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Abstract 

 

Background and Objectives 
Determination of genetic diversity level is fundamental for identification of desirable parents to 

be used in different breeding programs, and molecular markers have been succssfully taken for 

the analysis of genetic diversity in various crops. The objective of this study was to inversitgate 

genetic diversity among 28 genotypes of barley using root and shoot characters and 14 ISSR 

primers through two separate experiments (greenhouse and molecular experiments).  

 

Materials and Methods 

The greenhouse experiment was carried out as randomized complete block design with two 

replications in the research greenhouse of Faculty of Agriculture, University of Tabriz, Iran. The 

traits measured in the greenhouse were root dry weight, root volume, shoot dry weight and ratio 

of root to shoot dry weight. The molecular experiment was conducted to study the diversity of 

barley genotypes using 14 ISSR primers. The polymorphic information content and marker index 

were calculated for each ISSR primer. 

 

Results 

Analysis of variance showed significant differences among the genotypes under study for all 

traits. According to the mean comparisons, genotypes 3, 5, 9 and 20 had higher mean in terms of 

all characters. The cluster analysis, based on Ward's algorithm and Euclidean distance, grouped 

genotypes in four clusters. Group 3 had the highest mean in terms of all of the studied characters. 

Out of 14 ISSR primers used, 11 primers generated scorable and appropriate banding pattern. A 

total of 559 polymorphic bands with 80-3000 bp were produced. Polymorphic information 

content was estimated to be between 0.116 and 0.252 with the average of 0.187. The marker 

index ranged from 3.528 to 27.972 with the mean of 9.704. Classification of the studied barley 
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genotypes was conducted by molecular data using neighbor joining algorithm based on distance 

coefficient of number of differences, which assigned the genotypes into four groups. There was a 

concordance between the grouping of genotypes based on molecular data and the characters in 

the greenhouse, but this concordance was not complete. Association analysis of ISSR markers 

with measured characteristics of barley genotypes showed that ISSR1 and ISSR5 had significant 

relationship with most of the root and shoot traits. 

 

Discussion 
High genetic diversity was observed among barley genotypes with respect to root and shoot 

traits. The results showed that ISSR primers have the ability to separate barley genotypes from 

each other. Also, it seems that ISSR markers under study can be used in marker assisted selection 

of barley genotypes in breeding programs. 

 

Keywords: Association analysis, Cluster analysis, ISSR primers, Molecular data, Stepwise regression 
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های ریشه و نشانگرهای  های جو پاییزه از نظر ویژگی بندی ژنوتیپ تنوع ژنتیکی و گروه
ISSR  
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 چکیده
 ISSRآغهازگر   41پاییزه با استفاده از صفات ریشهه و  ژنوتیپ جو  82ژنتیکی میان هدف این پژوهش بررسی تنوع 

در گلخانهه تقیییهاتی   های کامل تصادفی با دو تکهرار   ای در قالب طرح بلوک آزمایش گلخانه. طی دو آزمایش بود
صورت گرفت و صفات وزن خشک ریشه، حجم ریشه، وزن خشک بخش هوایی و نسهبت   4822در سال  دانشگاه تبریز

انجها    ISSRآغهازگر   41ژنوتیپ جو و  82آزمایش مولکولی با . شدند گیری اندازهوزن خشک ریشه به بخش هوایی 
دارای  82و  9، 5، 8ههای   ژنوتیهپ  .شهد  های جو از نظر مشخصات ریشهه مشهاهده   بین ژنوتیپ داری معنیتنوع . شد

ها را در چههار   اقلیدسی، ژنوتیپ و فاصله Wardای به روش  تجزیه خوشه. میادیر بیشتری از نظر مشخصات ریشه بودند
مورد  ISSRآغازگر  41از . بالاتری بودند های گروه سو  از نظر کلیه صفات دارای میانگین گروه قرار داد که ژنوتیپ

با طهول   چند شکلنشانگر  559در مجموع، . زگر الگوی نواری مناسب و قابل امتیازدهی تولید کردندآغا 44استفاده، 
و  858/2تها   441/2ی نشهانگرها بهین   چنهد شهکل  میزان اطلاعهات  . های جو تولید شد جفت باز در ژنوتیپ 8222تا  22

ها  های مولکولی ژنوتیپ ر اساس دادههای جو ب بندی ژنوتیپ گروه. آمد دست به 978/87تا  582/8شاخص نشانگر بین 
های مولکولی و صفات مهورد ماالعهه تها حهدودی      بندی بر اساس داده بین نتایج گروه. را به چهار گروه منتسب کرد

دارای راباهه   5و  4ههای  ISSRبها صهفات کمهی،     ISSRبر مبنهای بررسهی ارتبهاش نشهانگرهای     . تاابق وجود داشت
مورد ماالعه در امر گزینش به کمک  ISSRتوان از نشانگرهای  رسد که می به نظر می .داری با اکثر صفات بودند معنی

 .نژادی جو استفاده کرد های به نشانگر در برنامه
 

 های مولکولی، رگرسیون گا  به گا  ای، داده آغازگر، تجزیه ارتباش، تجزیه خوشه: ها کلیدواژه
 

 میدمه

چنددژنی  عملکرد دانه صفتی پیچیده و دارای وراثت 

 عملکدرد  بدرای  گدزینش  در کم رو، پیشرفت از این. است

 صدفات  گدزینش  بده  نژادگران به که توجه است شدهسبب 

که ریشه تأثیر مسدتقیمی بدر    جایی از آن .شود جلب ثانویه
تدوده بخدش    جذب آب و عناصر غذایی و تجمد  زیسدت  
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ای ارقام ممکن است در  هوایی دارد، ساختار سیستم ریشه
وجدود در عملکدرد نقدش ایفدا کنندد و  زم      های م تفاوت

تدوده   است در طول دوره رشد تعادل مناسب بدین زیسدت  
. زمینددی و بخددش هددوایی حفدد  شددود    هددای زیددر  اندددام

نژادی و اصلاح برای خصوصیات مربدو    طورکه به همان
شدود،   های هدوایی موجدب افدزایش عملکدرد مدی      به اندام

سدبب شدناخت   تواند  انجام مطالعات در مورد ریشه نیز می
عوامل مؤثر بر افزایش عملکرد شده و موفقیدت تولیدد را   

خصوصدیاتی مانندد وزن،   (. ,Ehlers 1989)تضمین نماید 
حجم، طول، قطر، عمق نفوذ، پدراکنش ریشده در خدا ،    

های مختلف  های جنینی جنبه درجه انشعاب و تعداد ریشه
سدداختار ریشدده هسددتند و از معیارهددای مهددم در ارتبددا  بددا 

آب و مددواد غددذایی و در نتیجدده بهبددود عملکددرد  جددذب 

مطالعات (. Manschadi et al., 2006)شوند  محسوب می
دهند کده خصوصدیات ریشده مانندد عمدق       متعدد نشان می

ریشه، حجم ریشه، قطر آونددهای چدوبی و وزن خشدک    
ریشه از تنوع ژنتیکی با یی برخوردارند و بده راحتدی بده    

 Hoad et al., 2001; Manske)دهندد   گزینش پاسخ مدی 

and Vlek, 2002; Manschadi et al., 2006 .)  صدفات
حداکثر طول ریشده و نسدبت وزن خشدک ریشده بده بخدش       

عنوان صدفات گزینشدی بدرای بهبدود عملکدرد دانده        هوایی به
تحت شدرای  آبیداری نرمدال در بدرنا گدزارش شدده اسدت        

(Toorchi et al., 2006 .)رغدم نقدش ودروری سیسدتم      علی
ر رشد و سازگاری گیاه و تندوع بدا ی آن، بده دلیدل     ریشه د
بدر و در شدرای     های ارزیابی ریشه مشکل، زمان که روش این

هدای   مزرعه با خطای زیدادی همدراه هسدتند نسدبت بده انددام      

افزون بدر ایدن، اغلدب    . هوایی توجه کمتری به آن شده است
 ,.Manschadi et al)صددفات مهددم ریشدده، کمددی هسددتند  

2006.)  
عدده تنددوع ژنتیکددی فرایندددی اسددت کدده تفدداوت یددا  مطال

هددا و یددا افددراد را بددا اسددتفاده از  هددا، جمعیددت شددباهت گوندده
هددای آمدداری ویددژه بددر اسدداس صددفات     هددا و مدددل  روش

ای یا خصوصیات مولکولی  مورفولوژیک، اطلاعات شجره
(. Mohammadi and Prasanna, 2003)کند  افراد بیان می

وجدددود آمددددن سدددبب بددده  DNAگسدددترش نشدددانگرهای 

هدای متعدددی بدرای غلبدده بدر مشدکلات اصددلاحی و       روش

در بین نشانگرهای مبتندی بدر   . ژنتیکی موجودات شده است
DNA نشددانگرهای ،ISSR  ی بیشددتر، چنددد شددکلبدده علددت

تکرار پذیری با ، توزی  ژنومی بدا  و تصدادفی، مشدخ     
بودن محل کروموزومی، سهولت استفاده و قابلیت کداربرد  

عندوان   هدا و تهیده نقشده ژندومی بده      بررسی ژنوتیپها در  آن
شدوند   نشانگرهای مناسبی در مطالعات ژنتیکی محسوب می

(Liu and Wendel, 2001( .)2003 )Tanyolac  با بررسی
تنددوع ژنتیکددی ارقددام جددو وحشددی بددا اسددتفاده از نشددانگرهای 

ISSR  آغازگر  90گزارش کرد که ازISSR    ،مدورد اسدتفاده
از این چهار . هستند چند شکلای نوارهای چهار آغازگر دار

 42)ها چندد شدکل    تا از آن 99نوار تولید شد که  43آغازگر 
بدرای بررسدی تندوع     .Guasmi et al( 2012. )بودندد ( درصد

در . اسدتفاده کردندد   ISSRژنتیکی ارقام جدو از نشدانگرهای   

آغازگر الگدوی   4آغازگر مورد استفاده  90، از ISSRتجزیه 
سب و قابل امتیازدهی تولید کردند که در مجموع، نواری منا

( درصدد  67/66)ها چندشدکل   تا از آن 6نوار تولید شد که  1
از ،  .Drine et al(2016)ی دیگدر توسد     در مطالعده . بودندد 

بددده من دددور بررسدددی تندددوع ژنتیکدددی    ISSRنشدددانگرهای 
 2/72 چندد شدکل  میدزان ندوار   . های جو استفاده شدد  ژنوتیپ

نیز تنوع ژنتیکدی جدو    .El-Awady et al( 2012. )درصد بود
از . مورد مطالعه قرار دادندد  ISSRرا با استفاده از نشانگرهای 

آغازگر الگدوی ندواری    7مورد استفاده،  ISSR آغازگر 90

بدر اسداس تجزیده    . کردندد مناسب و قابل امتیدازدهی تولیدد   
ISSR  ،34    2/40)ندوار چندد شدکل     96نوار تولید شدد کده 
تا  3بین  ISSRند و تعداد نوار برای هر آغازگر بود( درصد
ی چندشدکل میزان اطلاعدات  . تولید شد 37/7با میانگین  90

(PIC ) بود 47/0برابر با .Zare Rashnodi et al. (2019)  با
هدای   ژنوتیپدر تنوع ژنتیکی  ISSRآغازگر  90استفاده از 

 برخددوردار از نددوار 77و  هکددردرا بررسددی گددردوی ایرانددی 
میدزان اطلاعدات چندد    میانگین . مشاهده نمودندشکلی چند

( Polymorphism Information Content ،PIC)شددکلی 
در  Hosseini Gheydari (2019) .بددود 73/0برابددر نیددز 

، ISSRنشدانگرهای   بده کمدک  های زیتدون   مطالعه ژنوتیپ
 . گزارش کردند401/0برابر با  PIC و چندشکلی بسیار زیاد

 تحقیق، بررسدی تندوع ژنتیکدی و   هدف از اجرای این 

بندی ارقام جو پاییزه بدا اسدتفاده از صدفات ریشده و      گروه
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 . ها بود نشانگرهای مولکولی و نیز تجزیه ارتبا  آن

 ها مواد و روش
  موادگیاهی

 28مواد گیاهی مورد اسدتفاده در ایدن مطالعده شدامل     

هدا در   ژنوتیپ جو پداییزه بودندد کده اسدامی و شدجره آن     
سسدده ؤایدن مدواد توسد  م   . ارائده شدده اسددت   (9)جددول  

 .تحقیقات اصلاح و تهیه نهال بذر، کرج تأمین شدند

 ای آزمایش گلخانه
این آزمایش در گلخانه دانشکده کشاورزی دانشدگاه  

گراد در طول شبانه  درجه سانتی 20تبریز با متوس  دمای 

 زم بدده ذکددر اسددت کدده تن ددیم دمددا بددا   . روز اجددرا شددد

جام شد و تن یم نور به کمدک روشدنایی   کولرهای آبی ان

. های فلورسنت و التهدابی صدورت گرفدت    طبیعی و  مپ

ژنوتیددپ جددو پدداییزه در دو تکددرار در قالددب طددرح      28

. هدای کامدل تصدادفی مدورد مطالعده قدرار گرفتندد        بلو 

متدر و   سدانتی  22قطدر  )کیلدویی   3های آزمایش در گلدان

. اسب انجام شدو با خا  زراعی من( متر سانتی 24ارتفاع 

بددذرها قبددل از کشددت در یخچددال در دمددای دو درجدده     

روز نگهداری شددند تدا ورندالیزه     30گراد به مدت  سانتی

هدا   ای خدا  گلددان   قبل از کشت ظرفیدت مزرعده  . شوند

هدا در حددود    گیری شد تدا رطوبدت خدا  گلددان     اندازه

کنتدرل  . ای نگهداری شود درصد ظرفیت مزرعه 900-80

ها و افزودن مقددار   توزین روزانه گلدان رطوبت از طریق

 روز بعد از کاشدت  20 تقریباً. نیاز، انجام گرفت آب مورد

صددفات وزن خشددک ریشدده، حجددم ریشدده، وزن خشددک  

بخش هوایی و نسبت وزن خشک ریشه به بخدش هدوایی   

قبل از تجزیه واریانس برای هر متغیر، . گیری شدند اندازه

بده من دور تثبیدت خطدای     متغیره  ابتدا تجزیه واریانس چند

. انجدام شدد   SPSS V20افدزار   نوع اول بدا اسدتفاده از ندرم   

 LSDهددا بددا اسددتفاده از آزمددون  مقایسدده میددانگین ژنوتیددپ

(Least Significant Difference )  در سطح احتمال پدنا

. صورت گرفدت  MSTATCافزار  درصد با استفاده از نرم

ای بر اساس  ها، تجزیه خوشه ژنوتیپ یبند به من ور گروه

و مقیداس فاصدله اقلیدسدی، بدا      Wardها به روش  میانگین

افزار  گیری از نرم شده با بهره های استاندارد استفاده از داده

SPSS V20 ها با انجام تجزیه تداب    تعداد گروه. انجام شد

 یهدا  این، میانگین گدروه  افزون بر. تشخی  مشخ  شد

، بده کمدک   ای برای صفات ریشه حاصل از تجزیه خوشه

خطددای مددورد اسددتفاده در . مقایسدده شدددند LSDآزمددون 

درون  هدای  یدانس نیدز از میدانگین وزندی وار    LSDفرمول 

 .آمد دست حاصل به یها گروه

 آزمایش مولکولی
DNA ها با استفاده  های جوان ژنوتیپ ژنومی از برگ

. اسدتخراج شدد   .Saghai-Maroof et al (1984) از روش

 با روش اسدککتروفتومتری  DNAی ها کمیت و کیفیت نمونه

پدس از  . درصدد تعیدین شدد    8/0و الکتروفورز ژل آگارز 

نانوگرم  23ها به مقدار  ، غل ت نمونهDNAتعیین کمیت 

مراز  ای پلی در میکرولیتر برای استفاده در واکنش زنجیره

آغددازگر مددورد  93در ایددن بررسددی از میددان  . رقیددق شددد

هدای نواربنددی   آغدازگر چندد شدکل بدا الگو     99بررسی، 

ها مورد استفاده قرار گرفتند  مناسب برای ارزیابی ژنوتیپ

 90مددراز در حجددم  ای پلددی واکددنش زنجیددره(. 2جدددول )

هدای حرارتدی شدامل یدک      چرخده . میکرولیتر انجدام شدد  

درجددده  13چرخددده واسرشدددته سدددازی اولیددده در دمدددای  

سازی در  چرخه واسرشته 43دقیقه،  3گراد به مدت  سانتی

گراد به مددت یدک دقیقده، اتصدال      رجه سانتید 13دمای 

بسددته بدده )گددراد  درجدده سددانتی 31-60آغددازگر در دمددای 

درجده   72به مدت یک دقیقده، بسد  در دمدای    ( آغازگر

ی  گراد به مددت دو دقیقده و در انتهدا یدک چرخده      سانتی

 7گدراد بده مددت     درجده سدانتی   72بس  نهایی در دمدای  

وسددیله  هتفکیددک محصددو ت تکثیددری بدد   . دقیقدده بددود 

درصددد در دسددتگاه   3الکتروفددورز ژل پلددی آکریلامیددد  

، ساخت شدرکت  (Gel-Scan 3000)الکتروفورز عمودی 

CORBITT ROBOTICS    قطعدات  . اسدترالیا انجدام شدد

از اتیدیوم . تکثیری توس  قلم لیزری تشخی  داده شدند

بدرای تعیدین   . آمیدزی ژل اسدتفاده شدد    بروماید برای رنگ

های ابتدا، میدانی   تکثیری، در چاهکاندازه نسبی قطعات 

 DNA Molecular)و انتهای ژل، نشانگر وزن مولکدولی  

Weight Marker )(# SM0321 Fermentas ) بارگذاری

 .شد
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Table 1. Specification  of barley genotypes used in the experiment 

Pedigree Genotype No. 

Walfajre/Miraj 1 EC79-10 1 
Kmk//Rbr/Wa2196-68/3/EBC(A) EC79-13 2 
Lignee 131//4341 N/Ortolan EC79-18 3 

YEA389.3/YEA475.4 EC80-7 4 

Coss/OWB 71080-44-lH EC81-11 5 

Comp 89-9Cr-79-07/Atem/ (Alpha/HC1905//Robur)/3/… EC81-13 6 

Alger/(Cl10117/Choyo.. EC82-5 7 

Np 106/Minn 14133-Gvaxduois//Gi10143 EC82-11 8 

L. 131/Gerbel//Ager-Ceres/3/(Scotia/Wa…) EC83-4 9 

Arar/L. 1242 EC83-5 10 
K-096M3 EC83-12 11 

MAKOUEE//ZARJOW/80-5151 EC83-17 12 

Star/Dundy A1C84-7 13 
F2//Radical/Karat/3/Radical/4/Xemus A1C84-9 14 
Monolit/Plaisant A1C84-15 15 
CWB117-77-9-7/Teran 78 A2C84-5 16 
CWB117-77-9-7/Teran 78 A2C84-6 17 

Roho/Mazurka//Dyton A2C84-11 18 

Boyer(F356)126//Cem 1413/Kt2085 A2C84-12 19 

Cyclone/Arar A2C84-14 20 
Mal/OWB753328-5H//11840-76/3/Radical A2C84-18 21 

Makouee Makouee 22 

Rihane Rihaneh 23 

Kavir KAVIR 24 

73M4-30 73M4-C 25 

Schuyler Schulyer 26 
L.1242 L.1242 27 

LB. Iran/Una 8271//Gloria"S"/Come"s"-11M/3/Kavir EM80-9 28 

 
Tabel 2. Specification of ISSR primers under study 
Sequence primer Annealing temperature ISSR primer 

5'-CAC ACA CAC ACA CA (AG) G-3' 52 ISSR1 

5'-CTC TCT CTC TCT CTC TG-3' 51.5 ISSR2 

5'-GAG AGA GAG AGA GAG AC-3' 51 ISSR3 

5'-GAG AGA GAG AGA GAG AT-3' 50 ISSR4 

5'-GAG AGA GAG AGA GAG A (CT) C-3' 56 ISSR5 

5'-GAG AGA GAG AGA GAG A (CT) G-3' 54 ISSR6 

5'-GAC AGA CAG ACA GAC A-3' 49 ISSR7 

5'-GAC ACG ACA CGA CAC GAC AC-3' 60 ISSR8 
5'-(GC) T (AGCT) CTC TCT CTC TCT CTC TCC-3' 55.5 ISSR9 

5'- TGT GTG TGT GTG TGT GG-3' 51 ISSR10 

5'-TGG ATG GAT GGA TGG A-3' 49 ISSR11 

 

صددورت وجددود و عدددم  الگوهددای نددواری حاصددل بدده

ها با استفاده از  امتیازدهی ژل. وجود نوار امتیازدهی شدند

برای هر  PIC .صورت گرفت 1Dscan EX 3.1نرم افزار 

pنشدانگر از رابطده   
2 

– q
 pآمدد کده در آن    دسدت  بده  2-9

. فراوانی الل فاقد نوار بود qکننده نوار و  فراوانی الل تولید

برای هر آغازگر مسدتقل، میدانگین    PICر برآورد به من و

 Raina)شده، محاسبه شدد   نشانگرهای تولید PICحسابی 

et al., 2001 .) شاخ  نشدانگر MI (Marker Index)  از

 EMRآمدد کده در آن    دست بهMI = EMR × PIC رابطه 

(Effective Multiplex Ratio)گانده مدؤثر و    ، نسبت چند
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، تعدداد  Npکده در ایدن فرمدول     بدود   Np (Np/N)برابدر بدا  

، تعددداد کددل نشددانگرهای  Nنشددانگرهای چنددد شددکل و  

در (. Powel et al., 1996)حاصل از یدک آغدازگر بدود    

پژوهش حاور به علت ساختار مجموعده مدورد مطالعده و    

کیفیت با ی تفکیک سیستم الکتروفورز مدورد اسدتفاده،   

راین بنداب . شده، چندد شدکل بودندد    کلیه نشانگرهای تولید

از  MIبرقدرار شدد و    EMR = Nبود، رابطه  N = Npچون 

این محاسبات با اسدتفاده از  . آمد دست به N × PICفرمول 

ها،  بندی ژنوتیپ برای گروه .انجام گرفت Excelافزار  نرم

  Neighbor Joiningتجزیه کلاسدتر بدر اسداس الگدوریتم     

بدددرای  Number of Differencesو ودددریب فاصدددله 

 4افدزار  ی جو مورد اسدتفاده، بدا اسدتفاده از ندرم    ها ژنوتیپ

MEGA انجام شد. 

 های ژنوتیپی و فنوتیپی  ارتباش بین داده

های مولکدولی و فندوتیکی    برای تعیین ارتبا  بین داده

های جو مورد مطالعه و نیدز بده من دور حدذف      در ژنوتیپ

شددده در  گیددری نشددانگرهایی کدده روی صددفات اندددازه   

ثیر نداشتند تجزیه رگرسیون گام به ای تأ آزمایش گلخانه

 زم . انجام گرفدت  SPSS V20افزار گام با استفاده از نرم

عندوان متغیرهدای مسدتقل و     به ذکر است که نشدانگرها بده  

عندوان متغیرهدای وابسدته در ن در      صفات مورد مطالعده بده  

 .گرفته شدند

 نتایج و بقث

 ای آزمایش گلخانه

یکنواختی واریانس نتایا آزمون نرمال بودن خطاها و 

ها را برای کلیه صفات نشان  خطاها صادق بودن این فرض

بدر اسداس تجزیده واریدانس     (. اندد  ها درج نشدده  داده)داد 

ها از ن ر مجموع متغیرهای مدورد   متغیره، بین ژنوتیپ چند

کده بیدانگر وجدود    دار وجود داشدت   استفاده تفاوت معنی

ل از ن ر یکدی  جو حداق های یپبین ژنوت دار یتفاوت معن

ها از لحاظ کلیه  بین ژنوتیپ. از صفات مورد مطالعه است

صفات مورد مطالعه در سطح احتمال یک درصد تفداوت  

در بدین  داری مشاهده شد که حاکی از وجود تندوع   معنی

جدول )های مورد مطالعه از ن ر این صفات است  ژنوتیپ

ز های حاصدل ا  توان در ایجاد جمعیت از این تنوع می(. 4

هددای  هددای جدیددد در برنامدده و تولیددد  یددن یددریگ دورگ

کنندده صدفات    هدای کنتدرل   یدابی ژن  و نیدز مکدان   ینژاد به

 . مختلف استفاده کرد

 20و  1، 3، 4های  ژنوتیپ ها یانگینبر اساس مقایسه م

ها دارای میانگین بیشتری از ن ر  در مقایسه با سایر ژنوتیپ

خددش وزن خشددک ریشدده، حجددم ریشدده، وزن خشددک ب 

هوایی و نسبت وزن خشک ریشه به وزن خشدک بخدش   

 (.3جدول )هوایی بودند 

 .Liang et al( 2011)تنوع با  برای صفات ریشده توسد    

 .Reinert et al( 2016)در گندم و  .Bai et al( 2013)در برنا، 

 .است  در جو گزارش شده

ورایب تغییدرات بدرای صدفات وزن خشدک ریشده،      

هددوایی و نسددبت وزن  حجددم ریشدده، وزن خشددک بخددش

ترتیددب  خشددک ریشدده بدده وزن خشددک بخددش هددوایی بدده

درصد بدود کده نشدانگر     27/46و  32/93،  08/30، 84/36

در مطالعدات  . با  بودن میدزان خطدای ایدن صدفات اسدت     

روی برنا نشان داده شده است که وزن خشدک ریشده و   

نسبت وزن خشک ریشه به بخش هدوایی دارای بدا ترین   

های مربدو    گیری بنابراین، اندازه. ستندوریب تغییرات ه

تری قرار  بیش یریگ به وزن ریشه در معرض خطای نمونه

 (. Toorchi et al., 2002)دارند 

 
Table 3. Analysis of variance of studied characters for barley genotypes 

 

S.O.V. 
 

df Mean squares 
Root dry weight Root volume Shoot dry weight Root to shoot dry 

weight ratio 
Replication 1 0.022

* 1.418
ns 0.018

ns 0.025
** 

Genotype  27 0.089
** 8.091

** 0.816** 0.009
**

 

Error  27 0.004 1.612 0.026 0.002 
ns, * and ** non-significant and significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
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Table 4. Means of studied characters of barley genotypes  

Root to shoot dry weight ratio Shoot dry weight Root volume Root dry weight Genotype No. 
0.105 1.152 1.097 0.121 EC79-10 1 
0.060 1.141 1.941 0.069 EC79-13 2 
0.116 1.436 3.851 0.167 EC79-18 3 

0.101 1.012 2.325 0.102 EC80-7 4 

0.120 1.462 3.151 0.176 EC81-11 5 

0.109 0.853 2.012 0.093 EC81-13 6 

0.114 0.932 2.231 0.106 EC82-5 7 

0.114 0.869 1.775 0.099 EC82-11 8 

0.131 1.492 3.867 0.195 EC83-4 9 

0.071 0.876 0.851 0.062 EC83-5 10 
0.101 1.161 1.832 0.117 EC83-12 11 

0.115 0.885 2.301 0.102 EC83-17 12 

0.108 1.134 2.525 0.123 A1C84-7 13 
0.067 1.062 1.895 0.071 A1C84-9 14 
0.104 1.111 1.662 0.116 A1C84-15 15 
0.091 0.821 1.231 0.075 A2C84-5 16 
0.095 1.238 2.717 0.118 A2C84-6 17 

0.081 0.843 0.817 0.068 A2C84-11 18 

0.094 1.115 2.212 0.105 A2C84-12 19 

0.131 1.531 3.251 0.201 A2C84-14 20 
0.076 1.171 1.251 0.089 A2C84-18 21 

0.111 1.202 1.801 0.133 Makouee 22 

0.053 0.771 0.557 0.041 Rihaneh 23 

0.038 0.879 0.451 0.033 KAVIR 24 

0.051 0.879 0.851 0.045 73M4-C 25 

0.112 0.989 1.825 0.111 Schulyer 26 
0.105 1.097 2.362 0.115 L.1242 27 

0.102 0.971 1.751 0.099 EM80-9 28 

0.092 0.331 2.605 0.129 LSD (5%) 

 

هدای   هدا بدا اسدتفاده از داده    بندی ژنوتیدپ  نتایا گروه

 و فاصله اقلیدسی در شدکل  Wardشده به روش  استاندارد

ها از طریق انجام تجزیده   تعداد گروه. شود میمشاهده ( 9)

در ایدن  (. 3جددول  )تاب  تشخی  برابر با چهار تعیین شد 

در گدروه   3و  26، 7، 92، 8، 6هدای   بندی، ژنوتیدپ  گروه

در  94و  27، 97، 93، 22، 9، 91، 99هددای  ژنوتیددپ اول،

در گدروه سدوم و    20و  1، 3، 4هدای   گروه دوم، ژنوتیدپ 

 23و  98، 96، 90، 23، 24، 29، 93، 28، 2هددای  ژنوتیددپ

هدا در   قرارگدرفتن ژنوتیدپ  . در گروه چهارم قرار گرفتندد 

هدای   ژنوتیدپ . ها اسدت  دهنده شباهت آن یک گروه نشان

 ر کلیده صدفات مدورد مطالعده بیشدترین      گروه چهارم از ن

درصد انحراف منفی از میانگین کل صدفات را داشدتند و   

های گروه سوم از جنبه کلیده صدفات از    در مقابل ژنوتیپ

بیشدددترین درصدددد انحدددراف مثبدددت از میدددانگین کدددل    

های دور  های گروه از ژنوتیپ(. 6جدول )برخوردارشدند 

هدا بده من دور     قدی عندوان والددین در تلا   توان بده  می از هم

 .افزایش تنوع در نتاج در حال تفرق استفاده کرد

 آزمایش مولکولی 

آغدددازگر  99مدددورد اسدددتفاده  ISSRآغدددازگر  93از 

در . الگوی نواری مناسب و قابل امتیازدهی تولیدد کردندد  

 4000تددا  80نشدانگر چندد شددکل بدا طدول      331مجمدوع،  

د هدای جدو مدورد مطالعده تولیدد شد       جفت باز در ژنوتیپ

حاصدل از   ISSRالگوی ندواری نشدانگرهای    (.7جدول )

نشدان   (2) های جدو در شدکل   در ژنوتیپ ISSR3آغازگر 

بددا  232/0تددا  996/0بددین  PICمیددزان . داده شددده اسددت 

کمتدرین و   3شدماره   ISSR. بدرآورد شدد   987/0میانگین 

ISSR  بیشددترین  6شددمارهPIC را داشددتند .MI   نیددز بددین

 ISSR. بدرآورد شدد   703/1گین با میدان  172/27تا  328/4

 MIاز بیشددترین  6شددماره  ISSRاز کمتددرین و  7شددماره 

بدرای مطالعده    .Rahimi et al( 2014) .برخدوردار بودندد  
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Figure 1. Grouping of the barley genotypes based on studied traits using Ward’s method 

 

 

Table 5. Discriminant function analysis for groups produced from cluster analysis of barley genotypes 
Number of groups Probability Wilk’ Lambda Eigenvalues 

2 0.001 0.437 1.286 
3 0.00001 0.114 5.854 
4 0.000001 0.063 9.393 

 
Table 6. Mean of the traits in groups produced from cluster analysis  of barley genotypes 

 Root dry weight 
(g plant-1) 

Root volume 
(mL plant-1) 

Shoot dry weight 
(g plant-1) 

Root to shoot dry 
weight ratio 

(Group 1) 0.126 2.638 0.894 0.140 
(Group 2) 0.169 3.033 1.233 0.135 
(Group 3) 0.235 4.475 1.342 0.179 
(Group 4) 0.071 1.300 0.811 0.076 
LSD (5%)

1
 0.112 2.362 0.457 0.021 

Total mean 0.135 2.535 1.061 0.121 
The error term in LSD was obtained by the weighted average of variances within four groups.  

 
Table 7. Information related to ISSR primers in the studied barley genotypes 

Marker index PIC No. of markers Primer 
20.615 0.155 133 ISSR1 
5.590 0.215 26 ISSR2 
7.392 0.154 48 ISSR3 
4.640 0.116 40 ISSR4 
7.392 0.231 32 ISSR5 
27.972 0.252 111 ISSR6 
3.528 0.147 24 ISSR7 
4.984 0.178 28 ISSR8 
3.586 0.163 22 ISSR9 
11.978 0.226 53 ISSR10 
9.072 0.216 42 ISSR11 
9.704 0.187 50.818 Mean  

- - 559 Sum 
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Figure 2. The banding pattern of ISSR3 primer in the studied barley genotypes 

 
استفاده و گدزارش   ISSRتنوع ژنتیکی جو از نشانگرهای 

 4000تدا   200ندوار بدا طدول     478کردند که در مجمدوع،  

ندوار چندد شدکل     218ت باز تولید شد که از این میان جف

آغدازگر مدورد   تعداد ندوار چندد شدکل بدرای هدر      . بودند

. آمددد دسددت بدده 13/92بددا میددانگین   91تددا  8اسددتفاده بددین 

 83/0 با میانگین 109/0تا  761/0بین  PICچنین میزان  هم

در جددو، بددا اسددتفاده از  در آزمایشددی دیگددر. بددرآورد شددد

 32نوار تولید شد که از ایدن میدان    ISSR ،67 نشانگرهای

در آغازگرهای مدورد  . بودند( درصد 78)نوار چندشکل 

نوار منحصر به فرد شناسایی و عنوان شدد کده    92استفاده 

عنددوان نشددانگرهای مولکددولی در   هددا را بدده تددوان آن مددی

هدددای اصدددلاحی جدددو مدددورد اسدددتفاده قدددرار داد  برنامددده

(Akladious and Abbas, 2014.) (2016 )Etminan et al. 

، توانستند تنوع ژنتیکی ISSRنیز با استفاده از نشانگرهای 

های گندم دوروم مدورد مطالعده را تشدخی      بین ژنوتیپ

با استفاده از نه آغدازگر   ی دیگر در جو، در مطالعه. دهند

ISSR  ،69  ندوار بدرای هدر آغدازگر      78/6نوار با میانگین

 36/3با میانگین  چند شکلار نو 30از این میان . تولید شد

میدانگین  . آمدد  دسدت  برای هر آغازگر بده  چند شکلنوار 

در یدک بررسدی   . درصدد بدود   21/82ی چندشدکل درصد 

ترتیددب  بدده ISSRبددرای نشددانگرهای   MIو  PICمقددادیر 

 Sofalian and)برآورد شدد   11/0-39/4و  21/0 -36/0

Behi, 2013 .) 

 Neighborای بددر اسدداس الگددوریتم  تجزیدده خوشدده

Joining   و وریبNumber of Differences ها  ژنوتیپ

 بنددی  در این گدروه (. 4شکل )را به چهار گروه منتسب کرد 

، 91، 98، 20، 28، 24، 23، 23هدای   هدای شدماره   ژنوتیپ

 9هدای   در گروه اول، ژنوتیدپ  96و  93، 97، 27، 26، 29

در گددروه  93و  94، 92هدای   در گدره دوم، ژنوتیددپ  22و 

در   8و  7، 3، 3، 6، 4، 2، 90، 1، 99هدای   و ژنوتیپسوم 

ها در یدک   قرار گرفتن ژنوتیپ. قرار گرفتندگروه چهارم 

هدا از ن در الگوهدای     دهندده شدباهت ژنوتیدپ    گروه نشدان 

از ایدن طریدق   . اسدت  ISSRنواری حاصل از نشدانگرهای  

های دور از هم قدرار   هایی را که در گروه توان ژنوتیپ می

عندوان والددین    ها به با توجه به فاصله ژنتیکی آناند  گرفته

هدا مدورد اسدتفاده قدرار داد تدا امکدان تفکیدک         در تلاقدی 

در ایدن  . متجاوز و تولید نتاج برتر از والدین فدراهم شدود  

که از لحداظ   97و  96های  های شماره ژنوتیپبندی  گروه

. قدرار گرفتندد   9شجره مشابه هم بودندد در داخدل گدروه    

هدای مولکدولی و صدفات     بندی بر اسداس داده  نتایا گروه

ای نشان داد که بین ایدن   مورد مطالعه در آزمایش گلخانه

بندددی تددا حدددودی تطددابق وجددود داشددت و      دو گددروه
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و  28و  23، 23، 24، 29، 98، 96های  های شماره ژنوتیپ

هدم   در هر دو گدروه بنددی در کندار    22و  9های  ژنوتیپ

هدای متعددد، نشدانگرهای     بر اساس گدزارش  .قرار گرفتند

ISSR       همواره نشدانگرهای کدارآیی بدرای بررسدی تندوع

 انددد  بندددی افددراد تشددخی  داده شددده   ژنتیکددی و گددروه 

(Raina et al., 2001; El-Awady et al., 2012;  

Guasmi et al., 2012; Abou-Deif et al., 2013; 

Sofalian and Behi, 2013; Drine et al., 2016 .) 

 های ژنوتیپی و فنوتیپی ن دادهارتباش بی
 بددا صددفات مددورد   ISSRتجزیدده ارتبددا  نشددانگرهای   

هددای جددو بدده کمددک تجزیدده    گیددری روی ژنوتیددپ  اندددازه

رگرسیون گام بده گدام نشدان داد کده برخدی از نشدانگرهای       

ISSR  گیدری   دار بدا صدفات مدورد انددازه     دارای رابطه معندی

دارای  3ه شدمار  ISSRو  9شدماره   ISSR که طوری به. هستند

شناسدایی نشدانگرهای    .دار با اکثدر صدفات بودندد    رابطه معنی

ناشدی از   تواندد  یمد مشتر  بدرای صدفات در ایدن آزمدایش     

در  .مربوطه باشدد  یها مکاناثرهای پلیوتروپی و یا پیوستگی 

واجد بیشترین ودریب تبیدین بدرای هدر      این راستا، نشانگرهای

 . اند شدهدرج  (8)شده  در جدول  یریگ اندازهکدام از صفات 

 

 
Figure 3. Grouping of the barley genotypes using neighbor joining algorithm and number of 

difference distance 

 

 

Table 8. Results of association analysis between ISSR markers and root traits of barley genotypes 

using stepwise regression analysis 

Adjusted coefficient of 

determination (%) 

Standardized regression 

coefficient 

Band size range 

(bp) 
Marker Trait 

36.9 
0.131

**
 2000-3000 ISSR5-9

+
 

Root dry weight 
0.115

**
 2000-3000 ISSR5-11 

39.5 

-2.279
** 1000-1200 ISSR1-37 

Root volume -1.805
** 700-800 ISSR6-37 

1.881
** 1200-1500 ISSR11-10 

43.7 

0.318
** 700-800 ISSR1-80 

Shoot dry weight 0.349
** 2000-3000 ISSR5-9 

-0.211
** 2000-3000 ISSR9-8 

30.2 
-0.058

**
 1200-1500 ISSR1-32 Root to shoot dry weight ratio 

0.055
**

 2000-3000 ISSR5-9 
+: Marker number generated by each primer. 
**: Significant at 1% probability level. 
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نسدبت  )درصدد   2/40وریب تبیین تصحیح شدده بدین   

وزن )درصدد   7/34و ( وزن خشک ریشه به بخدش هدوایی  

اگرچده ودریب تبیدین    . متغیدر بدود  ( خشک بخدش هدوایی  

مربددو  بدده صددفات ریشدده بددا  نبددود ولددی وددریب تبیددین    

شده برای وزن خشک بخش هوایی نسبت به سدایر   صحیحت

دهندده کدارآیی نسدبی بدا تر      صفات بیشدتر بدود کده نشدان    

نشانگرهای مورد اسدتفاده در توجیده تغییدرات ایدن صدفت      

دارای رابطه مثبدت    ISSR5-11و ISSR5-9نشانگرهای . است

از رابطدده  ISSR11-10نشددانگر . بدا وزن خشددک ریشدده بودنددد 

از   ISSR6-37و ISSR1-37ه و نشدانگرهای  مثبت با حجم ریش

 نشدانگرهای . رابطه منفدی بدا ایدن صدفت برخدوردار بودندد      

ISSR1-80 وISSR5-9   دارای رابطه مثبت و نشانگرISSR9-8 

. دارای رابطدده منفددی بددا وزن خشددک بخددش هددوایی بودنددد

 ISSR5-9رابطه منفدی و نشدانگر    ISSR1-32نهایت نشانگر  در

زن خشک ریشه به بخدش هدوایی را   رابطه مثبت با نسبت و

رسد که با توجده بده وجدود     رو، به ن ر می از این. دارا بودند

دار ایدن نشدانگرها بدا صدفات مدورد مطالعده از        ارتبا  معنی

هدای تکمیلدی بدرای شناسدایی      توان طدی آزمدایش   ها می آن

. های درگیر در کنترل صفات مدورد ن در اسدتفاده کدرد     ژن

(2013 )Sofalian and Behi    ارتبدددا  بدددین صدددفات

را با استفاده از رگرسیون  ISSRموفولوژیک و نشانگرهای 

چندگاندده در جددو انجددام و نتیجدده گرفتنددد کدده تعدددادی از  

 .با برخدی از صدفات هسدتند    دار ینشانگرها دارای رابطه معن

(2014) Akladious and Abbas   نیز با بررسی ارتبا  بدین

در جددو نشددان  ISSRصددفات مددورد مطالعدده و نشددانگرهای 

با صفات  دار یدادند که برخی از نشانگرها دارای رابطه معن

 یا در مطالعده . مورد مطالعده ازجملده عملکدرد دانده هسدتند     

( ISSRنشدانگرهای  )های فنوتیکی و ژنوتیکی  دیگر بین داده

دار  با استفاده از رگرسیون در گندم نان، ارتبا  با  و معندی 

طدورکلی   به(. Motawea et al., 2015)است   گزارش شده

و  تر یشدر صورت استفاده از آغازگرهای ب رسد یبه ن ر م

به شناسدایی نشدانگرهایی    توان یتر م بزرگ های یتدر جمع

که دارای ارتبا  بدا تری بدا صدفات ریشده باشدند، دسدت       

 . یافت

 گیری نتیجه
به علت اهمیت کلی گیاه جو در  سداختار ژنتیکدی   

آن در  هاز ذخدایر تدوارثی گسدترد   این گیاه برای اسدتفاده  

 93در این پدژوهش از  . وروری است ینژاد به یها برنامه

ژنوتیدپ   28و صفات ریشه بدرای بررسدی    ISSRآغازگر 

نتددایا نشدان دادنددد کدده تنددوع ژنتیکددی  . جدو اسددتفاده شددد 

هدای جدو وجدود     مطلوبی از ن ر صفات ریشه بین ژنوتیپ

اده بددرای مدورد اسدتف   ISSRهمچندین آغازگرهدای   .  دارد

بررسددی سدداختار ژنتیکددی جددو مناسددب بددوده و توانددایی    

از این . های جو را از یکدیگر دارا بودند تفکیک ژنوتیپ

مختلدف از جملده    یهدا  بدرای هددف   تدوان  یآغازگرها مد 

 هدای  یتوالدی به من ور ایجاد جمع های یپگزینش ژنوت

. در حال تفرق و یا گزینش به کمک نشانگر استفاده کرد

بدا   ISSRاسداس بررسدی ارتبدا  نشدانگرهای      بر ینهمچن

دارای  3و  9های ISSRگیری در جو،  صفات مورد اندازه

رسد کده   به ن ر می. داری با اکثر صفات بودند رابطه معنی

 یندژاد  های بده  توان در برنامه می ISSRاز این نشانگرهای 

مناسدب از ن در    هدای  یدپ آینده جدو بدرای شناسدایی ژنوت   

  .کردصفات ریشه استفاده 

 گزاری سپاس

ایددن تحقیددق بددا حمایددت مددالی قطددب علمددی اصددلاح  

 .مولکولی غلات دانشگاه تبریز انجام شد
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