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 چکیده
ین گیاهان خانوادۀ غلات است و از نظر اهمیت اقتصادی در مقام چهارم جهان قرار گرفته است. وجود تنوع ژنتیکی پایۀ تر مهمجو یکی از 

 یکی از بهترینژنوم یل فراوانی زیاد در به دلی اصلاحی است و برای بهبود گیاهان زراعی ضروری است. نشانگرهای اس.ان.پی ها برنامه
 MAFنشانگر اس.ان.پی با  3964رقم جو پاییزه با استفاده از  100نشانگرها برای بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت است. در این بررسی 

بود. میزان این شاخص برای اغلب  39/0با میانگین  5/0تا  19/0در کل جمعیت از  PICدرصد ارزیابی شد. دامنۀ شاخص  10بیشتر از 
 42/0( تا 5و  2های شمارۀ )کروموزوم 37/0های مختلف از روی کروموزوم PICبود. میانگین شاخص  25/0نشانگر( بیشتر از  3352نشانگرها )
های تنوع ژنتیکی )شاخص نی و شاخص اطلاعات شانون( مربوط به ( متغیر بود. بیشترین میزان شاخص7و  3های شمارۀ )کروموزوم
 که گیرند یم قرار دو زیرگروه در استفاده مورد نشانگرهای پایۀ بر ها یپژنوتداد،  نشان جمعیت ساختار عیینبود. ت 7و  3های شمارۀ کروموزوم

که باعث  ژنومدر نواحی از  Fstتجزیۀ واریانس مولکولی و تعیین شاخص  .داشت هماهنگی سنبله بودن شش ردیفه یا دو ردیفه ولوژیبا مورف
هستند. تنوع ژنتیکی در زیرجمعیت  مکان همسنبله  مورفولوژیۀ کنند کنترلهای با ژن ژنومیاد این مناطق اند، نشان دتمایز دو زیرجمعیت شده

 کاهش ژنتیکی فاصلۀ افزایش )لینکاژی( با تعادل پیوستگی عدم یفه( بود. میانگینرد  شش ارقامدوردیفه( کمتر از زیرجمعیت دوم ) ارقاماول )
دو ردیفه روند  ارقامشش ردیفه نسبت به  ارقامتعادل ژنتیکی در  عدمبود.  جمعیت کل در موجود تعادل عدم از بیشتر ها یرگروهز درون و یافت

ی اصلاحی ها برنامهتوان از آن در  یمجو پاییزه وجود دارد و  ارقام یادی درزتری داشت. نتایج این پژوهش نشان داد، تنوع ژنتیکی  یعسرکاهشی 
 استفاده کرد.
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ABSTRACT 

Barley is a major crop and the fourth most important cereal in the world. Genetic diversity is a basic component 
in breeding programs and is crucial for successful barley improvement. SNPs are a good marker type to study 
diversity. SNPs represent the most abundant source of genetic variation within the genome and are linked to 
heritable differences between individuals. In this study we used diverse collection of 100 winter barley 
(Hordeum vulgare L.) to assess genetic diversity and population structure. Population was genotyped using 3964 
SNPs with minor allele frequencies (MAFs) more than 10 percent. PIC was ranged from 0.19 to 0.5 in the whole 
panel and it was more than 0.25 for 3352 markers. The average of PIC was varied from 0.37 (2H and 5H 
chromosomes) to 0.42 (3H and 7H chromosomes). The maximum value of genetic diversity indices (Nei’s index 
and Shannon information index) were on 3H and 7H chromosomes. Strong population structure effect related to 
ear row number (two-row and six-row) was present in our barley collection. AMOVA analysis and Fst index 
showed that differentiated regions of genome are correspondence with ear row number loci. Genetic diversity in 
the first subpopulation (two-row cultivars) was less than that in the second subpopulation (six-row cultivars).  In 
the whole genome, average linkage disequilibrium (LD) was observed to decay at 4cM and in sub populations 
was more than whole panel. LD decay was more rapid in six-row cultivars compared to two-row. These results 
indicated considerable genetic variation in winter barley collection and could be used in barley improvement 
programs. 
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مقدمه

ترین گیاهان یکی از قدیمی (.Hordeum vulgare L) جو

 ةیل موارد استفادبه دلزراعی اهلی شده است. امروزه جو 

انسان و دام، تولید مالت و استفاده در  ۀزیاد آن در تغذی

غلات است  ةین گیاهان خانوادتر مهمصنایع تبدیلی یکی از 

ذرت در از گندم، برنج و  پسو از نظر اهمیت اقتصادی 

 ,.Ferreira et al)قرار گرفته است  جهانمقام چهارم 

 1/5جو )در حدود  ژنومبر اهمیت اقتصادی،  افزون. (2016

ژنتیکی به  های بررسیباز( مدل مهمی برای  جفتمیلیارد 

تعداد زیرا گیاهی است خودگشن، دیپلویید با  ،رودشمار می

 6-8بزرگ ) نسبتبه و   (2n=2x=14)کروموزوم کم

گیری نیز در آن آسان است میکرومتر( و همچنین دورگ

(Sreenivasulu et al., 2008)های اخیر کاربرد . در سال

یابی، اطلاعات ارزشمندی را پیشرفته توالی های یفناّور

جو در دسترس پژوهشگران قرار داده است  ژنومدربارة 

(Schulte et al., 2009; Wicker et al., 2008; Wicker et 

al., 2006:) امروزه با استفاده از تلفیق نسل جدید فناوری .

، نقشۀ ژنتیکی 1سازی جریان کروموزومییابی و مرتبتوالی

ژن ترسیم  1987الا و با ب وضوحجو با  1کروموزوم شمارة 

 ژنوم. این نقشۀ ژنتیکی با (Mayer et al., 2009)شده است 

خانوادة گندمیان مانند سورگوم و برنج همگونی بسیار 

بر نزدیکی زیاد  علاوه. (Bolot et al., 2009)بالایی دارد 

گندمیان مانند برنج و  جو و دیگر گیاهان خانوادة ژنوم

در بانک اطلاعاتی  2یای.اس.ت 501833سورگوم، وجود 

NCBI  یافته و های جهش شکلو در دسترس بودن انواع

اند تا جو گیاه مدل زیستی کوتاه باعث شده ۀهمچنین چرخ

 ژنتیکی تنوع وجود  ژنتیکی باشد. های بررسیمهمی برای 

های  یتجمعکارهای اصلاحی است. تنوع ژنتیکی در  پایۀ

 بالا، عملکرد با جدید های رقم آوردن دست به برای گیاهی

 و آفات به و مقاومت محیطی یها تنش به سازگاری

 .(Laurentin, 2009)است  ضروری زا یماریب های عامل

پیشرفته  کشاورزی یرناپذ اجتناب پیامدهای از یکی متأسفانه

 است، شده اصلاح های(واریتهرقم ) از استفاده مبتنی بر که

 این برآورد اگرچه . است بوده ژنتیکی یرذخا تنوع کاهش

 در اما نماید یمغیرممکن  یا و مشکل ژنتیکی تنوع کاهش

 و اند تهرفدست  از دسودمن یها ژن از بسیاری تعداد ینکها

                                                                                      
1. Flow sorting 
2. Expressed sequence tag (EST) 

 گیاهان و اند یافته ای کاهشفزاینده سرعت با ژنتیکی یرذخا

 محیطی شرایط تهدید روزافزون معرض در عمده زراعی

 ،اند گرفته قرار یستیز یرغو  زیستی یها تنش و نامناسب

  . ندارد وجود تردیدی

خاص مانند  های هدفامروزه نشانگرهای مولکولی برای 

در جمعیت و یا شناسایی بررسی تنوع ژنتیکی موجود 

-نشانگرهای پیوسته با صفات مهم زراعی و مقاومت به تنش

ند شوی استفاده میا گسترده طور به یرزندهغهای زنده و 

(Gupta & Varshney, 2005; Jain et al., 2002; ).  یکی از

ی تک نوکلئوتیدی ها تفاوتنشانگرهای مولکولی 

 تعدادیل در دسترس بودن به دلاست که  3)اس.ان.پی(

دهی زیادی نشانگر اس.ان.پی، میزان پایین اشتباه در نمره

های ها و به دلیل قابل مقایسه بودن نتایج آزمایشگاهآلل

ر مختلف امروزه بیشتر از هر نشانگر دیگری مورد توجه قرا

که این نشانگرها نسبت به  هایی کاستیاند. با وجود گرفته

 های نتایج بررسیدارند،  4)اس.اس.آر( ماهوارهیزرنشانگرهای 

-زیادی اس.ان.پی میتعداد استفاده از  ،دهداخیر نشان می

های آن را نسبت به نشانگر اس.اس.آر برطرف  تواند کاستی

رغم اینکه اس.اس.آرها . به(Paschou et al., 2007)کند 

دهند و اطلاعات تنوع آللی زیادی از خود نشان می

ها )در ها در جمعیت نسبت به اس.ان.پیآمده از آن دست به

برابر از هر دو نشانگر( بیشتر است اما  تعدادصورت کاربرد 

تا حد  نسبت به اس.اس.آر ژنومها در فراوانی زیاد اس.ان.پی

 ها را برطرف کند. تواند این کاستیمی  زیادی

 189کاربرد اس.ان.پی در جو نشان داد، به ازای هر 

 (Kanazin et al., 2002)باز یک اس.ان.پی وجود دارد جفت

 .Hو  .H. vulgare Lهای همسانی در دو گونه و آلل

spontaneum L.  .وجود داردEdwards et al. (2001 )

شدة اس.اس.آرهای  فراوانی در نواحی حفاظت هایاس.ان.پی

توانند ی میخوب بهها ذرت شناسایی و نشان دادند، اس.ان.پی

نشانگر  213 ر تحقیقید. ها شوندجایگزین اس.اس.آر

کار بردند و نشان دادند، این نشانگر  اس.ان.پی را در برنج به

ی مولکولی بهنژادو   ژنومتواند برای بررسی ی میخوب به

 در تحقیق دیگری. (Nasu et al., 2002)برنج استفاده شود 

رقم بومی جو بهاره  1485 تعدادساختار و  تنوع ژنتیکی 

                                                                                      
3.  Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 
4. Simple Sequence Repeat (SSR) 
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 42را با استفاده از  (کشور جهان 41شده از  یگردآور)

ده زیرجمعیت  ،نشانگر اس.اس.آر ارزیابی و گزارش کردند

سنبله  مورفولوژیجغرافیایی،  منشأموجود در جمعیت با 

دارد  هماهنگی)دو ردیفه یا شش ردیفه( و تیپ دانه 

(Pasam et al., 2014) . یر توارثی ذخابررسی تنوع ژنتیکی

جو برزیل با استفاده از نشانگرهای اس.اس.آر  (ژرم پلاسم)

سال  یر توارثیذخاهای موجود در آلل تعداد ،نشان داد

 آزادشده های رقمبسیار بیشتر بوده است و اغلب  1980

پایینی  1یچندشکلظرفیت اطلاعات  1980از سال  پس

 Ferreira et)دهند ان میتر نشقدیمی های رقمنسبت به 

al., 2016) .تجزیۀ تنوع ژنتیکی  منظور بهپژوهش  این در

ی نشانگرها، چندشکلجمعیت محتوای اطلاعات 

 2ی تنوع )شاخص شانون و نی( و شاخص تثبیتها شاخص

 نشانگر 3964با  پاییزه جو رقم 100در جمعیت متشکل از 

پی بررسی شد. همچنین ساختار این جمعیت با  .ان.اس

ای یا  جزیۀ خوشهی مختلف آماری )تها روشاستفاده از 

 عدم(، 3کلاستر، تجزیه به مختصات اصلی و روش بیس

تعادل  عدمتعادل پیوستگی )لینکاژی( و الگوی کاهش 

های موجود آزمایش  یتجمع یرزپیوستگی در جمعیت و 

 شد. 

 

 ها روشمواد و 

رقم جو پاییزه استفاده شد. این  100در این آزمایش 

  ششرقم جو  50ردیفه و رقم جو دو 50مجموعه شامل 

 26ژنوتیپ(، آلمان ) 34کشورهای فرانسه )از  یفهرد

(،  ژنوتیپ 17(، ایتالیا )  ژنوتیپ 16(، انگلستان ) ژنوتیپ

 1( و اتریش ) ژنوتیپ 1(، بلژیک ) ژنوتیپ 2دانمارک )

در دسترس   ژنوتیپ( بود و اطلاعات مربوط به سه  ژنوتیپ

وعه در سال ترین رقم موجود در این مجم یمیقدنبود. 

آزادسازی شده است  2006و جدیدترین آن در سال  1937

و  4(. آزمایش در مرکز تحقیقات ژنومیکس ایتالیا1)جدول 

 یاستخراج دی.ان.ا با همکاری دانشگاه میلان انجام گرفت.

 Tepnel Nucleoplex Plant DNAبا استفاده از کیت 

.پی اس.ان 7864ای از صورت پذیرفت. هر رقم با مجموعه

Single Illumine یلۀوس به
TM

 Iselect Assay  با همکاری

                                                                                      
1. polymorphism information content (PIC) 

2. Fixation Index 

3. Bayesian Method 
4. Genomics Research Centre 

. موقعیت شددر آلمان ارزیابی  IPK- Gatersleben ۀسسؤم

گروه پیوستگی جو مشخص بود  7اغلب این نشانگرها روی 

(Tondelli et al., 2013)بیشتر  ةگمشد ة. نشانگرهایی با داد

5درصد و 10از 
MAF  شددرصد حذف  10کمتر از 

(Mandel et al., 2013) جدیدی متشکل از  ۀو مجموع

اس.ان.پی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی و ساختار  3964

تنوع ژنتیکی و ساختار  ۀ. برای تجزیشدجمعیت استفاده 

های متفاوتی استفاده شد. محتوای جمعیت از روش

 ۀ زیر:اطلاعات چندشکلی برای هر نشانگر با استفاده از رابط

 

 
 

 nمین آلل و iفراوانی  Piطه در این راب .شدمحاسبه 

. (Chen et al., 2011)آلل هر نشانگر اس.ان.پی است  تعداد

در  شکل یکهای تواند بین صفر )برای آللاین شاخص می

ها در جمعیت هایی که فراوانی آنجمعیت( و یک )برای آلل

برای نشانگرهای چندآللی و بین صفر و نیم برابر است( 

های تنوع برای نشانگرهای دوآللی تغییر کند. شاخص

( با 7و شاخص اطلاعات شانون 6ژنتیکی )شاخص نی

 Yeh et)محاسبه شد  Popgene 1.32افزار نرماستفاده از 

al., 1999) . های نشانگرها با استفاده از داده کلاسترتجزیۀ

انجام شد و  PAST (Hammer et al., 2001)افزار توسط نرم

و با استفاده  UPGMAالگوریتم مربوطه بر پایۀ  گرامدندرو

از شاخص تشابه اقلیدسی محاسبه شد. همچنین تجزیه به 

مختصات اصلی با استفاده از ماتریس تشابه اقلیدسی انجام 

ها را تا گرافیکی زیرجمعیت صورت بهگرفت. این تجزیه 

حدی آشکار کرد. برای درک بهتر تنوع ژنتیکی موجود در 

ی تجزیۀ واریانس ژنومنواحی  جمعیت و برآورد میزان تمایز

 ,Arlequin3.5 (Excoffier & Lischerافزار نرم بامولکولی 

صورت پذیرفت. واریانس مولکولی بر پایۀ شاخص  (2010

ها با روش بیس ( محاسبه شد. وجود زیرجمعیتFstتثبیت )

جایگشت  30000با سه تکرار و  Structure 2.3افزار و نرم

هایی  خوشه تعداد. (Pritchard et al., 2000)بررسی شد 

(K) افزار دادند، با نرمکه ساختار جمعیت را بهتر نشان می

Structure Harvester  تعیین شد(Evanno et al., 2005) .

                                                                                      
5. Minor Allele Frequency  

6. Nei’s index 
7.Shannon’s information index 
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rو آماره  جفت نشانگرمربوط به هر  پیوستگی عدم تعادل
2 

 ,.Haploview 4.2 (Barrett et alافزار  با استفاده از نرم

 تنها پیوستگیتعادل  عدم. برای تعیین شدمحاسبه  (2005

ها از نشانگرهایی استفاده شد که مکان کروموزومی آن

نشانگر اس.ان.پی روی هفت  3514مشخص بودند )

تعادل  عدمکروموزوم جو(. برای تعیین الگوی کاهش 

rمقادیر  پیوستگی
مورگان( روی  ژنتیکی )سانتی ۀو فاصل 2

LOWESSون شد و رگرسی پلات یکدیگر
1

 (Jacoby, 2000) 

 برازش داده شد.

 

 مورد استفاده در این پژوهش. ارقامهای  . نام و برخی ویژگی1جدول 
Table 1- Name and some characteristics of studied cultivars. 
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1 Aci 1994 Italy 36 Nure 1998 Italy 71 
Hatif de 

Grignon 
1937 Farance 

2 Aiace 2002 Italy 37 Panda 1983 Farance 72 Herfordia 1950 Germany 

3 Airone 1999 Italy 38 Pearl 1997 England 73 Hoppel 1970 Farance 

4 Alce 2004 Italy 39 Platine 1996 Farance 74 Isa 1985 Belgium 
5 Alfeo 1993 Italy 40 Puffin 1989 England 75 Jaidor 1981 Farance 

6 Alpha 1972 Germany 41 Red 1990 Italy 76 Ketos 2002 Farance 

7 Amillis 1995 Farance 42 Sonja 1974 Germany 77 Laverda 2006 Germany 
8 Aquarelle 2003 Germany 43 Sprite 1992 England 78 Letizia 1998 Germany 

9 Arda 1985 Italy 44 Target 1992 England 79 Lonni 2005 Denmark 

10 Asso 1993 Italy 45 Tiffany 1996 Germany 80 Lorena 1993 Germany 
11 Baraka 1986 Farance 46 Trasimeno -- --- 81 Ludmilla 1999 Germany 

12 Carat 2002 England 47 Ultra 1996 Germany 82 Manitou 1988 Farance 

13 Clara 2001 Germany 48 Verticale 2000 Farance 83 Mattina 1998 Farance 
14 Clarine 1988 Farance 49 Vertige 1995 Farance 84 Mirco 1981 Italy 

15 Dolmen 2001 Farance 50 Zacinto 2000 Italy 85 Naomie 2003 Germany 

16 Duchesse 1996 Farance 51 Abondant -- -- 86 Nikel 1996 Germany 
17 Duet 1995 England 52 Ager 1963 Farance 87 Passport 1997 Farance 

18 Fighter 1991 England 53 Aldebaran 2003 Italy 88 Patricia 1995 Austria 

19 Finesse 1988 England 54 Athene 1977 Germany 89 Perga 1960 Germany 
20 Fjord -- -- 55 Balaki 1996 Farance 90 Pirate 1978 Farance 

21 Gleam 1996 England 56 Balda 1998 Italy 91 Plaisant 1979 Farance 

22 Halcyon 1968 England 57 Canoro 1992 Italy 92 Ponente 2001 Itally 
23 Heligan 1998 England 58 Crimont 1975 Farance 93 Rebhel 1988 Italy 

24 Jewel 1997 England 59 Dea 1953 Germany 94 Robur 1973 Farance 

25 Kaskade 1981 Germany 60 Djebhel 1997 Farance 95 Sereno 1995 England 
26 Kelibia 1990 Farance 61 Dura 1961 Germany 96 Sonora 1992 Farance 

27 Kestrel 2003 England 62 Esterel 1996 Farance 97 Tamaris 1992 England 

28 Labea 1992 Germany 63 Express 1990 Farance 98 Trebbia 1990 Italy 
29 Leonie 2000 Germany 64 Federal 1994 Farance 99 Vetulio 1983 England 

30 Magie 1983 Farance 65 Franka 1980 Germany 100 
Vogelsanger 

Gold 
1965 Germany 

31 Malta 1968 Germany 66 Fridericus 2006 Germany     

32 Malwinta 2004 Denmark 67 Gaiano 1998 Farance     

33 Manolia 2001 Farance 68 Gerbel 1977 Farance     
34 Melanie 1993 Germany 69 Glenan 1988 Farance     

35 Murcie 2002 Farance 70 Grete 1989 Germany     

 .استیفه رد  ششرقم بعدی  50رقم اول دوردیفه و  50*: 
 

 نتایج و بحث

نشانگر مورد استفاده برای ارزیابی  3964از مجموع 

درصد از نشانگرها فراوانی آلل مینور بین  5/29ی، ژنوتیپ

درصد بین  7/22، 2/0-3/0درصد بین  7/23، 2/0-1/0

 را داشتند 4/0-5/0درصد  24و نزدیک به  4/0-3/0

نشانگر  3514یژنومنشانگر، مکان  تعداداز این  (.1-)شکل

 11نشانگر ) 450روی هفت کروموزوم جو مشخص بود و 

درصد( بدون مکان کروموزومی مشخص بودند. این 

نشانگرها روی هر هفت کروموزوم جو با میانگین فاصلۀ 

مورگان توزیع شده بود. توزیع نشانگرها روی  سانتی 28/0

 تعدادیکنواخت نبود و بیشترین  صورت بهها کروموزوم

و کمترین آن مربوط  6نشانگر مربوط به کروموزوم شمارة 

 بود.  1به کروموزوم شمارة 
 

 
1. Locally weighted scatterplot smoothing 
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 نشانگر(. 3964. توزیع فراوانی آلل مینور نشانگرهای مورد استفاده در آزمایش )1شکل 
Fig 1- Minor allele frequency distribution of studied markers (3964 markers). 

  

با  5/0تا  19/0در کل جمعیت از  PICدامنۀ شاخص 

بود. با توجه به دو آللی بودن نشانگر 39/0میانگین 

های اس.ان.پی، این اس.ان.پی و ماهیت هاپلوتایپی داده

 39/0شاخص بین صفر و نیم متغیر است و میانگین 

ة سودمندی نشانگرهای بکار رفته در این دهند نشان

پژوهش است. میزان این شاخص برای اغلب نشانگرها 

 PICبود. میانگین شاخص  25/0نشانگر( بیشتر از  3352)

های شمارة )کروموزوم 37/0های مختلف از روی کروموزوم

( متغیر بود. 7و  3های شمارة )کروموزوم 42/0( تا 5و  2

ی تنوع نی و شانون ها شاخص، PICخص با شا مشابه

داشتند  7و  3های شمارة  بیشترین میزان را روی کروموزوم

کمترین تنوع را از لحاظ  5و  2های شماره  و کروموزوم

 ها گزارشاز  (. برخی2ی بالا نشان دادند )جدول ها شاخص

جو با  های رقمکه ساختار جمعیت  آن است گویای

بودن( ارتباط  یفهرد  ششیا  ردیفهسنبله )دو مورفولوژی

، PIC هایشاخص ۀ. لذا محاسب(Zhang et al., 2009)دارد 

های دوردیفه  ژنوتیپهای متشکل از گروه وندرنی و شانون 

های  ی بالا در رقمها آمارهیفه نشان داد، میانگین رد  ششو 

 های رقمکمتر از  (48/0و  31/0، 30/0دوردیفه )به ترتیب 

که نشان ( است 55/0و  37/0، 37/0به ترتیب ) یفهرد  شش

بیشتر از جوهای  یفهرد  ششنتیکی جوهای تنوع ژ ،دهدمی

 دوردیفه است. 

ساختار جمعیت چندین روش برای  ۀتجزی منظور به

. تجزیه به شدها در جمعیت استفاده تعیین زیرگروه

اول  ۀده مؤلف ،نشان داد PASTافزار مختصات اصلی با نرم

 پلاتبای کنند.درصد کل تنوع جمعیت را توجیه می 50

جمعیت را به دو گروه  این دوم ۀمؤلف اول روی ۀمؤلف

 97/8دوم  ۀدرصد و مؤلف 8/13اول  ۀتقسیم کرد. مؤلف

های بررسیکردند. درصد کل تنوع موجود را توجیه می

های موجود در جمعیت با زیرگروه ،بعدی نشان داد

 هماهنگیبودن(  یفهرد  ششسنبله )دوردیفه یا  مورفولوژی

دوردیفه و گروه دوم شامل رقم  50گروه اول شامل  .دارند

فیلوژنیک و  ۀ(. تجزی2بود )شکل  یفهرد  ششرقم  50

 پایۀبر  (89/0)با ضریب کوفنتیک  دندروگرامترسیم 

دیگر جمعیت را به دو  بار یکنشانگرهای مورد استفاده، 

 (.3)شکل  .تقسیم کرد جداگانهگروه کامل 

 کلاسترشود دو مربوطه مشاهده می دندروگراماز 

سنبله دارد. این نتایج  مورفولوژیخوبی با  گیهماهن

از تجزیه به مختصات  آمدهدستبهخوبی با نتایج  هماهنگی

-ساختار جمعیت با استفاده از نرم ۀاصلی داشت. تجزی

 ،نشان داد Structure Harvesterو  Structureافزارهای 

دارد که  K= 2را در  میزانبیشترین  ΔKشاخص 

 K= 2 میزانیرجمعیت است. در وجود دو ز ةدهند نشان

 فهیرد  ششهای دوردیفه و  ژنوتیپجمعیت به دو زیرگروه 

 (.4شود )شکل تقسیم می

واریانس مولکولی با فرض وجود دو زیرجمعیت  ۀتجزی

 20 ،( نشان دادفهیرد  ششهای  رقمدوردیفه،  های رقم)

درصد از تنوع مولکولی کل توسط تنوع موجود در بین 

درصد از آن تنوع مربوط  80شود و توجیه میها زیرجمعیت

واریانس مولکولی  ۀنتایج تجزی ست.ا هازیرجمعیت رونبه د

Minor allele frequency 
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که باعث تمایز  ژنومبرای نواحی از  Fstشاخص  ۀو محاسب

ی روی ژنوماند، نشان داد این مناطق دو زیرجمعیت شده

، vrs3های به ترتیب با ژن 4و  3، 2، 1های شماره کروموزوم

vrs1 ،vrs4  وint-c ها مسئول مکان بودند که این ژن هم

های جو هستند بودن در جمعیت فهیرد  ششدوردیفه یا 

(Ramsay et al., 2011) مناطق  5. روی کروموزوم شماره

جمعیت مورد  ،دهدنشان می ، کهای مشاهده نشدتمایزیافته

 6های شماره . کروموزوماست vrs2آللی  شکل بدون بررسی

ممکن است  ،را در حد بالایی نشان دادند Fst میزان 7و 

 (.5کل باشند )ش vrsهای آللی جدید برای ژن شکلحاوی 
 

 های مختلف جو.روی کروموزوم PIC. توزیع نشانگرها و شاخص 2جدول 

Table 2- Distribution of markers and PIC index on the different barley chromosomes. 
I** h* PIC SNP Number chromosome 

10/0±59/0 09/0±41/0 41/0 393 1H 
11/0±54/0 10/0±36/0 37/0 426 2H 
09/0±60/0 08/0±40/0 42/0 557 3H 
11/0±56/0 09/0±38/0 38/0 458 4H 
12/0±54/0 11/0±36/0 37/0 470 5H 
11/0±57/0 09/0±38/0 38/0 643 6H 
09/0±61/0 08/0±42/0 42/0 567 7H 
11/0±51/0 10/0±33/0 34/0 450 Unmapped 

08/0±48/0 07/0±31/0 30/0 3964 Under the first population (two-row digits) 
07/0±55/0 07/0±37/0 37/0 3964 Sub-population two (six-row digits) 

 .استة شاخص نی و شانون دهند نشان* و ** به ترتیب 

  

 
  و( قرمز رنگ) دوردیفه های رقم از متشکل زیرگروه دو به جمعیت تقسیم و نشانگر 3964 پایۀ بر اصلی مختصات به تجزیه .2 شکل

 (.سبز رنگ) یفهرد  شش
Fig 2- PCO analysis based on 3964 markers and two sub-populations include 2 row (red) and 6 row (green) 

cultivars. 

 

r) پیوستگی عدم تعادلمیانگین شاخص 
2
برای هر  (

نشان  3ژنتیکی مختلف در جدول  یاهفاصلهکروموزوم در 

 5کمتر از  ۀکه در فاصل ییجفت نشانگرهاداده شده است. 

 ،مورگان قرار دارند و پیوستگی زیادی با یکدیگر دارند سانتی

را روی هر هفت کروموزوم با میانگین  عدم تعادلبیشترین 

ژنتیکی بیشترین  ۀاز خود نشان دادند. در این فاصل 322/0

 7به کروموزوم شماره  مربوط پیوستگی عدم تعادل

( 237/0) 2به کروموزوم شماره  میزان( و کمترین 507/0)

سانتی مورگان بیشترین  5-10 ۀاختصاص داشت. در فاصل

( و کمترین 182/0) 3بوط به کروموزوم شماره مر میزان

( بود. در بین 096/0) 2مربوط به کروموزوم شماره  میزان

مورگان،  سانتی 50از  بیش ۀفاصل هم با از مستقل نشانگرهای
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های به کروموزوم پیوستگی عدم تعادلکمترین و بیشترین 

اختصاص  047/0و  024/0به ترتیب با مقادیر  4و  5شماره 

 (.3)جدولداشت 

 100 90 80 70 60 50 40 30 20 10

Distance

KaskadeFinesseHalcyonSpriteGleamPuffinAironeHeliganKestrelPlatineVerticaleAlfeo
Arda
ZacintoClarineJewelKelibiaTargetCaratDuchesseMalta
SonjaRed
AquarelleTiffanyDolmenLabeaMelanieManoliaMalwintaPearlMurcieClara
LeonieFjord
MagieAlce
Duet
AlphaUltra
Asso
Ager
Aci
AmillisBarakaNure
Aiace
FighterTrasimenoPandaVertigeAbondabtPirateAldebaranJaidorLetiziaRoburTrebbiaDjebhelGlenanPassportTamarisMattinaAtheneRebhelBaldaDea
FrankaBalakiExpressFederalPonenteLonniNikelEsterelPlaisantKetosCanoroSerenoCrimontManitouGerbelSonoraLorenaMirco
Dura
GaianoHerfordiaGrete
LudmillaPatriciaVetulioVogelsanger_Gold
FridericusLaverdaNaomieHatif_de_Grignon
HoppelIsa
Perga

قرمزرنگ  های ژنوتیپ. است شده تقسیم مجزا کاملدو گروه  به جمعیت. پی.ان.اس 3964 پایۀ بر  ژنوتیپ 100 به مربوط دندروگرام. 3شکل 

 .هستند فهیرد  سبزرنگ شش های ژنوتیپ و دوردیفه

Fig 3. Dendrogram of 100 genotypes based on 3964 SNP. 2 row (red) and 6 row (green) sub populations 
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 محور و ΔK آمارة میزان عمودی محورEvanno et al.(2005 .) ٍ روش و Structure Harvester از استفاده با هازیرجمعیت . تعیین4شکل 

 .دهدمی نشان را هاجمعیت زیر تعداد افقی

Fig 4. Detection of subpopulations by structure harvester and Evanno et al. (2005) method.vertical axis displays 

ΔK and horizontal axis shows subpopulation number. 

 .است شده داده نشان جو بودن فهیرد  شش و دوردیفه مسئول هایژن با متناظر نواحی. Fst شاخص و مولکولی واریانس . تجزیۀ5شکل 

Fig 5. AMOVA analysis and Fst index.genomic regions correspondence with ear row number loci in 

barley are shown. 

 
 .جو کروموزوم هفت روی مختلف ژنتیکی یاهفاصله در پیوستگی عدم تعادل شاخص . میانگین3جدول 

Table 3. Linkage disequilibrium (LD) in different genetic distance on the barley 

chromosomes. 
chromosome Map length (CM*) The mean of the lack of continuity equation (r2) between the pairs of markers 

  D** <5 CM D = 5- 10 CM D = 10- 20 CM D= 20- 50 CM D˃ 50 CM 

1H 14/133 354/0 154/0 106/0 063/0 036/0 

2H 5/149 237/0 096/0 053/0 038/0 033/0 

3H 09/155 374/0 182/0 089/0 041/0 032/0 

4H 23/115 259/0 100/0 074/0 052/0 047/0 

5H 66/169 274/0 117/0 060/0 032/0 024/0 

6H 63/126 249/0 116/0 063/0 038/0 045/0 

7H 9/140 507/0 125/0 073/0 040/0 028/0 

 

عدم مورگان( و شاخص  ژنتیکی )سانتی ۀفاصلپلات بای

 عدم تعادلژنتیکی،  ۀبا افزایش فاصل ،نشان داد عادلت

)با  عدم تعادلبحرانی شاخص  میزانیابد. گامتی کاهش می

در نظر گرفته شد و فرض بر  2/0 میزاندرصد(  90احتمال 

 پیوستگی اباین است که مقادیر بیشتر از حد بحرانی 

 برخورد منحنی رگرسیون ۀشوند. نقط یمژنتیکی ایجاد 
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LOWESS ۀنقط عنوان به عدم تعادلبحرانی  میزانا ب 

شود که در جمعیت تعریف می عدم تعادلکاهش میانگین 

r(. همبستگی بین 6مورگان است )شکل  سانتی 4برابر با 
و  2

 4کمتر از  ۀژنتیکی بین نشانگرهایی با فاصل ۀفاصل

درصد این  54( و -39/0دار بود )مورگان، معنی سانتی

rحد بحرانی نشانگرها بالاتر از 
 ( قرار داشتند.2/0) 2

در طول کروموزوم نیز متغیر بود.  پیوستگی عدم تعادل 

نوترکیبی کم است  رخداددر نواحی سانترومری که احتمال 

عکس در نواحی ریابد، بافزایش می پیوستگی عدم تعادل

درپی باعث کاهش میزان  های پینوترکیبی رخدادتلومری 

 عدم تعادلده است. بررسی شدر این نواحی  عدم تعادل

عدم میانگین  ،ها نشان دادزیرجمعیت وندر پیوستگی

به  یفهرد  ششدوردیفه و  های رقمبرای  پیوستگی تعادل

بود که بیشتر از میانگین کل جمعیت  09/0و  10/0ترتیب 

r( است. درصد 08/0)
دوردیفه  های رقمدار در معنی 2

( بود. همچنین 15/0) یفهرد  شش های رقم( بیشتر از 21/0)

دوردیفه با سرعت کمتری  های رقمدر  پیوستگی عدم تعادل

-و کل جمعیت کاهش می یفهرد  شش های رقمنسبت به 

 ۀدر فاصل پیوستگی عدم تعادلیابد. در کل جمعیت کاهش 

دو ردیفه  های رقمدر  که یدرحال ،ادرخ دمورگانی  سانتی 4

انی و در مورگ سانتی 8 نزدیک به ۀاین کاهش در فاصل

 مورگانی رخ داد. سانتی 6 ۀدر فاصل یفهرد  شش های رقم

 
 بحرانی میزان دهندة نشان( شده یده)بر افقی خط(. مورگان سانتی) ژنتیکی فاصلۀ افزایش با نشانگرها جفت عدم تعادل کاهش . الگوی6شکل 

 است. نشانگرها عدم تعادل کاهش ونگیچگ دهندةنشان( یدرنگسف منحنی)  LOWESSرگرسیون  و است پیوستگی عدم تعادل

Fig 6. LD (r
 2 

) decay of marker pairs over all chromosomes as a function of genetic distance (CM). The horizontal 

line indicates the 90th percentile distribution of unlinked r
2
. The LOWESS fitting curve (white line) illustrates the 

LD decay. 

 

جمعیت مورد استفاده در این پژوهش متشکل از 

بود که از کشورهای اروپایی  یفهرد  ششدوردیفه و  های رقم

تنوع  مشابه ا حدودیلذا تنوع موجود ت ،آوری شده بودگرد

 Kraakman et al.(( 20042009). بررسیجمعیت مورد 

Zhang  et al; ) های اروپا  بود که به ترتیب محدود به نمونه

مربوط به تنوع ژنتیکی جو نشان  های بررسیو کانادا بود. 

ژنی متفاوت  ۀدو خزان هجوهای زمستانه و بهار ،دهدمی

ایجاد تعادل بین افزایش تنوع ژنتیکی و  منظور بهلذا  ،نددار

کاهش ساختار جمعیت، در این پژوهش جمعیت مورد 

 اروپایی بود. های رقمبه جوهای زمستانه و بررسی محدود 

یک جمعیت  ونهای موجود درشناسایی زیرجمعیت

یابی ارتباطی است یکی از مراحل اساسی در نقشه

(Flint‐Garcia et al., 2005). پیشین  های بررسی نتایج

یا بهاره بودن(،  تیپ رشدی )زمستانهدهد، نشان می

بودن( و منشأ  یفهرد  ششسنبله )دوردیفه و  مورفولوژی

های ایجاد ساختار در جمعیت عواملترین  جغرافیایی مهم

 Hamblin et al., 2010; Malysheva-Otto et)جو هستند 

al., 2006; Rostoks et al., 2006; Zhang et al., 2009). 
زمستانه بود  های رقمبه دلیل اینکه این پژوهش محدود به 

 های رقمو همچنین جمعیت مورد استفاده متشکل از 

ترین عامل ایجاد  سنبله مهم مورفولوژیلذا  ،اروپایی بود

ژنی  ۀساختار در جمعیت بود. ساختار موجود در خزان
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جوهای زمستانه نسبت به جوهای بهاره بیشتر تحت تأثیر 

 .(Malysheva-Otto et al., 2006)سنبله است  یمورفولوژ

در بین ، نی و شانون( PICهای تنوع ) میزان شاخص

های  های مختلف و همچنین در زیرجمعیتوزومکروم

های مختلف، کمترین مختلف متغیر بود. در بین کروموزوم

و بیشترین  5و  2های شماره مربوط به کروموزوم میزان

این نتایج  .بود 7و  3های شماره مربوط به کروموزوم میزان

را  6که کروموزوم شماره  Rostoks et al.  ( 2006)با نتایج 

نداشت.  مطابقت ،اندترین کروموزوم گزارش کردهمتنوع

دوردیفه کمتر از  های رقمدر  های تنوع میانگین شاخص

 ) .Pasam et al  بود که با نتایج یفهرد  شش های رقم

 برایدو ردیفه  های رقمداشت. در اروپا  هماهنگی (2012

شود. وکار می  ویژه تولید مالت کشت صنعتی و به کاربردهای

محدود  تعدادکیفیت مالت صفتی کمی است و استفاده از 

افزایش کیفیت  منظور بهکه  یبهنژادهای والدین در برنامه

 های رقمگیرد، باعث کاهش تنوع ژنتیکی مالت انجام می

دوردیفه و تشکیل زیرجمعیت مجزا شده است 

(Melchinger et al., 1994) . 

ی ژنوم ۀواریانس مولکولی شش ناحی ۀتجزی پایۀبر 

( که انتظار 7و  6، 4، 3، 2، 1های شماره )روی کروموزوم

شناسایی شد.  ،ها شده باشدرود باعث تمایز زیرجمعیتمی

ی ژنوماین نواحی  ،نشان داد های اطلاعاتیجستجو در بانک

سنبله نقش  مورفولوژیهایی است که در متناظر با ژن

 ) .Pasam et alخوبی با نتایج  مطابقتدارند. این نتایج 

2012) ; (2009) Shahinnia   et al.  تجزیۀ واریانس   داشت

  vrs2ژن بالا را آشکار کرد و تنها ژن  5ژن از  4مولکولی، 

در  6مشاهده نشد. کروموزوم شماره  5روی کروموزوم 

 70در فاصلۀ  7مورگانی و کروموزوم  سانتی 60-63فاصلۀ 

 . را از خود نشان دادند Fstی بیشترین میزان مورگان سانتی

 یـــــاتــــــلاعــاط کــانـب هــب هـــراجعـم
1
Grain Gene دو کیو.تی.ال  ها هدر این فاصل ،نشان داد

و   (QKps.BlKy-6H)دانه در سنبله تعدادمربوط به صفات 

قرار دارد. دو صفتی که در  (QGwe.HaTR-7H.2)وزن دانه 

کامل متمایز از یکدیگرند.  یفهرد  ششو جوهای دوردیفه 

های بارور شدن سنبلچه ۀبه واسط یفهرد  ششدر جوهای 

سه برابر و همچنین  نزدیک بهدانه در سنبله  تعدادجانبی 

                                                                                      
1. http://www.graingenes.org 

-درصد کمتر از جوهای  30تا  25ها آن ۀوزن هزاردان

. البته (Nour-Mohammadi et al., 2004)دوردیفه است 

های آللی جدید برای شکلممکن است این نواحی حاوی 

-اند و نیاز به بررسیباشد که تاکنون شناخته نشده vrsژن 

 های بیشتر دارد. 

 عدم تعادلهای متفاوتی از در این تحقیق جنبه

در  پیوستگی عدم تعادل ،و نشان داده شد بررسی پیوستگی

وم و از کروموزومی به کروموزوم دیگر متغیر طول کروموز

در جو با استفاده از  پیوستگی عدم تعادلاست. بررسی 

های مختلف و نشانگرهای متفاوت مانند جمعیت

ای.اف.ال.پی، اس.اس.آر و دارت گزارش شده است. با این 

وجود دارد  عدم تعادل های بررسیکمی از  تعدادوجود تنها 

 Kraakman)نگر انجام شده است نشا 1000که با بیش از 

et al., 2004; Malysheva-Otto et al., 2006; Zhang et 

al., 2009).  کل  پیوستگی عدم تعادلدر این پژوهش

مورگانی کاهش یافت.  سانتی 4 ۀجمعیت در فاصل

 عدم تعادلسطوح مختلفی برای کاهش پیشین  های بررسی

 ;Caldwell et al., 2006)های مختلف در جمعیت پیوستگی

Ramsay et al., 2011; Stracke et al., 2007)  و

گزارش  (Rostoks et al., 2006)های متفاوت کروموزوم

 اند.کرده

 Comadaran et al.   (2009) های در نتایج بررسی

 ۀدر فاصل پیوستگی عدم تعادلکاهش  ،گزارش کردند خود

به دلیل  دارد احتمالد که دهمی رخمورگانی  سانتی 2/3

. باشد بوده بررسیبومی در جمعیت مورد  های رقموجود 

Caldwell et al.( (2006.پیوستگی عدم تعادل ،نشان دادند 

الیت با سرعت بیشتری  های رقمبومی نسبت به  های رقمدر 

 عدم تعادلمیانگین  ،پژوهش نشان داداین یابد  کاهش می

به  ،مورگان ناچیز است سانتی 5بیش از  ۀدر فاصل پیوستگی

rطوری که شاخص 
-درصد از جفت 74مربوط به  2

 5کمتر از  ۀی زیاد )با فاصلنشانگرهای با پیوستگ

درصد از  15با این وجود  دار بود.مورگان( معنی سانتی

 50بیش از  ۀنشانگرهای مستقل )با فاصلجفت

دار از خود نشان معنی پیوستگی عدم تعادلمورگان(  سانتی

در  عدم تعادلدینامیک  پذیریاین امر بیانگر تغییردادند. 

-و نشان می (Pasam et al., 2012)هاست طول کروموزوم

دیگری نیز بر میزان  های عامل پیوستگیبر  افزون ،دهد

گذارند. میانگین در طول کروموزوم تأثیر می عدم تعادل



 57 1397تابستان ، 2 ةار، شم49 ة، دورعلوم گیاهان زراعی ایران 

 

 عدم تعادلها بیشتر از زیرگروه وندر پیوستگی عدم تعادل

واقعیت  این امر برخلاف این  موجود در کل جمعیت بود.

 عدم تعادلاست که وجود ساختار در جمعیت باعث افزایش 

 وندر عدم تعادلتوان این افزایش با این وجود می ،شودمی

آن  در پیجمعیت و  ةها را به کاهش انداززیرجمعیت

عدم افزایش خویشاوندی افراد نسبت داد. در این تحقیق 

دوردیفه با سرعت کمتری نسبت به  های رقمدر  تعادل

کاهش یافت. الگوی متفاوت کاهش  فهیرد  شش های رقم

به دلیل تفاوت در  دارد ها احتمالدر زیرجمعیت عدم تعادل

 باشد فهیرد  ششدوردیفه و  های رقم 1گذشته اصلاحی

(Flint-Garcia et al., 2003) اینکه جمعیت مورد  ژهیو به

 های رقماروپایی بودند و  های رقماستفاده متشکل از 

ی بیشتر ساز مالتها در صنایع دوردیفه به دلیل کاربرد آن

 مورد توجه هستند. 
 

 ی کلیریگ جهینت

، ی اصلاحیها برنامهنتایج قابل اطمینان در  به دستیابی برای

 بالاییی فنوتیپجمعیت مورد ارزیابی باید تنوع ژنتیکی و 

نشانگر اس.ان.پی برای  3514. در این پژوهش شته باشددا

 نتایج .شد استفاده ارزیابی تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت

 نشانگرهای مورد استفاده ،داد نشان پژوهش این

های در این پژوهش روشمورفیسم خوبی دارند.  پلی

 ،کار گرفته و نشان داده شد همتفاوتی برای تعیین ساختار ب

سنبله  مورفولوژیدر جمعیت مورد بررسی این پژوهش، 

 پایۀبه طوری که جمعیت بر  استعامل ایجاد ساختار 

 جداگانه بودن به دو گروه کامل یفهرد  ششدوردیفه و یا 

 5کمتر از  ۀنشانگرهایی که در فاصلد. جفتتقسیم شدن

مورگان قرار دارند و پیوستگی زیادی با یکدیگر  سانتی

را بر روی هر هفت کروموزوم  عدم تعادلبیشترین  ،دارند

از  پیوستگی عدم تعادلدهند. جو از خود نشان می

بر این در  افزونکروموزومی به کروموزوم دیگر متغیر بود، 

 داشت. فراوانیتغییر  طول کروموزوم نیز

 
 

1. Breeding history 
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