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 SSR يبا استفاده از نشانگر مولكول
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  چكيده

ضروري  مختلف اصلاحياهداف  براي اسبمن والدين شناساييجهت  هاژنوتيپ بين روابط و ژنتيكي تنوع سطح تعيين

متعلق به  )Hordeum spontaneum( اسپونتانئوم وحشي جو پلاسمژرم از نمونه 55 ژنتيكي روابط ق،يتحق اين دراست. 

 هر يبه ازا آلل 2/5 ميانگين با آلل 53 مجموع در .شد بررسي زماهوارهير آغازگر جفت 14 از استفاده با جهان مختلف مناطق

 يانگينبا م 81/0تا  37/0 در دامنهشكلي  چند اطلاعات ميزان. بود 51/0 يجآلل را فراواني ميانگين .شد تكثير ازگرجفت آغ

نتايج حاصل از ارزيابي . بود 64/0 نيانگيبا م 82/0تا  38/0محدوده  درانتظار  مورد تيسييا هتروزيگو ژني تنوع و 63/0

 كيتفك يبرانشانگرها  نيترمناسب Bmac134و  Bmag007، EBmac0701 يرهانشانگتنوع نشان داد كه  يهاشاخص

 .كرد تقسيم گروه شش به را هاژنوتيپ ،مولكولي هايداده اساس بر UPGMA روش اب ايخوشه تجزيه. بودندها پيژنوت

ها نيز دادي از نمونهتع در بودند. شده آوريجمع خاص جغرافيايي منطقه يك از عموماها، از گروه يكموجود در هر  يهايپژنوت

و  يهسور هايژنوتيپ را شباهت بيشترين ،نتايج اساس بر شد.نها مشاهده ژنوتيپ بنديگروهبا  ياييجغرافبين توزيع  تطابق

 درقابل توجه  ژنتيكي تنوع وجود تحقيق اين نتايج .داشتند كشور دو اين با قزاقستان هاينمونه را شباهت ينكمتر و اردن

 زراعي ارقام بهبود و اصلاحجهت  آنهااز  توانمي، مفيد هايژن شناسايي با كهرا نشان داد  مطالعه مورد وحشي جو هاينمونه

 كرد.  استفاده

  

   يتسيگويهتروز ،يچندشكل اي،تجزيه خوشه :هاي كليديواژه
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  ، ايلام، ايران دانشكده كشاورزي دانشگاه ايلام ،اصلاح نباتاتگروه زراعت و  ،استاديار -2
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  مقدمه

تنوع  و است زراعي گياهان ترينقديمي از يكي جو

و نوع استفاده دارد. داشتن ژنوم  يدر سازگار ييبالا

و خودگشن بودن جو باعث شده تا  ديپلوئيكوچك، د

را به خود اختصاص  ياديز يكيو ژنت يولوژيزيف قاتيتحق

 ،وحشي جو .)Shakhatreh et al., 2009( دهد

Hordeum vulgare ssp. spontaneum C. Koch، 

 اين .باشديم زايا آنها نيب هيبريد كه است زراعي جووالد 

 نيز و هاتنش برابر در مقاوم هايژن منبع عنوان به گياه

 Matus( شودمي استفاده زراعي جو در زيستي تنوع ايجاد

and Hayes, 2002(. 

 اهانيگ نژاديبه قاتيتحق اساس كه نيا به توجه با 

 بدون است، استوار عيوس يكيژنت تنوع هيپا بر يزراع

 براي يچندان تيموفق شانس نژادگربه تنوع به يدسترس

 داشت نخواهد ديجد شده اصلاح ارقام هيارا و ديتول

)Nakhjavan et al., 2012(. ژنتيكي تنوع بررسي براي 

 ديشا راستا نيا دركرد.  استفاده نشانگرها انواع از توانمي

 و هاشباهت درك يبرا ابزار نيدتريمف و نيترياساس

باشند كه  DNA ينشانگرها اهان،يگ يكيژنت يهاتفاوت

 DNA يدينوكلئوت بيترت سطح رد را افراد يهاتفاوت

هاي توالي يا هزماهوارير ينشانگرها. دنسازيمشخص م

 كه) SSR, Simple Sequence Repeat( ساده تكراري

 هستند، مرازيپل يارهيزنج واكنش بر يمبتن ينشانگرها از

 دارند نباتات اصلاح و كيژنتدر  ياستفاده مختلف موارد

)Mohamadi, 2001 .( تكنيكSSR ،وه قدرتمند، شي

 SSR نشانگرهاياست. سريع، ساده، قابل تكثير و ارزان 

و سطح  بارزوراثت هم ،رسهولت كا دقت، دليل سرعت،هب

عنوان نشانگر انتخابي براي انگشت هبالاي چند شكلي ب

براي ارزيابي تنوع ژنتيكي و تعيين ارتباط  DNAنگاري 

رفته شده است كار گهبها گونه از ها در بسياريدقيق واريته

)Frahani and Arzani, 2004(.   

 صفات با يكيژنت يهانشانگر ارتباط و يكيژنت تنوع

 ي زيادينشانگرها از استفاده با يوحش جو در مرفولوژيك

 ژنتيكي تنوع ،يامطالعه در. است گرفته قرار مطالعه مورد

 36 و زماهوارهينشانگر ر 26 ازبا استفاده جو رقم 26 بين

 كه نتايج اين تحقيق نشان داد. شدبررسي  RAPDنشانگر 

 از را هاژنوتيپ قادرند خوبي به زماهوارهير نشانگرهاي

 يقيتحق در). Jilal et al., 2008كنند ( تفكيك يكديگر

 گونه( جو پلاسمژرم از گروه سه ژنتيكي تنوعديگر 

 با )منتخب پيشرفته هايلاين و يزراع ، گونهاسپونتانئوم

 گرفت قرار بررسي مورد زماهوارهير انگرهاينش از استفاده

)Matus and Haye, 2002(. اسپونتانئوم گونه در 

 گونه ، در3/10با  برابر جايگاه هر در آلل تعداد ميانگين

 هر براي آلل 5/8اليت  اصلاحي هايلاينو در  3/8 ،يزراع

 94 ي تنوع ژنتيكيمنظور بررس به همچنين بود. جايگاه

تا  8متفاوت ( تيجمع10پونتانئوم از اس ينمونه جو وحش

شده از مناطق  ي) جمع آورتينمونه از هر جمع 10

 8از  ياشغال نيمختلف در فلسط ييايو جغراف يكياكولوژ

مكان  204در مجموع  و شد استفاده AFLPجفت آغازگر 

 چندشكل آنها از) درصد 93( 198 كه شدند ييشناسا

 يبرا ديگر ايلعهدر مطا. )Zahravi et al., 2011( بودند

نمونه  21 و زراعي جو ژنوتيپ 283 ژنتيكي تنوع ارزيابي

 10 وH. spontaneum  از گونه نمونه 11وحشي ( جو

 كاردايژن ا بانك از )H. agriocrithon از گونه نمونه

)ICARDA( جفت نشانگر 20 از SSR  وEST-SSR 

 يچندشكل يدارا نشانگر 19 ج،يبر اساس نتا. شد استفاده

 ازاي به آلل 2/20 نيانگيم با آلل 403 مجموع در و دندبو

 ريمتغ آلل 37تا  5از  هاآلل تعداد و دكردنريتكث گاهيجا هر

منظور به  در تحقيق ديگري، ).Jilal et al., 2008بود (

گونه  45شامل  ينمونه جو وحش 90 تنوع ژنتيكي  يبررس

  اسپونتانئوم يگونه وحش 28(شامل  نياز تبت و چ يوحش

 45 و  H. vulgare فهيشش رد يگونه جو وحش 17و 

 10از  انهيمختلف در خاورم يكشورهااز  يگونه وحش

. در شداستفاده  زماهوارهينشانگر ر 11و   ISSRنشانگر 

 آلل 71 ،شده ديتول آلل 91از مجموع  ISSRنشانگر 

بودند. در نشانگر  يچندشكل ي) دارادرصد 81/86(

 78( آلل 78شده  ديتول آلل 100از مجموع  زماهوارهير

 يديجد شواهدوجود  انگريب جينتا ) چندشكل بودند.درصد

 ,Wang and Ding( بودخاستگاه جو  يتئور يبرا

 از يونيكلكس يكيژنت تنوع ي،گريد آزمايش در. )2009

 شامل ونيكلكس نيا. شد يبررس كارداياجو  پلاسمژرم

جو  پيژنوت 38 و )H. vulgare( يزراع جو رقم 185

 استفاده بادر اين تحقيق  .بود )H. spontaneum( يوحش

 شد. ييشناسا آلل 143 مجموع درSNP نشانگر  68از 

 22 تا 3 نيب يژن گاهيجا هر در زماهوارهير هايآلل تعداد

 براي يشكل چند اطلاعات محتواي. بود ريمتغ آلل

 38/0و  63/0 بيترت به  SNP و زماهوارهيرنشانگرهاي 

ي ابيارز از حاصل جينتا ).Shakhatreh et al., 2009( بود

 همراه به اسپونتانئوموحشي  جو نمونه 103 تنوع ژنتيكي

 مختلف مناطق از دهش آوريجمعزراعي  جو ژنوتيپ 29
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 و مورفولوژيكي صفات در بالايي تنوعكه  نشان داد ،اردن

اين  جينتا .دارد وجود هاي مورد مطالعهژنوتيپ زراعي

در داخل بسيار بالا  يكيتنوع ژنت ندهده نشانتحقيق 

 Varshney et( بودها تيجمع نيب نسبت بهها تيجمع

al., 2005( .نشانگر ريزماهواره  52 از ي ديگرا مطالعه در

 رقم 56 و وحشي جو رقم 33 ژنتيكي تنوع بررسي براي

 آوري جمع چين مختلف مناطق از عمدتاً كه بومي، جو

. در اين شد استفاده زراعي رقم يك همراه به بودند، شده

 كه بود 546/0اطلاعات چندشكلي  ميزان متوسطتحقيق 

متوسط  با 813/0تا  صفر از وحشي براي جوهاي ميزان اين

با  790/0محدوده صفر تا  در بومي جوهاي برايو 543/0

همچنين  .)Guo et al., 2009( بود متغير 49/0متوسط 

و  H. vulgareگونه  دو از ايران جو نمونه 73 ژنتيكي تنوع

 H. spontaneum نشانگر جفت 15 از استفاده با 

  گونه دو در آلل 74 در مجموع كهشد  يابيريزماهواره ارز

H. vulgare وH. spontaneum   آلل 56/4 نيانگيم با 

كه  داد نشان جينتا. شد مشاهده گونه دو در آغازگرها براي

 گونه  دو هر در تنوع براي بررسي ريزماهواره نشانگرهاي

H. vulgare و H. spontaneum هستند سودمند 

)Ebrahimi et al., 2009.(  

 پيرامون چنداني تحقيقات كشور داخل در متأسفانه

 نشده انجام اسپونتانئوم وحشي جو پلاسمژرم ژنتيكي تنوع

  متمركز زراعي جوهاي بر موجود هايگزارش و است

 تنوع نقش به توجه با). Zahravi et al., 2011( اندبوده

 و )Mohamadi, 2001نژادي ( به هايبرنامه پيشبرد در

اجرا  تحقيق اين تنوع، ايجاد در يوحش يهاتهيوار اهميت

 در موجود تنوع ميزان به دستيابيشد كه هدف از آن، 

 در استفاده جهت اسپونتانئوم وحشي جو يجهان پلاسمژرم

 د.بو اصلاحي هايبرنامه

 
  هاروش و مواد

 از نمونـه   55 هايشامل بذر واد گياهي مورد استفادهم

 شـده  دريافت نمونه 49( اسپونتانئوم وحشي جو پلاسمژرم

 غـرب  شمال و غرب از شده آوريجمع نمونه 6 و ايكاردا از

 گلخانـه  ضـدعفوني در  از پـس  بودند كـه ) 1 جدول( ايران

 كشـت  1391در مهرماه سـال   ،ايلام دانشگاه باغباني گروه

   .دندش

 از ،بودند برگي سه تا دو مرحله در هاگياهچه كه زماني

  انتخـاب  مترسانتي 10 تا 5 اندازه به برگي هاينمونه هاآن

 روش اسـاس  بر ژنومي DNA .شد استخراج  آنها DNA و

 ,.Saghai-Maroof et al( همكـاران  و معـروف  يسـقا 

 اسـتخراج  يلامدانشگاه ا يوتكنولوژيب يشگاهآزما در) 1994

 ژنـومي  DNA كيفيـت  و كميـت بـه منظـور تعيـين    . شد

ژل  الكتروفـورز  و اسـپكتوفتومتر  دسـتگاه  استخراج شده از

 .شد استفاده درصد 8/0 آگارز

از آغازگرهاي ريزماهواره گزارش شده توسط رامسـي و  

جفــت  14تعــداد ) Ramsay et al., 2000همكــاران (

 انتخـاب و سـنتز شـدند    PCR واكـنش  آغازگر براي انجام

با استفاده از دستگاه ترموسايكلر  PCR واكنش .)2 جدول(

Bio-Rad  ــر انجــام  20در حجــم د. اجــزاي شــميكروليت

 40-50ژنـومي (  DNAميكروليتر  2شامل  PCRواكنش 

ــانوگرم  ــافر DNA ،(2نـ ــر بـ  X10 PCR ،4/0 ميكروليتـ

ميكروليتـر از هـر    7/0ميلـي مـولار،    dNTP 1ميكروليتر 

 pmol/µl 10 ، (5/1هاي رفت و برگشـت ( كدام از آغازگر

، Taqپليمـــراز  DNAميكروليتـــر) آنـــزيم  3/0واحـــد (

ــزيم  8/1 ــد مني ــر كلري ــي 20ميكروليت ــولار و ميل  1/12م

 20حجـم واكـنش   و  تقطيـر ميكروليتر آب استريل دوبـار  

هـاي حرارتـي بـراي انجـام     ميكروليتر بود. همچنين چرخه

يـك مرحلـه واسرشـت     اي پليمـراز شـامل  واكنش زنجيره

 4بـه مـدت    سلسـيوس درجـه   94سازي اوليـه در دمـاي   

چرخه كه هر چرخه شامل مرحله  10دقيقه و به دنبال آن 

 30به مدت  سلسيوسدرجه  94واسرشت سازي در دماي 

) 2(جـدول   آغازگرثانيه، مرحله اتصال در دماي اتصال هر 

درجـه   72ثانيـه و مرحلـه تكثيـر در دمـاي      45به مـدت  

چرخـه كـه    25آن  دقيقه و در ادامه 2به مدت  يوسسلس

 94هر چرخـه شـامل مرحلـه واسرشـت سـازي در دمـاي       

ثانيه، مرحله اتصال در دمـاي   30به مدت  سلسيوسدرجه 

ثانيه و مرحلـه تكثيـر در    45اختصاصي هر پرايمر به مدت 

 انتهـا و در بود دقيقه  2به مدت  سلسيوسدرجه  72دماي 

 7بـه مـدت    سلسـيوس درجـه   72تكثير نهايي در دمـاي  

  دقيقه ادامه يافت.

درصد بارگذاري  5/2ژل آگارز  روي PCR محصولات

انجام  اتيديم برومايد از استفاده با ژل آميزيشدند. رنگ

 Gel( نگارعكسبرداري از آن با دستگاه ژل شد و سپس

documentation(  و زير نورUV گرفت صورت.  
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 و وحشي استفاده شده در اين پژوهشهاي جمشخصات نمونه -1 جدول
Table 1. Characteristics of wild Barley used in this research 

 عرض جغرافيايي
Latitude 

 طول جغرافيايي
Longitude 

 آوريمحل جمع
Collection location كد نمونه 

Accession number 

 رديف
Row استان  

Province 
  كشور

Country 

N31 37 E065 43 
 قندهار

Kandahar 
 افغانستان

Afghanistan 
IG 38667 1 

N38 25 55 E056 16 44 
 كراسنوودسك
Krasnvvdsk 

 تركمنستان
Turkmenistan 

IG 120790 2 

N35 44 E063 59 
 فارياب

Faryab 
 افغانستان

Afghanistan 
IG 38654 3 

N36 16 E068 01 
 سمنگان

Samangan 
 افغانستان

Afghanistan 
IG 38669 4 

N38 57 E66 50 
 كاشكادريا

Kashkadrya 
 ازبكستان

Uzbekistan 
IG 40155 5 

N36 12 30 E36 46 38 
 ايدليب

Aydlyb 
 سوريه
Syria 

IG 117888 6 

N38 26 E56 15 
 كراسنوودسك
Krasnvvdsk 

 تركمنستان
Turkmenistan 

IG 120791 7 

N38 48 E66 28 
 كاشكادريا

Kashkadrya 
 ازبكستان

Uzbekistan 
IG 40154 8 

N34 51 58 E36 44 06 
 هومس
Hvms 

 سوريه
Syria 

IG 119407 9 

N3206391 E3574150 
 السالت
Alsalt 

 اردن
Jordan 

IG 144161 10 

N36 39 30 E36 42 23 
 اليپو

Alypv 
 سوريه
Syria 

IG 39912 11 

N39 06 E27 20 
 ايزمار

Ayzmar 
 تركيه

Turkey 
IG 39838 12 

N32 36 00 E36 44 30 
 سويديا

Svydya 
 سوريه
Syria 

IG 39919 13 

N38 35 E57 07 
 عشق آباد

Ashgabat 
 تركمنستان

Turkmenistan 
IG 120794 14 

N41 26 56 E69 10 16 
 چيمكنت

Chymknt 
 قزاقستان

Kazakhstan 
IG 120799 15 

N31 46 20 E35 15 37 
 بانك غربي

West Bank 
 فلسطين

Palestine 
IG 39565 16 

3782496 7018093 
 كولياب

Kulyab 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 140189 17 

N3210835 E3574527 
 السالت
Alsalt 

 اردن
Jordan 

IG 144170 18 

N39 47 E45 22 
 ارارت
Arart 

 ارمنستان
Armenia 

IG 137596 19 

N38 30 E56 50 
 آبادعشق

Ashgabat 
 تركمنستان

Turkmenistan 
IG 120792 20 

N42 03 E48 16 
 غستاندا

Dagestan 
 روسيه

Russia 
IG 120920 21 
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 Table 1. Continued                                                                                                            ادامه            -1جدول 

 عرض جغرافيايي
Latitude 

 طول جغرافيايي
Longitude 

 محل جمع آوري
Collection location كد نمونه 

Accession number 
 رديف
Row  استان  

Province 
  كشور

Country 

3833862 6960874 
 كولياب

Kulyab 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 140367 22 

N38 00 E55 17 
 بالكان

Balkan 
 تركمنستان

Turkmenistan  
IG 38821 23 

N38 30 E56 50 
 عشق آباد

Ashgabat 
 تانتركمنس

Turkmenistan 
IG 120793 24 

N36 21 E43 08 
 نينوا

Nineveh 
 عراق
Iraq 

IG 129152 25 

N32 24 E35 06 
 بانك غربي

West Bank 
 فلسطين

Palestine 
IG 38936 26 

N39 48 04 E68 53 35 
 سوغاد

Svghad 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 142356 27 

N38 16 E66 50 
 كاشكا دريا

Kashka Darya 
 كستانازب

Uzbekistan 
IG 40153 28 

N34 34 10 E38 21 22 
 هومس
Hvms 

 سوريه
Syria 

IG 39881 29 

N30.68106 E35.63694 
 تفيلا

Tfyla 
 اردن

Jordan 
IG 144157 30 

N35 09 42 E38 52 07 
 هومس
Hvms 

 سوريه
Syria 

IG 39846 31 

N35 32 45 E37 01 20 
 ايدليب

Aydlyb 
 سوريه
Syria 

IG 119447 32 

N31 40 E65 29 
 قندهار

Kandahar 
 افغانستان

Afghanistan 
IG 38657 33 

N32 37 30 E36 46 25 
 سويديا

Svydya 
 سوريه
Syria 

IG 121853 34 

N32 23378 E35 49478 
 ايربيد

Ayrbyd 
 اردن

Jordan 
IG 139120 35 

N31 19786 E35 43341 
 الكراك
Alkrak 

 اردن
Jordan  

IG 139141 36 

N33 37 00 E36 04 00 
 داماسيوس

Damasyvs 
 سوريه
Syria 

IG 39921 37 

N40 07 30 E69 13 57 
 سوغاد

Svghad 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 142486 38 

N35 00 48 E36 42 09 
 هومس
Hvms 

 سوريه
Syria 

IG 119438 39 

N35 37 55 E36 26 58 
 ايدليب

Aydlyb 
 سوريه
Syria 

IG 119458 40 

N40 01 E67 36 
 اكدژيز

Dzhyzak 
 ازبكستان

Uzbekistan 
IG 120796 41 

N35 00 E038 00 - سوريه 
Syria 

IG 39443 42 

N37 48 E67 00 
 سورخان دريا

Svrkhan darya 
 ازبكستان

Uzbekistan 
IG 40152 43 
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 Table 1. Continued                                                                                                                         ادامه -1جدول 

 عرض جغرافيايي
Latitude 

 طول جغرافيايي
Longitude 

 محل جمع آوري
Collection location كد نمونه 

Accession number 
 رديف
Row  استان  

Province 
  كشور

Country 

N34 53 04 E36 32 59 
 هومس
Hvms 

 سوريه
Syria 

IG 119420 44 

N 3825927 E 6983140 
 كولياب

Kulyab 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 140352 45 

N35 00 E038 00 - سوريه 
Syria 

IG 39489 46 

3837815 E 6870809 
 دوشنبه

Dushanbe 
 تاجيكستان
Tajikistan 

IG 140073 47 

 ازبكستان - - -
Uzbekistan 

IG 120798 48 

N 3809862 E 6979325 
 كولياب

Kulyab  
 تاجيكستان
Tajikistan  

IG 140302  49  

N35 0 55 E46 57 52 
 كردستان

Kurdistan  
 ايران
Iran  

-  50  

N24 58 24 E48 25 25 
 همدان

Hamedan 
 ايران
Iran  

- 51  

N24 32 08 E48 01 39 
 كرمانشاه

Kermanshah 
 ايران
Iran  

- 52  

N38 22 04 E47 28 56 
 آذربايجان  شرقي

East Azarbaijan 
 راناي

Iran  
- 53  

N24 01 28 E48 00 45 
 لرستان

Lorestan 
 ايران
Iran 

- 54  

N24 25 01 E47 02 44 
 كرمانشاه

Kermanshah 
 ايران
Iran  

- 55  

 
  

ها امتيازدهي باندها با براي تعيين روابط ژنتيكي نمونه

كد صفر (عدم وجود باند) و يك (وجود باند) صورت گرفت. 

 استفاده از رابطه) با CPIميزان اطلاعات چندشكل (

∑
=

−=
k

1i

2
iP1PIC در آن كه محاسبه شد k ها تعداد آلل

 PICضرب با حاصلنيز ) MI( يشاخص نشانگر .باشدمي

هاي چندشكل) براي هر نشانگر با استفاده از در تعداد آلل

 هتروزيگوسيتي محاسبه براي د.شمحاسبه  Excelافزار نرم

 هايآلل تعداد انتظار، قابل هتروزيگوسيتي شده، مشاهده

ر افزانرم از شانون ضريب و تثبيت شاخص موثر،

PopGen32 به منظور گزارش بهترين شد.  استفاده

ها، ميزان انطباق بندي نمونهدندوگرام براي گروه

هاي ترسيم شده از طريق تجزيه كلاستر با دندروگرام

كوفتينك محاسبه هاي ضرايب عدم تشابه، ضرايب ماتريس

و آزمون مانتل اين ضرايب  كوفنتيكشدند كه ضرايب 

بيشترين ضريب مربوط به ماتريس تطابق ساده و  نشان داد

 افزارنرمكمك  بااست. بنابراين  UPGMAالگوريتم 

NTSYSpc 2.0 تجزيه كلاستر به روش UPGMA  براي

با استفاده از ماتريس تشابه تطابق گروهبندي نمونه ها 

 افزارنرمبا استفاده از  انجام شد. همچنين  ساده

NTSYSpc 2.0  تجزيه به و ماتريس تطابق ساده

  مختصات اصلي انجام گرفت.
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 در اين تحقيق  آغازگرهاي ريزماهواره مورد بررسي -2 جدول
Table 2. The studied SSR markers in this research   

 
 

  و بحث نتايج

 آغازگر 10 استفاده، مورد زماهوارهير آغازگر 14 از

 (جدول دادند نشان خود از يقبول قابل يچندشكل) 71%(

در  EBmac0701آغازگر  يباندده يالگو 1 شكل).  3

  نشان نمونه عنوان به را يبررس مورد يهاپياز ژنوت يبرخ

 در آلل 52چندشكل در مجموع  يآغازگرها دهد.يم

 هر ازاي به آلل 2/5 نيانگيبا م ارزيابي مورد هايژنوتيپ

و  آلل 8با  Bmag007 يژن گاهيجا. كردند تكثير نشانگر

و  Bmag0223، Bmac0399 يژن ياهگاهيجا

Bmag0125  تعداد  نيكمتر و نيشتريب بيبه ترت آلل 4با

 مطالعه درطور مشابه به .)3(جدول كردند  ديرا تول هاآلل

 74 در مجموع ،ريزماهواره نشانگر 15 از استفاده با ديگري

 يوحش گونه و يزراعجو  گونه دو از نمونه 73 در آلل

 محاسبه آغازگرها براي آلل 56/4 نيانگيم با اسپونتانئوم

 مطالعه در ،نيهمچن). Ebrahimi et al., 2010( شد

جفت  11پلاسم جو با استفاده از ژرم 115 يكيتنوع ژنت

در  آلل 6 نيانگيبا م آلل 66در مجموع  زماهوارهير نشانگر

 تفاوت علت. )Chen et al., 2012( شد ريهر لوكوس تكث

 دليل به تواندمختلف مي يهاپژوهش بين آلل تعداد در

زمينه  در تفاوت و آغازگرها و هاژنوتيپ متفاوت تعداد

   .)Ramsay et al., 2000باشد ( هاژنوتيپ ژنتيكي

 51/0ميانگين  با 78/0 تا 29/0 از جيرا آلل فراواني

 يفراوان ديگري، مشابه مطالعه در ).3بود (جدول  متغير

 ,.Haidari et al( تعيين شد 91/0تا  18/0 نيب جيرا آلل

را  جيرا آلل يفراوان نيانگيم زين گريد قيتحق). در 2011

). Gang Khanlu et al., 2012( آوردنددست هب 31/0

 يفراوان نيو كمتر نيشتريب يگريد در مطالعه نيهمچن

 53/0 نيانگيم با 21/0 و 0 /87 بيرا به ترت جيرا آلل

) كه با Abdollahi Sisi et al., 2012( كردند محاسبه

  دارد.  يمطالعه همخوان نيدست آمده در اهب زانيم

  31/5تا  60/1كه از  بود 06/3موثر  يهاآلل نيانگيم

 جو رقم 24 در اي). در مطالعه3 متفاوت بود (جدول

 تعداد ،زماهوارهير نشانگر جفت 10 از استفاده با يزراع

 شدگزارش  آغازگر هر براي آلل 4تا  96/1موثر از  يهاآلل

)Mojirsheibani et al., 2013 كه از مطالعه حاضر (

رقم جو  64 كه با يگريد تحقيقدر در مقابل، كمتر بود. 

موثر  هايآلل تعداد ميانگين ،انجام شد نشانگر 14 و يزراع

) كه از Haj Mansour et al., 2010محاسبه شد ( 23/5

 يهاآلل زانيبودن م ريبود. علت متغ شتريمطالعه حاضر ب

 و يبررس مورد ارقام نوع و تعداد بودن متفاوت موثر

 است نشانگرها نوع و تعداد در تفاوت نيهمچن

)Mojirsheibani et al., 2013(.   

 نيب يادامنه (PIC) ياطلاعات چند شكل يمحتوا

 ).4(جدول  داشت 629/0 نيانگيبا م 81/0تا  37/0

 با يهاتمايز ژنوتيپ براي بالا PICمقدار با  نشانگرهاي

 طور مشابه ميزان بهمفيد هستند.  نزديك خويشاوندي

 نيب  جو رقم 24 در يامطالعه در اطلاعات چندشكلي

 ,.Mojirsheibani et alبود ( نوسان در 86/0تا  56/0

 نام آغازگر
Name 

مكان 

 نشانگر
Location 

دماي 

 اتصال
TM 

 توالي نشانگر
Primer  sequence 

 رفت توالي
Forward sequence 

 برگشت توالي
Backward sequence 

Bmac0399 1H 60 CGATGCTTTACTATGAGAGGT GGGTCTGAAGCCTGAAC 
Bmac0032 1H 60 CCATCAAAGTCCGGCTAG GTCGGGCCTCATACTGAC 
Bmac134 2H 55  CCAACTGAGTCGATCTCG CTTCGTTGCTTCTCTACCTT 

Bmag0125 2H 55 AATTAGCGAGAACAAAATCAC AGATAACGATGCACCACC 
Bmac0067 3H 55 AACGTACGAGCTCTTTTTCTA ATGCCAACTGCTTGTTTAG 

Bmag6 3H 58 TTAAACCCCCCCCCTCTAG TGCAGTTACTATCGCTGATTTAGC 
EBmac0701 4H 55 ATGATGAGAACTCTTCACCC TGGCACTAAAGCAAAAGAC 

Bmac310 4H 55 CTACCTCTGAGATATCATGCC ATCTAGTGTGTGTTGCTTCCT 
Bmag0223 5H 58 TTAGTCACCCTCAACGGT CCCCTAACTGCTGTGATG 
GBM1483 5H 55 CAGTGATATGGACTACGGCG CTTGTTCTCCACCTCGAAGC 
EBmac602 6H 58 GATTGGAGCTTCGGATCAC CCGTCTAGGGAGAGGTTCTC 
Bmag0173 6H 58 CATTTTTGTTGGTGACGG ATAATGGCGGGAGAGACA 
Bmag0007 7H 58 TGAAGGAAGAATAAACAACCAACA TCCCCTATTATAGTGACGGTGTG 
Bmag0135 7H 58 ACGAAAGAGTTACAACGGATA GTTTACCACAGATCTACAGGTG 
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 ميزان اطلاعات ميانگين نيز يگريد مطالعه در). 2013

 732/0 ،جو پلاسمنمونه از ژرم 115براي  را چندشكلي

 روي مطالعه. )Chen et al., 2012(د كردن گزارش

 زانيم ،رانياسپونتانئوم ا يوحش يو جوها يزراع يجوها

PIC نشان داد. در  80/0تا  19/0 نيرا ب يزراع يدر جوها

 نيب زانيم نياسپونتانئوم ا يوحش يكه  در جوها يحال

 ,.Ebrahimi et alبود ( 61/0با متوسط  91/0تا  04/0

دست آمده در هب عات چندشكليبا محتواي اطلاكه  )2010

 يگريعوامل د به PIC زانياست. م كينزد قيتحق نيا

و  T محتواي نوكلئوتيدهاي جايگاه، آلل در هر تعداد مانند

G ميزان با مثبتي همبستگي(كه  تكرارشونده نواحي در 

است  وابسته توالي تكراري طول دارد) و چندشكلي

)Roder et al., 1998 .(  

 38/3 و با ميانگين  49/6تا  5/1 از نشانگر شاخص

 توليد نوار در آغازگر هر پتانسيل شاخص اين. شد محاسبه

). Powell et al., 1996دهد (مي نشان را بيشتر

 نيانگيم با 28/0 تا 1/0مشاهده شده از  يتسيگويهتروز

 انتظار مورد تيسييا هتروزيگو ژني تنوع. بود ريمتغ 19/0

 را فرد دو از تصادفي و آللد بودن متفاوت احتمال كه

 نيانگيبا م 82/0تا  38/0محدوده  در دهد،مي نشان

 تيسيهتروزيگو زانيم بودن كم). 3(جدول  بود 635/0

 مثل توليد نحوه از ناشي نشانگرها بيشتر در شده مشاهده

 است، خودگشنگياه  يك جو اينكه به است. با توجه گياه

 در. است نييپا گياه اين در تيسيبنابراين، هتروزيگو

جفت  19با  يو رقم جو زراع نيلا 35 يرو ايمطالعه

 تا صفر شده از مشاهده تيسيتروزيگو، هزماهوارهير نشانگر

 ,.Haidari et al( آمددست هب 01/0 نيانگيم با 23/0

آن از پژوهش حاضر  زانيم كه علت كمتر بودن )،2011

جو اسپونتانئوم نسبت به جو  شتريب يوجود دگرگشن

اندازه  يهااخصاست. در مجموع با توجه به ش يزراع

و  Bmag007، EBmac0701 يرهاشده نشانگ يريگ

Bmac134 هانشانگر نيترها مناسبپيژنوت كيتفك يبرا 

  .ندشناخته شد

 از استفاده با وUPGMA به روش  ايخوشه هيتجز

، كه 75/0كوفنتيك  ضريب با ساده تطابق تشابه سيماتر

م انجادار بود، از لحاظ آماري در سطح يك درصد معني

تشابه  يشترين درصدب ساده تطابق سيماتر اساس بر .شد

و  12شماره  يهاپيمحاسبه شد كه مربوط به ژنوت 94/0

از  بيترتبه IG 39919 و IG 39838با كد  بيبه ترت 13

به  32 و 40 شماره يهاپيژنوت و هيو سور هيكشور ترك

دو از كشور  هر IG119447و  IG 119458با كد  بيترت

 مربوط 55/0 زانيم به تشابه زانيم نيكمتر و بود هيسور

 IGبا كد  بيبه ترت 47و  6شماره  يهاپيژنوت به

و  هيسوراز كشور  بيترتبه IG 140073و  117888

بودن (لازم به ذكر است كه با توجه بزرگ بود كستانيتاج

 ،هاپيژنوت هيكل يتشابه دو به دو بيجدول مربوط به ضرا

  شد).  يرجدول خودا نيا ارايهاز 

 

 

 
 
  

  

  

  

  

  

  

 )12-26هاي و ژنوتيپ نشانگر(از چپ به راست به ترتيب جو هاي در برخي از ژنوتيپ EBmac0701آغازگر  الگوي نواري - 1 شكل
Figure 1. Banding pattern of EBmac0701 primer in some barley genotypes (from left to right, DNA size marker 

and genotypes 12 -26, respectively)   
  

  

  



 1395تابستان  /دوم/ شماره ششمتحقيقات غلات/ دوره                           SSRبا استفاده از نشانگر  يپلاسم جو وحشژرم عتنو بررسي

 

 تحقيق اين  درهاي جو مورد مطالعه در ژنوتيپ SSRآغازگرهاي توسط گيري شده اندازهتنوع هاي شاخص -3جدول 
Table 3. Diversity parameters measured by SSR primers in the studied barley genotypes in this research 

 ينشاخص 

Nei index 

  يتيوسگيهتروز

 شده مشاهده

Observed 
heterozygosity 

  ينشانگر شاخص

Marker 
index 

  شانون شاخص

Shannon’s 
index 

اطلاعات  يمحتوا

 چندشكل

PIC 

 يهاآلل تعداد

 موثر

Effective 
allele 

 يهاآلل تعداد

 شده مشاهده

Observed 
allele 

 آغازگر

Primer  

0.38  0.19  1.5 0.72  0.374 1.60  4  Bmac0399 
0.75  0.26  3.73 1.48  0.746 3.93  5  Bmac134 
0.47  0.22  1.88 0.76  0.47 1.88  4  Bmag0125 
0.61  0.28  3.01 1.20  0.601 2.5  5  Bmac0067 
0.62  0.1  4.26 1.35  0.608 2.55  7  Bmag6 
0.77  0.22  4.59 1.60  0.765 4.26  6  EBmac0701 
0.72  0.18  3.57 1.37  0.713 3.48  5  Bmac310 
0.65  0.12  2.57 1.1  0.743 2.8  4  Bmag0223 
0.56  0.16  2.23 1.02  0.557 2.26  4  EBmac602 
0.82  0.17  6.49 1.84  0.812 5.31  8  Bmag007 

 
 

اساس خط برش رسم  بر آمده دستهب دندروگرام در

 شش در مطالعه مورد ژنوتيپ 55، 60/0شده در فاصله 

 به خود هاگروه نيا از كدام هر كهگرفتند  قرار گروه

   ).2(شكل  شدند ميتقس يگريد يهارگروهيز

، 51، 50 ،54، 53 شماره با ييهاپيژنوت ،اول گروهدر

 و رانيا از هاپيژنوت از نمونه چهار كه گرفتند قرار 19، 25

 گروه. ندبودتهيه شده  عراق و ارمنستان از گريد نمونه دو

 دو هر كه بود 26 و 16  شماره با ييهاپيژنوت شامل ،دوم

با  ييهاپيژنوت ،سوم گروه در .بودند نيفلسط به متعلق

، 28، 24، 20، 22، 15، 48، 52، 49، 17، 23 يهاشماره

گروه به  نيگرفتند. ا قرار 5و  41، 43، 7، 8، 14، 21

 ياز كشورها ييهاپيژنوتنمونه شامل  كيي استثنا

 ،بود. در گروه چهارم رانيا يو شمال شرق يشرق هيهمسا

، 30، 18، 31، 44، 35، 10، 11 يهابا شماره هايينمونه

و  42، 9، 29، 34، 36، 37، 39، 46، 6، 32، 40، 12، 13

 جز به گروه نيا در وجودم يهاپيژنوتگرفتند.  يجا 4

 شده يآورجمع اردن و هيسور منطقه از يهمگ نمونه كي

 و 33، 38، 45، 47 شماره هاينمونه ،پنجم گروه. بودند

 خود در را 3و1 ،55، 2 شماره هاينمونه ششم گروه و 27

 هيبق ،نمونه كي از ريغبه ،پنجم گروهدر  .دادند يجا

 يهاپيژنوت. ندودب كستانيتاج يوحش يجوها هاپيژنوت

 از نمونه كي ،افغانستان از نمونه دو شامل ،ششم گروه

 يهاپيژنوت ن،يبنابرانمونه از تركمنستان بود.  كي و رانيا

 خاص جغرافيايي منطقه يك از اكثراً، گروهموجود در هر 

 در موجود هايپيژنوت كه ييآنجا بودند. از شده آوريجمع

 به نسبت شترييب يكيژنت قرابت دارايها گروه از كي هر

 نيبنابرا هستند، گريدهاي گروه در موجود هايپيژنوت

 هاييتلاق انجام و شتريب چه هر تنوع جاديا براي توانيم

 استفاده يمولكول هايداده اساس بر بنديگروه از هدفمند

شده  حذف طياثر مح بنديگروه نيا در. از آنجايي كه دكر

 دست به هاپياز ژنوت تريقيدق بنديدسته توانيماست، 

، طوركليبه ).Mojirsheibani et al., 2013آورد (

 به مربوط هاينمونه نزديكي آن دنبال به و ژنتيكي شباهت

 به هانمونه اين باشد كه اين مبين تواندمي دسته، يك

 مشابه، هوايي و آب شرايط با مواجهه در زياد احتمال

 آنها در دراز اليانس طول در مشابهي تغييرات ژنتيكي

 منشا جغرافيايي منطقه يك از زيرا است، افتاده اتفاق

 بندي گروه الگوي .)Ebrahimi et al., 2010اند ( گرفته

 Feng( دارد ارتباط ها گونه جغرافيايي پراكنش و منشاء با

et al., 2006; Guo et al., 2009(. در يامشابه طوربه 

 تجزيه نتايج كهاست  شده دادهنشان  نيز گريد قاتيتحق

 الگوي با اسپونتانئوم وحشي جو هاينمونه ايخوشه

 Meszaros et( دارد مطابقت آنها جغرافيائي و اكولوژيكي

al., 2007; Salem et al., 2010(.  

 با جغرافيايي پراكنش بين ارتباط عدم مواردي در

از  يكي مثلا( شد ديده ايخوشه تجزيه در هابنديدسته

مربوط به  هاينمونه با افغانستان به مربوط هاينمونه

 از نمونه كي ايگرفتند و  قرار گروه يك درو اردن  هيسور

 كه) بودند كلاستر كيتركمنستان در  يهانمونه با رانيا

 هايمكان تعداد بودن ناكافي جمله از دلايلي به تواندمي

هاي جو وحشي بين انتقال نمونه و مورد مطالعه ژني

طور  به ).Ebrahimi et al., 2010( باشد تلفمناطق مخ

 يجوها و يزراع يجوها يرو كه يامطالعه در يامشابه

 بين ارتباط عدم يدر موارد شد، انجام اسپونتانئوم يوحش
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 شد مشاهده هابنديدسته با جغرافيايي پراكنش

)Ebrahimi et al., 2010.( تنوع مطالعه در ،به علاوه 

 ژاپن و نيچ كره، كشورهاي از جو يبوم توده 737 يكيژنت

 كامل طور به هاتوده زماهواره،ير نشانگرهاي از استفاده با

 بنديگروه در و نشدند كيتفك منشأ كشور اساس بر

 آنها .داشت وجود مختلف كشورهاي هايتوده ادغام حاصل

 الگوي جهينت در يبوم هايتوده تنوع كه داشتند انيب

 و ييهوا و آب طيشرا از يناش كه هاآن يعيطب تكامل

 است آمده وجودهب است، آنها كشت محل يكياكولوژ

)Park et al., 2011 .( 

 
 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

 هاي جو وحشي بندي ژنوتيپگروهجهت  UPGMAروش وگرام حاصل از ردند - 2 شكل
Figure 2. Dandrogram generated from UPGMA method for classifying the wild barely genotypes  

  

توان براي نمايش دو تجزيه به مختصات اصلي را مي

اساس نشانگرهاي ريزماهواره به كار  بعدي پراكنش افراد بر

برد. تجمع افراد در يك ناحيه از پلات نشان دهنده تشابه 

باشد. ميزان تغييراتي كه براي دسته از افراد ميژنتيكي آن 

اول توجيه شد و  نشانگرهاي ريزماهواره توسط ده مولفه

ه شده اراي 4 درصد تجمعي تغييرات توجيه شده در جدول

 47/10اولين مؤلفه  ،شودطور كه مشاهده مياست. همان

در مجموع و درصد از تغييرات  85/8درصد و دومين مؤلفه 

 .ندرا توجيه كرد تغييراتاز درصد  92/62مولفه اول  10

 بهتر مولكولي، هايداده طريق از ژنتيكي تنوع بررسي در

 سطح در يمناسب و يكنواخت توزيع نشانگرها كه است

 پوشش خوبيبه را ژنوم كل بتوانند تا باشند داشته ژنوم

 ژنوم مختلف هايبخش از نشانگرها اگر بنابراين دهند.

 و بود خواهد كم آنها بين همبستگي باشند، شده انتخاب

 كل راتتغيي توجيه براي مؤلفه بيشتري تعداد نتيجه در

 نيز مطالعه اين در ).Ebrahimi et al., 2010(است  لازم

 توجيه .شد استفاده نشانگر جفت دو از جو كروموزوم هر از

 دهندهنشان نيز اول مؤلفه چند توسط تنوع از كمي بخش

 استفاده نشانگرهايبرداري مطلوب از نمونه و مناسب توزيع

دوم حاصل بر اساس محور اول و  .استكل ژنوم  روي شده

مورد  هاژنوتيپاز تجزيه به مختصات اصلي، پراكندگي 

ها بررسي قرار گرفت كه نمودار پراكندگي دو بعدي ژنوتيپ

ديده طور كه در نمودار شده است. همان ارايه 4در شكل 

ها بر اساس دو محور اول و دوم به شش ژنوتيپ مي شود،

اره هاي شمژنوتيپشامل گروه اول  گروه تقسيم شدند.

 ،5هاي شماره ژنوتيپگروه دوم شامل ، 8و  35، 47، 38

، 36، 46هاي ژنوتيپشامل گروه سوم  ،51و  54، 23، 45

، 17 هاي شمارهژنوتيپگروه چهارم  ،7و  41، 37، 27، 6

گروه  ،48و  55، 49، 24، 19، 2، 20، 9، 43، 52، 15

، 25، 22، 39، 4، 10، 11، 30هاي ژنوتيپشامل پنجم 
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، 12هاي شماره ژنوتيپشامل گروه ششم  و 34و  1، 42

13 ،33 ،3  ،32 ،21 ،40  ،28 ،31 ،14 ،18 ،44 ،29 ،

خارج  53و  50هاي شماره د. در ضمن ژنوتيپبو 26 و 16

از اين شش گروه قرار گرفتند. نمودار دو بعدي با كمك دو 

ترسيم حاصل از تجزيه به مختصات اصلي مولفه اول و دوم 

هاي روهگ تعداد اصلي مختصات به تجزيه نتيجه. شد

اما افراد  ،درك تاييد اي راتجزيه خوشه در شده تشكيل

افراد اصلي با  مختصات به تجزيههاي موجود در گروه

تفاوت اي تا حدي هاي تجزيه خوشهموجود در گروه

، ايخوشه تجزيه است كه نيز آندليل اين موضوع  .داشتند

درصد اطلاعات  100 اساس ربها را ژنوتيپ بنديگروه

تجزيه به مختصات  ولي، داانجام د هانشانگرحاصل از 

 را بنديگروهاطلاعات از اين  درصد 33/19فقط اصلي 

  . داد انجام

  

  جو وحشي ژنوتيپ 55در توجيه شده توسط ده مولفه اول حاصل از تجزيه به مختصات اصلي  تنوعدرصد  -4 جدول
Table 4. Variation percentage explained by first ten components of the principal coordinate analysis in 55 wild 

barley genotypes 

  

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  وحشي جو وتيپژن 55نمودار دو بعدي حاصل از تجزيه به مختصات اصلي بر مبناي دو مولفه اول در  - 3 شكل
Figure 3. Two-dimensional plot of principal coordinate analysis based on the first two components in 55 wild 

barley genotypes 

  

  

 تجمعي درصد واريانس

Cumulative variance percentage 
 توسط هر مولفه توجيه شده واريانسدرصد 

Variance explained by each component 

  مولفه اصلي
Principal component 

10.47 10.47 1 
19.33 8.85 2 
26.70 7.37 3 
33.80 7.11 4 
40.15 6.34 5 
45.17 5.02 6 
50.07 4.09 7 
54.87 4.79 8 
59.17 4.30 9  
62.92 3.75 10  
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  گيري كلي نتيجه

 ،شدهيريگاندازه يهاشاخص به توجه باطور كلي به

 Bmac134و  Bmag007، EBmac0701 يرهانشانگ

نشانگرها شناخته  نيترها مناسبپيژنوت كيتفك يبرا

 يشتريناي، بتجزيه خوشهاساس دندوگرام  برشدند. 

 ينكمتر و بود اردنو  يهسور هايژنوتيپ بين شباهت

 و داشتند كشور دو اين با قزاقستان هاينمونه را شباهت

 ياييجغراف و توزيعها ژنوتيپ بين تنوع هم مواردي در

 تغييرات از تريكم بخش توجيه شد.نمشاهده تطابقي 

 تجزيه به مختصات اصلي،حاصل از  اول مؤلفه چند توسط

 روي شده استفاده نشانگرهاي مناسب توزيع دهندهنشان

 تحقيق ايناز  آمده دستهب نتايج در مجموع. بود ژنوم

 جو پلاسمژرم درتوجهي قابل ژنتيكي نوعنشان داد كه ت

شنهاد پي .وجود داشت مطالعه مورد اسپونتانئوم وحشي

 از حاصل نتايجو  تحقيق اين نتايج مقايسه د باشومي

 پتانسيل، زراعي جو ارقام روي هاريزماهواره اين ارزيابي

 به هاي وحشياز ژنوتيپمناسب و مطلوب  يهاژن انتقال

  گيرد.  بررسي قرار مورد زراعي ارقام
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Abstract 
Determining the level of genetic diversity and relationships among genotypes is necessary to 

identify the parents for different breeding purposes. In the present study, genetic diversity of 55 
samples of wild barley germplasm, Hordeum spontaneum, collected from different regions of the 
world was evaluated using 14 microsatellite (SSR) markers. A total of 52 alleles were amplified with 
an average of 5.2 alleles per locus and average frequency of the major allele was 0.51. Polymorphic 
information content (PIC) ranged from 0.37 to 0.81 with an average of 0.629 and gene diversity or 
expected heterozygosity ranged from 0.38 to 0.82 with an average of 0.635. Results of the measured 
diversity parameters in the studied markers showed that Bmag007, EBmac0701 and Bmac134 were 
the most appropriate markers to separate genotypes. Cluster analysis based on SSR data and UPGMA 
method using simple matching similarity matrix assigned the genotypes into six groups. The 
genotypes belonging to each group were generally collected from a specific geographical region. In 
many cases, a mismatch between the genotypes and its geographical region was observed. Based on 
these results, the highest similarity was observed between Syria and Jordan genotypes and the samples 
from Kazakhstan had lowest similarity to the genotypes collected from these two countries. The result 
of this research showed that there is considerable genetic diversity in the studied wild barley samples 
which can be used to improve the cultivated barley after the identification of their useful genes.  
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