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بررسی تنوع ژنتیکی بهترین راه براي استفاده از ظرفیت ژنتیکی موجود 

باشد. در این بررسی تنوع نژادي میهاي بهجو جهت برنامهدر گیاه 

 30ژنوتیپ ایرانی و غیر ایرانی جو تشریح شده است. از  63ژنتیکی 

جفت چندشکلی مشاهده  29جفت نشانگر ریزماهواره استفاده شده، 

 2/7هاي ژنی مختلف با میانگین آلل براي مکان 225شد. در مجموع 

 هايردید. بیشترین تعداد آلل براي جایگاهبراي هر آغازگر شناسایی گ

Bmag0323، Hvm54  وEBmac679  ترین آلل) و کم 13(با

 89/0از  PICآلل) بود. میزان  2(با  HVM0003تعداد براي جایگاه 

) و GBM1176(براي جایگاه  21/0) تا EBmac679(براي جایگاه 

 ) تاBmag0323(براي جایگاه  =46/2Iمقدار شاخص شانون از 

48/0I=  براي جایگاه)GBM1176(   با ها ژنوتیپ بنديگروه بود. متغیر 

اي با استفاده از روش ، و تجزیه خوشهNeighbor-net روش

Bayesian  4انجام گردید. در این روش بهترین تعداد زیر جمعیت 

هاي با منشاء ایران ها ژنوتیپعدد شناسایی شد که در اکثر زیرجمعیت

با  Neighbor-netبندي حاصل از روش نتایج گروهدیده شدند. 

روش مبتنی بر مدل مطابقت زیادي نشان داد. نتایج این تحقیق نشان داد 

خوبی هاي مختلف جو را بهکه نشانگرهاي ریزماهواره تنوع ژنوتیپ

هاي آمده، ژنوتیپ دست بهدهند. همچنین با توجه به نتایج نمایش می

  یی را از خود نشان دادند.بومی ایران نیز تنوع بالا

  

نشانگر  اي، تنوع ژنتیکی،جو، تجزیه خوشه هاي کلیدي:واژه

  .ریزماهواره

Genetic diversity is the best way to use available 
genetic potential for breeding programs in barley. 
In this study, genetic diversity of 63 Iranian and 
non-Iranian genotypes have been described. 29 
out of 30 pairs microsatellite markers were 
polymorphic. A total of 225 alleles for different 
gene loci with an average of 2.7 per locus were 
identified. The highest number of alleles for 
Bmag0323, Hvm54 and EBmac679 (with 13 
alleles) and the lowest number for the HVM0003 
(with two alleles), respectively. The PIC amount 
and Shannon index value were variable ranging 
from 0.89 (for the EBmac679) to 0.21 (for the 
GBM1176) and from I=2.46 (for the Bmag0323) 
to I=0.48 (for the GBM1176), respectively. 
Genotype clustering was done using Neighbor-net 
and Cluster analysis was performed using 
Bayesian methods. The best number of sub-
populations was identified 4 that were seen in 
most sub-populations genotypes originating from 
Iran. The results of clustering of Neighbor-net 
method showed good agreement with the model-
based approach. The results showed that 
microsatellite markers well represented different 
genotypes of barley diversity. Also according to 
the results, native genotypes showed more 
diversity. 
 
Keywords: Barley, Cluster analysis, Genetic 
diversity, Microsatellite marker. 
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  مقدمه

یکی از  )Hordeum vulgare L(.گیاه جو زراعی 

 (Poaceae)یا گندمیان  گیاهان مهم تیره غلات

) 14x=2n=2هاي زراعی آن دیپلوئید (است که گونه

. جو از اولین )Bothmer et al., 2003(هستند 

سال پیش توسط  ده هزارغلاتی است که حدود 

 اهلی شده است 1النهرینانسان در منطقه بین

)Muñoz-Amatriaín et al., 2014( این گیاه از .

نظر تولید جهانی در رتبه چهارم بعد از گندم، برنج و 

میلیون تن جو هر  133گیرد. بیش از ذرت قرار می

شود که مورد استفاده عمده ان تولید میساله در جه

-Zong(باشد آن در تغذیه دام، طیور و صنعت می

Yun et al., 2006(هاي اخیر به علت . در سال

استفاده از ارقام اصلاح شده و یکنواختی کشت، تنوع 

ژنتیکی انواع مختلف گیاهان در معرض خطر قرار 

ومی هاي بگرفته است. علاوه بر این جایگزینی توده

جو با ارقام اصلاح شده که سازگاري و تحمل کمتري 

بین  هاي غیرزیستی دارند موجب ازدر مقابل تنش

رفتن منابع ژنتیکی با ارزش براي تولید پایدار در 

 ,.Naceur et al(شرایط تغییر اقلیم شده است 

هاي گیاهی پلاسم نوع ژنتیکی ژرم. بررسی ت)2012

هاي ژنتیکی در بانکجهت حفظ و نگهداري تنوع 

و مطالعه دقیق پتانسیل هر یک از ژن و ژرم پلاسم 

هاي برد برنامهتواند در پیشموجود می هايژنوتیپ

 Soto-Cerda and( اصلاحی حائز اهمیت باشد

Cloutier, 2012( همچنین ارزیابی تنوع ژنتیکی .

هاي حاضر درون ارقام زراعی تاثیر مهمی در برنامه

و حفاظت از منابع ژنی خواهد داشت. نباتات  اصلاح

ارزیابی اصولی تنوع مولکولی موجود در منابع ژنتیکی 

جهت کارهاي  مؤثربرداري جو شرط لازم براي بهره

اصلاحی براي توسعه راهکارهاي مطلوب حفاظت از 

. )Pandey et al., 2010(باشد تنوع ژنتیکی می

                                                                  
1. Fertile crescent 

براي بررسی تنوع ژنتیکی گیاهان زراعی از 

اي استفاده گسترده DNAگرهاي مبتنی بر نشان

جمله  ها از. ریزماهواره)Staub et  al., 1996(شود  می

هاي  علت ویژگینشانگرهاي ژنتیکی هستند که به

اند فرد مورد استقبال محققین قرار گرفتهه منحصر ب

)Ramsay et al., 2000( نقشه کامل جو تاکنون .

جایگاه ژنی ریزماهواره گزارش  775شامل دست کم 

. شناسایی )Varshney et al., 2007(شده است 

این نشانگرها به دلیل چندشکلی بالا، توارث پذیري، 

بارز بودن و فراوانی در گیاه نشانگرهاي موفقی هم

براي دامنه وسیعی از کاربردها از جمله مشخص 

پلاسم غییرات تنوع ژنتیکی در ژرمکردن میزان ت

. همچنین )Struss and Plieske, 1998(هستند 

آمیزي در بسیاري از این نشانگرها بطور موفقیت

نگاري، تهیه  هاي تنوع ژنتیکی، انگشتزمینه

 QTL هاي ژنتیکی و تجزیه و تحلیل نقشه

در  2

هاي مختلف گیاهان ازجمله: پنبه، گندم، ذرت و  گونه

 ,.Basaki et al(غیره مورد استفاده قرار گرفته است 

اي از تنوع ژنتیکی جو ، . در تحلیل ریزماهواره)2011

فرد جو خودرو  40جمعیت و  54الگوي تنوع ژنتیکی 

جفت نشانگر ریز ماهواره مورد آنالیز  26در ایران با 

عیتی، مقادیر بالایی از تنوع قرار گرفت. درسطح جم

مکان آلل در هر  6092) با متوسط تعداد آلل 71/0(

 67/0به میزان متوسط  بالایی و چندشکلی ژنی 

. در این )Khodayari et al., 2012(مشاهده شد 

 SSRنشانگر  14ژنوتیپ جو با استفاده از  64بررسی 

د از نظر تنوع ژنتیکی مورد مطالعه قرار گرفتند که تعدا

 هر (PIC)آلل چند شکل و ضریب چند شکلی  81

محاسبه شد. نتایج  89/0تا  49/0بین  مکان ژنی

دهد که نشانگر ریزماهواره قادر است چند نشان می

ابزار مفیدي شکلی بالایی را نمایان سازد و از این رو 

ها، ایجاد بندي آن دسته ها،نگاري ژنوتیپ براي انگشت

                                                                  
2. Quantitative trait loci 
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نشانگري محسوب کلکسیون هسته و گزینش 

. در )Hajmansoor et al., 2010(شود  می

رقم گندم نان با  430اي دیگر تنوع ژنتیکی  مطالعه

مورد بررسی قرار گرفت. براي  SSRمکان ژنی  40

آلل شناسایی شد که  542مکان ژنی ریزماهواره  40

 دست به 6/13 مکان ژنیهاي هر میانگین تعداد آلل

. در بررسی روابط )Leišová et al., 2007(آمد 

 RAPDو  SSRرقم جو از نشانگرهاي  12ژنتیکی 

تنوع بسیار بالایی  SSRاستفاده شد که نشانگرهاي 

خوبی از نشان دادند و ارقام به RAPDرا نسبت به 

. در )Karim et al., 2010(یکدیگر تفکیک شدند 

گونه ژنوتیپ وحشی جو با  106بررسی تنوع ژنتیکی 

و  16تا  2تعداد آلل را از  SSRازگر آغ 30استفاده از 

آلل به ازاي هر جایگاه و میزان تنوع  6/7با میانگین 

گزارش شد.  57/0با متوسط  12/0تا  97/0ژنتیکی را 

در این مطالعه به علت تنوع بالاي ارقام وحشی 

 دست به 2/8نسبت به ارقام بومی، میانگین تعداد آلل 

آزمایش با  این .)Zong-Yun et al., 2006(آمد 

هاي وحشی  هدف بررسی تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ

ایرانی و غیرایرانی جو با استفاده از نشانگرهاي ریز 

نژادي و هاي بهماهواره جهت استفاده در برنامه

  مطالعات ژنتیکی طراحی و اجرا شد.

  

  هامواد و روش

  مواد گیاهی

جو ایرانی و غیرایرانی  ژنوتیپ 63در پژوهش حاضر، بذر 

  سسه تحقیقات کشاورزي دیم کشور تهیه شد.ؤاز م

  

  هاي جو مورد مطالعهمنشاء ژنوتیپ. 1جدول 

 
  ارزیابی مولکولی

ژنومی، نمونه برداري از  DNAمنظور استخراج به

برگی  5تا  4اي و در مرحله برگچه 4تا  3هاي گیاهچه

 DNAهاي جوان و شاداب انجام شد. سپس و از برگ

ژنومی با استفاده از روش دلاپورتا استخراج گردید 

)Dellaporta et al., 1983( کیفیت و کمیت .DNA 

استخراجی نیز با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز یک 

  درصد و روش طیف سنجی نانودراپ تعیین گردید.

  

             PCRآغازگرهاي مورد استفاده و تنطیم شرایط 

جفت آغازگر ریزماهواره از نوع  30در این تحقیق از 

GBM ،HVM ،BMAG ،EBMAC ،BMAC ،

EBMAG  وGBMS  واکنش 2استفاده شد (جدول .(

 2میکرولیتر شامل  15اي پلیمراز در حجم زنجیره

نانوگرم در  10تهیه شده در حجم  DNAمیکرولیتر از 

 U10 ،9/0میکرولیتر آغازگر با غلظت  2/1میکرولیتر، 

 2/1مولار،  میلی 10غلظت  با dNTPsمیکرولیتر 

 5/1مولار،  میلی 25با غلظت  MgCl2میکرولیتر 

میکرولیتر تک  X10 ،2/0میکرولیتر بافر با غلظت 

میکرولیتر آب دو بار  8/5و  U 5پلیمراز با غلظت 

یک ه شده شامل استریل بود. چرخه حرارتی استفاد

 درجه 94سازي اولیه در دماي همرحله واسرشت

 10حرارتی که  چرخه 35و  دقیقه 5به مدت  گراد سانتی

 داونتاچچرخه اول سیکل حرارتی به صورت 

صورت که دماي اتصال به این. ریزي شده بود برنامه

بالاتر از دماي  گراددرجه سانتی 10 آغازگر به رشته الگو

و در هر چرخه دور اول  اتصال واقعی در نظر گرفته شد

با کاهش یک درجه دما، به دماي اتصال واقعی رسید. 

بعد دماي اتصال (بسته به دماي اتصال  چرخه 25در 

 .ثانیه بود 30آغازگر متفاوت بود) و زمان آن نیز ثابت و 

 منشاء
  ایران

  ماکویی

  ایران

  میاندوآب

  ایران

  بجنورد

  ایران

  گرگان

  ایران

  گلپایگان

  ایران

  تربت جام

  ایران

  کرمان

  ایران

  قزوین
  چین  الجزایر  پاکستان

        ناشناخته  ترکیه  آذربایجان  روسیه  اسپانیا  مصر  اتیوپی  انگلستان  منشاء
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ترتیب سازي به هزمان و دماي واسرشت، در هر چرخه نیز

 بسطدرجه بود. همچنین زمان و دماي  94ثانیه و  30

محصولات  .درجه بود 72و دقیقه  1رشته نیز به ترتیب 

تکثیري با استفاده از الکتروفورز ژل اکریل آمید واسرشته 

ها با استفاده از آمیزي ژلدرصد تفکیک و رنگ 6ساز 

   روش نیترات نقره صورت گرفت.

  
  اي پلیمرازجو مورد استفاده در واکنش زنجیره مشخصات آغازگرهاي ریزماهواره .2 جدول

Repeat 
motif 

Linkage   
group Primer sequence Marker 

(AC)24 1G TCATTCGTTGCAGATACACCAC 
TCAATGCCCTTGTTTCTGACCT WMC1E8 

(GGTT)5 1G ATGATCCCACAACACCAACA 
TGCATGCTATCGTTCCTGTC 

         
GBM1204 

(CT)16 1G ATTCATCGATCTTGTATTAGTCC 
ACATCATGTCGATCAAAGC Bmag0211 

(AC)13 1G ACTTAAGTGCCATGCAAAG  
 AGGGACAAAAATGGCTAAG EBmac501 

(GA)21 2G GGAGAGTCACATATCAAGGAC 
CCACTCCTTCTCATACCTTTA Bmag0711 

(GA)14. 2G AACCCAGTAACACCGTCCTG 
AGTTCCCTGACCCGATGTC Hvm54 

(AG)14 2G CTTTTGTTTCCGTAGCATCTA  
ATCCAACTATAGTAGCAAAGCC Bmag378 

(AC)28 2G CCAACTGAGTCGATCTCG 
CTTCGTTGCTTCTCTACCTT Bmac0134 

(AG)26 3G AACACACCAAAAATATTACATCA 
CGAGTAGTTCCCATGTGAC Bmag0225 

(GA)11. 3G TCGCGACCAGACGAGAAG 
AGCTAGCCGACGACGCAC HVM62 

(AC)10 3G TGCTGAGACGCTGAGTACGTTG 
CAAACTCACGATTCCTCTCAAAG HvLTPPB 

(AG)17 3G TTAAACCCCCCCCCTCTAG 
TGCAGTTACTATCGCTGATTTAGC Bmag0006 

(AC)22 4G ATTGGAGCGGATTAGGAT 
CCCTATGTCATGTAGGAGATG EBmac679 

(AC)23 4G ATGATGAGAACTCTTCACCC 
TGGCACTAAAGCAAAAGAC EBmac0701 

(GA)16 4G TCATAGACTACGACGAAGATG 
TCTTTGGATGTGTGTTTACTG Bmag0808 

(AT)29. 4G ACACCTTCCCAGGACAATCCATT 
AGCACGCAGAGCACCGAAAAAGTC HVM0003 

(AG)9 5G CAGCATATCCATCTGATCTG 
CACCCTTATTTATTGCCTTAA 

HvLOX 
 

(CA)22 5G GCCAGTCAATCCAACCCTC 
GTGGCTATGATAGGAATAGCCG GBMS0119 

(CT)24 5G TTTGTGACATCTCAAGAACAC 
TGACAAACAAATAATCACAGG Bmag0323 

(AT)8 5G TATACATCAGCGGGCCTTTT 
CTCCAACCTCGCAAAGAGTC GBM1176 

(GA)17 6G AAGAACACCATATGATCCAAC 
CTCCATGACTATGAGGAGAAG Bmag0613 

(AC)20 6G AGCCCGATCAGATTTACG TTCTCCCTTTGGTCCTTG Bmac0040 

(AC)19 6G ATGGTAGAGGTCCCAACTG 
ATCACTGCTGTGCCTAGC Bmac0316 

(CT)20 6G AGTATAACCAACAGCCGTCTA 
CTATAGCACGCCTTTGAGA Bmag0496 

(AG)15 7G ATTTCATCCCAAAGGAGAC 
GTCACATAGACAGTTGTCTTCC Bmag0120 

(CTCAT)5 7G CGTCACGCCACTCACCTC 
CTTGAAGTCGGAACCCATGT GBM1419 

(AC)20 7G CATTTCCACTTCAAAATATCC 
CCAAAGTTTGAGTGCAGAC Bmac0167 

(AC)28 7G AGAGAAAGAGAAATGTCACCA 
ATACATCCATGTGAGGGC Bmac0031 

(CGCA)5 3G TACACGCACTGAAAAGACGG 
CTCGCTGCTGAGTTTGTCTG GBM1405 

(TCATA)6 3G GGGTGATTTCCCAGGTTTTT 
TTGAGAAAACCACACCCACA GBM1413 
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  هاتجزیه و تحلیل داده

) و یک نوارصورت صفر (نبودن الگوهاي نواري به

) امتیازدهی شدند. به این صورت که در هر نوار(بودن 

هاي داراي نوار امتیاز یک و بدون ردیف آللی به نمونه

البته با توجه به استفاده  شود.باند امتیاز صفر داده می

صورت اندازه هاي ریزماهواره بهاز نشانگر وزنی، آلل

 نیز امتیازدهی شدند تا در برخی از آنالیزها و

افزارها مورد استفاده قرار گیرد. براي هر جایگاه  نرم

ریزماهواره تعداد آلل تکثیر یافته و براي تعیین قدرت 

نشانگر پارامترهاي محتواي اطلاعات تمایز 

 (He)، هتروزیگوسیتی مورد انتظار (PIC)چندشکلی 

و  (FIS)آمیزي ، ضریب خویش(Ho)و مشاهده شده 

 Powerافزار  فراوانی آلل غالب با استفاده از نرم

marker 3.25  محاسبه شد. براي محاسبه تعداد آلل

افزار  و شاخص شانون نیز از نرم (Ae) مؤثر

PopGene32  استفاده شد. در این مطالعه نمودار

ها بر اساس  یپژنوتهاي فیلوژنتیک بین شبکه

هاي فاصله ژنتیکی حاصل به روش  یسماتر

Neighbor-net  با ضریب فاصله ژنتیکی

Uncorrected-P  تکرار  1000و باBootstrap  و با

ترسیم شدند. به SplitsTree4 افزار  استفاده از نرم

هاي  ها به جمعیت ندي دقیق ژنوتیپب منظور دسته

 هاي مختلط با استفاده از مناسب و تشخیص ژنوتیپ

ارزیابی  Structureافزار  و نرم Bayesianروش 

  .)Pritchard et al., 2003(جمعیت انجام شد  ساختار
  

  نتایج و بحث

جفت چند شکلی  29جفت نشانگر ریزماهواره،  30از 

آلل چند شکل با الگوي  225نشان دادند. در مجموع 

 آلل براي هر مکان 2/7واضح و با میانگین  نواري

الگوي نواري حاصل از  1ژنی محاسبه گردید. شکل 

دهد. را نشان می Bmag0225جفت آغازگر 

 ،Hvm54هاي ترین تعداد آلل براي جایگاه بیش

Bmag0323  وEBmac679  آلل و  13به تعداد

 و GBM1176هاي ترین تعداد براي جایگاهکم

HVM0003  آمد.  دست بهآلل  2با  

  

  
  هاي جو مورد آزمایشدر تعدادي از نمونه Bmag0808الگوي نواري نشانگر . 1شکل 

  

جایگاه  35آلل در  248در آزمایشی مشابه 

-Zong(ژنوتیپ جو محاسبه شد  65ریزماهواره در 

Yun et al., 2006( 165. در یک بررسی دیگر نیز 

در ارزیابی  SSRجایگاه  27آلل در  1/6آلل با میانگین 

 ,.Pandey et al(ژنوتیپ جو گزارش کردند  107

ژنوتیپ بومی جو از  119در بررسی مشابهی نیز  .)2004

رقم تجاري و لاین اصلاحی  25کشورهاي مختلف و 

مورد ارزیابی قرار گرفت  SSRنشانگر  45با استفاده از 

به ازاي هر جایگاه  5آلل با میانگین  225که در مجموع 

. بالاترین )Shuorvazdi et al., 2014(تکثیر شدند 

 85/0 برابر با GBM1176شانگر فراوانی آلل غالب در ن

،  EBmac679ترین فراوانی آلل غالب در نشانگرو کم

دهنده این مشاهده شد. این نتایج نشان 13/0برابر با 

باشد که تعداد آلل مشاهده شده در هر جایگاه ژنی بر می
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که با کم طوريمیزان فراوانی آلل غالب تأثیرگذار بوده به

یگاه ژنی فراوانی بین تعداد هاي یک جابودن تعداد آلل

تر شود و فراوانی آلل غالب بیش یمیع توزتري آلل کم

 79/10با مقدار  Bmag0323 گردد. نشانگریم

با  GBM1176ترین تعداد آلل مؤثر و نشانگر  بیش

بیشینه ترین تعداد آلل مؤثر را داشتند. کم 44/1مقدار 

بیانگر Bmag0323  بودن مقدار این آماره در نشانگر

هاي موجود در این جایگاه و کمینه فراوانی یکسان آلل

بیانگر فراوانی  GBM1176بودن این آماره در نشانگر 

هاست. ها در نمونه زیاد یک آلل و نادر بودن بقیه آلل

 PICترین مقدارآلل بیش 13، با EBmac679 نشانگر

آلل چندشکل  2با  GBM1176نشانگر  و 89/0برابر با 

مقادیر  .را دارا بودند 21/0برابر با  PICمقدار ترین  کم

نشان دهنده چندشکلی زیاد و وجود آلل یا  PICبالاي 

-Ribeiro(هاي نادر در یک جایگاه نشانگري است آلل

Carvalho et al., 2004(دست . با توجه به نتایج به

و  Bmag0323توان گفت که نشانگرهاي آمده، می

EBmac679 ترین مقدار با بیشPICترین ، بیش

یانگر وجود تعداد دهند و بشاخص چندشکلی را نشان می

بنابراین، این دو  .است براي این نشانگرهاهاي زیاد  آلل

توانند فاصله ژنتیکی نشانگر بهتر از سایر نشانگرها می

 که نشانگرها را مشخص کنند. در حالیژنوتیپ

GBM1176 لی، ترین مقدار شاخص چندشکبا کم

ها را با دقت بالا نداشته است. توانایی جداسازي ژنوتیپ

همچنین رابطه مستقیمی بین تعداد آلل، هتروزیگوسیتی 

بالا  PICشود. نشانگرهایی با مقادیر دیده می PICو 

توانند ها را داشته و میتوانایی آشکارسازي تنوع بین آلل

یابی مولکولی و تجزیه و به طور مؤثري براي نقشه

ها مورد استفاده قرار تحلیل تنوع ژنتیکی در جمعیت

. میانگین )Kalivas et al., 2011(گیرند 

و میانگین  =698/0He مورد انتظار یگوسیتیهتروز

. بود  =714/0Ho مشاهده شده برابر با یگوسیتیهتروز

جفت  44ژنوتیپ جو با  35در بررسی تنوع ژنتیکی 

 44/7با میانگین آلل چند شکل  268نشانگر ریزماهواره 

، PICازاي هر جایگاه تکثیر شد. متوسط  به

و  03/0، 34/0ترتیب هتروزیگوسیتی و تنوع ژنی نیز به

. همچنین )Abdollahi-Sisi et al., 2014(بود  78/0

 دست به =FIS - 0125/0 آمیزيمیانگین ضریب خویش

آمیزي خویش آمد که این مقدار منفی براي ضریب

ها هتروزیگوسیتی بالاي نمونهدهنده مقدار نشان

باشد که دلیل آن نیز وحشی بودن اکثر  می

هاي مورد بررسی است. از بررسی مقادیر  ژنوتیپ

ها و توان گفت که بین تعداد آلل آمده می دست به

میزان هتروزیگوسیتی رابطه مستقیمی وجود دارد و با 

افزایش تعداد آلل، میزان هتروزیگوسیتی نیز افزایش 

  یابد.می

روش  با استفاده از  ايتجزیه خوشهدر 

Neighbor-netها و ، چهار گروه مجزا از ژنوتیپ

  ). 1شکل تعداد زیادي زیرگروه شناسایی شد (

گروه اول شامل چهار زیر گروه بود. در زیر گروه 

هایی از ایران و آذربایجان در زیرگروه اول ژنوتیپ

و چهارم  هاي ایران، در زیرگروه سومدوم ژنوتیپ

هاي ایران و چین بودند. گروه دوم که از دو ژنوتیپ

زیر گروه تشکیل شده، زیر گروه اول آن داراي 

هاي هایی با منشا بومی ترکیه، ایران و ژنوتیپنمونه

روسیه بودند. همچنین زیرگروه دوم این گروه نیز 

هاي روسیه بود که تمام جوهاي بومی شامل ژنوتیپ

یک گروه (خوشه) قرار گرفتند. با منشا روسیه در 

 ءژنوتیپ بود همگی منشا 14گروه سوم که شامل 

ایرانی داشتند. و در نهایت گروه چهارم با سه زیر 

هاي ایران، مصر گروه که زیرگروه اول شامل ژنوتیپ

هایی از و انگلستان بود. زیر گروه دوم هم ژنوتیپ

ین پاکستان و اسپانیا و انگلستان را شامل شد و آخر

زیر گروه اکثرا منشاء ایرانی و چینی و یک ژنوتیپ از 

الجزایر و دیگري از آذربایجان را شامل شد. از نتایج 

هایی با منشاء بندي، وجود ژنوتیپ جالب این گروه

هم ها بود که آنها و اکثر زیرگروهایران در تمام گروه

دلیل تنوع و گستردگی آب و هوایی در ایران و به

ان دهنده تنوع ژنتیکی بسیار بالاي همچنین نش

  هاي جو ایران است.نمونه
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  ژرم پلاسم جو مورد مطالعه با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره اطلاعات تنوع ژنتیکی درون جمعیتی .3 جدول

  آمیزي ضریب خویش

FIS)( 

  هتروزیگوسیتی

 مورد انتظار

  هتروزیگوسیتی

  مشاهده شده

  شاخص

  (I)شانون 
PIC  

  فراوانی آلل

  غالب

  تعداد آلل

  )(Neمؤثر

  تعداد 

  آلل 
  نام آغازگر

-0.182 0.837  1.000 1.99 0.81 0.233  6.32  10 EBmac501  
-0.478  0.657  0.978 1.15 0.59 0.445 2.87  5 Bmag0711  
-0.031  0.898  0.936 2.43 0.89 0.180 10.35  13 Hvm54  
-0.307  0.708  0.933 1.78  0.69 0.511 3.56  12 Bmac0040  
0.339  0.835  0.561 2.08 0.81 0.304 6.69  10 Bmac0316  
-0.246  0.795  1.000  1.70  0.76 0.288 4.95  7 Bmag0496  
0.246  0.416  0.318 1.006 0.39 0.750 2.10  5 Bmag0120  
-0.226  0.809  1.000 1.75  0.78 0.266 4.97  8 GBM1419  
0.120  0.781  0.695 1.56 0.74 0.282 4.52  6 Bmac0167  

-0.0009  0.898  0.909 2.46 0.88 0.181 10.79  13 Bmag0323  
0.022  0.247  0.244 0.48 0.21 0.855 1.44  2 GBM1176  
0.137  0.798  0.697 1.78 0.77 0.314 5.37  8 Bmag0613  
0.679  0.533  0.173 1.004 0.47 0.630 2.31  4 GBM1405  
-0.363  0.692  0.951 1.23 0.63 0.402 3.08  4  GBM1413  
0.146  0.763  0.659 1.59 0.73 0.393 3.96  11 Bmac0031  
-0.725  0.577  1.000 0.88  0.48 0.457 2.19  4 GBM1204  
-0.127  0.860  0.978 1.95 0.84 0.170 6.65  8 Bmag0211  
-0.477  0.762  1.000 1.24  0.61 0.388 3.15  4 WMC1E8  
1.000 0.635  0.000 1.11 0.57 0.487 2.62  4 HVM62  
-0.530  0.650  1.000 1.09  0.58 0.423 2.61  4 HvLTPPB  
-0.118  0.885  1.000 2.24 0.87 0.152 8.53  12 Bmag0006  
-0.239  0.778  0.974 1.65 0.74 0.282 4.82  6 Bmag378  
-0.328  0.649  0.869 1.13 0.59 0.478 2.56  6 Bmac0134  
0.830  0.860  0.148 2.02  0.84 0.223 6.59  9 Bmag0225  
0.315  0.821  0.571 1.83 0.79 0.250 5.79  7  EBmac0701  
-0.134  0.872  1.000 2.25 0.85 0.193 8.73  11 Bmag0808  
-0.098  0.901  1.000 2.35 0.89 0.138 9.49  13 EBmac679  
-0.030  0.811  0.846 1.93  0.78 0.256 5.97  9 GBMS0119  
1.000  0.295  0.000 0.56 0.25 0.818 1.60  2 HVM0003  
-0.125  0.698  0.714  1.54 0.66 0.392  4.85  7.26 Mean 

  

  
  Neighbor-netهاي جو با روش اي ژنوتیپ. تجزیه خوشه1 شکل
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بندي حاصل در روش  با توجه به خوشه

Neighbor-net شود که بیشتر مشاهده می

علت تعداد زیاد و نیز هاي بومی ایران و چین به ژنوتیپ

ها پخش بودند که تنوع اقلیمی در اکثر زیر خوشه

هاي بومی دهنده تنوع ژنتیکی بسیار بالاي ژنوتیپ نشان

اي با استفاده از باشد. در تجزیه خوشهاین مناطق می

از  1نکه مدل تبارروش مبتنی بر مدل، برنامه با فرض ای

 نوع مخلوط
باشد،  3و مدل فراوانی آللی از نوع پیوسته 2

اجرا گردید  K=15تا  K=1اجرا شد. همچنین فرض 

)K دهنده تعداد زیرجمعیت است) و سپس برمبناي  نشان

آمده از این  دست به ΔKو  Ln(PD)احتمالات 

ترین تعداد زیرجمعیت مشخص شد. مفروضات صحیح

و بالاترین مقدار  Ln(PD)ار عددي ترین مقد پایین

بندي  دهنده بهترین معیار براي دستهنشان ΔKعددي 

 Muñoz-Amatriaín(باشد جمعیت مورد مطالعه می

et al., 2014( .،در این مطالعه بر اساس معیارهاي فوق 

4K= ها با  تعداد گروه بوده که این گروه ینبهتر

  ). 2شکل ( مجزا مشخص شده است يها رنگ

  

  
  Kجهت تعیین مقدار مطلوب  K∆منحنی  .2 شکل

  

یک ستون  یلههر فرد و کد مربوط به آن به وس

که وجود بیش از یک  شود یرنگی عمودي نشان داده م

یا رنگ، معرف ساختار مختلط ژنتیکی آن فرد 

نمونه با  این ینب یکیدهنده شباهت ژنت نشان

در  و اختلاط ژنتیکی آن فرد است. یگرد هاي زیرجمعیت

                                                                  
1. Ancestry model 
2. Admixture 
3. Correlated  

ترین که بیش گیرد یتعلق م یحالت آن فرد به گروهاین

. در کل پهناي رنگی آن کلاستر را دارا باشد

هاي داخل هر کلاستر داراي احتمال عضویت  یپژنوت

درصد به کلاستر  70و به احتمال بیش از  7/0بیش از 

. همچنین )Tondelli et al., 2013(خود تعلق دارند 

هاي ها با رنگرنگی (زیرجمعیتبا توجه به نمودارهاي 

اي اند) تجزیه خوشه مختلف با شماره مشخص شده

ها تا حدود زیادي یکنواخت و هاي زیر جمعیتنمونه

باشند (زیرجمعیت اول یا قرمز  فاقد اختلاط ژنتیکی می

باشد). از کاملاً یکنواخت و فاقد اختلاط ژنتیکی می

مطالعه شده فراوانی توان دریافت که اکثر افراد رو می این

 63فرد از  6که فقط طورياند، بهآللی مشابه داشته

دهند. این ژنوتیپ اختلاط ژنتیکی از خود نشان می

ها کاملاً در یک کند که تقریباً اکثر نمونهشکل اثبات می

گیرند و اختلاط ژنتیکی شدیدي در دسته مجزا قرار می

  ).  3شکل شود (ها دیده نمیبین نمونه

هاي زیرجمعیت تشکیل شده ژنوتیپ 4تمامی  رد

از تنوع ژنتیکی  با منشاء ایرانی دیده شدند که نشان

باشد. توزیع این هاي ایرانی میبالا در بین نمونه

هاي درصد نمونه 26ها بدین صورت بود که ژنوتیپ

 32هاي زیرگروه دوم، درصد نمونه 69زیر گروه اول، 

هاي درصد نمونه 45م و هاي زیرگروه سودرصد نمونه

بندي زیرگروه چهارم منشاء ایرانی داشتند. نتایج گروه

زیر - فوق بدین صورت است که در گروه اول (قرمز

هاي بومی مناطق ایران جمعیت شماره یک)، ژنوتیپ

(گرگان و کرمان)، انگلستان، روسیه، اسپانیا، چین و 

زیر -اند. در گروه دوم (سبزپاکستان قرار گرفته

هاي بومی ایران به تعداد معیت شماره دو)، ژنوتیپج

لاین  3عدد و یک رقم تجاري ایرانی سهند و  9

 - اياصلاحی پیشرفته وجود دارد. گروه سوم (سرمه

ژنوتیپ بومی ایران  8زیر جمعیت شماره سه) شامل 

از نواحی میاندوآب، بجنورد، گرگان، گلپایگان و 

لجزایر، کرمان و کشورهاي انگلستان، مصر، ا

رقم تجاري روسیه و ترکیه  2آذربایجان و چین و 
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لاین اصلاحی پیشرفته بود. گروه چهارم  3علاوه  هب

ژنوتیپ که  22زیر جمعیت شماره چهار) شامل  -(زرد

ژنوتیپ بومی ایران از میاندوآب، قزوین، بجنورد و  12

ژنوتیپ بومی چین و یک  5تربت جام و به ترتیب 

جان بودند. در این گروه دو رقم ژنوتیپ بومی آذربای

تجاري روسیه و یک رقم ماکویی ایران و یک لاین 

اصلاحی پیشرفته قرار داشتند. در یک بررسی با 

جفت نشانگر ریزماهواره، تنوع ژنتیکی  30استفاده از 

هاي بومی، لاین خالص و ارقام تجاري مورد ژنوتیپ

مد آ دست بهآلل  70نهایت  بررسی قرار گرفت، که در

ها در پنج گروه مجزا قرار گرفتند. ارقام و ژنوتیپ

تجاري، یک ژنوتیپ بومی و یک لاین خالص در یک 

گروه دیگر قرار  4هاي بومی در گروه و بقیه ژنوتیپ

. همچنین در )Kandemir et al., 2010(گرفتند 

ژنوتیپ بومی و تجاري با منشاء  88پژوهشی دیگر 

جفت نشانگر  33با  غیر چین ءچین و تجاري با منشا

SSR دست آمده مورد بررسی قرار گرفت. در نتایج به

درصد  90ها به دو گروه تقسیم شدند. ژنوتیپ

هاي  هاي بومی چین در یک گروه و بقیه ژنوتیپ ژنوتیپ

غیر چین در گروه  ءبومی چین و ارقام تجاري منشا

. در بررسی )Jia et al., 2010(دیگري قرار گرفتند 

هاي ژنوتیپ جو که شامل ژنوتیپ 622ژنتیکی تنوع 

هاي خالص و  بومی، تجاري قدیم و جدید بودند، لاین

نشانگر  40هاي جو با استفاده از مقاوم به بیماري

اي ریزماهواره مورد مطالعه قرار گرفتند. در تجزیه خوشه

ها به شش گروه منتسب شدند. یک گروه این ژنوتیپ

هاي دو و بقیه ژنوتیپ هاي یک ردیفهشامل ژنوتیپ

هاي هاي دو ردیفه نیز در گروه ردیفه بود. بقیه ژنوتیپ

هاي دیگر قرار گرفتند. ارقام جدید اصلاحی و لاین

اینبرد نیز با هم در دو گروه مجزا قرار گرفتند و بقیه 

هاي  بومی و تجاري قدیم با هم در سایر ژنوتیپ

. )Leišová and Kučera, 2010(ها قرار گرفتند  گروه

روش بندي حاصل از در مجموع مقایسه نتایج خوشه

با نتایج حاصل از  Bayesianبر مدل  یمبتن

 Neighbor-netروش  کلاستربندي با استفاده از

  دهد.بسیار بالایی را نشان می مطابقت

  

 
  استفاده از روش مبتنی بر مدلهاي جو با ژنوتیپ ساختار جمعیت. تجزیه 3شکل 

  

دهنده تنوع ژنتیکی بالا نتایج آزمایش حاضر نشان

هاي مورد مطالعه بود که نشانگرهاي در نمونه

ها را نشان خوبی این تنوع و تفاوتریزماهواره نیز به

هاي بومی دادند، بویژه تنوع بالایی که در ژنوتیپ

توان از این تنوع براي حظه شد که میایران ملا

هاي اصلاحی مختلف استفاده کرد. با توجه به برنامه

ها براي ایجاد توان از آنارزشمندي این ارقام، می

هاي پایه اصلاحی استفاده کرد و اگر تنوع در جمعیت

توان از ها موجود نبود، میژنوتیپ برخی صفات در این

این کمبود بهره برد.  هاي بومی براي جبرانژنوتیپ

توان دریافت که جمعیت متشکل از ارقام  همچنین می

هاي مورد بررسی براي انجام مطالعاتی مانند و ژنوتیپ

کارگیري در هو یا ب 1هاي ارتباطی تهیه نقشه

اي برخوردار است. اهمیت ویژه نژادي از هاي به برنامه

                                                                  
1. Association mapping 
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از دست آمده شایان ذکر است که با توجه با نتایج به

  اي و درخت فیلوژنتیک، هرچه به تجزیه خوشه

شویم، سطح مبداء و زیستگاه اصلی جو نزدیک می

ها مشاهده بالایی از تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ

  شود. می

  سپاسگزاري

سسه تحقیقات کشاورزي دیم کشور که مواد ؤاز م

گیاهی پژوهش حاضر را در اختیار گذاشتند و همچنین 

کرج جهت  ایران، بیوتکنولوژي کشاورزيپژوهشکده 

تهران قدردانی  ،دانشگاه شاهد در نهایتاجراي طرح و 

  د.شومی
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