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  "علوم زراعي ايران مجله"
  1389پاييز  3 شماره دوازدهم، لدج

  
با استفاده )  .H. spontaneum L.و L. H. vulgare(جو  هاي دو گونه ارزيابي تنوع ژنتيكي در نمونه

  ماهوارهزاز نشانگرهاي ري
Assessment of genetic diversity in accessions of two barely species (H. vulgare L. 

and H. spontaneum L.) using SSR markers  
  

  4و محسن مردي 3، منيژه سبكدست2محمدرضا نقوي ،1امين ابراهيمي
  

  چكيده
با استفاده  ) .H. Spontaneum Lو L. H. vulgare(جو  هاي  دو گونه ارزيابي تنوع ژنتيكي در نمونه. 1398. مردي. و م سبكدست .نقوي، م .ر. م. اابراهيمي،

  .   333-345) 3( 12 .مجله علوم زراعي ايران. رهاي ريز ماهوارهاز نشانگ
  

جفـت نشـانگر    15بـا اسـتفاده از     H. spontaneum و H. vulgareنمونه جو ايران از دو گونه  73در اين آزمايش تنوع ژنتيكي 
بـراي  . امتياز دهي شـدند ) ود باندوج(و يك ) عدم وجود باند( الگو هاي نواري بصورت صفر .ريزماهواره مورد ارزيابي قرار گرفت

 ار نـرم افـز   بـا   UPGMAابتدا ماتريس تشابه با روش دايس تشكيل و سپس دنـدروگرام بـا اسـتفاده از الگـوريتم     رسم دندروگرام 

NTSYSpc 2.0 ها در دو بعد اول تجزيه به مختصـات اصـلي   براي رسم پراكنش نمونه نرم افزاراين همچنين از . رسم شد)PCoA (
آلـل و كمتـرين آن    8بـا   Hvm40و  Bmac0316هـاي  مربوط به جايگـاه  H. vulgareبيشترين تعداد آلل در گونه  .استفاده شد نيز

و ) آلـل  9بـا  ( Hvm40بـه جايگـاه    مربوط  H. spontaneumبيشترين تعداد آلل در گونه. شكل بود دوبا  Hvm70مربوط به جايگاه 
  H. vulgareگونـــه در PICميـــزان . بـــود) آلـــل 2بـــا ( HvmLoH1Aو  Hvm70 هـــايكمتـــرين آن مربـــوط بـــه جايگـــاه

 043/0 تا ) Bmac0415 جايگاه( 91/0از    H. spontaneum و در گونه)  Bmag0603جايگاه ( 19/0 تا) Bmac0040جايگاه ( 80/0از 
. ها را به سه گـروه تقسـيم كـرد   نمونه UPGMAاي با استفاده از ضريب دايس و الگوريتم تجزيه خوشه. بود متغير )Hvm70جايگاه (

هـاي دوم و  اند و گـروه  كه از ايران جمع آوري شده H. vulgareو   H. spontaneumهايي از هر دو گونه گروه اول شامل نمونه
 ـ . بود H. vulgareو   H. spontaneumهاي  هايي از گونه سوم نيز به ترتيب شامل نمونه ا نتايج حاصل از تجزيه به مختصات اصـلي ب
  نتايج اين تحقيق نشان داد كه نشانگرهاي ريزماهواره براي بررسـي تنـوع در هـر    . اي همخواني داشتنتايج حاصل از تجزيه خوشه

ــندمفيــــد مــــي H. vulgareو   H. spontaneumدو گونــــه ــاه. باشــ   در  Ebmac0415و  HvmLoH1Aهــــاي جايگــ
هـا مناسـب   براي بررسي تنوع در اين گونه H. vulgareگونه  در Bamc0040و  Bmac0306هاي و جايگاه H. spontaneumگونه 

  .تشخيص داده شدند
  .H. vulgare و H. spontaneum هاي ريز ماهواره، تنوع ژنتيكي، جو، نشانگر: هاي كليديواژه

 

 

 

  

  7/11/1388: تاريخ پذيرش    31/6/1388:دريافت تاريخ
  )aminebrahimi63@yahoo.com: پست الكترونيك) (مكاتبه كننده(طبيعي د انشگاه تهران دانشجوي كارشناسي ارشد پرديس كشاورزي و منابع   -1
  دانشيار پرديس كشاورزي و منابع طبيعي د انشگاه تهران -2
  مربي پرديس كشاورزي و منابع طبيعي د انشگاه تهران -3
عضو هيأت علمي پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي، كرج   -4
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  مقدمه
باشـد كـه    مـي  Poaceaeبه خانواده  جو زراعي متعلق

  .اسـت هـا   اي خانواده تك لپهاجزاي ترين  بزرگ يكي از
  تاكســون 45گونــه و  32، شــامل  Hordeumجــنس  

بـه  هـاي اخيـر    در سال. (Bothmer et al., 1991) باشدمي
علت استفاده از ارقام اصلاح شده و يكنـواختي كشـت،   

خطر قـرار   تنوع ژنتيكي انواع مختلف گياهان در معرض
-ژرم پلاسـم بررسي تنوع ژنتيكـي   بنابراينگرفته است، 
حفـظ و نگهـداري تنـوع ژنتيكـي در      جهت هاي گياهي

بـه    ريـزي  و همچنـين برنامـه    هاي ژن و ژرم پلاسم بانك
 انتقـال ژن  بـه منظـور  ژنتيكي  تغييراتو استفاده از نژادي

). Omidbakhesh fard, 2005(د اهميـــت فراوانـــي دار
زراعـي، نقـش بسـيار     گياهـان نـوع ژنتيكـي در   برآورد ت

مهمــي در پيشــبرد برنامــه هــاي اصــلاحي و حفاظــت از  
كه از طريـق صـفات مورفولـوژيكي،     يكي داردمنابع ژنت

. بررسي شجره ها و نشانگرهاي مولكولي ميسر مي شـود 
افــزايش توليــد و بهبــود كيفيــت محصــولات زراعــي و  

      آوري، اســتفاده بهينــه از ذخــاير ژنــي مســتلزم جمــع     
ايجـاد  . نگهداري، توصيف و ارزيابي مواد ژنتيكي است

تنوع ژنتيكـي و ژرم پلاسـم جديـد در اصـلاح گنـدم و      
بهبود برخي از خصوصـيات و ايجـاد تيـپ هـاي ايـدآل      

  ).Pearce et al. 2000(گياه نيز بسيار مهم مي باشد 
ــا    ــراد ي ــين اف كســب اطــلاع از فاصــله ژنتيكــي در ب

هـاي  گونـه  از روابـط خويشـاوندي   ها و آگاهيجمعيت
هـاي اصـلاحي، امكـان سـازماندهي     مورد نظر در برنامـه 

ژرم پلاسم و نمونه گيري موثر از ژنوتيـپ هـا را فـراهم    
جهـت   ).Abdmishani and Boshehri, 1992( سـازد  مـي 

   هاي مختلفي ماننداز نشانگرگياهان،  ژنتيكيتعيين تنوع 
ــيمياي  ــك، بيوشــــــ ــانگرهاي مورفولوژيــــــ   ي نشــــــ

-ا، نشـانگر ه ـشدر بين اين رو .شوداستفاده مي DNAو 
  هــانشــانگرتــرين تــرين و مطمــئن دقيــق DNAهــاي 

  ).Naghavi et al., 2004(محسوب مي شوند  
  ه هـــاي تكـــراري ســـاد هـــا يـــا تـــوالي ريزمـــاهواره

)Simple Sequence Repeat(  هـاي دوگانـه    شامل تـوالي

ــاهي   ــراري كوت ــاز  2-6(تك ــت ب ــت DNAاز ) جف    ندهس
)Litt and Luty, 1989 .(  ــارز ــوارث همبـ ــوه تـ نحـ

مورفيسم و سـادگي كـار    ها، سطح بالاي پلي ريزماهواره
كـه بـراي بسـياري از كاربردهـا مفيـد       شده اسـت باعث 

كلســـت كينـــا و ).Kashi and Soller, 1999(باشـــند 
كــــاربرد  )Khelestkina et al., 2002(همكــــاران 
كــان يــابي و بــراي م  RAPDو  SSR،STSنشــانگرهاي 

نشانمند كـردن ژن هـا در گنـدم را مـورد ارزيـابي قـرار       
  .دادند
اـل بانو اـ   بيوكيون  ,Banu Buyukunal and Akkaya(و آكاي

آغازگرهاي ريزماهواره چند  دو امكان استفاده از ،)2001
در ايـن  . مورد بررسي قـرار دادنـد  گندم  در را شكل جو

 ارزيـابي ر بسيار چند شكل از جو جهت تحقيق دو نشانگ
بلـوري  . چند شكلي در گندم مورد استفاده قرار گرفـت 

  بـــه منظــــور ) Belouri Moghadam, 2006(مقـــدم  
 10بررسي تنوع ژنتيكـي در هفـت رقـم جـو زراعـي از       

ــانگر  ــوع   SSRنش ــرد و در مجم ــتفاده ك ــا   65اس ــل ب آل
ــانگين  ــت آورد  2/9ميـ ــوس يدسـ ــر لوكـ ــل در هـ   . آلـ

. متغيـر بـود   84/0گين با ميـان  88/0تا  8/0بين  PICميزان 
نشان دادند كه ) Mango et al., 2001( مانگو و همكاران

به علت قابليت تغيير در تعداد واحـدهاي تكـراري، ريـز    
و بـه همـين دليـل بـه      بـوده ها بسيار چنـد شـكل     ماهواره

يـابي ژنتيكـي و مطالعـات      عنوان نشانگر مهمي در نقشـه 
 .هسـتند  همورد توج ـجمعيتي براي بسياري از موجودات 

 14بـا مطالعـه   ) Kadri et al., 2009(كادري و همكـاران  
ــا اســتفاده از     جفــت 15ژنوتيــپ جــو بــومي و زراعــي ب

و تعداد جايگـاه آللـي را بـه     PIC، ميانگين SSRنشانگر  
ــب  ــد 87/2و  53/0ترتي ــوس و . بدســت آوردن ــايز مت ه

)Matus and Hayes, 2002(  به منظور تعيين تنوع ژنتيكي
ــ ــو م ژرم پلاس ــانگرهاي از ج ــد   SSRنش ــتفاده كردن   اس

ــوع ــل در  687 و در مجمـــ ــي 42آلـــ ــاه ژنـــ   جايگـــ
  هـــاآلـــلتعـــداد . ندشـــد شناســـاييژنوتيـــپ  147در  
ــا ميــانگين  31تــا  4از    94/0تــا  08/0بــين PICو  3/16ب

سطح بسيار بـالايي   اي،خوشه بر اساس تجزيه. بود متغير
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وع در ژرم سـطح پـاييني از تن ـ  ارقـام بـومي و   در  از تنوع
ــم ــده  پلاسـ ــلاح شـ ــداصـ ــاهده شـ ــه . مشـ ــا نتيجـ  آنهـ

 اطلاعــات بســيار مفيــدي  SSR نشــانگرهايگرفتنــد كــه 
  .ارائه مي دهدجو  ژرم پلاسم گروهبنديرا براي 

ــه    ــي نمونـ ــوع ژنتيكـ ــايش تنـ ــن آزمـ ــاي در ايـ  هـ
ــو    ــه جـــ ــده دو گونـــ ــع آوري شـــ ــف جمـــ  مختلـــ

)H. vulgare  وH. spontaneum (  از منــاطق مختلــف
با استفاده از نشانگر ريزمـاهواره مـورد بررسـي و    كشور 

  .مقايسه قرار گرفته است
  

  ها مواد و روش
  مواد گياهي

 73 شـامل  آزمـايش در ايـن   مطالعه شدهمواد گياهي 
بود كـه  ) نمونه وحشي 45زراعي و  نمونه 28( جو نمونه

ــاط مختلـــف  ــران از نقـ ــع آوري ايـ ــدجمـ ــده بودنـ   شـ
   ).1جدول (

  رههاي ريزماهواآغازگر
جفـت آغـازگر مطالعـه شـده      15از  آزمايشدر اين 

 ,.Karakousis et al(توســط كاراكســيس و همكــاران 

ــد ) 2003 ــتفاده ش ــا روي  ن. اس ــراكنش آغازگره ــوه پ ح
شد كه روي هر كرومـوزوم   طوري انتخابها  كروموزم

 ).2جدول (نشانگر قرار گيرد  دوحداقل 
 DNAاستخراج و تكثير 

ي برگي بـا انـدكي تغييـر    هااز نمونه DNAاستخراج 
 واكـنش . )Saghai-Maroof et al., 1984 ( انجام گرفـت 

ــره ــم  زنجي ــراز در حج ــامل   15اي پليم ــر ش  3ميكروليت
 10X  ،5/0بـافر   ميكروليتر 5/1ژنومي،  DNAميكروليتر 
از  ميكروليتر dNTPs  ،3/0 ، يك ميلي مول ازميكروليتر

 5/1 قـب، و رو بـه ع  هر كدام از آغازگرهاي رو به جلـو 
كلريدمنيزيم  ميكروليتر 92/1مراز،  پلي Taqآنزيمواحد 

ميكروليتر آب دوبار تقطير  28/7 همراه باميلي مولار  15
چرخه حرارتي شامل يـك مرحلـه واسرشـت     .انجام شد

ــه مــدتســانتيگراد درجــه  94ســازي اوليــه در دمــاي   ب
 Touchســيكل حرارتــي كـه بــه صــورت   35دقيقـه،   5 

Down ي شده بود، به اين صـورت كـه دمـاي    برنامه ريز
درجه سـانتيگراد بـالاتر    10 اتصال آغازگر به رشته الگو

از دماي اتصال واقعي در نظر گرفته شد و در هر چرخـه  
دور اول با كاهش يك درجه دما، به دماي اتصال واقعي 

بسـته بـه   (چرخه بعـد دمـاي اتصـال ثابـت      25در . رسيد
ثانيـه انجـام شـد، در     30و با زمان ) دماي اتصال آغازگر

هر چرخه نيز، زمان و دماي واسرشت سـازي بـه ترتيـب    
. نددر نظــر گرفتــه شــد ســانتيگراد درجــه 94ثانيــه و  30

ثانيه و  30همچنين زمان و دماي بسط رشته نيز به ترتيب 
محصـولات  . نددر نظـر گرفتـه شـد   سانتيگراد درجه  72

ريلاميـد  تكثير شده با استفاده از الكتروفـورز ژل پلـي اك  
 ــ 6واسرشــته ســاز  ــزي ب ا درصــد تفكيــك و رنــگ آمي

باسام و همكـاران   روشنيترات نقره بر اساس  استفاده از
)Bassam et al., 1991(  تغيير انجام گرفت اندكيبا.  

  ها تجزيه و تحليل داده
و ) عـدم وجـود بانـد   ( هاي نواري بصورت صفرالگو

ي بـرا . )3شـكل  ( امتيـاز دهـي شـدند   ) وجود بانـد (يك 
ابتـدا مـاتريس تشـابه بـا روش دايـس      رسـم دنـدروگرام   

ــتفاده از روش    ــا اسـ ــدروگرام بـ ــپس دنـ ــكيل و سـ تشـ
UPGMA  ار نرم افزبا NTSYSpc 2.0  ايـن  از . رسـم شـد

ــزار  ــرم افـــــ ــراكنش  نـــــ ــيم پـــــ ــراي ترســـــ   بـــــ
ــات       ــه مختصـ ــه بـ ــد اول تجزيـ ــا در دو بعـ ــه هـ نمونـ

ــز  )Principal Coordinate Analysis; PCoA(اصــلي ني
 1بـر اسـاس رابطـه     محاسـبه ضـريب تشـابه    .داستفاده ش
   .انجام شد

  ضريب تشابه=                                                ) 1(
  

ــكل   ــات چندش ــزان اطلاع ــه  مي ــانك ــزان   نش ــده مي دهن
از صفر تا يك مقدار آن و  بودهچندشكلي يك نشانگر 

  .محاسبه شد 2رابطه با استفاده از  است،متغير 
    )2(  
هــا  تعــداد آلــل nام و i فراوانــي آلــل Piر ايــن رابطــه د

  .دنباش مي

∑ =
−= n

i ipPIC
1

21
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  جوهاي زراعي و وحشي مورد ارزيابيمحل جمع آوري  -1جدول 
Table 1. Collection sites of H. vulgare and H. spontaneum species  

 آوري جمع محل
Collection site  

 گونه
Species  

 نمونه شماره
No.  

 آوري جمع محل
Collection site  

 گونه
Species  

 نمونه شماره
No.  

 آوري جمع محل
Collection site 

 گونه
Species  

  شماره نمونه
No. 

  مياندوآب
Miandoab 

H. spontaneum 51  ناشناخته 
Unknown 

H. vulgare 26  مازندران  
Mazandaran 

H. vulgare 1 

  چهارمحال
Chaharmahal 

H. spontaneum 52  ناشناخته  
Unknown 

H. vulgare 27  فارس Fars H. vulgare 2  

 آذربايجان شرقي
E. Azarbaiejan   H. spontaneum 53  ناشناخته 

Unknown 
H. vulgare 28  فارس Fars H. vulgare 3  

 آذر بايجان غربي
W. Azarbaiejan   H. spontaneum 54  بجنورد 

Bojnourd 
H. spontaneum 29  فارس Fars H. vulgare 4  

  كرمانشاه
Kermanashah 

H. spontaneum 55  بجنورد Bojnourd H. spontaneum 30  اصفهان  
Isfahan 

H. vulgare 5  

  اصفهان  Bojnourd H. spontaneum 31 بجنورد  Fars H. spontaneum 56 فارس
Isfahan 

H. vulgare 6  

 كرمانشاه  Fars H. spontaneum 57 فارس
Kermanashah 

H. spontaneum 32  اصفهان  
Isfahan  H. vulgare 7  

  كرمانشاه  Fars H. spontaneum 58 فارس
Kermanashah 

H. spontaneum 33  چهارمحال 
Chaharmahal 

H. vulgare 8  

  خوزستان
Khozestan 

H. spontaneum 59  كرمانشاه  
Kermanashah 

H. spontaneum 34  اصفهان 
Isfahan  H. vulgare 9  

  هكرمانشا  Lorestan H. spontaneum 60 لرستان
Kermanashah 

H. spontaneum 35  اصفهان  
Isfahan 

H. vulgare 10  

 كهكيلويه  Arak H. spontaneum 36 اراك  Lorestan H. spontaneum 61 لرستان
Kohkiloye 

H. vulgare 11  

 كهكيلويه  Arak H. spontaneum 37 اراك  Lorestan H. spontaneum 62 لرستان
Kohkiloye 

H. vulgare 12  

  هكهكيلوي
Kohkiloye 

H. spontaneum 63  اراك Arak H. spontaneum 38  چهارمحال 
Chaharmahal 

H. vulgare 13  

  Fars H. vulgare 14 فارس  Fars H. spontaneum 39فارس Isfehan  H. spontaneum 64اصفهان
 چهارمحال

Chaharmahal 
H. spontaneum 65  فارس Fars H. spontaneum 40  فارس Fars H. vulgare 15  

 آذر بايجان غربي
W. Azarbaiejan   H. spontaneum 66  قزوين Ghazvin H. spontaneum 41  لرستان  

Lorestan 
H. vulgare 16  

 آذر بايجان غربي
E. Azarbaiejan   H. spontaneum 67  كرج Karaj H. spontaneum 42  ناشناخته 

Unknown 
H. vulgare 17  

 ناشناخته  Karaj H. spontaneum 43 كرج  Hamadan H. spontaneum 68 همدان
Unknown 

H. vulgare 18  

 آذر بايجان غربي
W. Azarbaiejan   H. spontaneum 69  قزوين Ghazvin H. spontaneum 44  ناشناخته  

Unknown 
H. vulgare 19  

  ناشناخته  Karaj H. spontaneum 45 كرج  Ilam H. spontaneum 70 ايلام
Unknown 

H. vulgare  20  

 ناشناخته  Karaj H. spontaneum 46 كرج  Ilam H. spontaneum 71 ايلام
Unknown 

H. vulgare 21  

  لرستان  Ilam H. spontaneum 72 ايلام
Lorestan 

H. spontaneum 47  ناشناخته 
Unknown 

H. vulgare 22  

 لرستان  Ilam H. spontaneum 73 ايلام
Lorestan 

H. spontaneum 48  ناشناخته 
Unknown 

H. vulgare 23  

  ناشناخته  Ilam H. spontaneum 49 ايلام    
Unknown 

H. vulgare 24  

 لرستان    
Lorestan 

H. spontaneum 50  ناشناخته  
Unknown 

H. vulgare 25  
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 آزمايشدر ريزماهواره مورد استفاده هاي اسامي آغازگر -2جدول
Table 2. The names of the SSR primer pairs used in the expriment  

 دماي اتصال
Annealing temp. 

 (°C)  
 توالي برگشت

Reverse 5´→3´ 
  توالي رفت

Forward 3´→5´  

 اسم آغازگر
Name of  
primer  

 شماره آغازگر
Primer No. 

60  GTACAGACGGTTTAATTGTCC CCTCCCCTCTGATATGATAA  HVMLOH1A  1 

62  TCAGCGTGACAAACAATAAAGG CTGACCCTTTGCTTAACATGC  GMS001  2  

58  TCAACATTCATACTACCACCA GGGTGGTGTTGCTTAAAC  Bmac0192  3  

62  GGGGGTATGTACGACTAACTA ATACCATGATACATCACATCG  Bmag0603  4  

56  ATCACTGCTGTGCCTAGC ATGGTAGAGGTCCCAACTG  Bmac0316  5  

54  TTGCATGCATGCATACCC TTTCAGCATCACACGAAAGC  GMS003  6  

58  ATTCTCCGCCGTCCACTC CGATTCCCCTTTTCCCAC  HVM40  7  

54  AAACAGCAGCAAGAGGAG GAAACCCATCATAGCAGC  EBmac0415  8  

62  CGACCAAACACGACTAAAGGA CATGGGAGGGGACAACAC  HvHVA1  9  

58  GTTATGTACTCGCTCGCTC AGTATCGCAGACGCTCAC  HvWaxy4  10  

58  CACCGCCTCCTCTTTCAC CTCCACGAATCTCTGCACAA  HVM20  11  

60  TCGAATAGGTCTCCGAAGAAA AAGGGGAATCAAAATGGGAG  Bmag0013  12  

58  ACCCACGACCTATGGCAC CCGCCGATGACCTTCTC  HVM70  13  

54  TTCTCCCTTTGGTCCTTG AGCCCGATCAGATTTACG  Bmac0040  14  

58  GCTGCAAAGTATGACAATATG AGTATGGGGAATTTATTTGG  AF022725A  15  
 

  نتايج و بحث
ــتفاده از   ــا اس ــازگر ري  15ب ــت آغ ــاهواره در جف زم

ــوع  ــل در 74مجمـ ــه  آلـ  .Hو  H. vulgareدو گونـ

spontaneum  بيشترين تعـداد آلـل   . )3جدول (تكثير شد
ــه  ــاي    H. vulgareدر گونـ ــاه هـ ــه جايگـ ــوط بـ   مربـ
 GMS003 وHvm40  آلل و كمترين آن مربـوط  هشت با

  در. آلــــــل بــــــوددو بــــــا  Hvm70بــــــه جايگــــــاه 
جايگـاه   ربيشـترين تعـداد آلـل د    H. spontaneumگونه  

Hvm40 ) ــا ــل 9ب ــرين آن ) آل ــاه درو كمت ــاي جايگ  ه
Hvm70  وHvmloH1A )ميانگين. مشاهده شد) با دو آلل 

 .بـود  56/4ها براي آغازگرها در دو گونهتعداد آلل كل
از آنجائيكه ميانگين تعداد آلل هر نشـانگر ريزمـاهواره،   
مناسب بودن هر جايگاه را بـراي تخمـين تنـوع ژنتيكـي     

، بنـــابراين، )Röder et al, 1998(دهـــد  نشـــان مـــي
ــراي بررســي تنــوع   آغازگر هــايي باتعــداد آلــل بيشــتر ب

  .تر مي باشندژنتيكي مناسب
 دوبراي هر كـدام از   PICكل و  PICميزان  3در جدول 

بيشـترين   .براي هر آغازگر نشـان داده شـده اسـت   گونه 
و  Ebmac0415 جايگـاه مربـوط بـه    85/0كل  PICميزان 

 در. بــود Hvm70 جايگــاهمربــوط بــه  12/0ن كمتــرين آ
  8/0 از PICميــــــــــزان  H. vulgareگونــــــــــه 

و ) Bmag0603 جايگـاه ( 19/0 تـا ) Bmac0040 جايگاه( 
) Bmac0415جايگاه ( 91/0 از H. spontaneumگونه در 
 PICنشانگر هايي با  .بودمتغير ) Hvm70جايگاه ( 04/0تا 

و فراوانـي پـايين   بالا به علت دارا بودن تعداد آلل بيشـتر  
  . هـــــا قابليــــت تفكيـــــك بــــالاتري دارنـــــد  آلــــل 

ــاه ــاي جايگــــــ   در Ebmac0415و  HvmLoH1Aهــــــ
ــه   ــاه H. spontaneumگون ــاي و جايگ و  Bmac0306ه

Bamc0040  در گونهH. vulgare    براي بررسـي تنـوع در
  .ها مناسب تشخيص داده شدنداين گونه

ــا مطا) Kadri et al., 2009(كــادري و همكــاران  لعــه ب
جفــت  15 جــو بــومي و زراعـي بــا اســتفاده از   نمونـه 14

و تعـداد جايگـاه آللـي را بـه      PIC، ميانگين SSRنشانگر 
استروس و پايسك  .بدست آوردند 87/2و  53/0ترتيب 
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  )H. vulgareو  H. spontaneum(و تعداد آلل براي هر جفت آغازگر در دو گونه جو  ميزان اطلاعات چندشكلميانگين  - 3جدول
Table 3. PIC mean and number of alleles for each primer in two barely species (H. vulgare , H. spontaneum) 

 Number of allelesها   تعداد آلل primer PIC  آغازگر
H. spontaneum H. vulgare كل  Total H. spontaneum H. vulgare 

HVMLOH1A 0.89 0.63 0.68 2 3 
GMS001 0.73 0.65 0.79 4 4 

Bmac0306 0.49 0.78 0.46 3 3 
Bmag0603 0.62 0.19 0.39 3 4 
Bmac0316 0.57 0.53 0.40 5 7 
GMS003 0.69 0.64 0.59 6 8 
HVM40 0.50 0.54 0.51 9 8 

EBmac0415 0.91 0.62 0.85 4 4 
HvHVA1 0.78 0.60 0.71 5 6 
HvWaxy4 0.66 0.69 0.69 4 4 
HVM20 0.65 0.56 0.58 4 5 

Bmag0013 0.44 0.66 0.48 5 6 
HVM70 0.04 0.24 0.12 2 2 

Bmac0040 0.60 0.80 0.71 4 4 
AF022725A 0.47 0.65 0.51 5 4 

Mean 0.60 0.59 0.57 4.33 4.80 
Total 4.56 

 

)Struss and Plieske, 1998 (    نيـز در بررسـي و مقايسـه
تنوع ژنتيكي نمونـه هـاي وحشـي و زراعـي جـو، تنـوع       
. ژنتيكي بيشتري در نمونه هاي وحشـي مشـاهده كردنـد   

آنها دليل اين اختلاف را مي تـوان بـه تفـاوت در نمونـه     
مورد استفاده و يكنـواختي بيشـتر ارقـام زراعـي  نسـبت      

  .دادند
ــل  ــداد آل ــاوت در تع ــه ممكــن ا تف ــا در دو گون ــته   س

. در هر گونه باشـد هاي منحصر به فرد بيانگر وجود آلل 
هسـتند كـه در يـك    هـايي  آلـل فـرد   به هاي منحصرآلل

. گونه وجود دارند و در گونـه ديگـر يافـت نمـي شـوند     
دلالـت   موضـوع  تواند بر اينها ميآللاين  فراواني زياد

هاي كند كه يك ميزان نسبتا بالايي از جهش در جايگاه
SSR در اثـر ايزولاسـيون    صورت گرفته ياگونه  در يك

هـاي وحشـي و يـا بـومي     جغرافيايي به تـدريج در گونـه  
ــت    ــده اس ــد آم در . )Matus and Hayes, 2002(پدي
منحصـر بـه فـرد     يهاآللتعدادي از  آزمايش حاضر نيز

ــرد در ايــن  تعــداد آلــل. يافــت شــد ــه ف   هــاي منحصــر ب
لـل مربـوط   آ 9كه از اين تعـداد   عدد بودند 11 آزمايش

 .بود H. spontaneumو دو آلل مربوط به  H. vulgare به
  بيشــــترين،كمترين و ميـــــانگين درصـــــد تشـــــابه در 

و  1176/0، 8648/0 بــه ترتيــب H. spontaneum گونــه
 بـه ترتيـب   H. vulgareاين مقادير درگونه . بود 4558/0

 ).4جدول (بوده است  43/0و  15/0، 81/0
 دهنـده  مطالعه نشانمورد هاي تشابه در گونهميزان ضرايب 

هــاي موجــود در داخــل ايــن اســت كــه تشــابهات نمونــه
هـاي بـين دو گونـه   هرگونه بيشتر از تشابهات بين نمونـه 

 
  )H. vulgareو  H. spontaneum( جو ورد شده در دو گونهآضريب تشابه بر -4جدول 

Table 4. Similarity coefficients estimated in the  two barely species (H. vulgare, H. spontaneum) 
 كل

Total H. vulgaree H. spontaneum 
 تشابه ضريب

Similarity coefficient
0.0571 0.15 0.1176 Min                   حداقل
0.7222 0.81 0.8648 Max                  حداكثر
0.3594 0.43 0.4558 Mea                   ميانگين
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ــايش  . اســت ــن آزم ــانگين  در اي ــترين،كمترين و مي بيش
درصد تشابه در بين نمونه هـاي مربـوط بـه دو گونـه بـه      

ــب  ــه   3549/0و  0571/0، 7222/0ترتي ــد ك بدســت آم
  .كمتر از مقادير بدست آمده در هر گونه مي باشد

در سـه   هـا نمونـه كه  دادنشان  خوشه اي نتايج تجزيه
 يــك در گــروه. )1شــكل (داشــتند گــروه اصــلي قــرار 

از هر دو گونـه قـرار گرفـت كـه     ) نمونه 23( هايينمونه
جمـع آوري شـده    خاص اكثرا از يك منطقه جغرافيايي

اين نمونـه هـا بيشـتر متعلـق بـه منـاطق مركـزي و         .بودند
به طور كلي شـباهت ژنتيكـي و بـه     .شمالي كشور بودند

در يـك  نمونه هاي مربوط به دو گونه  نزديكيدنبال آن 
ها بـه احتمـال   مبين اين باشدكه اين نمونهتواند مي ،دسته

ه با شرايط آب و هوايي مشـابه، تغييـرات   هزياد در مواج
ژنتيكي مشابهي در طول ساليان دراز در آنها اتفاق افتاده 
. است، زيرا از يـك منطقـه جغرافيـايي منشـا گرفتـه انـد      

و  و فنــگ )Matus and Hayes, 2002(متــوس و هــايز 
لگـوي  نيز دريافتنـد كـه ا   )Feng et al., 2006(همكاران 

مرتبط با منشاء و پراكنش جغرافيـايي گونـه    گروه بندي
  متعلـق بـه   هـاي  نمونـه شـامل   دوگـروه  . دارد ارتبـاط ها 

 )نمونه به اسـتثناي دو نمونـه   H. spontaneum )38گونه  
اين نمونه ها اكثرا از مناطق مركزي و غرب كشـور  . بود

نمونـه هـاي   شـامل   سـه گـروه  . جمع آوري شـده بودنـد  
مربـوط  بود، كـه   )نمونه H. vulgare )12مربوط به گونه 

  .به مناطق غرب و شمال غرب بودند
نشـان   )2شـكل ( )PCoA( ه به مختصات اصـلي تجزي
 63/9و  28/11هـاي اول و دوم بـه ترتيـب     مؤلفه داد كه
هــا كــه توســط نشــانگر(را  هــانمونــه تغييــرات از درصــد

به طـوري كـه در نمـودار     ،دنگير بر ميدر ،)مشاهده شد
درصــد تغييــرات توجيــه  91/20 بعــدي در مجمــوعدو
هــاي  در بررســي تنــوع ژنتيكــي از طريــق داده. شــود مــي

مولكولي، بهتر است كـه نشـانگرها توزيـع يكنواخـت و     
مناسب در سطح ژنوم داشته باشند، تا بتوانند كل ژنوم را 

ــد   ــدودي پوشــش دهن ــا ح  ــ. ت ــر نش ــابراين اگ انگر از بن
هاي مختلف ژنوم انتخاب شـده باشـد، همبسـتگي     بخش

بين آنها كم خواهد بود و در نتيجه تعداد بيشتري مؤلفـه  
در اين مطالعـه  . براي توجيه تغييرات كل آنها لازم است

رفت، توجيه بخـش كمتـري    نيز همان طور كه انتظار مي
از تغييرات توسط چند مؤلفه اوليه، دال بر توزيع مناسب 

ــ ــي    نش ــوم م ــر روي ژن ــده ب ــتفاده ش ــد  انگرهاي اس باش
)Ahkami et al. 2007.(  

نتـايج تجزيـه    تـا حـدودي   نيـز ) PCoA( نتايج تجزيه
ــد كــرد خوشــه اي ــه  . را تائي گرچــه هــر دو روش تجزي

PCoA   و تجزيـــه خوشـــه اي، گـــروه بنـــدي را انجـــام
  درصـد   100هند، امـا تجزيـه خوشـه اي بـر اسـاس      د مي

درصــد  22بــر اســاس  PCoAاطلاعــات نشــانگري ولــي 
)PCoA1 12  درصد وPCoA2 10 گروه بندي را )درصد

درصد همخواني  100انجام داد، بنابراين انتظار نمي رود 
همـانطور كـه مشـاهده مـي      .بين آنها وجود داشته باشـد 

نسـبت   H. spontaneumشود پراكنش نمونه ها در گونـه  
يـن  دليل اين موضـوع شـايد ا  . بيشتر استH. vulgare به 

وحشـي اسـت و كمتـر     H. spontaneumباشد كه گونـه  
هـايز  متـوس و   .تحت تـاثير گـزينش قـرار گرفتـه اسـت     

)Matus and Hayes, 2002 ( به منظور تعيين تنوع ژنتيكي
آنهـا  . استفاده كردند SSRنشانگرهاي از جو ژرم پلاسم 

 H. spontaneumعنوان كردند كه تنوع و پراكنش گونـه 
  .بيشتر است H. vulgareاز گونه 
پراكنش جغرافيـايي و بـا   بين  ارتباطاستثنائي از  يموارد

ــدي ــته بنـ ــه دسـ ــا در تجزيـ ــه اي هـ ــد خوشـ ــده شـ   ديـ
مثلا نمونه هاي جمع آوري شده از نقاط جنوبي كشور ( 

هايي كه از مناطق شمالي و مركزي جمـع آوري  با نمونه
كه مـي توانـد بـه    )شده بودند در يك گروه قرار گرفتند

هاي ژني مورد  ناكافي بودن تعداد مكان ز جملهي ادلايل
جابجـايي   و) Dreisigacker et al., 2004( مطالعـه باشـد  

  .باشد) Shafaeddin, 2002(ژرم پلاسم 
ــايج  ــه از نت ــل توج ــن  قاب ــايشاي  ــ آزم ــرار گ    رفتنق

  كشـور در و مركـز  جمع آوري شده از غرب  هاينمونه
نوع بسيار دسته بندي هاي متفاوت بود كه نشان دهنده ت 

و به طور كلي تنوع كشور و مركز غرب  نمونه هايزياد 

www.SID.ir



Arc
hi

ve
 o

f S
ID

  1389 پاييز ،3، شماره دوازدهم جلد ،"علوم زراعي ايران مجله"

340 

  
 
 
 
 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  بر اساس داده هاي ريز ماهواره UPGMAبا روش  )H. vulgare و H. spontaneum(هاي دو گونه جو نمونه گروه بندي - 1شكل 
Fig. 1. Cluster analysis of two barely species (H. vulgare , H.spontaneum) using UPGMA method based on 

microsatellite data 

 

  .ژنتيكي جو در دامنه هاي زاگرس مي باشد
صفت كمـي در كـل نمونـه هـا در مزرعـه       10تعداد 

اندازگيري شدند كـه تفـاوت معنـي داري بـين و داخـل      
. نمونه از لحاظ صفات اندازه گيري شده وجـود داشـت  

نمونـه   424بـا بررسـي   ) Shafaeddin, 2002(شفاء الدين 
ــه    ــران نشــان داد ك ــاهي اي ــومي در بانــك ژن گي   جــو ب

هـا از نظـر صـفات انـدازه گيـري      تنوع زيادي بين نمونه 
  .شده وجود دارد

ارتباط بين صفات زراعي و نشانگرهاي مولكولي بـا  
صــفت زراعــي و نشــانگرهاي مولكــولي   10اســتفاده از 
. شـد هـا مطالـه   جفت آغـازگر روي نمونـه   15حاصل از 

عدد براي صفت تعداد گـره و   14بيشترين تعداد نشانگر 
عـدد   3كمترين تعداد نشانگر براي طول محور پـدانكل  

و  32/0ترتيــب  بــه R2Tو   R2maxبيشــترين ميــزان. بــود
مربوط به صفت تعداد گره بود و كمترين آنهـا بـه    63/0

مربــوط بــه صــفت بيــرون زدگــي   13/0و  04/0ترتيــب 
  .پدانكل بود

R2  :يزان تغييراتي از صفت زراعـي مـورد نظـر كـه     م
  .شود غييرات نشانگر مورد نظر كنترل ميبوسيله ت

R2 max : بيشترينR2      يمربـوط بـه يـك نشـانگر بـرا 
  )درصد( كميصفات 

R2 T : كل مجموعR2 يبخش بـرا  ينشانگرها آگاه 
  )درصد( كميصفات 

  بـــراي صـــفات تعـــدادگره، طـــول خوشـــه، تعـــداد 
 داراي بيشترين Bmag0603آغازگر از   B3برگ، نشانگر

R2  يعني ايـن آغـازگر نسـبت بـه سـاير آغازگرهـا       . بود
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تغييرات بيشتري از صفات زراعي مورد بررسي را نشـان  
   .دهد مي
روي  SSRدليل مشخص بودن جايگاه نشانگرهاي ه ب

هـايي كـه   تـوان كرومـوزوم  هاي مختلف مـي كروموزوم
وجـود در  تغييرات زيـادي از صـفات زراعـي مطلـوب م    

جوهاي وحشي را كنترل مي كننـد را مشـخص نمـود و    
 .در آينده براي كارهاي اصلاحي از آنهـا اسـتفاده كـرد   

هاي  هاي زراعي كه برخي از كروموزومبدين معني لاين
آنها بوسيله كروموزوم هاي گونه وحشي جايگزين شده 

در حقيقت با توالي يابي نشانگرهاي . است را توليد كرد
هاي كـد كننـده   توان به يافتن ژنبالا مي  R2انداراي ميز

ــين      ــي و همچن ــاي وحش ــه ه ــوب در گون ــفات مطل ص
نشانگرهايي كه داراي همبسـتگي فـراوان بـا آن صـفات     

اميـدوار بـود    هـاي لينكـاژي  جهـت اشـباع نقشـه    ،هستند
)Rashidi et al. 2008 .(      ايـن نتـايج نشـان مـي دهنـد كـه 

 شـــود،  چنانچـــه از آغازگرهـــاي بيشـــتري اســـتفاده   
توان به پيدا كردن نشانگرهايي كـه داراي همبسـتگي   مي

 بالايي با صفات مـرتبط بـا عملكـرد و اجـزاي عملكـرد     
 

  
 )PC1(مؤلفه اول 

  

  )H. vulgare, H .spontaneum(هاي دو گونه جونمونهدر  A PCo نمودار دو بعدي تجزيه -2شكل 
Fig. 2. Patterns of relationships among two barley species (H.vulgare, H.spontaneum) revealed by principal 

coordinate analysis  

 

 

 

Ι

Π

ΙΠ

   مؤلفه دوم
)PC2(  

www.SID.ir



Arc
hi

ve
 o

f S
ID

  1389 پاييز ،3، شماره دوازدهم جلد ،"علوم زراعي ايران مجله"

342 

  
  
  
  
  
  
  
  
  

  بدست آمده در اين آزمايش  ژل  نمونه -3شكل 
A  مربوط به آغازگرHvWaxy4   وB  مربوط به آغازگرHvm70 مي باشد  

Fig. 3. Sample of SSR profile in H. spontaneum and H. vulgare accession 

A:Represent primer HvWaxy4 and  B:Represent primer Hvm70 

 

  .باشد، اميد داشت
  سپاسگزاري

ــه    ــلات موسس ــيله از بخــش غ ــدين وس ــات ب تحقيق

نهال و بذر كرج كـه در تهيـه تعـدادي از     اصلاح و تهيه
نگارنـدگان همكـاري كردنـد، تشـكر     نمونه هاي جو بـا  

  .دشو مي
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Assessment of genetic diversity in two accessions of barely species (H. vulgare L. and 
H. spontaneum L.) using SSR markers 

 
Ebrahimi, A.1, M. R. Naghavi2, M. Sabokdast3 and M. Mardi4 

 
ABSTRACT 

Ebrahimi, A. , M. R. Naghavi, M. Sabokdast and M. Mardi. 2010. Assessment of genetic diversity in two accessions of 

barely species (H. vulgare L. and H. Spontaneum L.) using SSR markers. Iranian Journal of Crop Sciences. 12 (3) 333-

345. (In Persian) 

 
Genetic diversity of 73 accessions of two barely species (H. vulgare L. and H. spontaneum L.) was evaluated 

using 15 SSR pair primers. Patterns were scored by 0 (band abscence) and 1 (band presence). Dendrogeram was 

constructed using dice similarity coefficient and UPGMA algorithm by software NTYSYS 2.02.  Principle 

coordinate analysis was also performed. The highest number of polymorphic alleles in H. vulgare L. accessions 

were observed in gene loci Bmac 0316 and Hvm40 with eight alleles in each. The lowest number of polymorphic 

alleles in H. vulgare L. accessions were observed in gene locus Hvm70 with two alleles. Moreover, the highest 

number of polymorphic alleles in H. spontaneum L. were observed in Hvm40 locus with 9 allels, while the 

lowest obtained in Hvm70 and HvmloH1A with two alleles, respectively. The highest PIC value in H. vulgare L.  

was 0.8 (gene loci Bmac0040) and the lowest 0.19 (gene loci Bmag0603). While, the highest and the lowest 

value of PIC in H. spontaneum L. ranged from 0.43-0.91. Cluster analysis using Dice similarity method and 

UPGMA algorithm, grouped all accessions in three main groups. Group one included populations from both of 

H. vulgare L. and H. spontaneum L. species collected from Iran, while groups two and three included accessions 

of H. spontaneum L. and H. vulgare L., respectively. Results showed that SSR markers can be apllied as reliable 

tool to evaluate genetic diversity between and within H. vulgare L. and H. spontaneum L. species. Loci 

HvmLoH1A and Ebmac0415 in H. spontaneum L. and loci Bmac0306 and Bamc0040 in H. vulgare L. can be 

used to estimate  genetic diversity in these two barely species. 

 

Keywords: Barley, Genetic diversity, SSR markers,  H. spontaneum L. and  H. vulgare L. 
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