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  AFLP نشانگرهاي مولكولي 
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  28/7/94تاريخ پذيرش:                                                                  16/3/93 تاريخ دريافت:

  چكيده

ژنوتيپ جو استفاده شد. هشت تركيب  24تنوع ژنتيكي بين  براي بررسي  AFLPمولكولي نشانگرهاي از مطالعه، اين در

ها چند شكل درصد) از آن 15/89عدد ( 292د كه نوار قابل امتيازدهي ايجاد كردن 332مجموع  ، درEcoRI/Tru1Iآغازگري 

متغير  56/0تا  20/0 بيننيز  هاژنوتيپ ژنتيكي شباهت بود. 29/0-38/0تنوع ژنتيكي محاسبه شده با روش ني در محدوده  بودند.

 درصد) و ACG - Tru1I+CGA +EcoRI، )47/0 يآغازگر ياهتركيبدر ترتيب بهچندشكلي درصد كمترين و  بيشترين بود.

EcoRI+ACT - Tru1I+CCG، )26/0 تشابه ضريب اي با استفاده از تجزيه خوشهدست آمد. دندروگرام حاصل از درصد) به

رديفه و در هاي ششاول و دوم ژنوتيپ هايد. در گروهاصلي تقسيم كر ها را به چهار گروهژنوتيپ  UPGMAجاكارد و روش

رديفه و دورديفه قرار گرفتند. بر اساس ماتريس ضرايب شباهت، كمترين هاي ششسوم و چهارم تركيبي از ژنوتيپ هايگروه

 EB-86-3كرج و لاين  TN2173 بين نمونه جمعيتي نيزرضوي و بين رقم نيمروز و ژنوتيپ جمعيتي خراسانژنتيكي فاصله 

ه با توجكي را نشان دادند. بيشترين فاصله ژنتينيز  F1( ALISOS/CI03909-2(آباد و تلاقي جمعيتي تيل مشاهده شد. ژنوتيپ

 ويژه تركيبو به AFLPتوان از نشانگر ميتحقيق اين در هاي مطالعه شده در بين ژنوتيپميزان بالاي چندشكلي  مشاهدهبه 

تمايز در  توانمندعنوان يك ابزار به، ددرصد چندشكلي بالاتري را توليد كركه  ACG - Tru1I+CGA +EcoRIآغازگري 

  د.كرهاي اصلاحي جو استفاده برنامههاي نزديك و ساير ژنوتيپ

 
  

  تنوع ژني نئي، شاخص شانون، محتواي اطلاعات چندشكل اي، خوشهتجزيه  :هاي كليديواژه

 
  

  

  

  

   ، ايرانگرگان ،دانشگاه آزاد اسلاميواحد گرگان، گروه زيست شناسي،  ،كارشناسي ارشدآموخته دانش -1

   ، ايرانگرگان ،دانشگاه آزاد اسلاميواحد گرگان، استاد، گروه زيست شناسي،  -2

  ، گنبدكاووس، ايران دانشگاه گنبدكاووسدانشكده كشاورزي و منابع طبيعي ، گروه توليدات گياهي، دانشيار -3

 ، رشت، ايران كشاورزي دانشگاه گيلانعلوم دانشكده  ،دكتري، گروه زراعت و اصلاح نباتاتآموخته دانش -4

  ، گنبدكاووس، ايران دانشگاه گنبدكاووسدانشكده كشاورزي و منابع طبيعي منابع طبيعي،  استاديار، گروه -5

وزش ، آمتحقيقات سازمان، انمازندركشاورزي و منابع طبيعي زراعي و باغي، مركز تحقيقات و آموزش تحقيقات  بخش، استاديار پژوهش -6

  يران ، اساري و ترويج كشاورزي،
 hos.sabouri@gmail.com: نويسنده مسئول *

  

  

  


م ���ورز� �� 

م ���ورز� دا��� 

م ���ورز� دا��� 

م ���ورز� دا��� 
  دا�



 1395چهارم/ زمستان / شماره دوره ششمتحقيقات غلات/ حسيني و همكاران                                                                          

  مقدمه

باشد كه سابقه هزاران ترين غلات جهان ميجو از مهم

). وايلوف سه مركز Majnon-Hosseini, 1997ساله دارد (

دأ عنوان مبجغرافيايي شرق آسيا، خاور نزديك و آفريقا را به

، جنس Poaceaeجو متعلق به خانواده  .اوليه جو ذكر كرد

Hordeum  و گونهvulgare يا sativum باشد. جنسمي 

Hordeum  تاكسون است و داراي  45گونه و  32شامل

 ,.Von Bothmer et alباشد (انواع زراعي و وحشي مي

هاي متعددي است داراي گونه Hordeum). جنس 1995

 هاي ديپلوئيد، تتراپلوئيد و هگزاپلوئيد با تعدادكه شامل گونه

طور وسيع باشد. جو زراعي به) ميx=7كروموزم پايه هفت (

هاي زراعي جو عموماً مورد مطالعه قرار گرفته است و گونه

گار ي ولهاديپلوئيد هستند و چهار فرم زراعي آن به زيرگونه

(vulgare)ديستيكوم ،(distichum)  هگزاتيكوم ،

(hexaticum)  و زئوكريتون(zeocriton)  و فرم وحشي آن

معروف هستند. جو  (spontaneum)به زيرگونه اسپانتانيوم 

ولي در  ،با آب و هواي سرد و مرطوب سازگاري بهتري دارد

ند كخوبي مقاومت ميمقابل دماي زياد و رطوبت كم نيز به

د. شوو بيشتر در اروپا، مديترانه و آسياي غربي يافت مي

اهميت جو به سازگاري و كاربرد بسيار متغير و مصارف 

 شودبسيار زياد آن در تغذيه انسان و دام مربوط مي

)Majnon-Hosseini, 1997 .(  

ها تفاوتدر آن مطالعه تنوع ژنتيكي فرايندي است كه 

ها و يا افراد با استفاده از ها، جمعيتگونه هاييا شباهت

بر اساس صفات موفورلوژيك،  ويژههاي آماري ها و مدلروش

  مولكولي افراد بررسي  هايويژگياي يا اطلاعات شجره

تنوع  .)Mohammadi and Prasanna, 2003شود (مي

ترين عامل بقاء موجودات در برابر عنوان مهمژنتيكي به

آگاهي از ميزان تنوع  رواين ازتغييرات محيطي و آفات است. 

ها يكي از نيازهاي ذخاير توارثي و روابط ژنتيكي بين آن

 Abdmishani and( هاي گياهي استاوليه اصلاح گونه

Shahnejat-Boushehri 1992; Ahkami et al., 
2007; Behera et al., 2008 .(تنوع  ،از سوي ديگر

ر والدين د ها جهت انتخابترين شاخصژنتيكي يكي از مهم

 ,.Fareghi et alباشد (هاي اصلاحي گياهان ميبرنامه

ان عنوهاي اصلاحي به) و وجود تنوع ژنتيكي در برنامه2007

   .)Ghannadha et al., 2003( شوديك برتري تلقي مي

از نشانگرهاي مورفولوژيكي، بيوشيميايي و نيز 

 و نشانگرهاي مولكولي در گياهان مختلف براي بررسي تنوع

علت هولي ب ،تعيين روابط ژنتيكي افراد استفاده شده است

دي محدود بودن تعداد و تأثير عوامل محيطي و مراحل رش

و بيوشيميايي، امروزه از  گياه بر نشانگرهاي مورفولوژيك

 و مكمل براي مدعنوان ابزارهاي كارآنشانگرهاي مولكولي به

اي گياهي هتعيين سطح تنوع و تعيين روابط ژنتيكي ژنوتيپ

 ;Mohmmadi and Prasanna, 2003( شوداستفاده مي

Zhnang et al., 2009.(  يكي از كاربردهاي اصلي

مولكولي، بررسي و برآورد سطح خويشاوندي در  نشانگرهاي

ها براي استفاده بهينه از پلاسم و جمعيتهاي ژرممجموعه

ه كطوريبه ،ها در مطالعات ژنتيكي و اصلاح گياهان استآن

اي هدر بررسي تنوع و تعيين قرابت ژنتيكي بين نمونه

شده است استفاده  هاآنوفور از مختلف گياهي به

)Ahkami et al., 2007; Behera et al., 2008; 

Khalighi, et al., 2008; Shyamalamma, et al., 
عنوان ابزاري مفيد به DNA مولكولي نشانگرهاي ).2008

براي ارزيابي تنوع ژنتيكي موجود در ژرم پلاسم، بلكه  فقطنه

هاي هاي مقاومت به بيماري، تنشيابي ژنمكانبراي 

رابطه بين اجداد  نيزمحيطي و ترسيم نقشه ژنتيكي و 

د. نشووحشي و ارقام اصلاح شده در گياهان استفاده مي

  SSRو AFLP،STS  ،RFLPنشانگرهاي مولكولي مثل 

هاي دسترسي به تنوع ژنتيكي، ترين تكنيكعنوان قويبه

ف هاي مختلبرداري ژنتيكي و شناسايي واريتهانجام نقشه

از بين اين نشانگرها،  .)Bahrman et al., 1999( هستند

 كه از نظر توليد استيكي از نشانگرهاي مهم AFLP نشانگر 

هاي مختلف پذيري در گونهنوارهاي چندشكل و انجام

هاي روش باشد. از ويژگيئز اهميت ميموجودات زنده حا

AFLP  ،كه آن را به ابزاري قدرتمندي مبدل ساخته است

 و مطالعه ژنوم مورد مورد در اوليه اطلاعات به نياز آن عدم

 Farsi andبالاي آن است ( اطمينان درجه و سرعت نيز

Zulali, 2003 .(  

هاي در پژوهش AFLPدر مورد گياه جو از نشانگر 

نجات استفاده شده است. سيدطباطبايي و شاه يمتعدد

 Sayed Tabatabaei and Shahnejatبوشهري (

Boushehri, 2003 حاصل از نوار چندشكل  171) از

نتيكي ارقام ژاپني جو در ترسيم نقشه ژ AFLPنشانگرهاي 

) Saghir et al., 2007دند. صغير و همكاران (استفاده كر

 .Hهاي از گونه جوهاي وحشي آوري نمونهبا جمع

spontaneum C. Koch  از مناطق خاصي در شمال اردن

آوري شده با هاي جو جمعبه بررسي تنوع مولكولي نمونه

 AFLP و RAPDاستفاده از نشانگرهاي مولكولي 
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پرداختند. نتايج نشان داد كه تنوع ژنتيكي قابل توجهي در 

  ها وجود دارد.ويژه در بين جمعيتدرون و به

ه اي و تجزيه بتجزيه خوشهاز در بررسي تنوع ژنتيكي، 

 رمنظوبههاي آماري مفيدي تجزيه عنوانبههاي اصلي مؤلفه

ورمحمد پ. ها استفاده شده استو جمعيتگروهبندي افراد 

بيست ) Pourmohammad et al., 2010(و همكاران 

آغازگر ده  85با استفاده از  رابدون پوشينه  لاين جو

آغازگر  35كه بررسي كردند  RAPD نوكلئوتيدي نشانگر

درصد) چندشكلي مطلوبي را نشان دادند. در  41تصادفي (

ها و اي به روش دورترين همسايهاين مطالعه تجزيه خوشه

-دسته مجزاها را به سه گروه ، لاينجاكاردبر اساس ضريب 

هاي با شجره شان داد نمونهتر نبررسي دقيقبندي كرد. 

 هتجزي همچنين در .در يك خوشه قرار گرفتند مشابه غالباً

درصد  58/42 اول مجموعاًمؤلفه اصلي، پنج  هايمؤلفه

ها را توجيه كردند كه حاكي از پراكنش خوب تغييرات داده

   .بودنشانگرهاي مورد استفاده در ژنوم جو بدون پوشينه 

 هاي مختلف جو ونتيكي گونهبا توجه به اهميت تنوع ژ

مصارف بسيار زياد آن در تغذيه انسان و دام، اين تحقيق 

و با هاي مختلف جمنظور تعيين ميزان تنوع ژنتيكي نمونهبه

 د. اجرا ش AFLPاستفاده از نشانگر مولكولي 

  

  هامواد و روش

ژنوتيپ جو  24 ژنتيكي منظور بررسي ميزان قرابتبه

و هفت ژنوتيپ  H. vulgare  ژنوتيپ زراعي 17شامل 

 .Hو    H. spontaneumوحشي متعلق به دو گونه  

bulbosum   كه از مركز تحقيقات كشاورزي استان گلستان

استفاده  AFLP) از نشانگر مولكولي 1 تهيه شده بود (جدول

 هاي كاملهاي مورد بررسي در قالب طرح بلوكشد. ژنوتيپ

در مزرعه تحقيقاتي  1390ماه تصادفي با سه تكرار در آبان

دانشگاه گنبد كاووس كشت شدند كه از آنها براي تهيه 

 DNAشد. استخراج  هاستفاد DNAنمونه برگي و استخراج 

) انجام CTAB )Saghai Maroof et al., 1994به روش 

 Vosمطابق روش وس و همكاران (نيز  AFLPشد. روش

et al., 1995 د. حدوداجرا ش اندكي تغيير به شرح زير). با 

واحد از هر كدام از  5ژنومي به كمك  DNAنانوگرم  500

مورد هضم آنزيمي قرار  Tru1Ιو  EcoRIهاي برشي آنزيم

 هاي برشيآنزيم هاي مربوط بهگرفتند. سپس سازگارساز

EcoRI  و Tru1Ι خورده ژنومي به انتهاي قطعات برش

دو  تركيباز  EcoRIآنزيم برشي  . سازگارسازنداتصال يافت

  و  'CTCGTAGACTGCGTACC-3-'5آغازگر 

 5'-CATCTGACGCATGGTTAA-3' و سازگارساز 

  از تركيب آغازگر  Tru1Ι آنزيم برشي

 5'-GACGATGAGTCCTGAG-3' آغازگر و   

5'-TACTCAGGACTCAT-3' بود.  تشكيل شده

انتخابي با استفاده از آغازگرهايي با يك مرحله تكثير پيش

 هاي برشيدر انتهاي توالي آنزيم نوكلئوتيد اضافي

)EcoRI: 5'-GACTGCGTACCAATTCA-3'  و

Tru1I: 5'-GATGAGTCCTGAGTAAC-3' انجام (

با استفاده از آغازگرهايي با سه  AFLPنگاري انگشتشد. 

آغازگرها صورت گرفت.   '5نوكلئوتيد اضافي در انتهاي 

هشت تركيب بر اساس چهار توالي براي آغازگر انتخابي 

،  EcoRI  )ACG + EcoRI، EcoRI+ACT مرتبط با 

EcoRI+AGC و EcoRI+AAC ( و دو توالي براي آغازگر

، Tru1I )Tru1I+CCG انتخابي مرتبط با 

Tru1I+CGA(  مورد آزمون قرار گرفتند. براي مشاهده

 6آكريلاميد از ژل پلي PCRمحصولات الگوي نواربندي 

 دومدت ساز استفاده شد. الكتروفورز بهدرصد واسرشته

انجام شد و  ولت 1200و ولتاژ  1X  TBEساعت با بافر

 ,.Bassam et alروش نيترات نقره (آميزي ژل نيز بهرنگ

  ) صورت گرفت. 1991

هر جايگاه تكثيرشده توسط هر ها، جهت ثبت داده

عنوان يك نشانگر در نظر گرفته شد و آغازگر بهتركيب 

 ناترتيب با اعداد يك و صفر نشعدم حضور آن به ياحضور 

داده شد. براي بررسي قدرت تفكيك نشانگرها، محتواي 

 PIC: Polymorphic Information( اطلاعات چندشكل

Content ( رابطه باهر نشانگر PICi= 2 Pi(1-Pi)  

باشد. همچنين مي iفراواني آلل   Piآن در كه  شد محاسبه

)، شاخص Nei( ني هاي ژنتيكي شامل تنوع ژنتيكيآماره

 )، متوسط تعداد آلل مؤثر در هر مكان ژنيI( تنوع شانون

)Ne( تعداد آلل مشاهده شده در هر مكان ژني و )Na با (

محاسبه شد.  PopGene (Yeh, 1997)افزار استفاده از نرم

هاي مختلف و روش معيارهابر اساس ا هژنوتيپبندي گروه

انجام شد  NTSYSpc 2.0 (Rohlf, 1998)افزار توسط نرم

و در نهايت با مقايسه ضريب همبستگي كوفنتيك و شماي 

بندي بر اساس ضريب تشابه هاي مختلف، گروهدندروگرام

مورد تفسير  UPGMA) و روش Jaccard, 1908جاكارد (

مختلف  سه جمعيت به وجودتوجه قرار گرفت. همچنين با 

 .H و H. spontaneum ،H. vulgare جو شامل

bulbosum زار افجزيه واريانس مولكولي با استفاده از نرمت

GenAlEx 6.5 .انجام شد  
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  در اين تحقيق مورد بررسيجو  هاياطلاعات ژنوتيپ -1 جدول
Table 1. Information of the barley genotypes studied in this research 

  

  شماره
No. 

 ژنوتيپ

Genotype    

 يا شماره بانك ژن  شجره

Pedigree or gene bank 
number  

آوري يا موقعيت، محل جمع

  تهيه
Location, collection 
site or preparation  

  آرايش سنبله
Ordination 

spike 

  جنس و گونه 
Genus and species  

G1 رقم يوسف    Yousef  - 
مركز تحقيقات كشاورزي 

  استان گلستان
 Six   H. vulgare شش

G2 رقم ايذه       Izeh  -  ̋  شش Six   H. vulgare 

G3 Line EM81-12 
Comp 89-9Cr-79-

07/Atem//(Alpha/HC1905
//Robur)/3/ 

̋  
 Six   H. vulgare شش

G4 Line EC83-4 
L.131/Gerbel//Ager-

Ceres/3/(Scotia/Wa...) 
 Six   H. vulgare شش  ̋

G5  نيمروزرقم   Nimrouz  - ̋  شش Six   H. vulgare 

G6  كويررقم       Kavir -  ̋   دوTwo   H. vulgare 

G7 Productive  Six   H. vulgare شش  ̋ -  پروداكتيو  رقم 

G8  بهمنرقم     Bahman - ̋  شش Six   H. vulgare 

G9 
 تپهجمعيت مراوه

Marave Tappe 
  Six   H. vulgare شش  تپهمراوه  -

G10 
  آبادجمعيت تيل

 Til Abad  
 Six   H. spontaneum شش  آبادتيل -

G11 
  رضويجمعيت خراسان

Khorasan Razavi 
 Six   H. spontaneum شش  خراسان رضوي -

G12 Line MB-82-12 MB-82-12 
مركز تحقيقات كشاورزي 

 استان گلستان
 Two   H. vulgareدو 

G13 Line EB-86-14 (Bllu/Mja) ̋  شش Six   H. vulgare 

G14 Line EB-86-6 
(Alanda/Hamra//Alanda-

01 ) 

̋  
 Six   H. vulgare شش

G15 Line EB-86-4 ( Barley/3/Aths//Md.AT1) ̋  شش Six   H. vulgare 

G16 Line EB-86-3 (Productive//As46/Aths) ̋  شش Six   H. vulgare 

G17 
  كرج TN2173 جمعيت

Karaj TN2173 
TN2173 

موسسه تحقيقات ثبت و 

  گواهي بذر و نهال
  Two   H. bulbosumدو 

G18 
  كرج 76063 جمعيت

Karaj 76063 
76063 

̋  
  Two   H. bulbosumدو 

G19 
  كرج TN49402 جمعيت

Karaj TN49402 
TN49402 

̋  
 Six   H.spontaneum شش

G20 
  كرج  TN55502 جمعيت

Karaj TN55502 
TN55502 

̋  
 Six   H. spontaneum شش

G21 Line FI CC0598 
COPAL/cl14230/lignee52
7/4Delo/CARDO/4/CAB

UYA 

مركز تحقيقات كشاورزي 

 استان گلستان
 Six   H. vulgare شش

G22 Line BF891M-584 
Rojo/3/Beecher//POST/3/
ROBUST//COME/3/CIR

U  

̋  
 Six   H. vulgare شش

G23 ALISOS/CI03909-2 (F1) ALISOS/CI03909-2  ̋  شش Six   H. vulgare 

G24 Line A1C84-14 Narcis//k-281/skorobod ̋  شش Six   H. vulgare  

  نتايج و بحث

ژنوتيپ جو، مجموعاً  24هشت تركيب آغازگري براي 

 292باند قابل امتيازدهي ايجاد كردند كه از اين تعداد  332

 700تا  100نوار چندشكل بودند. دامنه اندازه نوارها بين 

نوار در  26 تعداد جفت باز بود. تعداد نوارهاي چندشكل از

و  EcoRI+AGC-Tru1I+CGA هاي آغازگريتركيب

EcoRI+AAC - Tru1I+CCG نوار در 55 تعداد تا 

متغير بود و  EcoRI+AGC - Tru1I+CCG تركيب
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 هايتركيب نيز دردرصد)  100بالاترين درصد چندشكلي (

، EcoRI+AGC-Tru1I+CCGي زگرآغا

EcoRI+AGC-Tru1I+CGA و EcoRI+AAC-

Tru1I+CGA  ميانگين تعداد نوارهاي تكثير مشاهده شد .

و ميانگين تعداد  41آغازگري  شده به ازاي هر تركيب

نوار بود. درصد  36نوارهاي چندشكل به ازاي هر تركيب 

چند شكلي در بين تركيبات آغازگري در پژوهش حاضر از 

 شكليدرصد متغير بود و ميانگين درصد چند 100تا  64

 Zhangژانگ و همكاران (د. درصد برآورد ش 15/89حدود 

et al., 2006( بالايي درصدترسي به دس كه اظهار داشتند 

 هايارزيابي سودمندي را در بررسيتواند ميچندشكلي  از

جه به با تو ،بنابراين. حاصل نمايدمربوط به تنوع ژنتيكي 

ز توان امي حصول ميزان بالاي چندشكلي در تحقيق حاضر

درصد هاي آغازگري كه ويژه تركيبو به AFLPنشانگر 

 وانمندتعنوان يك ابزار بهدند، چندشكلي بالاتري را توليد كر

  د.كرهاي اصلاحي جو استفاده برنامه در

يكي از معيارهاي ارزيابي  يمحتواي اطلاعات چند شكل

عنوان يك پارامتر براي نشان و به استقدرت تمايز نشانگرها 

 هر شود.استفاده مي دادن ميزان چندشكلي يك نشانگر

زياد  هايعداد آللاندازه اين عدد بزرگتر باشد، بيانگر وجود ت

ت هاي تحو فراواني زياد چندشكلي براي جايگاه در ژنوتيپ

تواند در تمايز بالا در نشانگر مي PICمطالعه است. ميزان 

هاي با خويشاوندي نزديك بسيار كارا باشد. در ژنوتيپ

حقيقت اين شاخص قدرت تفكيك يك نشانگر را بر اساس 

دهد جمعيت نشان مي فراواني وجود و عدم وجود نوارها در

)Zhou, 2003بالاترين محتواي اطلاعات چندشكلي .( 

)PIC(  ترتيب متعلق به هب 44/0و  45/0، 47/0با مقادير

CGA+1ITru - ACG+RIEco، AAC+RIEcoتركيبات 

CCG+1ITru - و CGA+1ITru -AAC +RIEco و بود 

كمترين  EcoRI+ACT - Tru1I+CCGتركيب آغازگري 

) را به خود اختصاص 26/0محتواي اطلاعات چندشكلي (

). با توجه به اينكه براي نشانگرهاي غالب 2داد (جدول 

 باشد 5/0تواند اكتسابي مي PICبالاترين مقدار 

)Mohammadi et al., 2011،( توان اظهار مي رواز اين

اين تركيبات آغازگري بتوانند تركيبات مناسبي  كه داشت

ژه ويهاي جو بهبراي ارزيابي روابط ژنتيكي بين ژنوتيپ

  باشند. تر هاي نزديكژنوتيپ

در تعيين  هامعيار ديگر ارزيابي كارايي نشانگر

. بالاترين شاخص شانون استچندشكلي، شاخص شانون 

و   EcoRI + ACG - Tru1I + CGAهاي تركيب براي

EcoRI + AAC - Tru1I + CGA 56/0ترتيب برابر با به 

 شاخص شانون برايميزان كمترين در مقابل، و  55/0و 

و  EcoRI+AGC - Tru1I+CGA هاي آغازگريتركيب

EcoRI + ACT - Tru1I + CCG 45/0ترتيب برابر با به 

برآورد شد. بالاترين مقادير تنوع ژنتيكي ني و تعداد  46/0و 

  EcoRI + ACG - Tru1I + CGAتركيب ر به آلل مؤث

آغازگري  هايتركيب به اين ترتيب،داشت.  اختصاص

EcoRI + ACG - Tru1I + CGA و   

EcoRI + ACT - Tru1I + CCG ترتيب بيشترين و به

كمترين مقادير ضريب تنوع ژنتيكي ني، تعداد آلل مؤثر، 

شاخص شانون و محتواي اطلاعات چندشكلي را به خود 

 توان از تركيب آغازگرياختصاص دادند. بنابراين مي

EcoRI + ACG - Tru1I + CGA  براي تمايز بين

. در دويشاوندي بسيار نزديك استفاده كرهايي با خژنوتيپ

پژوهش ديگري توسط محمدي و همكاران 

(Mohammadi et al., 2014)  در ارتباط با بررسي تنوع

، AFLPژنوتيپ جو با استفاده از نشانگرهاي  77ژنتيكي 

و ميانگين درصد  44/32ميانگين تعداد نوارهاي چندشكل 

از پژوهش  تردست آمد كه بيشهدرصد ب 37/92چندشكلي 

ا هحاضر بود. همچنين تركيبات آغازگري مورد استفاده آن

بود كه در يك  MseIو  EcoRIحاصل از دو آنزيم برشي 

در پژوهش رحيم  ،آنزيم متفاوت از اين مطالعه بود. در مقابل

براي كه  )Rahim Malek et al., 2008(ملك و همكاران 

 13 و AFLPگندم نان از نشانگرهاي  بررسي ژنتيكي

ري تچندشكلي بسيار پايين ،دنداستفاده كرتركيب آغازگري 

كه  دست آوردندهبنوار  684در مجموع ها مشاهده شد. آن

و ترين نوار چندشكل بودند. بيش 115 ها تنهااز بين آن

 5/7و  5/32ترتيب هنشانگرها ب كمترين درصد چندشكلي

ها بر اساس آن. درصد برآورد شد 6/16با متوسط درصد 

درصد با توجه به كه  اذعان داشتند نتايج مطالعه خود

بايد از نشانگرهاي با سطح پايين مشاهده شده چندشكلي 

گندم ت جمعينقشه پيوستگي در  اشباعچندشكلي بالا براي 

   .دشونان استفاده 
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  هاي جوهاي تنوع ژنتيكي هشت تركيب آغازگري بررسي شده در ژنوتيپآماره -2جدول 
Table 2. Genetic diversity statistics for the eight primer combinations studied in barely genotypes  

 
از  مختلفتشابه اي با ضرايب پس از انجام تجزيه خوشه

هاي مختلف روش نيزجمله جاكارد، تطابق ساده و دايس و 

ترين ، دورترين و نزديكUPGMAبندي از جمله گروه

مقايسه شدند. تهيه و هاي مختلف ها، دندروگرامهمسايه

اي بر اساس تجزيه خوشهكه نتايج اين مقايسه نشان داد 

) Jaccard, 1908و ضريب تشابه جاكارد ( UPGMAروش 

ترين مناسب 86/0كسب بالاترين ضريب كوفتيك برابر با  با

 24). اين الگوريتم 1باشد (شكل دندروگرام براي تفسير مي

 حاصل د. نتايجبندي كرژنوتيپ جو را در چهار خوشه گروه

اي با استفاده از تجزيه تابع تشخيص مورد خوشه تجزيه از

ها ژنوتيپ براي زماني كه  Fمقدار آماره .ارزيابي قرار گرفت

اما با توجه  ،دار شدگروه تقسيم شدند، معني چهار و سهبه 

بيشتر از  يبه اينكه مقدار آماره براي حالت چهار گروه

ها در چهار گروه مجزا بندي سه گروهي شد، ژنوتيپتقسيم

بندي و مقايسه شدند. خوشه اول واجد شش ژنوتيپ گروه

   لاين ، رقم ايذه،EM81-12شامل رقم يوسف، لاين 

EB-86-14 لاين ،EB-86-6 جمعيت و TN55502 كرج 

 TN49402و خوشه دوم واجد سه ژنوتيپ شامل جمعيت 

در  بود. A1C84-14و لاين  BF891M-584كرج، لاين 

، رقم EC83-4ژنوتيپ شامل لاين  12خوشه سوم 

Productiveرقم بهمن، رقم نيمروز، جمعيت خراسان ، 

، EB-86-3، لاين MB-82-12رضوي، رقم كوير، لاين 

، لاين EB-86-4كرج، لاين  TN2173جمعيت 

FICC0598  و تلاقي(F1) ALISOS/CI03909-2  قرار

 خراسان جمعيتدر اين گروه رقم نيمروز و  گرفتند كه

ه خوشدر نهايت،  .رضوي قرابت بسيار بالايي نشان دادند

تپه، واجد سه ژنوتيپ شامل جمعيت مراوهنيز چهارم 

   بود. كرج 76063 جمعيت آباد وتيل جمعيت

همه  ،اي از نظر صفات مورفولوژيكدر تجزيه خوشه

در خوشه   H. vulgareرديفه و از گونه شش يهاژنوتيپ

رديفه ششكه  TN55502 به غير از ،بندي شدندگروهاول 

 يتمامنيز خوشه دوم در  بود. H. spontaneumاز گونه اما 

و فقط بودند  H. vulgare رديفه از گونهها ششژنوتيپ

N49402  از گونهو رديفه ششكه H. spontaneum  .بود

 .Hگونه رديفه از هشت ژنوتيپ شش، در خوشه سوم

vulgare  رديفه از گونهو جمعيت خراسان رضوي شش H. 

spontaneum لاين  و رقم كوير همراهبهMB-82-12 

كرج  TN2173و جمعيت  H. vulgareگونه دورديفه از 

اين  .بندي شدندگروه H. bulbosumگونه رديفه از دو

د. وبتنوع كاملاً م و نوع گونه،ها خوشه از نظر آرايش سنبله

شاخص 

  شانون
Shannon’s 

index 

ژني  تنوع

  يئن
Nei’s 
gene 

diversity 
 

  تعداد آلل 

 مؤثر

Effective 
number of 
alleles per 

locus  

محتواي اطلاعات 

  چندشكلي
Polymorphic 
information 

content 

  درصد 

  چندشكلي 
Percentage of 
polymorphism  

  نوارهاي چندشكل
Polymorphic 

bands  

كل 

   نوارها

Total 
bands 

 تركيب آغازگري 
Primer combination  

0.49  0.32  1.55  0.33  93.22  55  59  
EcoRI + ACG-

Tru1I+CCG  

0.56 0.38 1.66 0.47 82.22 37 45  
EcoRI+ACG – 
Tru1I+ CGA  

0.46 0.29 1.47 0.27 64  32 50 
EcoRI+ACT – 
Tru1I+CCG  

0.47 0.31 1.50 0.34 84.09 37 44 
EcoRI+ACT – 
Tru1I+CGA  

0.48 0.31 1.52 0.37 100 45 45 
EcoRI+AGC – 
Tru1I+ CCG  

0.45 0.30 1.49 0.38 100 26 26 
EcoRI+AGC – 

Tru1I+CGA  

0.49 0.32 1.53 0.45 89.66 26 29 
EcoRI+AAC –

Tru1I+CCG  

0.55 0.37 1.62 0.44 100 34 34 
EcoRI+AAC –

Tru1I+CGA  

 )Totalجمع  (  332 292 713.19 3.04 12.34 2.6 3.96

  )Average(  ميانگين 41 36 89.15 0.38 1.54 0.33 0.50
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رديفه آباد ششتيل مراوه تپه و خوشه چهارم دو جمعيتدر 

رديفه كرج دو 76063و جمعيت  H. spontaneum گونهاز 

كرج  TN2173جمعيت  .قرار گرفت H. bulbosumگونه از 

با فاصله ژنتيكي بسيار كم از هم از نظر  EB-86-3و لاين 

 ها متفاوتصفات مورفولوژيك مانند آرايش سنبله و گونه

رديفه و آرايش سنبله دوبا كرج  TN2173جمعيت  بودند.

سنبله آرايش با  EB-86-3و لاين   H. bulbosumاز گونه 

ها از نظر . آنهستند H. vulgareرديفه و از گونه شش

 تممكن اسمولكولي در يك گروه قرار گرفتند كه  اطلاعات

ها باشد.دليل مشترك بودن اجداد آنهب

 
 

  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

و  جاكارد تشابه ضريب با استفاده از) H. bulbosumو  H. vulgare، H. spontaneum( جو هاي سه گونهژنوتيپ بنديگروه -1شكل 

  است. شده ارايه 1ها در جدول ژنوتيپ . اساميAFLP هايداده اساس بر  UPGMAروش 
Figure 1. Grouping genotypes of three barely species (H.vulgare, H. spontaneum and H. bulbosum) Using 

Jaccard's similarity coefficient and UPGMA method based on AFLP data. The name of barley genotypes are 
shown in Table 1 

  

 آباد و تلاقيجمعيت تيل ،بر اساس اين تجزيه

ALISOS/CI03909-2 (F1)  كه بيشترين فاصله ژنتيكي

ها نشان دادند، از نظر صفات مورفولوژيك را از بقيه ژنوتيپ

اراي دآباد جمعيت تيل .با يكديگر دارند زيادينيز تفاوت 

است،  H. spontaneumرديفه و از گونه آرايش سنبله شش

داراي   ALISOS/CI03909-2 (F1)تلاقي  كهدر حالي

است.  H. vulgareگونه از  امارديفه آرايش سنبله شش

 .دست آمده استي نيز بهديگر اي در مطالعهنتايج مشابه

) تنوع Ebrahimi et al., 2010ابراهيمي و همكاران (

 .Hو  H. vulgareگونه  دو از ايران ژنوتيپ جو 73 ژنتيكي

spontaneum   نشانگر ريزماهواره جفت 15 از استفاده بارا 

 زا استفاده با ايخوشه تجزيهبر اساس ها دند. آنبررسي كر

 گروه سه به را هانمونه UPGMA الگوريتم و دايس ضريب

هاي ها شامل گونهتمام خوشه ند كهكردو مشاهده  تقسيم

 هر از هايينمونه شامل اول ند. گروههستوحشي و زراعي 

 ايران از كهبود  H. vulgare و H. spontaneumگونه  دو

 ترتيببه نيز سوم و دوم هايگروه و بودند شده آوريجمع

 .H و H. spontaneum هايگونه از هايينمونه شامل

vulgare ) بودEbrahimi et al., 2010 محمدي و .(

نيز اظهار داشتند  (Mohammadi et al., 2014)همكاران 

 بندي ژنتيكي با هم قرابت نشانهايي كه در گروهژنوتيپكه 

هم مشابه باشند.  هاويژگيتوانند از لحاظ ساير مي ،دهندمي

كه  هاي اصلاح شده جوژنوتيپ نشان داد كه هاآننتايج 

 ،EB-88-10 ،EB-88-3 ،EB-88-19 ،EB-88-7شامل 

 
 خوشه اول

 خوشه دوم

 خوشه سوم

 خوشه چهارم  
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EB-88-1 ،EB-88-5 ،EB-88-4 ،EB-87-20 ،  

EB-85-5 ،EB-86-3 و EB-86-4  متعلق به اقليم گرم و

خوشه قرار گرفتند و بندي در يك پس از گروه ،ندبود

كه نيز  EC-82-11 و EC-81-13هاي اصلاح شده ژنوتيپ

چنين، در مجاورت هم قرار گرفتند. هم، ندبوداز اقليم سرد 

ارقام جنوب، شيرين و ترش متعلق به اقليم گرم جنوب و 

اقليم  متعلق به MB-82-12 و EB-88-16هاي ژنوتيپ

در نهايت اذعان  هادر نزديكي هم قرار گرفتند. آن ،معتدل

هاي منتسب به يك خوشه كه از لحاظ داشتند كه ژنوتيپ

قابل توصيه به مناطق  حتي مشابه و هاويژگيبسياري از 

 ژنومي نزديك هايويژگي، از لحاظ هستندي ااقليمي مشابه

  باشند. به هم مي

 )AMOVA( تجزيه واريانس مولكولي حاصل ازنتايج 

 و H. vulgare، H. spontaneumجو ( بين سه جمعيت

H. bulbosum ( 17و  83نشان داد كه  اين تحقيقدر 

ين درون و ببه مربوط ترتيب هب كل درصد از تنوع ژنتيكي

 دهد كهنشان مي). اين نتيجه 3د (جدول شوها ميجمعيت

ها وجود اي در درون جمعيتقابل ملاحظه ژنتيكي كه تنوع

برداري قرار گيرد. مورد بهرهنژادي بهاز نظر  توانددارد كه مي

هاي تنوع ژنتيكي به تفكيك هر جمعيت نيز در جدول آماره

ر موجود دميزان تنوع  داد كهشده است. نتايج نشان  ارايه 4

باشد. عبدالهي و درون سه جمعيت متفاوت از هم مي

) كه با استفاده از Abdollahi et al., 2012همكاران (

 هاي بومي ورسي تنوع ژنتيكي تودهبه بر SSRنشانگرهاي 

 واريانس بر اساس تجزيه ،ارقام اصلاح شده جو پرداختند

كه در تشكيل واريانس مولكولي كل، اظهار داشتند  مولكولي

 در را) درصد 90( بيشتري درصد گروهي درون واريانس

به خود ) درصد 10( گروهي بين واريانس با مقايسه

تنوع ژنتيكي  اي كه ميزاننتايج مشابه .دهداختصاص مي

بيشتر از تنوع ژنتيكي را ها درون جمعيتدر مشاهده شده 

در بسياري  گزارش كردند،ها مشاهده شده در بين جمعيت

 ,.Ma et al( ها از جمله در بررسي ما و همكاراناز پژوهش

 ,.Mohammadi et al( و محمدي و همكاران) 2012

  مشاهده شد.  نيز جو ) در2014

  

  )H. bulbosum و H. vulgare، H. spontaneumجو ( گونهنتايج تجزيه واريانس مولكولي در سه  -3جدول 
Table 3. Molecular analysis of variance (AMOVA) in three barley species (H.vulgare, H. spontaneum and  

H. bulbosum) 

  ** : probability level atSignificant %1.                                                                               . % 1دار در سطح احتمال معني :**

  

 گيري كلينتيجه

هاي گياهي را بر اساس پلاسمژرم ،نژاديمتخصصين به

 اهآن مورفولوژيك و منشأ جغرافياييصفات صفات زراعي، 

اي هحاصل، استراتژيمبناي نتايج  برسپس بندي و طبقه

 خويشاوندي روابط از آگاهيكنند. مناسب را اعمال مي

 وها پلاسمژرم سازماندهي امكان مطالعه مورد هايگونه

 سازدمي فراهم را هاژنوتيپ از ثرؤم گيرينمونه

)Abdmishani and Shahnejat-Boushehri, 1992 با .(

توجه به كارايي بالاي نشانگرهاي مولكولي در تعيين تنوع 

رين تژنتيكي، در اين بررسي تنوع ژنتيكي جو كه يكي از مهم

با نشانگر  ،رودشمار ميغلات جهان به جهت اقتصادي به

نتايج نشان داد مورد بررسي قرار گرفت.  AFLPمولكولي 

 ،يك ابزار سريع، قدرتمند و مؤثرعنوان به AFLPروش كه 

تنوع ژنتيكي مناسبي را در بين افراد يك جمعيت و بين 

هاي ژنوتيپ ،سازد. در اين بررسيچند جمعيت نمايان مي

 .Hو  H. bulbosumدو گونه وحشي  متعلق بهدورديفه 

spontaneum  .در مقابل، در دو خوشه مجزا قرار گرفتند

 .Hو وحشي ( )H. vulgare( هاي زراعيگونه

spontaneum( رديفه در هاي دورديفه و ششو ژنوتيپ

گروه چهارم قرار گرفتند كه حاكي از وجود نوعي قرابت 

هاي زراعي و وحشي بود. رقم نيمروز و بين گونهژنتيكي 

و  شباهت ژنتيكيرضوي بيشترين  جمعيت خراسان

آباد و آوري شده از منطقه تيلهاي جمعژنوتيپ

ALISOS/CI03909-2  كمترين تشابه ژنتيكي و بيشترين

  ها به كلنسبت مجموع مربعات بين جمعيت
Among the populations SS to total 

SS ratio 

 ميانگين مربعات
Mean square 

 مجموع مربعات
Sum of square 

 درجه آزادي
df 

 اتمنابع تغيير
Source of variation 

**0.17 

102.76 205.522 2 
 هابين جمعيت

Among the populations 

48.23 1013.312 21 
 هادرون جمعيت

Within the populations 
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در  ب،ترتي اينه فاصله يا اختلاف ژنتيكي را نشان دادند. ب

توان از اين دو ژنوتيپ براي انجام نژادي ميهاي بهبرنامه

. دتنوع ژنتيكي بالا استفاده كرراي تلاقي و توليد نتاج دا

، CGA+1ITru-ACG+RIEco آغازگري تركيبات

CCG+1ITru-AAC+RIEco و  -AAC +RIEco

CGA+1ITru 44/0و  45/0، 47/0با مقادير ترتيب به 

را به خود اختصاص دهند كه  PICتوانستند بالاترين مقدار 

اي جو هدهنده توانمندي اين تركيبات در تمايز ژنوتيپنشان

براي بررسي تنوع ژنتيكي موجود در  رواز اينباشد و مي

  .دنوشپيشنهاد ميپلاسم جو بندي ژرمخزانه ژنتيكي و گروه

  

  

   و H. vulgare، H. spontaneumجو ( گونههاي تنوع ژنتيكي هشت تركيب آغازگري بررسي شده در  سه آماره -4جدول 
H. bulbosum(  

Table 4. Genetic diversity statistics of the eight primer combinations in three barley species (H.vulgare,  
H. spontaneum and H. bulbosum) 

  
  

  گونه
Species 

  تركيب آغازگري
Primer combination 

محتواي اطلاعات 

  چندشكلي
Polymorphic 

information content 

 آللتعداد 

 مؤثر

Effective 
number 
of allele 

تنوع ژنتيكي 

  يئن
Nei’s gene 
diversity 

شاخص 

  شانون
Shannon’s 

index 

H. vulgare EcoRI + ACG – Tru1I+CCG 0.33 1.68 0.95 0.55 
EcoRI+ACG – Tru1I+ CGA 0.47 1.49 0.28 0.42 
EcoRI+ACT – Tru1I+CCG 0.24 1.48 0.26 0.38 
EcoRI+ACT – Tru1I+CGA 0.35 1.52 0.29 0.42 
EcoRI+AGC – Tru1I+ CCG 0.31 1.59 0.31 0.45 
EcoRI+AGC – Tru1I+CGA 0.41 1.73 0.40 0.59 
EcoRI+AAC – Tru1I+CCG 0.48 1.61 0.33 0.49 
EcoRI+AAC – Tru1I+CGA 0.40 1.34 0.22 0.36 

H. spontaneum EcoRI + ACG – Tru1I+CCG 0.28 1.38 0.2 0.29 
EcoRI+ACG – Tru1I+ CGA 0.47 1.36 0.2 0.3 
EcoRI+ACT – Tru1I+CCG 0.29 1.33 0.18 0.26 
EcoRI+ACT – Tru1I+CGA 0.21 1.39 0.20 0.28 
EcoRI+AGC – Tru1I+ CCG 0.49 1.66 0.38 0.56 
EcoRI+AGC – Tru1I+CGA 0.24 1.40 0.21 0.3 
EcoRI+AAC – Tru1I+CCG 0.35 1.19 0.1 0.15 
EcoRI+AAC – Tru1I+CGA 0.42 1.64 0.36  0.54 

H. bulbosum  EcoRI + ACG – Tru1I+CCG 0.19 1.08 0.048 0.07 
EcoRI+ACG – Tru1I+ CGA 0.48 1.28 0.16 0.24 
EcoRI+ACT – Tru1I+CCG 0.25 1.18 0.10 0.15 
EcoRI+ACT – Tru1I+CGA 0.41 1.28 0.16 0.24 
EcoRI+AGC – Tru1I+ CCG 0.33 1.29 0.17 0.25 
EcoRI+AGC – Tru1I+CGA 0.17 1.13 0.07 0.11 
EcoRI+AAC – Tru1I+CCG 0.28 1.09 0.05 0.08 
EcoRI+AAC – Tru1I+CGA 0.47 1.39 0.22 0.33 
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Abstract 
In this study, AFLP markers were used to investigate the genetic diversity among 24 genotypes of 

barley. The eight primer combinations of EcoRI/Tru1I, totally produced 332 scorable bands that 292 
(89.15 %) were polymorph. Genetic diversity was estimated between 0.29-0.38 using Nei's gene 
diversity coefficient. Also, genetic similarity of the genotypes varied from 0.20.0 to 0.56. The highest 
(0.47 %) and lowest (0.26 %) polymorphism were obtained using primer combinations of EcoRI+ACG-
Tru1I+CGA and EcoRI+ACT- Tru1I+CCG, respectively. Cluster analysis using Jaccard coefficient and 
UPGMA method assigned genotypes to four main groups. In the first and second groups there were six-
rows genotypes and in the third and fourth groups a combination of six- and two-rows genotypes. On 
the based on similarity matrix the genetic distance between Nimrouz and genotype population Khorasan-
Razavi also genotype population of Karaje TN2173 and Line EB-86-3 was low, while the genetic 
distance between genotype population of Tilabad and cross (F1) ALISOS/CI03909-2 was high. 
Considering to achieving high rates of polymorphism in the present study can use AFLP marker 
specially primer combination such as ACG- Tru1I+CGA  + EcoRI which produced high level of 
polymorphism as a powerful tool to distinguish of close genotypes and other barley breeding programs.  
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