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 39، بهار 1، شماره 1مجله فیزیولوژی و بیوشیمی گیاهی ایران، جلد  

 ایران با استفاده از  در Hordeum vulgare subsp. vulgareی هاجمعیت مطالعه مولکولی

 های تکراری سادهتوالی
 

 ،*1 حامد خدایاری

 

 آباد خرم ،تهران -آبادخرم 1کیلومتر ، دانشگاه لرستان، دانشکده علوم پایه، شناسیگروه زیست -5
 

 چکیده

 احتمالی تنوع و یکی از نخستین مراکز اصلی عنوانبههلال حاصلخیزی قرار گرفته و جنوب شرق ایران در کشور نظر به اینکه 

داشتن اطلاعات کافی از وضعیت تنوع ژنتیکی این گونه در کشور از اهمیت بالایی  ، لذاباشدیماهلی سازی جو زارعی در دنیا 

نمونه  54کاشته شده در ایران،  .Hordeum vulgare Lهای ارزیابی ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت منظوربهبرخوردار است. 

از مناطق مختلف  ردیفهنمونه جمعیتی جو زراعی شش تفهو  ردیفهنمونه جمعیتی از جو زراعی دو هفت جمعیتی شامل

بررسی مولکولی قرار  مورد (SSRs) ریزماهوارکجفت نشانگر  02با استفاده از  ’Morex‘کشور و یک نمونه رقم تجاری 

-نتایج حاصل نشانمورد آنالیز قرار گرفتند.  PowerMarker ver. 3.25 افزارنرماستفاده از  با هاریزماهوارک یهاادهد. گرفت

متوسط تعداد  و 072/2=  یچندشکل اطلاعات متوسط محتوای) های بررسی شده بوددهنده وجود تنوع بالای ژنتیکی در نمونه

 شدهاصلاحاین است که بیشتر ارقام  یلدلبه احتمالاًردیفه، ردیفه نسبت به جو ششدو. وجود تنوع آللی بیشتر جو (01/0آلل = 

-تواند درونبالاست که دلیل اصلی آن می ن تحقیق بیانگر تنوع بین جمعیتیردیفه است. نتایج ایجو زراعی در ایران جو شش

 د.زادگیر بودن این تاکسون باش

 راعی، ریزماهوارکز جوتنوع ژنتیکی، ایران،  :کلیدی گانواژ
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 خدایاری   ... Hordeum vulgare subsp. vulgare هایمطالعه مولکولی جمعیت

 مقدمه

بوتمر و  یبندردهطبق  .Hordeum vulgare Lگونه 

و  vulgare ییرگونهزدارای دو  (5991) همکاران

spontaeum ییرگونهزه است ک vulgare   خود دارای

نخستین بار در  vulgare ییرگونهزهفت واریته است. 

و اتیوپی  اییترانهمدناحیه هلال حاصلخیزی، سرتاسر 

 کاشته شده است و از جنوب غرب آسیا به سمت مشرق

چین و ژاپن برده شده است. این زیرگونه هم اکنون در  به

 Bothmer et) شودیمسراسر مناطق معتدله جهان کاشته 

al., 1995.) 

( یکی از Hordeum vulgare subsp. vulgareجو زراعی )

( است که Poaceae) Triticeaeغلات در طایفه  ینترمهم

 Bothmer) شودیمدر سراسر مناطق معتدله جهان کاشته 

et al., 1995غله چهارمین برنج و ذرت گندم، از بعد (. جو 

شمار  به زراعی برتر محصول 52در زمره   و است مهم دنیا

با توجه به شرایط جغرافیایی (. Akar et al., 2004) آیدیم

در ایران، نژادهای جغرافیایی قدیمی  یرمتغ شناختیبومو 

منابع ژنی ارزشمندی برای  عنوانبه توانندیمدر ایران 

اصلاح و توسعه ارقام جدید در نظر گرفته شوند. مطالعه 

پلاسم مانند نژادهای جغرافیایی ژرم تنوع ژنتیکی در یک

جو زراعی پایه و اساس یک استراتژی برای حفاظت از 

 باشد.تر میپلاسم پیشرفتهنژادهای جغرافیایی و یافتن ژرم

H. vulgare subsp. vulgare باشد که همان جو زراعی می

 Hordeumجنس  یهاگونهبین  تاکسون در ترینمتنوع

جو زراعی اختلاف نظرهای زیادی  . در مورد منشأباشدیم

های زاگرس در غرب ایران، وجود دارد. منشأ این گیاه کوه

 ,Shewry)آناتولی جنوبی و فلسطین ذکر شده است 

بر اساس چندین گزارش، این گونه از ناحیه هلال . (1992

حاصلخیزی واقع در خاورمیانه یا از تبت در غرب چین، 

و جنوب غرب ایران  یافته است. شمال غرب، غرب منشأ

-منطقهناحیه هلال حاصلخیزی ) یجنوب شرقدر حاشیه 

مراحل اهلی سازی جو در  ،که بر اساس چندین مدرک ای

 انجام گرفته است( واقع شده است. آنجا

دهد که اهلی شدن جو حدود ده هزار مطالعات نشان می

کش در تپه علیسال پیش در ناحیه هلال حاصلخیزی 

رخ داده تان ایلام )شهرستان دهلران( واقع در جنوب اس

(. Badr et al، Morrell and Clegg 2007 . 2000است )

 Fertilقه هلال حاصلخیزی )بخشی از منط عنوانبهایران 

Crescentیابی گیاهان (، از مراکز مهم پیدایش و تنوع

است. بنابراین مطالعات فیلوژنتیک  Triticeaeی طایفه

تواند اطلاعات در این منطقه می های این طایفه،تاکسون

ی پیدایش این گیاهان از جمله گونه منشأمفیدی در مورد 

H. vulgare های جو با توجه به اینکه نمونه دست دهد.به

زراعی در طول سالیان اخیر دستخوش اصلاح توسط 

-نمونه احتمالاًاند و مراکز تحقیقاتی در اکثر نقاط دنیا شده

اند نیز از ررسی شدهاین مطالعه بهای جو زراعی که در 

ای ای از ژنوم هستهبخش عمده .نیستند مستثنااین قاعده 

 DNA (Repeatهای تکراری ها را توالیدر یوکاریوت

sequence های که به دو صورت توالی شده است( تشکیل

های پراکنده ( یا توالیTandem Repeatsپشت سرهم )

(Non-tandem Repeatsمانند تر )ها، در انسپوزون

-Heslpهای مختلفی در طول ژنوم وجود دارند )موقعیت

Harison, 2000) های پشت سرهم به اما در عوض توالی؛

اند و شامل دو تا چندین های کمتری محدود شدهلوکوس

باشند. اند میهزار واحد توالی که از سر به دم ردیف شده

ت سرهم(، ها )تکراری پشگروه مهمی از این نوع توالی

 Simple Sequenceها )SSRها یا مایکروساتلایت

repeats) هاییتوالها از تکرار باشند. مایکروساتلایتمی 

ی پنج تا پنجاه نوکلئوتیدی در یک آرایه 4یا  3، 0

ها در گیاهان اند. مایکروساتلایتای تشکیل شدهنسخه

 باز یکهزار جفت 7-0و معمولاً به ازای هر  اندفراوان

از  .(Wiesing et al. 2005)مایکروساتلایت وجود دارد 

ها بین مارکرهای مولکولی موجود، میکرو ساتلایت

(SSRs )مورفیسم بالا، توارث هم بارز و پلی علتبه

قرابت ژنتیکی و  یین، تعتکرارپذیری در مطالعات تبارزایی

 La Rota etاند )مطالعات تکاملی کاربرد وسیعی پیدا کرده

al., 2005, Li et al., 2004 .)ها با موفقیت مایکروساتلایت
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 39، بهار 1، شماره 1مجله فیزیولوژی و بیوشیمی گیاهی ایران، جلد  

های پلاسم و تخمین روابط ژنتیکی نمونهبرای تحلیل ژرم

 استاستفاده شده Aegilops tauschiiی بذر گونه

((Saeidi et al., 2006 .طور هنشانگرهای مذکور ب

و اصلاح نژاد برای ارزیابی تنوع ژنتیکی  آمیزییتموفق

 Liu et al., 1996،;  Struss and سطتو زراعی جو

Plieske 1998و Graner et al., 2003  جداگانه  طوربه

به ارزیابی  تواندیماین مطالعه  هاییافتهانجام شده است. 

جو  مختلف هاییتجمعژنتیکی بین  ساختارو  میزان تنوع

اطلاعات مربوط به تنوع  .کمک کندپر دوپر و شش

گیاهان زراعی و خویشاوندان  های موجود ازپلاسمژرم

است که  هاآنشناسی عموماً بر مبنای تنوع ریخت هاآن

شاخص مناسبی از تنوع ژنتیکی و توان بالقوه وراثتی 

های مختلف یک گروه نیست، بنابراین استفاده از ژنوتیپ

 در بسیاری از نباتاتاصلاحها برای اهداف پلاسمژرماین 

بوده است. این امر اهمیت  موارد با عدم موفقیت روبرو

های استفاده از نشانگرهای مولکولی برای ارزیابی نمونه

 ,.Saeidi et al) دهدیممختلف یک تاکسون را نشان 

2006.) 

 هامواد و روش

 .Hهای  ارزیابی ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت منظوربه

vulgare نمونه جمعیتی )تعداد  51 از ،کاشته شده در ایران

نمونه  7نه جمعیتی از جو زراعی دوردیفه و نمو 7

 کشورردیفه( از مناطق مختلف جمعیتی جو زراعی شش

 Morexو یک نمونه جو زراعی رقم تجاری  (5)جدول 

 SSRجفت نشانگر  02با استفاده از  شاهد عنوانبهنیز 

 .(0)جدول  مورد آنالیز قرار گرفت

 DNAاستخراج 

 DNAدان کاشته شد و بذر در گل 32-02از هر نمونه بذر 

استخراج  Gawel and Jarrett (1991)روش  با استفاده از

گرم برگ تازه در هاون چینی  1/5-5طور خلاصه . بهشد

قرار داده شد و سپس مقداری ماسه و نیتروژن مایع به آن 

افزوده شده و ساییده شدند. پودر حاصل در یک لوله 

 %2راج )حاوی لیتر بافر استخمیلی 02سانتریفیوژ حاوی 

CTAB ،mM522  ،تریسM4/5 NaCl ،mM EDTA02 

دقیقه در دمای  32میکرولیتر مرکاپتواتانول( به مدت  02و 

لیتر میلی 51گراد قرار گرفتند. بعد ی سانتیدرجه 01

الکل و کلروفرم به مخلوط افزوده ایزوآمیل 04:5مخلوط 

ط مخلو دقیقه به آرامی تکان داده شد. 51شد و به مدت 

در دقیقه سانتریفیوژ شد.  3522دقیقه در دور  1به مدت 

ی شود. لایهدر این حالت دو لایه در مخلوط ایجاد می

ی هم حجم ی دیگری منتقل شد و به اندازهرویی به لوله

درجه( افزوده شد. مخلوط به  -02آن ایزوپروپانول سرد )

ساعت بر روی یخ قرار  5مدت آرامی تکان داده شده و به

ای ی شیشهبه کمک یک میله DNAهای گرفت. مولکول

ی جدید منتقل و دو بار با الکل اتانول نازک به یک لوله

حاصل در  DNAشستشو و در دمای هوا خشک شد.  72%

 -02حل و در فریزر ×TE (5/2  )میکرولیتر بافر  122

 نگهداری شد. گرادیسانتدرجه 

 PCRهای واکنش

 522-12رولیتر حاوی میک 52در  PCR یهاواکنش

از هر جفت پرایمر،  nM 012ی ژنومی،  DNAنانوگرم 

mM0/2  از هرdNTP،mM  1/5  کلرور منیزیم(2MgCl )

 ,EX-Taq Polymerase (Takaraاز آنزیم  U0/5و 

Tokyo, Japan .یهاواکنش( انجام پذیرفت PCR ش با رو

Ramsay et al. (2000)  توسط قبلاًکهKhodayari et al. 

(. 0)جدول  انجام گردید شده بودند، آزمون  (2011)

( denaturingبا یک مرحله واسرشته سازی )  PCRبرنامه 

 32آن  دنبالبهو  گرادیسانتدرجه  94در  اییقهدق 1

درجه  94ثانیه در  32سازی به مدت چرخه واسرشت

( annealing) یسازهمسانه یدر دماثانیه  32، گرادیسانت

به  extension(، 3)جدول  گرادیسانتدرجه  05-11در 

  extensionبا یک  گرادیسانتدرجه  70ثانیه در  32مدت 

انجام شد  گرادیسانتدرجه  70دقیقه در  7نهایی به  مدت 

 .(0)جدول 

( 5به  0با بافر لودینگ )به نسبت  PCRمحصولات 

غیر  %50مخلوط گردیده و روی ژل پلی آکریل آمید 

تراک سایز مارکر  در کنار( Non denaturingواسرشته )

.(5)شکل  جفت بازی، پرومگا(، لود گردیدند 92لدر -5)
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 خدایاری   ... Hordeum vulgare subsp. vulgare هایمطالعه مولکولی جمعیت

 

 مورد استفاده جهت آنالیز ژنتیکی H. vulgare subsp. vulgareی جمعیت یهانمونهشماره و آدرس  -5 جدول

 عرض شمالی شرقی طول ارتفاع )متر( یبردارنمونه محل جمعیت شماره

HD10W 
 دمرود روستای پلدختر، به آبادرمخ :لرستان

907 47°57′ 33°24′ 

HD79SW 
 ارژن دشت :فارس

2051 51°33′ 29°42′ 

HD88SW 
 توت روستای سمیرم، به یاسوج: احمدبویر و کهگیلویه

1588 51°19′ 30°52′ 

HD110bNE 
 سیساب بجنورد، شمالی:  خراسان

1288 57°38′ 37°25′ 

HD110yNE 
 سیساب د،بجنور شمالی:  خراسان

1288 57°38′ 37°25′ 

HD201W 
 65 ایلام، کیلومتر به شهر دره :ایلام

855 46°53′ 33°24′ 

HD215W 
 سرشیو روستای سقز، به مریوان جاده کردستان: 

1587 46°18′ 35°59′ 

HH2W 
 شهر دره  :ایلام

690 47°22′ 33°7′ 

HH12W 
 مهر چم روستای شهر، دره به پلدختر :لرستان

852 47°36′ 33°07′ 

HH94SW 
 مبارکه اصفهان: 

2028 51°66′ 31°51′ 

HH95N 
 بومهن به مانده کیلومتر5 بومهن، طرفبه تهران تهران:

1640 51°39′ 32°36′ 

HH100N 
 نکا به ساری کیلومتری1 مازندران:

43 53°11′ 36°54′ 

HH108NE 
 بدرانلو بجنورد، به آشخانه شمالی: خراسان

915 57° 3′ 37°32′ 

HH115SW :کیلومتر 30 سمنان، به دامغان سمنان 
1200 

- - 

Morex 
 - - - بانک ژن ژاپن

 

 582به مدت  آمپریلیم 322در  DNA یرشدهتکثقطعات 

 PCRدقیقه یا بیشتر )بر حسب اندازه باند محصولات 

جدا گردیدند و  TBE (1x)زمان آن متفاوت بود( در بافر 

( لیتریلیمدر  رمگیلیم 1/2توسط اتیدیوم بروماید )

( قابل رویت UV) ماوراءبنفشنور  یلهوسبهو  یزیآمرنگ

 Adobeدر  هاژل(. تصویر Wang et al., 2003گردیدند )

Photoshop ها اسکن شد و اندازه باندها در جدول داده

 .وارد گردید

 آنالیز آماری

در یک و صفر  یبترتبه یکدهاحضور و غیاب هر آلل با 

خام در جداولی  یهادادهایی وارد شد و دوت هاییسماتر

تهیه شده بود، Excel  Microsoft یافزارنرمکه در بسته 

اده از ـبا استف هاوارکـریزماه یهادادهوارد گردیدند. 

ز ــورد آنالیــم  PowerMarker ver 3.25 زارــافنرم

 رار گرفتند.ــق

برای بررسی قدرت تفکیک نشانگرها، محتوای اطلاعاتی 

 (Polymorphism Information Content) مورفیکلیپ

PIC رابطه از استفاده هر نشانگر با p
ii

n
PIC

2

1
1 


 

تعداد  nام و iفراوانی آلل   Piدر این رابطه  .شد محاسبه

(، gene diversityژنی )باشد. همچنین تنوع ها میآلل

آلل در  و تعدادزادگیری هتروزایگوسیتی، ضریب درون

 Nei andلوکوس نیز مورد محاسبه قرار گرفت )

Takezaki 1983 ریزماهوارک و  یهاآلل(. امتیازهای

هایی فواصل ژنتیکی محاسبه شده برای ایجاد دندروگرام

جو دوپر و تاکسون  دوروابط فنتیکی بین  یدهندهنشانکه 

است، مورد استفاده قرار گرفت. با استفاده از  پرشش

فراوانی بر اساس  version 3.25 Powermarker افزارنرم

( و یک درخت Nei and Takezaki 1983فواصل ژنتیکی )

UPGMA  بر اساس تعداد اختلافات با برنامه TreeView 

 (.Page RDM: Tree View 1996ترسیم شدند ) 3.0
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 39، بهار 1، شماره 1مجله فیزیولوژی و بیوشیمی گیاهی ایران، جلد  

، توالی آغازگر، الگوی SSRنشانگر  آغازگر ریزماهوارک مورد استفاده در این مطالعه شامل نام 02اطلاعات مربوط به  -2جدول 

 .(گرادیسانت)درجه  Tmیا ( annealing)سازی تکرار، شماره کروموزوم، دمای همسانه

Tm نام نشانگر  ('3-'5) آغازگر   توالی الگوی تکرار شماره کروموزومSSR 

55 3H (AC)10(AT)5 
F AGACGCTGAGTACGTTGAG 

HvLTPPB 
R CAAAGTACAACAAACTCACGA 

55 1H (AC)23 
F ATGGATGCAAGACCAAAC 

Bmac0213 
R CTATGAGAGGTAGAGCAGCC 

58 6H (AC)9AT(AC)7(AG)9 
F GATTGGAGCTTCGGATCAC 

EBmac0602 
R CCGTCTAGGGAGAGGTTCTC 

61 1H (AC)7T(CA)15(AT)9 
F CCATCAAAGTCCGGCTAG 

Bmac0032 
R GTCGGGCCTCATACTGAC 

58 7H (AG)10GG(AG)12 
F ACGAAAGAGTTACAACGGATA 

Bmag0135 
R GTTTACCACAGATCTACAGGTG 

55 6H (GA)20 
F AAGAACACCATATGATCCAAC 

Bmag0613 
R CTCCATGACTATGAGGAGAAG 

55 4H (AT)29 
F ACACCTTCCCAGGACAATCCATTG 

HVM03 
R AGCACGCAGAGCACCGAAAAAGTC 

55 1H (CT)16 
F ATTCATCGATCTTGTATTAGTCC 

Bmac0211 
R ACATCATGTCGATCAAAGC 

55 5H (ATC)6N3(ATC3 
F AAAGTTGACCACCACTGTTGA 

EBmatc0040 
R ATGATGATGGTCTTTCTTCTGG 

55 1H (ACC)5 
F CATGGGAGGGGACAACAC 

HvHVA1 
R CGACCAAACACGACTAAAGGA 

55 1H (AC)24 
F TCATTCGTTGCAGATACACCAC 

WMC1E8 
R TCAATGCCCTTGTTTCTGACCT 

58 3H (AG)20 
F TTAAACCCCCCCCCTCTAG 

Bmag0006 
R TGCAGTTACTATCGCTGATTTAGC 

55 4H (GA)6 
F CCTCCCCTCTGATATGATAA 

HVMLOH1A 
R GTACAGACGGTTTAATTGTCC 

55 2H (TG)7,(TG)6(GA)10,(AG)6 
F GCGAACATTGTCATGTTAGTA 

EBmac0607 
R AACCTTATGGATTTGGAGG 

60 7H (AC)28 
F AGAGAAAGAGAAATGTCACCA 

Bmac0031 
R ATACATCCATGTGAGGGC 

55 7H (TA)23,(GA)16 
F CAGTCATAACCTGATGAACAA 

EBmag0794 
R TCACACTTATCTTGCTGCTAA 

55 2H (AC)20 
F GAAACCCATCATAGCAGC 

EBmac0415 
R AAACAGCAGCAAGAGGAG 

61 2H (AG)19 
F AATTAGCGAGAACAAAATCAC 

Bmag0125 
R AGATAACGATGCACCACC 

58 4H (AC)22 
F ATTGGAGCGGATTAGGAT 

EBmac0679 
R CCCTATGTCATGTAGGAGAT 

62 7H (AG)14 
F TCATGGAGACCGTTGTAGT 

Bmag0341 
R CCACAAGCCTCTGTTCTC 
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تصویر ژل پلی آکریل آمید محصولات  نمونه -5شکل 

مربوط  PCR یهاواکنشژنومی پس از  DNA یرشدهتکث

دهنده نشان Bmac211به نشانگر مایکروساتلایت 

 .HD (Hی های جمعیتی گونهدر نمونه PCRمحصولات 

vulgare subsp. vulgare var. distichon و )HH (H. 

vulgare subsp. vulgare var. hexastichon الگوی .)

را نشان  هاآنهای مربوط به تاکسون وضوحبهتنوع آللی 

 .باشد( میbp) ها به جفت بازاندازه آلل دهد.می
 

 نتایج

آلل ارزیابی شد و  533لوکوس( با  02جفت پرایمر ) 02

آلل در هر لوکوس مایکروساتلایت مشاهده  6/65متوسط 

، EBmac607هایلوکوس) ریزماهوارک آلل هشتگردید. 

HvLTPPB،Bmac213  ،Bmac32 ،Bmag135 ،

Bmag613 ،HVM3 وHvMLOH1A میزان ( باPIC  > 

ها متوسط تعداد کل آلل در لوکوس .مشاهده گردید 82/2

 .(3)جدول  بود 01/0

( HvMLOH1A)در  204/2ها میان تنوع ژنی بین لوکوس

بود. متوسط تنوع ژنی در  یرمتغ( Bmac32)در  953/2و 

با  PICبود. متوسط  729/2های مورد مطالعه ل نمونهک

جمعیت  51بررسی شده در  SSRلوکوس  02استفاده از 

مشاهده گردید. در سه  072/2 یزانمبهمورد مطالعه، 

تعداد  آلل بیش  HVM3و  Bmac32 ،Bmag135لوکوس 

مشاهده گردید. میانگین هتروزایگوسیتی و ضریب  52از 

-( درکل جمعیتInbreeding Coeficientزادگیری )درون

بود )جدول  002/2و  018/2ترتیب های مطالعه شده، به

با  Bmac32(.  بیشترین تعداد آلل متعلق به لوکوس 3

(. فاصله ژنتیکی 3)جدول  آلل مشاهده گردید 54تعداد 

( Pairwise Fst) ردیفیردیفی و ششبین دو گروه  دو

 ,Neiاصله ژنتیکی محاسبه شد. بیشترین ف 075/2 یزانمبه

 یزانمبه HH12Wبا  HD88SW هاییتجمع( بین (1983

 یزانمبه HH95Nبا  HD110wNEو همچنین  944/2

با  HD110bNEکمترین آن بین  کهیحالدر  945/2

HD110wNE دندروگرام  که در باشدیم 077/2 یزانمبه

 ( نیز قابل مشاهده است.0)شکل 

 ,Neiژنتیکی ) یبر اساس فاصله UPGMA دندروگرام

ترسیم گردید  Powermarkerافزار ( با استفاده از نرم1978

های جمعیتی های ریزماهوارک توانست  نمونهکه داده

از هم جدا  یخوببهرا  hexastichonو  distichon واریته

(. بر اساس نتایج این مطالعه، فاصله ژنتیکی 0کند )شکل 

(Nei 1978 بین واریته )distichon  باhexastichon 

 بود. 101/2 یزانمبه

 بحث

Khodayari  ( در تحقیقی روی 0255و همکاران )

آغازگر مایکروساتلایت  93تعداد   پذیریآزمایش انتقال

 Hواجد ژنوم که  Hordeumهای متعلق به جنس در گونه

آغازگرهای ریزماهوارک  93نتیجه گرفتند که تمام ، هستند

زراعی تکثیر شوند اما  توانند در جومورد مطالعه، می

قابلیت تکثیر دارند.  H. bulbosumدر  هاآناز  %15حدود 

 ،SSRنشانگرهای استفاده از  مطالعه جوهای ایرانی با

 اطلاعات محتوای بالایی را نشان داد و مورفیسمیپل

 59/2تا   Bmac40))جایگاه  28/2( از PIC) یچندشکل

نین میانگین و همچ 07/2با متوسط   Bmag603) )جایگاه

 (.3)جدول در هر لوکوس، متغیر بود  01/0تعداد آلل 

میانگین دو پارامتر مهم تنوع ژنتیکی فوق در مقایسه با 

( راجع 0252و همکاران ) Ebrahimi تحقیقی که توسط 

 51( با استفاده از H. vulgareبه تنوع ژنتیکی جو ایرانی )

 و تعداد PICواره بود که میانگین ـانگر ریز ماهـفت نشـج
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 39، بهار 1، شماره 1مجله فیزیولوژی و بیوشیمی گیاهی ایران، جلد  

 02زادگیری و دامنه اندازه آلل )به جفت نوکلؤتید( برای ، هتروزیگوسیتی، تنوع ژنی، ضریب درون PICتعداد آلل،  -3جدول 

 ایرانی. H. vulgare subsp. vulgareپلاسم جمعیت از ژرم 54در  SSRلوکوس 

دامنه 

اندازه 

 آلل

-ضریب درون
 زادگیری

 هتروزیگوسیتي
تنوع 

 ژني
PIC 

عداد ت

 آلل
SSR نشانگر 

200-225 0.295 0.642 0.869 0.856 9 HvLTPPB 

144-168 0.531 0.428 0.864 0.850 9 Bmac213 

200-248 0.716 0.214 0.709 0.673 6 EBmac602 

214-292 0.329 0.642 0.913 0.906 14 Bmac32 

124-187 0.832 0.153 0.852 0.836 10 Bmag135 

160-208 0.922 0.071 0.859 0.843 8 Bmag613 

163-220 0.550 0.428 0.900 0.892 13 HVM3 

202-192 0.918 0.071 0.813 0.790 8 Bmac211 

208-180 1.000 0.000 0.500 0.375 2 EBmatc40 

132-136 0.566 0.285 0.622 0.550 5 HvHVA1 

197-222 0.847 0.071 0.436 0.341 2 WMC1E8 

204-210 1.000 0.000 0.711 0.677 6 Bmag6 

155-180 0.891 0.066 0.064 0.062 2 HvMLOH1A 

148-202 0.891 0.066 0.575 0.494 4 EBmac607 

205-200 0.220 0.600 0.735 0.691 5 Bmac31 

156-195 0.275 0.600 0.793 0.763 9 EBmag794 

242-265 0.590 0.333 0.771 0.735 6 EBmac415 

130-138 0.444 0.500 0.791 0.764 7 Bmag125 

140-153 1.000 0.000 0.720 0.672 4 EBmac679 

214-228 1.000 0.000 0.691 0.640 4 Bmg341 

 0.660 0.258 0.709 0.670 6.65 Mean 

 

 
 02های حاصل از بر اساس داده ی جمعیتی از جو زراعینمونه 51ی روابط بین نشان دهنده UPGMAدندروگرام  -0شکل 

: Wغرب، : جنوبSW: شمال، Nی جغرافیایی )های بذر همراه با ناحیهی نمونه. شمارهNei (1983)مایکروساتلایت و ضریب 

 ها درج شده است.اعداد بوتسترپ نیز روی شاخه است.شرق( آورده شده: شمالNEغرب و 
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 ازهمچنین  .زارش نمودندگ 8/4 و 19/2 یبترتبهآلل را 

 ( برای2013)و همکاران Mojir Sheibani که  یامطالعه

 مشاهده شده یهاآلل پر میانگینجو زراعی ششرقم  04

 01/2تا  41/2( از PICچندشکلی ) ضریب و مقدار  3/52

 PIC = 170/2 )در ارقام بینابین متوسط 108/2با میانگین 

بیشتر ( محاسبه نمودند، =PIC 10/2ارقام بهاره =  و در

 کی از دلایل بیشتر بودن این پارامترهای احتمالاًاست که 

های مورد مطالعه باشد که در این مطالعه از منبع ژنوتیپ

بذرهای محلی قدیمی که در مناطق مختلف دورافتاده 

 Ebrahimiاستفاده شد اما در تحقیق  شودیمکشور کاشته 

و همکاران  Mojir Sheibaniو  (0252و همکاران )

 استفاده شده است. ،شدهحاصلابیشتر از بذور  (2013)

 (0252) و همکاران Ebrahimiهمچنین در مطالعه 

با دو   HvMLoH1A تعداد آلل مربوط به جایگاهکمترین 

 نتیجه تحقیق حاضر مطابقت داشت با یقاًدقکه  آلل بود

( 0252و همکاران )  Hajmansoor آزمایش در. (3)جدول

بین  ،جو ژنوتیپ 04  برای یچندشکل اطلاعات محتوای

( 0255و همکاران ) Heidari  .شد محاسبه 89/2و  49/2

 59 از استفاده با جو رقم و لاین 31 ژنتیکی بررسی تنوع در

 اطلاعات میزان SSR و EST-SSR آغازگر جفت

تا  51/2 بین بررسی مورد نشانگرهای برای را یچندشکل

محاسبه شده در این مطالعه  PIC .کردند محاسبه 89/2

و  Macaulayهای ریزماهوارک با نتایج برای لوکوس

که روی  Pandey Mahdav (2007)و ( 0225همکاران )

انجام شده بود،  یبترتبهجوهای زراعی اروپا و هیمالایا 

ها لوکوس سایرابقت داشت و در مطدر بسیاری جهات 

 ریزماهوارک  مثال، عنوانبه بود. یجزئها نیز تفاوت

Bmac32  گروه جوهای ایرانیدر (PIC= 0.906 ) در

. مورفیک بودبسیار پلی، مذکور مانند دو مطالعهمطالعه ما 

 طوربهدر مطالعه حاضر، در جوهای ایرانی در مقابل آن 

جوهای زمستانه مشاهده گردید اما در  PIC=0.67متوسط 

 انجام گردید،( 0229و همکاران ) Kadriتوسط  تونسی که

 ندرده بودک استفاده ی کهلوکوس ریزماهوارک 57از 

PIC=0.45  ده بود.شمشاهده  

میانگین تعداد آلل در لوکوس که معرف اصلی غنای آللی 

متوسط  طوربهدر جوهای زراعی ایران  هاستیتجمع

از جوهای هیمالایا با  تریینپامشاهده شد که  01/0

در در تحقیق حاضر، . باشدیمآلل در لوکوس  9/7متوسط 

بیشترین آلل  54با تعداد  Bmac32جوهای ایرانی لوکوس 

و   Malysheva-Otto در مطالعاتتعداد آلل را داشت که 

رقم جو زراعی از سراسر  913که روی  (0220همکاران )

آلل  33جهان انجام شده بود نیز این لوکوس با تعداد 

و Russell  اشته بود.ذآلل را به نمایش گ بالاترین تعداد

نوع ژنتیکی ارقام جو گزارش کردند که ت( 0222همکاران )

 کهیدرحالکاهش یافته است و اصلاح آن  با گذشت زمان

Ordon ( 0221و همکاران ) افزایش تنوع ژنتیکی ارقام جو

 یدر طاصلاح  هاییتفعالپر را با افزایش -پر و شش-دو

و    Koebnerسال اخیر را گزارش نمودند. از طرفی 12

ارقام جو در ای که روی در طی مطالعه( 0223همکاران )

انجام دادند ابراز داشتند که  5991تا  5901انگلیس از سال 

 لزوماً اصلاحی سیستماتیک روی ارقام جو،  یهابرنامه

 Pandey- Mahdav .شودینممنجر به کاهش تنوع ژنتیکی 

 SSRلوکوس  44نشان دادند که از ( 0220و همکاران )

ی در مورد استفاده برای مطالعه تنوع ژنتیکی جو زراع

  و   WMC1E8فقط یک باند،  HvHVA1نپال، لوکوس 

HvMLO3که نتایج ما نشان داد ست دو باند  تشکیل داده ا

آلل را به نمایش  0و  0، 3 یبترتبههای فوق که لوکوس

 55نیز تعداد ( 0227و همکاران )  Kolodinskaگذاشتند.

آلل از  Bmag135 ،1از  آلل Bmac32 ،54آلل از لوکوس  

HvLTPBB ،0  تا درEBmac415  آلل از  0وWMC1E8 

یتی ارقام جو اروپایی را یافتند که نمونه جمع 597را در 

 و   Matus همگی با نتایج ما مطابقت و موافقت دارد.

Hayes (2002 )30در  تعیین تنوع ژنتیکی منظوربه 

و  استفاده کردند SSR نشانگر 40از  زراعی جو پلاسمژرم

-و در لوکوس آوردند دستبهرا  3/8متوسط تعداد آلل 

که  یآلل 8و  0همان  یقاًدق Bmag211 و Ebmac415 های

در  لیکنو دندگزارش دادر این تحقیق مشاهده شد را 

و  HVM3 ،Bmac32 ،HVHVA1 هایلوکوس



 

19 

 39، بهار 1، شماره 1مجله فیزیولوژی و بیوشیمی گیاهی ایران، جلد  

WMC1E8 را گزارش کردند  آلل 1و  4، 55، 51 یبترتبه

)جدول که یک یا دو آلل با نتایج این تحقیق اختلاف دارد 

زادگیری میانگین هتروزایگوسیتی و ضریب درون (.3

(Inbreeding Coeficientدرکل جمعیت ) های مطالعه

بود که با توجه به  002/2و  018/2ترتیب شده، به

 خودگشن بودن این گونه قابل توجیه است.

 ردیفیردیفی و ششفاصله ژنتیکی بین دو گروه  دو

(Pairwise Fst )دهنده محاسبه شد که نشان 075/2 یزانمبه

در دندروگرام فاصله پایین ژنتیکی بین دو واریته است. 

 distichonواریته  دو ،های مایکروساتلایتداده حاصل از

این  .(0)شکل  شدنداز هم جدا  یخوببه  hexastichonو 

به نحوی است که  واریته فوق موضوع در مورد دو

را  هاآنتوان نمی کهای است اندازه به هاآناختلاف بین 

بنابراین نتایج ؛ زیرگونه نیز تلقی نمود عنوانبهحتی 

را ( 5991و همکاران )  Bothmerبندیرده SSRهای داده

که هریک از این دو تاکسون  هادر خصوص این تاکسون

 ییدتأمحکمی  طوربهاند را واریته در نظر گرفته عنوانبه

 (.0کند )شکل می

 نهایی گیرییجهنت

نژادهای جغرافیایی و خویشاوندان خودرو غلات زراعی 

-ای ارقام زراعی جدید میمنابع مهمی برای توسعه پایه

اصلاح شدید،  واسطهبه هاآنباشند که منبع ژنتیکی 

های موجود در مرکز پلاسمباریک شده است. ژرم احتمالاً

که در مناطق با درجات بالایی از تنوع  ییهاآنتنوع و 

-رویند از درجه اهمیت فوقژیکی میایی و اکولوجغرافی

نتایج این مطالعه، میزان  بر اساسای برخوردارند. العاده

های ایرانی مشاهده پلاسمبالایی از تنوع ژنتیکی در ژرم

گردید. تنوع ژنتیکی در تمام مناطق مختلف توزیع شده 

ناحیه رویش وجود نداشت.  بر اساس یبنددستهاست و 

توانست دو واریته  H. vulgareدر گونه  SSRهای داده

distichon  وhexastichon  که از هم جدا کند یخوببهرا 

رسد که می نظربهمتفاوتی داشته باشند.  منشأ احتمالاً

ذخیره  عنوانبهتواند پلاسم ارقام بومی جو ایرانی  میژرم

های للآژنتیکی خوبی برای اصلاح جو زراعی و یافتن 

 ودمند برای مقاصد اصلاح نبات باشد.جدید و س
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Sequence Repeats (SSRs) 
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Abstract 

Iran is located in the southeastern part of Fertile Crescent where is considered as the center of origin and 

domestication of cultivated barley in the world. Therefore, having information about genetic diversity of this 

species is very important. In order to evaluate genetic variation in Hordeum vulgare L. cultivated in Iran, 14 

accessions including seven of two-rowed (21 individual) and seven six-rowed barley  (21 individual) accessions 

from various regions of Iran and one accession of commercial cultivar ‘Morex’ were evaluated using 20 primer 

pairs of microsatellites. Microsatellite data were analyzed by Powermarker software ver. 3.25. The results of this 

study showed high genetic diversity (mean polymorphism information content or PIC = 0.670 and mean allele 

number = 6.65) in Iranian barley landraces. The genetic diversity in var. distichon was considerably higher than 

var. hexastichon.  

Key words: Barley, Genetic diversity, Iran, Microsatellite 
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