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جو بر اساس خصوصيات سيتوژنتيكي و  - مقايسه لاينهاي افزايشي ديزوميك گندم
  مولكولي

  3نياصالحه آقايي و 1شيرواني، هومن *2صفري، هوشمند 1فرشادفرمحسن 
  ، گروه كشاورزيدانشگاه پيام نور ،تهرانايران،  1

بخش ، و منابع طبيعي استان كرمانشاه و آموزش كشاورزي مركز تحقيقات، سازمان تحقيقات آموزش و ترويج كشاورزيكرمانشاه، ايران،  2
  تحقيقات جنگلها و مراتع

  اصلاح نباتاتكرمانشاه، دانشگاه آزاد اسلامي، واحد كرمانشاه، گروه ايران،  3

  28/9/96 :تاريخ پذيرش  27/8/96 :تاريخ دريافت

  چكيده

هاي اصلاحي و تحقيقات بنيادي ي با ارزشي در جهت برنامهمنابع ژنتيك ،ژنتيكي مانند لاينهاي افزايشي و جايگزينيمحصولات 
به زمينه  Betzesكه در آن كروموزومهاي جو زراعي واريته  ،جو - لاينهاي افزايشي گندم مقايسههدف از اين تحقيق . باشندمي

بر اساس مطالعات . ودمولكولي ب و نشانگرهاي سيتوژنتيكي، بر اساس منتقل شده Chinese springژنتيكي گندم نان واريته 
شد و تطابق كاريوتيپ حاصل از اين كروموزومها با كاريوتيپ  تأييدسيتوژنتيكي وجود كروموزومهاي اضافي در لاينهاي افزايشي 

بيشترين تفاوت مورفولوژيكي  H5و  H1 ،H4مطالعات سيتوژنتيكي مشخص كرد كه سه كروموزوم . گرديد تأييدوالد دهنده نيز 
تنوع ژنتيكي مطلوبي بر اساس . داراي بيشترين شباهت مورفولوژيكي با والد گيرنده بود H6ه داشتند و كروموزوم با والد گيرند

آغازگرهاي  .چندشكلي را در بين لاينها نشان دادند ينبهتر IS15 و  IS10 آغازگرهاي. در بين لاينها مشاهده شد ISSRماركر 
مناطق تكثيري توسط آغازگرهاي مورد . را در جو تكثير كردند H7و  H2 ،H3مورد بررسي بيشتر مناطقي از كروموزومهاي 

  . قرار داشتند H6و  H4 ،H5كمتر بر روي كروموزومهاي  ISSRاستفاده براي ماركر 

  سيتوژنتيك ،ISSRماركر  ،لاين افزايشي ،جو :كليدي واژه هاي

  hooshmand.safari@gmail.com: پست الكترونيكي ، 09183305823 :، تلفننويسنده مسئول* 

  مقدمه

غذاي اصلي مردم  )Triticum aestivum( امروزه گندم
 درصد 20طوري كه بيش از   باشد به بسياري از كشورها مي

گندم ). 9(كند  كالري مورد نياز جمعيت جهان را تأمين مي
ن و خواص نانوايي خوب بر به علت داشتن نشاسته، پروتئي
اگر چه از ساير غلات نيز . شودساير غلات ترجيح داده مي

توان نان تهيه نمود، ولي تا امروز هيچ گياهي در تهيه مي
نان براي تغذيه انسان نتوانسته است با گندم رقابت كند 

از نظر اهميت غذايي و  (Hordeum vulgare)جو  ).17(
پس از گندم، ذرت و برنج  سطح زير كشت در ميان غلات،

اما با توجه به اينكه در شرايط متنوع . مقام چهارم را دارد
آب و هوايي قابل كشت است، از نظر دامنه گسترش كشت 

لاينهاي افزايشي ديزوميك كه  ).16( مقام اول را داراست
هاي خويشاوند به حامل يك جفت كروموزوم از گونه

توانند به منظور تعيين مي زمينه ژنتيكي گونه گيرنده هستند،
كروموزومهايي كه حامل ژنهاي كنترل كننده مقاومت به 
 شوري، خشكي و غيره باشند، مورد استفاده قرار گيرد

لاينهاي داراي يك كروموزوم اضافي از طريق اضافه  ).22(
گردد شدن يك كروموزوم به گونه دريافت كننده توليد مي
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افي، از افزوده شدن يك و لاينهاي داراي دو كروموزوم اض
از يك گونه خويشاوند به زمينه  همولوگجفت كروموزوم 

لاينهاي  ).13( آيندمي به دستژنتيكي گونه گيرنده 
گياهان و اصلاح افزايشي منابع ژنتيكي با ارزشي براي 

يك لاين كروموزوم  ).28( اي  هستندتحقيقات پايه
گياهي  يك نوع گونهدر اي پيشرفتهمحصولات افزايشي 
از  رد،يگقرار مي براي اهداف زيادي مورد استفادهاست كه 

قبيل معرفي ويژگيهاي با ارزش نوع گيرنده، نقشه ژني و 
گذاري يك كروموزوم بيگانه وارد شده، يك ژن بيگانه نشان

آزمايشي و فهم رفتار جفت شدگي ميتوزي و ساختار 
و  23 ،18 ،8( فردكروموزوم و جدا كردن ژنهاي منحصر به

براي شناسايي لاينهاي افزايشي كه حامل  ).28
باشند از يكي از كروموزومهاي مختلف انتقال داده شده مي

مورفولوژي، كاريوتيپ كروموزوم اضافه شده،  تكنيكهاي
حاصل از  F1جفت شدن كروموزوم ميوزي در گياهان 

 Disomic( (DAAL)تلاقي بين دو لاين افزايشي بيگانه 

aline addition lines ( تشخيص بيوشيميايي و تلاقي ،
لاينهاي اضافي  .استفاده مي گردد )Inter crossing( داخلي

توان از نظر مورفولوژيكي سوميك را ميمونوسوميك و دي
كننده شناسايي نمود زيرا از همديگر و از والد دريافت

كروموزومهاي اضافه شده ويژگيهاي مورفولوژيكي سنبله و 
ها ممكن جا به جايي. دهدي را تغيير ميويژگيهاي رويش

خاطر بيشتر تغييرات به. است هم كيفي و هم كمي باشد
باشد و كنش متقابل بين ژنهاي والدهاي دهنده و گيرنده مي

هر كروموزوم يك اثر خاصي روي مورفولوژي و باروري 
گندم لاينهاي افزايشي ديزوميك  .)26و  24، 14( گياه دارد

ه و بررسي بيان ژنهاي خارجي در ژنوم براي مطالع جو - 
و  Cho گندم و ترسيم نقشه فيزيكي ژنوم جو توسط

مورد استفاده قرار گرفته است و از اين ) 2006(همكاران 
مشخص  6Hطريق نقشه فيزيكي ژنهاي موجود در لاين 

فعاليت (نظمي دهنده بينتايج اين پژوهش نشان. شده است
اي مرسوم و عادي پديده لوكوسها بود كه) و عدم فعاليت

لاينهاي . استجو - گندم در لاينهاي افزايشي ديزوميك 
گندم براي تهيه نقشه فيزيكي ژني - افزايشي ديزوميك جو

از اين . باشدكروموزومهاي جو يك منبع عالي ژني مي
 پذير شده استطريق بررسي سازمان ژني در جو امكان

سيتوژنتيكي از طريق روشهاي در تحقيق حاضر لذا ). 10(
لاينهاي افزايشي  ISSRو مولكولي بر اساس ماركر 

گندم كه در آن جو به عنوان والد دهنده و - كروموزومي جو
  .رفتقرار گ بررسي موردگندم به عنوان والد گيرنده بود 

  هاروشمواد و 
به منظور بررسي خصوصيات : مواد گياهي مورد آزمايش

 گرهايكروموزومي گونه جو زراعي بر اساس نشان
و مولكولي از هفت لاين افزايشي كه هركدام  كاريوتيپي

داراي يك جفت كروموزوم اضافي منتقل شده به زمينه 
 Chinese( واريته بهاره چيني، ژنتيكي گندم زراعي

spring(، والد گونه جو زراعي واريته  ازL. Betzes ند،بود 
  ).1جدول ( استفاده گرديد

ديش و بذور داخل پتريدر ابتدا : آزمايش سيتوژنتيكي
ساعت ريشه  48پس از . روي كاغذ صافي كشت شدند

 درصد 1/0محلول آلفا برومونفتالين مار يپيش تتحت 
پس از اين . گرفت قرارساعت  3مدت   هب) حجمي/وزني(

ساعت در  18عمل تثبيت مدت  برايها مرحله ريشه
براي نگهداري بعد از تثبيت . محلول لويتسكي قرار گرفتند
به ) حجمي/حجمي(درصد  70طولاني بلافاصله در  اتانول 

ها در ماده  نمونه ،لاينجهت مطالعه . نتقل شدندنيخچال م
در درجه ) نرمال 1هيدروكسيد سديم (هيدروليزكننده 

بعد از . داده شدند قرار گراد، درجه سانتي 64حرارت 
 4مدت  به ها در محلول رنگ هماتوكسيلينهيدروليز، نمونه

ها روي لام،  پس از قرار دادن نمونه. قرار گرفتند ساعت
منطقه مريستمي با استفاده از تيغ مخصوص برش داده شد 

 45محلول استيك اسيد  يك قطرهپس از قرار دادن و 
لامل روي آن  ،روي نمونه )حجمي/حجمي( درصد

با وارد كردن ضربات آهسته بر روي نمونه  .گذاشته شد
 باتصاوير كروموزومي  .سلولهاي ريشه پخش شدند

 مجهز به دوربين )Olympus BH2( ميكروسكوپ نوري
  .ذخيره شدند
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  ليست لاينهاي مورد بررسي در اين مطالعه-1جدول
 مشخصات لاين لاين شماره

1 H1 كروموزوم شماره يك والد دهنده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده است 

2 H2 نده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده استكروموزوم شماره دو والد ده 

3 H3 كروموزوم شماره سه والد دهنده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده است 

4 H4 كروموزوم شماره چهار والد دهنده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده است 

5  H5 لد گيرنده اضافه شده استكروموزوم شماره پنج والد دهنده به زمينه ژنتيكي وا 

6  H6 كروموزوم شماره شش والد دهنده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده است 

7 H7 كروموزوم شماره هفت والد دهنده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده اضافه شده است 

8  Ch.S والد گيرنده كه واريته بهاره چيني(Chinese spring) گندم زراعي بود 

9  H.V والد دهنده كه واريتهL. Betzes جو زراعي بود 
  

سلول متافازي عكس برداري شده از هر  5 كروموزومهاي
با استفاده از نرم . گرديددر يك فايل جداگانه، مرتب  لاين
و از طريق مشخص كردن ابتدا  MicroMeasure  3.3افزار

ي ويژگيهاو انتهاي كروموزوم و محل سانترومر آنها، 
، طول )L( )Long arm( نظير طول بازوي بلند وميكروموز

 )CL( ، طول كل كروموزوم)S( )Short arm( بازوي كوتاه
)Total chromosome length(بازوها  ، نسبت)AR( )Arm 

ratio(شاخص سانترومري ، )CI ()Centromer index (
، همچنين نوع ذخيره شدند Excelمحاسبه و در محيط 

بر اساس روش  )K.F)( )karyotype formula كروموزومها
Levan  21(تعيين گرديد( .  

تغيير   CTABبه روش DNAاستخراج : آزمايش مولكولي
كيفيت  و كميت. براي ژنوتيپها انجام گرفت) 12( يافته

DNA درصد 8/0آگارز  از ژل استفاده با شده استخراج 

. مشخص شد اسپكتروفتومتري روش و) حجمي/ وزني (
ميكروليتر  20 حجم در) PCR(پليمراز  واكنش زنجيره اي

 ميلي MgCl2 ،05/0ميلي مولار  2الگو،  DNAنانوگرم  50(

 آغازگر، يك واحد ميكرومول dNTP ،2/0هر  از مولار

) x1به مقدار  واكنش بافر و Taq DNA Polymeraseآنزيم 
 واسرشت مرحله يك شامل حرارتي چرخه. انجام شد

 5 مدت به لسيوس وس درجه 95 دماي در اوليه سازي
 زمان نيز، چرخه هر در كه بود حرارتي سيكل 40 و دقيقه

 درجه 95 و ثانيه 30 ترتيب به سازي واسرشت دماي و
 هر براي آن دماي و ثانيه 45 آغازگر اتصال زمان سلسيوس،

 دماي و زمان همچنين .بود متفاوت )2جدول ( آغازگر
 سلسيوس هدرج 72 و ثانيه 60 ترتيب به نيز رشته توسعه

 درجه 72 دماي در دقيقه 7 مدت به نهايي توسعه. بود
 درصد 2 آگارز ژل از آزمايش اين در .شد انجام سلسيوس

 Tris base, Boric acid( TBE بافر با) حجمي/ وزني (

and EDTA (محصولات  بارگذاريبراي  يك درصد
 PCR( )Polymerase chain(اي پليمراز واكنش زنجيره

reaction( درژل  رنگ آميزي سپس و گرديد تفادهاس 
انجام ) ليترميكرو در ميكروگرم يك( برمايد اتيديوم محلول
 ن شد نمايان جهت Gel Document دستگاه از وگرديد 
در پايان نيز با استفاده از نرم . شد استفاده باندها
. هاي حاصل مورد بررسي قرار گرفتداده  Darwin 5افزار

 PIC( )Polymorphic( كليمحتوي اطلاعات چند ش

information content( از طريق فرمول 
2

1
1 



n

i
PIPIC )25 (محاسبه گرديد.  

  نتايج
بررسي سلولهاي متافازي لاينهاي : مطالعات سيتوژنتيكي

افزايشي مورد مطالعه، وجود جفت كروموزوم اضافي براي 
  .تمام لاينها را نشان داد
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 هاي مورد استفادهعداد كل باند و محتواي اطلاعات چند شكلي در آغازگردرصد چند شكلي، ت-2جدول 

 كد
 آغازگر

 توالي آغازگر
هايمكان

 تكثير شده

هاي چندمكان
 شكل

درصد چند
 شكلي

PIC 

IS5 5'- AGAGAGAGAGAGAGAGC-3' 9 8 89/88%  302/0  

IS9 5'- CTCTCTCTCTCTCTCTG-3' 5 4 80%  326/0  

IS10 5'- GAGAGAGAGAGAGAGA Rc-3' 5 5 100%  494/0  

IS11 5'-ACACACACACACACACC-3'  5 5 100%  346/0  

IS12 5'-TGTGTGTGTGTGTGTGG-3'  8 7 5/87%  247/0  

IS13 5'- AGAGAGAGAGAGAGAGYT-3'  9 6 67/66%  296/0  

IS14 5'- GACAGACAGACAGACA-3' 5 5 100%  316/0  

IS15 5'- GGATGGATGGATGGAT-3' 4 4 100%  395/0  

IS16 5'-DBDACACACACACACACA-3' 8 6 75%  241/0  

56/5 44/6  ميانگين  67/88%  329/0  

، والد لاينهاي افزايشي كاريوتيپ و سيتوتيپ 1 در شكل
به منظور تعيين كروموزم  .ارائه شده است دهنده و گيرنده

اضافه شده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده از مطالعات انجام 
اكثر مورد قبول كه  ،)Hagber )1951و  Tjioشده توسط 

استفاده  ،كنندكه روي جو كار مي است سيتولوژيستهايي
 Kunzelو ) 1973( Tuleen ، هرچند از مطالعات)28( شد

استفاده  3و  2، 1نيز در شناسايي كروموزومهاي ) 1976(
در مجموع تعداد هفت جفت كروموزوم  .)30و  20( گرديد

منتقل شده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده شناسايي شد و از 
كاريوتيپ ساختگي تهيه گرديد كه اين كروموزومها يك 

 نامگذاري شد H.Vsاين كاريوتيپ تحت عنوان كاريوتيپ 
  .)2شكل (

 2در شكل : بررسي ويژگيهاي كروموزومهاي اضافي
كاريوتيپ ساختگي كروموزومهاي اضافه شده به زمينه 

ملاحظه كه  همان طور .ژنتيكي والد گيرنده ارائه شده است
نتايج نشان . متاسنتريك بودندها ، تمام كروموزومگرددمي
پانزدهمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره يك كه داد
H1ششمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره دو ؛H2؛ 

 ؛H3شانزدهمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره سه
 ؛H4پانزدهمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره چهار
 ؛H5م لاين بيستمين كروموزو ،كروموزوم شماره پنج

و  H6پانزدهمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره شش
 بود H7ششمين كروموزوم لاين  ،كروموزوم شماره هفت

  . )1شكل (

به منظور تأييد تعيين : اي صفات كاريوتيپيتجزيه خوشه
كروموزومهاي اضافي مشخص شده براي كاريوتيپ 

الد ، و)H7و  H1 ،H2 ،H3 ،H4 ،H5 ،H6(لاينهاي افزايشي 
و كاريوتيپ ساختگي از  (H.V)، والد دهنده (Ch.S) گيرنده

صفات كاريوتيپي  (H.Vs)كروموزومهاي اضافي تعيين شده 
، ، طول بازوي كوتاه، طول بازوي بلندطول كل كروموزوم

شاخص سانترومري و نسبت بازوي بلند به كوتاه محاسبه 
بر اساس خصوصيات كاريوتيپي تجزيه كلاستر به شد و 
اي حاصل در انجام شد كه نمودار خوشه Ward روش

والد  ،گرددچنانكه ملاحظه مي. ارائه شده است 3شكل 
دهنده به همراه كاريوتيپ حاصل از كروموزومهاي منتقل 
شده در يك گروه قرار گرفتند و اين مسئله تأييدي بر 

توان بيان بنابراين مي. شناسايي كروموزمهاي منتقل شده بود
موزومهاي مشخص شده به عنوان داشت كه كرو

كروموزومهاي انتقالي در لاينهاي افزايش مورد بررسي، به 
كاريوتيپ ارائه شده بر اساس . درستي مشخص شدند

كروموزومهاي اضافي تطابق بالايي با كاريوتيپ والد دهنده 
  . داشت
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  H1لاين  يوتيپو كار سيتوتيپ H2لاينو كاريوتيپسيتوتيپ H3سيتوتيپ لاين 

 
  H4لاين  و كاريوتيپ سيتوتيپ H5لاينو كاريوتيپسيتوتيپ H6لاين و كاريوتيپ سيتوتيپ

  H7لاين  و كاريوتيپ سيتوتيپ والد دهندهو كاريوتيپسيتوتيپ والد گيرنده و كاريوتيپ سيتوتيپ

  ، والد دهنده و گيرندههاي افزايشيلاين كاريوتيپ سيتوتيپ و -1شكل 

  

  
كاريوتيپ ساختگي كروموزومهاي اضافه شده به زمينه  -2شكل 

  ژنتيكي والد گيرنده
  

، اي حاصل از تجزيه كلاستر لاينهاي افزايشينمودار خوشه -3شكل 
و كاريوتيپ ساختگي  (Ch.S)، والد گيرنده (H.V) والد دهنده
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اس خصوصيات اضافي تعيين شده بر اس (H.Vs)كروموزومهاي 
 Wardكاريوتيپي به روش 

يابي بيشترين مناطق به منظور مكان: مولكوليهاي بررسي
تكثير شده در لاينهاي مورد بررسي براي كروموزوم اضافه 

مورد  ISSRآغازگر  12شده به زمينه ژنتيكي والد گيرنده 
عدد داراي  9آغازگر تنها  12كه از اين  ؛استفاده قرار گرفت

در  ISSRهاي آغازگر. دهي بودندبل امتيازهاي قاباند
مكان ماركري را شناسايي كنند كه از  58مجموع توانستند 

ها چند باند يك شكل مشاهده شد و ساير باند  8اين تعداد 
بيشترين تعداد باند  IS13و  IS5هاي آغازگر. شكل بودند

 4تعداد (كمترين تعداد باند  IS15و آغازگر ) باند 9تعداد (
لاين مورد بررسي با  9الگوي باندي . را نشان دادند) ندبا

هر . شده است داده نشان 4در شكل  IS5 استفاده از آغازگر
پرايمر نشان داد  9باند براي  33/32ژنوتيپ به طور متوسط 

باند داراي بيشترين تعداد باند و  36با تعداد  H7و لاين 
. د باند بودباند داراي كمترين تعدا 25با تعداد  H6لاين 
در  ،هاي استفاده شدهآمده براي آغازگر به دستنتايج 

كمترين ميزان درصد چند شكلي . ارائه شده است 2جدول 
 درصد 67/66به ترتيب به ميزان  IS16و  IS13هاي را آغازگر

داشتند و بيشترين درصد چند شكلي براي  درصد 75و 
 درصد 100به ميزان  IS15و  IS10 ،IS11 ،IS14هاي آغازگر

 67/88بود، همچنين ميانگين درصد چند شكلي برابر 
هاي توليد شده توسط هر متوسط تعداد باند. بود درصد

- بود و متوسط تعداد باند 44/6لاين برابر  9 آغازگر براي

مربوط به  PICبيشترين ميزان . بود 56/5هاي چندشكل 
  . بود IS15 و  IS10 آغازگرهاي

: با استفاده از ضريب تشابه دايس اماتريس تشابه ژنوتيپه
تشابه ژنتيكي لاينهاي مورد بررسي با استفاده از ضريب 

، )3جدول (متغير بود  845/0تا  434/0تشابه دايس از 
توان بنابراين مي. بود 655/0ميانگين تشابه بين لاينها برابر 

مطلوبي در بين لاينهاي مورد بررسي  نسبتاًبيان داشت تنوع 
  .وجود داشت ISSRانگر بر اساس نش

 ISSRماتريس تشابه با استفاده ضريب تشابه دايس براي لاينهاي مورد بررسي با استفاده از نشانگر  -3جدول 

 H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 Ch.S لاين

H2 603/0         

H3 638/0  828/0        

H4 500/0  724/0  690/0       

H5 621/0  638/0  638/0  845/0      

H6 509/0  774/0  660/0  811/0  830/0   

H7 586/0  810/0  810/0  707/0  690/0  679/0    

Ch.S 552/0  707/0  672/0  810/0  793/0  792/0  724/0   

H.V 509/0  472/0  509/0  434/0  453/0  509/0  604/0  453/0  
         

  

بود، بنابراين  695/0متوسط تشابه بين لاينهاي افزايشي 
. افزايشي از متوسط تشابه بيشتر بود شباهت بين لاينهاي

بود،  722/0متوسط تشابه لاينهاي افزايشي با والد گيرنده 
اين متوسط ضريب تشابه بالا دلالت بر اين دارد كه 

بالايي بر تغيير زمينه ژنتيكي  تأثيركروموزومهاي منتقل شده 
مورد بررسي  ISSRوالد گيرنده بر اساس پرايمرهاي 

ابه لاينهاي افزايشي با والد دهنده متوسط تش. نداشتند

 تأثيربود، پايين بودن اين ضريب تشابه نيز بيانگر  499/0
كم كروموزومهاي انتقالي در زمينه ژنتيكي والد گيرنده بر 

و  هوالد دهند. مورد بررسي بود ISSRاساس ماركرهاي 
پرايمرهاي و ) 453/0(گيرنده فاصله ژنتيكي بالايي داشتند 

ه خوبي دو گونه مورد مطالعه را ازهمديگر بمورد بررسي 
  .تفكيك كردند
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  IS5الگوي باندي لاينهاي مورد بررسي با استفاده از آغازگر  -4شكل 

به ترتيب با (بيشترين شباهت  H6و  H4 ،H5لاينهاي 
را با والد گيرنده ) 792/0و  793/0، 810/0ضريب تشابه 

با ضريب تشابه به ترتيب (داشتند و داراي بيشترين فاصله 
ازطرف . با والد دهنده بودند) 509/0و  453/0، 434/0

با والد ) 604/0(داراي بيشترين شباهت  H7ديگر لاين 
، تشابه بالاي اين لاين با والد دهنده نشانگر اين دهنده بود

هاي بيشتري را مطلب بود كه پرايمرهاي مورد بررسي مكان
 H1لاين . دنددر جو را تكثير كر H7بر روي كروموزوم 

با والد گيرنده بود  و با  )552/0(داراي بيشترين فاصله 

در . را نشان داد )505/0( بالايي نسبتاًوالد دهنده  تشابه 
بود مجموع هرچقدر تشابه لاينها به والد گيرنده بيشتر 

آغازگرهاي مورد بررسي مكانهاي ماركري كمتري از 
والد گيرنده را كروموزومهاي اضافه شده به زمينه ژنتيكي 

  .ندتكثير كرد

اي به نمودار حاصل از تجزيه خوشه :ايتجزيه خوشه
بر اساس ضريب تشابه دايس باعث  UPGMAروش 
  ). 5شكل (بندي لاينها در چهار گروه شد گروه

  

  
   UPGMAبا روش  ISSRهاي نشانگر اي لاينها بر اساس دادهنمودار حاصل از تجزيه خوشه -5شكل 
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بندي حاصل از تجزيه گردد گروهكه ملاحظه ميچنان
اي به خوبي والد دهنده و گيرنده را در دو گروه خوشه

از طرف ديگر تمام لاينهاي افزايشي با . جداگانه قرار داد
والد گيرنده در فاصله نسبتاً بالاتري نسبت به خط برش در 

، H4لاينهاي گردد كه اما ملاحظه مي. يك گروه قرار گرفتند
H5  وH6 شباهت با والد گيرنده در يك گروه  با بيشترين

 H7و  H2 ،H3لاينهاي و گروه بعدي شامل . قرار داشتند
بود، كه لاينهاي اين گروه اكثراً شباهت بالاتري با والد 

بود كه به تنهايي در يك  H1گروه سوم لاين . دهنده داشتند
 گروه قرار داشت و در نهايت گروه چهارم بود كه شامل

  . والد دهنده بود

آمده  به دستبا توجه به نتايج : اصلي تجزيه به مختصات
از تجزيه به مختصات و بر اساس مختصات اول و دوم 

ج يدياگرام پراكنشي ژنوتيپها رسم شد، كه اين دياگرام با نتا
اي بيشتر با توجه به مختصات اول مطابقت ه خوشهيتجز

حدودي تطابق  داشت، اما بر اساس مختصات دوم نيز تا
در مجموع والد دهنده و گيرنده ). 6شكل (مشاهده گرديد 

بر اساس دو محور مختصات اصلي اول و دوم از همديگر 
با  H6و  H4 ،H5لاينهاي تفكيك شدند و از طرف ديگر 

شباهت با والد گيرنده بر اساس نمودار در كنار  بيشترين
ينهاي لاهمچنين . والد گيرنده در يك گروه قرار داشتند

H2 ،H3  وH7  نيز بر اساس دو محور مختصات در يك
اي نيز محور مختصات جداگانه H1گروه بودند و لاين 

  . تر بود داشت كه بيشتر به والد دهنده نزديك

  
  بر اساس دو محور مختصات اصلي اول و دوم ISSRباي پلات لاينها براي نشانگر  -6شكل 

  بحث
بيان داشت كه وجود توان در يك جمع بندي كلي مي

شد و  تأييدكروموزومهاي اضافي در لاينهاي افزايشي 
كاريوتيپ حاصل از اين كروموزومها با كاريوتيپ والد 

با استفاده از ) Gupta )1970 .دهنده تطابق داشت
مورفولوژي كروموزومهاي منتقل شده چاودار در زمينه 
ژنتيكي گندم گزارش كرد كه براي اين كروموزومهاي 

 ، همچنين)15( تقالي تنوع مورفولوژيكي وجود داردان
Szakacs  وMolnar-lang )2010 ( عدم پايداراي

كروموزومهاي انتقالي چاودار به زمينه ژنتيكي گندم را 
از طرف ديگر وجود چندشكلي بين . )28( گزارش نمودند

اي براي مورفولوژي كروموزومهاي جو زراعي واريته
هرحال اخوان و سعيدي در  ).31( گزارش شده است

بر اساس مورفولوژي كروموزومهاي جو زراعي ) 1389(
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 به دست، كه كاريوتيپ كاريوتيپ آن را مشخص كردند
آنها  توسط آمده در اين تحقيق با كاريوتيپ گزارش شده

  .)1( تطابق بالايي داشت

مشخص  H.Vsو  H.Vهمچنين در مطالعه دو كاريوتيپ 
 ، كاريوتيپ از همديگر گرديد كه عامل تفكيك اين دو

 .بيشتر طول بازوي كوتاه و متوسط طول كل كروموزوم بود
ديگر صفات كاريوتيپي اين دو كاريوتيپ با همديگر 

متاسانتريك  به صورتمها وو كليه كروموز يكسان بود
براي جمعيتهاي مختلف ) 1389(اخوان و سعيدي  .بودند

و در  گونه جو زراعي كاريوتيپ متقارني گزارش كردند
اكثر جمعيتها تمام كروموزومها متاسانتريك بودند و در 

متاسنتريك نيز گزارش مواردي وجود يك كروموزوم ساب
فرمول كاريوتيپي ) 1383(ستا و همكاران يزدان. )1( كردند

m7 با توجه به  .)6( را براي جو زراعي گزارش كردند
ي كروموزومهاكاريوتيپهاي تهيه شده مشخص گرديد كه 

. تقل شده به والد گيرنده در چه محلي قرار گرفته اند من
مطالعات قبلي كه آمده از  به دستنتايج با نتايج اين بخش 

، اخوان و )1384( توسط بخشي خانيكي بر روي جو
و همچنين ) 1951( Hagberو  Tjio، )1389(سعيدي 
صورت  )1976( Kunzelو ) Tuleen  )1973 مطالعات

از طرف  .)30و  29، 20، 3، 1( تمطابقت داشگرفته است 
 H5و  H1 ،H4ديگر مشخص شد كه سه كروموزوم 

با والد گيرنده داشتند و  را بيشترين تفاوت مورفولوژيكي
داراي بيشترين شباهت مورفولوژيكي با والد  H6كروموزوم 
در مطالعه لاينهاي ) 1389(موسوي و همكاران  .گيرنده بود

در زمينه ژنتيكي بهاره جايگزيني كروموزومي گندم هوپ 
و  2B,7B,7D,4D,3D,7A,6Aچيني نشان دادند كه لاينهاي 

توان از آنها براي ، لذا مي هوپ در يك گروه قرار گرفتند
 .)5( اصلاح ژنتيكي تحمل به خشكي در گندم بهره جست

Riley  وChapman )1958 (فت شدن ميوزي را در ج
به  Chinese springواريته گندم لاينهاي اضافي و جايگزين 

صبوري و  .)26( بندينگ مطالعه نمودند-روش سي
صفات مربوط به در بررسي مكان يابي ) 1396(همكاران 

را داراي اهميت معرفي  4كروموزم شماره  ،در جو سنبله
  .)4( نمودند

آمده تنوع ژنتيكي مطلوبي بر  به دستبا توجه به نتايج 
محتواي ، ددر بين لاينها مشاهده ش ISSRاساس ماركر 

متغير است و  5/0از صفر تا ) PIC(اطلاعات چند شكلي 
هرچه اين عدد بزرگتر باشد بيانگر فراواني بيشتر چند 

باشد شكلي براي آن جايگاه در ژنوتيپهاي تحت بررسي مي
ها بهتر از ساير آغازگرIS15 و  IS10 بنابراين آغازگرهاي

آغازگر و  توانستند فاصله ژنتيكي لاينها را مشخص كنند
IS12 ،IS13  وIS16  با كمترين ميزانPIC  و درصد

 . چندشكلي توانايي خوبي در جداسازي لاينها نداشتند
Abou-Deif  آغازگر  8با استفاده ) 2013(و همكارانISSR 

تعداد بيست ژنوتيپ گندم را مورد بررسي قرار دادند و 
 را گزارش نمودند درصد 8/84متوسط درصد چندشكلي 

كاربرد ) 2012(و همكاران  Deshmukhمچنين ه) 7(
را در زمينه تعيين مقاومت  ISSRبويژه  ،ماركرهاي مولكولي

نتايج . )11( نده ابه خشكي ژنوتيپهاي گندم گزارش كرد
با نتايج  ISSRاس ماركر مولكولي بر اس تجزيه تنوع ژنتيكي

اما . هاي سيتوژنتيكي تطابق چنداني نداشتحاصل از بررسي
  H7و  H2 ،H3لاينهاي هاي مورد بررسي بر اساس پرايمر

توان بيان داشت به والد دهنده شباهت بيشتري داشته و مي
كه پرايمرهاي استفاده شده در مطالعه حاضر بيشتر مناطقي 

 .را در جو تكثير كردند H7و  H2 ،H3از كروموزومهاي 
Jin-Kun  بر اساس ماركر ) 2002(و همكارانISSR 

بندي اي گروهژنوتيپهاي گندم را با روش تجزيه خوشه
 و بيان داشتند كه كرده و آنها را در چهار گروه قرار دادند

تفاوت را در بين  ISSRبا استفاده از ماركر  توانمي
از طرف ديگر  .)19( دكولتيوارهاي گندم مشخص نمو

بيشتر به والد گيرنده شبيه بودند و  H6و  H4 ،H5لاينهاي 
توان بيان داشت كه مناطق تكثيري توسط بنابراين مي

كمتر بر روي  ISSRآغازگرهاي مورد استفاده براي ماركر 
نكته جالب توجه . قرار داشتند H6و  5آ، H4كروموزومهاي 

طالعه شده روش م دوبود كه بر اساس  H1لاين 
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فاصله بالايي با والد دهنده و گيرنده ) و ماركر سيتوژنتيك(
نيز به آن اشاره  قبلاًاين امر بيانگر مطلبي بود كه  .داشت

شد و آن اين است كه كروموزومهاي افزايشي بر اساس 
پرايمرهاي مورد بررسي در زمينه ژنتيكي والد گيرنده 

و همكاران  Sofalian. تغييرات بالايي ايجاد نكردند
مورد  ISSRآغازگر  15ژنوتيپ گندم را با  27) 2009(

اي بر خوشه از تجزيهمطالعه قرار دادند كه نتايج حاصل 

ژنوتيپها را در سه گروه اصلي قرار  UPGMAاساس روش 
د تغييرات نتوانمي ISSRو نشان داد كه نشانگرهاي  داد
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Abstract 

Genetic materials such as alien additions and substitutions are valuable genetic 
resources for both plant breeding and basic research. The objective of this study was 
determination of genetic diversity in wheat addition lines of Hordeum vulgare L., (2n = 
2x =14. cv. Betzes) into the genetic background of bread wheat (Triticum aestivum L., 
2n = 6x =24, AABBDD, cv. Chinese Spring) by cytogenetical and molecular markers. 
Cytogenetical study indicated that chromosomes of 1H, 4H and 5H had the 
morphological differences with recipient parent and 6H had the morphological 
similarity with recipient parent. A desirable genetic diversity observed based on ISSR 
markers between the lines. The primers of IS10 and IS15 showed the best polymorphism 
between the lines. The studied primers were amplified in barley the most regions of the 
chromosomes of 2H, 3H and 7H. The proliferation regions by using primers for ISSR 
marker lower placed on chromosomes of 4H, 5H and 6H. 

Key words: Barely, Addition line, ISSR marker, Cytogenetic. 

 

 

  

  

  


