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نشانگر با استفاده از ( .Hordeum vulgare L)های جو ارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

 ISSRمولکولی 

  فهلیانی رضا امیری و *اصل، اسد معصومیشریفه حسین پور

 اصلاح نباتات  گروهدانشکده کشاورزی، ، دانشگاه یاسوج ایران، یاسوج،

 03/09/1403 تاریخ پذیرش:  07/10/1402 تاریخ دریافت:

 کیدهچ

های آن اطلاعات مفیدی در اختیار باشد كه ارزیابی قرابت و خویشاوندی ژنوتیپكروموزوم می 14دیپلوئید با تعداد  جو گیاهی

مورد ارزیابی قرار  ISSRژنوتیپ جو با استفاده از نشانگر مولکولی  18دهد. در پژوهش حاضر، تنوع ژنتیکی بهنژادگران قرار می

ای پلیمراز با استفاده از آغازگرهای نان از كمیت و كیفیت مطلوب آن، واكنش زنجیرهبرگی و اطمی DNAگرفت. پس از استخراج 

ISSR  ،مورد از آنها چندشکل بودند.  159نوار تولید كردند كه  180آغازگر استفاده شده تعداد  12انجام گردید. در این آزمایش

نوار بود. بالاترین و كمترین میزان  9/15ای چندشکل، درصد و میانگین تعداد نواره 37/88درصد چندشکلی برای كل آغازگرها 

كمترین میزان  12Fبیشترین و آغازگر  1Fبود. آغازگر  12Fو  1Fمحتوای اطلاعات چندشکل به ترتیب مربوط به آغازگرهای 

تایج حاصل از این كمترین مقدار بود. ن 5Fبالاترین و در آغازگر   1Fهتروزیگوسیتی را نشان دادند. شاخص نشانگری در آغازگر 

-بندی مولکولی ارقام جو را تایید كرد و نشان داد كه بین ژنوتیپدر بررسی تنوع و گروه ISSRپژوهش، كارایی بالای نشانگر 

 های بهنژادی بهره جست. توان از آنها در برنامههای جو مورد بررسی تنوع ژنتیکی مناسبی وجود دارد و می

 ندشکلی، شاخص نشانگری و تجزیه خوشه ای: هتروزیگوسیتی، چکلمات کلیدی

 مقدمه
ترین گیاهان زراعی است. جو و یکی از مهمترین و قدیمی( =142n=2n) گیاهی دیپلوئید (.Hordeum vulgare L) جو

های قدیم در تولید مالت و الکل مدنظر بوده است همانند دیگر غلات، تامین كننده نیاز غذایی بشر و حیوانات بوده و از زمان

متر به عمل میلی 250تا  200. این گیاه در مقایسه با گندم نیاز آبی كمتری دارد و در مناطقی با حداقل بارندگی یعنی از [25]

 . [17]آیدمی

های بهنژادی گیاهی های اولیه همه پروژهگیاه جو از نظر ژنتیکی دارای تنوع ژنتیکی است و بررسی تنوع ژنتیکی از نیازمندی

تکنیک برای بهنژادی گیاهان زراعی روند رو به رشدی داشته است. در  DNAاست. استفاده از نشانگرهای ژنتیکی مبتنی بر 

و صفات مهم زراعی همچون مقاومت به عوامل بیماریزا،  DNAگزینش به كمک نشانگر، همبستگی بین نشانگرهای 

گیرد. در این روش های غیر زنده، پارامترهای كیفیت و صفات كمی مورد بررسی قرار میحشرات، نماتدها، تحمل به تنش

شوند. به این ترتیب، این روش به شناسایی گیاهان یی و انتخاب مینشانگرهایی كه در مجاورت ژن هدف قرار دارند، شناسا

های اولیه كمک زمان و بدون قرار دادن در معرض هجوم بیمارگر یا حشره یا تنش در نسلهای هدف بطور همحامل ژن

 .[4]خواهد كرد 

 بیشتر، چندشکلی علت ( بهههای تکراری سادنواحی بین توالی)  ISSR، نشانگرهای DNAبر مبتنی نشانگرهای بین در

 ژنومی، نقشه تهیه و هاژنوتیپ بررسی در آنها كاربرد قابلیت و استفاده سهولت تصادفی، و بالا ژنومی توزیع بالا، تکرارپذیری
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های در ارزیابی ژنوتیپ [2]الوندی و همکاران  .[21]شوند می محسوب ژنتیکی در مطالعات مناسب نشانگرهای عنوان به

آغازگر مختلف استفاده كرده و گزارش كردند كه بیشترین شاخص  11از  1ISSRدوروم با استفاده از نشانگرهایگندم 

و بر  2UPGMAای به روشبود. تجزیه خوشه 5و  1و كمترین آن مربوط به آغازگرهای  6چندشکلی مربوط به آغازگر 

استفاده از  با جو لاین و رقم 45 ژنتیکی تنوع در بررسی بندی كرد.ها را در سه گروه دستهاساس ضریب تشابه دایس ژنوتیپ

 چندشکلی اطلاعات شدند. میزان تولید باز جفت 3000-80 طول با نوار چندشکل 438 مجموع ، در ISSRآغازگر 9

 برای 694/1از  نیز نشانگر بود. شاخص متغیر 19/0میانگین  با  2ISSR برای 227/0تا  7ISSRبرای  121/0نشانگرها از 

 7ISSR 9 برای 448/22تاISSR های داده اساس بر مطالعه مورد جو هایژنوتیپ بندیآمد. گروه بدست 99/8 میانگین با

های مختلف جو زراعی . در تحقیق دیگری برای بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ[12]كرد  تقسیم گروه شش به را آنها مولکولی،

مکان ژنی چندشکل تولید  70آغازگر مورد استفاده  25آغازگر از بین  20استفاده شد. در مجموع،  ISSRآغازگر  25ایران از 

ها را به سه كردند. تجزیه خوشه ای و تجزیه به مختصات اصلی با استفاده از ماتریس ضریب تشابه ژنتیکی جاكارد، ژنوتیپ

بررسی  3RAPDو  ISSRتونس با استفاده از آغازگرهای نمونه جو جنوب  80تنوع ژنتیکی  .[11]گروه متمایز تقسیم نمود 

متغیر بود در  39/0تا  24/0درصد و میانگین اطلاعات چندشکلی از  67/66درصد چندشکلی ISSR شد. با نشانگرهای 

د باند قابل امتیازآور تولی 17، سه آغازگر در مجموع RAPDبدست آمد. با نشانگر 16/1تا  74/0كه قدرت تفکیک بین حالی

نمونه را نشان دادند  80بندی متفاوتی از آمده از این نشانگرها، خوشهدستكردند كه همه چندشکل بودند. دو دندروگرام به

آغازگر  9و  ISSRآغازگر  9های مختلف مناطق خشک و مرطوب جو كشور تونس با استفاده از . تنوع ژنتیکی ژنوتیپ[19]

RAPD  بررسی شد. نشانگرهایISSR  وRAPD  درصد نوارهای چندشکل تولید كردند. كارایی  61و  2/72به ترتیب

)5MI (، شاخص نشانگری)4EMR(های نشانگر با استفاده از پارامترهای مختلف مانند نسبت چندگانه مؤثر نسبی این سیستم

تر بودند. تجزیه و بالا ISSRمقایسه شدند. تمام پارامترهای بررسی شده، در سیستم  )6PIC (و محتوای اطلاعات چندشکل 

ها زمینه ژنتیکی و منشأ جغرافیایی آنها را از نظر پسبه وضوح ژنوتیپ RAPDو  ISSRهای ای بر روی دادهتحلیل خوشه

-. در تحقیق دیگری برای بررسی فاصله ژنتیکی گونه[18]بندی نتایج ثابتی از شرایط آنها ارائه داد متمایز كرده و هر دو خوشه

 55استفاده شد.   RAPDو ISSR غرب كشور تركیه از نشانگرهای  spontaneumهایجمعیت آمده از های جو بدست 

 55آغازگر مورد استفاده  65برای تشخیص تنوع استفاده شد. در مجموع، با استفاده از  ISSRآغازگر  10و  RAPDآغازگر 

-ها ایجاد شد. كمترین تغییرات بین جمعیتای مجزا در میان جمعیتجایگاه چندشکل تولید شد. به وضوح دو گروه خوشه

مشاهده شد، لذا عنوان شد كه سیستم  "آیدین"و  "ایچملر"های و بیشترین آن بین جمعیت "بورنووا"و  "پینارباسی"های 

به عنوان دو نشانگر غالب برای تشخیص تنوع ژنتیکی جو موثر و امیدواركننده هستند  ISSRو  RAPDهای نشانگری 

عضو وحشی از كشورهای  45خویشاوند نزدیک جو از منطقه تبت چین و  45نمونه جو، شامل  90تنوع ژنتیکی . [27]

بررسی شد. نتایج نشان داد كه اقوام نزدیک وحشی تبتی  7SSR و ISSRبا استفاده از نشانگرهای  مختلف سراسر خاورمیانه،

                                                           

Inter Simple Sequence Repeat 1. 

2. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean  

Rnadom Amplified Polymorphic DNA 3. 

Effective Multiplex Ratio 4.  

Marker Index 5. 

6. Polymorphism Information Content 

7. Simple sequence Repeat  



 1404، 2، شماره38جلد                                                 مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(                          
 178-188مقاله پژوهشی، صفحات                 

آلل متفاوت تکثیر كردند كه  ISSR 91آغازگر 10جو از تنوع ژنتیکی بالاتری نسبت به كشورهای خاورمیانه برخوردار بودند. 

درصد( بود.  49/80های خاورمیانه )شکل در ژنوتیپالل چند 82درصد( و  81/86های تبتی )الل چندشکل در ژنوتیپ 79

های درصد( و در بین ژنوتیپ 100نوار چندشکل ) 100های تبتی، در بین ژنوتیپ  SSRیازده جفت آغازگر نشانگرهای

ها را دو ژنوتیپ UPGMAای با روش درصد( تولید كردند. تجزیه و تحلیل خوشه 72/98نوار چندشکل ) 77خاورمیانه، 

 با ایران گندم هایژنوتیپ ژنتیکی تنوع پژوهشی، در. [28]ها در ارتباط بود مجزا قرار داد كه با منشاء جغرافیایی نمونهگروه 

 و 86 ترتیب به ISSR آغازگر 16 و RAPD آغازگر 17. گرفت قرار بررسی مورد ISSR و RAPD نشانگرهای از استفاده

 افزار نرم از استفاده با شده رسم دندروگرام و UPGMA اساس بر ای خوشه تحلیل و تجزیه. كردند ایجاد چندشکل باند 56

NTSYSpc 2.02 هایژنوتیپ بین ژنتیکی فاصله بیشترین. داد نشان را اصلی خوشه سه CD-89-2 و CD-89-7 و 

 تعداد میانگین نی، ژنتیکی فاصله ماتریس اساس بر. بود CD-89-3 و CD-89-2 هایژنوتیپ بین ژنتیکی فاصله كمترین

 آنالیز كه داد نشان نتایج. بودند درصد 12/87 و 332/0 ،381/1 ترتیب به چندشکلی محتوای و شانون شاخص مؤثر، باندهای

RAPD و ISSR [23]گندم نان هستند  هایژنوتیپ بین روابط و ژنتیکی تنوع بررسی برای مناسبی هایروش.  

 ISSR نشانگر 9 و 2IRAPیک نشانگر ،1iPBS نشانگر 6 از استفاده با برنج ژنوتیپ 85 ژنتیکی در پژوهش دیگری تنوع

 متوسط طور به و( بودند متغیر آلل 8 تا 3 از) شدند شناسایی نشانگر هر توسط چندشکل هایگرفتند. آلل قرار ارزیابی مورد

، ISSR1-2 ،iPBS2241-2 ،ISSR16-4 هایشده، آلل شناسایی هایآلل بین از. شد مشاهده مکان هر در آلل 33/5

ISSR55-1 ،ISSR57-1 ،iPBS2242-2 و iPBS2240-1 تنش بودند.  و نرمال شرایط در صفت چندین با مرتبط

 به مطالعه این در موثر آلل تعداد و شانون تنوع ،Nie تنوع چندشکل، اطلاعات محتوای بالای سطوح با iPBS2240 نشانگر

  .[26]شد  شناسایی ژن برای نشانگر بهترین عنوان

بت و ورد قراژنوتیپ های جو در كشور كم بوده و اطلاعات ما در مبا توجه به مطالب بالا، تحقیقات انجام شده روی 

ران یم گچساهای جو موجود در كشور اندک است. از طرفی در طی چند سال اخیر در مركز تحقیقات دخویشاوندی ژنوتیپ

های جدید یجاد رقمژنوتیپ پیشرفته امیدبخش( در مسیر بهنژادی و ا 16المللی )تعدادی ژنوتیپ جو با منشاء داخلی و بین

پ پیشرفته امیدبخش كه ژنوتی 16سازگار به شرایط ایران قرار گرفته اند لذا هدف از انجام این پژوهش ارزیابی تنوع ژنتیکی 

بندی آنها و دسته ISSRاز نشانگر مولکولی در معرض رهاسازی به عنوان رقم جدید هستند و دو  رقم جو ایرانی با استفاده 

 باشد تا بتوان از این اطلاعات در راستای ایجاد ارقام جدید بهره جست.بر اساس اطلاعات ژنتیکی می

 

 هامواد و روش
س از كشت بذور آمده است. پ 1های مورد بررسی كه از مركز تحقیقات دیم گچساران تهیه گردیدند در جدول شجره ژنوتیپ

 تهیه گردید.  DNAهای برگی جهت استخراج های كامل تصادفی در مزرعه، نمونهقالب طرح بلوکدر 

                                                           
1. Inter-Primer Binding Site  

Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism 2. 
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ها در گیری میزان جذب نوری نمونهو نیز اندازهو انجام الکتروفورز  %1ها روی ژل آگارز های بارگذاری نمونهشده با روش

 نانومتر با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر انجام گردید.  280و  260های طول موج

دند. دمای اتصال شتهران ساخته -شركت تکاپو زیست( توسط 2)جدول  [24 و14و 13]مورد استفاده  ISSRآغازگرهای 

 ( تعیین شد.، آلمانEppendorfبرنامه گرادیانت دمائی دستگاه حرارتی ترموسایکلر )بهینه آغازگرها با استفاده از 

 

های جو مورد بررسیشجره ژنوتیپ -1جدول    
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جدو

 - 2ل

توالی 

آغازگ

رها و 

دمای 

بهینه 

اتصال 

 آنها 

 لدمای اتصا اسم آغازگر

 گراد()درجه سانتی

 ('5  3'توالی آغازگر )

F1 6/63 ACC ACC ACC ACC ACC ACC G 

F2 3/56 ACA CAC ACA CAC ACA CCG 

F3 4/52 CTC TCT CTC TCT CTC TG 

F4 2/43 GAT AGA TAG ACA GAC A 

F5 36 GGG TGG GGT G 

F6 6/52 GTG TGT GTG TGT GTG TYA 

1 Mahour  

2 Khorram  

3 Arbayan-01//As46/Aths/3/Barjouj, ICB02-0406-0AP-8AP-0AP  

4 
Avt/Attiki//MAtt733371/3/Aths/Lignee686/4/Kabaa, ICB98-0796-0AP-15AP-

0AP-14AP-0AP-8AP-0AP 

5 
Lignee527/NK1272/4/Avt/Attiki//Aths/3/Giza121/Pue, ICB95-0279-0AP-8AP-

0AP-14AP-0AP    

6 
Rhn03/3/Mr2584/Att//Mari/Aths*302/4/Rhn03/Lignee527, ICB05-0272-3AP-

0AP  

7 
Rhn03/3/Mr2584/Att//Mari/Aths*302/4/Ssn/Badia//Arar/3/Gloria'S'/Copal'S', 

ICB05-0292-7AP-0AP  

8 

Aths/Lignee686//Mari/Aths*2/3/Lignee527/NK1272//Alanda/6/JLB7001/5/Deir

Alla106//DL70/ Pyo/3/RM1508/4/Arizona5908/Aths//Avt/Attiki/3/Ager, ICB05-

0238-0AP-5AP-0AP 

9 
AwBlack/Aths//Arar/3/9Cr27907/Roho/4/CompCr229//As46/Pro/3/DeirAlla106/

/DL71/Strain205, ICB97-0605-0AP-10AP-0AP-5AP-0AP-1AP-0AP 

10 
E.ACACIA/DEFRA//PENCO/CHEVRON-BAR, CBSS02Y00319S-0M-0M-

5Y-1M-0Y 

11 SHENMAI NO.3/MSEL//CANELA, CBSS04Y00367T-I-2Y-2M-0Y-0M-0Y   

12 SHENMAI NO.3/MSEL//CANELA, CBSS04Y00367T-D-3Y-1M-0Y-0M-0Y    

13 
ATAH92/2*M81//TOCTE/3/PENCO/CHEVRON-BAR, CBSS01M00733T-

0TOPY-7M-2M-2Y-1M-0Y  

14 DEFRA/CL128//PFC 88209, CBSS02Y00326S-0M-0M-4Y-1M-0Y  

15 FRESA/LEGACY, CBSS05Y00125S-7Y-0M-0Y-0M-1AP 

16 MoB1337/Wi2291//Mooroco9-75/3/Hml  

17 

TRADITION/6/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA1

/7/LEGACY// PENCO/CHEVRON-BAR, CBSS04M00295T-2M-0Y-0M-0Y-

1M-0AP 

18 
LIMON/BICHY2000//NE167/CLE176, CBSS05Y00064S-29Y-0M-0Y-0M-

3AP  
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F7 3/56 CTC TCT CTC TCT CTC TGC 

F8 5/43 CTC TCT CTC TCT CTA 

F9 38 CAG CAG CAG GC 

F10 7/43 GTG TGT GTG TGT CC 

F11 8/40 CAC ACA CAC ACA AC 

F12 8/40 CAC ACA CAC ACA GT 

)با  ISSRمیکرولیتر آغازگرهای  2كن )شركت سیناژن(، میکرولیتر بافر مسترمیکس آمپلی PCR ،10جهت اجرای واكنش 

 2/0سازی شده در تیوب رقیق DNAمیکرولیتر  5/1میکرولیتر آب دو بار تقطیر استریل و  5/6میکرومول(،  10غلظت 

درجه  94دقیقه در دمای  2یه )به مدت شامل یک چرخه واسرشته سازی اول PCRمیکرولیتری افزوده شدند. برنامه واكنش 

ثانیه بر اساس  45گراد(، اتصال )به مدت درجه سانتی 94ثانیه در دمای  30چرخه واسرشته سازی )به مدت  35گراد(، سانتی

گراد( بود. بسط نهایی شامل یک چرخه درجه سانتی 72دقیقه در دمای  3/1( و بسط )به مدت 2دماهای بیان شده در جدول 

پس از . شدندبارگذاری  %1روی ژل آگارز  PCRگراد بود. محصولات واكنش درجه سانتی 72دقیقه در دمای  20مدت به 

های اولیه، الکتروفورز، وجود و عدم وجود باند روی ژل بصورت صفر و یک امتیازدهی شد و پس از تشکیل ماتریس داده

انجام شد. برای تعیین همبستگی بین  NTSYS version 2.02رسم نمودار تجزیه خوشه ای با استفاده از نرم افزار 

بندی روش ها، از آزمون منتل استفاده شد. بر اساس آزمون كوفنتیک، بهترین روش خوشهبندی تودههای تشابه و گروهماتریس

Compelet  بر اساس ضریب تشابهJaccard های بود. برای محاسبه شاخصHe ،I ،Ne  وNa  از نرم افزار

Genalex6.51b1 استفاده شد. درصد چندشکلی هر آغازگر و شاخص تنوع برای هر آغازگر بر اساسPIC   محاسبه گردید

[6]. 

نسبت  EMRبرای هر آغازگر محاسبه شد. در این رابطه MI= PIC×EMR با استفاده از فرمول   (MI)شاخص نشانگری

دشکل موجود در یک ژنوتیپ است و بر حسب رابطه                          های ژنی چنباشد كه بیانگر تعداد جایگاهچندگانه موثر می

EMR= np+β شود. در رابطه مربوط به محاسبه مقدارمحاسبه میβ (β= np/(np+nnp) ،)np های ژنی تعداد كل جایگاه

 تعداد باندهای یک شکل است. nnpچندشکل و 

 2Tبه منظور انجام تجزیه لجستیک استفاده گردید. همچنین برای انجام آزمون   22Statistics و SPSSاز نرم افزارهای 

 استفاده گردید. SASای، از نرم افزار هتلینگ و مشخص كردن خط برش در نمودار خوشه

 

 نتایج و بحث

ل بودند. نوار چندشک 159نوار تولید كردند كه در این میان،  180آغازگر استفاده شده در مجموع  12در این آزمایش 

درصد بوده و تعداد نوار تولید  37/88هیچ نواری تولید نکردند. درصد چندشکلی برای كل آغازگرها  F7و  F2آغازگرهای 

نوار بود. بیشترین  9/15نوار بود. همچنین میانگین نوارهای چندشکل تولید شده،  18شده توسط هر آغازگر به طور متوسط 

و  F1 ،F4. آغازگرهای بود F5تعداد مربوط به آغازگر  و كمترین F6و  F1تعداد قطعات تکثیر شده مربوط به آغازگرهای 

F10  (.3)جدول  درصد چندشکلی نشان دادند 100هر سه Barker [15]  پیشنهاد كرد كه برای كاهش دادن خطای استاندارد

نند. بر این آلل تولید ك 4ای، نشانگرهای ریزماهواره مورد استفاده در مطالعات فاصله ژنتیکی باید بیشتر از تخمین فاصله
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مورد استفاده  ISSRبود لذا نشانگرهای  4اساس، چون میانگین تعداد نوارهای چندشکل تولید شده در این پژوهش بیشتر از 

 10گزارش كردند كه از  [9]باشند. نظری و عبدالشاهی در پژوهش حاضر به منظور بررسی تنوع ژنتیکی جو مناسب می

 31ها ندشکلی قابل توجهی نشان دادند. همچنین عنوان كردند كه برای مجموع ژنوتیپآغازگر آن چ 9آغازگر استفاده شده، 

آغازگر  20با استفاده از  [8]نوار به ازای هر آغازگر تشکیل شده است. نخعی و همکاران  4/3نوار چندشکل با میانگین 

ISSR  نوار تکثیر شده،  351ردند. از مجموع آغازگر باندهای تکرارپذیر و چندشکل تولید ك 9روی گندم گزارش كردند كه

نوار بودند. پژوهش حاضر نیز از نظر تولید نوار چندشکل  11/24درصد چندشکلی و تعداد متوسط  86نوار چندشکل با  217

 حد وسط تعداد نوار تولید شده در این دو تحقیق بود یعنی نشانگر مورد استفاده در مورد گیاه جو خوب عمل كرده است.  

Najaphy et al[22]  آغازگر  10در پژوهشی با استفاده ازISSR های اصلاحی برای شناسایی تنوع ژنتیکی ارقام و لاین

در مجموع،  درصد(. 2/80نوار چندشکلی نشان دادند ) 69نوار تولید شد كه در این میان  86گندم نشان دادند كه در مجموع 

مورداستفاده در پژوهش حاضر با تولید تعداد كافی نوارهای چندشکل نشان دادند كه در ارزیابی تنوع  ISSRآغازگرهای 

 ژنتیکی نمونه های جو پتانسیل لازم را دارند.

 تعداد نوارهای تکثیر شده، چندشکل و درصد چندشکلی برای هر آغازگر -3جدول 

 درصد چندشکلی چندشکلتعداد نوارهای  تعداد نوارهای تکثیر شده نام آغازگر

F1 27 27 100 
F3 15 14 33/93 
F4 10 10 100 
F5 7 6 71/85 
F6 26 25 15/96 
F8 22 20 90/90 
F9 17 12 58/70 
F10 15 15 100 
F11 19 15 94/78 
F12 22 15 18/68 

 37/88 9/15 18 میانگین

بود. این آغازگر نسبت به سایر آغازگرها قادر به تفکیک بهتر  1Fمربوط به آغازگر  PIC، بالاترین میزان 4بر اساس جدول 

میزان های بعدی بهره گرفت. های گیاه جو در پژوهشپلاسمتوان از این آغازگر به منظور آنالیز ژرمها بود و لذا میژنوتیپ

باشد. مقادیر بالای این می هااطلاعات چندشکلی، یکی از پارامترهای مهم جهت مقایسه نشانگرها از لحاظ قدرت تفکیک آن

های نادر در یک جایگاه نشانگری است و بیانگر قدرت تفکیک بالای آن معیار دلالت بر چندشکلی زیاد و وجود آلل یا آلل

 .[16]باشد نشانگر می

هتروزیگوسیتی پایه و اساس (. میزان 4كمترین میزان هتروزیگوسیتی را نشان دادند )جدول  12Fبیشترین و آغازگر   1F آغازگر

متغیر بود  798/12و  237/2( آغازگرهای استفاده شده در این مطالعه بین MIشد. شاخص نشانگری )باتنوع ژنتیکی می

)با  1Fباشد. آغازگرهایی از جمله بینی كارآیی یک نشانگر، شاخص نشانگری معیار مناسبی می(. به منظور پیش4)جدول 

( كمترین مقدار شاخص 237/2) 5Fبالاترین و نشانگر  (831/9)با شاخص نشانگری  6F( و 798/12شاخص نشانگری 



 1404، 2، شماره38جلد                                                 مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(                          
 178-188مقاله پژوهشی، صفحات                 

در بررسی تنوع  ISSRدهنده كارآیی بالای نشانگر نشانگری را نشان دادند. بالا بودن چندشکلی و شاخص نشانگری، نشان

 باشد. ژنتیکی گیاه جو می

باشد. كمترین آن می 539/0دهد. مقدار میانگین شانون در این پژوهش ( تنوع در هر آغازگر را نشان میIشاخص شانون )

( Ne( بود. حداكثر آلل موثر )614/0) 1F( و 615/0) 10F( و حداكثر آن مربوط به آغازگرهای 368/0) 12Fمربوط به آغازگر 

12F (414/1 )( و حداقل آن مربوط به آغازگر 806/1) 10F( و 809/1) 1Fبدست آمده در این پژوهش مربوط به آغازگرهای 

شوند. هایی است كه در جمعیت پیدا میهای مشاهده شده و تعداد واقعی آلل( بیان كننده تعداد آللNaهای متفاوت )بود. آلل

بود.  11Fو  3F ،4F، 5F ،6F ،8F ،10F( و بیشترین آن مربوط به آغازگرهای 682/1) 12F، برای آغازگر Naكمترین مقدار 

های جو در این پژوهش نشان داد كه نشانگرهای مقادیر بالای چندشکلی، شاخص نشانگری و هتروزیگوسیتی ژنوتیپ

 باشند. پلاسم این گیاه میدارای توانمندی كافی برای بررسی تنوع ژرم ISSRمولکولی 

 مورد مطالعه های چندشکلی آغازگرهایمقادیر مربوط به شاخص -4جدول 

 PIC MI Na Ne I He نام آغازگر

F1 474/0 798/12 929/1 809/1 614/0 432/0 
F3 419/0 474/5 2 654/1 547/0 371/0 
F4 372/0 72/3 2 541/1 485/0 320/0 
F5 435/0 237/2 2 697/1 595/0 406/0 
F6 409/0 831/9 2 629/1 539/0 362/0 
F8 457/0 308/8 2 760/1 604/0 418/0 
F9 375/0 176/3 706/1 550/1 437/0 303/0 
F10 473/0 095/7 2 806/1 615/0 430/0 
F11 447/0 292/5 2 731/1 586/0 403/0 
F12 310/0 170/3 682/1 414/1 368/0 246/0 

 370/0 539/0 664/1 922/1 110/6 417/0 میانگین

ها را در سه ( ژنوتیپ2مطالعه شده بر مبنای مشاهدات مولکولی )شکل های جو ای ژنوتیپدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه

 هتلینگ تایید شد. 2Tو  CCCهای گروه قرار داد كه توسط آزمون

و گروه سوم  18و  17، 16، 15، 14، 13، 12، 11، 10، 9، 6، 5، 4های ، گروه دوم شامل ژنوتیپ2گروه اول شامل ژنوتیپ 

های پیشرفته امیدبخش هستند كه حاصل رقم هستند و بقیه، ژنوتیپ 2و  1های بود. ژنوتیپ 7و  8، 3، 1های شامل ژنوتیپ

 رود در آینده نزدیک به عنوان رقم رهاسازی شوند. های مختلف بوده و امید میتلاقی

نژادی به ه بهبدست آمد كه در صورت مناسب بودن صفات موردنظر، در برنام 2و  1های بیشترین فاصله ژنتیکی میان ژنوتیپ

قرار  2های بررسی شده در این پژوهش، در گروه ها استفاده كرد. اكثر ژنوتیپتوان از آنعنوان والدین در روش تلاقی می

و  8، 3، 1هایژنوتیپ باشند.ها مربوط به نواحی جغرافیایی نزدیک به هم میدهد كه اكثر ژنوتیپگرفتند. این موضوع نشان می

)رقم ماهور(  1با ژنوتیپ  8و  7و  3های ها قرابت ژنتیکی دارند و لذا ژنوتیپر گرفتند، یعنی این ژنوتیپقرا 3 در گروه 7

 . )رقم خرم( با هیچیک از ژنوتیپ های مورد بررسی قرابت ژنتیکی ندارد 2مشابهت ژنتیکی دارند ولی ژنوتیپ 
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كرده و گزارش بررسی  SSRهای گندم نان را در شرایط خشکی با نشانگر مولکولی ژنوتیپ [3]منشادی و همکاراندهقان

پلاسم جو با بررسی تنوع ژنتیکی ژرم [7]آور و همکاران گروه قرار داد. نام 3ها را در ای، ژنوتیپكردند كه تجزیه خوشه

گروه قرار  6ها را در های مولکولی، ژنوتیپادهای دگزارش كردند كه تجزیه خوشه SSRوحشی به وسیله نشانگر مولکولی 

آوری شده های موجود در یک گروه عموما از یک منطقه جغرافیایی خاص جمعداد. آنها همچنین عنوان كردند كه ژنوتیپ

-ها منشاء داخلی و خارجی دارند لذا فقط میها معلوم نیست و ژنوتیپآوری نمونهبودند. در پژوهش حاضر چون محل جمع

 توان میزان خویشاوندی آنها را بررسی كرد.       

 

 های جو مورد مطالعه بر مبنای مشاهدات مولکولیای ژنوتیپدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -2شکل 

( را 2ای )شکل (، نتایج حاصل از تجزیه خوشه4های اصلی )شکل ( و سه بعدی تجزیه به مولفه3نمودار دو بعدی )شکل 

در بررسی تنوع ژنتیکی جو  [7]آور و همکاران نام بندی بود.بندی حاصل از این دو نمودار مشابه این گروهو گروهتایید كرده 

آنها نمودارهای دو بعدی و سه بعدی تجزیه به مختصات اصلی را نیز رسم كرده و بیان كردند كه  SSRبا استفاده از نشانگر 

های ای را تائید كرد، اما افراد موجود در گروههای تشکیل شده در تجزیه خوشهنتیجه تجزیه به مختصات اصلی تعداد گروه

در پژوهش حاضر در نمودار ای تا حدی تفاوت داشتند. های تجزیه خوشهتجزیه به مختصات اصلی با افراد موجود در گروه

و رقم ماهور به  8و  7های از گروه شامل ژنوتیپ 3ها نبود ولی در نمودار سه بعدی ژنوتیپ بندیدو بعدی اختلافی بین گروه

 گروه دیگری منتقل شده است. 
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 د مطالعه های جو مورهای اصلی ژنوتیپنمودار دو بعدی تجزیه به مولفه -3شکل 

 

 

 های جو مورد مطالعه های اصلی ژنوتیپنمودار سه بعدی تجزیه به مولفه -4شکل 

 

 

 

 

 

 



 1404، 2، شماره38جلد                                                 مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(                          
 178-188مقاله پژوهشی، صفحات                 

 

 

 

 تجزیه لجستیک دوتایی  Bضرایب تاثیر  -5جدول 

 

 آغازگر شرایط

 صفت

1A 3A 4A 5A 6A 8A 9A 10A 11A 12A 

ش
تن

 

 96/120 -84/23065 -67/11 65/1166 -80/97 -20/8 -10/19 -303/0 -992/0 868/12 اكسیداز 

 -102/3325 480/28371 -627/61 082/3564 66/56 -60/225 52/26 -979/62 -604/59 -537/43 پراكسیداز 

 -80/2 -97/45 -16/0 27/30 -20/1 03/0 -008/0 065/0 204/0 -112/0 وزن هزار دانه 

 60/11 -11/2001 -40/4 -11/58 -36/0 -95/53 82/1 941/42 -840/1 -208/0 تعداد پنجه 

 46/1 33/89 45/0 -57/93 -39/4 -25/48 -28/1 433/90 -751/0 -20/27 طول سنبله 

 25/11 -06/60 36/0 -39/5 -158/0 34/2 20/0 -845/12 -478/0 -42/11 ارتفاع گیاه 

تعداد  دانه در 

 سنبله 

19/3 138/0- 817/2- 09/0 14/2- 16/0 30/22 16/0 36/1 49/4- 

 -03/80 07/244 -17/3 -58/2 -67/14 11/6 53/3 506/249 908/10 -00/61 عملکرد زیستی 

 -86/29 83/2120 44/14 02/210 21/9 23/142 90/8 -218/510 -547/15 -45/88 عملکرد دانه 

ش
بدون تن

 

 -09/1961 -74/40 -33/13 70/333 -48/75 -15/14 -86/18 -987/8 -542/35 -22/2 اكسیداز 

 -88/21443 -66/636 -78/100 34/728 -70/2154 -01/45 31/20 -286/20 636/26 -63/582 پراكسیداز 

 48/13 -29/7 34/0 -99/67 39/1 27/0 16/0 255/0 409/0 -48/11 وزن هزار دانه 

 -03/227 -80/35 -10/1 22/72 -33/89 -8/280 -06/64 -274/0 -581/2 97/11 تعداد پنجه 

 -19/0 95/3 -88/2 13/198 -05/221 -09/169 -37/174 567/7 111/0 16/1 طول سنبله 

 10/0 16/9 -12/0 70/18 48/25 32/6 68/24 590/8 100/0 -41/0 ارتفاع گیاه 

تعداد  دانه در 

 سنبله 

11/0 004/0 054/1- 24/2 43/47- 06/0 69/16- 14/0 79/2- 13/0- 

 90/4 -03/32 88/1 06/274 -70/2 -51/72 -01/17 049/324 553/0 84/1 عملکرد زیستی 

 -43/11 86/247 52/2 -16/325 -06/3 30/335 -36/331 -911/32 -134/3 -03/7 عملکرد دانه 
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( 5های مولکولی )جدول تجزیه رگرسیون لجستیک بین صفات مورفولوژیکی و آنزیمی در شرایط تنش و بدون تنش و داده

باشند. این ارتباط، بیان كننده پیوستگی بین این نشانگرها و كه صفات مورفولوژیکی و آنزیمی با آغازگرها مرتبط مینشان داد 

( یک متغیر مستقل بر متغیر وابسته، مثبت و بزرگ باشد، مرتبط Bباشند. وقتی ضریب تاثیر )های بیان كننده این صفات میژن

بطور كلی برای بیان همبستگی با بیشترین احتمال،  باشد.تبط با عدم حضور باند میبا حضور باند است و اگر منفی باشد، مر

باشد و میزان احتمال آن كمتر باشد،  S.Eمقایسه كرد و هرچه این عدد مثبت و بزرگتر از  S.Eرا با  Bباید عدد ضریب 

در مجموع، در این پژوهش نشانگری مرتبط با صفات مورد بررسی پیدا نشد. در یابد. احتمال وجود این همبستگی افزایش می

رقم جوی بهاره، رگرسیون چندگانه  146بررسی شده بر روی  AFLPنشانگر  236از بین  Kraakman et al [20]پژوهش 

كنند. ری عملکرد را تعیین میدرصد تغییرات صفات عملکرد و پایدا 58تا  40نشانگر،  20مورد از  18گام به گام نشان داد كه 

عنوان كردند كه برخی از نشانگرها با بیش از یک صفت ارتباط نشان دارند. رشیدی منفرد و  [1]ابراهیمی و همکاران 

نشانگر  32نشانگر چندشکل را بررسی و نشان دادند كه  74صفت زراعی و  6در گندم دوروم ارتباط بین  [10]همکاران 

با بررسی تنوع ژنتیکی نیز  [26]شیرمحمدی و همکاران صفت زراعی رابطه معنی داری دارند.  6از  چندشکل با حداقل یکی

 بودند. تنش مرتبط و نرمال شرایط در صفت چندین با ISSRارقام برنج نشان دادند كه نشانگرهای 

 گیری نتیجه

تنوع ژنتیکی در این تحقیق معرفی  برای بررسی به عنـوان بهتـرین آغازگر MI و PICبــا برخورداری از بیشترین  F1آغازگر

-در مطالعات آینده نیز می ایـن آغازگرهای جو كارایی بالایی داشت. بندی مولکولی ژنوتیپدر بررسی تنوع و گروهشد كه 

كافی های جو مورد بررسی تنوع ژنتیکی نشان داد كه بین ژنوتیپهمچنین پژوهش توانند بسـیار مفیـد واقـع شـوند. این 

 ها و ایجاد ارقام جدید بهره جست. های تلاقی ژنوتیپتوان از آنها در برنامهمی ووجود دارد 

 

 تشکر و قدردانی

زاده كارشناس آزمایشگاه مركزی دانشکده و خانم های مالی دانشگاه یاسوج و از همکاری خانم سمیه حاجیاز حمایت

خانم سیده زهرا فاطمی فرد كارشناس ارشد بهنژادی گیاهی كه در طول این یاسمین كرمی كارشناس آزمایشگاه ژنتیک و نیز 

 شود.  پژوهش به انحاء مختلف یاریگرمان بودند تشکر و قدردانی می

  

 كنند كه هیچ تضاد منافعی ندارند.نویسندگان اعلام میتضاد منافع: 

 منابع

. تجزیه ارتباطی صفات زراعی با نشانگرهای 1390ا. شلی، سرابابراهیمی، ا، نقوی، م. ر. سبکدست، م. و مرادی -1

 .35-43(: 1) 6ریزماهواره در جوهای بومی ایران. ژنتیک نوین، 

های گندم دوروم با استفاده ازخصوصیات زراعی و . تنوع ژنتیکی ژنوتیپ1394الوندی ر.، ر. محمدی و ل. شوشتری.  -2

 .441-458(: 3)31ماركرهای مولکولی. بهنژادی نهال و بذر. 
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های گندم نان در شرایط تنش . ارزیابی ژنوتیپ1397حسینی، ش. زاده، خ. و مداحمنشادی، ز. دشتی، ح. ملکدهقان -3

 .35-50(: 4) 49علوم گیاهان زراعی ایران. .  SSRهای تحمل به خشکی و نشانگرهای مولکولیخشکی با استفاده از شاخص

در ارقام  Lr32ای . ردیابی ژن مقاومت به زنگ قهوه1389، ث. و ایمانی خواه، ف. شفیعی، آ. ا. ملکی زنجانی، ب. كرمی -4

های تولید . مجله پژوهشLr32های گندم ایرانی با استفاده از آزمون تیپ آلودگی و نشانگرهای مولکولی پیوسته به ژن و لاین

 .21-37(: 3)7گیاهی. دانشگاه علوم كشاورزی و منابع طبیعی گرگان. 

از برگ خشک شده غلات با روشی سریع و بدون استفاده  DNA. استخراج 1397اصل، ا. فرد، س. ز. و معصومیطمیفا -5

 .4-1شهریورماه،  13-15از ازت. پانزدهمین كنگره ملی علوم زراعت و اصلاح نباتات ایران. 

های پیشرفته آفتابگردان بندی لاین. ارزیابی تنوع ژنتیکی و گروه 1392زاده، ر. و محسنی، ز. ملکی، ح. ح. درویش -6

(Helianthus annus L.)  با استفاده از نشانگرISSR  .33-44(: 3) 6. مجله بیوتکنولوژی كشاورزی. 

ای از . بررسی تنوع ژنتیکی نمونه1395مقدم، ج. فاتحی، ف. یوسفی، ز. و زارعی، ب. آور، ع. طهماسبی، ز. عرفانینام -7

-201(:2)6. تحقیقات غلات. SSRبا استفاده از نشانگرهای مولکولی   (Hordeum spontaneum)پلاسم جو وحشی ژرم

214. 

بندی و مطالعه تنوع ژنتیکی ارقام گندم ایرانی با .  گروه1395نژاد، خ. مقدم، م. زینلیزادهنخعی، ز. پهلوانی، م. ه. اسماعیل -8

ترویج مهندسی كشاورزی و علوم خاک ایران. انجمن توسعه و ترویج  . دومین كنگره ملی توسعه و ISSRاستفاده از نشانگر

 .1-5(. ایران، تهران. 1395علوم و فنون بنیادین. )خردادماه 

از طریق صفات   (Triticum aestivum). بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گندم نان1392نظری، م. ر. عبدالشاهی، ا.  -9

 .215-231: (1)6. مجله بیوتکنولوژی كشاورزی.  SSRمورفوفیزیولوژیک و نشانگرهای مولکولی

. تجزیه ارتباطی بین صفات زراعی مهم و نشانگرهای 1387زاده، ا. و نقوی، م. ر. منفرد، س. مردی، م. حسینرشیدی -10

 .29-36(: 2) 3پژوهشی ژنتیک نوین، -نامه علمیهای گندم دوروم. فصلهندر نمو SSAPرتروترانسپوزونی 

. بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ های جو زراعی با استفاده از نشانگر 1388زارعی، ل.، ک. چقامیرزا و ع. فرشادفر.  -11

 . دومین همایش بیوتکنولوژی كشاورزی. كرمان.ISSRمولکولی 

-ژنوتیپ نتیکیژ تنوع. 1397صادقپور، ف.، س. شایان، س. ا. محمدی، م. مقدم واحد، ک. قاسمی گلعذانی  و ا. یوسفی.  -12

 . پانزدهمین كنگره ملی علوم زراعت و اصلاح نباتات. كرج.ISSR نشانگرهای از استفاده با پاییزه جو های

13-Abouzied HM (2011). Assessment of genetic diversity among wheat somaclonal variants 

lines using morphological traits and molecular markers. African Journal of Biotechnology, 

1(66):1451-14861.  
14-Abou-Deif MH, Rashed MA, Sallam MAA, Mostafa EAH, Ramadan WA (2013). 

Characterization of Twenty Wheat Varieties by ISSR Markers. Middle-East Journal of 

Scientific Research, 15(2): 168-175.  

15-Barker JSF (1999). A global protocol for determining genetic distances among domestic 

livestock breeds. Proceeding of the 5th world congress on Genetics Applied to Livestock 

productions. University of Guelph, Guelph.  

16-Carvalho A, Brit JL, Macas B, Pinto HG (2009). Genetic diversity and variation among 
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Evaluation of genetic diversity of barley genotypes               

(Hordeum vulgare L.) using ISSR molecular markers 
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 Abstract 
Barley is a diploid plant with 14 chromosomes, and the evaluation of its genotypes' 

kinship provides useful information to breeders. In the present study, the genetic 

diversity of 18 barley genotypes was evaluated using the ISSR molecular marker. After 

extracting leaf DNA and ensuring the desired quantity and quality, a polymerase chain 

reaction was performed using ISSR primers. In this experiment, the 12 primers used 

produced 180 bands, 159 of which were polymorphic. The percentage of Polymorphism 

Information Content (PIC) for all primers was 88.37% and the average number of 

polymorphic bands was 15.9 bands. The highest and lowest PIC values were related to 

primers F1 and F12, respectively. Primer F1 showed the highest and primer F12 the 

lowest amount of heterozygosity. The marker index (MI) was the highest in primer F1 

and the lowest in primer F5. The results of this research confirmed the high efficiency 

of the ISSR marker in examining the diversity and molecular grouping of barley 

cultivars and showed that there is a suitable genetic diversity between the studied barley 

genotypes and they can be used in breeding programs. 
 

Keywords: Heterozygosity, Polymorphism, Marker index, Cluster analysis. 

 


