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  مقدمه

ــشانگرهاي مولكــولي   ــروزه از ن ــه DNAام  ب
عنوان ابزاري مفيد بـراي ارزيـابي تنـوع ژنتيكـي           

ــين مكــان ژن  موجــود در ژرم هــاي  پلاســم و تعي
هـاي محيطـي و هـم        ومت به بيمـاري و تـنش      مقا

هاي اصلاح   چنين رابطه بين اجداد وحشي و رقم      
در ايـن ميـان،     . شـود  در گياهان استفاده مـي     شده  

نشانگرهاي ريزماهواره به دليـل چندشـكلي بـالا         
(Condon et al., 2008)  ،ــذيري ــوارث پ ، ت

هـاي   همبارز بودن و فراواني در گياهان، نـشانگر       
 دامنه وسيعي از كاربردها از جملـه        آلي براي   ايده

تهيه نقشه ژنتيكي، گـزينش بـه كمـك نـشانگر،           
مطالعــات ژنتيــك جمعيــت و تكــاملي، انگــشت  

هـا و    نامـه   نگاري ژنتيكي، تجزيه و تحليل شـجره      
مشخص كردن ميزان تغييـرات تنـوع ژنتيكـي در          

). Kolliker et al., 2001(پلاســم هــستند  ژرم
 سـطوح   عمومـاً  (SSR)مـاهواره    نشانگرهاي ريـز  

دهنــد و بــا  بــالاتري از چنــد شــكلي را نــشان مــي
توجه به فراواني تعداد آلل در هر لوكوس حتـي          

هاي بسيار مشابه نيز هـستند       قادر به تمايز بين رگه    
)Nachit et al., 2001; Mohan et al., 1997.(   

 تهيـه   SSR نشانگر   568كم   كنون دست  در جو تا  
عيين تنـوع ژنتيكـي،   شده كه كارايي خود را در ت   

هــا بــه  هــا و شناســايي ژن پلاســم بنــدي ژرم طبقــه
 ؛ Matus and Hayes, 2002(اند خوبي نشان داده

Ramsay et al., 2000.(   نتايج تحقيقي كـه روي
 نمونه جمع آوري شده از تبت       106تنوع ژنتيكي   

و چين شامل سه گونه جو بـا اسـتفاده از نـشانگر             
داد كه تنوع ژنتيكـي     ريز ماهواره انجام شد نشان      

اي اسـت و هـم    اي بيشتر از درون گونـه     بين گونه 
چنين مبدا جوهاي زراعـي شـده چـين مـشخص           

 رقـم جـو   953 تعداد .Feng et al., 2006)(شد 
 نـشانگر ريزمـاهواره     48هاي جهان با     از تمام قاره  

به منظور بررسي تنوع ژنتيكي مورد مطالعـه قـرار      
 از بقيـه ارقـام جـدا        گرفتند و ارقام اروپايي كاملا    

بـراي  . )Malysheva-otto et al., 2006(شـدند 
 رقـم جـو از   12بررسي تغييرات و روابط ژنتيكي      

 استفاده شد و مـاركر  SSR و RAPDماركرهاي  
SSR    ــاركر ــه م ــسبت ب ــالائي را ن ــسيار ب ــوع ب  تن

RAPD         ديگـر     نشان داد و ارقام به خوبي از يـك
 در يــك. )Karim et al., 2009 (جــدا شــدند

 رقم چك اسلوواكي    53تنوع ژنتيكي در    تحقيق  
ــي،    ــك، زراع ــتفاده از صــفات مورفولوژي ــا اس ب

مورد بررسي قرار     RAMSبيوشيميايي و نشانگر    
گرفت كه نتايج قابل توجه نبودنـد ولـي اسـتفاده           

 توانست چند شكلي را به خـوبي        SSRاز نشانگر   
  .)Kraic et al., 2002 (نشان دهد

 نشانگر  70ا استفاده از    بررسي تنوع آللي كه ب    
SSR   انجام شد،   1998 تا   1985هاي     در طي سال 

ــو       ــه نح ــي ب ــوع ژنتيك ــزان تن ــه مي ــشان داد ك ن
چشمگيري كـم شـده اسـت، بـه طـوري كـه در              

هاي اصلاحي ميزان تنوع آللي در هر        روند برنامه 
ــه 89/5لوكــوس از  ــدا كــرده  39/2 ب  كــاهش پي

  . (Condon et al., 2008)است 
  TRAP  و SSR  ،RFLPاز نشانگر   با استفاده   

 (Target Region Amplified Polymorphism)   ژن
عامـل  ( Pyrenophora teresمقاومت به بيماري

ــه  ــرگ نقطـ ــو بـ ــت ) اي جـ ــده اسـ ــابي شـ   رديـ
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)Timothy and Dustin., 2007 .(اي  در مطالعه
 امكان تـشخيص ارقـام      SSRبا استفاده از نشانگر     

 زرد جـو و  مقاوم و حساس به ويروس موزائيـك   
ــت در روي   ــوزومي ژن مقاومــ ــان كرومــ مكــ

ايــن روش بــراي .  مــشخص شــد3Hكرومــوزوم 
هاي جو مقـاوم بـه سـفيدك پـودري           بررسي رقم 

  نيــــز مــــورد اســــتفاده قــــرار گرفتــــه اســــت 
(Tomas et al., 2002). ــروس  ژن ويــ

 مكـان يـابي     SSRكوتولوگي جو نيز بـا نـشانگر        
  ).Dahleen et al., 2005)شده است 
يـك هـزار صـفت مورفولوژيـك در         بيش از   

جو شناسايي شده است كه كمتـر از نـصف ايـن            
. انـد  يابي شـده   صفات در نقشه لينكاژي جو مكان     

، هشت صفت مورفولوژيك    SSRتوسط نشانگر   
  . )Lynn, 2006(يابي شدند  مكان

 SSRهدف از اين تحقيق اسـتفاده از نـشانگر    
براي بررسي تنوع ژنتيكـي و هـم چنـين بررسـي            

ارتباط بين صفات مورفولوژيك بـا مكـان        وجود  
هــاي جــو  ژنــي نــشانگر ريزمــاهواره در ژنوتيــپ

  .باشد مي
  

  ها مواد و روش

در اين بررسي تنوع ژنتيكي شـصت و چهـار          
  .ژنوتيپ جو مورد مطالعه قرار گرفت

 از بافـت بـرگ      DNAاستخراج   :SSRنشانگر  
 برگي با اسـتفاده از      4-5گياهان جوان در مرحله     

ــر ــاران   روش تغييــ ــا و همكــ ــه دلاپورتــ  يافتــ
(Delaporta et al., 1983) انجام شد.  

ــوص    ــت و خل ــي كيفي ــراي بررس  از DNAب

ميزان جـذب   . دستگاه اسپكتروفتومتر استفاده شد   
ــول  ــور در ط ــاي   ن ــوج ه ــانومتر 280 و 260م  ن

 بـراي   OD260/OD280گيري و از نسبت      اندازه
ــت   ــي كيفي ــد DNAبررس ــتفاده ش ــت .  اس غلظ

DNAفاده در  مورد استPCR ،50نانوگرم بود . 

 به كار گرفتـه شـده       PCRروش   :PCRبرنامه  
ايــن .  بــودTouchdownدر ايــن تحقيــق برنامــه 

. برنامه داراي سـه چرخـه دمـايي مختلـف اسـت           
ــاي     ــه دمـ ــه دقيقـ ــامل سـ ــه اول شـ  c˚95چرخـ

، C ˚95 ثانيه   30، چرخه دوم شامل     )واسرشتگي(
ــه   ــك دقيقـ ــصال (c˚60يـ ــه ) اتـ ــك دقيقـ   و يـ

c˚72 )درجـه   5/0بـود و سـپس هرسـيكل        ) بسط 
ي دقيق بـا توجـه       دما( رسيد   c˚55پايين آمد تا به     

به نقطه ذوب هر آغازگر تعيين شد به طوري كه          
ــر از نقطــه ذوب آن آغــازگر   چهــار درجــه كمت

 سيكل بود  كـه هـر        25، چرخه سوم شامل     )باشد
 و  c˚55، يـك دقيقـه      c˚95 ثانيـه    30سيكل شامل 

هـاي    جهت تكميـل رشـته   بود و c˚72يك دقيقه   
 ناقص باقيمانده واكنش با يك مرحله بسط نهايي

 . خاتمه يافتc˚72اي در  پنج دقيقه

ــتفاده در    ــورد اسـ ــواد مـ ــت مـ   :PCRغلظـ

 ميكروليتـر  PCR 10X ،75/0 ميكروليتر بـافر 5/2
 ميكروليتـر   5/0مولار،    ميلي 50بافر كلريد منيزيم    

ــد  ــوط نوكلئوتيـ ــا  مخلـ ــولار 10(هـ ــي مـ ، ) ميلـ
ــاز  ميك1 ــدام از آغـ ــر كـ ــر از هـ ــاي  روليتـ گرهـ

 ميكروليتـــــر از pmol/μl 10( ،1(اختـــــصاصي 
DNA ــا غلظــت ــانوگرم، 50  ب ــر 2/0 ن  ميكروليت
 و بـا آب  )unit/μl)5مراز   پلي Taq-DNAآنزيم  

ــه    ــايي ب ــتريل حجــم نه ــر اس ــر 25مقط  ميكروليت
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  .رسانده شد
DNA       جفـت آغـازگر     14 استخراج شـده بـا 

SSR   بـه   1هاي اطلاعـاتي   كها ازبان    كه توالي آن 
هــاي  فــرآورده. دســت آمــده بــود تكثيــر شــدند 

ــره  ــنش زنجيــ ــر روي ژل   واكــ ــراز بــ اي پليمــ
بارگـذاري و   % 6سـاز     آميـد واسرشـت     اكريل  پلي

ــورز ــاي حاصــل توســط   الكتروف شــده و نواره
  .آميزي شدند نيترات نقره رنگ

پس از رنـگ آميـزي، بهتـرين ژل بـه دسـت             
از آن جـائي    . آمده براي هر آغازگر انتخاب شد     

هاي كمي تبـديل     ي كيفي بايد  به داده      ها كه داده 
شدند، بـه وجـود نـوار عـدد يـك و بـه عـدم                 مي

افــزار  وجــود آن صــفر داده شــد و ســپس بــا نــرم
NTSYS روش ،UPGMA و ضــــريب تــــشابه 

  .جاكارد دندروگرام آن رسم شد
  بــــــراي بررســــــي قــــــدرت تفكيــــــك  

ــشانگرها ــي  ،ن ــاتي پل ــواي اطلاع ــك   محت مورفي
(Polymorphic Information Content) PIC 

محاسـبه   Excelافـزار     هر نشانگر با استفاده از نرم     
  : شد

           N(1-Σpi
2) 

PIC= 
           n-1 

Nها و   تعداد نمونهPiفراواني آلل  iام  
براي محاسبه هتروزيگوسيتي مـشاهده شـده،       

هاي موثر،   هتروزيگوسيتي قابل انتظار، تعداد آلل    
تثبيــت و ضــريب شــانون از نــرم افــزار  شــاخص 

PopGen32استفاده شد .  
تجزيه به مختصات اصلي بـراي بررسـي بيـان          

ــاتريس    ــبه م ــتفاده از محاس ــا اس ــوع ژنتيكــي ب تن
  . انجام شدMVSPهمبستگي، درنرم افزار 

  

  نتايج و بحث

 جفــــت آغــــازگر 14در ايــــن بررســــي از 
 64ريزماهواره جهـت بررسـي تنـوع ژنتيكـي در           

). 1جـدول   (اسـتفاده شـد     ) ديپلوئيد(و  ژنوتيپ ج 
اين آغازگرها از هفت كرومـوزوم جـو انتخـاب          
شدند به طوري كه هر دو جفت آغازگر نماينده         

 128تعـداد   . يك كروموزوم در هـر بـازو بودنـد        
 جفـت آغـازگر مـشاهده       14آلل با به كارگيري     

 آلــل 2 بــا hvm 11شــد، در ايــن بــين آغــازگر 
 ebmacآغــازگرداراي كمتــرين تعــداد آلــل و 

 آلل داراي بيشترين تعداد آلل در بين 17 با  874
ميـانگين تعـداد   . هاي مـورد بررسـي بـود      آغازگر

 بـود و در كـل       14/9ها برابـر     آلل در كل جايگاه   
ميـانگين تعـداد   . مورف به دست آمد  آلل پلي  81

بـا بررسـي    .  بـود  2ها   آلل در گياه در كل جايگاه     
پرايمرهـا در   هـا مـشاهده شـد كـه برخـي از             آلل

هــا هــيچ نــواري را تكثيــر     بعــضي از ژنوتيــپ 
بـا توجـه بـه سـالم بـودن          ). 2جـدول   (كننـد    نمي

DNA        رسد    و چند بار تكرار آزمايش، به نظر مي
 در  هــاي مــذكور، وقــوع جهــش كــه در ژنوتيــپ

ــونده      ــرار شـ ــه تكـ ــرف ناحيـ ــا دو طـ ــك يـ   يـ
ــه   ــر ناحيـ ــا و تكثيـ ــسبيدن پرايمرهـ ــانع از چـ   مـ

ــده  ــر شــــــ ــين دو پرايمــــــ ــت  بــــــ  .اســــــ

http://www.scu.edu.au/research/cpcg/barley/index.php 
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  هاي جو نام ژنوتيپ/ شجره-1جدول 
Table 1. Name/pedigree of barley genotypes 

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  هاي فاقد نوار ه هر آغازگر و تعداد ژنوتيپ تعداد آلل به دست آمد-2جدول 

Table 2. Number of alleles of each primer and null alleles genotypes 
  هاي فاقد نوار  تعداد ژنوتيپ

No. null allele genotypes 
  تعداد آلل

No. alleles  
  كروموزوم

Chromosome 
  آغازگر

 Marker 
291 bmac 154 
1131 ebmac 501 
-82 hvm 54 
382 bmag 378 
5143 bmag 225 
6123 hvm 60 
154 bmag 375 
--124 ebmac 679 
2115 bmag 222 
345 gms 61 

10176 ebmac 874 
326 hvm 11 
--57 hvmac 
297 bmac 167 

Entry Pedigree Entry Pedigree 
1 L.527/Nk 1272//Eneldo"S" 33 Rihane//Aths/Bc 
2 C.C.89/(Atem/Uni 34 Trompilo/Briggs 
3 Trompilo/L.Moghan 35 LB.Iran/Una 8271//Gloria"S"/3/Kavir
4 LB.Iran/Una 36 LB.Iran/Una 8271//Gloria"S"/Come"s"-
5 Cln/80- 37 LB.Iran/Una 
6 Violeta/Mja 38 Walfajre//Cossack/80-5125 
7 Milagrosa/Cardo//Quina 39 Walfajre//Bahtim/7/D1(Mzq Gve) 
8 Boldo/Aloe//Quina 40 Kavir/Ifb 
9 LB.Iran/Una 41 Kavir/Oc840 

10 Carbo/Gustoe 42 Th.Unk.48//Gaines/Ore"S" 
11 L.527/Chn-01/6/UC566/5/M64- 43 AS 46/Aths*2/(Cm67/Centeno/...) 
12 Rihane -03 44 Kavir/Arinar-
13 Lignee 527/Rhn//Arar 45 Comp89-9Cr-79-
14 Gustoe/Arar 46 Harmal-02/L.131//Mo.B1337 
15 Rhn/Lignee 527 47 Walfajre/Miraj 1 
16 Lignee 640/Bgs//Cel 48 Walfajre//Antares/Izmir 252 2 
17 ER/Apm//AC253 49 AS46/Aths*2/(Centene//Cam/3/... 
18 Hd/Aths//Pyo/Dl70/3/Apm/5106/4/A 50 Ashar/Rojo 
19 Zarjow//Dmr 27/Wi 2197 51 L.131/Cerbel//Alger-
20 Walfajre/(Manker//Apm/Rl/5/Sp"2H 52 L.131/Cerbel//Alger-Ceres/3/Kavir
21 Ci10143/Choyo//M64.76/3/L.640 53 Delisa/Alger-Ceres//(Jeferson/Pi.. 
22 L.640//L.527/Mb 2367 54 L.640/Productive 
23 Hr/Nopa –Cm- Swm 78A 10043- 55 J1-Japanese cultivar 
24 Kavir/Badia//Robur/1245/3/Robur/L 56 J2-japanese cultivar 
25 Karoon/CS.53/Hiproly//Productive 57 J3-Japanese cultivar 
26 Suifu//Walfajre//Desnud Navaro 58 J4-Japanese cultivar 
27 C.C.89/Va 88-11-7 59 J5-Japanese cultivar 
28 121438/LbIran/Una 60 J6-Japanese cultivar 
29 Th.Unk.48//Miraj/C4005-75 61 J7-Japanese cultivar 
30 Th.Unk.48/Badia 62 J8-Japanese cultivar 
31 Composit-1-92-2 63 J9-Japanese cultivar 
32 Composit-1-92-6 64 J10-Japanese cultivar 
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PIC       جفـت آغـازگر     14 محاسبه شـده بـراي 
 بود كه ميانگيني    49/0 – 89/0بين  مورد استفاده   

ــر  ــت69/0برابـ ــي.  داشـ ــت پلـ ــسم  ظرفيـ مورفيـ
 آمـده   3در جـدول     به تفكيـك     SSRماركرهاي  

   مربـــوط بـــه آغـــازگر PICاســـت، بيـــشترين
ebmac 874 و bmag 225 تـرين مربـوط     و كـم
  . بودhvm 11به آغازگر

 بـود كـه     23/5هـاي مـوثر       ميانگين تعداد آلل  
 و Bmag 225بيشترين آن مربوط به مكـان ژنـي   

 Hvm 11كمترين مقـدار متعلـق بـه مكـان ژنـي      
ضريب شـانون نيـز ميـزان چنـد شـكلي هـر             . بود

 محاسبه شـده    PICآغازگر را نشان داد و  معادل        
  ).4 و 3جدول (بود 

   SSRرفولوژيك با نوارهاي مورابطه صفات 

ــبه همبــستگي مــشخص شــد كــه      در محاس
تعــدادي از صــفات مورفولوژيـــك بــا برخـــي    

. ي ريزماهواره رابطه نـشان دادنـد      ها  نوارهاي آلل 
از بين صفاتي كه ميزان بيـشتري از همبـستگي را           

 داشتند ميزان صـفت در تمـامي        SSRبا نوارهاي   
ها مورد ارزيابي قرار گرفت و نتايج زيـر           ژنوتيپ

  :به دست آمد
بـــا ) Ebmac 679  )bp 144مكـــان ژنـــي

هاي داراي تعـداد پنجـه، تعـداد بـرگ و             ژنوتيپ
   Bmac 154كــم، مكــان ژنــي   تعــداد ســنبله  

)bp 166 (  هاي داراي تعداد گـره       با اكثر ژنوتيپ
  و تعـــداد روز تـــا گلـــدهي بـــالا، مكـــان ژنـــي  

Ebmac 501) bp 152 (ــا اكثــر ژنوتيــپ هــاي  ب
ــي   ــان ژنـ ــاه،  مكـ ــشك كوتـ   Bmac 154ريـ

)bp 179 (هاي ريشك بلند، مكـان ژنـي         ژنوتيپ

Bmag 225) bp 156 (ــا ژنوتيــپ هــاي داراي  ب
   زيـــاد ســـنبلچه در ســـنبله، مكـــان ژنـــيتعـــداد

Gms 61) bp 162 (  هـاي تعـداد روز    بـا ژنوتيـپ
ــي     ــان ژن ــالا و مك ــدهي ب ــا گل   Ebmac 679ت

)bp 134 (  هاي داراي طول كوتاه      با اكثر ژنوتيپ
از بـين   . دوره پر شدن دانه همبستگي نشان دادنـد       

ــشانگرهاي 14 ــشانگر، نـــ   ،Ebmac 874 نـــ
Hvm 11 ،Hvm 54 و Bmag 222 ــا ــيچ  ب ه

ــدا ــد  مكـ ــشان ندادنـ ــستگي نـ ــفات همبـ    از صـ
  ).5جدول (

اي اطلاعات مولكولي بر اساس ضريب       تجزيه خوشه 

  تشابه جاكارد

دهي صـفر و      ها بر اساس نمره    بندي ژنوتيپ   گروه
يك به نوارهـا انجـام شـد بـا ترسـيم خـط بـرش در                 

 ژنوتيپ مورد مطالعه در ده كلاستر       64،  26/0فاصله  
رايمرهـاي مـورد اسـتفاده      پ). 1شـكل   (قرار گرفتنـد    

ها را به خوبي از هـم جـدا و            توانستند تمامي ژنوتيپ  
بر اساس آغازگرهاي بررسي شده،     . بازشناسي كنند 

بيشترين شـباهت   % 95 به ميزان    55 و   54هاي   ژنوتيپ
 39 بـا    47هـاي    را به خود اختصاص دادند و ژنوتيپ      

% 82، 48 و 53 بــا 50تــشابه و ژنوتيــپ  % 71، 46و 
 كمتـرين   58 و   57 بـا    9هـاي    ژنوتيـپ . اشـتند تشابه د 

با درنظر گرفتن   . نشان دادند % 18شباهت را به ميزان     
 ژنوتيپ بررسي   64توان گفت    كل ضرايب تشابه مي   

بـا  % 50هـاي اسـتفاده شـده،        شده با توجه به آغازگر    
يكديگر اخـتلاف دارنـد و ايـن نـشان دهنـده تنـوع              

  .ها است بالاي ژنتيكي در بين ژنوتيپ
  سبه فراواني اندازه نوارهامحا

ي مختلـف در هـر مكـان ژنـي       هـا  فراواني آلـل   
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   به كار گرفته شدهSSR آغازگر 14 محاسبه شده براي PIC -3جدول 
Table 3. Calculated PICs for the 14 SSR primers 

 
Primer PIC Primer PIC  
bmac 154 0.78 bmag  225 0.89 
ebmac 679 0.85 hvm 60 0.81 
bmag 375 0.65 ebmac 874 0.89 
hvmac 0.67 bmag 222 0.79 
gms 61 0.60 bmag 378 0.69 
bmac 167 0.84 hvm 11 0.49 
ebmac 501 0.86 hvm 54 0.78 

  
  

 تعداد آلل هاي موثر، هتروزيگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، شاخص تثبيت و ضريب -4جدول 
  شانون

Table 4. Effective number of alleles, Observed heterozygosity, Expected 
heterozygosity, Fixation index and Shannon index 

 
  نشانگر 

  
Primer  

  هاي تعداد آلل
  موثر

Effective number of 
alleles per locus 

هتروزيگوسيتي مورد 
  انتظار

Expected 
heterozygosity 

هتروزيگوسيتي مشاهده 
  شده

Observed 
heterozygosity 

  شاخص
   تثبيت

Fixation 
index  

 
 

Shannon index 

Bmac 4.81 0.80 1.00 -0.26 1.83 
Bmag 8.88 0.90 1.00 -0.13 2.36 
Ebmac 7.69 0.88 1.00 -0.15 2.18 
Gms 61 3.02 0.69 1.00 -0.55 1.18 
Hvm 60 5.63 0.83 1.00 -0.22 1.97 
Bmac 6.42 0.85 1.00 -0.18 1.98 
Bmag 3.33 0.74 1.00 -0.43 1.27 
Ebmac 6.62 0.86 1.00 -0.18 2.12 
Hvm 11 2.00 0.51 1.00 -1.00 0.69 
Hvmac 2.94 0.67 1.00 -0.50 1.26 
Bmag 5.57 0.83 1.00 -0.22 1.96 
Bmag 3.21 0.70 1.00 -0.45 1.38 
Ebmac 8.50 0.93 1.00 -0.13 2.35 
Hvm 54 4.60 0.83 1.00 -0.27 1.77 

  
 1-54هاي   بيشترين فراواني در ژنوتيپ   . محاسبه شد 

ــل  ــه وزن آل ــوط ب ، 141، 129، 156، 173هــاي  مرب
ــه  172 و 148، 152، 150، 195، 181 ــه بـ ــود كـ  بـ

ــب در جايگــاه ــاي  ترتي ، bmac 154 ،gms 61ه
hvm 60 ،bmag 375 ،hvm 11) دو آلـــل( ،

hvmac) دو آلــل( ،bmag 378 و hvm 54 قــرار 
، bmag 225هـاي ژنـي    ر مكـان از طرفي د. داشتند

ebmac 501)  دو آلـل( ،bmag 375 ،bmag 378 
هــاي  بــه ترتيــب در وزن) دو الــل (ebmac 874و 

 فاقد نـوار  229 و  184،  114،  156،  187،  169،  164
  ).6جدول (بودند 

  هــــاي ژنــــي  مكــــان55-64هــــاي  در ژنوتيــــپ
bmac 154 ،hvm 60) ــل ، bmac 167، )دو آل
bmag 375 ،ebmac 679، hvm 11) دو الــل(،
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   رگرسيون صفات مورفولوژيك با آغازگرهاي مورد بررسي-5جدول 
Table 5. Regression between morphological traits and the studied primers 

R2(Adjusted)  
 وزن نوار

Weight of Band  
  شماره كروموزوم

Chromosome 

  آغازگر
Primer  

  صفت
Character  R2(Adjusted) 

 نواروزن 
Weight of Band  

  شماره كروموزوم
Chromosome  

  آغازگر
Primer 

  صفت
Character 

0.78 181 bp 1 Bmac 154 تعداد سنبله  Number of Spike 0.24 152 bp 7 Hvmac بيومس Biomass 

0.31 179 bp 1 Ebmac 501  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.43 181 bp 3 Bmag 225 بيومس Biomass 

0.44 149 bp 2 Bmag 378  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.52 132 bp 4 Ebmac 679 بيومس Biomass 

0.54 122 bp 3 Hvm 60  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.61 160 bp 2 Hvm 54 بيومس Biomass 

0.63 181 bp 3 Bmag 225  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.33 161 bp 1 Bmac 154 تعداد پنجه Number of tiller 

0.68 164 bp 4 Ebmac 679  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.40 141 bp 4 Bmag 375 تعداد پنجه Number of tiller 

0.76 177 bp 3 Bmag 225  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.47 132 bp 4 Ebmac 679 تعداد پنجه Number of tiller 

0.81 175 bp 2 Hvm 54  طول ساقه اصلي Length of Main Stem 0.52 195 bp 6 Hvm 11 تعداد پنجه Number of tiller 

0.20 179 bp 1 Ebmac 501  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.38 166 bp 1 Bmac 154 تعداد گره ساقه اصلي  Number of Node 
0.32 129 bp 3 Hvm 60  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.47 160 bp 2 Bmag 378 تعداد گره ساقه اصلي  Number of Node 
0.43 145 bp 2 Bmac 378  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.55 168 bp 3 Bmag 225 تعداد گره ساقه اصلي  Number of Node 
0.50 163 bp 1 Bmac 154  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.60 143 bp 4 Bmag 375 تعداد گره ساقه اصلي  Number of Node 
0.58 198 bp 7 Bmac 167  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.66 154 bp 5 Gms 61 تعداد گره ساقه اصلي  Number of Node 
0.64 122 bp 3 Hvm 60  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.15 195 bp 6 Hvm 11 تعداد برگ Number of Leaves 
0.68 162 bp 5 Gms 61  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.24 170 bp 3 Bmag 225 تعداد برگ Number of Leaves 
0.72 176 bp 1 Bmac 154  ارتفاع گياه  Height of Plant 0.35 176 bp 1 Bmac 154 تعداد برگ Number of Leaves 
0.22 156 bp 5 Gms 61  دم گل آذين  Pedunkle 0.44 267 bp 6 Ebmac 874 تعداد برگ Number of Leaves 
0.29 194 bp 6 Ebmac 874  دم گل آذين  Pedunkle 0.52 131 bp 3 Hvm 60 تعداد برگ Number of Leaves 
0.39 154 bp 1 Ebmac 501  دم گل آذين  Pedunkle 0.61 114 bp 3 Hvm 60 تعداد برگ Number of Leaves 
0.45 166 bp 1 Bmac 154  دم گل آذين  Pedunkle 0.68 163 bp 1 Bmac 154 تعداد برگ Number of Leaves 
0.53 194 bp 6 Ebmac 874  دم گل آذين  Pedunkle 0.73 156 bp 4 Ebmac 679 تعداد برگ Number of Leaves 
0.26 156 bp 5 Gms 61 ين آذ مدگي دم گل آ طول بيرون  Upflag 0.76 174 bp 5 Bmag 222 تعداد برگ Number of Leaves 
0.34 146 bp 4 Bmag 375 ين آذ مدگي دم گل آ طول بيرون  Upflag 0.79 212 bp 7 Bmac 167 تعداد برگ Number of Leaves 
0.40 131 bp 3 Hvm 60 ين آذ مدگي دم گلآ  طول بيرون  Upflag 0.19 229 bp 6 Ebmac 874 تعداد سنبله Number of Spike 
0.35 170 bp 4 Ebmac 679 طول سنبله اصلي  Length of Main Spike 0.32 170 bp 3 Bmag 225 تعداد سنبله Number of Spike 
0.48 154 bp 7 Hvmac  طول سنبله اصلي  Length of Main Spike 0.46 146 bp 4 Bmac 375 تعداد سنبله Number of Spike 
0.58 149 bp 2 Bmag 378 صليطول سنبله ا  Length of Main Spike 0.58 145 bp 2 Bmag 378 تعداد سنبله Number of Spike 
0.64 156 bp 5 Gms 61 طول سنبله اصلي  Length of Main Spike 0.64 132 bp 4 Ebmac 679 تعداد سنبله Number of Spike 
0.69 152 bp 1 Ebmac 501 طول سنبله اصلي  Length of Main Spike 0.69 236 bp 6 Ebmac 874 تعداد سنبله Number of Spike 

 

 

15
7 

”
 به
جله

م
  

دي
نژا

 
ذر

و ب
ل 

نها
”

لد 
 ج

1-26
ره 
شما

 ،
2

ال 
، س

13
89

 



 ...بررسي تنوع ژنتيكي در

152 

 Table 5. Continued                                                                                                                                                                                        5ادامه جدول 
  

R2(Adjusted)  
 وزن نوار

Weight of Band  
  شماره كروموزوم

Chromosome  
  آغازگر
Primer  

  صفت
Character  

  
R2(Adjusted) 

 وزن نوار
Weight of 

Band 

  شماره كروموزوم
Chromosome  

  آغازگر
Primer 

  صفت
 Character  

0.61 189 bp 5 Bmag 222 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.51 179 bp 1 Bmac 154 طول ريشك Length of awn 
0.66 198 bp 7 Bmac 167 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.66 154 bp 1 Ebmac 501 طول ريشك Length of awn 
0.72 154 bp 5 Gms 61 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.72 176 bp 1 Bmac 154 طول ريشك Length of awn 
0.82 178 bp 1 Ebmac 501 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.76 174 bp 5 Bmag 222 طول ريشك Length of awn 
0.85 134 bp 4 Ebmac 679 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.79 195 bp 6 Hvm 11 طول ريشك Length of awn 
0.88 146 bp 4 Bmag 375 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.84 183 bp 1 Ebmac 501 طول ريشك Length of awn 
0.90 163 bp 1 Bmac 154 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.87 152 bp 1 Ebmac 501 طول ريشك Length of awn 
0.91 172 bp 1 Ebmac 501 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.90 236 bp 6 Ebmac 874 طول ريشك Length of awn 
0.93 114 bp 3 Hvm 60 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.91 132 bp 4 Ebmac 679 طول ريشك Length of awn 
0.94 116 bp 3 Hvm 60 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.92 171 bp 3 Bmag 225 طول ريشك Length of awn 
0.95 120 bp 3 Hvm 60 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.94 162 bp 7 Hvmac طول ريشك Length of awn 
0.97 170 bp 3 Bmag 225 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.95 150 bp 2 Bmag 378 طول ريشك Length of awn 
0.97 154 bp 3 Bmag 225 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.96 234 bp 6 Ebmac 874 طول ريشك Length of awn 
0.98 182 bp 5 Bmag 222 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.97 175 bp 3 Bmag 225 طول ريشك Length of awn 
0.98 267 bp 6 Ebmac 874 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.97 214 bp 7 Bmac 167 ريشكطول  Length of awn 
0.98 212 bp 7 Bmac 167 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.98 120 bp 3 Hvm 60 طول ريشك Length of awn 
0.26 152 bp 7 hvmac عملكرد Yield 0.31 152 bp 7 hvmac وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.42 170 bp 4 Ebmac 679 عملكرد Yield 0.45 122 bp 3 Hvm 60 وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.50 181 bp 3 Bmag 225 عملكرد Yield 0.54 154 bp 7 Hvmac وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.58 177 bp 3 Bmag 225 عملكرد Yield 0.62 188 bp 5 Bmag 222 وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.64 229 bp 6 Ebmac 874 عملكرد Yield 0.68 132 bp 4 Ebmac 679 وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.69 174 bp 1 Ebmac 501 عملكرد Yield 0.71 177 bp 3 Bmag 225 وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.74 132 bp 4 Ebmac 679 عملكرد Yield 0.76 219 bp 7 Bmac 167 نبله اصليوزن س Weight of Main spike 
0.31 170 bp 4 Ebmac 679  طول محور سنبله اصلي  Rachis 0.79 140 bp 3 Hvm 60 وزن سنبله اصلي Weight of Main spike 
0.81 219 bp 7 Bmac 167 قطر ساقه  Diameter of Stem 0.43 150 bp 7 hvmac طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.84 164 bp 4 Ebmac 679 قطر ساقه  Diameter of Stem 0.48 188 bp 5 Bmag 222 طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.86 176 bp 1 Bmac 154 قطر ساقه  Diameter of Stem 0.54 122 bp 3 Hvm 60 طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.35 166 bp 1 Bmac 154  تعداد روز تا گلدهي  Days to Flowering 0.59 181 bp 6 Hvm 11 طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.50 156 bp 5 Gms 61  تعداد روز تا گلدهي  Days to Flowering 0.63 154 bp 7 Hvmac طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.58 167 bp 2 Hvm 54  تعداد روز تا گلدهي  Days to Flowering 0.70 147 bp 4 Ebmac 679 طول محور سنبله اصلي Rachis 
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 Table 5. Continued                                                                                                                                                                                        5ادامه جدول 
 

  
R2(Adjusted)  

 وزن نوار
Weight of Band  

  شماره كروموزوم
Chromosome  

  آغازگر
Primer  

  صفت
Character  

  
R2(Adjusted) 

 وزن نوار
Weight of 

Band  

  شماره كروموزوم
Chromosome  

 آغازگر
Primer 

  صفت
 Character  

0.83 160 bp 2 Hvm 54  وزن سنبله اصلي  Weight of Main spike 0.74 170 bp 2 Hvm 54  طول سنبله اصلي  Lenght of Main spike 
0.86 189 bp 5 Bmag 222  وزن سنبله اصلي  Weight of Main spike 0.78 185 bp 3 Bmag 225  طول سنبله اصلي  Lenght of Main spike 
0.27 181 bp  3 Bmag 225 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.81 188 bp 5 Bmag 222  طول سنبله اصلي  Lenght of Main spike 
0.45 152 bp 7 Hvmac هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.85 179 bp 1 Bmac 154  طول سنبله اصلي  Lenght of Main spike 
0.52 177 bp 3 Bmag 225 هاي فرعي  وزن سنبله  Weight of Spikes 0.34 197 bp 7 Bmac 167 طول ريشك Length of awn 
0.66 160 bp 2 Bmag 378 داد روز تا گلدهي تع  Days  to Flowering 0.74 176 bp 1 Ebmac 501 طول محور سنبله اصلي Rachis 
0.70 145 bp 2 Bmag 378  تعداد روز تا گلدهي  Days  to Flowering 0.23 179 bp 4 Ebmac 679 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.77 198 bp 7 Bmac 167 ز تا گلدهي تعداد رو  Days  to Flowering 0.34 154 bp 7 Hvmac تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.40 162 bp 5 Gms 61  تعداد روز تا رسيدن  Days to Maturity 0.50 147 bp 4 Ebmac 679 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.47 154 bp 7 Hvmac   روز تا رسيدن تعداد  Days to Maturity 0.60 174 bp 5 Bmag 222 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.53 166 bp 4 Ebmac 679  تعداد روز تا رسيدن  Days to Maturity 0.67 148 bp 2 Bmag 378 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.58 236 bp 6 Ebmac 874  تعداد روز تا رسيدن  Days to Maturity 0.72 176 bp 1 Bmac 154 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.63 172 bp 1 Ebmac 501  تعداد روز تا رسيدن  Days to Maturity 0.76 177 bp 3 Bmag 225 تعداد سنبلچه در سنبله  Number Spiklet per Spike 
0.30 166 bp 1 Bmac 154  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.12 166 bp 1 Bmac 154  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.43 236 bp 6 Ebmac 874  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.33 157 bp 7 hvmac  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.56 176 bp 1 Ebmac 501  شدن دانه طول دوره پر  Days to Filling 0.43 174 bp 5 Bmag 222  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.64 141 bp 4 Bmac 375  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.55 188 bp 5 Bmag 222  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.69 174 bp 1 Ebmac 501  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.63 243 bp 6 Ebmac 874  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.72 176 bp 1 Bmac 154  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.68 114 bp 3 Hvm 60  دانه100وزن  Weight of 100 seed 
0.76 122 bp 3 Hvm 60  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.15 158 bp 2 Hvm 54  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.80 148 bp 2 Bmag 378  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.27 243 bp 6 Ebmac 874  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.83 191 bp 6 Ebmac 874  طول دوره پر شدن دانه  Days to Filling 0.34 181 bp 3 Bmag 225  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.30 160 bp 2 Bmag 378  شاخص برداشت HI 0.45 170 bp 3 Bmag 225  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.53 166 bp 1 Bmac 154  شاخص برداشت HI 0.53 187 bp 3 Bmag 225  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.60 195 bp 6 Hvm 11  شاخص برداشت HI 0.61 188 bp 5 Bmag 222  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.64 186 bp 6 Ebmac 874  شاخص برداشت HI 0.66 143 bp 4 Bmag 375  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.69 267 bp 6 Ebmac 874  شاخص برداشت HI 0.73 147 bp 4 Ebmac 679  ساقهقطر Diameter of Stem 
0.72 174 bp 5 Bmag 222  شاخص برداشت HI 0.76 166 bp 4 Ebmac 679 ساقه قطر Diameter of Stem 
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   جو1 -54هاي شماره  هاي ژنوتيپ  فراواني آلل-6جدول 
Table 6. Alleles frequency of barley genotypes nos. 1-54 

  Bmac 154آغازگر   Bmag 225آغازگر   Ebmac 501آغازگر    Gms 61آغازگر   Hvm 60آغازگر    Bmac 167آغازگر   Bmag 375آغازگر 

  واني آللفرا
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight  

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

0.518  141  0.037  195  0.018  90  0.222  154  0.018  150  0.055  154  0.055  159 

0.388  143  0.111  197  0.018  92  0.759  156  0.166  152  0.018  156  0.074  161  
0.185  146  0.166  198  0.111  114  0.203  162  0.388  154  0.000  164  0.037  163  
0.037  148  0.129  199  0.185  116  0.018  165  0.018  167  0.166  168  0.018  166  

0.000  156  0.388  207  0.055  118      0.000  169  0.203  170  0.148  170  
    0.425  213  0.018  120      0.166  172  0.074  171  0.537  173  
    0.185  214  0.037  122      0.203  174  0.111  173  0.462  176  
    0.240  217  0.314  123      0.111  176  0.037  175  0.203  179  
    0.092  219  0.518  129      0.333  178  0.148  177  0.055  181  
        0.370  131      0.388  179  0.222  179      
        0.074  140      0.129  183  0.037  181      
        0.037  141      0.037  185  0.055  183      
                0  187  0.092  185      
                    0.037  187     

0.111  158  0.000  184  0.000  114  0.037  172  0.518  150  0.703  181  0.111  132 

0.018  160  0.111  186  0.037  143  0.481  174  0.907  152  0.851  195  0.240  134  
0.055  163  0.018  189  0.037  145  0.425  178  0.166  154      0.037  140  
0.259  167  0.148  191  0.350  147  0.240  179  0.037  157      0.037  144  
0.351  170  0.018  193  0.770  148  0.037  180  0.277  162      0.055  147  
0.759  172  0.018  194  0.444  149  0.092  182          0.018  149  
0.166  175  0.074  197  0.018  150  0.037  187          0.166  156  
0.148  178  0.018  200  0.018  160  0.018  188          0.129  161  

    0.000  229      0.037  189          0.037  164  
    0.166  232      0.129  211          0.425  166  
    0.240  234                  0.481  168  
    0.259  236                  0.185  170  
    0.055  238                      
    0.129  243                      
    0.055  250                     
    0.018  255                     
    0.074  267                     

 

 

 در
كي

ژنتي
وع 

ي تن
رس
بر

...  

16
0 



  1389، سال 2، شماره 26-1 جلد ”نهال و بذر نژادي  مجله به”

 161

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

 هاي جو با استفاده ضريب تشابه جاكارد بر اساس نشانگر ريزماهواره بندي ژنوتيپ  گروه-1شكل 
Fig. 1. Grouping of barley genotypes using Jaccard’s similary coefficient based on SSR 

markers 

  
hvmac)  دو آلـل( ،bmag 222 ،bmag 378)  دو

، 129، 173هاي   به ترتيب در وزنhvm 54و ) آلل
131  ،198  ،143  ،168  ،181  ،195  ،150  ،152 ،

 داراي بيـــشترين فراوانـــي  172 و 149، 148، 178
ــد ــاي  در وزن. بودن ، 171، 168، 156، 181، 170ه

175  ،185  ،150  ،167  ،90  ،92  ،118  ،120  ،141 ،

Coefficient
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195  ،214  ،217  ،219  ،148  ،140  ،144  ،156 ،
180  ،211  ،147  ،150  ،189  ،197  ،200  ،238 ،
هـاي ژنـي      ترتيب در مكان    جفت باز به   250 و   243

bmac 154) دو آلــل( ،bmag 225) دو الــل( ،
ebmac 501) ــل ــل5 (hvm 60، )دو آلـ   ،)آلـ

mac 167 ) 4 آلـل ( ،bmag 375 ،ebmac 679  
ــل3( ــل2 (bmag 222، ) آلـ    bmag 378، ) آلـ
فاقـد نـوار بودنـد    )  آلل6 (ebmac 874و )  آلل2(
  ).7جدول (

  

  تجزيه به مختصات اصلي

. ادي در تجزيــه تنــوع ژنتيكــي داردكــاربرد زيــ
ميزان واريانس نسبي هر مولفه نشان دهنده اهميـت         
ــه صــورت    ــانس كــل اســت و ب آن مولفــه در واري

در اين تجزيه، دو مولفه اصلي      . شود  درصد بيان مي  
 درصد از واريانس كل را      69/16˝توانستند مجموعا 

 درصـد از واريـانس      95/8مولفـه اول    . توجيه كننـد  
 درصـد از واريـانس كـل را         74/7 دوم   كل و مولفه  

هـاي اصـلي نمـودار       بر اساس مولفـه   . توجيه كردند 
 و  8جـدول   (ها رسم شـد      الگوي تنوع ميان ژنوتيپ   

  ).  3 و 2هاي  شكل
  محاسبه ضريب همبستگي كوفنتيك

بــراي نــشان دادن ميــزان همبــستگي ميـــان     
و مـاتريس   ) هاي مولكولي  داده(ماتريس ورودي   

ــست ــراي خروجــي، ضــريب همب گي كوفنتيــك ب
 بــه ═73/0rهــاي مولكــولي محاســبه شــد و  داده

مـاتريس  % 73/0دهـد    دست آمـد كـه نـشان مـي          
  .وروردي به دندروگرام منتقل شده است

  نـــشانگرهاي ريزمـــاهواره بـــراي بررســـي    

ــادي از  ــداد زيـــــ ــي تعـــــ ــوع ژنتيكـــــ   تنـــــ
 ســويا ،(Yang et al., 1994)ارقــام بــرنج  

(Rongwen et al., 1995)ــدم   ، گنـــ
(Plaschke et al., 1995(ذرت ،  

(Senior et al., 1998)و جـــــــو   
(Ramsay et al., 2000)(    مـورد اسـتفاده قـرار 

بـر اسـاس آخـرين مطالعـات انجـام          . گرفته است 
هاي تكثير شـده در هـر لوكـوس          شده تعداد آلل  

 2-16 براي سـويا،     11-26 براي برنج،    2-23بين  
 براي جـو    5-15 براي ذرت و     2-23براي گندم،   

هاي  در اين تحقيق تعداد آلل    . است زارش شده گ
دهنده تنوع بالا      بود كه نشان   1-17ها بين    ژنوتيپ

نتـايج  . هـاي مـورد بررسـي اسـت        در بين ژنوتيپ  
مشخص كردند كه تنوع زيـاد مـشاهده شـده بـه            
علت تغيير در نواحي تكـرار شـونده ژنـومي جـو          

نـژادي و انتخـاب طبيعـي در          هاي بـه   در اثر برنامه  
 .  ژنوتيپ بوده است64اين 

، و ضــريب شــانون بيــانگر ميــزان PICميــزان 
ايـن   در. هـا اسـت    مورفيـسم در بـين ژنوتيـپ       پلي

 و ميانگين ضريب شانون، به  PICتحقيق ميانگين
 بــه دســت آمــد كــه نــشان  73/1 و 69/0ترتيــب 

هـاي    دهندة وجود تنوع ژنتيكي بـالا در ژنوتيـپ        
اي مـوثر   ه   ميانگين تعداد آلل   .مورد بررسي است  

و  شاخص تثبيت دليل ديگري بر بالا بودن تنـوع       
ميـانگين هتروزيگوسـيتي مـشاهده      . ژنتيكي است 

بـــيش از هتروزيگوســـيتي مـــورد ) 00/1(شـــده 
بود و با در نظر گرفتن اين نكته كه         ) 78/0(انتظار

است، مشخص  % 5افشاني جو كمتر از      دگر گرده 
 رخ نـداده    (Drift)گردد كـه رانـش ژنتيكـي         مي
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   جو55 -64هاي شماره  هاي ژنوتيپ  فراواني آلل-7جدول 
Table 7. Alleles frequency of barley genotypes nos. 55-64 

  Bmac 154آغازگر   Bmag 225آغازگر   Ebmac 501آغازگر    Gms 61آغازگر   Hvm 60آغازگر    Bmac 167آغازگر   Bmag 375آغازگر 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency  

  وزن آلل
Weight 

  فراواني آلل
Frequency 

  وزن آلل
Weight 

0.400  141  0.000  195  0.000  90  0.300  154  0.000  150  0.200  154  0.200  159 

0.500  143  0.400  197  0.000  92  0.200  156  0.300  152  0.000  156  0.100  161  
0.200  146  0.600  198  0.200  114  0.300  162  0.300  154  0.200  164  0.200  163  
0.000  148  0.100  199  0.200  116  0.300  165  0.000  167  0.000  168  0.400  166  
0.100  156  0.400  207  0.000  118      0.100  169  0.300  170  0.000  170  

    0.400  213  0.000  120      0.100  172  0.000  171  0.600  173  
    0.000  214  0.100  122      0.300  174  0.100  173  0.400  176  
    0.000  217  0.100  123      0.300  176  0.000  175  0.100  179  
    0.000  219  0.500  129      0.100  178  0.000  177  0.000  181  
        0.500  131      0.200  179  0.200  179      
        0.200  140      0.100  183  0.100  181      
        0.000  141      0.100  185  0.100  183      
                0.100  187  0.000  185      
                    0.100  187     

0.200  158  0.200  184  0.100  114  0.100  172  0.500  150  0.500  181  0.100  132 

0.300  160  0.400  186  0.200  143  0.200  174  0.700  152  0.800  195  0.400  134  
0.100  163  0.000  189  0.200  145  0.500  178  0.100  154      0.000  140  
0.200  167  0.200  191  0.000  147  0.100  179  0.100  157      0.000  144  
0.300  170  0.100  193  0.600  148  0.000  180  0.300  162      0.100  147  
0.500  172  0.100  194  0.600  149  0.200  182          0.200  149  
0.300  175  0.000  197  0.000  150  0.000  187          0.000  156  
0.100  178  0.000  200  0.100  160  0.100  188          0.100  161  

    0.200  229      0.100  189          0.100  164  
    0.100  232      0.000  211          0.200  166  
    0.300  234                  0.500  168  
    0.200  236                  0.300  170  
    0.000  238                      
    0.000  243                      
    0.000  250                     
    0.000  255                     
    0.100  267                     
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   درصد واريانس و درصد تجمعي براي دو مولفه اصلي-8جدول 
Table 8. Percent of variance and cumulative for two main principal coordinate 

 
 هاي اصلي مولفه

Principal component 
 درصد واريانس

Percent of variance 
 درصد تجمعي

Percent of cumulative 
  First 8.95 8.95                      مولفه اول
  Second 7.74  16.694                مولفه دوم

 
 

  
  
  
  
  
  

  
  

 hvm 60 جو با استفاده از آغازگر 33-64 ارقام DNA الگوي الكتروفورزي -2شكل 
Fig. 2. Electrophoretic pattern of genotypes 33-64 using  hvm 60 primer 

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

   ژنوتيپ جو مورد مطالعه بر اساس اولين و دومين مولفه اصلي64 الگوي تنوع -3شكل 
Fig. 3. Diversity pattern of 64 genotypes barley based of  two main principal coordinate 
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ــشانگر 22در تحقيقــي كــه از . اســت ــر SSR ن  ب
 گونـه وحـشي اسـتفاده       2 رقم آلماني و     28روي  

 بـه دسـت آمـد       38/0 برابر   PICگرديد، ميانگين   
Pillen et al., 2000).( 17 تحقيقــي ديگــر از 

 رقـم   26ي بررسي تنوع ژنتيكي      برا SSRنشانگر  
 بـه  pic  ، 45/0تانزانيايي استفاده گرديد و مقدار 

در بررسـي  ). Hamza et al., 2004)دست آمد 
 لايــن جــو انجــام شــد، ميــانگين 80كــه بــر روي 

 و ميانگين هتروزيگوسـيتي     30/3تعداد آلل موثر    
ــار   ــورد انتظ ــيتي  58/0م ــانگين هتروزيگوس  و مي

ــده   ــشاهده شــ ــ60/0مــ ــاخص  و ميــ   انگين شــ
ــده اســــــت -71/0تثبيــــــت  ــرآورد شــــ    بــــ

(Dizkirici et al., 2008) . نتــايج مؤيــد ايــن
هـاي مـاركري بـا تعـداد         مطلب هستند كه مكـان    

ها   آلل بيشتر، هتروزيگوسيتي بيشتري در ژنوتيپ     
دهند، بنابراين بهتر است براي مطالعـات   مي نشان

هـــا از ايـــن دســـته  تنـــوع ژنتيكـــي در جمعيـــت
  .فاده كردآغازگرها است

نتايج حاصل از مقايسة دندروگرام حاصـل از        
ــفات مورفولوژيــك و اطلاعــات مولكــولي     ص

در تحقيقـي كـه بـر روي        . مطابقتي نـشان ندادنـد    
ــفات    ــل از صــ ــدروگرام حاصــ ــت دنــ مطابقــ
ــت     ــده اس ــام ش ــولي انج ــك و مولك مورفولوژي
مشخص شد كه هر گاه اطلاعات مولكـولي بـين          

دهند اين دو    يدو ژنوتيپ شباهت ژنتيكي نشان م     
ديگر هـستند     از نظر مورفولوِژيكي نيز مشابه يك     

(Burstin and Charcosset, 1997). در ايــن 
ــپ  ــق ژنوتيـ ــماره   تحقيـ ــاي شـ ــه 55 و 54هـ    كـ

  تـــشابه بـــالايي نـــشان دادنـــد از نظـــر پـــروتئين  

ــره ــز  ذخيـ ــد   % 100اي نيـ ــبيه بودنـ ــم شـ ــه هـ بـ
(Hajmansoor et al., 2009) .   از طـرف ديگـر

ي كه از نظر صفات مورفولوژيـك بـا         هاي ژنوتيپ
هم اختلاف زيادي داشتند از نظر تـشابه ژنتيكـي          

علــت عــدم . نيــز كمتــرين تــشابه را نــشان دادنــد
ــفات    ــل از صــ ــدروگرام حاصــ ــت دنــ مطابقــ

 را شــايد بتــوان در تعــداد SSRمورفولوژيــك و 
  .  در اين تحقيق دانستSSRكم نشانگر 

  نـشانگر مورفولـوژيكي    1000در جو بيش از     
ــي     ــور تقريبـ ــه طـ ــت و بـ ــده اسـ ــشخص شـ   مـ

ــشانگر مولكــولي يافــت شــده 275 ــا   ن ــد كــه ب   ان
ــد    ــتگي دارنــ ــك پيوســ ــفات مورفولوژيــ صــ

(Franckowiak, 1997) .  ــين ــق ب ــن تحقي در اي
هاي به دسـت آمـده       صفات مورفولوژيك و نوار   

هـــاي متفـــاوت تعـــدادي نـــشانگر  در لوكـــوس
ــاتي  ــزان  (Informative marker)اطلاع ــا مي  ب
هـا نيـاز بـه        اين آلـل  . كم به دست آمد   همبستگي  
ــون ــام    آزم ــتفاده از ارق ــه اس ــاي بعــدي از جمل ه

هــاي متــوالي و همچنــين  كــراس موتانــت و بــك
در . هاي متوالي دارنـد     بررسي در جمعيت و نسل    

چندين تحقيق كـه بـراي بررسـي رابطـه صـفات            
مورفولوژيك و مولكولي انجام شـده همبـستگي        

 ؛ Kjar et al., 2004(كمي مـشاهده شـده اسـت    

Semagn, 2002 ؛Vollmann et al., 2005 ؛ 

Martinez et al., 2003 .(  دو دليل براي توجيـه
 نـشانگرهاي   -1: عدم همبستگي ذكر شده اسـت     

مولكــولي قــسمت بزرگــي از ژنــوم را شــامل     
هاي كد شونده و غير كد شونده را پوشش          ناحيه
هـاي   دهند كه بخشي از آن مربوط به نـشانگر         مي
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 نــشانگرهاي مولكــولي -2لوژيــك اســت مورفو
ماننــــد نــــشانگرهاي مورفولوژيــــك در طــــي 

نــژادي تحـت تــاثير انتخــاب قــرار   هــاي بــه برنامـه 
  ).Semagn, 2002 (گيرند نمي

ــين    ــات ب ــضي مطالع ــر اســاس بع ــل ب در مقاب
ــستگي   ــوژيكي و مولكــولي همب صــفات مورفول

اي كــه بــر روي  در مطالعــه. مــشاهده شــده اســت
ــفت    ــشت ص ــتگي ه ــول   پيوس ــاه، ط ــاع گي ارتف

پدانكل، طول ريشك، تعـداد سـنبلچه در سـنبله،      
هاي  طول برگ، وزن سنبله و عملكرد با لوكوس       

 انجـــام شـــد، SSRبـــه دســـت آمـــده در روش 
ــد   ــت شــــ ــي داري يافــــ ــتگي معنــــ   پيوســــ

(Lynn et al., 2006). در يك بررسي به منظور 
 نـشانگر   48يافتن ارقام جو متحمـل بـه خـشكي،          

SSR ــر روي نوتيــپ جــو كــه از منــاطق   ژ241 ب
آوري شـده بودنـد       مختلف سـوريه و اردن جمـع      

مورد آزمايش قرار گرفتند كه در ايـن آزمـايش          
مورفيــسم بــسيار بــالايي را  پلــي SSRماركرهــاي 

). Choumane et al., 2005(آشـكار سـاختند   
 شـده بـا      گيـري  نتايج نـشان داد كـه تنـوع انـدازه         

ارتبـاط   با تنوع صفات زراعـي       SSRهاي   نشانگر
تـوان   دهنـد، بنـابراين، از ايـن روش مـي          مينشان  

صفت استفاده   -براي شناسايي ارتباطات نشانگر     
مـشخص   در تحقيقي نـشانگرهاي كانديـدا       . كرد

ــا عملكــرد    ــرتبط ب ــي م ــد كــه صــفات كم   كردن
   قــــرار دارنــــد 5روي كرومــــوزوم شــــماره  

(Spancer et al., 1999) .  در تحقيقــي ديگــر
فات مورفولوژيـك بـا مكـان       بين تعـدادي از ص ـ    
ــوزومي ژن ــفات،    كروم ــده ص ــرل كنن ــاي كنت ه

. Dahleen et al., 2005)(ارتبـاط مـشاهده شـد    
 با مكان   SSRمنظور بررسي همبستگي نشانگر     به  

هــاي  ژنـي صــفات مورفولوژيــك، جهـت برنامــه  
اصلاحي و همچنين رديابي صفات منتقل شده از        

ــراي ژنوتيــپSSR جفــت آغــازگر 130 هــاي   ب
 مكان ژني مرتبط    18راليايي استفاده شد و در      است

ــه  ــشاهده شــد   16ب ــالايي م ــستگي ب  صــفت همب
(Karakousis et al., 2003( .    بـه منظـور يـافتن

ژن مقاومت به بيماري اسكالد جو، بـا اسـتفاده از    
ــشانگر مــشخص شــد كــه ژن   هــاي مولكــولي ن

مقـــاوت بـــه بيمـــاري بـــر روي بـــازوي كوتـــاه 
ــماره   ــوزوم شـــ ــرار 4كرومـــ ــو قـــ    دارد جـــ

(Pickering et al., 2006).  
در بـــه كـــارگيري نـــشانگرهاي كانديـــدا    

ــه ــت    برنام ــودمند اس ــسيار س ــژادي ب ــه ن ــاي ب . ه
نشانگرهاي كانديـدا امكـان دسـتورزي ژنتيكـي         
براي انتخـاب صـفات مطلـوب مورفولـوژيكي و          

  . دهد زراعي را به اصلاح گران مي
ــپ    ــي ژنوتي ــسه فراوان ــا مقاي ــاي  ب    و1-54ه

هايي با وزن    مشخص شد كه آلل   ) پنيژا (64-55
 172 و   148،  152،  150،  195،  181،  129،  173

ــان   ــب در مك ــه ترتي ــي   ب ــاي ژن   ،bmac 154ه
hvm 60 ،hvm 11) 2آلل ( ،hvmac) 2 آلـل ( ،

bmag 378 و hvm 54   در هـر دو گـروه داراي 
 مربـوط بـه     ˝بيشترين فراواني بودنـد كـه احتمـالا       
هـاي   ر برنامـه  نواحي اينترون ژنـومي بـوده كـه د        

در . هـا رخ نـداده اسـت        اصلاحي تغييراتي در آن   
هـا فاقـد نـوار       اين دو گروه ژنوتيپ برخي از آلل      

به عنـوان مثـال     . بودند و با هم تفاوت نشان دادند      
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 1-54هـاي    ژنوتيـپ ebmac 874 در مكان ژنـي 
ــد در 184در وزن  ــوار بودن ــد ن ــه    فاق ــالي ك ح
ــش 20هــاي ژاپنــي  ژنوتيــپ ــي ن ان  درصــد فراوان

توان از اين روش بـراي رابطـه         دادند، بنابراين مي  
اي  هاي درون گونـه    ها و هيبريد   بين والدين، لاين  

ــه ــين گون ــدا  و ب ــوع، مب ــين مراكــز تن  ٔاي و همچن
هــاي مــورد بررســي و  جغرافيــاي و شــجره نمونــه

البتـه  . ثبت الگوي ژنتيكي هر رقـم اسـتفاده كـرد     
اي ضروري است در راستاي اين امر از نـشانگره        

  .   بيشتري استفاده شود
 مولفـه اول    2 نشان داد كـه      PCoنتايج تجزيه   

ــانس 69/16توانـــستند حـــدود   درصـــد از واريـ
ايـن موضـوع    . هاي مولكولي را توجيه كننـد      داده

نشان داد كه نشاگرهاي ريز ماهواره مورد مطالعه        
بـا  . هاي مختلف ژنوم پراكنـده هـستند        در قسمت 

ق بــر روي هــر توجــه بــه ايــن كــه در ايــن تحقيــ
كروموزوم جو از دو جفت نشانگر استفاده شـد،         
بنابراين تنوع ژنتيكي بـه خـوبي نـشان داده شـده            

ها نيـز ايـن مطلـب را         لفهنتيجه تجزيه به مو   . است
در بررسي تنوع ژنتيكي بـا اسـتفاده از    . تأييد كرد 

هاي مولكولي بهترين حالت ايـن اسـت كـه           داده
هاي مختلـف    نشانگرهاي مولكولي از كروموزوم   

انتخاب شده باشند و توزيع مناسب و يكنواخـت         
  .در ژنوم داشته باشند

در نهايت نتايج نشان داد با توجه بـه ايـن كـه             
هـاي مولكـولي يـك       انتخاب بـر اسـاس نـشانگر      

روش ســريع در برنامــه هــاي اصــلاحي اســت     
(Land and Thomson., 1990) و اطلاعــات 

لكـولي  ژنتيكي به دست آمـده از نـشانگرهاي مو        
هـاي اصـلاحي نقـش مهمـي را ايفـامي            در برنامه 

كنند، بنابراين براي انتخاب ژنوتيـپ برتـر داراي         
 بـراي تخمـين     SSRنشانگر  . ارزش بالايي هستند  

تنوع ژنتيكي در بين ارقامي كه وابستگي زيـادي         
به هم دارنـد، انتخـاب والـدين مناسـب، بررسـي            

اي ه هاي مقاوم به بيماري و تنش       مخازن ژني، ژن  
هاي پيوستگي و    هاي نقشه  محيطي، كاهش هزينه  

  .تلفيقي بسيار ارزشمند است
انتخاب و استفاده از تعـداد بيـشتري آغـازگر          

SSR            با پـراكنش كرومـوزومي بـالا كـه بتواننـد 
هاي بيشتر بر    هاي ژني مختلف با تعداد آلل      مكان

  هاي مختلف را تكثير و تـا كليـه        روي كروموزوم 
ا را آشـكار كننـد، پيـشنهاد        ه ـ ها و شباهت   تفاوت

  .شود مي
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