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صفات مورفولوژی و تنوع ژنتیكی با استفاده از نشانگرهای مولكولی و بررسی وراثت پذیری 

 های جو دیمشناسی در ژنوتیپریخت
 

 *دریكوندرضا میر

 

 آبادخرم ،دانشگاه آزاد اسلامی آباد،واحد خرماستادیار، گروه زراعت و اصلاح نباتات، 
 

 (24/08/1395 تاریخ پذیرش: – 12/04/1395 )تاریخ دریافت:
 

 چكیده
 20 در این تحقیق تنوع ژنتیکیامری ضروری است.  ،نژادیی بههاشناسایی تنوع ژنتیکی و استفاده از آن در موفقیت برنامه

ها از نظر همه بررسی شد. ژنوتیپ ISJو  RAPDو نشانگرهای مولکولی م با استفاده از صفات مورفولوژیك جو دیژنوتیپ 

پذیری ه وراثتمحاسب. بودتیکی بین آنها بیانگر وجود تنوع ژناین موضوع  كه دار داشتندبررسی اختلاف معنیصفات ظاهری مورد 

رین و بیشترین كمت. داشتندپذیری را وراثتنشان داد كه صفت طول سنبله بیشترین و عملکرد دانه كمترین برای صفات عمومی 

یانگین درصد مضریب تغییرات ژنوتیپی و فتوتیپی به ترتیب برای صفات وزن هزار دانه و تعداد دانه در سنبله برآورد گردید. 

ی نشان داد كه ای خوشهتجزیهبود.  RAPDشکلی مشاهده شده در بین آغازگرهای بیشتر از چند ISJچندشکلی آغازگرهای 

، دنندار ی مشابهت چندان ،بدست آمدهای مولکولی با تفکیکی كه با استفاده از دادهها بر اساس صفات ظاهری تفکیك ژنوتیپ

های دو ردیفه و شش ردیفه، همچنین تا حدودی توانست ژنوتیپ ISJو  RAPDهای مولکولی اما تفکیك بر اساس داده

ستگی های مولکولی و صفات ظاهری همبن پوشینه را از هم تفکیك نماید. بین ماتریس تشابه دادههای دانه پوشیده و بدوژنوتیپ

 دار وجود داشت.های مولکولی همبستگی مثبت و معنیولی بین ماتریس تشابه داده ،دارمنفی و معنی

 پذیریوراثتنشانگر مولکولی، جو دیم، تنوع ژنتیکی،  :واژگان کلیدی
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 میردریكوند ... .بررسی وراثت پذیری صفات مورفولوژی و تنوع ژنتیكی با 

 مقدمه

باشد كه توسط ترین گیاهان زراعی میجو یکی از قدیمی

انسان، اهلی شده و در نقاطی از خاور نزدیك كه كاوشهای 

باستانشناسی صورت گرفته همیشه با گندم دیده شده است. 

جوها چند ردیفه در آسیای شرقی، غرب چین،  خاستگاه

تبت تا شمال شرقی هندوستان بوده است. سایر نواحی كه 

تصور می شود جو از آنها منشاء گرفته باشد، آسیای میانه 

در این  .عمدتاً قفقاز، سوریه و نواحی هم مرز آنها است

كه از شود ای یافت میمناطق اجداد جوهای دو ردیفه

منشاء  ((Hordeum spantaneum م اسپانتانئومهوردئو

  .(Normohamadi et al., 2009) اندگرفته

. ستافنوتیپ هر گیاه تركیبی از عوامل ژنتیکی و محیطی 

انتخاب و اصلاح ارقام گیاهی برای صفات مورد نظر 

های طولانی از مدتو  واره با مشکلاتی روبرو بودههم

پی یافتن نشانگرهای ژنتیکی  نباتات درمتخصصین اصلاح

اند كه با صفات مورد نظر پیوستگی داشته باشند تا بوده

عنوان معیار غیر مستقیمی در انتخاب به بدین ترتیب از آنها

گر عنوان نشانه ارقام استفاده نمایند. برای آنکه صفتی ب

ژنتیکی مورد استفاده قرار گیرد باید حداقل از دو 

لی( و )چند شک بودن بین دو فردت یعنی متفاوت خصوصی

توارث برخوردار باشد. نشانگری در اصلاح نباتات مفید 

د، های مورد نظر داشته باشاست كه پیوستگی نزدیکی با ژن

توارث پذیری آن بالا بوده و اندازه گیری آن آسان باشد 

(Vejdani, 1997).  نشانگرISJ1  نشانگری است كه در آن

كه مکان آنها بر اساس  شودمیاز آغازگرهایی استفاده 

این  .است  (ISJ)اگزون  -نواحی برش اتصال اینترون

 Weining and) توسط وینینگ و لانگریج  نشانگرها

Langridge, 1991)  برای انگشت نگاری DNA  پیشنهاد

 است. RAPD نشانگر مناسبی برای جایگزینو  شده است

 ( درWeining and Henry, 1995) وینینگ و هنری

ژنوتیپ از گونه جو وحشی   50ای تنوع ژنتیکی مطالعه

(H. spontaneum ) را كه از نقاط مختلف دنیا جمع آوری

مورد بررسی قرار  ISJشده بود با استفاده از آغازگرهای 

                                                           
1- Intron-exon splice junction  

ه و گرو نشان ندادهداری را ها تفاوت معنیدادند، اكثر نمونه

ای هتنوع موجود بین نمونهمشتركی تشکیل دادند، ولی 

مورد بررسی همبستگی بسیار بالایی با توزیع جغرافیایی 

 ,.Strelchenko et al) چنکو و همکاراناسترل آنها داشت.

های ژنتیکی ارقام جو را كه از نقاط مختلف تفاوت، (1999

بررسی  RAPDجهان جمع آوری شده بود با نشانگر 

نمودند و گزارش دادند كه ارقام مورد مطالعه در سه گروه 

گیرند كه این سه گروه با مکان جغرافیایی كه مجزا قرار می

 و همکاران منجونیته در آن توزیع شده اند مرتبط است.

(Manjunatha et al., 2007)،  از صفات ظاهری و نشانگر

RAPD  نمونه جو  70برای تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی

ات صفآنها بر اساس بومی مناطق هیمالیا استفاده كردند. 

های متنوعی را شناسایی نمودند. تجزیه ظاهری گونه

های جو دانه لخت و كلاستر بر اساس این صفات نمونه

 RAPDدانه پوشیده را بخوبی از هم تفکیك نمود. نشانگر

جوهای دانه لخت را از دانه پوشیده ثرتری ؤبه طور م

 Eshghi and) عشقی و آخوندوا تفکیك نمود.

Akhundova, 2010) ،های جو لخت تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

و  RAPDظاهری، نشانگر  -را با استفاده از صفات  زراعی

ر ی كلاستای بذر، بررسی نمودند. تجزیههای ذخیرهپروتئین

ظاهری  -صفات زراعیها بر اساس لفهؤمتجزیه به و 

اد بندی كرد. نتایج نشان دطور مناسبی گروهه ها را بژنوتیپ

كه بر اساس ضریب تشابه جاكارد، ضریب تشابه بین 

بررسی تغییرات  .بودمتغیر  81/0تا  22/0ها از ژنوتیپ

نتیکی و با استفاده از پارامترهای مناسب ژنتیکی ژ

لاحی، های اصپذیری برای اثر بخشی بیشتر برنامهوراثت

 .(Atta et al., 2008)ضروری است 

 غییراتتضرایب پذیری، وراثتهدف از این تحقیق، بررسی 

جو دیم با  هایتنوع ژنتیکی ژنوتیپفنوتیپی، ژنوتیپی و 

و صفات  RAPD ،ISJاستفاده از دو نشانگر مولکولی 

بر اساس  ISJآغازگرهای طراحی  بود. مورفولوژیك

اتصال بسیار و مکان است های حفاظت شده والیت

 این از را مورد هدف قرار می دهند. استفاده اختصاصی
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 باشد PCRآغازگرهای  اتصال برای مکانی تواند می هاتوالی

 آورند.که آغازگرهای نیمه تصادفی را بوجود می

 هامواد و روش
جو دیم كه از مركز  ژنوتیپ 20برای انجام این تحقیق 

تحقیقات كشاورزی و منابع طبیعی استان لرستان تهیه شده 

 13شامل  هااین ژنوتیپ .بودند، مورد استفاده قرار گرفت

-DDهای بودند كه از این تعداد ژنوتیپجو دو ردیفه 

21/4/Aliso/ C130.9.2// Hb602/3/Nala/So/ya  شماره(

های ود و ژنوتیپ( دانه لخت ب12)شماره   DD-21(، و 3

 Viringas/3/h. Sponta.21-3/ Arar(، 1ماهور )شماره 

84/w12269/4h  (، 2)شمارهAtahualpa/Tarida  شماره(

4 ،)W13159/6/Anca/2469/Toji/3/Shyri/4/Ataco/5/A 

 W131180/4/Aliso/C139.902//Hb602/3(، 5)شماره 

/Mol/Shy  (، 7)شمارهAtahualpa/DD-21  (، 8)شماره
BF891M-59//Acc#116131-Coii#8901-44-Gizo 

-Soufara(، 15)شماره  Atahulpa/Barque(، 13)شماره 

o2/RM1508/POR/W12269/41/AML-O2/Arabi 

/Abiader/APM  (، 16)شمارهAlger/Ceres/SIS/3/En 

/APM/4/WI2197/Mazurka  2( و 18)شمارهHedarii2 

/Ndbii2//Mora/5/B1-BAR//Mari  پوشینه  (،20)شماره

ژنوتیپ شش ردیفه، ژنوتیپ  7دار بودند. همچنین از 

Petunia1/8/Post/Copal/5/Gloria  دانه لخت( 11)شماره 

 Caimr/ F6NB2/Khomes(، 6های ایذه )شماره و ژنوتیپ

 Bkfmaguelone1604/3/Apro//SV.02109(، 9)شماره 

/Mari/U/Giza  (، 10)شمارهAtahvalpa/5/Alger/Ceres 

//SIS/3/ER/APM/4/W12197  (، 14)شمارهAlanda/ 

Zafara/Athualpa/5/Lignee527/Chno1//GU/Store/4/

RHNO8/3/Deiiallon/106/PL71/Strain205  شماره(

دار بودند. پوشینه(، 19)شماره  Atahulpa/IPA99( و 17

ای در قالب طرح بلوک كامل تصادفی با سه آزمایش مزرعه

اجرا گردید. در حین رشد  1392-93تکرار در سال زراعی 

و بعد از برداشت صفات ارتفاع بوته، تعداد دانه درسنبله، 

طول ریشك، طول سنبله، طول پدانکل، وزن هزار دانه و 

 گیری شدند.عملکرد دانه اندازه

بذر در  20ابتدا از هر رقم تعداد : های مولكولیآزمایش

 گلدان كشت گردید. برای جلوگیری از آلودگی احتمالی،

خاک گلدانها قبلاً به دقت بررسی شد تا عاری از وجود بذر 

گیاهان مخصوصاً غلات باشد. بعد از اینکه گیاهان سبز 

روز( از هر نمونه تعدادی برگ  14شدند، )پس از حدود 

ها به آزمایشگاه منتقل شدند. و سپس نمونهآوری جمع

 Dellaporta) روش دلاپورتا و همکارانبه  DNAاستخراج 

et al., 1993)   به منظور حذف شدانجام .RNA ها از نمونه

 1با توجه به مشاهدات اولیه بر اساس ژل الکتروفورز، 

برای هر نمونه  RNase( mg/ml 10میکرولیتر آنزیم )

  استفاده شد.

 ISJو  RAPDنشانگرهای   PCRمواد و غلظت نهایی برای انجام واكنش  -1جدول 

Table 1. Final concentrations of materials used for amplification of RAPD and ISJ markers 
 اجزاء واكنش
Reaction 

component 

 هیپا محلول غلظت
Stocks solution conc. 

 یینها غلظت
Final concentrations 

 (تریکرولیهر واكنش )م یبرا مقدار
Amount for each reaction(µl) 

RAPD ISJ RAPD ISJ RAPD ISJ 

 17 4.05 - - - - (H2Oddآب) 

 Buffer X 10 X 10 X 1 X 1 2.5 2 بافر

 Primer 10 آغازگر
lµPmol/ 

20 Pmol/µl 0.4 

Pmol/µl 
1.33 

Pmol/µl 
1.25 1.25 

dNTPs 10 mM  10 mM 0.2 mM 0.2 mM 0.5 0.5 
Taq polymerase lµ 5U/ lµ/ 5U lµ 1.25U/ 1 U/µl  0.25 0.2 

DNA ng/µl 10 ng/µl 10 35ng/µl 35ng/µl 3.5 5 
2lMgC - 25 mM - 2.5 mM - 2 

  Total   25  15 جمع
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 میردریكوند ... .بررسی وراثت پذیری صفات مورفولوژی و تنوع ژنتیكی با 

و  %8/0 ژل آگارزبا استفاده از  یژنوم DNAكیفیت 

آغازگر  20اسپکتروفتومتری تعیین شد. در این پژوهش از 

آغازگر نیمه تصادفی استفاده  20نوكلئوتیدی و  10تصادفی 

با استفاده  PCR هایانجام واكنش یبرا .(4و  3شد )جداول 

ه ب واكنش محلولو نیمه تصادفی  یتصادف یاز آغازگرها

(. 1)جدول  میکرولیتر تهیه گردید 15و  25در حجم  ترتیب

آگارز با بافر  %5/1، از ژل PCRپس از مراحل تکثیر توسط 

TAE  به مدت دو ساعت  90و دستگاه الکتروفورز با ولتاژ

برای تفکیك قطعات تکثیر شده، استفاده گردید. رنگ 

صورت گرفت.  1ردژلآمیزی رنگآمیزی با استفاده از  ماده 

 Gelبه كمك دستگاه  UVمشاهده و عکسبرداری زیر نور 

Doc XR  ساخت كمپانیBioRad  .برای انجام شد

های هر روش از ضریب ها بر اساس دادهبندی ژنوتیپگروه

استفاده شد. تجزیه و  2UPGMAتشابه جاكارد و روش 

 NTSYS-pcافزار نرمبا استفاده از ژنتیکی های تحلیل

(Rohlf, 1992) گردید. انجام 

صفات های داده لیو تحل هیو تجز یمحاسبات آمار

 توسطت اصف یآمارمحاسبات  و انسیوار هیتجز: ظاهری

تجزیه  انجام شد.،  SAS (SAS Institute, 2002)نرم افزار 

های ها بر اساس دادهبندی ژنوتیپای برای گروهخوشه

افزارهای و با استفاده از نرم Wardظاهری به روش صفات 

SPSS  وراثت پذیری عمومی با استفاده  انجام شد. 16نسخه

ℎ2ی از رابطه =
𝛿2𝑔

𝛿2𝑝ℎ
 (Falconer, 1989) راتییتغ بیضر 

.G  یبا استفاده از رابطه یکیژنت C. V =
√𝑉𝐺

𝜇
∗ و  100

.Pی با استفاده از پیفنوتضریب تغییرات  C. V =
√𝑉𝑃

𝜇
∗

100  ،(Singh and Chaudhury, 1985) .محاسبه شد  

 نتایج و بحث
ها از ژنوتیپآماری صفففات نشففان داد كه تجزیه واریانس 

صفات مورد   سطح اح نظر تمام  تفاوت  %1تمال مطالعه در 

شتند  صفات مورد ارزیابی   اثر معنی دار بودن  .معنی دار دا

ست كه بین ژنوتیپ  صفات تن بیانگر این ا وع  ها از نظر این 

ها در محل اجرای    جود دارد به عبارت دیگر این ژنوتیپ   و

شتند      سی دا صفات مورد برر آزمایش بروز متفاوتی از نظر 

                                                           
1- Gel Red 

ی  های ژنتیکه اثر محیط یا تفاوتكه ممکن اسففت در نتیج

   آنها باشد.

وراثت پذیری درجه انتقال صفات یك گیاه به فرزندانش را 

تواند برای پذیری مینماید. برآورد وراثتگیری میاندازه

ثیر میزان عوامل ژنتیکی و محیطی و نیز برآورد أآگاهی از ت

میزان بازده ژنتیکی در یك جمعیت به كار رود. میزان 

 میزان اثراتری به مقدار تنوع ژنتیکی موجود، پذیوراثت

ز پس ادر این مطالعه محیطی و نوع صفت بستگی دارد. 

ی قابلیت توارث عمومی مشخص شد كه صفات محاسبه

دارای  %74و  %76طول سنبله و وزن هزار دانه به ترتیب با 

میزان دارای كمترین  %43بیشترین، و صفات عملکرد دانه با 

بالا بودن وراثت  (.2ت پذیری عمومی بودند )جدول وراث

پذیری این دو صفت به علت بالا بودن واریانس ژنتیکی و 

 كم بودن واریانس محیطی است. 

میزان   (Masood and Chaudary, 1987)مسعود و چودری 

ثت  ته،          ورا جه در بو عداد پن ته، ت فاع بو پذیری عمومی ارت

سنبله     سنبله، طول  سنبلچه در  سنب تعداد  له،  ، تعداد دانه در 

شاهده      سبه كردند و م وزن هزاردانه و عملکرد دانه را محا

نمودند كه مقدار آن برای عملکرد و اجزای آن بالاسفففت.      

، وراثت پذیری عمومی  (Jalal and Ahmad, 2012)جلال 

سنبله و وزن هزار دانه بیش از     صفات تعداد دانه در  برای 

 گزارش داد.  98%

ضریب تغییرات ژنوتیپی از  دامنه صد   85/28تا  15/7ی  در

نه و         به وزن هزار دا قدار آن مربوط  كه كمترین م بود 

ی  بیشفففترین آن مربوط به تعداد دانه در سفففنبله بود. دامنه

  كهدرصد بود    31/35تا  29/8ضریب تغییرات فنوتیپی از  

كمترین و بیشففترین به ترتیب مربوط به صفففت وزن هزار 

 و تعداد دانه در سنبله بود.دانه 

لعففه     (Jalal and Ahmad, 2012)جلال   مطففا ای در در 

یب تغییرات فنوتیپی و       لاین ید بخش جو ضفففر های ام

و   35/15ژنوتیپی برای صفففت وزن هزار دانه را به ترتیب 

اعلام نمود. صففففت وزن هزار دانه دارای كمترین     93/14

این صففففت  رژنوتیپی بود بنابضفففریب تغییرات فنوتیپی و 

فوق در محل اجرای آزمایش تأثیرپذیری كمتری از محیط      

 داشته است.

2- Unweighted Pair Group Method whit Arithemetic Average 
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ژنوتیپی بود بنابراین صفففت فوق در محل اجرای آزمایش 

ثیرپذیری كمتری از محیط داشففته اسففت. دربین صفففات أت

ضریب          سنبله دارای  صفت تعداد دانه در  سی،  مورد برر

تاثیر    نابراین    تغییرات فنوتیپی و ژنوتیپی بیشفففتری بود، ب

ی كم، تغییرات فنوتیپی و ژنوتیپمحیط بر صفات با ضریب   

ماتریس تشفففابه بین    باشفففد.از سفففایر صففففات كمتر می

های مورد مطالعه بر اسفففاس صففففات ظاهری با         ژنوتیپ 

صله    ستفاده از فا شابه        ا شد، كمترین ت سبه  سی محا ی اقلید

شماره  ژنوتیپ بین شینه دار(    16)دانه لخت( و  3های  )پو

سی بین این        صله اقلید شد. فا شاهده    32/43دو ژنوتیپ م

شابه     شترین ت شماره   مربوط به ژنوتیپ( 44/1)بود. بی های 

شابه زیادی     بود. این ژنوتیپ 8و  5 ستند و ت ها دو ردیفه ه

به ویژه در مورد صففففت عملکرد دانه با هم داشفففتند. بر        

صفات ظاهری ژنوتیپ   ساس  شکل     گروه هاا شدند ) بندی 

ها  ، ژنوتیپقطع شففود 16ی (. اگر دندروگرام در فاصففله1

گیرند. روشفففهای مختلفی جهت  میگروه عمده قرار  5در 

كه مهم    پیش ندروگرام وجود دارد،   ترینبینی محل برش د

ند   ها برش د هدف تحقیق      آن به  جه  با تو   اسفففتروگرام 

(Samiey, 2003) .  گروه اول قرار      دوازده در  تیففپ  نو ژ

بقیه جو دو ردیفه    17كه به اسفففتثنای شفففماره       اند گرفته 

نه بالایی دارند.      هسفففتند. این ژنوتیپ   ها اغلب عملکرد دا

دار اسفففت كه  جو پوشفففینهگروه دوم: شفففامل دو ژنوتیپ 

و ژنوتیپ جو   د گروه سفففومدر عملکرد دانه پایینی دارند.    

  ودر گروه چهارم دو ژنوتیپ اند. شفففش ردیفه قرار گرفته

وان  ت. میژنوتیپ دانه لخت قرار گرفت    یك  در گروه پنجم 

بر اساس صفات ظاهری     ایگرفت كه تجزیه خوشه نتیجه 

های متفاوت جو را تفکیك    تا حدودی توانسفففته ژنوتیپ     

 گیرند ولیثیر میأنماید. گرچه صفففات ظاهری از محیط ت

 توان از آنها در مطالعات تنوع ژنتیکی استفاده كرد. می

آغازگر   20نشفففان داد كه  RAPDهای نشفففانگر نتایج داده

های تکثیر شفده چند شفکلی دارند   مورد اسفتفاده در مکان 

 (.2)شکل 
 

 های جو دیممیانگین، واریانس، ضرایب تغییرات و وراثت پذیری عمومی صفات ظاهری ژنوتیپ -2جدول 
Table 2. Mean, variance, coefficient of variability and broad sense heritability of morphological traits in 

rainfed barley genotypes. 

 صفات
Traits 

 میانگین
Mean 

 واریانس
variance 

 ضریب تغییرات
Coefficient of variability 

وراثت پذیری 
Heritability 

in broad 

sense % 
فنوتیپی 

Phenotypic 
ژنوتیپی 

Genotypic 
فنوتیپی 

Phenotypic 
ژنوتیپی 

Genotypic 
 ارتفاع بوته

Plant height (cm) 
59.15 102.19 66.47 17.09 13.78 65 

 تعداد دانه در سنبله
No. of grain per spike 

164.61 3380.06 2256.66 35.31 28.85 66 

 طول ریشك
Awn length (cm) 

13.41 4.01 2.93 14.90 12.77 73 

 طول پدانکل
Peduncle length (cm) 

12.77 11.6 6.29 26.67 19.63 54 

 طول سنبله
Spike length (cm) 

6.79 0.83 0.63 13.41 11.72 76 

 وزن هزار دانه
1000-kernel weight (gr) 

46.71 15.03 11.16 8.29 7.15 74 

 عملکرد دانه
Grain yield (ton/ha) 

2.6 0.49 0.21 26.92 17.76 43 
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 Wardهای جو دیم بر اساس صفات ظاهری با استفاده از روش دندروگرام ژنوتیپ -1شکل 
Figure 1. Dendrogram of rainfed barley genotypes using ward method for morphological traits 

 

 

های شماره ژنوتیپ :1-20سایز ماركر،  :S39(RAPD .)M های جو دیم با استفاده از آغازگرالگوی نواری ژنوتیپ -2شکل 

 .جو

Figure 2. Banding pattern of rainfed barley genotypes using S39 (RAPD) primer. M: 1Kb size marker and 1-

20: barley genotypes. 
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عداد  تکثیر شففففده  نوار 166مجموع از  ند   117ت نوار چ

شففکلی نشففان دادند. میانگین نوار تکثیر شففده به ازای هر  

تعداد نوار چند شکل   بود. بسته به نوع آغازگر   3/8آغازگر 

( تا S134, S39, OPR3, OPU16 یآغاز گرهانوار ) 10از 

ها    2 غاز گر جدول  OPB11, S32 ینوار ) آ ( متغیر بود )

و   S134, S39, OPR3 ی(. در بین آغازگرها، آغازگرها     3

OPU16       تنوع بیشتری را شناسایی كرده و بیشترین درصد

نیز كمترین   OPB11شفففکلی را نشفففان دادند. آغازگر چند

رصد چند شکلی  میانگین ددرصد چند شکلی را نشان داد. 

صد بود.   01/69در این آغازگر  سبه      در شابه محا ضرایب ت

  ، مشخص نمود كه RAPDهای نشانگر  شده بر اساس داده  

 90تا  44ای از ها دامنههای تشابه بین جفت ژنوتیپ ارزش

بود.   68/0ها  . میانگین تشفففابه ژنوتیپ    را دارند درصفففد 

)دو   12های  ( بین ژنوتیپ 44/0كمترین تشفففابه ژنتیکی ) 

خت( و      نه ل فه و دا نه دار( و      18ردی فه و پوشفففی )دو ردی

شباهت )    شترین  شاهده    7و  5های ( بین ژنوتیپ93/0بی م

شینه    ستند(.  شد )دو ژنوتیپ دو ردیفه و پو ب  ضری دار ه

كه    12و  11،  12و   3،  11و  3های  تشفففابه بین ژنوتیپ  

درصد   56و  78،  54جو دانه لخت هستند به ترتیب برابر  

تنوع ژنتیکی   ،(Young et al., 2005)د. یانگ و همکاران بو

بررسی   ISSR و  RAPDژنوتیپ جو را با نشانگر های  46

ها مشفففاهده  نمودند و چند شفففکلی بالایی در بین ژنوتیپ

نوار تکثیر   109از  RAPDكردند. با اسفففتفاده از نشفففانگر 

(. دامنه  %06/77نوار چند شففکلی نشففان دادند )  84شففده 

شانگر    ژنتیکی ژنوتیپشباهت   ساس ن بین   RAPDها بر ا

یت   %75تا   98% پاک ن  Nazari and) متغیر بود. نظری و 

Pakniyat, 2008) های ، در بررسفففی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ  

،  RAPDجو وحشفففی و زراعی با اسفففتفاده از نشفففانگر  

دریافتند كه این نشففانگر جهت تعیین چند شففکلی در بین  

 هنمونه های مورد بررسی، نشانگر مناسبی است. در مطالع     

های جو وحشففی كمترین شففباهت را با واریته  آنها ژنوتیپ

به          حان و كویر  های ری ته  ند، همچنین واری والفجر داشفففت

ها  ترتیب حداقل و حداكثر شفففباهت را با سفففایر ژنوتیپ       

 .ادندنشان د

 

 های جو مورد مطالعهاز نظر چند شکلی در ژنوتیپ RAPDی آغازگرهای مقایسه -3جدول 
Table 3. Comparison of RAPD primers polymorphism in studied barley genotypes. 

 ردیف
No 

 آغازگر
Primer 

 تعداد نوارهای
 تکثیر شده

No. of amplified 
bands 

 تعداد نوارهای
 چند شکل

No.of polymorphic bands 

 درصد چند شکلی
Polymorphic percentage 

 

1 OPA01 12 8 66.67 
2 S134 12 10 83.33 
3 S39 12 10 83.33 
4 OPC20 11 7 63.64 
5 OPR3 10 10 100 
6 OPU16 10 10 100 
7 OPG13 9 3 33.33 
8 OPB01 9 3 33.33 
9 OPF14 9 6 66.67 
10 OPL08 9 9 100 
11 OPF04 8 5 62.50 
12 OPB10 7 3 42.86 
13 OPB12 7 6 85.71 
14 OPL16 7 7 100 
15 OPB11 7 2 25.57 
16 S29 6 5 83.33 
17 S18 6 3 50 
18 OPB20 5 5 100 
19 SC1091 5 3 60 
20 S32 5 2 40 
 كل جمع

Total 
 166 117 Mean = 69.01 
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دی  بنبر اسففاس ماتریس تشففابه به دسففت آمده، برای گروه

ترسیم  UPGMAها، دندروگرام با استفاده از روش ژنوتیپ

 5درصد،   71(. با قطع دندروگرام در نقطه 3گردید )شکل  

روه  باشند.گ یم ریبه دست آمد كه به صورت ز یگروه اصل

شامل ژنوتیپ  شماره  اول:  شابه      76با  9و 1های  صد ت در

ست.   شامل ژنوتیپ ا ، 15، 17، 18، 20،19های گروه دوم: 

شد  یم  2و  4، 5، 7، 8، 13، 14   نیشتر یدر این گروه بو با

شماره  شباهت بین ژنوتیپ  ( كه جو دو  93/0) 7و  5های 

  ردیفه هسفففتند، وجود داشفففت. گروه سفففوم: شفففامل ژنو

  ها این ژنوتیپ  .می باشفففد  6و  11،10های شفففماره   تیپ 

تشففابه    10و 11همگی شففش ردیفه هسففتند دو ژنوتیپ  

(. در گروه چهارم فقط ژنوتیپ    78/0بیشفففتری داشفففتند ) 

ه  این ژنوتیپ بیشترین تشاب  و قرار گرفته است،   16شماره  

شماره   شت )  13را با ژنوتیپ  ژنوتیپ   وهر دكه (، 76/0دا

ژنوتیپ  یفه هسففتند. در گروه پنجم دو جزو جوهای دو رد

ستند با  كه دانه  3و  12شماره   شابه در این    78/0لخت ه ت

این نشفففانگر دهد كه   گروه قرار گرفتند. نتایج نشفففان می  

های دو ردیفه را از شفففش ردیفه توانسفففته تعدادی از جو

 12، 11های شماره تفکیك نماید. با توجه به اینکه ژنوتیپ

بندی بر اساس نشانگر توانسته  هستند، گروه دانه لخت  3و 

ك ها تفکیرا به خوبی از سایر ژنوتیپ 12و  3های ژنوتیپ

اسفففت كه تمام  هنماید. بطور كلی این نشفففانگر نتوانسفففت

هففای دو ردیفففه و شفففش ردیفففه و همچنین         ژنوتیففپ  

های دانه لخت و دانه پوشفففیده را از هم تفکیك         ژنوتیپ 

  .نماید

مه    20در این تحقیق از غازگر نی  18تا   10تصففففادفی آ

،  ای پلیمراز اسفففتفاده گردیدنوكلئوتیدی در واكنش زنجیره

و   (ET)این آغازگرها شففامل دو دسففته مکان هدف اگزون 

نوار تولید  133بودند. در مجموع  (IT)مکان هدف اینترون 

  91/66نوار چند شففکل بودند) 89نمودند كه از این تعداد 

عداد نو   به    درصفففد(. بیشفففترین ت کل متعلق  ند شففف  ار چ

 نوار و  7با  IT10-3و    IT10-1آغازگرهای 
 

 

بر اساس و   UPGMA( با استفاده از روش RAPDهای نشانگر های جو دیم )بر اساس دادهدندروگرام ژنوتیپ -3شکل 

 ضریب تشابه جاكارد
Figure 3. Dendrogram of rainfed barley genotypes using UPGMA method based on Jaccard's coefficient for 

RAPD data. 
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 2با   ET26-12نوار چند شفففکل متعلق به آغازگر كمترین

عدد  8/6نوار بود. متوسفففط تعداد نوار به ازای هر آغازگر 

بود   29/71. میانگین درصد چند شکلی در این آغازگر   بود

شکلی در آغازگر    صد چند  ست.  RAPDكه از در شتر ا   ، بی

 ,.Darvishian et al)نا(. درویشفففیان و همکار  4)جدول  

یپ   (2016 با      در بررسفففی تنوع ژنتیکی ژنوت ندم  های گ

ستفاده از   شانگر  30ا سط هر    ISJن سط تعداد نوار تو ، متو

همچنین میانگین ضریب    ارگزارش دادند.نو 3/4آغازگر را 

شابه بین ژنوتیپ  اعلام نمودند.  64/0های مورد مطالعه را ت

سکی و همکاران   ستفاده    (Rafalski et al., 2002)رافال با ا

های چاودار    از نشفففانگرهای نیمه تصفففادفی در ژنوتیپ     

شده به ازای هریك از ژنوتیپ    سط تعداد نوار تولید  ها  متو

در  (Samiey, 2003)سفففمیعی    برآورد نمودنففد.     9/8را 

های شففبدر با اسففتفاده از همین  بررسففی خود در ژنوتیپ

  1/11نشفففانگرها متوسفففط تعداد نوار برای هر آغازگر را     

سه با آغازگرهای   ITبرآورد نمود. آغازگرهای   ETدر مقای

وضوح بالاتری ایجاد نمودند. این   نوارهای چند شکل و با  

 (Vahabi et al., 2008)با نتایج وهابی و همکاران     نتیجه  

 نماید. در مورد گیاه اسفرزه مطابقت می

های مورد مطالعه بر اساس ماتریس تشابه بین ژنوتیپ

های این نشانگر با استفاده از ضریب تشابه جاكارد و داده

های تشابه بین ارزشتشکیل گردید،  UPGMAروش 

درصد داشتند. میانگین  85تا  42ای از ها دامنهجفت ژنوتیپ

( 42/0بود. كمترین تشابه ژنتیکی ) 61/0ها تشابه ژنوتیپ

دار( و )پوشینه 18)دانه لخت( و  12های بین ژنوتیپ

مشاهده  8و  2های ( بین ژنوتیپ85/0بیشترین شباهت )

دار و دو ردیفه هستند(. ضریب شد )دو ژنوتیپ، پوشینه

كه جو  12و  11،  12و   3،  11و  3های تشابه بین ژنوتیپ

درصد بود  56و  78، 54انه لخت هستند به ترتیب برابر د

ر ها در نشانگكه مشابه ضریب تشابه بین این ژنوتیپ

RAPD  .های نشانگر ها بر اساس دادهژنوتیپاستISJ  و

بندی شدند. با قطع گروه UPGMAبا استفاده از روش 

وه اصلی به دست آمد گر 5درصد،  70دندروگرام در نقطه 

( كه به صورت زیر می باشند.گروه اول: شامل 4)شکل 

گروه درصد تشابه است.  69با  9و 1شماره  یهاژنوتیپ

، 11 ،13، 14، 15 ،16 ،17، 18، 19 یهاشامل ژنوتیپدوم 

های به غیر از ژنوتیپكه د، می باش  2و  4، 5، 7، 8 ،10

سایر  ،كه شش ردیفه هستند 19و  17، 14، 11، 10

ردیفه هستند. بنابراین اكثر  دوهای این گروه ژنوتیپ

اند. در گروه سوم جوهای دو ردیفه در این گروه قرار گرفته

دار و شش ردیفه است، كه پوشینه 6فقط ژنوتیپ شماره 

قرار  20هم فقط ژنوتیپ شماره در گروه چهارم قرار دارد. 

كه دانه  3و  12ژنوتیپ شماره  گرفته است. گروه پنجم: دو

ابه )مش تشابه در این گروه قرار گرفتند 78/0لخت هستند با 

 (. RAPDنشانگر 

با توجه به فواصل ژنتیکی به دست آمده می توان در برنامه 

های های اصلاحی مخصوصأ در انتخاب والدین برای تلاقی

مفید از این فواصل استفاده نمود. این نشانگر نیز همانند 

ها را بطور نسبی تفکیك نموده ژنوتیپ RAPDنشانگر 

های ها بر اساس دادهبندی ژنوتیپاست. مقایسه بین گروه

دهد كه نشان می RAPDصفات ظاهری و نشانگر 

بندی تشابهات و تفاوتهایی با هم دندروگرام این دو گروه

(. از موارد تشابه این است كه، در دو 3و  1)اشکال  دارند

ژنوتیپ در یك گروه  2دار ژنوتیپ پوشینه 3بندی از گروه

 های دو ردیفه طبقاند. همچنین برخی ژنوتیپقرار گرفته

بندی در یك گروه قرارگرفتند. در سایر دو روش گروه

بندی در دو دندروگرام متفاوت است. بین دو موارد گروه

ریس تشابه همبستگی منفی و معنی دار وجود دارد مات

دهد تشابه بدست آمده در صفات (، كه نشان می-49/0**)

 با هم تطابق ندارد. RAPDظاهری با تشابه بر اساس نشانگر 

، در مطالعه تنوع  (Noli et al., 1997)نولی و همکاران 

 RFLPو  RAPDهای ژنتیکی ارقام جو با استفاده از نشانگر

مشاهده كردند كه دندروگرام حاصل از این دو نشانگر با 

، (Bustos et al., 1998)هم متفاوتند. بوستوس و همکاران 

تنوع ارقام جو را بررسی كرده  RAPDبا استفاده از نشانگر 

 و نتیجه گرفتند كه این نشانگر ارقام مورد 
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 از نظر چند شکلی در ژنوتیپهای جو مورد مطالعه ISJهای ی آغازگرمقایسه -4جدول 
Table 4. Comparison of ISJ primers polymorphism in studied barley genotypes. 

 ردیف
No 

 آغازگر
Primer 

 تعداد نوارهای 
 تکثیر شده

No. of amplified band 

 تعداد نوارهای
 چند شکل

No. of polymorphic band 

 شکلیدرصد چند 
Polymorphic percentage 

 

1 IT10/1 10 7 60 
2 IT10/3 9 7 77.78 
3 IT10/2 9 6 66.67 
4 ET4/18 9 6 66.67 
5 ET28/12 9 6 66.67 
6 IT35/15 9 5 55.56 
7 ET29/12 9 3 33.33 
8 ET26/12 9 2 22.22 
9 IT10/4 8 6 75 

10 IT10/5 7 6 85.71 
11 ET2/18 7 3 42.86 
12 ET30/12 6 5 83.33 
13 ET10/18 5 5 100 
14 IT10/6 5 4 80 
15 IT34/15 5 3 60 
16 ET35/15 4 3 75 
17 IT36/15 4 3 75 
18 ET31/15 3 3 100 
19 ET27/12 3 3 100 
20 IT31/15 3 3 100 

 جمع كل
Ttotal 

 
133 

89 Mean = 71.29 
 

 
بر اساس ضریب   UPGMAبا استفاده از روش   ISJهای نشانگر های جو دیم  بر اساس دادهدندروگرام ژنوتیپ -4شکل 

 تشابه جاكارد
Figure 4. Dendrogram of rainfed barley genotypes using UPGMA method based on Jaccard's coefficient for ISJ data 
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نماید ولی در مطالعه مطالعه را بخوبی از هم تفکیك می

ها را بخوبی از هم حاضر این نشانگر نتوانسته ژنوتیپ

  (Vahabi et al., 2008)تفکیك نماید. وهابی و همکاران 

بندی بر اساس صفات ظاهری و در گیاه اسفرزه گروه

را انجام دادند و مشاهده كردند كه این دو  RAPDنشانگر

بطوركلی دو بندی تشابه زیادی با هم ندارند. گروه

از دلایل این  .بندی فوق با هم كاملا مطابقت ندارندگروه

چون آغازگرهای نشانگر   ؛تواند این باشد كهموضوع می

RAPD ژنوم را تکثیر هایی از بصورت تصادفی قسمت

 ها متفاوتها ممکن است در ژنوتیپقسمتكنند و این می

تفاوتی مهای هدر گروبر این اساس ها باشند بنابراین ژنوتیپ

. از طرفی ممکن است قسمتی از ژنوم گیرندمی قرا

ده های تصادفی تکثیر شها كه با استفاده از آغازگرژنوتیپ

در بروز صفات ظاهری نقش نداشته باشد. در مواردی كه 

بندی در دو روش مشابه است ممکن است به این دلیل گروه

اساس مولکولی دارد. نیز باشد كه تنوع ظاهری 

رای وجود همبستگی ل را بدو دلی  (Semagn, 2002)سمان

 صفاتو  DNAهای نشانگرهای مولکولی پایین بین داده

نسبت به صفات  DNA( نشانگرهای 1 :ظاهری بیان داشت

یرنده نواحی رمز ظاهری قسمت زیادی از ژنوم كه در برگ

( 2شوند كننده است را شامل میكننده و غیر رمز

ر تنشانگرهای مولکولی در مقایسه با صفات ظاهری كم

 گیرند. تحت تاثیر انتخاب طبیعی قرار می

های ظاهری و نشانگر بندی بر اساس دادهایسه بین گروهمق

ISJ  ظاهری و نشانگر  صفاتتقریبا مشابه مقایسهRAPD 

(. در این دندروگرام نیز اغلب 4و  1 هایشکل) بود

قرار  گروههای دانه پوشیده و دو ردیفه در یك ژنوتیپ

گرفته اند كه در این مورد دو دندروگرام مشابهت دارند ولی 

در سایر موارد دو دندروگرام متفاوتند. بین دو ماتریس 

(. -41/0**تشابه همبستگی منفی و معنی دار وجود دارد )

در گیاه اسفرزه  (Vahabi et al., 2008)وهابی و همکاران 

های صفات ظاهری و نشانگر بین دندروگرام حاصل از داده

ISJ .ارتباطی پیدا نکردند 

بندی بر اساس دو نشانگر مولکولی مقایسه بین گروه

RAPD  وISJ  بیانگر آن است كه دندروگرام این دو

(. 4و  3 هایشکلبندی مشابهت زیادی با هم دارند )گروه

همچنین  1و  9های شماره یپدر دو دندروگرام ژنوت

)بدون پوشینه( در یك خوشه  3و  12های شماره ژنوتیپ

 های پوشینه دار و دواند. همچنین اغلب ژنوتیپقرار گرفته

ردیفه در یك خوشه قرار گرفته اند. بین ماتریس تشابه داده 

 تشهای مولکولی همبستگی مثبت و معنی دار وجود دا

در   et al.,(Young (2005 (. یانگ و همکاران87/0**)

های جو با استفاده از بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

بین ماتریس دو سری داده  ISSRو  RAPDهای نشانگر

دار مشاهده كردند. به نظر همبستگی ضعیف و غیر معنی

های مورد مطالعه دو نشانگر بندی ژنوتیپرسد در گروهمی

RAPD  وISJ ًاند. از دلایل این مشابه هم عمل كرده تقریبا

موضوع می توان به این اشاره كرد كه آغازگرهای دو نشانگر 

نواحی مشابهی از ژنوم را تکثیر كرده  PCRدر واكنش های 

 اند. گرچه نشانگرو الگوی نوار بندی مشابهی را ارائه نموده

رود الگویی نیمه تصادفی هستند و انتظار می ISJهای 

شند ولی در مطالعه داشته با RAPDمتفاوت با نشانگر 

بندی این دو نشانگر تفاوت قابل حاضر بین گروه

برتری نسبت به  ISJشود و نشانگر ای دیده نمیملاحظه

با توجه به اینکه در نهایت،  نداشت. RAPDنشانگر 

های دو نشانگر مولکولی در بندی بر اساس دادهگروه

ات در مطالعهای مورد بررسی مشابه بود بنابراین ژنوتیپ

توان تنها از یکی از دو نشانگر فوق استفاده كرد. مشابه می

ها بر اساس سه روش مطالعه تنوع ژنتیکی، بین ژنوتیپ

توان از این تنوع و ی ژنتیکی مشاهده شد، كه میفاصله

فواصل ژنتیکی در اصلاح جو استفاده نمود. بنابراین با توجه 

صفات از طریق  به اهداف اصلاحی چنانچه هدف پیشبرد

های مناسب بین توان تلاقیگیری باشد، میردو

هایی كه در فواصل دورتری از هم قرار دارند، انجام ژنوتیپ

ها با شود جهت بررسی های بیشتر ژنوتیپداد. پیشنهاد می

 AFLPو  SNP, SSRنشانگرهای مولکولی دیگری مانند 

، دادند همانطور كه نتایج نشان مورد ارزیابی قرار گیرند.
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 نبلهطول سپذیری عمومی مربوط به بیشترین میزان وراثت

های یپژنوت ی انتقال این صفت در بینباشد، یعنی درجهمی

دانه  دباشد، از طرف دیگر صفت عملکرمورد مطالعه بالا می

راین باشد، بنابپذیری عمومی میدارای كمترین میزان وراثت

ع ن است. این موضوبه نتاج پاییی انتقال این صفت درجه

لاحی بعدی كه در مورد این های اصتواند در برنامهمی

صفاتی كه  نظر قرار گیرد.شد، مدها انجام خواهد ژنوتیپ

از ضرایب تغییرات فنوتیپی و ژنوتیپی پایینی برخوردار 

نبله( وراثت پذیری بالایی بودند )وزن هزار دانه و طول س

عیار توانند بعنوان ممیپذیری بالا صفات با وراثتداشتند. 

های جو در مطالعات بعدی مورد استفاده انتخاب ژنوتیپ

 قرار گیرند.
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Abstract 
Identification and application of genetic diversity are essential to breeding programs success. In this 

study, genetic diversity of 20 rainfed barley genotypes were assessed using morphological traits as well 

RAPD and intron-exon splice junction (ISJ), semi-random markers. Results of this study showed that 

there were significant differences among genotypes for all traits, indicating high genetic variation among 

them. The highest and lowest broad sense heritability was related to spike length and grain yield, 

respectively The estimates of genotypic coefficient of variation (GCV) and phenotypic coefficient of 

variation (PCV) were high for number of grain per spike, and low for 1000-kernel weight, respectively. 

Mean of polymorphic percentage in ISJ marker was higher than RAPD marker. Cluster analysis showed 

that the distinctions based on morphological traits did not correspond with the distinction based on 

molecular data.The results showed that RAPD and ISJ markers were able to distinct two and six-rowed 

and also hulless and hulled barley genotypes. Distinction of three clusters did not follow the same 

pattern.There was significant and negative correlation between similarity matrices of molecular data and 

morphological traits, but similarity matrices of two molecular markers was significantly and positively 

correlated. 

Keywords: Rainfed barley, Genetic diversity, Molecular markers, Heritability, 
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