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دهيچك

كپ.، استلپهتكاني گندمخانواده از Triticeaeفهيمتعلق به طا جنس جو يژن تك

در استيل كوآنزيميديپلاست آ كربوكسيلاز، آنزيمي اساسي در سنتز اسيدهاي چرب

و يوكاريوتپروكاريوت مها و اهميت اين آنزيم در شرويها ع واكنش سنتز اسيدهاي سازد

سي، تكامليكيلوژنتيفيها تجزيه، جهتيي بالايين ژن از توانايا.دباشميچرب يكيستماتيو

ا.دباشميها برخوردار گراس ون باري اوليش، براين آزمايدر ، رابطه فيلوژنتيكي هشت گونه

جويز ،H. murinum ،H. bulbosom ،H. marinum هاي بومي ايران شاملرگونه
H. brevisubulatum. ،H. vulgare ssp. spontaneum،H. vulgare ssp. distichon،

H. vulgare ssp. tworow فهيجو دو رد،H. vulgare ssp. hexastichonبايجو شش رد فه،

ا.، بررسي شدندACC1 كربوكسيلازآاستفاده از آغازگر اختصاصي ژن استيل كوآنزيم نيدر

بيهاافزار نرمازق با استفادهيتحق ايكيوانفورماتي مختلف و ها نترون گونهي، تعداد اگزون

و همچن زها گونهيدرخت تكامل.دي گردي آنها بررسيها توالينيمحاسبه  بر اساسها گونهريو

و اگزون به تنهاياينواح درخت.ديم گردي ترسACCژنين كل تواليو همچنيينترون

كلياي جو بوميها گونه،ACCژني بر اساس كل تواليتكامل را به دو گروه مي تقسيران
در هر سه H. spontaneum،H. distichon،H. tworow،H. hexastichonيهاگونه. نمود

و H. bulbosom،H. brevisubulatumنيهمچن.گرفتندگر قراريكديدرخت در كنار 

H. murinum ازيكديدر كنار و جدا زه گونهيبق گر و جارگونهيها  درخت. گرفتنديها

بسيتكامل زي بر اساس كل ژن مشابهت . ها داشت اگزوني با درخت حاصل از توالياديار

مينتا بييهادهد گونهيج نشان فيشتري كه تعداد اگزون مشابه دريلوژني دارند، در درخت

بهيتركي نزديهاشاخه ميكدي نسبت ا.رنديگيگر قرار ژنيبا توجه به  در ACC1نكه

ن روابطيو همچنيروابط تكامل د، لذاباشميها منبع ارزشمندي فيلوژنتيكي گراسيهايبررس

و بوميها گونهيو معقول تاكسونوميمنطق اي مهم مي در برنامهراني جو تواند هاي اصلاحي

.مفيد باشد

ا، ACCژن،Hordeum،ي فيلوژنتيك مولكول:هاي كليدي واژه .نتروني اگزون،

 مقدمه
 از Triticeaeفهي متعلق به طاHordeumجنس

ني از اوليكيجو. ان، استيگندم Poaceae خانواده
از. ده استي گردي است كه توسط انسان اهلياهانيگ جو

و سطح زير كشت در ميان غلات،  نظر اهميت غذايي
و برنج مقام چهارم را دارد با. پس از گندم، ذرت اما

و هوايي قابل كشت توجه به اينكه در شرا يط متنوع آب
نظر دامنه گسترش كشت مقام اول را داراست است، از 
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(Hayes, 1992) . جو يك گياه زراعي باستاني است كه
 سال پيش از اجداد وحشي در 10000 حدود

جو عمده. النهرين اهلي شده است بين ترين مناطق توليد
وپي، اي شمال آفريقا، اتي شامل اروپا، حاشيه مديترانه

هاي شوروي سابق، چين، خاورميانه، جمهوري
هندوستان، كانادا، ايالات متحده امريكا، امريكاي جنوبي 

جنس.(Forsrter et al., 2000)و استراليا است
Hordeumگر در مناطقيديها همانند اكثر جنس

ن و هم در نيمكره جنوبي مكرهيمعتدل، هم در شمالي
تعداد . (Von Bothmer et al., 1991) پراكنش دارد

يهاد كه گونهباش ميn=7هاي پايه جو كروموزوم
و تتراپلوئيپلوئيد ويد ،14هگزاپلوئيد آن به ترتيبد

. (Blattner, 2010) كروموزوم خواهند داشت28،42
 Nishikata)هاي طبيعي هستند در زادگاهها معمولاًگونه

et al., 2002, Petersen & Seberg, 2003) .ش زياديتلا
ايكيلوژنتيفجهت بررسي روابط ن جنس انجامي در

ز جويگرفته است،  استي از محصولات مهم جهانيكيرا
 را جهتيغنيكي آن منابع ژنتي وحشيهاو خانواده

يزهايع آناليسرهجهت مطالع. بهبود محصولات دارند
روي مولكوليكيلوژنتيف دهياي در ازياخهن جنس، در ر

 ;Blattner, 2004) استفاده شده است DNAيها توالي

Jakob et al., 2006; Sun et al., 2009) .ها يكي از چربي
اي انرژي در گياهان، بويژه تركيبات ذخيرهمهمترين

آ استيل كوآنزيم. بذور گياهي به حساب مي آيند
كربوكسيلاز، آنزيمي اساسي در سنتز اسيدهاي چرب در

و يوكاريوتپروكاريوت اها و اهميت اين آنزيم در ها ست
د، زيرا باشميشروع واكنش سنتز اسيدهاي چرب 

و تأمين اسيدهاي چرب به عنوان مولكول هاي سوختي
غشاهاي زيستي ضروري هستند ساختمان واحدهاي 

(Safari, 2003) .آ ترتيب كه استيل كوآنزيمبه اين
و توليدي اكسيد كربوكسيلاز يك د كربن را تثبيت

ميمالونيل كو كند كه واسطه كليدي در بيوسنتزآ
و متابوليت . هاي ثانويه گوناگون استاسيدهاي چرب

يزين گام كاتاليدر اول ACCژن متفاوتيهازوفرميا
اسيب قطعات ژن مورد. اند افته شدهي چربيدهايوسنتز

هحوز. (Hung et al., 2002) هستندkb 8.1-5.1نظر 
ه شامل سه حوزهعمل علم بيوانفورماتيك بطور عمد

و تحليتجز ي مولكولي، ساختارهاي مولكوليها تواليليه

هيتجز. استي مولكوليها عملكرديهاليه تحليو تجز
جوها توالييفي شامل همردي مولكوليها توالي و ، جست
پ نگارهيي، شناساي اطلاعاتيهاگاهيدر پا دا كردنيها،

و ژن ميم روابط تكامليها، ترسآغازگرها ي ژنومهسيقاو
 ساختارهي شامل تجزي ساختاريهاهيهستند كه تجز

و پروتئي نوكلئيدهاياس نيك و مي آنها، تقسهسيز مقاين
پيبند ايهاينيبشيو ها تواليني لازم در ارتباط با

.(Naghavi et al., 2009)هستند
Huang et al. (2002) از دو سيستم ژني برمبناي ،

آميل كوآنزي استه كدكننديا هستهيهاژنيها توالي
(ACCase) كيفسفوگل-3و  درمطالعه)PGK( نازيسرات

يزهايآنال. ها استفاده نمودندرگراسيتكامل گندم وسا
 انجام Clusta Xتوسطها توالييفي با همرديكيلوژنتيف

و اگزون جداگانهيايها توالييفياز همرد. شد نترون
فيايبرا سريكيلوژنتيجاد درخت جاو ينيگزيعت

شديدينوكلئوت ز آنها نشان داد اغلبيآنال. استفاده
كپيهاگونه روابط.ندباشميي گراس مطالعه شده تك

 شناخته شده از تكامليبا فاكتورها ACCيارتولوكوس
لي استيهاژنيدي نوكلئوتي توالهسياز مقا. منطبق بود

وميكوآنز كي فسفوگل-3آ بايسرات گريكديناز كه
فسا بي مهميكيلوژنتيزگارند، روابط هان گراسي در
ه، رابطZhang et al. (2009). آمده استدست به

 Roegneriaو Pseudoroegneriaه را در گونيكيلوژنتيف
و روابط تكامليبررس ACCژنتوسط بري كردند  را

ا و اگزونياساس  مشخصات. آوردنددستبهنترون
ازيها داده و اگزونيايها توالي جفت شده نترون

ف و درخت نآنهايلوژنيمحاسبه .ز رسم نمودندي را
Komatsuda et al. (1999)تواليه، با مطالع DNA  

ا فيهسته بيلوژني در جنس جو روابط ن چهار ژنومي را
H،I،Xa ،Xuبردستبهجينتا. نمودندي بررس  آمده

روينيگزيجايمبنا و الحاق، نشان داديدادهايو  حذف
و ژنوميك گروه منومورفيدر XaوH ژنوم كه و Xuك

Iدي در ميك گروه .رنديگيگر قرار
ا ايبا توجه به ي از مراكز بوميكيران به عنوانينكه

و اجداد وحش  تنوعي جو دارايجو مورد توجه است
زيبسيكيژنت نيايافتن روابط تكاملي هستند،ياديار

بسيگ آياه و هدف از يزهاينالار ارزشمند است
 به صورتها از شاخهيبي كشف ترتيكيلوژنتيف
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كهييها درخت ين رابطه تكاملي بهتردهنده نشان است
 هاي بررسي.(Naghavi et al., 2009) باشدها توالينيب
بهيگيخ تكامليف تاري به منظور توصيكيلوژنتيف اهان

م گيبيكيبا دانستن روابط ژنت. روديكار ازين اهان،
بايي به عنوان راهنماتوانمييبند ردهاطلاعات 

ازيكي از منابع ژنتيريگ بهره هاي در تلاقآنها در استفاده
 با بررسي رابطه. هاي مفيد استفاده كردو جداسازي ژن

و اطلاعاتي درباره گونهتوانميفيلوژني مولكولي  ها
و حتي برآورد شروعنسل  هاي اجدادي منقرض شده

و طبقه گيدقيبند زمان انشعاب را اه مورديق نظر
 هم چنين هنگامي كه وضعيت فيلوژني. آورددست به

دنيزراع ارقام رد روابطي قرارگيا مورد بررسي مهم
گياريبسيشاونديخو دني از ا مشخصياهان در سراسر
ايطورهب.دشو مي پاتوانمين ارقامي كه و اساسيند ه
درينتدر. باشندي به نژاديها از برنامهياريبس جه

ژني به نژاديهابرنامه طور مؤثري موردهب انتقال
هدف از اين . (Xion, 2006) گيرد استفاده قرار مي

هاي مختلف تحقيق تعيين ارتباط فيلوژنتيكي گونه
وي اگزوني نواحجوهاي بومي ايران بر اساس توالي

.دباشمي ACCژنينترونيا

و روش هامواد
گ ياهيمواد

و كشور استراليايملاز بانك ژن ويران ا هشت گونه
شديايرگونه جو بوميز ، جهت)1جدول(ران تهيه

ا ق از آغازگرين تحقيبررسي روابط فيلوژنتيكي در
يمر اختصاصيد كه پراي استفاده گرد،ACC1اختصاصي

و ذرت ACC كد شوندهي تواليبر مبنا دباشمي از گندم
(Huang et al., 2002) .شگاهي آزمادراين آزمايش

شد1388 دانشگاه تهران در ساليوتكنولوژيب . انجام

و پس از رشد5-6تعداد  بذر از هر گونه در گلدان كشت
و ظهور حداقل دو برگ گياهچه سه(ها حدوداً دو تا

 DNA جهت استخراج آنهااز) كشت هفته پس از
شد نمونه .برداري

يياب تواليو DNA ،PCRاستخراج
 تغيير يافته، استخراج CTAB از روش با استفاده

DNAهاي تازه انجام گرديد ژنومي از برگ(Murray & 

Thampson, 1980) . يها نمونهجهت بررسي كميت
DNAو جهت بررس ي استخراج شده از دستگاه نانودراپ

شد1كيفيت آن، از ژل آگارز واكنش. درصد استفاده
 ACC1،(Huangمراز با استفاده از آغازگريپليارهيزنج

et al., 2002)،در. در دستگاه ترموسايكلر صورت گرفت
-High(ميك واحد آنزييتر، كه حاويكروليم25حجم

fidelity LA-Tag DNA polymerase (Takara ،1mM  
ازPCR)1X(،50-20بافر  ژنومي،DNA نانوگرم

5/1mM از MgCl2،2/0mM از هر dNTP ،1Mµاز 
 به C94˚بي به ترتPCRبرنامه.شد انجام هر آغازگر

1 به مدت C94˚كل شامليس35قه،يدق5مدت
 دقيقه2 به مدت C68˚ه،ي ثان40 به مدت C56˚دقيقه،
 به كارقهيدق8 به مدت C68˚يي بسط نهايو دما

از. گرفته شده است ژلي بر روPCRمحصول حاصل
و ارزيابي شدندكيآگارز  ,.Zhang et al)درصد تفكيك

 يابي توالي جهت PCR آمده از دستبه محصولات.(2009
. آلمان فرستاده شدSEQLAB يابي تواليبه مركز

با قطعات تكثيري حاصل از واكنش زنجيره اي پليمراز
يابي تواليReverseو Forwardاستفاده از آغازگرهاي 

.شد
هاتجزيه داده

 يابي قطعات تكثيري به منظور تعيينپس از توالي
و بررسي روابط فيلوژنتيكي از قرابت گونه هايافزار نرمها

 
و مشخصات-1جدول جو گونه نام قمورد استفاده در اين تحقيهاي

ها گونه ها گونهكد  آوري محل جمع
H. marinum TN.02-904 Sari 
H. murinum TN.02-1085 Lorestan 
H. brevisubulatum 406383, 13VM91 Iran 
H. bulbosum 406400, 25VM91 Iran 
H. vulgare ssp. spontaneum TN.02-494 Saveh 
H. vulgare ssp. tworow KC.70062 Khoram abad 
H. vulgare ssp. hexastichon TN.02-102 Turkey 
H. vulgare ssp. distichon N-171935 E-553851 Varamin 
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DNAstar ،BLAST،Mega،Genescan،Softberry 
 به منظور همرديف كردن DNAstarاز. استفاده شد

و توسطي استفاده گردها توالي  BLAST افزار نرمد
ي جو بوميهاگونه ACC1يها تواليمشخص شد كه

چهيا ايها تواليران با وهن ژن، در گوني از  مورد نظر
ف. گر شباهت دارديديهاگونه بايكيلوژنتيدرخت

بMega استفاده از .دي موردنظر رسم گرديهان گونهيدر
Genescan وSoftberryا و اگزوني تعداد هريهانترون

ازي ازيكيGenescan. را مشخص نمودندها تواليك
. هاستوتيوكاري ژن در بيني پيشيهان برنامهيمعروفتر

وياهليبوس ن برنامه تراكم ژن، تعداد اگزون در هر ژن
ميتوز ين برنامه دارايا.دشوميشخصع اندازه اگزون

 شده، طول آن، چارچوب قرائت باز، بيني پيشاگزون
.دباشميك سطح احتماليويازدهين ستون امتيچند

و بحث  نتايج
ها تواليهيتجز

ازيهريهاتعداد اگزون و از دستبهها تواليك  آمد
و ترت ريساي تواليهادها با اگزونيب نوكلئوتينظر تعداد

شديها مقاهگون يابتدا اگزون موردنظر در هر توال. سه
و سپس توال  داشتني جو برايهار گونهيسايمشخص

 هايتعداد اگزون گونه. شدند آن اگزون بررسي مي
H. distichon ،هفت H. marinum،شش 

H. spontaneum ،پنج H. brevisubulatum،دو 

H. bulbosom ،دو H. hexastichon ،چهار H. murinum 
شدي عدد تخم ششH. tworowسه،  به اين.ن زده

هريها منظور تعداد اگزون و متفاوت در ازي مشابه ك
ا. شده استارايه1ها در جدول گونه ن جدوليكه در

زيها اگزوني قطر اصلياعداد رو و اعداد ر قطري مشابه
. متفاوت هستنديها اگزونياصل

بيهان تعداد اگزونيشتريب يهان گونهي مشابه
H. marinum وH. tworow يهاگونه باشد مي
H. marinum وH. tworow،H. distichonو

H. spontaneum مشترك اگزون چهاريك دارايهر
 H. spontaneum،H. marinum،H. tworow.ندباش مي

باييك تنها دارايهر   H. hexastichonك اگزون مشابه
ي اگزونيه دو ناحH. distichonكهي ند، در صورتباش مي

ن تعداديكمتر. داردH. hexastichonمشابه با
درييها اگزون د كه باشمي H. brevisubulatumكسان

ه و همچنيها اگزون مشابهك از گونهيچيبا ني نداشت
H. bulbosom ايكيكه تنها باين نواحي از  متشابه را
H. murinumاز. دارد ها اگزوني آوردن توالدستبهپس

ا ازيهاها در گونهنترونيو  مختلف جو، با استفاده
ز4Megaافزار نرم  حاصل آنهاي از بررسيادي اطلاعات
اند كه شامل آورده شده2ها كه در جدول افتهينيا. شد

،2حفاظت شده ژنييها مكان،1ي ژني متفاوتها مكان

1. Variable sites 
2. Conserved sites 

 

و متفاوته مقايس-1جدول  مورد بررسي جو هايدر گونه تعداد اگزون مشابه

جوها گونه ي
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H. distichon - 4 4 0 0 2 0 4
H. marinum 1 - 4 0 0 1 0 5
H. spontaneum 2 2 - 0 0 1 0 4
H. brevisubulatum 11 8 7 - 0 0 0 0
H. bulbosom 9 8 7 4 - 0 1 0
H. hexastichon 9 8 7 6 6 - 0 1
H. murinum 10 9 8 5 3 7 - 0
H. tworow 9 5 3 8 8 8 9 -
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از مشخصات داده-2جدول و اگزونها تواليهاي جفت شده جو در گونهي اينترون  هاي
يها مكان

 متفاوت
ي حفاظتها مكان

 شده
يها مكان

 يگانه
يها جفت

 همسان
يها جفت

 جايگزيني همجنس
ي جايگزينيها جفت

 ناهمجنس
 نسبت

 جايگزيني
7/0 195 140 484 604 219 1054 اينترون
7/0 50 37 146 229 274 340 اگزون

 دوم قسمت همچنين. باشند مي1ي ژني يگانهها مكان
 هايي جفت،)ii( همسانهاي جفتجدول نامبرده شامل،

پريكه در آنها ) si( همجنسينيگزيبا جا نيديميك
پريتوسط ديديميك بايك پوريايگرين نيك پورين

جايد جاهايي جفتد،شومينيگزيگر ينيگزي با
پريكه در آنها ) sv( ناهمجنس كين توسطيديميك

جاينيپور ميگزيا برعكس و نهاين تا نسبتيگردد
جاينيگزيجا )R(ر هم جنسيغينيگزي هم جنس به

.(Zhang et al., 2009) اند بيان شده
دريژنيها مكان دو متفاوت كه آن حداقل تعداد

 نسبتينترونيايد متفاوت وجود دارد، در نواحينوكلئوت
ژنها مكاننيا  در 1430 به 1054كلي به مكان

يها مكان.دباشمي 689 به 340ها كه در اگزونيصورت
آنيژن ني حفاظت شده كه در د در همهيوكلئوتك نوع

ب وجود دارد در اگزونها توالي ايها .هاستنترونيش از
فيتجز يكيلوژنتيه

و تحليتجز ازيني تخميكيلوژنتيفيهاليه  هستند
طتوانميك خانوادهينكه چگونه اعضاءيا  علميند در

پ بهيا. دا كرده باشنديتكامل از هم اشتقاق ن روابط
وادي ازد حذف،،ينيزگيجايهاجهش مطالعهلهيوس

1. Singleton sites 

تعيجهش با آرا د كه در معرضشومينييش مجدد
. (Golovnina et al., 2007) گيرد انتخاب طبيعي قرار مي

ازها تواليروابط تكاملي بين  بهيي نمودارها با استفاده
ف از.ندشومي نشان دادهيكيلوژنتينام درخت هدف

ها به صورت از شاخهيبي كشف ترتيكيلوژنتيفيزهايآنال
كهييهادرخت ها توالين روابطي بهتردهنده نشان است

ايها توالي براي اين كار،.باشد و وي اگزون نترون
بايهمچن و در نهايت 4Megaافزار نرمن  همرديف شده

فرابطه تكامل گونه  به روشيلوژنيها در قالب درخت
Neighbor-Joining (NJ) داده شده استنشان (Kumar 

et al., 2004) .همچنين Bootstrapك آزمونيزين
 با استفاده از روشيلوژنيفيها درختيآمار

و براي اوليها متعدد از دادهيهايبردار نمونه يه است
ويا فاصلهيهام شده با روشي ترسيهاآزمون درخت

اينتا.دشوميكار گرفتههبييدرستنما نيج حاصل از
مير درخت نما عدد در كنابه صورتآزمون ويان گردد

دريدر واقع درصد دفعات  است كه هر شاخه مشخص
ايبردار نمونه و درختي مختلف توسط يهان آزمون

.(Naghavi et al., 2009)دشوميآن تشكيل حاصل از
ا گروه.م شدنديها به سه گروه مجزا تقسنترونيدرخت

و H. distichon،H. marinum،H. tworow اول شامل

H. vulgare ssp. tworow
H. vulgare ssp. distichon

H. marinum
H. vulgare ssp. hexastichon

H. vulgare ssp. spontaneum
H. brevisubulatum

H. murinum
H. bulbosom

100

99

99
96

68

0.05 
جو گونه اينترون نواحي درخت فيلوژنتيكي بر اساس-1شكل  هاي
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H. vulgare ssp. tworow
H. vulgare ssp. spontaneum
H. marinum
H. vulgare ssp. distichon

H. vulgare ssp. hexastichon
H. murinum

H. brevisubulatum
H. bulbosom

61

76

90

0.2 
جو گونه اگزون نواحي بر اساسدرخت فيلوژنتيكي-2شكل  هاي

H. vulgare ssp. tworow
H.marinum

H. vulgare ssp. hexastichon
H. vulgare ssp. distichon

H. vulgare ssp. spontaneum
H. brevisubulatum

H. bulbosom
H. murinum

100

100

100

55

49

0.1 
كل-3شكل و اگزو(ژن نواحيدرخت فيلوژنتيكي بر اساس جو گونه)نشامل اينترون  هاي

H. hexastichon گروه دومو H. spontaneumو
H. brevisubulatum،ًسوم در گروه نهايتا H. murinum 

طول شاخه، . اند گرفتهيجا H. bulbosomو
بيهادرشاخه و سوم اي گروه دوم ن نشانيشتر است كه

ميم تغيدهد، دريراتييزان روي كه  دهدمييك شاخه
(Naghavi et al., 2009)استها بيشتر، در اين شاخه .

 گروه اول.دشوميميها به دو گروه تقسدرخت اگزون

H. distichon ،H. marinum،H. tworow و
H. spontaneum،H. hexastichonو گروه دوم شامل

H. brevisubulatum،H. murinumنيو همچن
H. bulbosom ها ها در اگزونر گونهيجد مشترك سا

ف.ديگرد نيكيلوژنتيدرخت همانندز،ي بر اساس كل ژن
ازگروه اول اگزون دو گروه شد،هااگزون  ها متشكل

H. distichon ،H. marinum،H. tworow،
H. spontaneum ،H. hexastichon گروه دومو 

H. bulbosom،H. brevisubulatumوH. murinum كه
.در درخت اينترون اگزوني، جد مشترك است

H. murinum وH. bulbosomي از نظر مورفولوژ
در درخت . (Von Bothmer et al., 1991)مشابهند

،H.murinumيهاجو، گونه تكاملي جنس
H. bulbosom،H. brevisubulatumگريكدييكي در نزد

 ,Blattner, 2009; Peterson & Seberg)اند جاي گرفته

ا، اين قرابت در هر سه درخت رسم(2003 ني شده در
ن ديمقاله .دشوميدهيز

گينت يكليريجه
،يكيلوژنتيفهجهت مطالعآميل كوآنزيژن است

سيتكامل  داردياديزييها توانا گراسيكيستماتيو
(Sun et al., 2009; Huang et al., 2002; Gornicki et.
al., 2007; Fan et al., 2007; Golvnia et al., 2007).

ويياب توالييها، روشي مولكولي تكنولوژهتوسع
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ت مطالعاتجهي ابزار مهمDNAياسهي مقايزهايآنال
ف و درك روابط  شدهياهيگيها گونهيكيلوژنتيتكامل

 Liu et al., 2006; Golovnina et al., 2007; Che) است

et al., 2007) . 
و(DNAقطعات مختلف ) نترونياهمانند اگزون

تعتوان مي  متفاوتيها گونهيكين روابط ژنتييند جهت
ني مابي روابط ارتولوكوسيبرقرار. برده شوندبه كار

كليكيها ژن يها گونه. قابل دسترس استيدهاي از
ا Hordeum جنس ق استفاده شدند،ين تحقيكه در
دني اوليران هستند كه براياي بوميجوها ،اين بار در

تع در ACCژنيتوال يكيلوژنتيفهن رابطييآنها جهت
نتهاز مشاهد. شده استيبررس جهي سه درخت حاصل،

،H.distichon،H. marinumيهاد كه گونهشو مي
H. tworow باييدر هر سه درخت با درصد تشابه بالا

كههطول شاخ زان انشعاب كم است،يمدهنده نشان كم
دريكديدر كنار  و ميگر يهاگونه. رنديگيك گروه قرار

H. brevisubulatum،H. murinum وH. bulbosom 

بي بلندهطول شاخ ززيمهكننداني دارند كه اديان
رويكيرات ژنتييتغ ياز طرف.هاستن گونهياي بر

 گونهو H. vulgareيهارگونهيزكه رفتيم انتظار

H. Bulbosomويكدير كنارد يهاا در شاخهيگر
گيتركينزد زي نسبت به هم قرار را هر دو گونهيرند
 روابطيدر مطالعات قبل.ندباشمييكساني ژنوميدارا

فيتكامل  در كناريكيلوژنتي دو گونه نامبرده در درخت
 ,.Blattner, 2009; Sun et al)اند يكديگر جاي گرفته

كل ژن . (2009 و ،ACCدرخت فيلوژنتيكي اگزوني
بهيبس شبيكديار ايگر ميهند، كهين مطلب نشان دهد

تغيشتريب ايين . ها صورت گرفته استنترونيرات در
ف1 از مطابقت جدول نطوريهم جهينتيلوژنيبا درخت
هرشو مي بيهاچه تعداد اگزوند كه هان گونهي مشابه

ازيتركي نزديهاها در شاخهشتر باشد، آن گونهيب
ميكديدرخت نسبت به در واقع چون. رنديگيگر قرار

باگزون ايميان شده باقيها در ژن و ها نترونيمانند
نتشوميحذف  ميند در تغيررود كمتيجه انتظار راتيين

گدر اگزون  ژن دستخوشييرد تا عمل نهايها صورت
.رات نشودييتغ

 سپاسگزاري
از معاونت محترم پژوهشي دانشگاه تهران براي

و قدرداني  .گرددميتأمين اعتبار مالي اين طرح تشكر
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