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 محتوای بتاگلوکانبر اساس  (.Hordeum vulgare Lهای جو )ژنوتیپارزیابی تنوع 

 ISSRنشانگرهای  و
 

 2یسوما زمان و 3یجواد یمور، ت*،2بدخشان یههد ،1یزنیاراحله عز
 

 نباتات، دانشکده کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندجزراعت و اصلاح آموخته کارشناسی ارشد، گروهدانش -1

 نباتات، دانشکده کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندجگروه زراعت و اصلاحاستادیار،  -2

 ، دانشکده کشاورزی، دانشگاه کردستان، سنندجباغبانیگروه دانشیار،  -3
 

 (29/10/1398 تاریخ پذیرش: – 16/07/1398 تاریخ دریافت:)

 

 چکیده

مورد  تکرارسه های کامل تصادفی در طرح بلوک بر اساس لاین و رقم جو 20تنوع محتوای بتاگلوکان دانه، در مطالعه، در این

بتاگلوکان به  استخراج ارزیابی شد. ISSRبا استفاده از نشانگر  ،هاژنوتیپچنین، تنوع ژنتیکی بین این همقرار گرفت.  بررسی

یک در سطح احتمال  داراختلاف معنی ،های جودر بین ژنوتیپبتاگلوکان دانه  ینظر محتوااز  .انجام گرفتآنزیمی  روش

، در محتوای بتاگلوکانبیشترین مقدار  و بود درصد متغیر 48/12تا  21/7. محتوای بتاگلوکان دانه بین وجود داشت درصد

، تنوع درصد 79/69 یچندشکلبا متوسط درصد  ISSR آغازگرهای شد.گیری اندازه E94B17 و E94B3های یوسف، ژنوتیپ

 دو گروهدر  ،های جوو رقمها لاین عمل کردند.در بررسی تنوع ژنتیکی بسیار کارآمد  37/0 و شاخص شانون 25/0 یکیژنت

محتوای بتاگلوکان دانه توسط  برایدارای اطلاعات  نه آغازگرتعداد  .شدنداز هم متمایز  ،با شجره ژنتیکی ت زیادمطابق با مجزا

درصد تبیین  .گام به گام شناسایی شدند رگرسیون تجزیهوالیس، همبستگی اسپیرمن و -های ناپارامتری کروسکالروش

، ترکیب ISSR6(700)آغازگرهای  .متغیر بود 4/42تا  3/24بین  ،آغازگرها توسط این دانه تغییرات محتوای بتاگلوکان

ISSR1+ISSR4(1400) و ترکیب IS2+ISSR2(1400) دارای آغازگرهای  محتوای بتاگلوکان بودند. تری باارتباط قوی دارای

 .دنآورجو با محتوای بتاگلوکان بالاتر را فراهم می هایژنوتیپامکان گزینش کارآمد  ،اطلاعات

 دارای اطلاعات نشانگرهای  والیس،-کروسکال جو، رگرسیون گام به گام،بتاگلوکان،  :واژگان کلیدی
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 مقدمه
بسیار  یغله ارمینچه (.Hordeum vulgare Lجو )

زمان با هم که شودجهان محسوب می در مهمو  قدیمی

سال قبل در هلال  10000و در حدود گندم، نخود، عدس 

 ,Baik and Ullrich) میانه اهلی شده استحاصلخیز خاور

تغذیه دام  این گیاه، در آمریکای شمالی و اروپا در(. 2008

غذای اصلی  و گرفتهصنایع مالت مورد استفاده قرار  و

 و اروپایی آسیایی ،بسیاری از مردمان کشورهای آفریقایی

 ;Mohammadi et al., 2014) دهدرا تشکیل می

Ramazani and Abdipour, 2018.) حاوی  دانه جو

 متوازن سطوحنشاسته(،  عمدتا  پیچیده )های کربوهیدرات

 ،Eویژه ویتامین ها بهمواد معدنی، ویتامین ها،پروتئین

های اولیه و فیبرهای محلول یا فنولها، پلیاکسیدانآنتی

بسیار مهم  انسان سلامت ینتأماز نظر  است کهنامحلول 

فیبر محلول  (.Baik and Ullrich, 2008)د نشوتلقی می

جزء اصلی دیواره سلولی آندوسپرم و لایه زیر  ،بتاگلوکان

 3 -7) ویژه غلاتی نظیر جو دوسرها بهآلورون در گرامینه

در  ؛ امادهدرا تشکیل می( درصد 5-11)و جو  (درصد

شود. مقادیر کمتری در سایر غلات نیز یافت می

ساکاریدهای متشکل از ترکیب خطی از پلی ،بتاگلوکان

( و 3→1که با پیوندهای )های گلوکز است مولکول

 ,Havrlentova and Kraicاند )( به هم متصل شده4→1)

های قلبی و در کاهش بیماریدارای نقش مؤثری و ( 2006

عروقی، جلوگیری از دیابت، افزایش سطح ایمنی بدن، 

بتاگلوکان،  .استزوال حافظه  پیشگیری از بروز سرطان و

جزء مهم تشکیل دهنده  ،یک منبع پروبیوتیک عنوانبه

غذاهای اختصاصی بیماران دارای اختلالات و 

 Markovic et) آیدمی حساببههای متابولیکی سندروم

al., 2017 .)های در برنامه ،ارقام دارای بتاگلوکان بیشتر

برای  ،بالقوه طوربهتوانند اصلاحی و صنایع غذایی می

مورد استفاده ( Functional food) گراعمل تهیه غذاهای

 Havrlentova and Kraic, 2006; Sofi etقرار بگیرند )

al., 2017.)  بر اساس پیشنهادFDA  75/0حداقل باید 

گرم فیبر دریافتی در  228گرم از فیبر بتاگلوکان در هر 

 (.Houston et al., 2014) غذای روزانه وجود داشته باشد

بین دار در در مطالعات متعددی، وجود تنوع معنی

های جو از لحاظ محتوای بتاگلوکان گزارش شده ژنوتیپ

 ;Islamovic et al., 2013; Markovic et al., 2017) است

Ringsted et al., 2017) گلوکان در او از طرفی، محتوای بت

و با تیپ رشدی زمستانه بیشتر از ارقام بهاره  ارقام جو

 محتوای بتاگلوکان در جوهای لخت )بدون علاوه،به

 Baik) پوشینه( نیز بیشتر از جوهای با پوشش بوده است

and Ullrich, 2008.)  دامنه محتوای بتاگلوکان دانه بین

 کهارقام جو متغیر بوده در حالیبین درصد در  4/8تا  2/2

 وحشی جوهای ژنوتیپ درصد در 13 بیش از مقدار آن تا

(Hordeum spontanem) برآورد شده است (Zhang et 

al., 2002; Houston et al., 2014).  در برخی از

مطالعات، سهم عوامل ژنتیکی را در تعیین محتوای 

اند بتاگلوکان بیشتر از عوامل محیط در نظر گرفته

(Morgan and Riggs, 1981; Henry, 1986; Houston et 

al., 2014)که هم  ی دیگری مشخص شددر مطالعه ؛ اما

محیط و هم ژنوتیپ بر روی محتوای بتاگلوکان دانه جو 

محتوای بتاگلوکان  (.Yalcin et al., 2007) هستند مؤثر

رمز  CSlHو  CSlFتوسط اعضای خانواده ژنی  جو دانه

بر روی  عمدتا  که  (Bourton et al., 2006) شده

جو قرار دارند  7Hو  1H ،2H ،5Hهای کروموزوم

(Bourton et al., 2008 .) تنوع بین اعضای انفرادی

هایی که تنظیم و یا ژن CSlF، CSlHهای ژنی خانواده

فراوانی نسبی و ساختار بتاگلوکان را  ؛ها هستندکننده آن

 (.Houston et al., 2014)کنند می تعیین

در  دانه بتاگلوکانمحتوای تنوع هدف این پژوهش، تعیین 

از لحاظ  جو ارقام، تنوع بین های جوبرخی ژنوتیپ

و ارتباط  (ISSR) 1ای تکراری ساده میانیهتوالی نشانگر

با صفت محتوای  ISSRاحتمالی هر یک از نشانگرهای 

 دارای اطلاعات برای شناسایی نشانگرهای بتاگلوکان دانه 

 .بود

 هاروش و دوام

 صفات فنوتیپی شاملی و تنوع ژنتیک :مواد گیاهی

ارتفاع بوته، طول  ی،روز تا گلده ،دانه بتاگلوکان محتوای

                                                           
1- Inter simple sequence repeats 
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رقم  20در پدانکلو طول  سنبله، تعداد دانه در سنبله

در سال  جوردیفه( دو)و لاین ردیفه و دوردیفه( )شش

های ارقام و لاینقرار گرفت.  بررسیمورد  95-1394

مورد استفاده از مرکز تحقیقات کشاورزی استان کردستان 

های در قالب طرح بلوک ،جو هاینوتیپ. ژنددشتهیه 

هایی با شرایط کاملا  تکرار در گلدان 5کامل تصادفی در 

از زمان  روز 250 به مدت) گلخانه تحقیقاتیدر یکسان 

فاصله  کاشته ودانشگاه کردستان کاشت تا برداشت( در 

مشخصات . در نظر گرفته شدمتر سانتی 45ها بلوکبین 

 آمده است. 1مورد استفاده در جدول  هایژنوتیپ

بعد از  :ان دانهـیری محتوای بتاگلوکـــگاندازه

طور برای هر ژنوتیپ به )پنج گرم( های جودانه برداشت،

های غربال و تا زمان استفاده، در کیسه ،مجزا آرد

مدت به گرادانتیدرجه س 4پلاستیکی دربسته در دمای 

بتاگلوکان محتوای داری شدند. نگه هفته حداکثر یک

روش بههای جو در هر یک از ژنوتیپ( w/w درصد)

مطابق با  ،مگازیم تجاری آنزیمی و با استفاده از کیت

 Megazyme Internationalدستورالعمل شرکت سازنده )

Ireland Limited; Bray, Irland)  و بر اساس روش

 ,McCleary and Glennie-Holmes) تعیین شداستاندارد 

 AOACالمللیینب هایوش، توسط انجمنر این .(1985

( و 32-01/23)به شماره  AACC ،(16/995)به شماره 

مورد پذیرش و ( 166)به شماره  ICCروش استاندارد 

طور دقیق بر اساس است. محتوای بتاگلوکان بهیید أت

 روش پیشنهادی مگازیم در سه تکرار محاسبه شد.

، از هر یک از DNAبرای استخراج : DNAاستخراج 

های سالم و ، برگگلخانههای جو کاشته شده در ژنوتیپ

ها ادغام و در نیتروژن مایع برداری، برگجوان نمونه

 داری شدند.نگه

 

 هادر آنمحتوای بتاگلوکان  و درصددر این پژوهش، والدین  جو مورد استفادههای ژنوتیپ -1 جدول

Table 1. List of studied barley genotypes, their respected parents and percent of beta-glucan content 
 محتوای بتاگلوکان )%(

Beta-glucan content (%) 
 والدین
Parents 

 +ارقام /*هالاین
Lines+/cultivars* 

10.00 Poa / Hjo //Qjina Zahak* 
10.50 - Hagana* 
10.25 - Izeh* 

12.05 205 Strain/DI71//106 Deir Alla/3/08-Rhn/4/Gustoe//01-
Chn/Lignee527 Yosef* 

10.75 - Reihan* 
9.50 Trompillo Nimrooz* 
7.21 - Sararoud* 
8.50 Scotia // F1, 18- Ny 6005/68-2196IWA Bahman* 
9.51 Karon/Kavir Nosrat* 
10.05 Yeasevi 93 Ansar* 
11.00 Yeasevi 93 Abidar* 
10.00 Lignee131/3/4679/105//Yea168. 4/4/GB 83-7IRDBC05-06-

235-OMH-OMh-OMh-OMH-2MH E94B16+ 

11.00 Yea168.4/Ywa605.5 Yea206-4A-3//C-25106IRDBC05-06-
218-OMH-OMh-OMh-OMH-3MH E94B14+ 

10.01 C-25041 /Sahand IRDBC05-06-032-OMH-OMh-OMh-
OMH-5MH E94B9+ 

10.80 Gara Arpa / C-25041 IRDBC05-06-210-OMH-OMh-OMh-
OMH-1MH E94B10+ 

12.48 TOKAK/3/Zarjau/80-5151//GKOmega ICB05-1057-OAP-
OMh-OMh-OMH-3MH E94B3+ 

8.12 EFES32 E94B20+ 
11.25 Lignee131/3/4679/105//Yea168.4/4/Denmark IRBC05-06-

235-OMH-OMh-OMh-OMH-2MH E94B17+ 

10.25 Antares/Ky36-1294//Slrlcbh-0383/3/ Sahand IRDBC05-06-
295-OMH-OMh-OMh-OMH-4MH E94B6+ 

8.13 Yea168.4/Ywa605Yea206/ Dictoo IRDBC0506215-OMH -
OMH-5MH E94B11+ 
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DNA ی ژنومی با استفاده از روشCTAB (Saghai-

Maaroof et al., 1984) با کمی تغییرات استخراج شد .

ترتیب، توسط ی استخراج شده بهDNAکمیت و کیفیت 

درصد و اسپکتروفتومتری  8/0الکتروفورز ژل آگارز 

(NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, USA )

های جداسازی شده  DNAمورد بررسی قرار گرفت و

رقیق  ng/µl50  به مقدار ISSRبرای تجزیه با آغازگرهای 

 شدند.

 20در مجموع از  ،در این مطالعه : ISSRآغازگرهای

 ,.ISSR (Arnau et al., 2002; Hussein et alآغازگر 

)جدول  استفاده شدانفرادی یا ترکیبی  صورتبه (2008

 7/4 میکرولیتر شامل 10 در حجم نهایی PCRواکنش . (2

ی ژنومی DNAمیکرولیتر  2تقطیر،  دو بارآب  میکرولیتر

 dNTPs (mM 10،) 7/0 میکرولیتر 3/0الگو،  عنوانبه

بافر  PCRمیکرولیتر 2MgCl (mM 50،) 1میکرولیتر 

(10X) میکرولیتر  1/0 وTag ( واحد به ازای  10پلیمراز

 ISSR (5آغازگرمیکرولیتر از هر  2/1و یک میکرولیتر( 
1-pmolµLانجام شد. واکنش ) PCR مطابق با برنامه C°94 

 C94° چرخه با شرایط 35 متعاقبا دقیقه و  3 مدتبه

 (گرادانتیدرجه س 48-59دقیقه، دمای اتصال ) 1مدت به

 دقیقه و 2 مدتبه C 72°دمای قیقه و بسط درد 1مدت به

دقیقه  5مدت به C72° در دمایسرانجام بسط نهایی 

 3/1بر روی ژل آگارز  PCR. محصولات صورت گرفت

قطعات در سه تکرار  یریو تکرارپذتفکیک شده درصد 

 .مورد بررسی قرار گرفت

 یهعلت عدم صحت مفروضات تجزبه :هاتجزیه داده

 تعداد و بتاگلوکان دانه محتوای صفات یانس در موردوار

و سپس  یلتبدها داده BoxCox روش با سنبله، در دانه

 اساس بر صفات فنوتیپی مورد مطالعه واریانس تجزیه

 افزارا استفاده از نرمب تصادفی کامل هایبلوک طرح

SPSS18 .برای صفات پذیری عمومی وراثت انجام شد

𝐻2 بر اساس فرمول مطالعه  =  
𝜎𝑔

2

𝜎𝑝
2  =

𝜎𝑔
2

𝜎𝑔
2 + 

𝜎𝑒
2

𝑅
 

محاسبه  

 شد.

σg ترتیببه در این فرمول
2،σp

2 ، e2σ و R  بیانگر

های ژنتیکی، فنوتیپی، محیطی و تعداد تکرارها واریانس

 است.
 صورتبه ISSRهای آغازگرواضح  نوارهای مشخص و

وجود )یک( و عدم وجود )صفر( امتیازدهی شدند. 

انتظار ژنتیکی نظیر هتروزیگوتی مورد  پارامترهای تنوع

(He = 2pq شاخص اطلاعاتی شانون ،)(I تعداد نوارها ،)

 GenAlExافزارو درصد چندشکلی نوارها با استفاده از نرم

v6.5 (Peakall and Smouse, 2012) نسبت چندگانه  و

 بر اساس معادله (EMRمؤثر آغازگرها )
NP

EMR NP
N

  (NP تعداد نوارهای چندشکل به ،

( نوارهای ایجاد شده تعداد کل Nازای هر آغازگر؛ 

برای تعیین ارتباط ژنتیکی،  .محاسبه و برآورد شدند

های های تشابه ژنتیکی دایس، جاکارد و جفتماتریس

با و  ایجاد NTSYS v2.1افزارنرمساده با استفاده از 

 Bootstrapingروش  واستفاده از ضریب همبستگی مانتل 

برداری مجدد تصادفی بین هر یک از نمونه 10000 با

 باضریب جاکارد  ،هاماتریس کوفنتیک آنضرایب تشابه و 

 ( انتخاب شد.= r 713/0) بیشترین ضریب همبستگی

 استرپبوت با UPGMAجوینینگ و یبرهای ندرخت

 و DARwin6 یافزارهانرمبا استفاده از  10000

XLSTAT  روش  و ترسیم شدندUPGMA دلیل به

 های تشکیل شده با شجره انتخاب شد.انطباق بیشتر گروه

محتوای بتاگلوکان دانه با هر  برای تعیین ارتباط احتمالی

دارای شناسایی نوارهای  منظوربه ISSRیک از نوارهای 

، روش ناپارامتری اسپیرمن همبستگی آزمون ،اطلاعات

و تجزیه رگرسیون گام به والیس -ناپارامتری کروسکال

شد. تجزیه  انجام SPSS v18 افزارنرمگام با استفاده از 

رگرسیون گام به گام برای شناسایی نشانگرهایی که دارای 

 . قرار گرفتبیشترین ارزش فنوتیپی بودند مورد استفاده 

 و بحث نتایج

محتوای بتاگلوکان، بین  :تنوع محتوای بتاگلوکان دانه

در حجم درصد )( E94B3) 48/12)سرارود( تا  21/7

های مورد متغیر بوده و میانگین آن در ژنوتیپ عصاره(

 .درصد برآورد شد 09/10مطالعه، برابر با 
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 مورد استفاده در این مطالعه ISSRمشخصات آغازگرهای  -2جدول 
Table 2. Characteristics of studied ISSR primers 

 دمای اتصال
Annealing temperature (℃) 

 اندازه نوارها
Bands size (bp) 

 3'به  5'توالی 
*Sequence’ 3’→5 

 آغازگرها
Primers 

45 400-2800 (CA)6 GG IS-2 
48 700-3000 (CT)8 AC IS-7 
56 300-2000 (GAG)3 GC IS-11 

59.3 200-1700 VBV-(AC)7 ISSR-1 
59.3 500-1700 BDB-(CA)7 ISSR-2 
54 400-1700 HBH-(CT)7 ISSR-3 
57 400-2000 GCV-(TC)7 ISSR-4 
58 300-2800 VCG--(TC)7 ISSR-5 
55 400-2000 BDV-(AG)7 ISSR-6 

57.5 400-1600 _ ISSR1+IS11 
59.3 300-1900 _ ISSR1+ISSR2 
50 300-1700 _ IS2+IS7 
57 300-2000 _ ISSR4+ISSR5 
56 200-1500 _ ISSR4+IS11 
55 300-1700 _ ISSR3+ISSR4 
57 400-1700 _ ISSR1+ISSR3 
59 400-1700 _ ISSR1+ISSR4 
56 300-2000 _ IS7+ISSR5 
50 400-1600 _ IS2+ISSR2 

53.5 400-1700 _ IS7+ISSR1 
*V هر نوع نوکلئوتید غیر از :T ؛B : هر نوع نوکلئوتید غیر ازA ؛H هر نوع نوکلئوتید غیر از :G  وD هر نوع نوکئوتید غیر از :C 

*V= non T; B= non A; H= non G and D= non C 
 

 ،(> P 001/0داری )تفاوت معنی نشان داد تجزیه واریانس

وجود جو از لحاظ محتوای بتاگلوکان  ژنوتیپ 20 بین

برای  یاملاحظهقابلدیگر نیز تنوع های پژوهشدر  .دارد

 اتدامنه تغییر موارددر بیشتر و  برآوردمحتوای بتاگلوکان 

درصد  8تا  2بین ارقام جو دانه در محتوای بتاگلوکان 

 Islamovic et al., 2013; Markovicگزارش شده است )

et al., 2017) اتتغییر دامنه ،مطالعاتبرخی اما در ؛ 

 Ringstedدرصد ) 8/16تا  3 بین محتوای بتاگلوکان دانه

et al., 2017 10بیشتر از یا ( و یا کمتر از دو درصد و 

در  تغییر (.Zhang et al., 2002) شده است تعییندرصد 

ثر از ژنتیک، محیط أتواند متمی محتوای بتاگلوکان دانه

و حتی )سال و مکان(، اثر متقابل ژنوتیپ و محیط 

 ,.Zhang et alمحتوای بتاگلوکان باشد ) تجزیه هایروش

2002; Griffy et al., 2010.)  های ژنوتیپتنوع در بین

جو از نظر محتوای بتاگلوکان امکان گزینش منابع بالقوه 

توای های اصلاحی و افزایش محبرای استفاده در برنامه

هایی نتیجه گزینش ژنوتیپآورد و بتاگلوکان را فراهم می

بهبود کیفیت  ؛که دارای محتوای بتاگلوکان بالا هستند

. خواهد بود با مواد مغذی بیشتر غذایی و بهبود ارقامی

های جو با روش میانگین محتوای بتاگلوکان ژنوتیپ

 ,01/0PLSDدار محافظت شده )های معنیحداقل اختلاف

P <  )بیشترین مقدار محتوای بتاگلوکان درو  مقایسه 

 شدمحاسبه  E94B17و  یوسف، E94B3 هایژنوتیپ

بالای  های با محتوایژنوتیپ (.1شکل ، 1جدول )

گیری و استفاده در برای دورگتوان بتاگلوکان را می

پذیری وراثت مقدار .نژادی پیشنهاد کردهای بهبرنامه

عمومی و ضریب تغییرات ژنتیکی برای صفت بتاگلوکان 

 و 97/88ترتیب برابر با های مورد مطالعه، بهدر ژنوتیپ

که نشان دهنده اهمیت ژنتیک  ندبرآورد شد درصد 48/16

در تبیین مقدار و محتوای بتاگلوکان در دانه جو است. 

های کنترل کننده ژنبیشتر  های پیشین،مطابق با گزارش

دارای اثرهای غالبیت و یا جو محتوای بتاگلوکان دانه 

پذیری بالایی برای محتوای وراثت افزایشی بوده و

. (Zhang et al., 2002بتاگلوکان گزارش شده است )

در کنترل بیشتر  ،های با اثرهای افزایشیژن کهحالیدر

)یولاف( نقش دارند  جو دوسرمحتوای بتاگلوکان دانه 

(Asima Gazal et al., 2014).  در این مطالعه، صفات

فنوتیپی روز تا گلدهی، ارتفاع بوته، طول سنبله، تعداد دانه 

ها با و ارتباط آن شده در سنبله و طول پدانکل بررسی

 رار گرفت.محتوای بتاگلوکان دانه مورد ارزیابی ق
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دار محافظت شده های معنیمقایسه میانگین بر اساس حداقل اختلاف .های جومیانگین محتوای بتاگلوکان در ژنوتیپ -1شکل 

(PLSDدر سطح معنی ) دار است.مشابه بر روی هر ستون، نشانگر عدم اختلاف معنیانجام شده است. حروف  01/0داری 
Figure 1. Mean of beta-glucan content in barley genotypes. Mean comparison was performed based on protected 

least significant differences (PLSD) at the 0.01 significance level. Same letters on each column indicate a non-

significant difference. 
 

 20که در بین  مشخص شد مطابق با نتیجه تجزیه واریانس

 ( > 001/0P) دارمورد مطالعه، اختلاف معنی ژنوتیپ جو

 .رداز نظر کلیه صفات فنوتیپی مورد بررسی وجود دا

عمومی به ترتیب برای صفات روز تا  یریپذوراثتمقدار 

گلدهی، ارتفاع بوته، طول سنبله، تعداد دانه در سنبله و 

و  98/90، 45/82، 45/82، 03/85طول پدانکل برابر با 

ارزیابی ارتباط هر یک از  منظوربهبرآورد شد.  68/86

 بتاگلوکان محتوای مورد مطالعه با صفت فنوتیپی صفات

استفاده شد. مطابق با این  پیرسوناز آزمون همبستگی دانه 

، همبستگی هریک از صفات فنوتیپی روز تا گلدهی آزمون

(، 087/0(، طول سنبله )358/0(، ارتفاع بوته )059/0)

 دارمعنی و طول پدانکل غیر (442/0تعداد دانه در سنبله )

(05/0P > )  هر یک از یرتأثبرآورد شد که بیانگر عدم 

 محتوای بتاگلوکان دانه است.صفات مذکور بر تغییرات 

 ISSR، 192نشانگر  20از مجموع  :ارزیابی تنوع ژنتیکی

نوارهای چندشکل با متوسط تعداد نوار واضح و مشخص 

های مورد مطالعه جو ایجاد کل ژنوتیپ در 7/6برابر با 

دارای بیشترین تعداد نوار  ISSR1 آغازگرهای .شد

نوار( و بیشترین درصد چندشکلی  15تکثیرشده )

 5کمترین تعداد نوار چندشکل ) دارای IS7و (33/93)

متوسط  .بودند( 40) نوار( و کمترین درصد چندشکلی

برآورد درصد  79/69ابر با بر چندشکلنوارهای درصد 

نشان دهنده  برآورد شده درصد بالای چندشکلی شد.

در آشکار کردن تنوع ژنتیکی  ISSR هایقدرت نشانگر

در مطالعات پیشین نیز به  های جو است.بین ژنوتیپ

در آشکار کردن تنوع ژنتیکی  ISSRکارایی نشانگرهای 

 Rahimi) وسیع در بین ژنوتیپ های جو اشاره شده است

et al., 2014; Drine et al., 2016; Fernandez et al., 

کار (، با بهDrine et al., 2016همکاران )دراین و  .(2002

برای مطالعه تنوع ژنتیکی  ISSRبردن نشانگرهای 

 2/72های زراعی جو، درصد چندشکلی را برابر با ژنوتیپ

( برابر با PICو متوسط محتوای اطلاعات چندشکلی )

برای  ISSRآغازگر  10برآورد کردند. با استفاده از  38/0

درصد چندشکلی برابر با  اعی،ژنوتیپ جو زر 16مطالعه 

(. همچنین، Fernandez et al., 2002برآورد شد ) 83

 266( با مطالعه Rahimi et al., 2014رحیمی و همکاران )

 44( وHordeum spontaneumژنوتیپ وحشی جو )

با  78ژنوتیپ جو زراعی درصد چندشکلی را بیشتر از 
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 برآورد کردند.  85/0برابر با  PICمتوسط 

ترتیب برای به E94B20های هاگانا، ریحان و ژنوتیپ

و ترکیب ISSR1 (bp 200) ،IS2 (bp 1500 ) آغازگرهای

 IS7+IS2 (bp و IS11+ISSR1 (bp 1000) آغازگرهای

امکان  ،همتانوارهای بی. بودندهمتا نوار بیدارای ( 900

را فراهم کرده  PCRمبتنی بر  SCAR آغازگرهای طراحی

مناسبی برای گزینش به کمک نشانگر  توانند ابزارکه می

(MASدر برنامه ).هایمقدار شاخص های اصلاحی باشند 

نسبت  ( وI) شاخص تنوع شانون ،(He) تنوع ژنتیکی

 و 49/0، 33/0ترتیب برابر با به (EMR) ثرؤگانه مچند

 این کمترین مقدار و ISSR1 آغازگربرای  07/13

رای ب 8/0و  23/0، 16/0ترتیب برابر با ها بهخصشا

 و He، I های. متوسط شاخصندمحاسبه شد IS7 آغازگر

EMR  و  37/0، 25/0ترتیب برابر با بها آغازگرهبرای کل

تنوع  بیشترین مقدار .(3)جدول  دست آمدبه 91/4

 5/0برابر با  غالبا  ISSRژنتیکی، توسط آغازگرهای بارز 

یا و  ISSR1 مانند ییآغازگرها ،؛ بنابراینشودبرآورد می

توان ایجاد با  ISSR1+ISSR3ترکیب آغازگرهای 

تنوع ژنتیکی و نسبت چندگانه مؤثر بیشتر  ،چندشکلی

و  توانند نشانگرهای مناسبی برای بررسی تنوع ژنتیکیمی

جو باشند. در گیاهان  هایژنوتیپ متمایز کردن

احتمال وجود هموزیگوتی و  ،ی مانند جوخودبارور

ها بیشتر بوده؛ با این وجود، همسانی بین ژنوتیپ

ها قادر به متمایز کردن این ژنوتیپ ISSRنشانگرهای 

های بر مبنای توالی ISSRهستند. طراحی آغازگرهای 

تکراری ریزماهواره است که به فراوانی در ژنوم گیاهی 

کردن و آشکار  توانند مبنایی برای متمایزیافت شده و می

 باشند. های گیاهیدر جمعیت کردن تنوع ژنتیکی

بر اساس  :های جوبررسی روابط ژنتیکی بین ژنوتیپ 

 ارقام( و 779/0ایذه و زهک ) ارقام ،جاکارد ضریب

 ترتیب دارای بیشترین وبه (535/0سرارود و هاگانا )

 ،UPGMA درختدر  تشابه ژنتیکی بودند. کمترین مقدار

 17 مجزا و سایر طوربهسرارود، هاگانا و نصرت  هایرقم

تعیین نقطه برش  دو گروه قرار گرفتند.ژنوتیپ جو در 

ها بر اساس بیشترین واریانس دندروگرام و تعداد گروه

ها و مطابقت هر گروه با شجره ژنتیکی انجام بین گروه

صار، آبیدر و انارقام  به همراه جو هشت لاین گرفت.

 ارقام، دومدر گروه  اول را تشکیل دادند وگروه نیمروز 

 به همراه لاین زهک، ایذه، یوسف، ریحان، بهمن

E94B20 و ارقامها لاین همه .(2)شکل  بندی شدنددسته 

 یاستثنابهه و جوهای دوردیف ،تشکیل دهنده گروه اول

تشکیل دهنده این  هایژنوتیپ. هستند دیم رقم نیمروز

. شتندشجره ژنتیکی مطابقت دادرصد با  80بیش ازگروه 

با تیپ  غالبا   آبی ردیفهدر دسته دوم، بیشتر ارقام شش

  لاینواجد قرار گرفتند؛ همچنین گروه دوم، رشدی بهاره 

E94B20 متفاوت نسبت  شجره ژنتیکی بادیم  دوردیفه و

. تطابقی بین افراد بود های مورد مطالعهسایر لاین به

 شجره ژنتیکی وجود نداشت.تشکیل دهنده گروه دوم با 

بندی شده در گروه دوم، اگرچه از های دستهبیشتر ژنوتیپ

دارای  اما ؛نظر تیپ رشدی و فرم سنبله مشابه بودند

تأیید کننده  مجددا  والدین یکسانی نبوده و این موضوع

، به غیر از شجره هاتمایز ژنوتیپدر  ISSRقدرت نشانگر 

از جمله تیپ ، خصوصیات متفاوت دیگری بر اساس

در مطالعه حسینی و یا صفات ریختاری است. رشدی و 

( نیز با استفاده از ترکیب Hosseini et al., 2017همکاران )

، ارقام یوسف، ایذه و همچنین ارقام AFLPآغازگرهای 

مشترکی قرار  یهادر گروهبا هم بهمن و نیمروز همراه 

(، نشان Arnau et al., 2002آرنو و همکاران ) گرفتند.

دارای پتانسیل بالایی برای  ISSRدادند که نشانگرهای 

توان ها بوده و از این نشانگرها میتفکیک بین ژنوتیپ

ها بندی و تمایز ژنوتیپبسیار کارآمدی برای دسته طوربه

جغرافیایی و یا  منشأبرحسب روابط خویشاوندی، 

 خصوصیات مورفولوژیک بهره برد. 

محتوای بتاگلوکان  برای اطلاعاتدارای آغازگرهای 

تجزیه کارکردی به معنی تعیین همبستگی و ارتباط  :دانه

 صفات فنوتیپیو  DNAبین تنوع ژنتیکی نشانگرهای 
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 ها،که بر اساس آن ؛مانند محتوای بتاگلوکان دانه است

در  صفاتاین  و دقیق اعتمادقابلهای غربال روش

 Mirmohammadi) شودفراهم می نژادیهای بهبرنامه

Maibody and Golkar, 2019). 

 برای ISSRدارای اطلاعات  آغازگرهای شناسایی منظوربه

ناپارامتری  هایآزمون محتوای بتاگلوکان دانه از

استفاده شد.  و همبستگی اسپیرمن والیس-کروسکال

و بندی های جو برحسب درصد بتاگلوکان دستهژنوتیپ

بندی کننده متغیر گروه عنوانبهاثر هر یک از آغازگرها 

 ISSRآغازگر  9 ،بر این اساس مورد بررسی قرار گرفت.

 .(4)جدول  ندشناسایی شددارای اطلاعات 

 

(، %PP) یچندشکل(، درصد PB) آغازگر(، تعداد نوارهای چندشکل در هر TBتعداد نوار تکثیر شده ) هایشاخص -3جدول 
 20برآورد شده برای  (EMR) مؤثرنسبت چندگانه  و (Iشانون )(، شاخص He) یکیژنت(، تنوع UB) همتایبتعداد نوارهای 

 ISSR آغازگر
Table 3. The estimated total number of amplified bands (TB), number of polymorphic bands per each primer 

(PB), percentage of polymorphism (PP%), number of unique bands (UB), genetic diversity (He), Shannon Index 
(I) and effective multiplex ratio (EMR) characters for 20 ISSR primers 

EMR I He UB PP% PB TB Marker 
13.07 0.49 0.33 1 93.33 14 15 ISSR1 
3.125 0.31 0.21 0 62.5 5 8 ISSR2 
4.50 0.43 0.29 0 75 6 8 ISSR3 
6.75 0.40 0.27 0 75 9 12 ISSR4 
2.27 0.29 0.21 0 45.45 5 11 ISSR5 
2.29 0.36 0.25 0 57.14 4 7 ISSR6 
6.13 0.43 0.29 1 87.5 7 8 IS2 
0.80 0.23 0.16 0 40 2 5 IS7 
7.36 0.42 0.28 0 81.82 9 11 IS11 
5.79 0.36 0.24 0 64.29 9 14 ISSR1+ISSR2 
8.10 0.44 0.29 0 90 9 10 ISSR1+ISSR3 
7.11 0.44 0.29 0 88.89 8 9 ISSR1+ISSR4 
5.44 0.41 0.27 0 77.78 7 9 ISSR1+IS7 
4.90 0.33 0.22 1 70 7 10 ISSR1+IS11 
2.78 0.36 0.26 0 55.56 5 9 IS2+ISSR2 
3.57 0.38 0.26 1 71.43 5 7 IS2+IS7 
4.90 0.46 0.33 0 70 7 10 ISSR3+ISSR4 
3.27 0.24 0.15 0 54.55 6 11 ISSR4+ISSR5 
1.60 0.23 0.15 0 40 4 10 IS7+ISSR5 
4.50 0.42 0.28 0 75 6 8 ISSR4+IS11 

 

 
 ISSRژنوتیپ جو حاصل از ضریب تشابه ژنتیکی جاکارد بر مبنای نشانگرهای  20برای  UPGMAدندروگرام  -2 شکل

Figure 2. UPGMA dendrogram of the 20 barley genotypes obtained via Jaccard genetic similarity coefficient 
using ISSR markers 
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 های جوبرای محتوای بتاگلوکان در ژنوتیپدارای اطلاعات  ISSRآغازگرهای  -4جدول 
Table 4. Informative ISSR primers for beta-glucan content of barley grains 

 ضریب تبیین
Coefficient of 

determination 

 همبستگی اسپیرمن
Spearman 

*orrelationc 

 داری تقریبیمعنی
Asymptotic 

*ignificances 

 درجه آزادی
D.F 

 دوکای
Chi-square 

 اندازه نوار

 Band  
Size (bp) 

دارای نشانگرهای 

 ISSRاطلاعات 
Effective ISSR markers 

0.243 *0.578 0.036 2 6.506 1300 ISSR4 
0.297 *0.552- 0.029 2 7.057 1700 ISSR5 
0.280 *0.521- 0.048 2 6.075 2800 ISSR5 
0.424 **0.638- 0.036 2 6.654 700 ISSR6 
0.366 **0.674- 0.043 2 6.274 900 IS2 
0.422 **0.622 0.019 2 7.902 1400 ISSR1+ISSR4 
0.318 **0.594 0.012 2 8.916 300 ISSR4+ISSR5 
0.293 **0.646- 0.029 2 7.069 1300 IS2+ISSR2 
0.402 **0.597 0.015 2 7.917 1400 IS2+ISSR2 

 درصد پنج و یکدر سطح احتمال  دارمعنیترتیب به: **و  *

* and **: Significance at the 5% and 1% probability levels, respectively 
 

 ISSR6 (bp آغازگر ،تجزیه رگرسیون گام به گام بر اساس

 ( وbp 1400)ISSR1+ISSR4  (، ترکیب آغازگرهای700

IS2+ISSR2 ( bp1400) محتوای  بیشترین تغییرات

 درصد 2/40و  2/42، 4/42 ترتیب برابر بابه بتاگلوکان دانه

دارای آغازگرهای  اساسبر . (4)جدول  تبیین کردند را

که نشان  ندهم متمایز شد ارقام جو از، ISSR اطلاعات 

های جو از لحاظ دهنده تفاوت ژنتیکی بین ژنوتیپ

محتوای بتاگلوکان و قدرت تفکیک این آغازگرهاست. 

 (، ترکیب آغازگرهایbp 1300)  ISSR4نوارهای

ISSR1+ISSR4 (bp 1400)، IS2+ISSR2 (bp 1400) و 

SSR4+ISSR5 (bp 300 ) های باژنوتیپ بسیاری ازدر 

، E94B3ازجمله یوسف، محتوای بتاگلوکان بالا 

E94B17 ،E94B14 (3)شکل  حضور داشتند و آبیدر. 

 ISSR6 (bp 700) ،ISSR5 (bp نوارهای کهحالیدر

1700 ،)ISSR5 (bp 2800 ،)IS2 (bp 900)  وIS2 + 

ISSR2 (bp 1300 )های سرارود، نصرت، در ژنوتیپ

E94B11 ندداشتوجود ، نیمروز با محتوای کمتر بتاگلوکان 

آغازگرهایی که با مقادیر بالا و کمتر محتوای  .(3)شکل 

مؤثری در  طوربهتوانند بتاگلوکان دانه مرتبط هستند؛ می

شناسایی والدین با اختلاف ژنتیکی زیاد برای تهیه 

و افزایش احتمال  یابیمکان های لازم برایجمعیت

تفکیک متجاوز ژنتیکی مفید باشند. با توجه به اندک بودن 

از محدود  طوربهتوان میهای مورد مطالعه؛ ژنوتیپ تعداد

نشانگرهای  عنوانبهشناسایی شده مرتبط این نشانگرهای 

 یهابرنامهدر  برای گزینش دارای اطلاعات ارزشمند و 

نژادی استفاده کرد. برای حصول اطمینان از کارایی و به

های وسیع و با باید در جمعیت ،ارتباط این آغازگرها

یابی یا های مکانتعداد بیشتری از آغازگرها از روش

توان آغازگرهای از طرفی، می تجزیه ارتباطی بهره برد.

های حاصل، یابی کرده و از توالیمرتبط را توالی

کارآمدتری برای و  (SCAR) ی اختصاصیآغازگرها

های با محتوای بتاگلوکان بالاتر طراحی گزینش ژنوتیپ

با محتوای بتاگلوکان دانه  DNAارتباط نشانگرهای کرد. 

 ,.Li et al)جو در مطالعات متعددی ارزیابی شده است 

2008; Islamovic et al., 2013; Shu and Ramsassen, 

ارزیابی ارتباط  برای ISSRتاکنون از نشانگرهای  .(2014

در  امابا محتوای بتاگلوکان در دانه جو استفاده نشده 

که این نشانگرها با است  مطالعات پیشین مشخص شده

در جو شوری و تنش عملکرد  ،صفات مورفولوژیک

(Khatab and Samah, 2013; Cheghamirza et al., 

اند. ( مرتبط بودهKhaled et al., 2015( و گندم )2017

 یچندژن صورتبهدر جو  کنترل محتوای بتاگلوکان دانه

، 2Hهای بر روی کروموزوم QTLبوده و توسط چندین 

3H ،4H ،5H  7وH در بسیاری از  شود.کنترل می

بر روی بازوی کوتاه  یجایگاهمشخص شده ، مطالعات

 دارای نزدیک به سانترومر 7H (HVCslF6)کروموزوم 

 Li) بوده استبیشتری بر محتوای بتاگلوکان دانه جو  یرتأث

et al., 2008; Mohammadi et al., 2014تاز ینس(. سلولز
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(CeSA)، ینتازسمشابه سلولزژنی  هایابرخانواده (CSL ) و

در سنتز  (GSL)تاز ینسژنی مشابه گلوکان هایخانواده

 سلولی با پیوستگی بتا در دیوارهساکاریدهای بیشتر پلی

 تنوع بین(. Shu and Ramsassen, 2014نقش دارند )

و یا  CSLHو  CSLF های ژنیاعضای انفرادی خانواده

فراوانی نسبی و  ها، تعیین کنندهکننده آن تنظیم هایژن

 ,.Houston et al) هستند در دانه ساختار بتاگلوکان

2014.)  

، تنوع ژنتیکی بالایی را در بین ISSRنشانگر مولکولی 

داری تنوع معنی ،آشکار کرد و از طرفیهای جو ژنوتیپ

وجود  های جواز لحاظ محتوای بتاگلوکان در بین ژنوتیپ

های بنابراین، تنوع ژنتیکی کافی در بین ژنوتیپ؛ داشت

که امکان  جو از لحاظ محتوای بتاگلوکان دانه وجود دارد

حتوای بتاگلوکان بیشتر را فراهم های با مژنوتیپگزینش 

جو  یهای داری محتوای بتاگلوکان بالاژنوتیپ. آوردمی

توانند منابع با می E94B17 و E94B3 از جمله یوسف،

ها باشند. ژن یابیو یا مکان نژادیهای بهارزشی در برنامه

در این مطالعه، تعدادی آغازگر دارای اطلاعات برای 

محتوای بتاگلوکان شناسایی شدند. شناسایی نشانگرهای 

برای صفات کمی مانند محتوای  دارای اطلاعاتمولکولی 

یرمستقیم، ساده و غبتاگلوکان، ابزار مناسبی برای گزینش 

های گیاهی بوده و بنابراین، امکان توسعه کارآمد ژنوتیپ

هایی با داشتن خصوصیات کیفی و مغذی تر ژنوتیپیعسر

، محتوای بتاگلوکان برای تأمین سلامت همچونمناسب 

 شود.انسان ایجاد می

 

 
 :2؛ زهک :1های ترتیب شامل ژنوتیپبه رقم جو 20در  IS2+ISSR2و ترکیب  ISSR6الگوی نواری آغازگرهای  -3شکل 
 :12 ؛انصار :11 ؛E94B20 :10 ؛E94B3 :9 ؛E94B10 :8 ؛E94B9 :7 ؛E94B14 :6 ؛E94B16 :5 ؛یوسف :4؛ ایذه: 3؛ هاگانا

E94B1714 ؛آبیدر :13 ؛: E94B615 ؛: E94B11ها فلش .نصرت :20؛ بهمن :19 ؛سرارود :18 ؛نیمروز :17 ؛ریحان :16 ؛
 محتوای (700و bp 1300) و مقادیر پایین (bp 1400یا مرتبط با مقادیر بالا ) دارای اطلاعات مشخص کننده نوارهای 

 .بتاگلوکان دانه هستند
Figure 3. Banding pattern of ISSR6 and IS2+ISSR2 primers in 20 barley genotypes. 1: Zahak; 2: Hagana; 3: 

Izeh; 4: Yosef; 5: E94B16; 6: E94B14; 7: E94B9; 8: E94B10; 9: E94B3; 10: E94B20; 11: Ansar; 12: E94B17; 
13: Abidar; 14: E94B6; 15: E94B11; 16: Reyhan; 17: Nimrooz; 18: Sararood; 19: Bahman; 20: Nosrat. The 
arrows show informative bands related to high (1400bp) and low (1300 and 700 bp) contents of seed’s beta-

glucan, respectively. 
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 سپاسگزاری

 های مالینگارندگان این مقاله، بدین وسیله از حمایت

 نمایند.دانشگاه کردستان قدردانی می
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Abstract 
In this study, variation of beta-glucan content was assessed in 20 barley line and cultivars based on 

complete block design with three replications. Genetic diversity of these genotypes was also evaluated 

using ISSR markers. Beta-glucan extracted by an enzymatic method. Significant differences were 

found at the level of 1% among barley genotypes for beta-glucan content. The beta glucan content was 

variable from 7.21 to 12.48 and, the Yosef, E94B3 and E94B17 genotypes hold the highest content of 

the beta-glucan. ISSR primers with average polymorphism of 66.79%, genetic diversity of 0.25 and 

Shannon index of 0.37 were determined as efficient markers for studying genetic diversity. The barley 

lines and cultivars were assigned in two distinct groups according to their genetic pedigree. On the 

basis of non-parametric Kruskal-Wallis, Spearman correlation, and stepwise regression analysis, nine 

informative primers were detected explaining highest seed’s beta-glucan content variations ranging 

from 24.3 to 42.4 percent. The ISSR6 (700), the combination of ISSR1+ISSR4 (1400) and IS2+ 

ISSR2 (1400) primers were the most informative primers for the beta-glucan content. The informative 

markers provide possible functional and efficient marker based selection method and, screening the 

barley germplasms for the highest beta-glucan content.  

Keywords: Barley, Beta-glucan, Informative markers, Kruskal-Wallis, Stepwise regression 
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