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 چکیده

هاي غيرزیستي، پژوهش حاضر در راستاي شناسایي هاي مرتبط با تنشبا توجه به اهميت پژوهش

داري با صفات مرتبط با تحمل به تنش غرقابي در جو دارند، انجام نشانگرهاي مولكولي كه ارتباط معني

 22فت. به طور كلي ژنوتيپ جو صورت پذیر 44 و AFLPگرفت. این بررسي با استفاده از نشانگرهاي 

شرایط نرمال و تنش غرقابي از جمله وزن خشک اندام هوایي، طول، هر دو متغير شامل هشت صفت در 

، SSI) به تنش شش شاخص تحمل به همراهریشه سطح حجم، وزن تر، وزن خشک، سطح، قطر و چگالي 

STI ،GMP ،TOL ،YI  وYSI)  ارزیابي شد. هفت تركيب آغازگريEcoRI  وMseI  242در كل تعداد 

درصد چندشكلي  32/22نوار چندشكل بودند و  به طور متوسط  222نوار توليد نمودند كه از این تعداد، 

نسبت به سایر تركيبات مقادیر بالاتري از  E90-M150و  E90-M160 ،E100-M160داشتند. سه تركيب 

ها مؤثرتر بودند. تجزیه ارتباط با هاي تنوع ژنتيكي را به خود اختصاص دادند و در تمایز ژنوتيپشاخص

 TASSELافزار با استفاده از نرم ، MLMو  GLMهاي آماري ماتریس ساختار جمعيت و با مدلاز استفاده 

نشانگر را مرتبط با صفات ارزیابي  72در سطح احتمال پنج درصد،  MLMمتغير انجام شد. مدل  22براي 

-E100تباط در شرایط نرمال بالاترین ضریب تبيين به نشانگر شده شناسایي نمود. مطابق نتایج تجزیه ار

M160-27  هاي تحمل و تحت تنش غرقابي به درصد از تغييرات قطر ریشه و براي شاخص 32با توجيه

با  E100-M150-22و نشانگر  GMPشاخص  درصد توجيه تغييرات 24با  E80-M150-1ترتيب به نشانگر 

 يپي وزن خشک اندام هوایي اختصاص داشت.درصد از تغييرات فنوت 24تبيين 

 .AFLPتجزیه ارتباط، ساختار جمعيت، تنش غرقابي، نشانگرهاي های کلیدی: واژه

                                                           
  :42113411420نویسنده مسئول: عاطفه صبوري                         تلفن                               guilan.ac.irsabouri@a.mail: -E 
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 مقدمه

بعد از گندم،  (.Hordeum vulgare L)جو 

ترین غلات در تأمين غذاي ء مهمبرنج و ذرت جز

جو به گياه بيشترین اهميت باشد. مردم جهان مي

هاي د و توليد آن در محيطخاطر توانایي رش

 Baum et)باشد خشک، دماي پایين و شور مي

al., 2003 از سوي دیگر جو به عنوان یک گياه .)

هاي ژنتيكي و فيزیولوژیكي مدل در پژوهش

كه این قابليت آن به  شودمحسوب مي

خصوصياتي از جمله داشتن تنوع ژنتيكي و 

شه فيزیولوژیكي بالا، در دسترس بودن نق-مورفو

ژنتيكي قابل استناد، یكساله بودن، چرخه زندگي 

-هاي درون خزانهكوتاه و قابليت تلاقي با گونه

جو  (.Tomas, 2002گردد )هاي ژني اوليه بر مي

(Hordeum vulgare L.) عنوان چهارمين غله به

رغم تحمل نسبتاً مطلوب به تنش مهم دنيا علي

ه خشكي و شوري، نسبت به تنش غرقابي به ویژ

مقاومت چنداني هاي مستعد بارندگي، ندر استا

گيرد مورد خسارت جدي قرار مينداشته و 

(Emam, 2007 با توجه به اینكه .) مشكل تنش

غرقابي، تقریباً یک ميليون هكتار از اراضي زیر 

 ,.Ghobadi et al) دكنكشت ایران را تهدید مي

نژادي تنش غرقابي ( لذا مطالعه در زمينه به2006

عامل اي برخوردار است. در جو از جایگاه ویژه

كمبود  ،هاي غرقاباصلي تنش براي گياه در خاک

 ;Brisson et al., 2002) اكسيژن است

Malekahmadi et al., 2005 ) كاهش اكسيژن .

قابل دسترس در شرایط غرقابي باعث كاهش 

 گرددتوسعه ریشه و بخش هوایي گياه مي

(Brisson et al., 2002).  بنابراین مطالعه بر روي

تواند در شناسایي ارقام خصوصيات ریشه مي

هاي كنترل كننده جایگاه تر جو و همچنينمقاوم

گير در تحمل ارقام جو به تنش غرقابي صفات در

 هاي كنترل كنندهشناسایي جایگاه بسيار كارا باشد.

پس از توسعه فناوري نشانگرهاي صفات كمي 

ي از گياهان تاكنون ، در بسيارDNAمولكولي 

توانسته اطلاعات ژنتيكي بسيار ارزشمندي در 

ارتباط با عوامل دخيل در كنترل صفات پيچيده در 

(. Gomez et al., 2011اختيار محققين قرار دهد )

هاي QTL ،اما در بسياري از این مطالعات

شناسایي شده فاصله ژنتيكي زیادي با نشانگرهاي 

این موضوع به عوامل اند كه جوار خود داشتههم

زیادي از جمله اشباع نبودن نقشه پيوستگي و 

هاي مصنوعي مورد تفرق پایين افراد در جمعيت

هاي گردد و در نتيجه این امر برنامهمطالعه بر مي

ژنتيكي و اصلاحي بعدي همانند انتخاب به كمک 

سازي ژن بر اساس نقشه را نشانگر یا همسانه

 ,Breseghello and Sorellsكند )دچار مشكل مي

از سوي دیگر در مطالعات مبتني بر (. 2006

هاي مصنوعي تجزیه پيوستگي، اغلب از جمعيت

-حاصل از تلاقي دو والد هموزیگوت استفاده مي

هاي ميوزي طي فرآیند شود و نوتركيبي در چرخه

، F2هاي در حال تفرق مانند توليد جمعيت

هاي لاین هاي مضاعف، تلاقي برگشتي ویدئهاپلو

معين و  QTLاینبرد نوتركيب، درجه ارتباط یک 

بنابراین، یابد و نشانگرهاي دور از آن كاهش مي



 (1333 تابستان، 2، شماره 6مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره 

43 

با توجه به وجود فقط یک چرخه ميوزي در توليد 

هاي مضاعف، یدئ، هاپلوF2هایي مانند جمعيت

ها تلاقي برگشتي، احتمال خطاي نوع اول در آن

صفات بالا هاي كنترل كننده در شناسایي مكان

هاي . هر چند كه در جمعيت لاینرفتخواهد 

ميوزي كافي، ميزان  اینبرد نوتركيب وجود چرخه

هایي با پيوستگي ضعيف و عدم تعادل بين مكان

دهد ولي ميزان خطاي نوع اول را كاهش مي

به اندازه تلاقي تصادفي نيست. همچنين  ،كاهش

هایي نياز به زمان براي توليد چنين جمعيت

هاي مضاعف و یدئ، هاپلوF2ولاني در مقایسه ط

از طرفي دیگر، توليد تلاقي برگشتي است. 

هاي مصنوعي به علت عدم امكان انجام جمعيت

و یا  ها مثل انساندر تعدادي از گونهتلاقي لازم 

یا  عملي نيستگياهان دگرگشن مثل درختان 

براي  (.Gupta et al., 2005) بسيار مشكل است

هاي اخير روش ها در سالن محدودیتغلبه بر ای

معرفي شده  ارتباطیا تجزیه  ارتباطیابي مكان

ها و یابي دقيق ژناست كه نه تنها امكان مكان

-كننده صفات كمي را فراهم ميهاي كنترلمكان

، بلكه امكان شناسایي نواحي كروموزومي كند

-دیگري كه در مطالعات مبتني بر پيوستگي امكان

را نيز ميسر مي سازد. در این روش  پذیر نيستند

نيازي به تهيه جمعيت در حال تفرق كه نياز به 

باشد، ولي بهتر است از زمان زیادي دارد نمي

اي فنوتيپي چندساله استفاده شود هداده

(Breseghello and Sorells, 2006 در علوم .)

رو به گسترش است. همچنان گياهي این روش 

به مطالعاتي بر روي جو در توان ميدر این ارتباط 

شرایط شور و یخ زدگي اشاره نمود. دستاورد این 

آلل نشانگر  122و  122ها شناسایي پژوهش

Bmag749  از مجموع نشانگرهايSSR  استفاده

دار و داراي ارتباط معنيشده در این پژوهش 

آماري با صفت عملكرد دانه در شرایط شور و 

همچنين ردیابي ( و Eleuch et al., 2008شاهد )

جفت نشانگر ریزماهواره پيوسته  37آلل از  02

صفت مرتبط با یخ زدگي از جمله درصد  12به 

، وزن تر و خشک گياهچه و LT50آب طوقه، 

 ,.Gangkhanlou et al)ميزان اتلاف آب نسبي 

بر توان به پژوهشي ميبود. علاوه بر این  (2012

فت ج 24با استفاده از ژنوتيپ گندم  22روي 

و  SAMPLآغازگر ریزماهواره، دو جفت آغازگر 

 212كه جمعا  AFLPجفت تركيب آغازگر  7

اشاره نمود نشانگر چندشكل توليد كرده بودند، 

 43آلل ریزماهواره،  131كه منجر به شناسایي 

شد كه  AFLPنشانگر  100و  SAMPLنشانگر 

 بودندصفت زراعي  14داراي ارتباط معني دار با 

(Roy et al., 2006). ظر به اهميت تحقيقات ن

با تنش غرقابي در جو پژوهش نتيكي در ارتباط ژ

 ژنوتيپ 44تنوع ژنتيكي بررسي حاضر با هدف 

تجزیه و  AFLPبا استفاده از نشانگرهاي جو 

پيوسته شناسایي نشانگرهاي به منظور  آنها ارتباط

مرتبط با تنش غرقابي طراحي شد و به صفات به 

 انجام رسيد.

 

 هامواد و روش

ژنوتيپ  44مواد گياهي پژوهش حاضر شامل 

جو بود كه از مركز تحقيقات كشاورزي و منابع 
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 . شجره آنها آورده شده استنام یا  1. در جدول طبيعي استان گلستان تهيه شد

 

 های جو مورد مطالعه در پژوهش حاضر.نام و شجره ژنوتیپ -1جدول 
Table 1- Name and pedigree of barley genotypes in this study. 

 نام یا شجره
Name or pedigree 

 شماره  ژنوتيپ
Number Genotype 

 نام یا شجره
Name or pedigree 

 شماره  ژنوتيپ
Number Genotype 

EB-86-6 21 Youssef 1 
EB-86-4 22 Izeh 2 
EB-86-3 23 N B 17 3 
EB-85-5 24 N B 5 4 
EB-87-20 25 L4 Shori 5 
EB-88-1 26 Nimroz 6 
EB-88-3 27 Kavir 7 
EB-88-4 28 Prodogtive 8 
EB-88-5 29 Bahman 9 
EB-88-7 30 36 Motadel 10 
EB-88-10 31 31 Motadel 11 
EB-88-14 32 28 Garm 12 
EB-88-16 33 24 Garm 13 
EB-88-19 34 21 Garm 14 

Bomi 35 EC-84-10 15 
Rihane 36 45 Motadel 16 
Arass 37 EC-82-11 17 

Goharjow 38 EC-81-13 18 
Karoon 39 MB-82-12 19 
EB-88-2 40 EB-86-14 20 

 

به صورت اسپليت پلات در این آزمایش 

هاي كامل تصادفي با دو عامل قالب طرح بلوک

روز( با  24، 14ژنوتيپ و تنش غرقابي )صفر، 

و هر گلدان  گلدان 3)هر تكرار شامل سه تكرار 

در دانشكده كشاورزي ( شامل سه گياه بود

درجه و  32دانشگاه گيلان با عرض جغرافيایي 

درجه و  21ل جغرافيایي دقيقه شمالي و طو 10

دقيقه ي شرقي از نصف النهار گرینویچ به  3

صورت گلداني اجرا شد. به منظور اعمال 

در  24هایي به ابعاد تيمارهاي غرقابي، حوضچه

متر با استفاده از دیوارهاي بلوكي به سانتي 224

متر و پوشش پلاستيكي ضخيم سانتي 22ارتفاع 

كه یعني زماني ایجاد شد و در زمان اعمال تنش

، درصد گياهان به مرحله سه برگي رسيدند 24

ها در كه سطح خاک گلدانها به ميزانيحوضچه

حالت غرقاب قرار گيرد، از آب اشباع گردید. پس 

از به پایان رسيدن مدت تنش، صفات مربوط به 

(، حجم TL)1ریشه  شامل طول ریشه اصلي 

( و وزن RFW)3؛ وزن تر ریشه (RV)2ریشه 

ها ریشه)پس از قرار دادن ( RDW)4شک ریشه خ

                                                           
1 . Taproot length 
2 . Root volume 
3 . Root fresh weight 
4 . Root dry weight 
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درجه  24ساعت در آون با دماي  47به مدت 

سطح ریشه به علاوه  .گيري شداندازه (گرادسانتي
1(RA )(Alizadeh, 2006 و قطر ریشه )2(RD )

(Schenk and Barber, 1979) و چگالي سطح

با استفاده از ( RSD( )Hajabbasi, 2001)3ریشه 

 :ندحاسبه شدزیر مروابط 
 =سطح ریشه2طول ریشه(×π×)حجم ریشه2/4

 (= قطر ریشه4×( / وزن تر ریشهπ× ))طول ریشه2/4

 ( = چگالي سطح ریشهπ× قطر ریشه× )طول ریشه

 

 AFLPو انجام  DNAاستخراج 

هاي برگي نمونه ، گيري صفاتاندازهپس از 

استخراج به منظور از گياهان در شرایط نرمال 

DNA تخراج تهيه شد. اسDNA  به روش

CTAB (Saghai Maroof et al., 1994 ) انجام

استخراج شده با  DNAكميت و كيفيت  و شد

درصد و به همراه فاژ  1استفاده از ژل آگارز 

 تعيين شد. لامبدا

مطابق روش وس و همكاران  AFLPروش 

(Vos et al., 1995 )هاي با استفاده از آنزیم

در مرحله د. انجام ش MseIو  EcoRIمحدودگر 

و  EcoRIآغازگرهاي ها با نمونهپيش تكثير، 

MseI  3'داراي یک نوكلئوتيد انتخابي در انتهاي 

سازي به تكثير یافتند و محصولات پس از رقيق

( 2با هفت تركيب آغازگري )جدول  2:1نسبت 

 ،3'در انتهاي دیگر نوكلئوتيد انتخابي  2داراي 

سه شامل  Touch downتحت چرخه حرارتي 

                                                           
1 . Root area 
2 . Root diameter 
3 . Root surface area density 

 

هاي فراورده مرحله دمایي مختلف تكثير شدند.

PCR  با استفاده از الكتروفورز ژل پلي اكریل آميد

درصد تفكيک و به روش نيترات نقره رنگ شش 

ها به نوارآميزي شدند. در نهایت هم امتيازدهي 

صورت صفر و یک به ترتيب براي عدم حضور و 

 ها انجام گرفت. نوارحضور 

 

 اریهای آمتجزیه

هاي تنوع ها، آمارهنواربعد از امتيازدهي 

ژنتيكي شامل محتواي اطلاعات چندشكلي 

(PICبا استفاده از رابطه ) 

 
فراواني  fiام، iنشانگر  PICi ،PICكه در آن 

( فراواني fi-1ام هنگام وجود و )iقطعه نشانگر 

ام در حالت عدم وجود نوار است iقطعه نشانگر 

(Roldain-Ruiz et al., 2000) با استفاده از نرم ،

هاي ها مانند تعداد آللو سایر آماره Excelافزار 

موثر، شاخص تنوع ژنتيكي ني و شاخص شانون 

(Shannon and Weaver, 1963 با استفاده از )

PopGene (Yeh et al., 1997  )نرم افزار 

 محاسبه گردیدند.
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 .AFLPترکیبات آغازگری مورد استفاده در تجزیه  -2جدول
Table2- Primer combination used for AFLP analysis. 

 MseIآغازگرهاي 
MseI Primer 

 EcoRIآغازگرهاي  
EcoRI Primer 

 

 DNAتوالي 
Sequencing DNA 

 نام
Name 

 DNAتوالي 
Sequencing DNA 

 نام
Name 

GATGAGTCCTGAGTAAAGA M150 GACTGCGTACCAATTCAAG E060 
GATGAGTCCTGAGTAAAGT M160 GACTGCGTACCAATTCAAT E070 

  GACTGCGTACCAATTCACG E080 

  GACTGCGTACCAATTCACT E090 

  GACTGCGTACCAATTCAGT E100 

  GACTGCGTACCAATTCATC E110 

 

 

براي انجام تجزیه ساختار و تفكيک كل 

هاي متمایز از لحاظ جمعيت به زیر جمعيت

  2.3.4ساختار ژنتيكي از نرم افزار

STRUCTURE (Pritchard et al., 2000 )

و ماتریس صفر و یک حاصل از  استفاده شد

-از آنجائي .افزار شدوارد نرم AFLPنشانگرهاي 

كه در مورد ساختار جمعيت اطلاعات قبلي در 

سازي محاسبه با شبيه Kدست نبود تعداد بهينه 

هاي مورد مطالعه در تعداد زیر جمعيت Kگردید. 

استفاده از نرم افزار جمعيت مورد نظر با 

STRUCTURE در حقيقت تعيين تعداد باشد. مي

هاي ساختار ژنتيكي براي انجام زیر جمعيت

هاي آماري مهم مثل تجزیه ارتباط براي تجزیه

دار واقعي مرتبط با صفات تعيين نشانگرهاي معني

براي براي این منظور اهميت زیادي دارد. 

درنظر  14تا  2از  Kتعداد جمعيت مورد استفاده 

 (K)براي محاسبه تعداد زیرجمعيت گرفته شد و 

 استفاده شد. (Evanno et al., 2005)از روش 

و  Kاز دو ستون خلاصه شده  بدین صورت كه

LnP(D) براي  و براي محاسبات استفاده گردید

( Stdevو انحراف معيار ) L(K)، ميانگين Kهر

انگين تكرارها محاسبه گردید. بعد از آن تفاضل مي

هاي مجاور به صورت گروه تكرارها براي گروه

تعيين و  L'(K)نام تر و بهبالاتر منهاي گروه پایين

-هاي مجاور و بهبراي گروه L'(K)سپس تفاضل 

محاسبه گردید كه در نهایت از این  L''(K)نام 

. در صورتي كه نمودار تعيين شد ∆Kمحاسبات 

نحني نقطه اوج م ،رسم گردد ∆Kو  Kدو طرفه 

-آماره 2خواهد بود. جدول  Kهمان تعداد بهينه 

براي  Kهاي محاسبه شده براي تعيين مقدار 

 1دهد و شكل هاي جو را نشان ميژنوتيپ

-را نشان مي Kنمودار دو طرفه براي تعيين بهينه 

از نتایج مربوط  K∆و   Kدهد. در این شكل مقدار

 STRUCTUREافزار به شبيه سازي در نرم

نقطه اوج منحني  Kگردید. مقدار بهينه  استخراج

در این  Kبهترین  ،است كه با توجه به نمودار
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باشد. در واقع تجزیه ساختار نشان مي 3مطالعه 

را به  ∆Kهایي كه پارامتر داد كه تعداد خوشه

باشد. انتساب مي 3رساند برابر حداكثر خود مي

  Spataro) ها نيز مطابق روش افراد به زیرجميت

 et al. 2011)  انجام شد و براي هر فرد در هر

گروه درصد عضویت محاسبه شد. مطابق این 

تواند به انتساب روش یک ژنوتيپ هنگامي مي

یا  2/4یک گروه درآید كه درصد عضویت آن 

باشد و در صورتي كه درصد  آنبيشتر از 

باشد به عنوان ژنوتيپ  02/4عضویت كمتر از 

ود. در بررسي حاضر شمخلوط در نظر گرفته مي

 Q، ماتریس دودمان افراد یا Kپس از تعيين تعداد 

بر اساس آن تشكيل گردید و براي انجام تجزیه 

 TASSEL 4.1.32افزار ارتباط وارد نرم

(Bradbury et al., 2007 ) گردید. تجزیه ارتباط

با استفاده از سه مدل  TASSELافزار با نرم

 ( انجام گرفت. 3)جدول 

هاي افزار امكان انجام تمام آزموناین نرم

و  1GLMهایي مانند ها و رویهمرتبط با مدل
2MLM كند. رویهرا فراهم مي GLM اي رویه

است كه بدون دخالت ساختار جمعيت، ارتباط 

گيري شده را به ما بين نشانگر و صفات اندازه

تواند خيلي مورد اعتماد باشد و كمتر دهد نميمي

گيرد. اخيراً بيشتر از رویه قرار ميمورد استفاده 

MLM  ارتباط بين نشانگر و صفت  درکبراي

شود چون در پيدا كردن ارتباط، هم استفاده مي

هاي ساختار جمعيت و هم خویشاوندي ماتریس

دهد و اثرات ناشي از این بين افراد را دخالت مي

                                                           
1. General Linear Model. 
2 . Mixed Linear Model. 

دار شناسایي كند و ارتباطات معنيعوامل را كم مي

شانگر و صفت از اطمينان و اعتبار شده بين ن

 (.Agrama et al., 2007بيشتري برخوردارند )

 

 نتایج و بحث

هاي تنوع ژنتيكي براي تركيبات آماره

آورده شده است.  4آغازگري بكاررفته در جدول 

نوار توليد  242در كل تعداد  AFLPنشانگرهاي 

نوار چندشكل  222نمودند كه از این تعداد، 

ط درصد چندشكلي تركيبات آغاگري بودند. متوس

درصد بود. با توجه به درصد بالاي  32/22

-چندشكلي بدست آمده در پژوهش حاضر مي

توان انتظار داشت این نشانگرها بتوانند به عنوان 

-یک ابزار قدرتمند در شناسایي و تفكيک ژنوتيپ

 Zhang et al., (2006)هاي جو عمل نمایند. 

-به نرخ بالایي از چنددسترسي اظهار داشتند كه 

-شكلي، ارزیابي كارا و سودمندي را در بررسي

. دهدهاي مربوط به تنوع ژنتيكي به دست مي

به عنوان یک  AFLPتوان از  نشانگر مي بنابراین

هاي اصلاحي گياهان ابزار قدرتمند در برنامه

 زراعي بمانند جو استفاده نمود.
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 و صفات فنوتیپی. AFLPبرای انجام تجزیه ارتباط نشانگرهای سه مدل آماری استفاده شده   -3جدول 
Table 3: The three used statistical models for doing of association analysis of AFLP 

markers and phenotypic traits. 

 مدل
Model 

 مجموعه داده مورد استفاده
Used data set 

a1: GLM Phenotype + AFLP 
2: GLM benotype + AFLP + QPh 

c5: MLM + Qd Phenotype + AFLP + K 

 
a: GLM: General linear model= مدل خطی عمومی ، 

b: Q: Population structure data or Inferred ancestry of individuals های ساختار جمعیت یا اصل و نسب استنباط داده

 ،ازافرادشده 

c: MLM: Mixed linear model= دل خطی مخلوطم، 

d: K: Kinship data derived from general similarity in genetic background arising from shared kinship  
 های خویشاوندی حاصل از مشابهت کلی افراد از لحاظ زمینه ژنتیکی ناشی از خویشاوندی داده

  

از معيارهاي دیگر براي ارزیابي كارایي 

چندشكلي، شاخص شانون است نشانگر در تعيين 

-E90-M150،E90كه مقدار آن براي تركيبات 

M160   وE100-M160  22/4، 20/4به ترتيب 

خواني هم PICكه با نتایج  بدست آمد 22/4و 

ثر در بين نشانگرهاي ؤهاي متعداد آلل .شتدا

هاي مطالعه شده متفاوت بود. ميانگين تعداد آلل

تا  32/1ز بدست آمد و ا 27/1ثر در كل ؤم

متغير بود. بيشترین تعداد آلل موثر براي  24/1

شناسایي  E100-M160و  E90-M160تركيبات 

ها براي ارزیابي ترین شاخص. یكي از مهمشد

ها، شاخص تنوع ژنتيكي در بين كل ژنوتيپ

ژنتيكي ني است. برآورد شاخص ني نشان داد 

و  استمتغير  44/4تا  22/4ميزان تنوع از 

 E100-M160و  E90-M160آغازگري تركيبات 

ند. ا بودرا دارني به ترتيب بيشترین ميزان تنوع 

ني را در  كمترین ميزان تنوع E80-M160تركيب 

نشان داد. ميانگين تنوع ني نيز  بين كليه تركيبات

هاي تنوع برآورد گردید. بررسي كلي آماره 32/4

 ژنتيكي نشان داد كه از بين هفت تركيب آغازگري

AFLP سه تركيب ،E90-M160 ،E100-M160 

 AFLPنسبت به سایر تركيبات  E90-M150و 

مقادیر بالاتري را به خود اختصاص دادند و در 

ها در تمایز ژنوتيپ توان اذعان داشتمي حقيقت

 نقش بارزتري ایفا نمودند. 
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 .AFLPترکیب آغازگری  7های تنوع ژنتیکی برای آماره -4جدول
Table 4- Statistical of genetic diversity for 7 primer combination in this study. 

شاخص 

 شانون
Shannon 

index 

ضریب 

 تنوع ني
Nei gene 

diversity 

تعداد آلل هاي 

 موثر
Effective 

Allel Number 

محتواي 

اطلاعات 

 چندشكلي
PIC 

درصد 

چندشكلي 

)%( 
Poly. 

Percentag 

 كل نوارها
Total. 

Bands 

 نوارهاي

 شكلچند
Poly. 

Bands 

 تركيب آغازگري
Primer 

combination 

0.52 0.34 1.56 0.29 93.33 30 28 E80-M150 
0.56 0.38 1.68 0.42 95 40 38 E90-M150 
0.50 0.33 1.56 0.31 91.42 35 32 E100-M150 
0.53 0.33 1 58 0.41 84.37 32 27 E110-M150 
0.42 0.25 1.35 0.30 87.87 33 29 E80-M160 
0.59 0.40 1.74 0.40 97.36 38 37 E90-M160 
0.59 0.40 1.71 0.42 97.29 37 36 E100-M160 

 كل 227 245 646.46 2.55 11.08 2.45 3.71

 ميانگين 32.42 35 92.37 0.36 1.58 0.35 0.53

 

 تجزیه ساختار ژنتیکی

با استفاده از نرم  تجزیه ساختار جمعيت

شكستن كل  انامك ،STRUCTUREافزار 

هایي با ساختارهاي جمعيتجمعيت به زیر

-سازد. زیرجمعيتمي فراهممتفاوت محتمل را 

هاي تشكيل شده از لحاظ ژنتيكي متمایز از هم 

هایي به صورت باشند و چنانچه ژنوتيپمي

پس از انجام این تجزیه قابل  ،یافته باشنداختلاط

بر طبق (. Dadras, 2012تشخيص خواهند بود )

كه  ∆Kو   STRUCTURE،K  افزارنتایج نرم

ها و ميزان تغييرات آنها با بترتيب تعداد زیرگروه

افزار توجه به شبيه سازي هاي انجام شده در نرم

استخراج و نمودار دو بعدي آن رسم باشد، مي

 Kنمودار دو طرفه براي تعيين بهينه  1شكل شد. 

 Kین دهد كه با توجه به نمودار بهتررا نشان مي

 كه در واقع نقطه اوج منحني است، در این مطالعه

باشد. در واقع تجزیه ساختار نشان داد كه مي 3

را به حداكثر  ∆Kهایي كه پارامتر تعداد خوشه

درصد  0جدول باشد. مي 3رساند برابر خود مي

دهد. براین ژنوتيپ جو را نشان مي 44عضویت 

، 14، 2، 2، 0، 7، 2، 4ژنوتيپ شامل  13اساس 

 1منتسب به گروه  10و  12، 14، 13، 12، 11

، 30، 32، 2، 1ژنوتيپ شامل  12شدند و تعداد 

12 ،12 ،23 ،22 ،20 ،22 ،27 ،22 ،34 ،31 ،

ژنوتيپ  4و  2به عضویت گروه  34و  33، 32

درآمدند.  3به عضویت گروه  44و  32، 37، 32

هم جزو  24و  22، 21، 24، 17، 3ژنوتيپ  0

بدین معني كه چون  بودند. ي مخلوطهاژنوتيپ

داشتند بنابراین  02/4درصد عضویت كمتراز 

ها منتسب گردند. نتوانستند به هيچ كدام از گروه

بار پلات ساختار جمعيت مستخرج از 

STRUCTURE  آورده شده است. 2در شكل
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 .STRUCTUREبا استفاده از نرم افزار  Kهای محاسبه شده برای مقدار بهینه آماره -5جدول
Table 5- statistics calculated for optimum K using the software STRUCTURE. 

K L(K)a Stdev L'(K)b L''(K)c ∆ Kd 

1 -4790.5 12.34 - - 0 

2 -4475.07 73.91 315.42 -1.6 0.02 
3 -4161.24 46.19 313.82 -202.9 4.39 
4 -4050.31 120.44 110.92 -8.4 0.06 
5 -3947.79 113.28 102.52 -90.75 0.80 
6 -3936.01 87.74 11.77 28.4 0.32 
7 -3895.84 53.60 40.17 -92.57 1.72 
8 -3948.24 151.51 -52.4 -137.25 0.90 
9 -4137.9 466.65 -189.65 417.74 0.89 
10 -3909.81 73.21 228.08 -228.08 3.11 

a   میانگینLnP(D)  تکرارها برای هرK ،  b  ،c   وd  

 

 

 
 .Kنمودار دو طرفه برای تعیین تعداد بهینه  -1شکل

Figure 1- Bilateral chart to determine the optimal number K. 
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که در سه  AFLPنشانگر  227و  STRUCTUREبار پلات ساختار جمعیت مستخرج از  -2شکل 

 آورده شده است. 1نها در جدول ها با شماره آبخش رنگی تقسیم شده است. نام ژنوتیپ
Fig 2: Bar plot of population structure as inferred by STRUCTURE and 227 AFLP 

markers data set, partitioned into K coloured segments (K=3). The genotypes names 

with their numbers exist in the table 1. 
 

 .STRUCTUREها براساس نتایج مستخرج از نرم افزار درصد عضویت ژنوتیپ -6جدول 
Table6- Member percentage of genotype taken based on the results of STRUCTURE 

software. 

درصد 

عضویت گروه 
3 

Member 

percentage of 

group 3 

درصد 

عضویت گروه 
2 

Member 

percentage of 

group 2 

درصد 

عضویت 

 1گروه 
Member 

percentage 

of group 1 

 ژنوتيپ
Genotype 

 شماره

Number 

درصد 

عضویت 

 3گروه 
Member 

percentage 

of group 3 

درصد 

عضویت 

 2گروه 
Member 

percentage 

of group 2 

درصد 

عضویت 

 1گروه 
Member 

percentage 

of group 1 

 ژنوتيپ
Genotype 

 شماره

Numb

er 

0.001 0.632 0.367 EB-86-6 21 0.143 0.854 0.003 Youssef 1 
0.029 0.478 0.494 EB-86-4 22 0.002 0.992 0.005 Izeh 2 

0 0.902 0.098 EB-86-3 23 0.004 0.511 0.485 N B 17 3 
0.001 0.507 0.492 EB-85-5 24 0.213 0.007 0.78 N B 5 4 
0.02 0.972 0.008 EB-87-20 25 0.001 0.043 0.954 L4 Shori 5 

0 0.996 0.003 EB-88-1 26 0.001 0.001 0.998 Nimroz 6 
0.001 0.995 0.004 EB-88-3 27 0.156 0.041 0.803 Kavir 7 

0 0.821 0.179 EB-88-4 28 0.001 0.031 0.968 Prodogtive 8 
0.008 0.937 0.059 EB-88-5 29 0.001 0.001 0.998 Bahman 9 
0.018 0.942 0.04 EB-88-7 30 0.012 0.001 0.987 36 Motadel 10 
0.022 0.968 0.01 EB-88-10 31 0.003 0 0.996 31 Motadel 11 
0.023 0.96 0.018 EB-88-14 32 0.001 0.001 0.997 28 Garm 12 
0.012 0.983 0.006 EB-88-16 33 0.007 0.008 0.985 24 Garm 13 
0.003 0.994 0.003 EB-88-19 34 0.002 0.005 0.993 21 Garm 14 

0.2 0.789 0.012 Bomi 35 0.001 0.018 0.981 EC-84-10 15 
0.001 0.999 0.001 Rihane 36 0 0.152 0.847 45 Motadel 16 
0.827 0.171 0.001 Arass 37 0.009 0.986 0.005 EC-82-11 17 
0.995 0 0.004 Goharjow 38 0.007 0.671 0.322 EC-81-13 18 
0.999 0.001 0 Karoon 39 0.004 0.832 0.164 MB-82-12 19 
0.72 0.297 0 EB-88-2 40 0.002 0.523 0.475 EB-86-14 20 

 

توده جو  222وي ر بركه اي در مطالعه

 23( با استفاده از SBCCتوده  122)شامل 

تجزیه  ،در طول ژنوم جو انجام شد SSRنشانگر 

با  STRUCTUREساختار جمعيت با نرم افزار 

توانست  SSRنشانگر  04هاي استفاده از داده

هاي خوبي از سایر تودههاي اسپانيایي را بهتوده
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پژوهش آنها نشان داد كه اروپایي تفكيک كند. 

باعث ارتباط ساختار جمعيت در تجزیه اعمال اثر 

بخشي یعني  شودميدار كاهش تعداد ارتباط معني

ارتباطات واقعي بين صفت و نشانگر كه ناشي از 

. اگر دهدنيست را نشان مياز ساختار جمعيت 

كم در این پژوهش  دارمعنيي چه تعداد نشانگرها

تعدادي نشانگر قوي پيوسته به  باز همبود، اما 

QTLو این نشانگرها  هاي ممكن وجود داشت

 . (Casas et al., 2006) شناسایي شدند

 

 تجزیه ارتباط

با استفاده از نرم افزار  ارتباطتجزیه 

TASSEL  مدل  از سه ،این بررسي در .شداجرا

آماري براي تجزیه ارتباط استفاده شد كه در 

 22نشان داده شده است. در كل براي  3جدول 

گيري شده در متغير كه شامل هشت صفت اندازه

شرایط نرمال و متوسط شرایط تنش و همچنين 

نشانگر  21تحمل به تنش، تعداد  شش شاخص

سطح یک داري را با این صفات در ارتباط معني

 (.2درصد نشان دادند )جدول 

نشانگر بترتيب به  22و  12از این تعداد 

صفات اندازه گيري شده در شرایط نرمال و 

هاي نشانگر به شاخص 21متوسط شرایط تنش و 

تحمل اختصاص داشت. در این جدول 

دار شناسایي شده نشانگرهاي داراي ارتباط معني

درصد نيز در سطح پنج  MLMبا استفاده از مدل 

در این سطح  MLMآورده شده است. مدل 

 22دار را مرتبط با نشانگر معني 72توانست 

متغير مورد بررسي شناسایي نماید. بدیهي است 

-تعداد زیادي از این نشانگرها با استفاده از مدل

 2نيز تعيين شده بودند. در جدول  GLMهاي 

داري به دار سطح معنيبراي نشانگرهاي معني

 همراه ضریب تبيين نشانگر آورده شده است.

در شرایط نرمال بالاترین ضریب تبيين به 

درصد از  32با توجيه  E100M16027نشانگر 

در سطح پنج  MLMتغييرات قطر ریشه با مدل 

 درصد اختصاص داشت.

نيز مرتبط با سه  E80-M150-1نشانگر  

صفت حجم ریشه، وزن تر و وزن خشک ریشه 

شناسایي شد. باید خاطر نشان نمود شناسایي 

تواند نشانگرهاي مرتبط با چندین صفت مهم مي

 هاي اصلاحي بسيار كاربردي باشد.در برنامه

در سطح پنج درصد براي شش  MLMمدل 

دار نشانگر معني 17شاخص تحمل مورد بررسي، 

را شناسایي نمود. بالاترین درصد توجيه تغييرات 

درصد  24با   E80-M150-1فنوتيپي به نشانگر 

 اختصاص داشت.   GMPتوجيه تغييرات 
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و صفات مختلف در شرایط نرمال، تنش غرقابی  AFLPنتایج تجزیه ارتباط بین نشانگرهای  -7جدول 

 های تحمل با  سه مدل آماری. و  شاخص
Table 7- The results of association analysis between AFLP markers and different traits 

in normal and flooding stress with tolerance index using three statistical models. 
 دار در سطح احتمال یک درصدنشانگرهاي معني  

Significant markers in 1% probability level 

 دار در سطح احتمال پنج درصداي معنينشانگره

Significant markers in 5% probability level 
 صفت

Trait 
 نشانگر

Marker 

 Model 3 3مدل  Model 2 2مدل  Model 1 1مدل 

 سطح احتمال

Prob 
R2 

 سطح احتمال

Prob 
R2 

 نشانگر

Marker 

 سطح احتمال

Prob 
R2 

YN1* E80M15022 0.0011 0.55 0.0023 0.42 E100M15011 0.01625 0.23 

E90M16037 0.0024 0.41 0.0018 0.36 E90M16037 0.00898 0.27 

E100M16024   0.0084 0.27    

 

YN2 

E100M15028 0.0044 0.37 0.004 0.40 E100M15026 0.02824 0.21 

E100M15032 0.0044 0.37 0.004 0.40 E80M1501 0.04552 0.18 

YN3      E80M16014 0.04977 0.11 

     E100M16022 0.0233 0.22 

     E80M1501 0.02761 0.21 

 

 

YN4 

E90M16035 0.0041 0.37 0.0084 0.35 E90M16035 0.01978 0.23 

E90M16037 0.0032 0.39 0.0054 0.38 E90M16037 0.00582 0.32 

     E80M1501 0.018 0.24 

     E90M15020 0.03851 0.12 

     E80M1608 0.01253 0.18 

     E110M1501 0.04361 0.11 

     E80M1601 0.01622 0.17 

     E80M16016 0.01964 0.16 

     E80M16017 0.01622 0.17 

 

 

 

YN5 

E90M16023 0.002 0.42 0.0059 0.31 E90M16023 0.02285 0.22 

     E100M15011 0.043 0.18 

     E100M15028 0.04595 0.18 

     E110M1505 0.0385 0.12 

     E110M15013 0.03942 0.12 

 

 

 

 

YN6 

E90M1508 0.0039 0.48 0.003 0.52 E110M15022 0.02786 0.14 

E90M15015 0.009 0.42   E100M16012 0.0268 0.26 

E90M15016 0.0067 0.44 0.0091 0.45 E100M16027 0.0126 0.32 

E90M15020   0.0083 0.46 E100M16033 0.0204 0.28 

E100M15010 0.007 0.34   E90M15037 0.0437 0.18 

E90M16023 0.0034 0.39   E100M1609 0.04099 0.18 

 

 

YN7 

     E80M1501 0.04245 0.18 

     E80M16014 0.03748 0.12 

     E100M1506 0.02148 0.22 

     E110M15013 0.02608 0.14 

 

 

 

YN8 

E90M16023 0.0052 0.36   E110M15010 0.02005 0.15 

     E90M16023 0.03048 0.19 

     E100M15019 0.0337 0.19 

     E110M1509 0.03611 0.12 

     E110M15019 0.02875 0.13 

 E100M15028 0.0000 0.78 0.0000 0.78 E100M15032 0.04428 0.18 

SSI E100M15032 0.0000 0.78 0.0000 0.78 E110M15025 0.04264 0.12 

 E90M15013   0.0064 0.44    

 

 

GMP 

E100M15026   0.0032 0.41 E110M15022 0.03727 0.12 

     E80M1501 0.01702 0.24 

     E90M16013 0.03311 0.20 

     E90M16037 0.04414 0.18 

     E100M16034 0.0346 0.20 
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 (continue of Table 7)          7ادامه جدول 

 

 

STI 

E100M15026   0.0028 0.42 E100M15026 0.03278 0.20 

     E90M16013 0.02603 0.21 

     E90M16037 0.04038 0.19 

     E100M16034 0.03688 0.19 

 E100M15028 0.0042 0.37 0.0015 0.40 E100M15026 0.04496 0.18 

TOL E100M15032 0.0042 0.37 0.0015 0.40 E100M1602 0.03751 0.198 

 E90M16016 0.0076 0.33      

 E90M15013   0.0081 0.40    

         

 E110M15014 0.0000 0.55 0.0012 0.35 E110M15014 0.04658 0.11287 

 E90M1607 0.0083 0.33   E90M15027 0.03718 0.19247 

 E100M1605 0.0056 0.35      

 E100M1606 0.0000 0.49 0.0096 0.25    

YI E100M1607 0.0056 0.35      

 E100M16015 0.001 0.46      

 E110M15015   0.0036 0.30    

 E90M16024   0.0043 0.29    

 E100M16036   0.0085 0.26    

 E100M15028 0.0000 0.78 0.0000 0.78 E100M15032 0.04428 0.18249 

YSI E100M15032 0.0000 0.78 0.0000 0.78 E110M15025 0.04265 0.11812 

 E90M15013   0.0064 0.44 E110M15014 0.04858 0.11146 

 

 

 

YS1** 

E80M15011 0.0049 0.46 0.0000 0.78 E90M16035 0.04863 0.16503 

     E80M1502 0.03879 0.17855 

     E80M1504 0.0232 0.20996 

     E80M1505 0.04411 0.17084 

     E80M1506 0.03228 0.18966 

 

 

 

 

 

YS2 

E110M15014 0.0000 0.55 0.0012 0.35 E110M15014 0.04693 0.11247 

E90M1607 0.0084 0.33   E90M15027 0.03706 0.19266 

E100M1605 0.0056 0.35      

E100M1606 0.0000 0.49 0.0096 0.25    

E100M1607 0.0055 0.35      

E100M16015 0.001 0.46      

E110M15015   0.0036 0.30    

E90M16024   0.0043 0.29    

E100M16036   0.0084 0.26    

 

 

 

 

 

YS3 

E90M15036 0.0026 0.50   E110M15014 0.02064 0.15496 

E110M1504 0.0034 0.39   E110M15015 0.0114 0.2477 

E110M15014 0.0000 0.66 0.0000 0.46 E90M15027 0.04307 0.18215 

E90M1607 0.0000 0.48 0.0067 0.28 E90M16016 0.03358 0.19803 

E90M16015 0.0048 0.36      

E100M1604 0.0022 0.41      

E100M1605 0.0036 0.38      

E100M1606 0.0000 0.51 0.0059 0.28    

E100M1607 0.01 0.31      

E100M16015 0.0000 0.49 0.0057 0.28    

E90M16024   0.0048 0.29    

 

 

 

 

 

YS4 

E110M1504 0.0014 0.44   E110M1504 0.01398 0.17775 

E110M15014 0.0027 0.40 0.0082 0.28 E80M16015 0.04782 0.11178 

E90M1607 0.0027 0.40   E90M16030 0.04473 0.18108 

E90M16010 0.0025 0.41   E110M15022 0.02043 0.15667 

E90M16015 0.0012 0.45   E90M16016 0.0252 0.21818 

     E90M16018 0.03471 0.19732 

     E90M16022 0.03305 0.2005 

     E90M16037 0.0357 0.19551 
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 (continue of Table 7)          7ادامه جدول 

 

YS5 

E110M15014 0.0024 0.41   E90M15027 0.02699 0.21461 

E100M1606 0.0079 0.33   E110M15022 0.04087 0.12033 

E80M15011   0.0057 0.42    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

YS6 

E90M15029 0.0036 0.48   E90M15029 0.04066 0.18825 

E90M15032 0.0036 0.48   E110M15014 0.03443 0.12945 

E90M15035 0.006 0.45   E110M15022 0.02868 0.13914 

E90M15036 0.0012 0.54   E100M16034 0.03717 0.19403 

E100M1506 0.0068 0.34   E90M15015 0.04643 0.17975 

E110M1506 0.0059 0.35   E90M16016 0.04124 0.18735 

E110M15014 0.0000 0.64 1.93E-04 0.45 E100M16016 0.02929 0.20954 

E110M15021 0.0052 0.36      

E110M15022 0.0035 0.39      

E90M1604 0.0082 0.33      

E90M1607 0.0019 0.42 0.0043 0.31    

E90M16024 0.0045 0.37 0.0011 0.38    

E100M1604 0.0000 0.52 0.0058 0.29    

E100M1605 0.0000 0.50 0.0094 0.27    

E100M1606 0.0000 0.60 0.0011 0.37    

E100M1607 0.0015 0.44 0.0076 0.28    

E100M16015 0.0000 0.61 0.0000 0.38    

E110M15015   0.0024 0.34    

E90M16020   0.0043 0.31    

E100M16034   0.0039 0.31    

E110M1504 0.0048 0.36      

E110M15014 0.0000 0.50 0.002 0.38    

E90M1607 0.0069 0.34      

E100M1606 0.0061 0.35      

E80M15011   0.0053 0.42    

 

YS7 

     E110M15022 0.02518 0.14579 

     E90M1509 0.03894 0.19055 

 

YS8 

E80M16020   0.0045 0.40 E80M16020 0.04679 0.11098 

     E100M15019 0.04137 0.18291 

     E100M15022 0.01773 0.23745 

: YN5: وزن خشک ریشه، YN4: وزن تر ریشه، YN3: حجم ریشه، YN2: طول ریشه، YN1*: صفات اندازه گیری شده در شرایط نرمال 

دازه گیری شده در متوسط شرایط تنش **: صفات ان : وزن خشک اندام هوایی.YN8: چگالی ریشه، YN7: قطر ریشه، YN6سطح ریشه، 

YS1 ،طول ریشه :YS2 ،حجم ریشه :YS3 ،وزن تر ریشه :YS4 ،وزن خشک ریشه :YS5 ،سطح ریشه :YS6 ،قطر ریشه :YS7 چگالی :

 : وزن خشک اندام هوایی.YS8ریشه، 

*: Evaluated traits in normal condition. YN1: Root length, YN2: Root volume, YN3: Root fresh weight, 

YN4: Root dry weight, YN5: Root surface, YN6: Root diameter, YN7: Root density, YN8: Shoot dry 

weight. 

**: Evaluated traits in stress condition. YS1: Root length, YS2: Root volume, YS3: Root fresh weight, 

YS4: Root dry weight, YS5: Root surface, YS6: Root diameter, YS7: Root density, YS8: Shoot dry weight. 

 

 

، E100M15032برخي از نشانگرها مثل 

E110-M150-25  وE110-M150-14  به بيش از

یک شاخص مرتبط بودند كه با توجه به وجود 

ها، این نتيجه دور از انتظار همبستگي بين شاخص

شده در متوسط نبود. براي صفات اندازه گيري 

-نشانگر ارتباط معني 33شرایط تنش نيز تعداد 

در سطح پنج  MLMداري را با استفاده از مدل 

با  E100-M150-22درصد نشان دادند. نشانگر 

درصد از تغييرات فنوتيپي وزن خشک  24تبيين 

اندام هوایي بالاترین درصد ضریب تبيين را در 

گر بين نشانگرها به خود اختصاص داد. نشان
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E110M15014  با سه صفت در شرایط تنش

 مرتبط بود.

به منظور  بر روي توتونكه در بررسي 

مرتبط با مقاومت به سه  يژنوم ينواح یيشناسا

و  AFLP يمعمول توتون از نشانگرها يماريب

 كه شداستفاده  N. tabacumنمونه مختلف  22

دو، سه و دو  يبدر كل هفت نشانگر به ترت

 يدگيپوس يماريمقاومت به ب نشانگر مرتبط با

 Blue) ي(، كپک آبBlack root rot) یشهر ياهس

moldیروس( و و Y ينيزم يبس (Potato Virus 

Yیناز ا يتعدادآنها  همچنين. شدند یي(  شناسا 

داده و سپس در  ييرتغ SCARنشانگرها را به 

 يدو هاپلوئ يبنوترك ینبردا يهاینلا يتجمع

این نشانگرها قادر  رساندند. یيدمضاعف به تأ

هاي بيمار و سالم را از هم تفكيک بودند نمونه

 .Julio et al., 2006)نمایند )

صفت  14 بر روي جو كه اي كهدر مطالعه

انجام شد،  يتال يپژنوت  22 يبر رو يزراع

نوار چندشكل  212ارتباط با استفاده از  یهتجز

، دو نشانگر SSRنشانگر  24مشتق از 

SAMPLE  نشانگر و هشتAFLP  شد وانجام 

، 131 يبنشان داد در كل  بترتپژوهش آنها  نتایج

 AFLPو  SSR ،SAMPLEنشانگر  100و  43

 دارييصفت ارتباط معن 14از  یكيحداقل با 

تعداد، با در نظر گرفتن هر دو  ینا ين. از بدارند

 21آنها، تعداد  يدر بررس MLMو  GLMمدل 

بت و آگاهي بخش به عنوان نشانگرهاي مثنشانگر 

 یناظهار داشتند ا یتدر نها و شناسایي شدند

 يو اعتبارسنج یيدپس از تأ داريمعن ينشانگرها

كاربردي  ياربس ياصلاح هايدر برنامه تواننديم

در بررسي دیگري كه  . (Roy et al., 2010)باشند

-محتواي بتا شناسایي نواحي مؤثر در به منظور

با منشا لاتویان و  توده جو 72گلوكان در دانه 

 1223 با استفاده ازتوده با منشا هالس  22

 MLMبا استفاده از مدل ، شد انجام SNPنشانگر 

 تعداد سه نشانگر، Qو  Kهاي همراه با ماتریس

بر روي كروموزوم  1445_1و  0880_2، 0673_1

7H  داري را با شناسایي شد كه ارتباط معني

كه محتواي جایياز آنداشتند  گلوكان-محتواي بتا

ترین تركيبات براي تعيين گلوكان از مهم-بتا

كيفيت دانه جو است با شناسایي نشانگرهاي 

توان در جهت بهبود ميزان مرتبط با این تركيب مي

و افزایش ميزان این تركيب گام برداشت 

(Mezaka et al., 2011). 

در بررسي كه به منظور شناسایي جایگاه 

ذرت اینبرد  122تباط در صفات كمي و تجزیه ار

نشان داد كه استفاده از  ،انجام شد SNP 1230با 

-SNPدرصد  00/1و  MLM 12/1 ،12/1مدل 

دار با تمامي محتواي توكوفرول در ها ارتباط معني

یک دانه ذرت، ارتفاع گياه و طول دانه در سطح 

درصد داشتند. همچنين این تحقيق نشان داد كه 

و  Kده از مدل مبتني بر براي تمامي صفات استفا

به تنهایي عملكرد خوبي ندارند  Qمدل مبتني بر 

بطور مشترک  Qو  Kاما استفاده از مدل مبتني بر 

ثرتري را در بردارد ؤنتایج بهتر و م MLMدر مدل 

(Yang et al., 2010 .) 
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 کلی گیرینتیجه

هاي تنوع در كل با توجه به بالا بودن آماره

، E90-M160آغازگري ژنتيكي در تركيبات 

E100-M160  وE90-M150 توان به كارایي مي

ها در و از آن اذعان داشتبالاي این تركيبات 

اصلاحي دیگر به عنوان تركيبات هاي برنامه

با مناسب و كارا استفاده نمود. تجزیه ارتباط 

دار نشانگر معني 72توانست  MLMمدل  استفاده

شناسایي  رامتغير مورد بررسي  22مرتبط با 

-E90-M160مانند  . تشخيص نشانگرهایينماید

كه مرتبط با چندین صفت  E80-M150-1و  37

تحقيقات  انجام اي برتوانند مقدمه، ميبودند

 در ژنوم نواحي كاندید شناسایي شده تر دردقيق

به نشانگرهاي  AFLPباشند. تبدیل نشانگرهاي 

یا نواحي تكثيري با توالي  SCARاختصاصي 

به  AFLPپس از تأیيد پيوستگي نشانگر  مشخص

ژني كنترل كننده صفت، راهكار عملي و  مكان

 برايكه  رودكاربردي است كه انتظار مي

 نيز نشانگرهاي مهم شناسایي شده در این تحقيق

 مورد استفاده قرار گيرد.
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Abstract 

According to the importance of studies of abiotic stress, present study was done in order to 

identify of molecular markers with significant association to flooding stress tolerance in 

barley. This study carried out using of AFLP markers and 40 barley genotypes. Generally 22 

variables in both normal and flooded, eight characters including shoot dry weight, length, 

volume, wet weight, dry weight, leaf area, root diameter and density tolerance was assessed 

with six indicators (SSI, STI, GMP, TOL, YI and YSI). Seven primer combinations of EcoRI 

and MseI a total of 245 bands were produced, of which, 227 bands were polymorphic and had 

an average of 92.37 percent polymorphism. Three combinations E90-M160, E100-M160 and 

E90-M150 had higher values of genetic variation compared to other combinations and were 

more effective in distinguish of genotypes. Association analysis was performed using 

structure matrix and statistical models of GLM and MLM by using of TASSEL software for 

22 variables. The MLM model in 5 percent probability level identified 87 markers related to 

evaluated traits. According to the results of association analysis in normal condition the 

highest of coefficient of determination was for E100M16027 with explanation of 32 percent 

of root diameter variation and for tolerance indices and stress condition the highest coefficient 

of determination were for E80M1501 and E100M15022 with 24 percent explanation of 

variation of GMP index and shoot dry weight respectively.  
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