
 

 

 119-107 (1395) 12 هرزهایعلف مجله دانش

 

با  (Horedeum spontaneum)  جو درههرز علفهاي مختلف مطالعه تفاوت ژنتيكي توده

 SSRاستفاده از نشانگر 

 4، سهيلا محمدي2درضا نقوي، محم3، محمدعلي باغستاني2حسن عليزاده ،1سيروان بابائي

پزشکی کشور، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج گیاه استاد موسسه تحقیقات -3راعت و اصلاح نباتات دانشگاه تهران استاد گروه ز -2استادیار گروه زراعت و اصلاح نباتات دانشگاه کردستان  -1
 دانشجوی دکتری اصلاح نباتات دانشگاه ایلام -4 کشاورزی، تهران، ایران

 8/6/95 افت:یخ دریتار 

 1/10/95 رش:یخ پذیرات

 چکیده

انجام شد. در باتات دانشگاه تهران در گروه زراعت و اصلاح ن 1392-93های در ایران، پژوهشی طی سال مختلف جودرههای تفاوت ژنتیکی تودهبررسی  منظوربه

های چند طور کل نشان داد که تعداد باندنتایج به .ندقرار گرفت یمورد بررس SSRنشانگر  11شده از سراسر کشور با استفاده از یآورجمعتوده  40این پژوهش 

حدود  ل شد. از کل واریانس مشاهده شده، درهمه آغازگرها حاص یباند چند شکل برا 6/5باند و  7طور متوسط باند برای هر آغازگر متغیر بود. به 14تا  2شکل از 

 40. دهدیرا نشان م هاتیجمع ینب یبالا یزکه مقدار تما بود هایتدرصد مربوط به داخل جمع 52و  هایتجمع یندرصد تنوع مشاهده شده مربوط به تنوع ب 48

ستان، لر یاری،بخت چهارمحال و یزد، هایاستان فارس، گروه ب( شامل توده هایگروه مختلف قرارگرفتند. گروه الف( شامل توده 5جودره در  یتوده مورد بررس

گروه  و ینو قزو یلدبار ی،غرب انیجآذربا ،کردستان هایتودهگروه د( شامل ، قم و خراسان ین،البرز، خم ین،قزو هایگروه ج( شامل توده ،توده همدان یکو  یلاما

به داخل  هاهاین تود فوذنل یه دلممکن است ب ،های مناطق نزدیک به هم در یک گروهقرارگیری توده .ندشدهمدان، کردستان و کرمانشاه  هایهـ( شامل توده

داقل به مناطق ح ،ستان فارسادره از احتمال زیاد فرضیه انتقال بذر جو . همچنین بهشد، از طریق ماشین آلات کشاورزی و یا بذور گیاهان زراعی باهمدیگر

هرز علف نیل مؤثر امنظور کنتر به یتیریهای مدبرنامه شرفتیپ منجر به تواندیهرز، معلف نیای کیاز تنوع ژنت یمردود است. آگاه مانند کرج و ورامین دوردست

 شود.مخصوصا در مزارع گندم 

 .SSRنشانگر تنوع ژنتیکی، هرز، پراکنش علف کلیدی: یهاواژه

                                                 
1 Corresponding author. E-mail: sbabaei@ut.ac.ir  
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 مقدمه

رقابت بر سر آب، عناصر  یجهدرنت يزراع یاهانعملکرد گ

از  یطبه مح یبدگر آس یباتترک یآزادساز یزنور و ن یي،غذا

کشاورزان  روین. ازایابديکاهش م هرزهایعلف يبرخ یسو

اند و بارزه  بودهدر م هرزهایبا علف یخهمواره در طول تار

دست  یزن یاقابل ملاحظه هاییشرفتراستا به پ یندر ا

 يدستوجین  یقرا از طر هرزهای. بشر مبارزه با علفاندیافته

 این یزشروع کرد، و در حال حاضر ن یواناتو استفاده از ح

  ادامه دارد یکيو مکان یمیایيش یهاروش یقکار از طر

مواد  جمعیت و کمبود یشافزاامروزه  (.1381)رستگار، 

در بسیاری  ی است کهزنگ خطر ،هاسایر محدودیت غذایي و

دهد ما را به دیدگاهي سوق ميو به صدا درآمده  ااز کشوره

عنوان مهمترین راه ه که افزایش عملکرد در واحد سطح ب

 ,.Khelestkina et alباشد )نجات بشر از فقر و گرسنگي مي

2002 .) 

 یسيو نام انگل Hordeum spontaneum C. Koch)جودره 

Wild barley )زمستانه از خانواده  یکسالهاست  یاهيگ

 Hordeumزراعي )با جو  یکينزد یکيکه ارتباط ژنت یانگندم

vulgare L.یدمتون جد ي( دارد. لازم به ذکر است که در برخ 

(Shakhatreh et al., 2010; Jakob et al., 2014 ) جودره

 .Hordeum vulgare Lي رفته و با نام علمرگونه به شمار یز

ssp. spontaneum (C. Koch) Thell. شود.نشان داده مي 

تا  1 (، با ارتفاعN2= 14) یپلوئیداساساً خودبارور، د جودره

شکل است که  يبلند و داس  یهاگوشوارک یمتر، دارا 5/1

(. Baghestani et al., 2007گیرند )ساقه را در بر مي

خواب  ی،و شور يبلند، مقاومت به خشک یاربس یهایشکر

هرزی علفبارز  هاییژگيجمله و از یبيبذر و توان دگرآس

 است. گیاه ینا

دره در مناطق مختلف شرق مدیترانه و جنوب غربي آسیا جو

(Gutterman et al., 1996یافت شده و به )ای در طور گسترده

 ,.Keshtkar et alهای زمستانه در ایران پراکنش دارد )زراعت

از  يدر مناطق بیشترو  یادر آس هرزاین علفراکنش پ (.2009

جنوب  یز( و نیهسور ین،عراق، فلسط یه،ترک یران،)ا یانهخاورم

 Harlan) باشدمي ...( )ترکمنستان، ازبکستان و یمرکز یایآس

& Zohary, 1966; Zohary & Hopf, 2003) حال در  ینبا ا

گزارش شده است  یزمانند مراکش ن ایقاز شمال آفر یيهابخش

(Molina-Cano et al., 1982در ا .)براساس گزارش  یران

( جودره در Baghestani et al., 2007و همکاران ) يباغستان

پنج استان سمنان، گلستان،  یر ازغ های کشور بهتمام استان

و بلوچستان گزارش شده است.  یستانو س یلانگ مازندران،

آن در استان فارس با متوسط تراکم بوته  يانفراو ینبالاتر

  (.Baghestani et al., 2007) بوته در مترمربع بوده است 34/1

برگ مانند انواع  یکبار هرزهایعلف يبرخلاف برخ

واش خونيو ( Avena ludoviciana Durieu) يوحشیولاف

(Phalaris sp.،) از  یکيعنوان به یراخ یهاجودره در سال

مطرح  یرانا يساز مزارع گندم آبمهم و مسئله هرزهایعلف

مناطق مانند فارس، خوزستان و  يشده است و در برخ

برگ غالب درآمده است  یکصورت بارکرمانشاه به

(Baghestani et al., 2007; Jamali & Jokar, 2010 .)

از  1387-88 یهاسال يانجام شده در ط یدهایبراساس بازد

 یکاراز مناطق گندم یاریجودره در بسهرز مزارع گندم، علف

 یژهو)به يفارس، خوزستان و خراسان شمال یهااستان

از  يدر برخ یطور موردداشت و به یي( تراکم بالایروانش

خسارت آن  یروان،فسا )زاهدشهر( و ش یهامزارع شهرستان

 درصد بود. در مزارع گندم شهرستان 70از  یشتردر گندم ب

 یولافها )برگیکبار یرودره در کنار ساهرز جعلف یزمشهد ن

به  مزارع مشاهده شد و هنوز یهدر حاش بیشترو چاودار( اما 

نشده است  یلساز در داخل مزارع تبدمسئله گونهیک

(Hoseini, 2012.) 

 یکيدر مورد تنوع ژنت یادیز یقاتکشورها تحق یردر سا

 ,.Brown et al., 1978; Volis et al) های مختلف جودرهتوده

2001; Zhang et al., 2005) های مطلوب استفاده از ژن یزو ن

های مقاومت و گندم مانند ژن ياصلاح جو زراع یجودره برا
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دی او. اگرفته است ام( انجMoseman et al., 1980) یماریبه ب

منظور مشخص ( بهEl-Awady et al., 2012و همکاران )

 یمرجفت پرا 15نمونه جو، از  6 هایکردن و انتخاب صفت

 يجفت چندشکل 7ریز ماهواره استفاده کردند که فقط 

  106ک ــنتیژفیلو هــبطرادر تحقیقي را نشان دادند.  يواضح

 هـیفدو رد وـج پـنوتیژ 50املـش يـحشو جو نوتیپژ

 .H) مـقر 29(، H. vulgare ssp. spontaneum, HSي )ـحشو

vulgare ssp. Agriocrithon, HA)   و ــج مــقر 27و

 .H. vulgare ssp. agriocrithon Varردیفه )شش  حشيو

Langunculiforme , HL)   30از  دهتفاــــــسا اــــــبرا 

 کلیه ،حاصله نتایج سساابر. نددکر سيربر  SSR نشانگر

در  دـگرفتن ارقر امجز یها وهگردر  HAو  HS یهانوتیپژ

 HA (14و   HS  یاـهوهرـگ ینـب  HL یهانوتیپژ حاليکه

. شدند ( تقسیمHA  وهرـگدر  بقیهو  HS وهگردر  نوتیپژ

 کلـش HL  یاـپهـنوتیژ که نددکر ارشگز نهاآهمچنین 

 باشند.مي HAو  HS یها نوتیپژ بینابین

در ایران نیز در زمینه تنوع ژنتیکي جو زراعي مطالعات زیادی 

صورت گرفته است اما در رابطه با جودره تحقیقات اندکي 

ام شده است که در ادامه به آنها اشاره خواهد شد. انج

( در Ganjkhanlou et al., 2012همکاران ) خانلو وگنج

جفت  36با استفاده از  درهژنوتیپ جو 35مطالعه تنوع ژنتیکي 

الل چند شکل با میانگین  268در مجموع  اهوارهآغازگر ریز م

با  93/0ات 053/0الل به ازای هر جایگاه و تنوع ژنتیکي  44/7

را گزارش کردند. با توجه به سازگاری و قرابت  78/0میانگین 

 هاآن از توانمي وحشي هایژنتیکي جو زراعي با گونه

 دهر تولید هیبرید استفاد مهم هایژن از منبع یکعنوان به

نمود. ارزیابي میزان تنوع ژنتیکي خویشاوندان وحشي جو، 

به شمار رفته و در  اساس اصلاح و حفاظت از منابع ژنتیکي

انتخاب والدین جهت تولید هیبریدهای اصلاحي بسیار کارآمد 

 یکدر (، Saeidi et al., 2013سعیدی و همکاران ) .باشدمي

 هایاز استان شدهیآورمطالعه از ده نمونه جودره جمع

تنوع  يمنظور بررسو فارس به يو شمال یخراسان رضو

جفت آغازگر، شش جفت  15 یان. از منمودنداستفاده  یکيژنت

در  .شد، انتخاب ه بودندنشان داد يآغازگر که چندشکل

الل چندشکلي نشان  17شده تعداد  یرالل تکث 18مجموع از 

جفت باز و  379تا  103 ینآغازگرها ب دهي. بازه بانددنددا

الل بود. آغازگر  3های مشاهده شده الل تعداد یانگینم

Bmac40  مقدار  ینیشترالل ب 4با تعدادPIC  6099/0برابر با 

برابر با  PIC ینالل کمتر 2با تعداد  Bmag060و آغازگر 

همچنین حیدری  .(Saeidi et al., 2013) را دارا بودند3719/0

 يکینوع ژنتای ت( در مطالعهHeidari et al., 2011و همکاران )

و  SSRجفت آغازگر  19با استفاده از را  و رقم جو نیلا 35

EST-SSR 157در مجموع نمودند و نتیجه گرفتند که  يبررس 

هر جفت آغازگر  یلل به ازاا 85/7 نیانگیلل چند شکل با ما

با  Bmag581لل مربوط به نشانگر اتعداد  نیکمتر شد. حاصل

لل ا 15با  Bmag134آن مربوط به نشانگر  نیشتریلل و بادو 

 ،شیمورد استفاده در آزما ینشانگرها، و در نهایت بود

 هیحساس به سرما را از بق اریبس یهاپیژنوت دتوانستن

تحقیقاتي بر روی واکنش جودره به  کنند. کیتفک هاپیژنوت

ها در سه منطقه مرودشت، کرج و کامیاران انجام کشعلف

ها در کشعلفهرز به شده که بیانگر پاسخ متفاوت این علف

 (. Babaei et al., 2014مناطق مورد مطالعه بود )

هرز های مختلف علفبا توجه به اینکه در ایران تاکنون توده

اند، جودره مزارع از نظر ژنتیکي مورد مقایسه قرار نگرفته

های مختلف ای با هدف اینکه آیا بین تودهبنابراین مطالعه

و آیا این  هرز جودره ارتباط ژنتیکي وجود داردعلف

ترش یافته هرز از استان فارس به سایر نقاط کشور گسعلف

ی تواند پاسخي براها مياست؟ آگاهي از تفاوت ژنتیکي توده

در مناطق مختلف  کشعلفواکنش متفاوت این گیاه به 

انجام هدف از حضور آن در کشور باشد. بنابراین بطور کل 

هرز های مختلف علف، تعیین تنوع ژنتیکي تودهاین مطالعه

 شوراه در سراسر کو یافتن پاسخي برای انتشار این گی جودره

 بود.
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 هامواد و روش

هرز جودره از مناطق جمعیت علف 40، 1392در سال 

آوری شد و تا زمان انجام کشور جمع مختلف کشت گندم

 آزمایش در سردخانه گروه زراعت و اصلاح نباتات در دمای

 جمعیتاز هر (. 1درجه سانتیگراد نگهداری گردید )جدول  4

 .خانه کشت شدبذر در گلعدد  5حدود 

ی جوان گیاه، از روش اهبرگاز  DNAبرای استخراج 

به ( استفاده شد. Saghai-Maroof, 1984معروف )سقایي

مقدار  ، DNAمنظور آگاهي از سالم و بدون شکستگي بودن 

الکتروفورز  8/0%   بر روی ژل آگارز DNAاز  یترل یکروم 2

پ از دستگاه نانودرا هاDNAجهت بررسي کمیت شد. 

 استفاده شد.

 

 ایران های مختلفشده از استان جمع آوریهای جودره کد اختصاری و طول و عرض جغرافیایی توده -1جدول 

Table 1- Abbreviated code, Latitude and longitude of wild barley populations from different provinces 

No. Province Code Longitude Latitude 
00 Fars FEQID 52°39'8.94"E 30°53'57.56"N 
01 " FFASA 53°41'38.8"E 28°57'15.47"N 
02 " FMSOL 53° 2'4.32"E 29°57'1.42"N 
03 " FMGSH 52°44'39.7"E 30° 3'2.97"N 
04 " FMGHO 52°39'28.5"E 29°57'29.33"N 
05 " MIBOD 54° 2'57.30"E 32°14'52.35"N 
06 ChahrMahal Bakhtiari SHFRX 51°37'07.5"E 32°27'04.07"N 
07 " SHKAK 50°47'05.2"E 32°26'09.35"N 
08 " SHSHK 50°51'01.4"E 32°16'03.75"N 
09 " SHSHL 51°21'02.6"E 32°04'09.02"N 
10 " SHARD 51°05'04.6"E 32°39'07.78"N 
11 Lorestan BOPAD 48°40'40.0"E 33°56'25.87"N 
12 " BOROJ 48°45'43.2"E 33°52'46.17"N 
13 Ilam IILAM 46°24'4.85"E 33°38'55.57"N 
14 Hamedan HAHID 48°27'07.1"E 34°49'02.57"N 
15 " HAMOD 48°29'02.4"E 34°48'04.99"N 
16 Kermanshah KRSHL 46°38'35.1"E 34°41'26.95"N 
17 " KRHON 46°39'27.3"E 34°42'28.97"N 
18 " KJTPB 46°31'31.8"E 34°46'25.49"N 
19 " KJSAF 46°31'10.7"E 34°47'14.40"N 
20 " KKDKE 47° 6'50.28"E 34°23'4.61"N 
21 Kurdistan KKJSK 46°57'1.22"E 34°59'7.98"N 
22 " KKVAR 46°54'40.5"E 34°47'47.25"N 
23 " KKCHO 46°43'06.8"E 34°55'03.19"N 
24 " KSSAH 47° 1'21.87"E 35°16'6.79"N 
25 " KMTER 46°12'11.5"E 35°31'28.70"N 
26 West Azarbayjan AGOSH 45°08'08.6"E 37°04'43.81"N 
27 " AGORM 45°08'40.3"E 37°20'29.32"N 
28 "  ASHTA 46°11'53.2"E 38° 6'21.41"N 
29 Ardabil APART 47°54'48.7"E 39°37'26.61"N 
31 Lorestan LOKOJ 48° 8'20.66"E 33°29'57.51"N 
32 " LOALI 49°41'41.5"E 33°23'41.99"N 
33 " LOALE 48° 1'9.79"E 34° 1'37.03"N 
34 Ghazvin GHABI 50°31'24.5"E 36° 0'39.40"N 
35 " GHGHA 49°56'3.11"E 36°17'8.02"N 
36 Alborz ALKDA 50°57'6.53"E 35°48'22.28"N 
37 " ALKKA 50°50'55.8"E 35°51'50.44"N 
38 Markazi MKHOG 49°59'26.7"E 33°34'35.56"N 
39 Ghom GHGHO 50°55'58.1"E 34°37'19.90"N 
40 " GHDAS 50°16'12.9"E 34°32'18.06"N 
41 Khorasan KHOMD 59°32'54.3"E 36°17'57.99"N 
42 " KHONS 58°74'51.9"E 36°19'07.95"N 
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نوگرم نا ng 50 (50/با غلظت  هایDNAبرای تکثیر از 

میکرو لیتر  15در میکرو لیتر( استفاده شد، حجم نهایي واکنش 

و ترکیب  لیترییليم 25/0 یهادر داخل میکروتیوببود که 

 Roderبا کمي تغییر انجام شد ) واکنش بر اساس روش رودر 

et al., 1998.) 

 شد.استفاده   SSRياز نشانگر مولکول  PCRبرای فرایند

 ،2در جدول مورد استفاده  غازگرجفت آ 11 مشخصات 

 عنوان  3همچنین ترکیب مواد و مقادیر آنها نیز در جدول 

بقیه  DNAبجزء  هر نمونه، در برای هر آغازگر .ه استشد

در این آزمایش از های دیگر مشترک است. مواد با نمونه

های دمایي استفاده شد. چرخه Bio-Radدستگاه ترموسایکلر 

. آمده است 4در جدول  ی آغازگربا توجه به دما PCRواکنش 

 شود برنامه ملاحظه مي 4ی که در جدول طورهمان

PCR آغازگرSSR صورت بهStandard باشد. مي 

انجام  6% یلامیددر ژل پلي اکر PCRالکتروفورز محصولات 

شد. برای انجام الکتروفورز از سیستم ژل عمودی استفاده 

 یلامیدمحلول اکر یترلیليم 70برای تهیه ژل، مقادیر  .گردید

 APS) درصد 10آمونیوم پرسولفات  مایکرو لیتر 600،  %6

و رسیدن دستگاه به  پس از آماده شدن ژلاستفاده شد.  (10%

از محصولات  مایکرو لیتر 8، مقدار درجه سانتیگراد 52دمای 

PCR  مخلوط گردیده  1فرمامید مایکرو لیتر بافر بارگذاری 7با

 30یک ساعت و به مدت سپس شد. ها ریخته و در چاهک

الکتروفورز  درجه سانتیگراد 52و دمای وات  80با ولتاژ  دقیقه

 یزیآمدر ژل، رنگ DNAمشاهده قطعات  منظوربه ید.گرد

طبق روش  یزیآممراحل رنگکه  نیترات نقره به کار رفت

Bassam   وGresshoff ( انجام شدBassam & Gresshoff, 

2007.)  

: های حاصل از الکتروفورزدادهتجزیه تحلیل و  یبندرتبه

( و عدم وجود باند 1بر اساس وجود باند )باندها دهي نمره

 (PIC) ي( صورت گرفت. میزان اطلاعات چندشکل0)

                                                 
1. Formamide dye 

میانگیني باشد و دهنده میزان چندشکلي یک نشانگر مينشان

تواند از ميهای ژني یک آغازگر است. این آماره از همه مکان

 با استفاده از فرمول  که یک متغیر باشدصفر تا 
 

  
 

ام و i الل فراواني  Pi. بطوریکه شدمحاسبه  Excel افزارنرمدر 

n ها تعداد الل( بودRoldan-Ruiz et al., 2000) . همچنین

با استفاده از فرمول  )MI( میزان شاخص نشانگر

NPICMI    محاسبه شد، بطوریکهN ند و تعداد کل با 

 Ranjbar etنسبت تعداد باند چند شکل به تعداد کل باند بود )

al., 2007.) 

مشاهده  یهاپارامترهای تنوع ژنتیکي شامل میانگین تعداد الل

، میانگین (Ne)مؤثر  یها، میانگین تعداد الل(Na)شده 

تنوع هتروزیگوسیتي یا ، میانگین (I)شاخص اطلاعاتي شانون 

بررسي و  چند شکل، یهاو درصد الل، تعداد (h)ني  يژن

( بر اساس برآورد Nei, 1978شباهت و تفاوت ژنتیکي ني )

با استفاده از  ،های موردمطالعهجمعیتبین  2اریبنا

GENAlEx ver. 6.4  (Peakall & Smouse, 2006 )افزارنرم

های مورد بررسي ای برای جمعیتخوشه تجزیه. شدمحاسبه 

 با استفادهUPGMA الگوریتم  و ایسد تشابه ضریب اساس بر

ای تجزیه خوشه .شد ترسیم NTSYSpc 2.02 افزارنرم از

ها با استفاده بندی و بررسي ارتباط بین تودهمنظور گروهبه

 (.Roy et al., 2006انجام شد. ) PAST افزارنرم

                                                 
2. Unbiased 

L
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 تیکی جودرهدر مطالعه تنوع ژن PCR های مورد استفاده در فرایند آغازگرمشخصات  -2دول ج

Table 2- The profile of primers used in the PCR in the study of genetic diversity of wild barley 

(Varshney et al., 2007) 

Name Primer sequence  Special number Repeat motif Annealing temperature( C◦) 
BMAC0399  F CGA TGC TTT ACT ATG AGA GGT     1 (AC)21 57.5 

BMAC0399  R GGG TCT GAA GCC TGA AC  54.9 

BMAC0032  F CCA TCA AAG TCC GGC TAG 2 (AC)7T(CA)15(AT)9 56.3 

BMAC0032  R GTC GGG CCT CAT ACT GAC  58.4 

BMAC0134  F CCA ACT GAG TCG ATC TCG           3 (AC)28 56.3 

BMAC0134  R  CTT CGT TGC TTC TCT ACC TT          56.4 

BMAG0125  F AAT TAG CGA GAA CAA AAT CAC      4 (AG)19 53.4 

BMAG0125 R AGA TAA CGA TGC ACC ACC                53.8 

HVM36        F TCC AGC CGA CAA TTT CTT G        5 (GA)13 55 

HVM36        R AGT ACT CCG ACA CCA CGT CC     62.5 

BMAC0067  F AAC GTA CGA GCT CTT TTT CTA    6 (AC)18 55.4 

BMAC0067  R ATG CCA ACT GCT TGT TTA G            53 

GBM1110    F CAC CGA AGA AAA TCC ACC AT         7 (AAG)6 56.4 

GBM1110    R CAC GCA AGC TTA GAA CCT CC      60.5 

BMAG0006  F TTA AAC CCC CCC CCT CTA G      8 (AG)17 59.5 

BMAG0006  R TGC AGT TAC TAT CGC TGA TTT AGC        62 

BMAG0603  F ATACCATGATACATCACATCG 9  (AG)24 56.8 

BMAG0603  R GGGGGTATGTACGACTAACTA  59.3 

BMAG0223  F TTA GTC ACC CTC AAC GGT      10  
 

(AG)16 53.8 

BMAG0223  R CCC CTA ACT GCT GTG ATG      56.3 

AF022725A  F AGTATGGGGAATTTATTTGG 11 (TG)8 54.7 

AF022725A  R  GCTGCAAAGTATGACAATATG   56.9 
 

 در مطالعه تنوع ژنتیکی جودره PCRدر  DNAحجم و ترکیبات واکنش مواد تکثیر  -3جدول 

Table 3- Volume and composition of DNA amplification products in PCR reaction in the study of genetic diversity of wild barley 

Stock solution Final concentration 
Amount for 15 microliter  ( ) 

Distilled water --- 7.1 

Taq enzyme buffer (10 fold) One fold 1.5 

MgCl2 (25 milemolar) 2 mile molar 1.2 

dNTP (10 milemolar) 0.67 mile molar 1 

Forward primer (10 Pico mole) 0.67 mile molar 1 

Reverse primer (10 Pico mole) 0.67 mile molar 1 

DNA Taq polymerase (5 unit/microliter) One unit 0.2 

DNA (50 Nanogram/microliter) 100 Nano gram 2 

Sum  15 

 

 در مطالعه تنوع ژنتیکی جودره PCRای مراحل مختلف واکنش زمان و دمای لازم بر -4جدول 

Table 4- PCR reaction time and temperature required for different stages in the study of genetic diversity of wild barley 

Stage Carried out reaction  Temp. (C◦) Time (minute) No. of cycles 

1 DNA initial denaturation 94 4 1 

2 DNA denaturation 94 30 Sec.  1 

3 Connecting primer to the template strand Depends on primer 30 Sec. 1 

4 Development new strand 72 30 Sec. 1 

5 Replicate stage 2-4 - - 30 

6 Final Development 72 7 1 

 

 نتایج و بحث

باند چند شکل  6/5باند و  7یانگین م: اطلاعات چندشکلي

 50درصد چندشکلي از  .همه آغازگرها حاصل شد یبرا

درصد  ینبا کمتر BMAG0603آغازگر   یدرصد برا

با  BMAC0032 آغازگر یدرصد برا100چندشکلي تا 

با توجه به . (5)جدول  بود یرمتغ ،درصد چندشکلي یشترینب

 19با استفاده از  رقم جو، 35 يکیتنوع ژنتتحقیق انجام شده 

L
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 نیانگیالل چند شکل با م 157در مجموع ، SSRجفت آغازگر 

 Heidari etحاصل شد )هر جفت آغازگر  یبه ازا الل 85/7

al., 2011). یزتعداد الل هر نشانگر ر یانگینکه م ياز آنجائ 

تنوع  ینتخم یرا برا يماهواره، مناسب بودن هر مکان ژن

 ین،بنابرا .(Roder et al., 1998دهد )نشان مي یکيژنت

 یاند برانشان داده یادیکه تعداد الل چند شکل ز یآغازگرها

 محتوایشوند. يداده م یصمناسب تشخ یکيتنوع ژنت بررسي

تا  BMAG0223در آغازگر  39/0اطلاعات چندشکلي از 

در تحقیق . (5)جدول  بود یرمتغ HVM36در آغازگر  77/0

جودره به هدف شناسایي  ( بر روی1392سعیدی و همکاران )

بیشترین تعداد الل های مفید جهت اصلاح جو زراعي، ژن

که دارای بیشترین الل  چهاربا  Bmac40 مربوط به آغازگر

 و کمترین تعداد مربوط به آغازگر 6099/0برابر با  PICمقدار 

Bmag0603  با دو الل که کمترین مقدارPIC  را  3719/0برابر

همچنین در  (.Saeidi et al., 2013نیز داشت، حاصل شد )

تعداد الل مربوط  نیکمتر(، 1390تحقیق حیدری و همکاران )

آن مربوط به  نیشتریبا دو الل و ب Bmag581به نشانگر 

 ياطلاعات چند شکل زانیم. الل بود 15با  Bmag134نشانگر 

تا  15/0 نیب يمورد بررس ینشانگرها یبرادر این مطالعه 

مقدار به نشانگر  نیشتریبود که ب 69/0 نیانگیبا م 89/0

Ebmac419 آن به نشانگر  نیو کمترBmag581 .تعلق داشت 

(Heidari et al., 2012) .دلالت بر  یارمع ینا یبالا یرمقاد

 یگاهجا یکدر  نادرهای الل یاچندشکلي بالا و وجود الل 

دارد  ایيافراد نقش بسز یزو تما یکاست که در تفک ینشانگر

(Agrama & Tuinstra, 2006). آغازگر   ینبنابراHVM36   با

نشانگرها توانست فاصله  یر، بهتر از ساPICمقدار  یشترینب

 . کند مشخص را هانمونه یکيژنت

 RAPD یانگرهاـنشاز  (Hou et al., 2005) راناـهمکو  وـه

 وـــج پـنوتیژ    46يـنتیکژ عوـتن سيربربرای   ISSRو 

 تاـــطلاعا انزـــمی انگینـــمی ،دـــندکر دهتفاـــسا زراعي

 بــترتی به  ISSRو RAPDانگر ــی نشارــب کليــش دــچن

 109از  اــت RAPD ،84 هــتجزی. در دوــب 631/0و  574/0

در  و دــــندبو کلــــش دــــچن دــــصدر 06/77 باند

 105 ه،شد شناسایي نشانگر 107 عمجمواز  ISSR تجزیه

 .دـنداد ننشا شکلي چند نشانگر

 PICمیزان اطلاعات چند شکل یا که نشان داد  همچنین نتایج

 تواندنداشت که مي يبرای هر آغازگر متفاوت بود و عدد ثابت

 یمحتوا یگاه،توسط هر جا یدیمثل تعداد الل تول يبه عوامل

 يتکرار شونده )که همبستگ يدر نواح Tو  G یدهاینوکلئوت

 یتکرار يد( و طول توالچندشکلي دار یبا محتوا يمثبت

 (. Roder et al., 1998; Beckie et al., 2000باشد) وابسته

 ینروابط ب يبررس منظورها: بهیتجمع ینب یکيژنت تنوع

تک آغازگرها تک یبرا یتيجمع ینب هایشاخص ها،یتجمع

شاخص، تنوع  یناول (.6 شد )جدول يطور جداگانه بررسبه

به دست آمد  24/0آن  یانگینکه م باشدي( مTHکل ) یکيژنت

آغازگر  یبرا 4/0 تا BMAC0067آغازگر  یبرا 14/0که از 

HVM36  تیکي در مطالعهتنوع ژندر مقایسه بود.  یرمتغet al., 

2011 Heidari ،  دو نشانگرBmag581  وEbmac419  به

 از نظر مقدار را داشتند. 9/0 نیشتریو ب 17/0 نیکمتر بیترت

 12/0 یانگین(  با مSH) یتيخل جمعدا یکيشاخص تنوع ژنت

در آغازگر  23/0تا  05/0با متوسط  BMAG0223آغازگر 

BMAG0603 مقدار متأثر از  ینا (.6)جدول  بود یرمتغ

با آن  يمنف يها بوده و همبستگیتجمع ینب يژن ایزتم یبضر

در  يژن یانجر یشترینب يمورد بررس یآغازگرها یندارد. در ب

مقدار آن  ینمترکو BMAC0032آغازگر  یبرا هایتجمع یانم

 بیضر نیانگیم. محاسبه شد  BMAG0223 یآغازگرها یبرا

به  44/0آغازگرها  یبرا( GST) هاتیجمع نیب يژن زیتما

  آغازگر یبرا 13/0شاخص از  نیدست آمد. محاسبه ا

BMAC0032  آغازگر  یبرا 7/0تاBMAG0223 .متفاوت بود
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 گیاه جودره( و درصد چندشکلی PICیزان اطلاعات چندشکلی )مو مشخصات آغازگرها  -5جدول 

Table 5- The profile of primers and polymorphism information content (PIC) and the percentage of Wild Barley polymorphism 

Name Primer Sequence 

) 5’           3’( (L=Left, R=Right) 

No. of 

polymorphic 

bond 

No. of 

observed 

bond 

% of 

polymorphism 

Polymorphism 

information content 

(PIC) 

BMAC0399  L-CGA TGC TTT ACT ATG AGA 
GGT     

R -GGG TCT GAA GCC TGA AC 

5 6 83 0.41 

BMAC0032  L-CCA TCA AAG TCC GGC TAG 
R GTC GGG CCT CAT ACT GAC 

5 5 100 0.55 

BMAC134   L-CCA ACT GAG TCG ATC TCG           

R-CTT CGT TGC TTC TCT ACC TT         

5 7 71 0.50 

BMAG0125   L-AAT TAG CGA GAA CAA AAT 

CAC      

R-AGA TAA CGA TGC ACC ACC               

7 8 87 0.67 

HVM36   L-TCC AGC CGA CAA TTT CTT G        

R -AGT ACT CCG ACA CCA CGT 

CC    

4 5 80 0.77 

BMAC0067   L-AAC GTA CGA GCT CTT TTT 

CTA    

R-ATG CCA ACT GCT TGT TTA G          

8 10 80 0.41 

GBM1110   L-CAC CGA AGA AAA TCC ACC AT         

R-CAC GCA AGC TTA GAA CCT CC     

7 9 77 0.53 

BMAG6   L-TTA AAC CCC CCC CCT CTA G      
R-TGC AGT TAC TAT CGC TGA 

TTT AGC      

14 16 87 0.44 

BMAG0603   L-ATACCATGATACATCACATCG 
R-GGGGGTATGTACGACTAACTA 

2 4 50 0.72 

BMAG0223  L-TTA GTC ACC CTC AAC GGT      

R-CCC CTA ACT GCT GTG ATG     

2 3 66 0.39 

AF022725A    L-AGTATGGGGAATTTATTTGG 

R-GCTGCAAAGTATGACAATATG 

3 4 75 0.65 

 

را به تنوع کل  تیجمع نیب يکینسبت تنوع ژنت GSTآماره 

درصد تنوع مشاهده شده مربوط به  44 بنابراین .دهدينشان م

مربوط به داخل  آندرصد  56و  هاتیجمع نیتنوع ب

را نشان  هاتیجمع نیب یبالا زیاست که مقدار تما هاتیجمع

 یهاالل میانگین: هایتدرون جمع یکيژنت تنوع .دهديم

( He(، تنوع ژني )Neمؤثر ) یها(، تعداد اللNa) شده مشاهده

 یشترینکرمانشاه ب یت( در جمعIو شاخص اطلاعاتي شانون )

 یژهوبه یقتحق یندر ا .بود ینخراسان کمتر یتجمع یو برا

( Iشانون ) ي( و شاخص اطلاعاتHe) ين يتنوع ژن ینب

( Heتنوع ژني )به اینکه با توجه مشاهده شد  يمثبت يهمبستگ

 یتدر جمعرا تنوع  یشترین( بIو شاخص اطلاعاتي شانون )

جودره  یدایشموضوع که مرکز پ ینا با نشان دادکرمانشاه 

مطابقت  (،Maleki et al., 2006) باشديغرب کشور م ينواح

 .(6)جدول  دارد

 

، (Ne)مؤثر  یهااللو تعداد  (،Na)مشاهده شده  یهااللمیانگین (، He) ژنیتنوع (، I) شاخص اطلاعاتی شانون :های تنوع ژنتیکیشاخص -6جدول 

 مورد بررسی هایتودهجودره در 

Tab 6- Genetic diversity indices: Shannon's information index (I), gene diversity (He), average observed alleles (Na), and effective number of 

alleles (Ne) of wild barley populations  

Population / Indexes I±SE H±SE Na±SE Ne±SE 

Fars  0.24 ± 0.03 0.16 ± 0.02 0.98 ± 0.12 1.27 ± 0.04 

ChahrMahal Bakhtiari 0.18 ± 0.03 0.16 ± 0.02 0.85 ± 0.11 1.19 ± 0.03 

Lorestan 0.27 ± 0.03 0.18 ± 0.02 1.07 ± 0.11 1.32 ± 0.04 

Hamedan 0.12 ± 0.03 0.08 ± 0.02 0.63 ± 0.1 1.46 ± 0.03 

Kermanshah 0.28 ± 0.03 0.18 ± 0.02 11.14 ± 0.12 1.31 ± 0.04 

Kordistan 0.19 ± 0.03 0.13 ± 0.02 0.84 ± 0.11 1.22 ± 0.04 

Azarbayejan 0.18 ± 0.03 0.12 ± 0.02 0.82 ± 0.11 1.21 ± 0.04 

Alborz 0.16 ± 0.03 0.11 ± 0.02 0.73 ± 0.11 1.18 ± 0.04 

Ghom 0.13 ± 0.03 0.09 ± 0.02 0.65 ± 0.01 1.15 ± 0.03 

Khorasan 0.1 ± 0.01 0.1 ± 0.009 0.31 ± 0.06 1.02 ± 0.01 
 



 115                                       ...                                                     هرزعلفهای مختلف مطالعه تفاوت ژنتیکي توده

 

 

مختلف نشان داد که  هایجمعیت یهتجزای: خوشه یهتجز

 ایتا اندازه UPGMA یتمبا استفاده از الگور ایخوشه یهتجز

 تجزیه کند. یکاز هم تفک يخوبرا به هانسته است تودهتوا

در  کل طوربهو  انجام شد های مختلفیتجمع یبرا ایخوشه

خراسان هرکدام  قم و یت(. جمع1گروه قرار گرفتند )شکل  5

گروه قرار  یکدر  هایتجمع یرمختلف و سا هایدر گروه

فتند که مختلف قرار گر هایدر گروه هااز توده يبرخ گرفتند.

ها در مي توان گفت احتمالا بدلیل جابجایي بذر جمعیت

بطوریکه در مورد دو توده  ها صورت گرفته است.برخي استان

و کامیاران شاید بتوان این احتمال را عنوان کرد که  سنندج 

بذور آنها با هم اختلاط و یا جابجایي در بین آنها صورت 

 هااستان یراز سا يخوببه استان فارس هایاما تودهگرفته باشد. 

ای که بر روی تنوع ژنتیکي ارقام در مطالعه اند.شده تفکیک

 یهابراساس داده یاخوشه هیتجزجو زراعي انجام شده بود، 

تقسیم کرد را به پنج گروه  ی جو زراعيهاپیژنوت ،يمولکول

(Heidari et al., 2011). ایز )ـهو  سماتوMatus & Hayes, 

 .Hو )ــج مــپلاساز ژرم  وهرـگ هـس يـنتیکژ عتنو(، 2002

spontaneum ،H. voulgar رفتهــپیش یاــهنــلای، و 

 ردومــ SSR یانگرهاــنشاز  دهتفاــسا اــبرا  ت(ــلیا

 ،سيربر ردمو نوتیپژ 147در . دــنداد اررــق يــسربر

در  اـهلـلا اددـتع. شد تکثیر هاـجایگ 42در  للآ 687 مجموعا

. در دبو متغیر للا 3/16 میانگین اـب 31ا ـت 4از  هاـگجای رـه

 برابر هجایگا هردر  للا ادتعد میانگین H. spontaneum هـگون

 لاحيـصا یاـهلاینو در  H. vulgare ،8/3 گونهدر  10/3 اـب

 چند تطلاعاا انمیز. دبو هجایگا هر ایبر للا 5/8 تـلیا

 عتنو وليمولک تجزیه. دبو متغیر 94/0 تا 80/0از  شکلي

 لدیندر وا همچنینو  ادیجدا جمعیترا در  الایيـب

 عوـتن طحـس يـلداد و ناـنش قرـتف لحادر  یاـهجمعیت

، و دوـب ایینـپ لیتا پیشرفته پلاسمژرم  خلدر دا يـنتیکژ

 ليـصا وهرـگ رچها به ادیجدا جمعیت یاـهپـنوتیژ نهایتا

 فیایياجغر منشا با هشد منجاا یبند وهگرو  دندـش یمـستق

 ..شتدا مطابقت
 

 

 UPGMAمختلف جودره با روش دایس با استفاده از الگوریتم  هایتوده ای برایدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 

Figure 1- Cluster analysis dendrogram for different wild barley populations with Dias using UPGMA algorithm 
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هرز در جه به تنوع بسیار بالای این علفبا توبنابراین 

هایي مبني بر اینکه های کرمانشاه، و همچنین طبق گزارشتوده

در یک منطقه جعرافیایي تنوع بالای یک توده، احتملا 

باشد که توسط نشاندهنده خواستگاه اصلي آن گونه مي

 Maleki etای از گندم عنوان شده است )محققین برای گونه

al., 2006،)  که خاستگاه اصلي این گیاه در ایران، مربوط به

باشد. بنابراین حضور گسترده این مناطق غرب کشور مي

های کرمانشاه و کردستان، هرز در مزارع و مراتع استانعلف

از نقطه نظر تحمل یا مقاومت آنها تر های دقیقنیازمند بررسي

 های ریسک بالا و بطور کل دیدگاه مدیریتيکشعلفبه 

دیگری مانند یولاف،  هرزهایعلف باشد.مي هرزهایعلف

اند که واش و چچم نیز توسط محققین گزارش شدهخوني

داشتن تنوع ژنتیکي بالا موجب احتمال بروز بیشتر مقاومت به 

 ;Mengistu et al., 2005اند )گیاهان شدهها در این کشعلف

Yu et al., 2007هرز ی این علف(. بنابراین تنوع ژنتیکي بالا

تر زنگ خطری برای بروز مقاومت سریعاحتمالا در کرمانشاه، 

های پرمصرف نسبت به سایر کشهرز نسبت به علفاین علف

 .باشدمناطق مي

 گیری کلینتیجه

تا  2های چند شکل از نتایج نشان داد که تعداد باند بطورکل

باند و  7طور متوسط باند برای هر آغازگر متغیر بود. به 14

همه آغازگرها حاصل شد. از کل  یباند چند شکل برا 6/5

درصد تنوع مشاهده شده  44واریانس مشاهده شده، در حدود 

آن مربوط به داخل  رصدد 56و  هایتجمع ینمربوط به تنوع ب

را نشان  هایتجمع ینب یبالا یزاست که مقدار تما هایتجمع

ا از تنوع داخل هجمعیت ینبدر مجموع سهم تنوع .  دهديم

آنها کمتر بود این نتیجه بیانگر جریان ژني بسیار ناچیز بین 

باشد. جریان ژني متأثر از عوامل مختلفي مناطق مختلف مي

باشد. مانند دگرگشني و یا انتقال بذر بین مناطق مختلف مي

 اکنشخودگشن بودن گیاه جودره و همچنین عدم انتقال و پر

اصله زیاد، ممکن است دلیل پایین بذر آن در بین مناطق با ف

 های جودره باشد.بودن درصد واریانس مولکولي بین جمعیت

یل تشابه زیاد جودره مناطق نزدیک به هم، به دلممکن است 

به داخل همدیگر نفوذ کرده و  جوارهمهای های استانتوده

منتشر نشده زیاد فرضیه  احتمال بهاند. همچنین پراکنش یافته

ذر جودره از استان فارس حداقل به مناطق دوردست انتقال ب

های مردود است. بنابراین تنوع بیشتر گیاه جودره در توده

مانند کرمانشاه، تا حدی با نتایج حاصل از تحقیقات اخیر مبني 

بر تنوع بالای یک گونه در یک منطقه، بیانگر خاستگاه آن گیاه 

ن حضور گسترده باشد، مطابقت دارد. بنابرایدر آن منطقه مي

های کرمانشاه و هرز در مزارع و مراتع استاناین علف

باشد. همچنین تنوع تر ميهای دقیقکردستان، نیازمند بررسي

هرز در استانهای غربي کشور، زنگ ژنتیکي بالای این علف

هرز نسبت به تر این علفخطری برای بروز مقاومت سریع

به سایر مناطق های پرمصرف مزارع گندم نسبت کشعلف

 باشد.مي
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Abstract 

In order to investigate genetic variation of Hordeum spontaneum C. Koch populations in Iran, an experiment was 

conducted at the research section of the Department of Agronomy and Plant Breeding, University of Tehran from 2013 

to 2014. In this study, 40 ecotypes of H. spontaneum collected from all parts of Iran were investigated by means of 11 

SSR markers. Results revealed that the number of polymorphic bands for each primer varied from 2 to 14, on average, 7 

and 5.6 polymorphic bands for all primers. Total variances observed were related to diversity among and within the 

populations which were 48% and 52% respectively. This means a high differentiation among the populations. The 

biotypes of wild barely (40) were divided into 5 groups including: A: Fars populations, B: populations of Yazd, 

Chaharmahal va bakhtiari, Lorestan, Ilam and Hamedan populations, C: Qazvin, Alborz, Khomein, Qom and Khorasan 

populations, D: Kurdistan, West Azarbaijan, Lorestan, Ardebil and Qazvin populations. E: Hamedan, Kurdistan and 

Kermanshah populations. The placement of closed area populations in one group may be due to penetrations into each 

other, through farm machinery or cultivated crop seeds. The hypothesis of seed transport from Fars province to far areas 

such as Karaj and Varamin is rejected. Knowledge of the genetic diversity of this weed, can lead to development of 

management plans in order to effectively control this weed especially in wheat fields. 

Key words: Genetic diversity, SSR marker, weed dispersal 

 


