپ

 آمده از نشانگرهاي مولكولي در دست اينكه اطلاعات ژنتيكي به
 

نابراين براي كنند، ب هاي اصلاحي نقش مهمي را ايفا مي برنامه
انتخاب ژنوتيپ برتر داراي ارزش بالايي هستند. نتايج اين 

منظور ايجاد  ريزي اصلاحي به تواند در جهت برنامه تحقيق مي
تر مدنظر قرار گيرد. انتخاب و استفاده از  هاي متنوع جمعيت

با پراكنش كروموزومي بالا جهت  SSRتعداد بيشتري آغازگر 
 شود. شنهاد ميهاي كاربردي آتي پي پژوهش
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از بخش اصلاح بذر، مركز تحقيقات كشاورزي و منابع 
طبيعي استان لرستان به خاطر همكاري در تهيه بذور 

هاي مورد مطالعه در اين پژوهش و همچنين دانشگاه  ژنوتيپ
 .گرددمي پيام نور تشكر و قدرداني
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