
ساختارتعييندرEST-SSRنشانگرهايييكارا و جوتودهژنتيكيتنوع بومي هاي

سيسي عبدالهي محمدي1نير ابوالقاسم سيد علوي*2و1، سيامك سيد صادقو1كيا، 3زادهبهزاد

به-1 گياهيگروه بيوتكنولوژي و كنژادي تبريزدانشكده دانشگاه تبريز-2،شاورزي دانشگاه غلات مولكولي اصلاح علمي ،قطب

كشور-3 ديم تحقيقات موسسه

دريافت( پذيرش- 18/6/1391: تاريخ )20/9/1391: تاريخ

چكيده

برنامهتوده در ارزش با ژنتيكي ذخاير از بومي ميهاي زراعي گياهان اصلاحي رواب. باشندهاي و تنوع سطح ژنتيكيتعيين ط

توده لازمهبين بومي، بهرهحفاظتهاي استبهينهبرداريو ارزش با منابع اين حاضر. از پژوهش ژنتيكي،در روابط و 119تنوع

وتوده تجاري25بومي و پيشرفته اسپانيالاين و پاكستان روسيه، مصر، چين، ايران، كشورهاي از ازجو استفاده جفت22با

شدبررEST-SSRآغازگر مجموع،.سي ميانگينEST-SSRجايگاه21درآلل87در با تكثيرآلل14/4، جايگاه هر ازاي به

از. شد چندشكلي اطلاعات ميانگين) SCSSR09398(84/0تا) GBM1212(23/0ميزان بود52/0با نشانگرهاي.متغير

ژني تنوع ميانگين داراي مطالعه، دامنه58/0مورد خوشه.ودندب86/0تا24/0با دادهتجزيه اساس بر باEST-SSRهاياي و

الگوريتم از فاصلهNeighbor-Joiningاستفاده ضريب Kimuraتكامليو 2-Parameter،راژنوتيپ منتسببهها گروه پنج

اصلي. كرد بردارهاي به تجزيه مجموع،در در اول بردار ژنوتيپدرصد09/70سه بين كل مولكولي تغييرات تبييناز را ها

ژنوتيپ. كردند بعدي دو اساسهانمايش گروهبر اول، اصلي بردار خوشهدو تجزيه از حاصل كردبندي تائيد را اساس. اي بر

گروه درون بالايي ژنتيكي تنوع مولكولي، واريانس ميتجزيه كه شد مشاهده جغرافيايي برنامههاي در جوتواند اصلاح هاي

شود نش. استفاده نشانگرهاينتايج كه داد ازEST-SSRان عملكردي نشانگرهاي عنوان روابطكارابه بررسي براي مناسبي يي

ژتوتيپ جمعيتژنتيكي ساختار تعيين و .هستندبرخوردارهاها
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مقدمه

Hordeum)جو vulgare. L.)گياها اولين از نيكي

مي شمار به شده اهلي تغذيه.رودزراعي اهميت بر اي،علاوه

با جزء يك مزايايجو كه است محصولات تناوب ارزش

گونه تنوع نظر از بيماريكنترلوايزيادي و داردآفات ها

)Chakraborty and Newton, گياه).2011 اين

تجزيه در مدل گونه عنوان به وهمچنين ژنتيكي هاي

مي استفاده Pillen(شودمولكولي et al., ميزان).2000

DNAگونههسته 67/10تا85/6ازHordeumهاياي

گونه در تاپيكوگرم ديپلوئيد گونه85/29هاي در -پيكوگرم

است متغير هگزاپلوئيد Jakob(هاي et al., 2004.(

پتانسيل با ارقامي توليد به منجر كشاورزي توسعه

توده به نسبت بيشتر استتوليد شده بومي ليو،هاي

اصلاح ارقام از مداوم يكنواختياستفاده و تنوعشده كشت،

داده قرار خطر معرض در را زراعي گياهان .استژنتيكي

از،بنابراين وحشيهايتودهاستفاده خويشاوندان و بومي

آن ژني خزانه كردن غني جهت زراعي بهگياهان ضروري ها

مي دارايهايتوده.رسدنظر واكولوژيكسازگاريبومي

مزراعيخصوصيات و بوده ارزش با اصلاحي ژنتيكيو نابع

ژن نظر از تنشغني به مقاومت غيرهاي و زيستي هاي

مي ,Thrupp(باشندزيستي رانهمكاونگلينتوا.)2000

)Eglinton et al., كردند)1998 جوپلاسمژرمكهگزارش

جديديهاژنازغنيابعمنبوميهايتودهوحشيو

ژرمازمناسبصفتانتقالوشناساييباكهشندميبا

وپلا بوميحشيسم اصلاحبهو كيفيتانميتوشدهارقام

يشافزاراعملكرداريپايدوخشكيتنشبهتحمل،مالت

همكاران.داد و Hadado(هادادو et al., در) 2010

توده سازگاري و تنوع جومطالعه بومي شدهجمعهاي آوري

ريزماهوارهاز نشانگرهاي از استفاده با اتيوپي نشانارتفاعات

كهد جمعيتادند درون بالايي ژنتيكي بوميتنوع هاي

و دارد آللبودندارانظرازراهاتودهاينپتانسيلوجود

قرارموردمفيد،يها .دادندتاكيد

برنامه در ژنتيكي ذخاير از اصلاحي،استفاده هاي

روابطنيازمند از ژنتيكيژنوتيپاطلاع ساختار تعيين و ها

Mohammadi(استهاجمعيت and Prasanna, 2003.(

متعدديروش دادههاي بر ژنوتيپيمبتني و فنوتيپي هاي

سطحبراي ژرمتعيين ژنتيكي گياهيهاپلاسمتنوع وي

جمعيت ساختار ميهاتجزيه راستا،. شوداستفاده اين در

بر مبتني نشانگرهاي،DNAنشانگرهاي خصوص به

تكرارپ،ريزماهواره و چندشكلي دليل چندبه بالا، يآللذيري

همبارز امتيازدهي و فر،بودن مطالعاتاكاربرد در واني

كرده پيدا Meszaros et(ندامختلف al., 2007(.

سال اخيردر توالي،هاي به دسترسي شدهبا بيان هاي

بيوانفورماتيك،) هاEST(نشانمند زمينه در پيشرفت و

شدهSSRنشانگرهاي مبنايطراحي ESTنواحيبر

)EST-SSR (ياeSSRمختلفها مطالعات بررسيدر براي

عملكردي ژنتيكي شدتنوع Pillen)نداهاستفاده et al.,

2000; Chabane et al., 2005; Salem et al., 2010).

شكليEST-SSRنشانگرهاي رونويسيچند ژنومي نواحي

ميشده بهدهند،نشان نسبت و بوده شده حفاظت بسيار

گونهانتقالSSRنشانگرهاي بين بالايي هايپذيري

دارند Scott(خويشاوند et al., 2000(.

همكارانه و Holton(ولتون et al., تنوع) 2002

از11ژنتيكي استفاده با را جو آغازگر41رقم -ESTجفت

SSRآنانتقالومطالعه درپذيري را گندم15ها رقم

تر. كردندبررسي به آغازگرها، اين جفت5و16تيباز

چندشكلآغازگر گندم و جو دادنديدر وسالم.نشان

Salem(همكاران et al., بررسي)2010 ژنتيكيدر تنوع

جو27 باازژنوتيپ آغازگر23مصر درEST-SSRجفت ،

دامنه22درآلل97مجموع با چندشكل 12تا2جايگاه

ميانگينآلل ازايآلل32/4با تكثهربه كردندجايگاه . ير

حداقل حداكثر00/3ميانگين هرآلل33/6و ازاي به

بهجايگ بهاه 4Hو5Hهايكروموزومنشانگرهايترتيب

از ژني تنوع و داشت ميانگين896/0تا137/0تعلق با

بود563/0 همكاران.متغير و Jilal(جيلال et al., 2008 (

آغازگر20از تEST-SSRوSSRجفت مطالعه نوعبراي

جغرافيايي و بومي304ژنتيكي مختلف29ازتوده كشور

درجمع شده كردندآوري استفاده ايكاردا ژن 19كهبانك

شكل چند مجموعبودندنشانگر ميانگينآلل403در با

تعدادآلل2/20 و شد تكثير جايگاه هر ازاي ازآللبه 5ها

بودآلل37تا اطلاعات.متغير شكليميزان .از(PIC)چند

ميانگين80/0تا28/0 و. بودتغيرم59/0با وارشني

Varshney(همكاران et al., PICميزان) 2005

مجموعهراEST-SSRنشانگرهاي ژنوتيپبراي از هاياي
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بين آوردندهب48/0ميانگينبا78/0تا24/0جو . دست

ميانگينبي بهPICشترين 3Hكروموزومنشانگرهايمربوط

همكاران.بود51/0مقداربا و Comadran(كومادران et

al., توده192) 2009 شامل جو ارقامژنوتيپ و بومي هاي

مديترانهاصلاحي نواحي به بامربوط را نشانگر30اي

EST-SSRنشانگر22وSSRكردند مجموع. بررسي در

متوسطآلل474 وآلل11/9با شد تكثير هرمكان ازاي به

بود5/0تا126/0ازPICميزان خوشه. متغير برتجزيه اي

داده مولكولياساس پنجژنوتيپ،هاي به را منتسبها گروه

.كرد

پژوهشازدفه عملكرديبررسي،اين ژنتيكي تنوع

جوتوده تجاري ارقام و اصلاحي لاين بومي، استفادههاي با

تعيينEST-SSRنشانگرهاياز وهاژنوتيپبينروابطو

مطالعه مورد جمعيت .بودساختار

روش و هامواد

استخراج و گياهي DNAمواد

مطالعه مورد گياهي جويبومپيژنوت69شاملمواد

15مصر،يبومپيژنوت12ن،يچيبومپيژنوت23ران،يا

كشورهايبومپيژنوت اسپانيا،از و پاكستان روسيه، 9ي

تجار16واصلاحيشرفتهيپنيلا استخراج.بوديرقم

DNAروش CTAB)Saghai-Maroofبه et al.,

نمونه) 1984 كيفيت و كميت و ازانجام استفاده با ها

آگارزالكتروفور ژل تعيين8/0ز اسپكتروفتومتر و درصد

.دش

EST-SSRتجزيه

تجزيه توزيع22ازEST-SSRبراي آغازگر جفت

جو كروموزوم هفت در بشده شكلي چند مطالعاتابا در لا

زنجيره. شداستفادهقبلي حجمواكنش در پليمراز 10اي

شامل ميكروليترDNAميكروليتر2ميكروليتر يك ژنومي،

استخراج،ب مولارdNTPs250ميكروليتر2/0افر ،ميلي

آغازگرهاي5/0 از كدام هر از پسميكروليتر و رو،پيشرو

آنزيم1/0 Taqميكروليتر DNAدر50(مرازپلي واحد

منيزيم3/0،)ميكروليتر كلريد مولار50ميكروليتر ميلي

با انجام4/5همراه تقطير دوبار آب -هچرخ.شدميكروليتر

واسرشته چرخه يك شامل حرارتي درهاي اوليه سازي

مدتگراديسانتدرجه94دماي با30دقيقه،3به چرخه

دمايواسرشته در مدتگراديسانتدرجه94سازي 30به

دماي در آغازگر اتصال گراديسانتدرجه55- 62ثانيه،

آغازگر( به دماي) بسته در بسط و دقيقه يك مدت 72به

چرخهگرادينتسادرجه يك نهايت در و دقيقه يك مدت به

مدت به نهايي دماي5بسط در گراديسانتدرجه72دقيقه

پلي.بود ژل الكتروفورز از استفاده با تكثيري -محصولات

آميد واسرشته4اكريل غير ضخامتدرصد با 2/0ساز

اسكنميلي ژل دستگاه در Corbettشركت(3000متر

Roboticsشدند) ليااسترا .تفكيك

داده هاتجزيه

به چندشكل نشانگرهاي نواري يكالگوي صورت

صفر) آللوجود( وجود(و علاوه. ندشددهيامتياز) آللعدم

ا تعدادنيبر فراوانيآلل، و تعيين جايگاه هر برآوردآللدر ي

ميزان.دش پارامترهاي نشانگر، تمايز قدرت تعيين براي

چندشكلي ني) PIC(اطلاعات ژني تنوع شاخص ) Nei(و

نرم از استفاده PowerMarker)Liuافزاربا and Muse,

شد)2005 واريانس. محاسبه )AVOMA(مولكوليتجزيه

بين و درون واريانس به كل مولكولي واريانس تفكيك براي

از)كشورها(هاتوده استفاده GenAlEx6.41افزارنرمبا

)Peakall and Smouse, اين.دشانجام) 2010 براي

ژنوتيپ تودهتجزيه، به مطالعه مورد ايران،هاي بومي هاي

لاين و تجاري ارقام گروه نيز و كشورها ساير و مصر -چين،

شدند تقسيم اصلاحي مولكولي. هاي واريانس تعيين براي

گروه از كدام هر شاخصدرون محاسبهها، ني و شانون هاي

ژنوتيپگروه. دش خوشهبراساسها،بندي باتجزيه اي

فاصلهوJoining-Neighbourالگوريتم Kimuraضريب

2-Parameterاستفاده نرمبا 5/05MEGAافزاراز

)Tamura et al., برشانجام) 2011 نقطه بهترين و

مبنايدندروگرام بوت1000بر تعيينبار . دشاسترپ

اصلي بردارهاي به ر(PCoA) تجزيه عنوان به وشنيز

خوشه تجزيه نرمايمكمل از استفاده افزاربا

GenAlEx6.41شد .انجام

بحث و نتايج

نشانگرهاي EST-SSRچندشكلي

آغازگر22از استفاده،EST-SSRجفت 21مورد

ژنوتيپ در بودندنشانگر شكل چند نواري1شكل.ها الگوي



سيسي86 همكارانعبدالهي تودهEST-SSRنشانگرهايكارايي: و ژنتيكي ساختار و تنوع تعيين جودر بومي هاي

آغازگر جفت از ازSCSSR15334حاصل تعدادي در را

ميژنوتيپ نشان جو مجموع. دهدهاي دامنه87در با آلل

ميانگين9تا2از شدآلل14/4و تكثير جايگاه هر ازاي .به

تعداد بآللبيشترين نشانگرمربوط SCSSR09398)9ه

نشانگرهاي) آلل به مربوط آن كمترين ،GBM1459و

GBM1139وSCSSR18076)2نشانگرهاي.بود) آلل

به ميانگينH4كروموزوممربوط و6با كروموزومبيشترين

H3ميانگين تعداد3با كمترين ميزان.بودندآللداراي

از ژني ميانگين86/0تا24/0تنوع بود58/0با . متغير

ژني تنوع كمترين و به،بيشترين مربوط ترتيب به

ميزان. بودGBM1212وSCSSR09398نشانگرهاي

از چندشكلي 84/0تا) GBM1212(23/0اطلاعات

)SCSSR09398 (ميانگين كرد52/0با . )1جدول(تغيير

نشانگرهاي بين استفادهEST-SSRدر بيشترين،مورد

ژني)87/0(شايعآللفراواني تنوع ميزان كمترين ،)24/0 (

نشانگر) PIC)23/0و به نشانGBM1212مربوط كه بود

فراواني بين منفي همبستگي سايرآللدهنده و شايع

فراواني.استپارامترها تعدادآللپارامتر با آللشايع

همبستگي ميزان در) -74/0(كمترين داشت كهيحالرا

اين بين بالايي ژنيوپارامترهمبستگي و) -98/0(تنوع

PIC)95/0 - (شد نشانگرهايطوريهب. برآورد كه

GBM1459،GBM1139وSCSSR18076دو وجود با

مقدارآلل بودن نشانگرPICي به نسبت بالاتري ژني تنوع و

GBM1212كمترين،داشتند داراي نشانگر اين كه چرا

بودآللفراواني .شايع

همكاران و Hubner(هوبنر et al., بررسي) 2009 در

ژنتيكي از51تنوع استفاده با جو وحشي 42ژنوتيپ

تعدادEST-SSRآغازگر ازآلل، ميانگين39تا6را با

مقدارآلل34/11 و جايگاه هر ازاي ازPICبه تا27/0را

متوسط93/0 كردند61/0با آللگزارش تعداد از بيشتر كه

حاض مطالعه در شده بودتكثير مي.ر امر اين بهدليل تواند

ژنوتيپ بالاي تودهتنوع با مقايسه در وحشي بوميهاي هاي

اصلاح ارقام باشدو همكاران. شده و Heidari(حيدري et

al., ژنتيكي)2011 استفاده35تنوع با را جو لاين و رقم

آغازگر19از كردندEST-SSRجفت مجموع. بررسي در

ميانگيآلل157 آغازگرآلل85/7نبا جفت هر ازاي به

شد چندشكلييانگينم.تكثير از69/0اطلاعات ژني تنوع و

بود9/0تا19/0 همكاران.متغير و Chabane(چابن et

al., بررسي)2005 به23در متعلق زراعي و وحشي جو

با را مختلف جفت10وSSRآغازگرجفت12مناطق

كردندEST-SSRآغازگر SSRنشانگرهايكهگزارش

بالايي باچندشكلي مقايسه در -آن.داشتندEST-SSRرا

بهآللتعدادميانگينو6/0و74/0راPICمتوسطها،

را جايگاه هر براي6/5و9ازاي ترتيب وSSRبه ژنومي

EST-SSRآ همكاران.وردندبدست و Castillo(كاستيلو

et al., بررسي)2010 ژنتيكيبا جو94ساختار ژنوتيپ

با آغازگر49وحشي -ESTجفت26شاملSSRجفت

SSR،ميانگينآلل210مجموعدر هرآلل1/8با ازاي به

نشانگرهايجايگاه و كردند PICدارايEST-SSRتكثير

مطالعه. بودند6/0ميانگينبا91/0تا22/0بين ودر الوچ

Eleuch(همكاران et al., باژنوتيپ48روي) 2008 جو

آ22 مجموع،ريزماهوارهازگرغجفت باآلل238در

وآلل81/10ميانگين شد تكثير جايگاه هر ازاي به

و ژنتيكي تنوع ترتيبPICميانگين . بود68/0و70/0به

آنسه مطالعه در استفاده مورد آغازگر -ESTها،جفت

SSRانتظاروبودند ودرجهطبق كمتريPICچندشكلي

به داشتندSSRنسبت ژنومي همكاران.هاي و Theil(ديل

et al., برايPICتغييراتدامنه) 2003 جفت76را

بررسيEST-SSRآغازگر بين54در جو، تا28/0ژنوتيپ

ميانگين78/0 كردند45/0با آلل.برآورد تعداد در -تفاوت

تكثير آغازگرهايشدههاي توسط مختلف مطالعات در

SSRوEST-SSRژنتيكيتومي مواد ماهيت از ناشي اند

ژنوتيپ و آغازگرها تعداد استفاده، باشدمورد Salem)ها et

al., همكاران. (2010 و Varshney(وارشني et al., 2005(

كه كردند دلگزارش مكانيسمليبه خوردنماهيت ر س هاي

نيزپليDNAآنزيم و همانندسازي هنگام در مراز

نابرابركراسينگ ور شكلياُ چند ايجاد جايگاهدر هايدر

SSR،آن بيشترچندشكلي نشانگرهايها .استEST-SSRاز

مولكولي واريانس تجزيه

بر مولكولي واريانس منشأتجزيه جغرافيايياساس

دادهژنوتيپ و مطالعه مورد دادEST-SSRهايهاي نشان

گروهي بين و درون واريانس ترتيبكه درصد12و88به

ژنوتيپواريا كل مولكولي كردندنس تبيين را محققين. ها

توده ژنتيكي تنوع مطالعه در نيز ازديگر جو بومي هاي
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مختلف،كشوره مقايسهاي در بيشتري گروهي درون تنوع

كردندبينتنوعاب گزارش Parzies)گروهي et al., 2000;

Turpeinin et al., 2001; Park et al., پارزيس. (2011

همكاران Parzies)و et al., تنوع(2000 كه داشتند بيان

توده درون جمعژنتيكي بومي بيشترهاي قديمي شده آوري

تو راندهدهاز وقوع و است جديد بومي ژنتيكيهاي شدگي

دوره هنگام بانكدر در تجديد ميهاي ژن عاملهاي تواند

توده درون ژنتيكي تنوع افزايش براي ديگر هااحتمالي

همكاران. باشد و Turpeinin)تورپينين et al., با(2001

فاكتورهاي با ريزماهواره نشانگرهاي تنوع ارتباط بررسي

جمعيتا در وحشيهايكولوژيكي Hordeumجو

spontaneumژنتيكي تنوع توزيع كه كردند گزارش

جمعيت درون در بامولكولي و نيست تصادفي هاي

آب بودن دسترس در دما، و قبيل از اكولوژيكي فاكتورهاي

دارد ارتباط خاك نوع درون. و تنوع نيز، حاضر مطالعه در

ا ناشي احتمالاً بالا باشدگروهي فوق فاكتورهاي . ز

نشانگر- 1شكل نواري تودهSCSSR15334الگوي از تعدادي ايراندر جو بومي .هاي

Figure 1. Banding pattern of SCSSR15334 in some of the Iranian barley landraces.

نشانگرهاي-1جدول ژنتيكي پارامترهاي و كروموزم ژنEST-SSRنام، در ارزيابيوتيپچندشكل مورد جو هاي

Table 1. Name, chromosome and genetic parameters of polymorphic EST-SSR markers in the studied

barley genotypes

چندشكلي اطلاعات ژنيميزان شايعتنوع آلل آللفراواني نشانگركروموزومتعداد

Polymorphic

information content

Gene

diversity

Major allele

frequency

Number

of allele
ChromosomeMarker

0.690.740.3651HGBM1461

0.480.530.6551HSCSSR04163

0.370.490.5822HGBM1459

0.730.770.2752HSCSSR03381

0.500.580.5533HGBM1110

0.580.630.5243HSCSSR25691

0.370.480.6023HGBM1139

0.700.740.3674HGBM1221

0.580.650.4654HSCSSR20569

0.620.680.4155HSCSSR15334

0.270.290.8335HGBM1176

0.450.510.6635HSCSSR02306

0.450.540.5435HGBM05939

0.240.280.8325HSCSSR18076

0.780.810.3075HSCSSR03907

0.320.350.7935HGBM1436

0.840.860.2196HSCSSR09398

0.650.700.4146HSCSSR05599

0.230.240.8736HGBM1212

0.650.700.4447HSCSSR15864

0.420.530.5137HGBM1126

0.520.580.534.14
ميانگين

Mean
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گروهي بين تنوع با مقايسه در را بالايي اساسگروهي بر

و60/0(EST-SSRو) 62/0وSSR)76/0نشانگرهاي

كردند) 44/0 همكاران.گزارش و Jilal(جيلال et al.,

مطالعه) 2008 به304در متعلق جو و30ژنوتيپ 7كشور

در كشورها بين و مناطق بين واريانس جغرافيايي، ناحيه

ترتيب به را مناطق برآورد63/3و34/5درون درصد

در ژنوتيپكهيحالكردند، بين كشورهايواريانس از ها

ژنوتيپ36/54مختلف، بين ديگرواريانس عبارت به يا ها،

خود67/36ودحد به را كل مولكولي واريانس درصد

دادند واريانسكيتفك.اختصاص به گروهي درون واريانس

گروهودر تودهن كه داد نشان منفرد چينهاي بومي هاي

ايران%)55/11( توده%)31/11(و و بوميبيشترين هاي

را%)76/8(مصر كل گروهي درون واريانس ميزان كمترين

اختصاص خود ارقام. دادندبه بالاي گروهي درون واريانس

لاين و اصلاحيزراعي دلي) 19/11(هاي وبه ژنتيكي پايه ل

نيز و آنمنشأشجره استمتفاوت اساس. ها هايشاخصبر

ني، و تودهشانون ونيز بيشترين ايران و چين بومي هاي

تنوتوده كمترين مصر بومي داشتندعهاي را گروهي درون

).2جدول(

ژنوتيپگروه مطالعهبندي مورد هاي

خوشه الگوريتمتجزيه اساس بر –Joiningاي

Neighbourفاصله ضريب Kimuraو 2-Parameterبا

داده از ژنوتيپEST-SSRهاياستفاده گروه، پنج به را ها

كرد شامل).2شكل(منتسب اول بوميتوده28گروه

دوينيچتودهچهار،رانيا يتجاررقموياصلاحلاينو

بود. بود گروه زير دو داراي دوم زگروه شاملرگروهيكه اول

تجار اصلاحيارقام زيو شاملريو دوم هايتودهگروه

كشورهابومي بودياز سومدر. مختلف لا،گروه نيشش

تجاركي،اصلاحي بوميشش،يرقم دويرانياتوده تودهو

چبومي پاكستاننياز داشتندو بوميتودهثراك. قرار هاي

گرفتند قرار چهار گروه در اعلاوه. مصر توده11،نيبر

ابومي تودهرانياز ازو بومي اسپان،يوپياتهاي و نيزايهند

بودند شده منتسب گروه اين شامل. به پنجم توده20گروه

بومي12ران،يايبوم چتوده تودهدون،ياز يك و يك ،

ترتيب به مصربومي الجزاانگل،از و رقم. بودريستان هفت

ازينيتجار داشتنيدر قرار .ندگروه

اين بنددر ژنوتيپيگروه به، چين و ايران بومي هاي

هوايي و آب شرايط نظر از گستردگي نيز و زياد تعداد دليل

گروه اكثر ژنتيكيدر تنوع دهنده نشان كه بودند پخش ها

ژنوتيپ درون مبالاي چين و ايران جو و.دنباشيهاي پارك

Park)همكاران et al., ژنتيكي(2011 تنوع مطالعه در نيز

با737 ژاپن و چين كره، كشورهاي از جو بومي توده

توده نتوانستند ريزماهواره نشانگرهاي از بهاستفاده را ها

اساس بر كامل منشأطور گروهكشور در و كنند - تفكيك

توده ادغام حاصل مخبندي كشورهاي وجودهاي تلف

تودهآن. داشت تنوع كه داشتند بيان نتيجهها در بومي هاي

آن طبيعي تكامل هواييالگوي و آب شرايط از ناشي كه ها

آن كشت محل اكولوژيكي اعمالو گزينشي فشار و است ها

توده اين كار و كشت دوره طي در كشاورزان سوي از -شده

است .ها

گروه-2جدول درون ژنتيكي لاينتنوع و تجاري ارقام بومي، توده جغرافيايي شاخصهاي اساس بر جو اصلاحي نيهاي و شانون هاي

Table 2. Within group genetic diversity of barley geographical landraces, commercial varieties and breeding

lines based on Shanon’s and Nei’s indices

هايتوده

ايرا نبومي

Iranian

landraces

بوميتوده هاي

چين

Chines

landraces

بوميتوده هاي

مصر

Egyptian

landraces

سايرتوده بومي هاي

كشورها

Landraces from

other counters

لاين و تجاري هايارقام

اصلاحي

Commercial varieties

and breeding lines

Indexشاخص

1.02

(0.05)*

0.93

(0.08)

0.63

(0.11)

0.79

(0.11)

0.81

(0.09)
Shanon’sشاخصشانون

index

0.55

(0.02)

0.53

(0.04)

0.38

(0.06)

0.47

(0.12)

0.53

(0.04)
Nei’sشاخصني index

11.3111.558.7610.1911.19
درون واريانس

)درصد(گروه

Within group

variance (%)

نشان* پارانتز داخل ميداعداد معيار خطاي *.  باشندهنده Digits within parenthesis indicate standard error.
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ژنوتيپگروه-2شكل دادهبندي اساس بر مطالعه مورد جو نشانگرهايهاي الگوريتمEST-SSRهاي از استفاده با ضريبNeighbor-Joiningو و

-Kimura-2فاصله parameter.

Figure 2. Grouping of barley genotypes based on EST-SSRs data using Neighbor-Joining algorithm and Kimura-2-

parameter distance coefficient.
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توده كامل گرفتن قرار عدم حاضر، مطالعه در هايبنابراين،

كش يك پراكنشبومي علت به است ممكن هم كنار در ور

آن وسيع درجغرافيايي منشأها اينكشور در كه باشد

توده مختلفصورت تأثهاي تكامليريتحت نيروهاي

آن گزينش يا و داشتند قرار مختلفمتفاوت مناطق در هاي

است بوده مربوطه شرايط با مطابق متفاوت صفات . براي

محل جمعبررسي تهاي ايرانودهآوري بومي منشأهاي با

مي نشان تودهمشخص اين كه نواحيدهد به متعلق ها

متفاوت اكولوژيكي و هوايي و آب شرايط با جغرافيايي

مورد. هستند نشانگر كم تعداد مختلف، مطالعات در

آن ژنتيكي ماهيت و ژنومي پوشش عنواناستفاده، به نيز ها

رسيدن عدم براي ديگر احتمالي گروهدليل يك بنديبه

منطبق منشأكاملاً ژنوتيپبا استجغرافيايي شده ذكر ها

(Salem et al., 2010; Park et al., اين. (2011 در

تكثير در87مطالعه، تعدادEST-SSRجايگاه21آلل

ژنتيكي ساختار و تنوع بررسي براي را متوسطي نشانگر

گروهتوده ولي است، كرده فراهم بومي يهانيلايبندهاي

مشترك شجره با پيشرفته كناراصلاحي ميدر توانديكديگر

ازنشانه باشدكارااي نشانگرها اين استفاده. يي وجود، اين با

نشانگر، بيشتر تعداد ژنوميSSRنشانگرهايمخصوصاز

كند كمك موضوع اين بيشتر تفسير به است .ممكن

مكمل روش عنوان به اصلي بردارهاي به تجزيهتجزيه

شدخوشه انجام مجموع.اي در اول بردار از% 09/70سه

ژنوتيپ بين كل مولكولي كردندتغييرات تبيين را بردار. ها

دوم%21/37اول بردار سوم% 75/18، بردار % 13/14و

داشتند بر در را كل حدود. واريانس تغييرات% 70تبيين

مي نشان اول بردار سه توسط كل كهمولكولي دهد

دارده وجود استفاده مورد نشانگرهاي بين بالايي مبستگي

آن ديگر عبارت به هستنديا ژنوم خاص ژنومي نواحي از ها

(Mohammadi and Prasanna, به. (2003 توجه با

نشانگرهاي ژنومEST-SSRاينكه كننده رمز نواحي از

نمي انتظار از دور نتيجه اين پراكنش. باشدهستند نحوه

شكلهاژنوتيپ نمودار است3در شده داده اكثر. نشان

مقاديرتوده و اول بردار پايين مقادير داراي ايران بومي هاي

در هستند، دوم بردار تودهكهيحالبالاي بوميبيشتر هاي

دوم بردار پايين و اول بردار بالاي مقادير از مصر، و چين

به. باشندميبرخوردار تجزيه از حاصل يهامؤلفهنتايج

خوشه تجزيه نتايج با زيادي حدود تا مطابقتاصلي اي

.داشت

ژنوتيپ-3شكل دوبعدي اپراكنش حاصل اصلي بردار دو اساس بر مطالعه مورد جو دادهزهاي اصلي بردارهاي به .EST-SSRهايتجزيه

Figure 3. Two dimensional distribution of the studied barley genotypes based on two principal coordinates resulted from

principal coordinate analysis of EST-SSR data.
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گير ينتيجه

بررسي اين چند21در استفاده مورد آغازگر جفت

كردند ايجاد را قبولي قابل كه. شكلي اين به توجه با

ژنتيكEST-SSRنشانگرهاي بخشعملكردييتنوع در

مي نشان ژنوم شونده مناسبدهندبيان ابزارهاي بنابراين ،

جهتبراي زراعي و اقتصادي مهم صفات ارتباط تجزيه

برن در ميامهاستفاده گياهان اصلاح تنوع. دنباشهاي

بالاي درونژنتيكي و بين مطالعه اين در شده شناسايي

نشانتوده جو بومي ژرمهاي تودهدهنده غني هايپلاسم

جو خصوصدبومي تودهربه اين كه است ميايران توانندها

ژنتيكي پايه گسترش بهيهانيلابراي نيز و اصلاحي

ا با منابع ژنعنوان براي قراررزش استفاده مورد مفيد هاي

گروه. گيرند كامل انطباق دادهعدم از حاصل هايبندي

با نيزآنمنشأيكشورهامولكولي ديگر مطالعات در كه ها

كم تعداد علت به است ممكن است، شده گزارش

جغرافيايي تنوع دليل به نيز و استفاده مورد نشانگرهاي

جمعوسيع كمحل در باشدآوري گرفتنب. شورها نظر در ا

نشانگرهايانتقال بالاي گونهEST-SSRپذيري هايبين

جنس بين حتي و جنس يك نشانگرهامختلف باها، يي

مي بالا بهچندشكلي مكانتوانند براي كانديدا يابيعنوان

وژن ارتباط تجزيه مختلف، صفات كننده كنترل هاي

شوندنشيگز استفاده نشانگر كمك .به

سپاسگزاري

كشورلهيوسنيبد ديم تحقيقات موسسه ژناز بانك و

كشور بذر و نهال تهيه و اصلاح تحقيقات موسسه گياهي

كردن فراهم گياهيبراي ميمواد تحقيق.شودقدرداني اين

دانشگاه غلات مولكولي اصلاح علمي قطب مالي حمايت با

ژنوميك آزمايشگاه در و متبريز نباتات اصلاح ولكوليو

تبريز شددانشگاه .انجام
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Abstract
Landraces are valuable genetic resources in crop breeding program. Determining level of genetic

variation and relationships between landraces is necessary for optimal conservation and utilization of

these valuable resources. In the present study, genetic diversity and relationships of 119 barley

landraces from Iran, China, Egypt, Russia, Pakistan and Spain as well as 25 commercial varieties and

breeding lines were evaluated using 22 EST-SSR primer pairs. A total of 87 alleles were amplified

with an average of 4.14 alleles per locus in 21 polymorphic EST-SSR loci. Polymorphic information

content ranged from 0.23 (GBM1212) to 0.84 (SCSSR09398) with an average of 0.52. The average of

gene diversity for the studied markers was 0.58 with range of 0.24 to 0.86. Cluster analysis based on

EST-SSR data, using Neighbor-Joining algorithm and Kimura 2-parameter evolutionary distance

coefficient assigned the genotypes into five groups. In principal coordinate analysis, the first three

coordinates explained about 70.09% of total molecular variance. Biplot presentation of the genotypes

based on the two first coordinates confirmed the grouping resulted from cluster analysis. Analysis of

molecular variance revealed high within group variance in geographical groups of barley which could

be utilized in barley breeding programs. The results indicated that EST-SSR markers as functional

markers have acceptable efficiency in analysis of genotypes relationships and determining population

structure.
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