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در خشکی ازفراربامرتبطصفات فنولوژیکارتباط یهو تجزتنوع ژنتیکییبررس
زماهوارهیرياز نشانگرهاجو با استفادههايینلا

و 5ياصغر، علی 4یمیابراهیعلمحمد، 3یدوگونچ، مهدي ایزدي 2ستانژد، سارا 1یگوگردچوحیده 
6زادهصادقبهزاد

چکیده
لاین 55در این مطالعه، تنوع ژنتیکی .استنژاديبههايبرنامهدرمواد گیاهیازبرداريبهرهدرمهمگامینتیکیژتنوعبررسی

منظور شناسایی نشانگرهاي مرتبط با صفات ارزیابی قرار گرفت و همچنین بهجو با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره مورد
رسیدگیتاتعداد روزدانه،پر شدنطول دورهدهی،خوشهتاتعداد روزی شامل صفاتفنولوژیک و عملکرد مربوط به فرار از خشک

جو از نشانگرهاي ریزماهواره استفاده شد. این صفات در شرایط دیم موردهايلایندرعملکردوهزار دانهوزنفیزیولوژیک،
35با استفاده از PCRج گردید و محصولات تکثیري استخراDNAهاي جوان جو ارزیابی قرار گرفتند. براي این منظور، از برگ

جفت آغازگر الگوي نواري 25بارگذاري شدند که %5/4آکریلامید ساز پلیجفت آغازگر ریزماهواره روي ژل الکتروفورز واسرشته
14تا 2از شدهمشاهدهنوار چندشکل شناسایی گردید. تعداد نوارهاي چندشکل 186واضح و چندشکل تولید کردند. در مجموع، 

بود و متغیر45/0تا18/0آغازگرها ازبرايچندشکلیاطلاعاتمیزان. نوار به ازاي هر جفت آغازگر متغیر بود44/7با میانگین
ها تا حد مطلوبیشدند، لاینتقسیمگروه3بهايخوشهتجزیهازاستفادهبامطالعهموردجوهايلاین.بود32/0میانگین آن 

هاي ها و شباهتاز یکدیگر تفکیک شدند که بیانگر کارایی نشانگرهاي ریزماهواره در تشخیص تفاوتس منشاء جغرافیاییبر اسا
تواند در شناسایی نشانگرهاي مثبت می.یدگردیینشانگر مثبت شناسا24باشد. همچنین، در تجزیه ارتباط ژنتیکی می

استفاده قرار گیرد و شناساییفنولوژیک و عملکرد مرتبط با فرار از خشکی موردکننده صفاتهاي کنترلیابی ژنهاي مکانبرنامه
.گرددانسانینیرويوهزینهوقت،درجوییصرفهموجبوکردهتسهیلخشکی رافرارکننده ازجوهايژنوتیپ

ک مرتبط با فرار از خشکیتجزیه ارتباط، جو، تنوع ژنتیکی، نشانگرهاي ریزماهواره و صفات فنولوژیکلیدي: هايهواژ

مقدمه
Hordeum vulgare(جو L. یکی از محصولات اصلی (
از نظر سطح زیر کشت و اهمیت غذایی در که باشدیمزراعی 

چهارم را به خود رتبهاز گندم، ذرت و برنج بعدمیان غلات، 
، گیاهان زراعیجو در مقایسه با سایر . )4(اختصاص داده است

وع نبوده و در شرایط متاکولوژیکی متمایزي داراي سازگاري 
تنوعمنشاء،مطالعه).29(آب و هوایی قابل کشت است

استفادهوموثربراي حفاظتجودرتکاملیروابطوژنتیکی
.)35(استمفیدپلاسمژرمژنیمنابعازبهینه

پیش از شناسایی نشانگرهاي مولکولی، اغلب محققین 
از صفات مورفولوژیکی استفاده براي تعیین تنوع ژنتیکی 

همچنین محدود بودن این نشانگرها و یلدلبهکه کردندیم
از عوامل محیطی، نشانگرهاي مولکولی جایگزین تاثیر گرفتن

نشانگرهايامروزه). 18نشانگرهاي مورفولوژیک گردیدند (
اکثر اندتوانستهDNAنشانگرهاي مبتنی بر ویژهبهمولکولی

را برطرف مورفولوژیک و بیوشیمیاییهايمشکلات نشانگر
).21(باشند این نشانگرهاکمل و مردهک

،AFLP،RFLPبه توانیماز میان نشانگرهاي مولکولی 
RAPD،SSRعلتبههایزماهوارهر... اشاره کرد که و

مشخص ، میزان چندشکلی بالا،بالاتکرارپذیري،بودنبارزهم

تقریباً تصادفی فراوانی و توزیع کروموزومی،هايیگاهجابودن 
ابزاري قدرتمند در مطالعات ژنتیکی عنوانبهدر ژنوم هاآن

) 35و همکاران (وانگدر پژوهشی).24(شوندیمشناخته 
جو از یوحشیشاوندخو45نمونه جو، شامل 90یکیژنتتنوع 

جویوحشیشاوندخو45و ینمنطقه تبت کشور چ
را با استفاده از یانهمختلف خاورمياز کشورهاشدهيآورجمع

SSR وISSRنشان داد که تنوع حاصل یجنتاکردند،یبررس
از منطقه تبت شدهيآورجمعیجو وحشهايیپژنوتیکیژنت

106حدود)،6و همکاران (فنگ.بودیانهاز خاورمیشترب
را که شامل یناز تبت و چشدهيآورجمعیجو وحشیپژنوت

کردند و یبررسیزماهوارهريبا نشانگرها،سه گونه جو بود
از درون یشتربياگونهینبیکینشان دادند که تنوع ژنت

.بودياگونه
یزراعیاهانعامل محدودکننده رشد و عملکرد گینترمهم

یدرصد اراض60تا 40عامل ینا.استیتنش خشک
. به نقل از )23(دهدیمقرار یررا تحت تأثیادر دنيکشاورز

یابد تنش خشکی هنگامی افزایش می)22نقوي و همکاران (
ها ها از ظرفیت و توانایی ریشهکه میزان تبخیر بالاي برگ

گیاهانبراي جذب آب از خاك تجاوز نموده و فراتر رود. 
کاربهمختلفی را براي مقاومت در برابر خشکی هايیسممکان

نور کرج، البرزیامدانشگاه پ،شدارکارشناسیآموختهدانش-1
)sdezhsetan@uma.ac.ir، (نویسنده مسول:یلی، دانشگاه محقق اردبیاراستاد،(تبریز))ABRII(یرانايکشاورزیوتکنولوژيپژوهشکده ب-2

یلی، دانشگاه محقق اردبو دانشیارارشدکارشناسیموختهآدانش-5و 3
تهراننور یامپدانشگاه یار،دانش-4

کشور (مراغه)یمديکشاورزیقاتموسسه تحق،دانشیار-6
11/5/94تاریخ پذیرش:28/11/93تاریخ دریافت:

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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ی است. فرار کفرار از خشیایزگرهاروشازجمله این برندیم
و کامل کردن نیدرسيبرایاهگیکییتوانااز خشکی به

عامل یکعنوانبهیتنش خشکینکهدوره رشد خود قبل از ا
زراعت دیم ).9(شودیمید، اطلاق محدودکننده مهم بروز نما

وابسته به نزولات آسمانی است و ایران روي کمربند خشکی 
بهار به تابستان از میزان دنیا واقع شده است و با گذر از فصل 

و شودیمتوجهی کاسته به میزان قابلهایبارندگو پراکنش 
گیاهان زراعت دیم در اواخر فصل رشد، رسیدن و پرشدن دانه 

جو یکی از عمده محصولات .گردندیمبا خشکی مواجه 
است که متوسط عملکرد آن پایین در مناطق دیمشدهکشت
براي گزینش ارقام یا ییهاپژوهشانجامبنابراین،است
بالابردنجهتدرداراي پتانسیل فرار از خشکی هايیپژنوت

و گسترش آنکشتزیرسطحبهتوجهبادیمجوعملکرد
همچنین به نقل از .)2(داردضرورتروزافزون خشکی جهانی 

افزایش عملکرد دانه )11حیدري رودبالی و همکاران (
اصلاحی است.  هايبرنامهنژادگران در مهمترین هدف به

یزراعبهجدیديهاروشاز استفادهبرعلاوه،منظورینبد
خشکیبهارقام متحملیافتنوينژادبهمسأله،کاريیمددر 

استفاده از نشانگرها سبب است.توجهموردزارهایمدبراي
و تجزیه گرددیمتسهیل در شناسایی ارقام مقاوم به خشکی 

، روند شناسایی 1مثبتده از نشانگرهاي ارتباط و استفا
ه یروش تجز. سازدیمترآسانژنی صفات کمی را يهامکان
بین یک نشانگر مولکولی و فنوتیپ داریمعنبه ارتباط 2ارتباط

عیه و سریاولییان شناساکامکه شودیمیک صفت اطلاق 
این در . سازدیممیسررایمکصفاتکنندهکنترليهاژن

شناسایی نشانگرهایی با توارث ساده و پیوسته به ، هدفروش
صفات کمی و ایجاد یک ارتباط کنندهکنترلعوامل ژنتیکی 

اساسبر).14است (QTLنشانگر و يهاآللآماري بین 
مرتبط با زمان ينشانگرها) 13(ارانکو همایواندیکمطالعه 

33با استفاده از در جويمختلف رشدهايیمرژتحت یگلده
بررسی .گردیدییه ارتباط، شناسایو روش تجزSSRشانگر ن

رابطه بین صفات مورفولوژیکی و نشانگرهاي مولکولی داراي 
صفات مطلوب يهاآللجمله: شناسایی کاربردهاي متعددي از

و هاQTLدقیق یابیمکان، کمک به پلاسمژرمدر مجموعه 
بررسی مطالعات فراوانی در ارتباط با).7(باشندیمغیره

لوژیک در گیاهان انجام شده استتجزیه ارتباط صفات مورفو
فتوپریودبهحساسیت)،30(: مقاومت به خشکی در پنبهمانند

برنج و رشد)، عملکرد33در آرابیدوپسیس (پلاستیسیتیو
).34(جو) و عملکرد 12(

26روي )10(و همکارانکه توسط حمزا يامطالعهدر 
نشانگر ریزماهواره با تعدادي از 17د، ژنوتیپ جو انجام ش
نشان دادند داريیمعنارتباط بررسیموردصفات مورفولوژیک 

و صفات یمولکوليهادادهحاصل از یهمبستگو 
و منکراكبود. داریمعننسبتاً پایین اما یکیمورفولوژ

AFLPنشانگر 236) در پژوهشی با استفاده از 15همکاران (
ارتباط بین وم جو بهاره دو ردیفه پرداختندرق146به مطالعه 

را نشانگرهاي مولکولی و صفات عملکرد و پایداري عملکرد 
. نتایج حاصل از بررسی رگرسیون چندگانه گام به کردندتعیین 

درصد تغییرات 58تا 40نشانگر 20تا 18گام نشان داد که 
.کنندیماین دو صفت را تبیین 

جوینلا55ژوهش تنوع ژنتیکی در این پبراي این منظور 
براي سپس بررسی شد. توسط نشانگرهاي ریزماهواره

، یدهخوشهروز تا تعداد صفات شناسایی نشانگرهاي مثبت
یدگیروز تا رستعداد دانه، وزن هزار دانه،شدنپرطول دوره

بین شدند و تجزیه ارتباط یريگاندازهیزیولوژیک و عملکرد ف
انگرهاي ریزماهواره انجام و نشصفات مرتبط با خشکی 

.گرفت

هاروشمواد و
(شش ردیفه و جولاین55شامل مطالعهموردیاهیمواد گ
در این تحقیق شدهاستفادهجو هايینلاء. منشابوددو ردیفه) 
تحقیقاتموسسه ازهاینلااین .ذکر شده است1در جدول 
استخراج .شدندتهیهدیم مراغه (آذربایجان شرقی)کشاورزي 

DNAش به روCTAB)28 (گرفتانجاماترییتغکیبا اند
درصد و 8/0ژل آگارز با استفاده ازهانمونهیتکمو یفیتو ک

ر یثکتيبراشد. یینتعنانومتر260در اسپکتروفتومتر
جو زماهوارهیجفت آغازگر ر35زماهواره از یرهايیگاهجا

ها از سایت. این آغازگراستفاده شد
http://Wheat.pw.usda.gov/GG2/Barleyنتخاب شده ا

.کروموزوم جو بود7انتخاب آغازگرها پوشش مبنايبودند
5یکرولیتر شامل م10در حجم یمرازپلايیرهزنجواکنش

5/0سیناژن، شرکتPCRمیکسمستر از میکرولیتر 
از هر کدام لیتر) میکرومول برپیکو10(با غلظت یکرولیترم

بایژنومDNAیکرولیترم1، و پسرویشروپيرهااز آغازگ
یرآب دوبار تقطیکرولیترم3،تریکرولیمدرگرمنانو25غلظت

يسازواسرشتهچرخه یکشامل یحرارتيهاچرخهانجام شد.
35یقه،دق4به مدت گرادیدرجه سانت94يدمادریهاول

به گرادیدرجه سانت94يدر دمايسازواسرشتهشاملچرخه 
60تا 50(مناسبياتصال آغازگر در دمایک دقیقه،مدت 
72يدر دماگسترشو ثانیه55) به مدت گرادیسانتدرجه
چرخهیکیتو در نهایقهدقیکبه مدت یگرادسانتدرجه

گراد یسانتدرجه72يدر دمایقهدق7به مدت یینهاگسترش
ریلامیدآکیپلبراي جداسازي محصولات تکثیري از ژل.بود

درصد در دستگاه الکتروفورز عمودي ساخت 5/4سازواسرشته
با استفاده هاژلیزيآمرنگاستفاده شد و Bio-Radشرکت 

یازدهیامت.)1(شکل نقره صورت گرفتتراتیاز روش ن
(وجود یک(عدم وجود نوار) و به صورت صفرينواريالگوها

برآوردیگاههر جاتعداد آلل در،ینبراعلاوه.شد) انجامرنوا
یزان اطلاعات مشاخصنشانگر، یزقدرت تمایینتعي. براشد

رابطه با PIC(3چندشکلی (
در یک مکان امiآلل یفراوانیانگربpiدر این رابطهکه (

) محاسبه باشندیمهاآللکلتعدادیانگربnو ریزماهواره
باياخوشهیه تجزاساسبر،هاینلايبندگروه.)1گردید (

و ضریب فاصلهNeighbour-Joiningالگوریتم 
Number of differences افزارنرمبا استفاده ازMEGA5

.شدنجام ا) 32(
1-Informative markers 2- Association analysis 3- Polymorphic Information Content
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مرتبط با فرار و عملکرد فنولوژیک ارزیابی صفات منظوربه
میبه ابعاد نییهارتکن در یلا55، هاینلادر این شکیخاز 
صورتهبرار ک) در دو تمتر مربع5/0کرتاندازهمتر (یکدر 

م مراغه در یديشاورزکقات یستگاه تحقیم ایط دیم در شراید
کشت یختار) کشت شدند. 1389- 90یسال زراعمزرعه (

50روییدن تعداد روز،شمارشيماه و مبنايجو ديهانمونه
روز تا تعداد بود. صفات از سطح خاكهادانهالدرصد 
از سطح هادانهالدرصد 50اد روز از روییدن (تعدیدهخوشه
گیاهان هر لاین)، طول دورهیدهخوشهدرصد 50تا خاك

تعداد تا رسیدگی فیزیولوژیک از روزتعداد دانه (تفاضل پرشدن
از هادانهالدرصد 50(تعداد روز از روییدن یافشانگردهروز تا 

هر ياهبوتهدرهاپرچمدرصد 50کهیزمانسطح خاك تا 
یزیولوژیک فیدگیروز تا رستعداد لاین از سنبله خارج شوند))، 

تا از سطح خاكهادانهالدرصد 50(تعداد روز از روییدن 
طوربهدرصد گیاهان هر لاین 50رنگ پدانکل در کهیزمان

کرتگرم عملکرد در کیلوو د)، وزن هزار دانهنکامل زرد شو
کرتداشت کل محصول بعد از برکرتگرم عملکرد در کیلو(

.)8(شدیريگاندازهبرآورد گردید) 
،صفاتاین کنترل در یلدخیژنومینواحییشناسايبرا

يهاارزشو یزماهوارهرينشانگرهاساسابرارتباط یهتجز
ينشانگريهامکاندر نظر گرفتن با صفات ینایپیفنوت

عنوانبهذکرشدهاتو صفمستقل يرهایمتغعنوانبه
انجام شد. SPSS19افزارنرموابسته با استفاده ازيهاریغمت
یهمبستگیهنوع اول، در ابتدا تجزيکاهش خطايبرا

که در سطح یمولکوليانجام گرفت. نشانگرهایرسونپ
صفات با داریمعنیهمبستگيداراددرصو پنج یکاحتمال 
چندگانه گام به گام وارد یونرگرسیهدر تجز،بودندذکرشده

ورود يدر صد براپنجسطح احتمال یهتجزینايد و براشدن
خروج از يبراصددریکبه مدل و سطح احتمال یرهامتغ

.)16(یدمدل منظور گرد

جوهايینلادر بانک ژن و منشاء یماره دسترسش- 1جدول 
Table 1. The accession number in gene bank and origin of barley lines

شمارهدسترسیمنشاشمارهدسترسیمنشاشمارهرسیدستمنشا
Iran7248853China7232235Egypt7155711
Iran7249454China7236836Egypt7157612
Iran7249855China7236837Egypt7157613
Iran7249856China7236838Egypt7157614
Iran7250057China7236839Egypt7159115
Iran7252058China7237240Egypt7159116
Iran7252259China7237241Egypt7160817
Iran7252460China7239742Egypt7161418
Iran7252461China7239743Egypt7161419
Iran7252462China7240644Egypt7163020
Iran7254563China7240645Egypt7163021
Iran7254664China7243946Egypt7165722
Iran7255968China7243947China7211328
Iran7256270China7243948China7229529

Azerbaijan7255766Iran714415China7229530
Azerbaijan7255767Iran7246649China7229531
Azerbaijan7256069Iran7247250China7232232

Iran7248051China7232233

Iran7248052China7232234

نتایج و بحث
آغازگر جفت 25استفاده، آغازگر موردجفت 35د از تعدا

در ، کردندیدتولیازدهیل و قابل امتکچندشينواريالگو
حاصلمطالعه ت موردیدر جمعچندشکل لل آ186مجموع 

و با 14تا 2تعداد آلل براي هر آغازگر از،یکهطوربهشد.
زان یم. براي هر آغازگر مشاهده شد44/7آلل دمیانگین تعدا

32/0ن با میانگی45/0تا 18/0نیبیچندشکلاطلاعات 

به یبترتبهزان ین میشترین و بیمترکر بود و یمتغ
تعلق داشت GBM1359وGBM1303يهانشانگر

رقم 13) 27(و همکارانرائودادر پژوهشی.)2جدول (
یمطالعه مولکول.کردندیرا بررسیهزمستانه جو ترکیمحل

آغازگرجفت15توسط نوار43نشان داد که در مجموع 
SSRجفت هر ازايبهنوار6/2متوسط طوربهشد که یدتول

.بودیص آغازگر قابل تشخ

هاي جوینلاالگوي نواري نشانگر ریزماهواره در -1شکل 
Figure 1. The banding pattern of microsatellite marker in barley lines
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جوهايینلار دSSR(http:// wheat.pw.usda.gov/GG2/Barley)آغازگرهايمیزان اطلاعات چندشکلیو تعداد آللنام، - 2جدول 
Table 2. Name, allele number and polymorphic information content of SSR primers (http:// heat.pw.usda.gov/GG2/Barley)

in barley lines
نشانگرتعداد آللیچندشکلمیزان اطلاعات نشانگرتعداد آللیچندشکلمیزان اطلاعات 

38/03GBM127037/05HVLTPPB

37/04EBmac056030/07Bmag0113b

30/09Bmac004737/04HVM70

41/07Bmgtttttt000131/06HVMLOH1

29/09Bmac021836/09GBM1221

33/014GBM146428/013Bmac0273d

33/011Bmac014438/06GBM1482

32/014Bmac0273e29/04HVM30

38/011Bmag057126/03Bmag0121

45/02GBM135935/05scssr15334

18/010GBM130328/010Bmag0113a

31/04Bmac006436/04HVDHN09

28/012scssr09398

کلمیانگین32/044/7

يبرایزماهوارهرياز نشانگرها) 17(ماتوس و هایس 
يهاتودهجو، شامل یپلاسمژرمگروه 3یکیبرآورد تنوع ژنت

استفادهمورددر حال تفرق هايیتجمعینوالد، جوياجداد
يهابرنامهیدهبرگزینیو ارقام والدیژنیابیمکانبراي

جفت آغازگر 42از یقتحقیناستفاده کردند. در ای،اصلاح
تعداد یانگینشد. میدتولیپژنوت147آلل در 637یزماهوارهر

ین، در والد3/10جو یهر نشانگر در اجداد زراعيآلل به ازا
یدهبرگزینیو در ارقام والد3/8در حال تفرق هايیتجمع

تا 08/0ینبیاطلاعات چندشکليمحتوایزانبود و م8/5
.بودیرمتغ94/0

مورديو آغازگرهاهایپژنوتتعداد یکی،مواد ژنتیتهما
يهاآللوجود تفاوت در تعداد یلاز جمله دلاتوانندیماستفاده

. دنباشدر مطالعات مختلف SSRيشده توسط آغازگرهایرتکث
،کنندیمیدتولیشتريچندشکل بيهانوارکه یینشانگرها

یدتوليچندشکل کمتريهانوارکه یینسبت به نشانگرها
ییبالاییافراد کارآیزو تمایکیدر مطالعات تنوع ژنت،کنندیم

.)25(دارند
که تقسیم شدندگروه سهبه هاینلاياخوشهدر تجزیه 

حاصل يهاگروه).2(شکلشامل دو زیرگروه بود3و 2گروه 
در تجزیه واریانس مولکولی در سطح ياخوشهاز تجزیه 

گروه یک داشتند.داریمعنف احتمال یک درصد با هم اختلا
ایران و آذربایجان بود (آذربایجان در گذشته هايینلاشامل 

جزء کشور ایران بوده است) و تنها یک ژنوتیپ از کشور مصر 
هايینلاشامل ،گروه دو1یرگروهزدر این گروه قرار گرفت. 

هاییینلا،گروه دو2شش ردیفه کشور مصر بود. در زیرگروه 
1گروه یرز. ایران، مصر و چین قرار گرفتندیاییء جغرافبا منشا

در قرارگرفتههايینلاچینی و اکثر هايینلاگروه سه شامل 
متعلق به کشور چین بودند و سه لاین سه گروه 2زیرگروه 

مطلوبیحدتاهاینلاگروه قرار گرفتند. یندر ایزنمصري
یدند. ولشیکتفکیکدیگرازجغرافیاییمنشاءاساسبر

نشان یقبولقابلیکتفکیفهو شش ردیفهدو رديجوها
ازبسیارياما. استناشناختههنوزجوواقعیءمنشاندادند. 

غربدرزاگرسيهاکوهراگیاهاینخاستگاهمحققین،
نظریهپایهبر.دانندیمفلسطینوجنوبیایران،آناتولی

اتیوپیکشور،هدانه پوشیدوبلندیشکرجويمبداءوف،لیووا
بدوننوعمبداءو.) ..ومصرکشورمحدوده(آفریقاشمالو

،یشرقجنوبآسیاي،دارزائدهو، لختکوتاهریشکریشک،
. همچنین جوهاي زراعی ستاتبتوژاپنچین،یژهوبه
. بنابراین، امکان )26(یابندیمبا یکدیگر آمیزش یخوببه

و دو جغرافیایی ءمنشااساسبرهاینلاتفکیک کامل این 
ردیفه و شش ردیفه بودن نیاز به استفاده از تعداد زیادي جفت 

قبولابلغیرقدر تفکیک هایافتهاین آغازگر ریزماهواره دارد.
)6و همکاران (فنگ دیفه و شش ردیفه با پژوهش و جو د

از تبت و آمدهدستبهجو وحشی 106ازهاآن،مطابقت دارد
) شش HAجو (29) دو ردیفه، HSجو (50چین را که شامل 

نشانگر 30وسیلهبهرا بود) شش ردیفه HLجو (27ردیفه و 
هايینلا،ییاخوشهقرار دادند. تجزیه مطالعهموردریزماهواره 

دو ردیفه هايینلارا به دوگروه تقسیم کرد، بررسیمورد
)HS) و شش ردیفه (HA هر کدام در دو گروه مجزا قرار (

از یکدیگر تفکیک شدند اما بخشی از یخوببهند و گرفت
) در گروه یک و برخی در گروه دو HLشش ردیفه (هايینلا

دو و شش هايینلاازي و موفقیت آنها در جداسجاي گرفتند
)31(همچنین سلوکی و همکاران .بودنسبی صورتبهردیفه 

مولکولی و يهادادهاساسبريبندگروهبین مطابقتعدم
هايیتجمعنشاء جغرافیایی را در نتیجه زمینه ژنتیکی م

خاص در توالی ژنوم هايیژگیوو دارا بودن شدهاستفاده
ییجاجابههمچون یعواملبهو علت این امر را دانندیم

و پراکنش بسیار وسیع یک گیاه در محدوده پلاسمژرم
.دادندنسبت مطالعهموردجغرافیایی 

دو مولفه اصلی اول اساسبرهاینلانمودار پراکنش 
ایران و هايینلاکه تا حد مطلوبی دهدیم) نشان 3(شکل 

هايینلاو هرچند که برخی چین از یکدیگر تفکیک شدند
ولی برخی نیز ندگرفتقرار مصري در گروه منحصر به فردي 

. در کل، اندگرفتهایرانی و چینی قرار هايینلادر ترکیب با 
مولفه هماهنگ اصلی و دواساسبرهاینلاپراکنش نمودار 

تجزیه درختی نشان داد که این دو تجزیه با هم مطابقت 
د.ندار

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
6-

08
 ]

 

                             4 / 10

https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-362-en.html


64..........................................................................................جو باهاي یندر لاخشکی ازفراربایه ارتباط صفات فنولوژیک مرتبطو تجزتنوع ژنتیکییبررس

هماهنگ اصلی، مولفه اول تا سوم يهامولفهدر تجزیه به 
27/61درصد و در مجموع 95/16و 27/19، 05/25یبترتبه

.کندیمرا تبیین هاینلادرصد از تغییرات مولکولی کل بین 
) نقش سه روش تجزیه مختصات 19ملچینگر و همکاران (

ياخوشههماهنگ اصلی و تجزیه يهامولفهاصلی، تجزیه به 
ردند و اظهار را در ارزیابی تنوع ژنتیکی ذرت و جو مقایسه ک

هماهنگ اصلی و مختصات يهامولفهبه نمودند که تجزیه 
ییرات درصد از تغ25اصلی وقتی که سه مولفه اول بیشتر از 

را هایپژنوتو هاگروهد روابط موجود بین نکل را تبیین کن
) 20همچنین مسمر و همکاران (.ندنکیمصحیح توصیف 

يهادادهاظهار داشتند براي استخراج بیشترین اطلاعات از 
هماهنگ اصلی و يهامولفهبه نشانگر مولکولی، تجزیه 

کاربهياخوشهدر ترکیب با تجزیه تواندیممختصات اصلی 
درصد از تغییرات 25اگر سه مولفه اول بیشتر از یژهبهرود، 

کل را توجیه کنند.
جپنر کنترل شناسایی نواحی ژنومی دخیل دمنظوربه

تعیین با فرار از خشکی و مرتبطشدهگیرياندازهصفت 
نشانگرهاي ریزماهواره و بینتجزیه ارتباط، نشانگرهاي مثبت

).3ل انجام شد (جدوشدهیريگاندازهفنوتیپی يهاارزش
ستگاه تحقیقاتی دیم یایبا توجه به اطلاعات هواشناس

در یزان بارندگیم1389- 90یسال زراعیمراغه، در ط
ن بلندمدت یانگیه برابر مکمتر بوده یلیم351ستگاه مراغه یا

اهش نشان کدرصد 29قبل ینسبت به سال زراعیبوده ول
و در بهار 142، در زمستان 17ز ییدر پاینش بارندگکداد. پرا

در هابارشدرصد 5گر، یدعبارتبهمتر بوده است. یلیم193
وقوعبهدرصد در بهار 55درصد در زمستان و 40ز، ییپا
و ماه ر یو تدر خردادینبود بارندگیلدلبه. متاسفانه اندیوستهپ

انه دشدنپردر مرحله کیاهان با تنش خشی، گش دمایافزا
م کحاییت آب و هوایاز وضعيبندجمعیکدر مواجه شدند.
میزان کل و اساسبره کتوان اظهار نمود یمیبر سال زراع

مواد پراکنش بارندگی شرایط دیم در منطقه حاکم بوده است و 
فصل آخر و خشکیگرمابان سال یدر ایتحت بررسگیاهی

زراعی مواجه شدند.

بین برخی از داريینمعتجزیه رگرسیون، رابطه 
نشان داد. شدهگیرياندازهصفت 5نشانگرهاي ریزماهواره و 

نشانگر ریزماهواره 186نشانگر مثبت از مجموع 24در کل 
صفت نشان دادند.5با تغییرات داريیمعنارتباط 

براي پنج صفت وزن هزار دانه شدهبرازشيهامدل
)TKW(1 یدهخوشه، تعداد روز تا)DHE(2 ، پرطول دوره

) و تعداد Yield(کرتدر گرم عملکردکیلو ،3)GFدانه (شدن
، 3/69مقادیر یبترتبهDMA(4روز تا رسیدگی فیزیولوژیک (

درصد از تغییرات صفات را تبیین 1/34و 3/54، 4/64، 5/68
وزن هزار دانه به صفترات مربوطیین تغیشتریبکردند.

يهانمکاوسیلهبهبود که درصد) 3/69(
HVMLOH1.4،GBM1482.4 ،Bmag0113a.3 ،

Bmac0047.8 وGBM1303.1 .سه کهیحالدرتبیین شد ،
Bmag0571.9وBmag0571.1 ،Bmag0571.2مکان 

درصد از تغییرات مربوط به صفت تعداد روز تا 1/34فقط
رسیدگی فیزیولوژیک را تبیین کردند. بیشترین تعداد 

شناسایی DHEراي صفت نشانگر) ب6نشانگرهاي مثبت (
، TKWو DHEبا هر دو صفت GBM1482.4شد. مکان 

Bmag0571.6 با هر دو صفتDHE وGF ،يهامکان
HVMLOH1.4وBmag0113a.3 نیز با هر دو صفت

TKW وYield .يهانشانگروجود صفت مرتبط بودند
یوستگیپیلدلبهصفات، احتمالاًیبرخيبراكمشتر
یوتروپیپلایو این صفاتکنندهکنترلیروموزومکيهامکان

QTL) چندین 3به نقل از فاخري و مهرآوران (. باشدیم
یمکانهمبراي صفات متفاوت گزارش شده است و مکانهم

QTLاثر پلیوتروپی یک ژن یا دو ژن پیوستگیواسطهبهها
است که در حالت دوم همبستگی بین صفات هرگز شکسته 

و کندیماجزاي فرعی صفات را کنترل . پلیوتروپیشودینم
، موجب کاهش یا افزایش شودیموقتی یک صفت انتخاب 
يهاQTLو اثرات آللی گرددیمهمزمان صفات همبسته 

مثبت و منفی موجود بین هايیهمبستگکنندهیهتوجمکانهم
صفات است.

1- Thousand Kernel Weight 2- Days to Heading 3- Grain Filling 4- Days to Maturity
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): جو شش6و (یفه): جو دو رد2(چندشکل. هاستفاده از نشانگرهاي ریزماهوارباUPGMAییاخوشهنمودار درختی حاصل از تجزیه -2شکل 
یفهرد

Figure 2. Dendrogram derived from UPGMA cluster analysis using polymorphic microsatellite markers. (2): two-
rowed barley and (6): six-rowed barley.
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ریزماهوارهيهادادههماهنگ اصلی با استفاده از يهامولفهدو مولفه اول حاصل از تجزیه به اساسربجو هايینلاپراکنش -3شکل 
Figure 3. Transmittance of barely lines based on the first two axes derived from principal coordinate analysis using

microsatellite data

زمایشات آن نشانگرهاي مثبت در در صورت تایید مجدد ای
يهابرنامهتکمیلی، امکان استفاده از این نشانگرها در 

اصلاحی جو (در شرایط دیم) براي گزینش غیرمستقیم 
بهبود و اصلاح صفات فرار از خشکی مقدور خواهد منظوربه

بود.
توانینم، بنابراین باشندیمرگرسیون داراي واحد ضرایب

مقایسه کرد. براي از بین بردن اثر این ضرایب را با هم
رگرسیونو ضریبشوندیماستاندارد هادادهمقیاس 

استانداردشده فاقد واحد و قابل مقایسه هستند. همچنین، 
سهم یکنواختی در مدل دارند هایانسواراینکه همه یلدلبه

استانداردشده دو معادله نیز قابل مقایسه رگرسیونضریب
).5هستند (

از نظر صفات هاینلاین، ارزیابی فنوتیپی این همچن
هستند و مهمصفاتی که در شرایط دیم یژهوبهمختلف 

از آنهاکنندهکنترليهاژنشناسایی نشانگرهاي پیوسته با 
در پیشبرد ، نشانگرکمکبهگزینش يهاروشطریق 

. شناسایی ساختارهاي حائز اهمیت هستندينژادبهيهابرنامه
با بیشترین هاییینلا، استفاده از هاینلانوع این ژنتیکی مت

در حال تفرق هايیتجمعوالدین عنوانبهتفاوت ژنتیکی
ژنی يهامکانیابیمکانبراي تولید تنوع جدید و نیز 

.سازدیمیرپذامکانصفات کمی کنندهکنترل
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67...............................................................................................................................1395/ زمستان 20پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هشتم/ شماره 

هاي جو نشانگرهاي مثبت براي صفات مرتبط با فرار از خشکی در لاینون و نتایج آنالیز رگرسینام، مکان کروموزومی- 3ل جدو
Table 3. Name, chromosomal location and the results of regression analysis of informative markers for traits related

to drought escape in barley lines
رگرسیونضریب

صفتثابت رگرسیوننشانگر مثبتمکان کروموزومیرگرسیونضریبشدهاستاندارد

421/0538/0±***600/24HGBM1482.4416/0±***110/148DHE

349/0599/0±***456/23HBmag0113a.4-DHE

393/0978/0±***365/43HBmag0113a.5-DHE

235/0584/0±***612/17HBmag0571.4-DHE

197/0 -557/0±**249/1 -7HBmag0571.6-DHE

216/0511/0±**332/17HGBM1359.2-DHE

685/0r2تصحیح شده
322/0 -696/0±**874/1 -7HBmag0571.1442/0±***٠۵١/١٧٧DMA

247/0 -725/0±**527/1 -7HBmag0571.2-DMA

274/0 -842/0±**992/1 -7HBmag0571.9-DMA

341/0r2تصحیح شده
361/0168/1±***563/44HGBM1221.1464/0±***166/26Grain Filling

341/0 -672/0±**303/2 -6HBmac0047.7-Grain Filling

338/0 -712/0±**425/2 -7HBmac0273e.6-Grain Filling

304/0 -09/2±**437/7-7HBmac0273e.7-Grain Filling

195/0 -613/0±**400/17HBmag0571.6-Grain Filling

r2تصحیح شده 644/0

223/0 -551/1±**265/4 -4HHVMLOH1.4020/1±***464/50TKW

428/0 -318/1±***306/7 -4HGBM1482.4-TKW

296/0864/1±***986/65HBmag0113a.3-TKW

430/0 -
242/0

511/1±***061/8 -
505/3±**766/10

6H
7H

Bmac0047.8
GBM1303.1

-
-

TKW
TKW

693/0r2تصحیح شده
434/0 -018/0±***084/0 -4HHVMLOH1.412/0±***233/0Yield

315/0023/0±**076/05HBmag0113a.3-Yield

375/0 -018/0±***070/0 -5HBmag0113a.4-Yield

243/0 -027/0±**072/0 -7HBmag0571.3-Yield

379/0023/0±***091/07HGBM1303.4-Yield

543/0r2تصحیح شده
طول دوره:GF،فیزیولوژیکروز تا رسیدگی تعداد : DMA، یدهخوشهروز تا تعداد :DHE،001/0احتمالسطحدرداريمعنی: ***و01/0احتمالسطحدرداريمعنی: **
عملکرد.:Yوزن هزار دانه و TKW:دانه،شدنپر
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Assessment of Genetic Diversity and Association Analysis for Phonological
Traits Related to Drought Escape in Barley Lines using Microsatellite Markers

Vahideh Gougerdchi1, Sara Dezhsetan2, Mahdi Izadi Dogonchi3, Mohammad Ali
Ebrahimi4, Ali Asghari5 and Behzad Sadeghzadeh6

Abstract
Assessment of genetic diversity is important step for exploitation from plant material in

breeding programs. In this study, genetic diversity of 55 barley lines evaluated using SSR
markers and also microsatellite markers were used to identify informative markers associated
with phonological and yield traits related to drought escape including days to heading, grain
filling period, days to physiological maturity, thousand kernel weight and grain yield. These
traits were evaluated in rainfed conditions. In order to, DNA was extracted from young barley
leaves and the PCR products by using 35 pair SSR primers were loaded on 4.5% denatured
polyacrylamide gel that 25 pair primers produced clear and polymorphic banding pattern. In
general, 186 polymorphic bands detected. The number of observed polymorphic bands varied
from 2 to 14, with an average of 7.44 bands per pair primers. Polymorphic information content
(PIC) for primers ranged from 0.18 to 0.45, with an average of 0.32. Studied barley lines
divided to 3 groups by cluster analysis. Lines were relatively favorable separated according to
geographical origin which presents the efficiency of microsatellite markers for the detection of
genetic differences and similarity. Also, 24 Informative markers identified in association
analysis. Detection of informative markers can be used in mapping of quantitative trait loci for
phonological and yield traits related to drought escape and can facilitate the identification of
drought-escaping barley genotypes and leads to saving time, expense and labor.

Keywords: Association analysis, Barley, Genetic diversity, Microsatellite markers and
Phonological traits related to drought escape
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