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Abstract 

Objective 

Plant genetic variation, during the long-term domestication of the cultivated barley, especially 

after the modern breeding and intensive cultivation, reduced significantly, leading to genetic 

erosion in this crop as well. Wild relatives of cultivated barley are potential source of valuable 

genetic materials for barley improvement. Genetic variation of wild species belonging to primary 

gene pool of barley is important in employing in barley breeding program, particularly for 

tolerance to biotic and abiotic stresses. Being a close relative of wild species (H. spontaneum L.) 
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and the lack of tolerance genes among the cultivated genotypes of barley makes gene 

introgression the appropriate avenue to transfer desired genes such as abiotic stress tolerance. 

Materials and methods 

In this research a backcross populations (BC2F1) developed from interspecific hybridization 

between cultivated barley and its wild relative (H. spontaneum L.) was assessed for genetic 

diversity using molecular markers which are valuable to assist background selection for recurrent 

parent. 

 

Results 

Arliquin and POPGENE softwares were used to analyze genetic diversity and molecular variance 

(AMOVA) among populations, respectively. Gst and Nm parameters had an average of 0.59 and 

0.34, respectively, indicating a low gene flow among nine groups of backcross families. The 

AMOVA results showed that majority of genetic diversity belonged to within population variation 

(86.48%). Nei's genetic similarity ranged from 0.41 to 0.92 which were consistent with those of 

genetic distance 

 

Conclusions 

Microsatellite markers have strong differentiation ability to discriminate the resultant genotypes 

from a bi-parental cross. 
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  چکیده

مدرن و  ی اصددی یهااسددتفاده از روشپس از  ژهی، بوزراعی جو ی شدددناهل یمدت طولان یدر طتنوع ژنتیکی در گیاهان  هدف:

شدمعضل فرسایش ژنتیکی در این گیاه  مطرح می و افتهیکاهش  یل توجهقاب زانیکشت فشرده، به م شاوندانخو .با جو  یو ش ی

در جو  هیاول یژن هخزانمتعلق به  یو شددد یهاگونه یکیتنوع ژنت. جو هسدددتند اصدددیح یبا ارزش برا یکیمواد ژنت زراعی دارای

با توجه به  است. سیاریب تیزنده  ائز اهم ریزنده و غ یهاتحمل در برابر تنش یجو به خصوص برا های اصی یبرنامه بکارگیری

نه زراعی، های مقاومت در گو( با گونه زراعی و عدم اقبال در یافتن ژن.spontaneum L. Hordeumقرابت گونه و شدددی  

 است. های مطلوباینترگرسیون ژنی راه  لی مناسب برای انتقال ژن
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ی و و شی با استفاده ای جو زراعگونهیکی جمعیت تیقی برگشتی   اصل از تیقی بیندر این پژوهش تنوع ژنت :هاروشمواد و 

ید اسددت، با اسددتفاده از ای در روند تیقی برگشددتی مفاز نشددانگرهای مولکولی که در تسددریت انتباب برای سددهر بیشددتر والد دوره

 نشانگرهای ریزماهواره ارزیابی شده است.

برگشتی، به ترتیب  فامیل  اصل از تیقی 142( در بین AMOVA  واریانس مولکولیی و تجزیه بررسی تنوع ژنتیکبرای  :نتایج

شاخص ARlIQUINو  POPGENEافزار از دو نرم شد. میانگین  ستفاده  شان Nmو  Gstهای ا فرق ژنی و تدهنده میزان که ن

گروه  اصدددل از تیقی  9تبادل ژنی پایین بین  بود، که بیانگر یک 34/0و  59/0ها اسدددت به ترتیب معادل جریان ژنی بین گروه

ها ده مربوط به درون گروهشناسایی ش  5/86ها نشان داد که عمدة تنوع ژنتیکی برگشتی بوده است. تجزیه واریانس مولکولی گروه

ست. داده شابه ژنتیکی نی در دامنهبوده ا صل از ت صلهقرار گرفتند، که با نتای 41/0-92/0ای از های  ا شت.  ج فا ژنتیکی تطابق دا

فامیل برای هر  35و  20، 27، 22، 40جمعیت را به پنج گروه با تعداد  STRUCTREافزار تجزیه ساختار جمعیت با استفاده از نرم

 گروه تقسیر کرد.

صددیح جو منظور اهب های خویشدداوند جوهای انتقال ژن از گونهجهت افزایش کارایی برنامه SSRنشددانگرهای  نتی گیری:نتیجه

 . هستندهای زنده و غیرزنده دارای پتانسیل ارزشمندی ویژه برای تحمل تنشبه

 .استراکچر افزارتنوع ژنتیکی، جمعیت تیقی برگشتی، نشانگر مولکولی، نرم: هاکلیدواژه
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 مقدمه

ستمهر غیت  ( یکی از.Hordeum vulgare L  جو سر جهان ا سرا ضا  که با افزایش در  ست. برای تولید آن مواجهتقا  ا

رود، زیرا یهای ژنتیکی به شددمار ممیلیارد جفت باز( مدل مهمی برای بررسددی 1/5افزون بر اهمیت اقتصددادی، ژنوم جو  در  دود 

شن، دیپلوئید با تعداد کروموزوم کر   ست خودگ سبت بزرگ  2n=2x=14گیاهی ا گیری میکرومتر( و همچنین دورگ 6-8( و به ن

(. تنوع ژنتیکی پایه و اسدداا اصددیح گیاهان اسددت که از تکامل طبیعی نشدد ت گرفته و .Liu et al 2020  در آن آسددان اسددت

ضمین میهاترین جز در پایداری نظاممهر سازگاری درازمدت و بقای جمعیت گیاهی را ت ست که  et al.li A کند  ی بیولوژیکی ا
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سطح تنوع ژنتیکی ژرم2020 سب و نیز اعمال روش(. ارزیابی و تعیین  سر برای انتباب والدین منا شی مطلوب گام پی های گزین

صی ی میاول در اغلب برنامه سالهای ا شد. در  شت، تنوع ژنتیکی های اخیر به لحاظ با شده و یکنواختی ک صیح  کاربرد ارقام ا

ست. به همین لحاظ ارقام بومی به شرایط محیطی مبتلف، گیاهان مبتلف در معرض خطر قرار گرفته ا سازگاری با  دلیل تطابق و 

های زیسددتی و ه تنشهای مقاومت بپیسددر اصددی ی و نیز منابت بالقوه برای ژنذخایر ژنتیکی با ارزشددی برای تقویت تنوع ژرم

های آوری، نگهداری و ارزیابی تنوع ژنتیکی در گونه(. بنابراین اهمیت جمتArzani & Ashraf. 2016  باشدددغیرزیسددتی می

 (.Petkovski. 2018  و شی بسیار زیاد است

سترده ستفاده گ ستفاده از ویژگیتر از تنوع ژنتیکی میبیوتکنولوژی مدرن به دنبال ا شد تا با ا سب در گونهبا های های منا

 Koch H. vulgare ssp. spontaneumجو و شی  (. Volk & Byrne. 2020و شی، به اصیح گیاهان زراعی بپردازد  

C.های همولوگ  ( دارای خزانه ژنی قوی و کروموزومHHبا جو زراعی اسددت )  Liu et al. 2020) ،پذیری طوری که تیقیبه

شی با گونه زراعی، در طی دهبا توجه به جنبهکاملی با گونه زراعی دارد.  شترک این گونه و   .Hعنوان زیرگونه های اخیر بههای م

vulgare   است بالایی برخوردار یکیتنوع ژنت ازاسپانتانئوم  نهوشود. گبندی گیاهشناسی در نظر گرفته مینه گونه جداگانه( در طبقه

 ر،یاخ یهادر سال .( .2020Liu et al  دشومی ی محسوبزراع جو به دمفی یهاژن انتقال یبرا یپیسر مهممنبت ژرم رو نیا از

ستفاده از  یمولکول کیژنت یهاروش شکلیبا ا صهبرا یاندهیبه طور فزا DNA چند شب سا ی تعیین م شنا سر جدژرم ییو   دیپی

راستا، نشانگرهای مولکولی ابزار قدرتمندی را در اختیار . در این اندشدهاستفاده  گیاهان یاصی  یهابرنامه در برداریرههب منظورهب

های (. نوع روش مولکولی مورد استفاده برای سنجش فواصل ژنتیکی در ژنوتیپ2019et al.  Abbasovاند  متبصصین قرار داده

اده از نشددانگرهای مچنین، اسددتفه. (Zhang et al. 2014های ژنتیکی در  ال ارزیابی، وابسددته اسددت  گیاهی به میزان تفاوت

سال ستردهها و جانداران  فاظتهای اخیر جهت تعیین تنوع ژنتیکی بین جمعیتمولکولی در  ست. میزان شده، کاربرد گ ای یافته ا

های مبتلف و درک آمده از این نشدددانگرهای ژنتیکی، یکی از پارامترهای قابل ارزیابی برای مطالعه جمعیتدسدددتچندشدددکلی به

هایی که ها به سبب برتریدر این میان، ریزماهواره(. Vajed Ebrahimi et al. 2017aست  ا هاکی بین جمعیتهای ژنتیتفاوت

ستند  شانگرها ارجح ه سایر ن سبت به  های . انجمن(Vajed Ebrahimi et al. 2017b دارند، برای مطالعات ژنتیک جمعیت ن

 Mohammadifarها معرفی کرده اسدددت  جهت تعیین تنوع ژنتیکی گونه ها را به عنوان بهترین نشدددانگرالمللی ریزماهوارهبین

and Mohammadabadi 2011; Vajed Ebrahimi et al. 2016.) ترین ها یکی از عمومیهای اخیر ریزماهوارهدر دهه

شانگرهای مولکولی بوده به طول کمتر از  1تکراری پیاپی های کوتاهها ردیفریزماهوارهاند. های مبتلف به کار رفتهاند که در زمینهن

 اندها پبش شدددده( هسدددتند که در سدددرتاسدددر ژنوم یوکاریوتGACA( و یا  GT  ،)AT  ، )ATTهمانند  عدد نوکلئوتید  6

 2020 .Kashyap et al ،نشددانگرهای ریزماهواره به علت پوشددش ژنومی مناسددب، چند شددکلی بالا، تکرارپذیری مناسددب .)

                                                      
1. simple sequence repeat 
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آلی برای دامنه وسیعی از کاربردها از جمله تهیه نقشه ژنتیکی، در گیاهان، نشانگرهای ایده فراوانی بالا بودن وبارز پذیری، هرتوارث

 و نامهنگاری، مطالعات تنوع ژنتیکی، تجزیه و تحلیل شددجرهگزینش بر پایه نشددانگر، مطالعات ژنتیکی و تکاملی جمعیت، انگشددت

است.  جد جو زراعی  H. spontaneum یجو و ش (.2002Sharma et al.  ; 2020. et al Aielloها هستند   QTL آنالیز

 ییو آب و هوا یطیمح طیاز شرا یعیوس طیتحت شرا یکه جو و ش ییجا ،است میانهدر خاور  2هیل  اصلبیزدر آن  مرکز تنوع 

در پژوهش د. قرار ده اریدر اختاسدددتفاده شدددود، زراعی بهبود ارقام  یتواند برایمهر را که م یهاژن یکند. جو و شدددیرشدددد م

.Shakhatreh et al  2016 )ش جو پیژنوت 103ی، کیتنوع ژنت یابیارز یبرا اردن همراه  مبتلفشده از مناطق  یآورجمت ی،و 

ستفاده ازیپ  جو زراعی ژنوت 29با   Von Kor etت مطالعا .دادندقرار  لیو تحل هیورد تجز(  مSSRه  ساد یتکرار هایتوالی با ا

al.  2006)  نشان داد که جوH. spontaneum ست که میواجد آلل سازد های ارزشمندی ا تواند پایه ژنتیکی جو زراعی را غنی 

شد. صفات زراعی کمی را بهبود بب شیژپدر  و  سی تنوع ژنتیکی و فنوتیپی موجود در ذخایر Vanhala et al.  2004 وه ( به برر

های مبتلف را برآورد کردند. نتایج برآورد های جو و شدددی بومی اقلیرتپرداختند و تنوع ژنتیکی جمعی H. spontaneumژنی 

ها است در  الی که ها، بزرگتر از تنوع ژنتیکی داخل جمعیتفاصله ژنتیکی و فنوتیپی  اکی از آن بود که تنوع ژنتیکی میان جمعیت

با توجه به اینکه جو گیاهی خودگشدددن هسدددت،  ها بوده اسدددت.ها بزرگتر از تنوع فنوتیپی بین جمعیتتنوع فنوتیپی داخل جمعیت

ها  بر ها بیشتر باشد. اما دلیل بیشتر بودن تنوع فنوتیپی درون جمعیتبنابراین همین انتظار هر می رود که تنوع ژنتیکی بین جمعیت

شتر بودن تنوع محیطی درون ( Vanhala et al.  2004خیف روند تنوع ژنتیکی( را در مطالعه  سبت به می توان به بی جمعیت ن

سبت داد سی تنوع ژنتیکی ذخایر توارثی  ژرم .تنوع بین جمعیت ن شانگرهای برر ستفاده از ن سر( جو برزیل با ا شان داد،  SSRپی ن

سال آلل تعداد ست و اغلب رقر 1980های موجود در ذخایر توارثی  شتر بوده ا سیار بی سال ب شده پس از  ظرفیت  1980های آزاد 

 (. .2016Ferreira et alدهند  تر نشان میهای قدیمیپایینی نسبت به رقر 3اطیعات  چندشکلی

های دارای رای ژنوتیپای امکان گزینش بگونهتنوع ژنتیکی زیاد موجود در جوامت در  ال تفرق بویژه  اصدددل از تنوع بین

شتهسازد. علیصفات ترکیبی هر دو والد را فراهر می صورت گرفته  در زمینه ارزیابی تنوع رغر مطالعاتی که در گذ ژنتیکی در جو 

ها های ایرانی در تیقیمونهنپیسر ایرانی بویژه جوهای و شی شده است. این در الی است که استفاده از است، توجه اندکی به ژرم

در این  اشددت. بنابرایند دتری در پی خواهدلیل سددازگاری با شددرایط آب و هوایی ایران نتایج مطلوبو برنامه اصددی ی کشددور به

شانگرهای  ستفاده و تنوع ژنتیکی   EST-SSRو  SSRپژوهش از ن شتی رقر زر 142ا صل از تیقی برگ با  03اعی ریحان نتاج  ا

 ( بررسی شد.144به همراه والدین  جمعاً  (spontaneum .H  1F2BC یک ژنوتیپ و شی متعلق به گونه 

 

                                                      
2. Firtile crescent 
3. polymorphism information content (PIC) 
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 هامواد و روش

نها را تکثیر کرده. آوری شددد و از هر نا یه یک بوته را برداشددت نموده و سددپس آغرب ایران جمت ژرم پیسددر جو و شددی از

ترین ژنوتیپ جو ی متحمل.در مطالعات قبل اند( بودهpure lineبنابراین هر کدام از نمونه های جمت آوری شددده یک لاین خالص  

ی داده شد. در این مطالعه ( تیق03ای  رقر ریحان ا با والد دورهو شی از ژرم پیسر نسبت به تنش شوری شناسائی شده و سپس ب

سل  ستفاده قرار گرفت 1F2BC ن صل از تیقی رقر جو زراعی ریحان  142 اوی  که مورد ا سپانتانئوم  با جو 03نتاج  ا شی ا و 

 1F2BC)  ًشماره  144به همراه والدین  جمعا شد   ستفاده  شماره  مربوط به والد زراعی  143فامیل( ا مربوط به والد و شی  441و 

شماره سایر  ست و  صاص دارد( به فامیل142تا  1ها  ا شتی اخت  H. vulgare ssp. spontaneum(. جو و شی های تیقی برگ

شی دارای برگ سه با جو اهلی، این گونه و  ساقهتر، بذرهای کمی کوچکهای باریکدو ردیفه بوده و در مقای شکتر  های ها و ری

حور سنبله، وزن بیشتر بذر تر و محور سنبله شکننده در زمان برداشت است. تفاوت اصلی جو و شی و اهلی، در شکننده نبودن مبلند

رد بالا، مناسب در شرایط دارای عملک 03های اهلی است. همچنین رقر ریحان های برهنه در گونهو وجود سنبله شش ردیفه و دانه

ماری لکه نواری و شد بهاره و تیپ رسیدگی زودرا و مناسب کشت مناطق خشک و نسبت به بیدارای تیپ رمعتدل و معتدل گرم 

انشگاه صنعتی اصفهان دگلبانه تحقیقاتی واقت در ها دربذور فامیل (.Shahmoradi et al. 2013لکه برگی نیمه مقاوم است   

یبی از خاک زراعی و اسددتفاده برای این تحقیق ترککشددت  خاک مورد سددانتیمر  20سددانتیمر و عمق  25هایی به قطر گلداندرون 

سبت  سه به ن شتن عیئر بیماری و بانمونه وبود(  1:2ما های نکروزه در مر له چند فتهای برگی جوان و تازه از هر فامیل بدون دا

 . برگی برداشت شدند

از الکتروفورز ژل   DNA ایهنمونه تیو کم تیفیک نییتع ی. برارفتیصورت پذ CTABبه روش  یژنوم DNAاستبراج 

اسددتفاده شددد. بر اسدداا  ( Nanodrop  NB80 NPOS 3.0 build 12984 درصددد و دسددتگاه اسددپکتوفتومتر کیآگارز 

نشدددانگر  18مطالعه  نیدر ا (Jo et al.  2017و ( Zhang et al.  2014) ،Maniruzzaman et al.  2014 هایگزارش

شر یاختصاص زماهوارهیر شانگر گندم در ا 24از  نیشدند. همچن هیته 4آلمان  ونیکت متابجو انتباب و از  ستفاده شد.  نین مطالعه ا

شانگر  29در مجموع تعداد  شانگر   13و   SSRن ساا توزیت بر روی کل ژنوم، قرار  .رفتبکار  EST- SSRن انتباب آغازگرها برا

شکل،ها در ببشگیری آن شده در اثر آن های مبتلف هر کروموزوم، محتوای اطیعات چند صد تنوع ژنتیکی ایجاد  صورت در ها 

میکرولیتر آغازگر با  10رقیق شده و مورد استفاده قرار گرفتند. برای رقیق سازی آغازگرها،  9:1گرفت. در نهایت آغازگرها به نسبت 

 بود.pmol/ µl10سازی میکرولیتر آب مقطر استریل ترکیب گردید و غلظت آغازگر پس از رقیق 90

یک میکرولیتر  5/12برای  جر  PCRی واکنش اجزا مل  ظت  DNAمیکرولیتر شدددا میکرولیتر  ng/µl 50 ،25/6با غل

Master mixغازگر یک میکرولیتر آ گاه  25/4و  ،  مدل  Rad-Bio 5ترموسدددایکلرمیکرولیتر آب دیونیزه بود. تکثیر در دسدددت

                                                      
4 . German Metabion Company 
5. Thermocycler 
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580BR 08334  صورت گرفت.  هر چرخهPCR 30دقیقه،  5درجه سانتیگراد به مدت  94ر دمای د شامل واسرشت سازی اولیه 

سازی در دمای  شت  سر صال آغازگر به مدت  94ثانیه چرخه وا سانتیگراد، زمان ات صال بهینه برای هر  45درجه  ثانیه در دمای ات

سط به مدت  سط نهایی به مدت  72ثانیه در دمای  45 دقیقه و 1آغازگر و مر له ب سانتیگراد و یک چرخه ب  72دقیقه در  10درجه 

 دییمیدرصد و ژل آکر 2/1به چاهک ژل آگارز  PCR محصول ها،هنمون نیب یچندشکل یبه منظور آشکارسازدرجه سانتیگراد بود. 

 دییمیژل آکر یولت  برا 220ژل آگارز و  یولت برا 100تروفورز با ولتاژ کباندها با اندازه کوچک( منتقل شدد و ال یدرصدد  برا 12

سپ شد.  شد. عکس بردار دیبروما ومیدیدر محلول ات یزیجهت رنگ آم قهیدق 15س ژل به مدت انجام   رزی در هااز ژل یقرار داده 

 ضور و عدم  ضور هر  یو صفر برا کیبا اعداد  هاپیژنوت نیب ینور فراء بنفش در دستگاه ژل خوان انجام گرفت. سپس چندشکل

افزار تهیه شدددد و سدددپس به نرم Excel 2016افزار های داده با کمک نرمسعیوه بر آن، تمامی ماتری شدددد. یازدهینوار امت

NTSYS-pc  ها تنوع ها، برآورد پارامترهای مرتبط با سدداختار ژنتیکی گروهشددد. پس از گروه بندی ژنوتیپوارد و تجزیه و تحلیل

، جریان ژنی (Ht)گوسددیتی کل ، هتروزی(PPL)های چند شددکلی ، درصددد مکان(I)، شدداخص اطیعاتی شددانون Nei (H)ژنی 

(Nm) و شاخص تمایز ژنی ،(Gst) افزار با کمک نرمPopGene v.1.32   محاسبه شدYeh et al. 1999 برای درک بهتر  .)

یپ مایز نوا ی ژنومی از نرم افزار تنوع ژنتیکی موجود بین و درون ژنوت    ARLIQUIN version 3های جو و برآورد میزان ت

2010cher. Excoffier & Lis )  استفاده شد. واریانس مولکولی بر پایة شاخص تثبیتstF ها با ( محاسبه شد. وجود زیرجمعیت

(. تعداد Pritchard et al. 2000جایگشددت بررسددی شددد   50000تکرار و  5000با  Structure 2.3.4افزار روش بیس و نرم

شه شان میKهایی  خو ساختار جمعیت را بهتر ن شد Structure Harvesterافزار ا نرمدادند، ب( که   .Evanno et al   تعیین 

2005 .) 

 

 نتایج و بحث

ستفاده   SSRو EST-SSR ر جفت آغازگ 42از  صی جو و  18مورد ا سی،  144آغازگر گندم( در  24آغازگر اختصا فامیل مورد برر

 136جفت آغازگر در مجموع  23(. 1مطلوبی بودند  جدول آغازگر گندم( دارای تکثیر چندشکل  12آغازگر اختصاصی جو و  11آغازگر   23

های مشداهده شدده در مطالعه  اضدر در دامنه تعداد آلل گزارش تعداد آلل آلل به ازای هر مکان ژنی تکثیر کردند. 9/5آلل، با میانگین 

( در ژرم پیسر جوهای زراعی Varshney et al.  2010شده در جو قرار دارد. بطوری که میانگین تعداد آلل گزارش شده توسط 

سپونتانئوم شی ا شیژپدر  گزارش کرده اند. 9/7برابر با  ایکاردا و و  شاهده آلل ( تعدادGuo et al.  2012  وه  جایگاه در شده م

 dinucleotide) مشددداهده کردند. در مطالعه  اضدددر ریزماهواره های دو نوکلئوتیدی 10تا  2مورد مطالعه را بین   SSR های

repeat motif) تعداد باند بیشددتری نسددبت به ریزماهواره های سدده نوکلئوتیدی بر (trinuleotide repeat motif)  ایجاد

دو نوکلئوتیدی را تاکید نموده اند. زیرا   SSRهای جایگاه های( تعداد بیشدددتر آللSmith et al.  1997 وهشدددیژپدر  کنند.می
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شتر در طول ژنوم و همینطور لغزش در طی همانند سازی از ا تمال چندشکلی بیشتر به لحاظ کوتاه بودن و سادگی موتیف، تکرار بی

شدن  ضافه  شانگرهای د . میزان چنوجود دارد نوکلئوتیدجمله  ذف و ا تا  33/33بین  SSRو  EST-SSRشکلی آغازگرها در ن

العه برابر با هاسددت. متوسددط درصددد چند شددکلی برای آغازگرهای مورد مطتا درصددد بود که نشددان دهنده تنوع بالا بین فامیل 100

 درصد بود. 66/66

 

ی آمید. مربوط به تعدادیلاکربا استفاده از ژل ، Bmac0040الگوی نواری آغازگر اختصاصی جو . 1شکل 

 همراه با والدینهای گیاه جو از فامیل

Figure 1. The band pattern of Bmac0040 primers in barley families 

 

 

ز آمید. مربوط به تعدادی ایلاکربا استفاده از ژل ، Bmac0134ختصاصی جو الگوی نواری آغازگر ا. 2شکل 

 های گیاه جو همراه با والذینفامیل

Figure 2. The band pattern of Bmac0134 primers in barley families 
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 های گیاه جومورد مطالعه در ارزیابی تنوع ژنتیکی فامیل  اطلاعات نشانگرهای  .1جدول

Table 1. Data of primers used in present study for evaluation genetic diversity of barley 

families 

دمای 

 اتصال

T.M. 

(°C) 

 توالی موتیف

Motif 

 مکان ژنی

Loci 

 توالی آغازگر

Primer sequence 

نوع  

 آغازگر

 نام آغازگر

Name 

)%(چند شکلی  

 

Polymorphic 

56 (AC)7T,(CA)15,(AT)9 5(1H) F: CCATCAAAGTCCGGCTAG 

R: GTCGGGCCTCATACTGAC 

barley SSR S2 100 

56 CA(12) 1(7H) F: CTCTATAGGCACGAAAAATTCC 

R: TTGCACATATCTCTCTGTCACA 

barley SSR Hvm49 100 

56 AC(11) - F: ATCACAAACAGCCACTGTCCTA 

R: GTGGTGAACCTTGCCCTTG 

barley SSR P9 66/6 

56 (AC)28 2H F: CCAACTGAGTCGA TCTCG 

R: CTTCGTTGCTTCTCT ACCTT 

barley SSR Bmac0134 100 

52 (CT)28 5(1H) F: CTGGGATTGGATCACTCTAA 

R:AAAACAAGTACTGAAAATAGGAG 

Barley SSR S18 100 

54 (CT) 16 1H F: ATICATCGATCTTGTATTAGTCC 

R: ACATCATGTCGATCAAAGC 

barley SSR Bmag0211 80 

52 (AG)16G(AG)15 3H F:TTTCAGAAACGGAGTTTTG          

R:CCTCCACACAAAAAA TCC 

barley SSR Bmag0131 100 

55 (AC)20 6H F: AGCCCGA TCAGATTT ACG 

R: TTCTCCCTTTGGTCCTTG 

barley SSR Bmac0040 100 

57 GT(5)CT(2)GT(27) 7(5H) F: CTTTTTCTTTGACGATGCACC 

R: GAGTTTGTGAGAACTGGATGG 

barley SSR GMS027 100 

56 (GT)13,(AG)19 1H F: AAGCTCTTTCTTGTATTCGTG 

R: GTCCATACTCTTTAACATCCG 

barley SSR S22 100 

61 (AT)29 4H F: ACACCTTCCCAGGACAATCC 

R: AGAGCACCGAAAAAGTCTGTA 

barley SSR S40 100 

58 (GCG)5 2D F: GATGCTCCCGTTCTTGGC 

R: GGCGGCTATCTCCCTCTT 

wheat EST-

SSR 

Xcinau167 50 

62 - 5D F:ACTTGCACTTGCTATACTTACGAA 

R: GTGTGTCGGTGTGTGGAAAG 

wheat SSR Xcfd183 100 

60 (TCCTC)5 - F: GGACGAGGAAATCATCT 

R: CGGGAACGACAAATCTAT 

wheat EST-

SSR 

EC906222 100 

50 (TC)29 3D F: TTGCACGCACCTAAACTCTG 

R: CAAGTGTGAGCGTCG 

wheat SSR Xcfd9 87.5 

58 (AAC)7 - F: GTTATGATTTTGAGAGACCGA 

R: CAGAAGAATTATTAACCGCCA 

wheat EST-

SSR 

BE240888 88.8 

56 (AC)7T,(CA)15,(AT)9 5(1H) F: CCATCAAAGTCCGGCTAG 

R: GTCGGGCCTCATACTGAC 

barley SSR S2 87.5 

56 CA(12) 1(7H) F: CTCTATAGGCACGAAAAATTCC 

R: TTGCACATATCTCTCTGTCACA 

barley SSR Hvm49 33.3 

56 AC(11) - F: ATCACAAACAGCCACTGTCCTA barley SSR P9 100 
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R: GTGGTGAACCTTGCCCTTG 

56 (AC)28 2H F: CCAACTGAGTCGA TCTCG 

R: CTTCGTTGCTTCTCT ACCTT 

barley SSR Bmac0134 100 

52 (CT)28 5(1H) F: CTGGGATTGGATCACTCTAA 

R:AAAACAAGTACTGAAAATAGGAG 

Barley SSR S18 66/6 

54 (CT) 16 1H F: ATICATCGATCTTGTATTAGTCC 

R: ACATCATGTCGATCAAAGC 

barley SSR Bmag0211 100 

 

 .Alinaghizadeh et al  نمایدانتباب آغازگرهای دارای چندشدددکلی بالا کمک قابل توجهی در مطالعات تنوع ژنتیکی می

  باشد.ی میغازگر در برآورد تنوع ژنتیکآاستفاده از نشانگرهای دارای چندشکلی بالا افزایش کارایی  سن  (.2010

سی تنوع ژنتیکی  طه مسددتقیمی با تنوع بود. تعداد آلل مؤثر راب 59/1های مؤثر برابر میانگین آلل :اهن جمعیتدروبرر

شدددود و اگر اهش تنوع ژنی میکمقادیر اندک اعداد آلل مؤثر منجر به باشدددد. بنابراین، می 9تا  2ژنی دارد و مقدار آن در محدوده 

ختصاص داده است و فراوانی ا( باشد، بدین معنی است که یک آلل بیشترین فراوانی آللی را به خود 1کمترین مقدار خود  نزدیک به 

ست  آلل ش(. پائین بودن آللWeir 1990های دیگر اندک ا ضر نا شهای مؤثر در مطالعه  ا تی با والد زراعی بوده ی از تیقی برگ

 اند.ها شبیه به آلل والد زراعی شدهاست که بیشتر آلل

شکلی مکان صد چند  صد 54/42گروه برابر  9ها برای میانگین در شد که کمترین مقدار آ در سبه   9و  7، 6ن در گروه محا

به ترتیب   9و  7، 6گروه  (. در2درصددد بود  جدول 19/99با برابر با صددفر درصددد و بیشددترین مقدار آن  مربوط به گروه اول برابر 

شی 12، 26های فامیل شت، اما در گروه اول  فامیل و والد و  صل  ازقرار دا اعی بودند. بنابراین گروه اول تیقی و والد زر های  ا

ین وضددعیت قبیً بحش شددد و ند. دلیل اادارای کمترین مقدار تنوع درون گروهی بوده 9و  7، 6دارای بیشددترین میزان تنوع و گروه 

 ای  زراعی( در تیقی برگشتی نسبت داده شد.ها با والد دورهعلت آن شباهت بیشتر فامیل

مقدار آن برابر  نیترکم 1گروه  یبرا 52/0مقدار آن  نیشتریبود که ب 22/0گروه  9 یشاخص اطیعات شانون برا نیانگیم

 1گروه  نی. بنابراباشددمی هادر درون گروه یکیتنوع ژنت انگری(. شداخص اطیعات شدانون ب2بود  جدول 9و  7، 6گروه  یصدفر برا

شتمل بر والد زراع صل از تیق لیفام 111و  ی م تنوع بود  زانیم نیکمتر یرادا 9و  7، 6تنوع و گروه  زانیم نیشتریب ی( دارای ا

ا شاخص تنوع ژنتیکی نی تنوع بر اسا نیتطابق  داشت.  همچن هاگروهریمورد انتظار در ز یگوتیهتروز ای یبا تنوع ژن جینتا نیکه ا

 نیسددطح ا نیانگیم نتریرتنوع در گروه اول و ک نیسددطح ا نیانگیم نیشددتریب دگردی برآورد 34/0 صددفرتا از هادرون گروه یکیژنت

 .داشت اختصاص هاهبه درون  گرو یبرگشت یتیق تیجمع یکیتنوع ژنت نیشترینشان داد ب جیبود. نتا 9، 7، 6تنوع در گروه 
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 ریزماهواره نشانگر از استفاده با جو  هایهای فامیلدرون گروه ژنتیکی پارامترهای میانگین  .2 جدول

Table 2. Mean of genetic parameters in barley families using molecular marker 

(%PPL) SD ± (I) Nei ± SD 

(H) 

(Ne) ± SD (Na) ± SD ره گروهشما  Group number 

19.99 0.52±0.04 0.34±0.11 1.58±0.08 1.99±0.09 1 

40.65 0.24±0.08 0.16±0.01 1.30±0.15 1.40±0.09 2 

89.43 0.42±0.03 0.28±0.06 1.46±0.12 1.89±0.10 3 

39.02 0.23±0.02 0.16±0.02 1.27±0.04 1.39±0.13 4 

68.29 0.33±0.06 0.21±0.08 1.36±0.05 1.68±0.12 5 

0 0±0 0±0 1±0 1±0 6 

0 0±0 0±0 1±0 1±0 7 

46.34 0.26±0.28 0.17±0.19 1.29±0.35 1.48±0.50 8 

0 0±0 0±0 1±0 1±0 9 

 Total   کل 0.09 +1.99 1.59+027 0.35+011 0.53+0.14 42.54

(Na)شده، هایآلل تعداد شاهده  سبت Ne/Na، شانون اطلاعاتی شاخص (I) ، ژنی تنوعNei (H )، مؤثر هایآلل تعداد (Ne) م  ن

 های ژنی چندشکلی.درصد  مکان (PPL%)های مشاهده شده، های مؤثر به آللتعداد آلل

(Na) Observed number of alleles, (Ne) Effective number of alleles, (H) Ne Nei's gene diversity,  (I) 

Shannon's information index, (Ne/Na, (%PPL) The percentage of polymorphic loci, SD=standard 

deviation 

 

ز اهداف ارزشددمند پیسددر و روابط ژنتیکی بین افراد یکی اتعیین فاصددله ژنتیکی ژرم :اهبررسييی تنوع ژنتیکی بین جمعیت

ها یا در ر سطح توالی ژند فاصله ژنتیکی عبارت است از هرگونه مقیاا کمی از تفاوت ژنتیکی، چه. های گیاهی استنژادی گونهبه

برای (. .Mohammadi & Prasanna 2003  ها قابل محاسددبه باشدددها یا گونهکه بین افراد، جمعیت های آللیسددطح فراوانی

( ، Dstها  سددیتی بین گروه( ، هتروزیگوHsها  اسددتفاده از تبمین هتروزیگوسددیتی درون گروه ها باتمایز ژنی بین جمعیتبرآورد 

دست آمده به Hsو  Ht( استفاده شد. در ضمن با کمک Nm( ، و جریان ژنی  Gst( ، ضرایب تمایز ژنی  Htسیتی کل  هتروزیگو

 ( از طریق رابطه زیر  ساب شد:Fstشاخص  

 Hs/Ht-Fst= 1 (1رابطه 

 ژنی = تماییز 1-ها هتروزیگوسیتی کل/هتروزیگوسیتی درون گروه 

ها و تنوع در آلل ها، فراوانیها را از طریق محاسددبه هتروزیگوسددیتی آللجمعیت این شدداخص سدداختار دوری و نزدیکی بین

 .دهدها را نشان میتوده
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 های جو با استفاده از روش نیتنوع ژنتیکی در گروه .3جدول

Table 3. Genetic diversity in barley groups using Nei's method 

 هاگروه

roupG 

 تعداد نمونه

pleNumber of sam 

 

Ht± SD 

 

Hs± SD 

 

Gst 

 

Dst 

 

Nm 

 

Fst 

 Total 144 0.373±0.014 0.149±0.004 0.599 0.224 0.340 0.6  کل

(Hsسیتی درون گروه سیتی بین گروه (Dstها ، )( هتروزیگو سیتی کل، )Htها، )هتروزیگو ضرایب تمایز ژنGst( هتروزیگو ی و ( 

(Nm)  جریان ژنی و شاخص(Fst) 

(Hs) Within population diversity, (Dst) Genetic diversity among populations (Dst = Ht – Hs), (Ht) 

Total genetic diversity (Ht = Hs + Dst), (Gst) Genetic differentiation among  populations (Gst = Dst/ 

Ht), (Nm) estimate of gene flow from Gst or Gcs. E.g., Nm = 0.5(1 - Gst)/Gst, (Fst) F-statistics, 

SD=standard deviation 

 

indade et al.Tr معیاری آماری از تفرق ژنی اسددت و دامنه آن از صددفر تا یک متغییر اسددت   (Gst  ضددریب تمایز ژنی

 15/0-05/0ی پایین، تمایز ژنتیک 05/0-0ها اسددتفاده شددد. این شدداخص در محدوده منظور بررسددی تمایز بین فامیل( که به2012

(.  .2004Vanhala et alباشد  تمایز ژنتیکی بسیار بالا می 25/0تمایز ژنتیکی بالا و بالاتر از  25/0-15/0تمایز ژنتیکی متوسط، 

(. در مطالعه  .0122Liao et alدهنده این اسددت که تنوع ژنتیکی بین و درون جمعیت با هر برابر اسددت  نشددان Gst= 5/0 اگر

ضر  شانبرآور Gst ،59/0 ا شد که ن ست. د  سیار بالای جمعیت مورد مطالعه ا شن ناهایگ دردهنده تمایز ژنی ب  با جو، مانند خودگ

سل شرفتیپ صفر ابدییم کاهش هاگروه درون زیتما و شیافزا هاگروه نیب یژن زیتما مقدار ن ست که  یمربوط به زمان Gst. عدد  ا

 Vanhala et هسددتند  زیماکامیً از هر مت هااسددت که گروه یمربوط به زمان Gst کیوجود ندارد و عدد  هاگروه نیب یژن زیتما

2004al. .) 

باشددد که همبسددتگی منفی با تمایز ها میها در داخل و بین گروه( به عنوان شدداخص  رکت و انتقال ژنNm  جریان ژنی

شدجریان ژنی کر  و  1991Grantژن دارد   شتر از (. اگر مقدار جریان ژنی کمتر از یک با سط و میانه و اگر بی شتر از یک متو  4بی

وجود یک تبادل ژنی مناسب بین  1(. البته در بیشتر موارد جریان ژنی بالای  .2013Kummar et alباشد جریان ژنی زیاد است  

ها در  ال روهزمانی که از یک بالاتر باشد گ Nmدست آمد. به Nm= 34/0در تحقیق  اضر جریان ژنی  دهد.ها را نشان میگروه

ها در طول زمان در  ال واگرایی و دور  فظ ارتباط ژنتیکی در طول زمان هسدددتند و زمانی که کوچکتر از یک برآورد گردد گروه

جریان ژنی متوسط  (. .2004Low et alها با تمایز بالاتر میزان جریان ژنی کمتری دارند  شدن ژنتیکی هستند. به طور کلی گروه

دیده شد. تفرق ژنی   RAPD( برای بررسی تنوع ژنتیکی گیاه جو با استفاده از نشانگرهای Allel et al  2017.ه در مطالع 49/1

شد. در  الی که جریان ژنی بالا  Gst=25/0نیز   شده Gst=05/0( و تفرق ژنی کر  Nm=8( مشاهده  سورگوم مشاهده  ( در گیاه 

( برای بررسددی تنوع ژنتیکی بین ارقام زراعی و ارقام بومی 2019t al. Rufo eای  در مطالعه(.  .2019Nunag et alاسددت  
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برآورد شد. نتایج نشان داد که تمایز ژنی   67/3و  11/0و در ارقام بومی  49/2و  16/0در ارقام زراعی به ترتیب  Nmو  Gst گندم 

ضمن اینکه جریان ژنی کمتری د شتر بوده  سبت به ارقام بومی بی شتهدر ارقام زراعی  ن ست.ا در این مطالعه به دلیل اینکه جمعیت  ا

شد، تمایز ژنی بالا و جریان ژنی پایین دارد. انتظار میهای اولیه میدر  ال تفکیک، در نسل رود پس از چند نسل خوگشنی تمایز با

دهنده تبادل ود که نشدددانب 34/0ها ( بین گروهNmمیزان جریان ژنی  ژنی درون جمعیت کاهش یابد و جریان ژنی افزایش یابد. 

اسددتفاده شددد که مقدار آن برای  Fstها از شدداخص باشددد. برای محاسددبه تفرق ژنتیکی در بین جمعیتها میژنی کر بین گروه

شانگرهای  سطح بالایی از تفرق ژنتیکی در جمعیت   SSR-EST ،6/0و  SSR ن شد که  شان 1F 2BCبرآورد  ( مورد مطالعه را ن

 (.3دهد  جدولمی

شد که خود این عوامل منجکنش عوامل متعددی میهای گیاهی پیامد برهرساختار ژنتیکی جمعیت ساختار ژنتیکی با ر به 

غییر در پراکنش، قطعه قطعه تها   توان تاریبچه طولانی تکامل گونهشددوند از جمله این فاکتورها میها میپیچیده در داخل جمعیت

 .Schaal et alا نام برد  رشدگی ژنتیکی، گزینش و جریان ژنی افشانی، رانده(، سیستر گردهها ها و جدایی جمعیتشدن زیستگاه

1998; Slatkin 1987اسددت تاریبچه  (. البته جمعیت مورد مطالعه  اصددل تیقی دو والدی اسددت که هرکدام از والدین ممکن

شد. سپری کرده با ضر  تکاملی متفاوتی را  شد می Fst= 6/0در تحقیق  ا شانگر تمایز ژنتیکی بالابا شد که با مقدار  میکه ن  Gstبا

 بوا دُورف  باشند که با نتایجمی ها از هر دورها بالا است و گروهتقریباً برابر است که بدان معناست که تفرق ژنتیکی در این گروه

باب یا به خاطر محیطی و انت ها ممکن اسدددت به علت تغییر شدددرایطو همکاران مطابقت داشدددت. این تمایز ژنتیکی بین جمعیت

شد   ضر با گزارش  .2005Bossdorf et alفرآیندهای تصادفی مثل جهش با ( که در Ozkan et al  2005.(. نتایج مطالعه  ا

  (HT( و کل  Dstین  (، بHsمیانگین تنوع ژنتیکی درون   برآورد کردند. 65/0را  Fstبررسی تنوع ژنتیکی جوهای و شی میزان 

شد. مقدار  373/0و 599/0، 149/0به ترتیب  ساب زیاد در درون گروه توان به تنوعبود، این امر را می Hsکمتر از  Dstبرآورد  ها انت

تروزیگوسددیتی ه( و Ht=42/0  ( برای بررسددی تنوع ژنتیکی سددورگوم هتروزیگوسددیتی کلLiao et al. 2012ای  درمطالعه داد.

رانی با جوهای ژاپنی تنوع ژنتیکی جوهای اینیز ( Hajmansoor et al.  2013مطالعه ( برآورد شد. در HS=39/0ها  درون گروه

( Ht=151/0ل ک( و هتروزیگوتی Hs=147/0بررسددی شددد. مقدار هتروزیگوتی درون   SSRبا اسددتفاده از نشددانگرهای مولکولی 

میانگین اند.های ژاپنی بودهیپتری نسبت به ژنوتبرآوردشد و نتایج نشان داد که جوهای ایرانی دارای تنوع ژنتیکی درون و بین، بیش

بدسددت آمد که 7/0و ماتریس شددباهت  38/0(، برابر Nei  1987گروه بر اسدداا ماتریس فاصددله ژنتیکی  9فاصددله ژنتیکی بین 

 (.   4د  جدولمشاهده ش 3و 1های ( بین گروه075/0( و کمترین مقدار آن  88/0  9و  7های شماره بیشترین فاصله ژنتیکی بین گروه

صل با نتایج  صله ژنتیکی نی را در دامنهSingh  2019نتایج  ا شترین و کمترین فا برآورد  83/0تا  12/0ای بین ( که بی

شت. در مطالعه  شتمل بر  56/0میانگین تنوع ژنتیکی با میانگین نیز ( Li et al  2014.کردند، مطابقت دا شد. گروه ا که م برآورد 



 1400و همکاران، کرم زاده 

145 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

های داشت در  الی که والد و شی دارای فاصله بیشتری با گروه 8و  7، 6، 5، 4، 3، 2های صله کمتری با گروهوالد زراعی است فا

 ای  زراعی( در تیقی برگشتی نسبت داد.ها با والد دورهتوان به شباهتت بیشتر فامیلبود. علت این امر را می  8و  7، 6، 5، 4، 3، 2

های جو براساس ماتریس شباهت )بالای قطر( و بر اساس  گروه فامیلشاخص تنوع ژنی نی در نه  .4جدول

 ماتریس فاصله )پایین قطر(

Table 4. Nei's Gene variation Index of barley families based on Genetic Identity and Genetic 

distance 

 Number  شماره گروه 1 2 3 4 5 6 7 8 9

0.584 0.859 0.789 0.760 0.903 0.820 0.927 0.873 **** 1 

0.575 0.684 0.679 0.688 0.835 0.694 0.836 **** 0.135 2 

0.634 0.778 0.748 0.772 0.875 0.795 **** 0.178 0.075 3 

0.570 0.694 0.648 0.631 0.792 **** 0.228 0.364 0.198 4 

0.531 0.717 0.691 0.698 **** 0.233 0.132 0.174 0.101 5 

0.504 0.649 0.617 **** 0.359 0.459 0.258 0.372 0.273 6 

0.414 0.717 **** 0.481 0.369 0.432 0.290 0.387 0.235 7 

0.487 **** 0.332 0.431 0.332 0.364 0.251 0.379 0.161 8 

**** 0.717 0.880 0.685 0.631 0.561 0.454 0.552 0.537 9 

 

ها اسددت بطوریکه ها بیشددتر از تنوع بین گروهنشددان داد که تنوع درون گروه( AMOVA  6نتایج تجزیه واریانس مولکولی 

داری ها را بطور بسیار معنیدرصد  از کل تنوع فامیل 52/13درصد و تنوع بین گروهی   74/80مشبص گردید تنوع درون گروهی 

ها ( بیشددتر از بین جمعیت13/89  ها( تنوع ژنتیکی داخل جمعیتHajmansoor et al.  2013تشددکیل داده اسددت. در مطالعه 

برآورد شددد.  Fst،  13515/0داری از یکدیگر نشددان دادند و های مورد مطالعه تفاوت معنیطبق تجزیه واریانس، گروه ( بود.87/10 

زیاد و تفاوت  25/0تا  15/0تفاوت متوسددط،  15/0تا  05/0تفاوت اندک،  05/0بین صددفر و  Fstمحققان گزارش کردند که مقادیر 

سیار زیادی را بین گروه 1تا  25/0 شان میتفاوت ب شده ن شاخص  .2003Mohammadi & Prasannaدهد  های تعریف   .)

Fst باشد. در گیاهان می 1-0کند و مقدارآن بین ها مقایسه میها را با کل گروه شاخص تثبیت( متوسط هتروزیگوسیتی درون گروه

سل م شرفت ن شن مانند جو با پی سیتی درون جامعه کاهش میخودگ سیتی بین افراد جامعه افزایش و هتروزیگو یابد. قدار هتروزیگو

نیز مربوط به زمانی است  Fstها یکسان هستند، عدد یک ها از نظر فراوانی آللمربوط به زمانی است که زیر جمعیت Fstعدد صفر 

 (.Nei 1978های متفاوتی دارند  ها آللکه زیر جمعیت

                                                      
6 - Molecular variance Analysis 
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ساختار جمعیت و انتخاب  سی  سته :بهینه Kبرر صل از تیقی به زیرجمعد سب و یتبندی دقیق جمعیت  ا های منا

(.  .2000Pritchard et al   انجام گرفت.  2.3.4Structureافزار در نرم 7های مبتلط با استفاده از روش بیزینتشبیص فامیل

تکرار  15ها در نظر گرفته شد و برای افزایش دقت برای هریک از زیر جمعیت 12تا  2 زیرجمعیت فرضی اولیه( بین K مقدار اولیه 

تکرار  50000( و Burn-inتکرار آزمایش   5000و اسددتقیل فراوانی آللی با   Admiixtureبرای این منظور از مدل منظور شددد. 

MCMC  Markov Chain Monte Carloافزار نمایی  اصل شود. نرم( استفاده گردید تا منحنی  داکثر درستStructure 

کند که این ماتریس شددامل برآورد ضددرایب را محاسددبه می Qstه نام  تعداد واقعی زیر جمعیت( یک ماتریس ب Kبرای هر مقدار 

باشد. در بارپیت  اصل، وقتی درصد عضویت یک ژنوتیپ به آن کیستر ها میا تمال عضویت هر فامیل در هر یک از زیر جمعیت

ساوی  شتر یا م سبت داده می 7/0بی ستر ن شد، ژنوتیپ به آن کی صد عبا صورتی که در ضویت آن کمتر از این مقدار شود، ولی در 

  (.Spataro et al. 2011شود  باشد، به عنوان ژنوتیپ ترکیبی  مبلوط شده( تعریف می

 

 SSR و EST-SSR هاینگرهای حاصل از نشاداده( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی .5 جدول

Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) Based on data from molecular markers 

 تنوع %(

Variation 

 میانگین مربعات

MS 

 مجموع مربعات

SS 

 درجه آزادی

df 

 منابت تغییرات

Source of variation 

 Among Popsهابین گروه 8 396.79 3.68 13.52

 Within Popsهادرون گروه 135 3182.54 23.57 86.48

 Totalمجموع 143 3579.34 27.25 ----

 Fst        13515/0شاخص تثبیت=                

 

ساا روش Kتعداد واقعی زیر جمعیت   ساا آماره Evanno et al.  2005( برا شد این روش برا شبص  ستوار ا ∆K( م

روش  تمال باشددد.فرضددی آن نقطه دارای  داکثر ا  Kتعداد شددکند که ای میرا در نقطه LnP(D)اسددت که شددیب تابت ا تمالی 

 شود:در روش ایوانو به طریقه زیر انجام می ΔKگیری میزان اندازه

L(k)= average of LnP(D) in eachK  2رابطه)  

L´(k)= L(k)n- L(k)n-1 3 رابطه)  

L´´(k)= L´(k)n- L´(k)n-1  4رابطه)  

                                                      
7 - Bayesian 
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∆𝐾 =
L´´(k)

𝑠𝑡𝑑𝑒𝑣 𝑜𝑓 𝑘 𝑟𝑒𝑝𝑙𝑖𝑐𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛
 

(5رابطه   

 

شاخص  ساا  شان داد که برا شکلK  5=Kبه عنوان بهترین  5عدد  ΔK و LnP(D)نتایج ن شد   سایی  شنا ه به ک( 3( 

 ر نظر گرفته شد. د( Qبهینه در تبمین ساختار جمعیت و محاسبه ماتریس سهر عضویت افراد در هر کیستر  ماتریس  Kعنوان 

 
 Structure 2.3.4افزار به وسیله نرم K=5ضویت افراد در بررسی ع .3شکل 

Figure 3. Determination of optimum subpopulations number using the plot of K vs. DK 

 

 بهینه برای بررسی ساختار جمعیت تلاقی برگشتی K نتایج روش ایوانو در انتخاب . 6جدول

Table 6. Results of the Evanno Method for Determination of optimum subpopulations 

number in backcross population 

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

2 15 -20131.180 1.396 — — — 

3 15 -19637.780 7.807 493.400 70.120 8.981 

4 15 -19214.500 4.638 423.280 37.170 8.012 

5 15 -18828.390 5.156 386.110 127.710 24.767 

6 15 -18569.990 14.857 258.400 22.350 1.504 

7 15 -18333.940 34.406 236.050 25.030 0.727 

8 15 -18072.860 29.857 261.080 40.380 1.352 

9 15 -17852.160 58.941 220.700 8.980 0.152 
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K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

10 15 -17640.440 52.794 211.720 27.690 0.524 

11 15 -17456.410 104.710 184.030 123.520 1.1796 

12 15 -17395.900 260.163 60.510 — — 

شکل بر شده در بار پیت   شاهده  ساا نتایج م ساختار اول،د7/27فامیل   40فامیل جو مورد مطالعه 144(، از کل 4ا صد( به   22ر

 3/24فامیل   35اختار چهارم، درصد( به س 8/13فامیل   20درصد( به ساختار سوم،  7/18فامیل   27دوم،  درصد( به ساختار 2/15فامیل  

  درصد( به ساختار پنجر تعلق پیدا کرد.

 

(. محور عمودی ضریب تعلق K=5)فامیل جو موردمطالعه بر اساس روش بیزین  144ساختار جمعیت  .4شکل

 دهدهر فرد به هر زیر جمعیت را نشان می
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Figure 4. Population structure of 144 barley families obtained by Bayesian-based clustering 

approach using admixture model.  (K = 5) The vertical coordinate of each subpopulation 

indicates the membership coefficients for each individual 

 

ر این مطالعه از والد و شی د ند.داد صختصاا دخو بهرا  دفر ادتعد (20کمترین  و ( 40به ترتیب بیشترین   اول و چهارم  یهاوهگر

شنده و از والد زراعی به عنوان والد دورهبه عنوا شاهن والد بب ست. همانطور که م شده ا ستفاده  شتر افراد جمعیت د میای ا شود بی

ها بیشتر شبیه به والدی فامیل دهنده این است کهاند و این نشان اصل از تیقی در گروه اول که شامل والد زراعی است قرار گرفته

شتی دو ستند که تیقی برگ شتهرهه سیتی  ای با آن دا شترین هتروزیگو ه چهارم دارای ( و زیر گرو35/0اند. زیرگروه پنجر دارای بی

 6های برزیلی  ( در بررسددی تنوع ژنتیکی جوFerreira et al.  2016 وهشددیژدر پ ( بوده اسددت.27/0کمترین هتروزیگوسددیتی  

سپانتانئوم،  ستفاده از نریپبندی ژنوتلاین اصی ی( دسته 16رقر و  35نمونه جو و شی ا انجام دادند و  Structureافزار مها را با ا

ساا روش ایوانو و همکاران  شامل جو و شی و لاین 2بر ا شبیص دادند. زیر گروه اول  صی ی و زیرگروه هازیر جمعیت را ت ی ا

های جو زراعی نمونه ده ازبا استفا( Milner et al.  2019در مطالعه دوم شامل جوهای برزیلی بود که تنوع بسیار پایینی داشتند. 

را  K=3ه مقایسه مقدارباقدام  12تا  2زیرجمعیت فرضی اولیه را بین و در نظر گرفتن  SNPو جو و شی و بکارگیری نشانگرهای 

شان دادند  با افزایش تعداد   K=12با   Gordon et  یقییابد. در تحقکاهش می The cross validationخطای  ،Kکردند و ن

al. 2019 ساختار جمعیت سی تنوع ژنتیکی و  ساختگی از 194( برای برر ( با Triticum aestivum. L  نمونه گندم هگزاپلوئید 

شانگرهای  ستفاده از ن ستفاده از روشK=7هفت زیر جمعیت   SNPا شد. مشاهده کردند که  ا ای مبتنی بر مدل ه( تشبیص داده 

ساختار جمعیت فراهر میتبمین قوی صمکتر از  ساختار جمعیت برای گرفتن یک ت های یر مؤثر در برنامهند. درک تنوع ژنتیکی و 

 اصی ی بسیار مهر است.

اصددی ی، پایداری در  هایکارگیری برنامهه ژنی اولیه جو در بههای و شددی مرتبط با خزانتنوع ژنتیکی گونه :گیرینتیجه

ست. برای  مطالعات ژنتیکی و سیاری ا شرایط مبتلف  ائز اهمیت ب ستای افزایش تولید و پایداری تحت  تر با اصیح رقر مناسب را

صددیح آن نمود. خویشدداوندان ااقدام به ها تعیین و سددپس عملکرد بالا و سددازگارتر ابتدا باید میزان تنوع ژنتیکی بین و درون گونه

شناسایی این تنوع، ارزیابی  باشند، از این روو شی، دامنه پراکنش وسیعی داشته و از صفات منحصر به فرد و مطلوبی برخوردار می

سی آن صیات کمی و کیفی این ذخایر توارثی و برر صو های ی برنامهکارگیرر بهدهای زنده و غیرزنده ها از لحاظ مقاومت به تنشخ

شمندی دارد. با توجه به صی ی نقش ارز شی  ا وده و عدم اقبال در پذیر ب( با گونه زراعی تیقیH. spontaneumاینکه گونه و 

 ت.اس های مطلوبهای مقاومت در گونه زراعی، اینترگرسیون ژنی راه  لی مناسب برای انتقال ژنیافتن ژن

 طریق از زراعی جو با اسددپانتانئوم جو در موجود ژنتیکی تنوع از ببشددی   ادغام( هدف تیقی در این مطالعه انتگراسددیون

 افزایش دسترسی نتیجه در و ارقام زراعی جو با و شی ژنوتیپ متحمل به شوری جو تیقی از  اصل برگشتی جمعیت تیقی ایجاد
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 در جهت اسددتفاده مل بالای شددوری بوده اسددت.باتح ژنوتیپ چند یا یک و معرفی جو نژادیبه های برنامه جهت ژنتیکی تنوع به

و همچنین اسدددتفاده از  1F2BCنژادی ودر مطالعه  اضدددر هدف بررسدددی تنوع زنتیکی جمعیت به های برنامه و ژنتیکی مطالعات

شانگر ضر بمنظور تعیین ارتباط ن صفات زراعی و فیزیولوژی مرتبط با تحمل به  SSRو EST-SSRهای اطیعات مطالعات  ا با 

ستفاده از صفات زراعی نیز بررسی شود، میچنانچه تنوع ژنوتیپ ری بوده است.شو توان از این تنوع ژنتیکی و فاصله ژنتیکی ها با ا

منظور بالا بردن کیفیت و کمیت عملکرد که های جو مورد مطالعه مشاهده شده است، برای کارهای اصی ی بعدی بهکه بین فامیل

ها با استفاده از صفات زراعی شود تنوع فامیلپیشنهاد می است و همچنین سایر صفات استفاده کرد. هدف نهایی در اصیح گیاهان

 نیز بررسی شود تا با تلفیق نتایج دو روش، بتوان نتیجه بهتری گرفت و از آن بهره بیشتری برد.

ردد. از داوران محترم پژوهش قدردانی می گبرای فراهر آوردن هزینه های  اصفهان صنعتی دانشگاه از بدین وسیله :سپاسگزاری

 .به لحاظ نظرات ارزشمند قدردانی می شود

 

 منابع
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