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 خلاصه
 

در سالهاي اخير براي تسريع و افزايش كارايي اصلاح بر استفاده از نشانگرهاي مولكولي تاكيد زيادي شده                   
 چند  قطعات.  بررسي شد  DNAرهاي   ژنوتيپ جو با استفاده از نشانگ      ١٢در مطالعه حاضر ، تنوع ژنتيكي       . است
 توليد شدند و با استفاده از نرم افزارهاي             پرايمر ۴۰ ازميان    نوكلئوتيدي ١٠ پرايمر اختياري     ٧ بوسيله   يشکل

NTSYS   و SPSS         و با استفاده از ضريب تشابه Dice    مبتني بر UPGMA   براي مطالعه و بررسي      آناليز شد و 
صفاتي مانند محور زير سنبله، طول سنبله،        .  از مواد والدي استفاده گرديد     قدرت بالقوه تظاهر هيبريد توليد شده     

، عملكرد سنبله اصلي ،     )وزن زي توده  (طول پدانكل ، طول ريشك، تعداد پنجه عقيم، تعداد پنجه بارور، بيوماس              
 نتايج  . شد محاسبه   دانه در مزرعه اندازه گيري و هتروزيس آنها              ١٠٠دانه در سنبله، عملكرد كل و وزن           

 ژنوتيپ جو در چند گروه تقسيم شدند علاوه بر اين بين هتروزيس و فاصله ژنتيكي                  ١٢آزمايشات نشان داد كه     
از آنجائيكه  . تنها در صفات ارتفاع و طول پدانكل همبستگي مشاهده شد و در ساير صفات ارتباطي وجود نداشت                

ا تظاهر هيبريد و هتروزيس در كليه صفات          به طور معني داري ب      RAPD فاصله ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي     
 اين امكان وجود ندارد كه با فاصله ژنتيكي بتوان تظاهر هيبريد آنها را پيش                ،به نظر مي رسد   همبستگي نداشت ،    

 هيچ  RAPD نواري الگوي   که در مقايسه بين متدهاي مرفولوژيكي و مولكولي نيز مشاهده شد             . بيني كرد 
 . زراعي نداشته استهمسويي با صفات مرفولوژيك و

 
  ، هتروزيس ، فاصله ژنتيكيRAPDجو، نشانگر : واژه هاي كليدي

 
 مقدمه

آگاهي در مورد تنوع ژرم پلاسم و ارتباط ژنتيكي در ميان              
هاي توسعه محصولات به      ها كمك بزرگي در استراتژي       ژنوتيپ

هايي كه   رود علاوه بر اين تعيين و تشخيص ژنوتيپ           شمار مي 
دارد براي اصلاحگر از اهميت         ها هتروزيس بالايي   هيبريد آن 

 مرسوم اصلاحي كه بر اساس      روشهاي. بسزايي برخورد دار است   
فرايندهاي تلاقي، تلاقي برگشتي و گزينش هستند با وجود              

 گير بوده بنابراين بايد به دنبال روشهايي بود كه به             كارآيي وقت 

 

ه و   كلاسيك شد   روشهاينحوي مكمل كارهاي اصلاحي و          
 .براي اين مطالعه از جو استفاده شد       .راندمان كار را افزايش دهد    

 گياه زراعي مهم در دنيا است در ايران بعد از گندم            ٥جو يكي از    
جو گياهي از تيره     ).۳،۴( بالاترين سطح زير كشت را دارا است       

 و جنس    ٣تري تيسه   ، طايفه   ٢زير خانواده پوئيده   ،  ١گرامينه
 گياهي زودرس با عملكرد بالقوه بالا است        جو. باشد  مي ٤هوردئوم

 وع و ــهاي متن  طــو بر روي حاشيه زمينهاي كشاورزي، در محي

                                                                                    
1. Graminea 
2. Pooideae 
3. Triticeae 
4. Hordeum 
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 . )۴ ،۳ (وسيعي پيدا شده است
پذيري با هتروزيس عملكرد بالا مهمترين         تشخيص تركيب 

والدين  به طور كلي،  . مرحله در پيشرفت محصولات هيبريد است     
مومي بالاتر و يك فاصله ژنتيكي       پذيري ع  با يك توانايي تركيب   

. توانند يك هيبريد با تظاهر عملكرد بهتر را توليد كنند          دورتر مي 
براي انجام تلاقيها، هتروزيس معيار مناسبي است ولي هنگاميكه         
تعداد زيادي از والدين در يك برنامه اصلاحي قرار داشته باشند            

 اشتباهات  باشد و اغلب بوسيله    گيري هتروزيس آسان نمي    اندازه
آزمايشي كنترل نشده مانند نوسانات بارندگي و غير يكنواختي           

شود و همچنين تشخيص توانايي تركيب       خاك از واقعيت دور مي    
پذيري گران و زمان بر است لذا بسياري از دانشمندان سعي               

بيني كنند كه    كنند كه هتروزيس را در سطح مولكولي پيش         مي
 و  ژوا از آن جمله      .شاهده شد در اين تحقيقات نتايج مختلفي م      

( و همكاران   كرناو  ) ١٩٩٩( و همكاران   ليو،  )١٩٩٩(همكاران
بيان كردند بين فاصله ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي            ) ١٩٩٧
DNA          در   با تظاهر هيبريد و هتروزيس همبستگي وجود ندارد

  و همكاران    اسميت) ٢٠٠١( و همكاران    تاكاتسوصورتيكه      
بيني  بيان كردند كه پيش    ) ٢٠٠٠(  و همكاران  كرس،  )١٩٩٠(

 بعضي  . در نشانگرهاي مولكولي امكان پذير است          F1تظاهر  
تحقيقات در ذرت و كلزا نشان داده كه تنوع ژنتيكي والدين                

) عملكرد(داري با تظاهر      به طور معني   RFLPبراي نشانگرهاي   
تواند بوسيله نشانگرهاي    هيبريدها پيوسته بوده و هتروزيس مي      

ها به عنوان     RFLPولي استفاده     . بيني شود   مولكولي پيش  
توجه به   با . )۱۸ ،۱۰(نشانگرهاي مولكولي مشكل بوده است        

اي براي كاهش زمان است يكي از                 وسيله  PCR اينکه
شود نشانگر    مند مي    بهره  PCRهايي كه از مزيت           تكنيك

RAPD به طور كلي ميان نتايج بدست آمده از            ). ۲۱( است
RAPD   ها براي آناليز انحراف ژنتيكي و ارتباط         و ديگر تكنولوژي

 RAPDمزيت اصلي تكنيك     ). ١(ژنتيكي مطابقت وجود دارد      
سادگي آن، صرفه جويي در زمان الكتروفورز و ارزاني آن است              

 غالب است تعيين     RAPDالبته معايبي هم دارد چون نشانگر         
 .تنوع ژنتيكي بايد بر حضور و عدم حضور باندها طراحي شود

 و  تعيين چند شكلي  ) ١: (صلي اين تحقيق عبارتند از    اهداف ا 
بررسي ارتباط تظاهر    ) ٢ (، والد    ١٢ در بين      فاصله ژنتيکي 

هاي مرفولوژيكي و   روش  مقايسه  ) ٣(،  هيبريد با فاصله ژنتيکي   
 .RAPDمولكولي بر اساس ماركر 

 
 ها مواد و روش

 مواد گياهي
 ژاپني از    ژنوتيپ جو  ٦ ژنوتيپ جو ايراني و      ٦در اين تحقيق    

 در پاييز   .كلكسيون دانشكده كشاورزي دانشگاه تهران تهيه شد       
 متري با فاصله    ٢ خط   ٤هايي شامل     بذور فوق در كرت     ١٣٨٠

  .يمتري بر روي دو پشته به هدف تلافي كشت گرديدند          ت سان ٢٥
هاي انجام شده جو ايراني به عنوان والد مادري و جو              با بررسي 

دو به دو با هم تلاقي داده شدند به          ژاپني به عنوان والد پدري       
 ۱ انجام شد جدول       ١٣٨١ تلاقي در بهار     ٦طوري كه جمعا       

 .دهد و ترتيب تلاقي آنها را نشان مي ها اسامي ژنوتيپ
 

   ازهاي استفاده شده دراين تحقيق که  ژنوتيپ-۱جدول 
 اند  درتحقيقات قبلي انتخاب شدهموجودهاي  ژنوتيپ

 والد مادري والد پدري
  ژاپني٥٠پينوتژ

 ژاپني٥ پيژنوت
  جوژاپنيپيژنوت
 ژاپني١٠ پيژنوت
 ژاپني١١ پيژنوت
 ژاپني١ پيژنوت

  كلكسيون٧ژنوتيپ 
  كلكسيون٤ژنوتيپ 
  كلكسيون٣ژنوتيپ 
  كلكسيون١٥ژنوتيپ 
  كلكسيون١٧ژنوتيپ 
  كلكسيون٥ژنوتيپ 

 
 ١٣٨١ در اواخر ارديبهشت       F1بذور حاصل از تلاقي يا         

  در گلخانه گروه زراعت و          F1ر والدين و     و بذو شد  برداشت  
 در   DNAهت استخراج     جاصلاح نباتات كشت شدند تا            

 .آزمايشگاه از آن استفاده گردد
 اي آزمايشات مزرعه

با شرايط  ها دركرتهايي   F1 بذور والدين و      ١٣٨١در سال   
  صفت بر روي والدين و هيبريدها در          ١٣كشت  شدند و     قبلي  

، ارتفاع  )وزن زي توده   (  بيوماس ملشاگيري شد    ه مزرعه انداز 
گياه، طول پدانكل، طول ريشك، بيرون آمدگي پدانكل، طول            
سنبله، تعداد پنجه بارور، تعداد پنجه عقيم، تعداد دانه در هر               
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 دانه و    ١٠٠سنبله، عملكرد سنبله اصلي، عملكرد كل، وزن            
 .شاخص برداشت

 DNAاستخراج 
ذر را در گلدان      ب ٣-٥ از گياه ابتدا      DNAبراي استخراج    

 ميلي  ١٠٠ برگي   ٣ روز در مرحله حدود      ١٠-١٥كاشته  بعد از     
گرم برگ تازه برداشت و در آلومينيم پيچيده و بر روي يخ                  

 سپس استخراج طبق روش ميني پرب كه توسط          گذاشته شدند 
.  تصحيح شده بود صورت پذيرفت      )١٩٨٣( و همكاران     دلاپورتا

راج شده از طريق      استخ  DNAكميت و كيفيت نمونه هاي        
 و  ٢٦٠هاي   اسپكتوفتومتري در طول موج جذب نور در طول          

 نانوگرم از    ٥ نانومتر مورد بررسي قرار گرفت و غلظت              ٢٨٠
DNA       هاي مذكور در دماي      مورد بررسي تهيه شد سپس نمونه

 .درجه سانتيگراد نگهداري شد ٤
 RAPDتكثير 

هاي  آغازگر منفرد تصادفي از مجموعه آغازگر          ٤٠تعداد  
الذكر   ژنومي گياهان فوق    يDNAشركت سيناژن براي تكثير      

اي پليمراز بر اساس روش      واكنش زنجيره . مورد استفاده واقع شد   
 انجام شد به اين صورت كه هر            )١٩٩٠ (ويليامز و همكاران   

 1x PCR ميكروليتر شامل    ٢٥مخلوط واكنش، به حجم نهايي      
(500mM KCL, 100 mM Tris-Cl, 1% gelatin) , 1.9 

mM MgCl2 , 1.9 mM dNTPs, 0.8 µM primer   يك ، 
 DNA نانوگرم    ٢٥ و    Taq DNA polymeraseواحد آنزيم    

مخلوطهاي واكنش آماده شده براي تكثير به       . ژنومي تهيه گرديد  
.  دور طبق برنامه زير منتقل شد        ٤٥دستگاه ترموسايكلر براي     

قه،  دقي ٢ درجه سانتيگراد     ٩٣واسرشت شدن در     : قسمت اول 
 درجه  ٩٣ سيكل شامل واسرشت سازي در          ٤٥: قسمت دوم 
 دقيقه و   ١ درجه سانتيگراد     ٣٥ دقيقه، اتصال در      ١سانتيگراد  
تكميل :  دقيقه و قسمت سوم     ١ درجه سانتيگراد     ٧٢بسط در   
 . دقيقه٥ درجه سانتيگراد ٧٢بسط در 

 هاي تكثيري الكتروفورز فرآورده
ه از الكتروفورز ژل     هاي تكثير شد   جهت الكتروفورز فرآورده  

 1kbنشانگر لدر و  .  درصد استفاده شد     ۵/۱آگارز به غلظت      
(1kb-ladder marker)    و CG    مدت زمان  . بكار برده شد

رنگ آميزي  . بود ولت،   ٨٠ ، ساعت در ولتاژ ثابت     ٢ورز  فالكترو

١ها به مدت نيم ساعت در محلول اتيديوم برومايد، به غلظت             ژل
 بوسيله دستگاه   UV در زير نور      گرم انجام شد و      ميلي ۵/۰ -

ترانس لوميناتور قابل رويت شد، و آنگاه عكس برداري مربوطه            
 .انجام شد

 
  ليست آغازگرهاي چند شكل، توالي، درصد چندشكلي، - ۲جدول

  كل باندها-تعداد باندهاي چند شكل

كل باندها )٥  ٣(توالي  آغازگر تعداد باندهاي 
 چند شكلي

درصد چند 
 شكلي

UBC96 
UBC66 
UBC64 
UBC95 
UBC1 

UBC100 
UBC77 

GGCGGCATGG 
GAGGGCGTGA 
GAGGGCGGGA 
GGGGGGTTGG 
CCTGGGCTTC 
ATCGGGTCCG 
GAGCACCAGG 

٥٨ 
٣٥ 
٥٩ 
٨٠ 
٥٦ 
٦٨ 
٢٣ 

١٤ 
٦ 
٩ 
١٢ 
١٠ 
٨ 
٤ 

١٣/٢٤ 
١٤/١٧ 
٢٥/١٥ 

١٥ 
٨٥/١١ 
٧٦/١١ 
٣٩/١٧ 

 ٦٢/١٦ ٦٤ ٣٧٩  جمع

 
 ها بندي و تجزيه آماري داده رتبه

ل از الكتروفورز به صورت كيفي بوده و براي           هاي حاص  داده
ترين  مناسب. تجزيه آماري بايد آنها را به صورت كمي درآورد           

روش براي اين تبديل وجود يا عدم وجود باندها است كه به                 
ها  شود از آنجا كه تمام نمونه         نشان داده مي    ٠ و١صورت كد   

لازم به   .اند نياز به تصحيح ندارد     گذاري شده  روي يك ژل نمونه   
 ٣٠٠-١٥٠٠ذكر است باندهاي وارد شده در آناليز در محدودة            

 بوده و باندهاي خارج از اين محدوده بازي به علت               1جفت باز 
 به اين    .شدندضعيف بودن تكرارپذيري از محاسبات حذف            
 تشكيل  ١  و ٠ترتيب ماتريس دو طرفه ارقام و متغيرها بر اساس          

 انجام  NTSYSده از نرم افزار     ها با استفا   شده و سپس آناليز داده    
ها بر اساس ضرايب تشابه      گرفت در اين آناليز تجزيه كلاستر داده      

Dice                صورت گرفته و در نهايت دندروگرام بر اساس روش
UPGMA) رسم شد٢)ميانگين حسابي غير وزني . 

 تخمين تظاهر و هتروزيس هيبريد براي صفات مختلف
ل، برآمدگي پدانكل،   ميانگين بيوماس ، ارتفاع، طول پدانك       

طول ريشك، طول سنبله، عملكرد خوشه اصلي، تعداد دانه در            
                                                                                    
1.bp=base pair 
2. unweighted pair-group method for the Arithmetic Average 
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 تعداد پنجه عقيم و     دانه، ١٠٠خوشه اصلي، عملكرد كل، وزن       
بارور و شاخص برداشت هيبريدها محاسبه شد سپس به دو               

 .روش هتروزيس براي همه صفات محاسبه شد

 ۱   (                                              
MP

MPF
H 1 −=   

٢(            1>P2 P اگر                             
1

11
P

PF
H

−
= 

 و  F1 ميانگين صفت مورد نظر در نتاج          F1) ١(در معادله   
MP                ميانگين صفت مورد نظر در ميانگين والدين است در 

 .تر است ميانگين صفت مورد نظر در والد برP1) ٢(معادله 
 

  و بحث  نتايج
 استفاده شده   ) UBC1-UBC100( آغازگر تصادفي    ٤٠از  

 آغازگر چند شكلي قابل توجهي را نشان دادند كه قادر به                 ٧
ازآغازگرهايي كه وضوح كافي نداشتند يا            .بندي بودند  دسته

از مجموع آغازگر     . بصورت منومورف بودند صرف نظر شد          
جدول (گرديد باند توليد    ٣٧٩ ژنوتيپ   ١٢آزمايش شده بر روي     

در بين ژنوتيپها چند    ) درصد۶۲/۱۶( تا از اين قطعات       ٦٤ . )۲
 محدوده درصد چند شكلي در بين            .)۲جدول  (شكل بودند 
 با آغازگر   ۱۳/۲۴% تا   UBC100غازگر    با آ  ۷۶/۱۱%ژنوتيپها از   

UBC96 بيشترين تعداد باند چند شكل مربوط به آغازگر          . بود
UBC96    داد باند چند شكل مربوط به آغازگر           و كمترين تع

UBC100 با توجه به ضرايب تشابه بيشترين       ). ٢ جدول(  بود
بيشترين تمايز   وژاپني   ٥ و   ژاپني ٥٠هاي   تشابه ميان ژنوتيپ  

 نوارهائيبراي تجزيه آماري     . كلكسيون بود  ٣ژاپني و    ١ميان  

 جفت باز كه داراي تكرارپذيري بالايي         ٣٠٠-١٥٠٠درمحدودة  
 . شد  در نظر گرفتهبودند
 

 
اي تكثير شده بر اساس آغازگر      .ان.، قطعات دي  نواري  الگوي    -١شكل

UBC66  ،٧ ژنوتيپ جو به ترتيب از راست به چپ ژنوتيپ هاي              ١٨
 ،  F1(4x5) ژاپني، ٥ كلكسيون،   ٤ ،   F1(7x50) ژاپني،   ٥٠كلكسيون،  

 ١٠ كلكسيون،    ١٥ ، F1(3x Japanese) كلكسيون، جو ژاپني،        ٣
 ٥ ،     F1(11x17) ژاپني،  ١١ كلكسيون،     ١٧ ،  F1(10x15)ژاپني،

 CG ، نشانگر F1(5x1) ژاپني، ١كلكسيون، 
 

 روشي  RAPD مشاهدات اين تحقيق نشان داد كه نشانگر         
سريع و ارزان قيمت براي ارزيابي تنوع ژنتيكي و روابط                   

همچنين با توجه به     . باشد خويشاوندي تعداد زيادي نمونه مي     
ها در اين تحقيق وجود چنين         ه ژنوتيپ ميانگين ضرايب تشاب   

ها از جذابيت مطلوبي برخوردار نبوده و بايد           تنوعي در ژنوتيپ  
آوري نمونه و احياي ژرم       نسبت به گسترش ژرم پلاسم، جمع       

 .هاي موجود در كلكسيون اقدام شود پلاسم ژنوتيپ

 
  UPGMAهيبريدهاي حاصل از آنها در داده هاي مرفولوژيكي با استفاده از فاصله اقليدسي مبتني بر روش  دندروگرام حاصل از ژنوتيپ هاي والدين و-٢شكل 
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 ) الف (

 

      )ب(

 
 ) الف (RAPDهاي   در دادهDice و بر اساس ضريب تشابه UPGMA ژنوتيپ جو بر مبناي ١٢ دندروگرام -۳شكل

 )ب(تشابه جاكارد در داده هاي مرفولوژيكي و ضريب 
     

هاي مرفولوژيكي و رسم دندروگرام        درتجزيه كلاستر داده   
هاي حاصل از آنها     F1و مقايسه گروه بندي والدين و        ) ۲شكل(

ني، ــــ ژاپ ١ ،   F1)٤×٥(ون،  ــ كلكسي ٣هاي شماره    نيز ژنوتيپ 
  ژاپني،  ١٠ ،     F1)٣×جو ژاپني     (كلكسيون، جو ژاپني،       ٤
)٧×٥٠(F1      ، كلكسيون در گروه اول و           ٥كلكسيون،   ٧

١٧(، كلكسيون ١٧ ،   F1)١٠×١٥( ژاپني،   ١١هاي شماره    ژنوتيپ
×١١(F1                                                     ،  
)٥×١(F1   ٥ كلكسيون در گروه دوم و ژنوتيپ هاي شماره          ١٥ و 

 مشاهده گرديد در   .  ژاپني در گروه سوم قرار گرفت       ٥٠ژاپني و   
لدين حداقل با     هيبريدهاي حاصل از وا      ، درصد از موارد    ٣/٨٣

كه نشان دهنده نزديك    . يكي از والدين در يك گروه قرار گرفت        
 ۱F ) ۷ ×۵۰" ( مثلا باشد بودن آن هيبريد به يكي از والدين مي       

اند که بيانگر اين مسئله        کلکسيون دريک گروه قرار گرفته      ۷با  
 ۷باشد که گياه هيبريد حاصل درمقايسه دو والد به والد                 مي

 ۳يشتري پيدا کرده است مشاهده شد که          کلکسيون شباهت ب  
(%اند   يک گروه قرار گرفته    هيبريد حاصل با والد مادري خود در      

اند  ار گرفته رهردووالد دريک گروه ق     هيبريد ديگر نيز با    ۲و ) ۵۰
مورد اثرات مادري    توان در  حدودي مي ا  اين بررسي ت   بنابراين با 

بندي تا حدودي    بنابراين اين گروه      .نيز تصميماتي اتخاذ نمود    
با استفاده از اين     و. سازد نحوه توارث و عمل ژنها را روشن مي         

توان فرضياتي در مورد نحوه توارث و عمل ژن             گروه بندي مي  
 .داد

 ،در اين آزمايش پس از تجزيه كلاستر و رسم دندروگرام              
 ند شد بررسيهاي حاصل از متد مولكولي و مرفولوژيكي             داده

 كلكسيون،  ٣هاي شماره    روگرام ژنوتيپ  در هر دو دند     ).۳شکل(
هاي   كلكسيون در يك گروه و ژنوتيپ       ٥ كلكسيون،   ٧ژاپني،  ١٠

  ژاپني نيز با هم در يك گروه قرار گرفتند          ٥٠ ژاپني و    ٥شماره  
بندي  و در كارهاي مولكولي و مرفولوژيكي اين گروه         ) ٣شكل  (

يير بندي تغ  هاي ديگر گروه   البته در ژنوتيپ  . تغيير نكرده است  
ها در سطح     كرده است كه اين امر بيانگر تفاوت اين ژنوتيپ            

هاي  نكته قابل توجه در مورد ژنوتيپ     . باشد  مي DNAمولكولي و   
"  ژاپني است كه از نظر مرفولوژيكي كاملا        ٥٠ ژاپني و    ٥شماره    

ها  شباهت قابل توجهي دارند و در كارهاي مولكولي كه ژنوتيپ           
به هم نزديك    " ز كاملا شوند ني   بررسي مي   DNAدر سطح    

 كه  ديده شد  در مقايسه ضرايب تشابه اين دو ژنوتيپ           .هستند
تشابه اين دو ژنوتيپ در بررسي مولكولي بسيار بيشتر از                  

 به علت اثر    " احتمالا هاي مرفولوژيكي است و اين مسئله       بررسي
هاي  باشد كه سبب دورتر شدن ژنوتيپ       محيط روي فنوتيپ مي   

 مقايسه اين دو كلاستر به             پس از       . شود مشابه مي   
 



 ١٣٨٤، سال ٢، شماره ٣٦مجله علوم كشاورزي ايران، جلد  ٤٩٨

 r= ١٣٦/٠آنها وآزمون مانتل همبستگي   NTSYSكمك نرم افزار  
كه  )= ۲۳۶۸/۰p[random z >= observed z](به دست آمد  

 باهم   از نظر آماري    بيانگر اين است كه اين دو تجزيه كلاستر          
 رويز و   –اين مسئله را رولدن      . همبستگي معني داري ندارند    

   دائمي اثبات كردند    ryegrassروي ارقام    بر   )٢٠٠١(همكاران  
اي روي گياه    مطالعه) ٢٠٠٢( همچنين كاسيو و همكاران       .)۱۷(

  RAPDباقلا با استفاده از روشهاي مرفولوژيكي، آيزوزايم و              
انجام دادند و آنها نيز همبستگي بالايي بين روش مرفولوژي و              

RAPD  ز در   و همكاران ني   سزپانلاك همچنين     .)۶( پيدا نكردند
 و روش مرفولوژيكي اين     RFLP در مقايسه آغازگر      ٢٠٠٢سال  

 همچنين آنها در نتايج خود       )۱۹(عدم تطابق را مشاهده كردند     
تنوع حاصل از روش مرفولوژيكي را بطور قابل توجهي بيشتر از             
تنوع ژنتيكي ديدند كه اين مسئله در نتايج مطالعات قبلي نيز              

يز مشاهده كردند كه    ن) ١٣٨١( و همكاران  کياني .ثابت شده است  
  RAPDبندي افراد بر اساس الگوي باندي        تجزيه كلاستر و گروه   

  هيچ همسويي با صفات مرفولوژيك و زراعي افراد نداشته است           
 يعني افراد داراي الگوي باندي يكسان كه در يك گروه قرار             .)۲(

اند ممكن است از نظر صفات مرفولوژيكي و زارعي كاملا              گرفته

اوت باشند اين موضوع نشان دهندة اين است كه تجزيه               متف
 ممكن است   RAPDبندي افراد بر اساس نشانگر       كلاستر و گروه  

بندي افراد بر اساس صفات بوتانيكي و           هيچ ارتباطي با گروه    
علاوه براين راديوي وهمکاران نيز عدم       .مرفولوژيكي نداشته باشد  

تجزيه کلاستر    و RAPD براساس نشانگر     نواريتطابق الگوي   
  .صفات مرفولوژيکي را مشاهده کردند
 سپس همبستگي   )٣جدول  (هتروزيس كليه صفات بررسي شد     

بين هتروزيس صفات و فاصله ژنتيكي آنها محاسبه شد در اين             
بررسي مشاهده شد كه بين تظاهر هيبريد و فاصله ژنتيكي بر              

 در جو تنها ارتفاع با فاصله ژنتيكي             RAPDاساس نشانگر    
 درصد نشان داد علاوه بر اين،       ٥داري در سطح     ستگي معني همب

 ١٠داري در سطح       صفت طول پدانكل نيز همبستگي معني        
دار  درصد از خود نشان داد و در بقيه صفات همبستگي معني              

به اين صورت كه در مقدار هتروزيس مشاهده           . مشاهده نشد 
 شده با نزديكي ژنوتيپ ها روند خاصي مشاهده نگرديد يعني              
ژنوتيپ هاي دور و نزديك براي داده هاي مولكولي از نظر ميزان            

 .بروز هتروزيس بطور مشابه عمل كردند

 
  تخمين هتروزيس صفات مختلف با ميانگين والدين-۳جدول

طول ريشك طول سنبله ارتفاع ژنوتيپ  بيوماس تعداد پنجه عقيم تعداد پنجه بارور بيرون آمدگي پدانکل پدانکلطول 

F1(7×50) 
F1(4×5) 
F1(3×ژاپني) 
F1(10×15) 
F1(11×17) 
F1( 5×1) 

٤١/٠ 
٣٢/٠ 
٠٣٢/٠-
٠٥٤/٠-
٠٩٩/٠
٢٩/٠ 

٤٣/٠ 
٣٠٠٨/٠ 
١١/٠ 
٠٦٤/٠ 
٠٣٢/٠ 
١٤/٠ 

٥١/٠ 
٤٢/٠ 
٠٨٩/٠- 
٠٥/٠ 
٠ 
١٨/٠ 

٤٨/٠ 
١٣/٠ 
١٧/٠ 
١٤/٠ 
٢/٠ 
٢٣/٠ 

٨٩/٠ 
٤٣/٠ 
٢٦/٠ 
١٥/١ 
٥/١ 
٣٤/٠ 

١٦/٠ 
٤٧/٠ 
٤٨/٠- 
٢٦/٠- 
٤٧/٠ 
٠٥٩/٠ 

١٦/٠ 
٤٧/٠ 
٤٨/٠- 
٢٦/٠- 
٤٧/٠ 
٠٥٩/٠ 

٣٣/٠ 
١٤/١ 
٣٧/٠- 
٤٢/٠- 
٣٦/٠ 
٠٦/٠- 

 
 ۳ادامه جدول

 شاخص برداشت  دانه١٠٠وزن  عملكرد كل تعداد دانه در سنبله عملكرد سنبله اصلي 

F1(7×50) 
F1(4×5) 
F1(3×ژاپني) 
F1(10×15) 
F1(11×17) 
F1( 5×1) 

٦٥/٠ 
٨٤/٠- 
٢/٠- 
٣٢/٠- 
٠١٣/٠- 
٣٦/٠- 

٣٣/٠ 
١١/٠ 
١٤/٠- 
٣٩/٠- 
١٣/٠- 
٤٢/٠- 

٤١/٠ 
٩٦/٠ 
٥٨/٠- 
٤٣/٠- 
٥٤/٠ 
٣٤/٠- 

٠٨/٠ 
١٤/٠ 
٠٥/٠ 
٣١/٠ 
٦٩/٠- 
١١/٠ 

٢/٠ 
٠٩٢/٠- 
٣٢/٠- 
٠٠٩/٠- 
٤٤/٠- 
٢٨/٠- 
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متوجه شدند كه به     ) ١٩٩٩(در اين مورد ژاو و همكاران         
بيني آن از طريق      پيش ،علت پيچيدگي هاي ژنتيكي هتروزيس     

 يو و همكاران     علاوه بر اين ل      ).٢٢(فاصله ژنتيكي مشكل است    
ارتباط بين تظاهر هيبريدها و فاصله ژنتيكي را بر              ) ١٩٩٩(

 در جو بررسي كردند و مشاهده كردند          RAPDاساس نشانگر   
 به طور     RAPDكه فاصله ژنتيكي بر اساس نشانگرهاي              

 )۱۴(داري با تظاهر هيبريد و هتروزيس همبستگي نداشت         معني
ندارد كه بتوان تظاهر    بنابراين بيان كردند كه اين امكان وجود          

همچنين . بيني كرد  هيبريدها را با استفاده از فاصله ژنتيكي پيش       
ارتباط بين هتروزيس عملكرد    با بررسي   ) ١٩٩٧(كرنا و همكاران    

و هتروزيگوسيتي نشانگرهاي مولكولي در سويا مشاهده كردند          
 و  RFLPكه بين فاصله ژنتيكي تخمين زده بوسيله نشانگر             

د ارتباطي وجود ندارد ولي بين مكان ژني             هتروزيس عملكر 
البته . )۷(آيزوازيم و هتروزيس براي عملكرد ارتباط وجود دارد         

اختصاص نشانگر آيزوازيم براي انتخاب والدين محدوديت          در  
وجود دارد و آن به علت كم بودن تعداد مكاني ژني آيزوزايم در               

ر ذرت  مشاهده كردند د  ) ١٩٩٩(ملچينگر و همكاران    . سويا است 
  در نشانگرهاي مولكولي خيلي قوي       F1بيني تظاهر    توانايي پيش 

است البته اين مسئله زماني صادق است كه مطالعات شامل               
( ريدي و همكاران      .)۱۵(تلاقيهاي درون و برون گروهي باشد       

فاصله ژنتيكي و مرفولوژيكي را با هتروزيس در يونجه            ) ٢٠٠٣
 فاصله ژنتيكي با      مقايسه كردند و مشاهده كردند كه بين           

اي  اي وجود ندارد علي رغم اينكه ماتريس فاصله        هتروزيس رابطه 

داري با    صفت زراعي به طور معني         ١٧مرفولوژي بر اساس      
 .هتروزيس همبستگي دارد

مسلما  اطلاع از قدرت تركيب پذيري و هتروزيس مثبت در           
هاي اصلاحي از اهميت به سزايي برخوردار است و براي              برنامه

ت يافتن به اين اطلاعات هزينه و زمان زيادي بايد صرف كرد            دس
بنابراين يافتن راهكارهايي براي سرعت بخشيدن به اين مهم از            

اي   تلاش بر اين بود كه رابطه       لذااهميت زيادي برخوردار است      
بين نشانگرهاي مولكولي و تظاهر هيبريدها پيدا شود كه سالها            

ج ضد و نقيض بسياري بدست      بر روي اين موضوع كار شد و نتاي       
 و  RAPDداري بين نشانگر      نيز ارتباط معني   آزمايشآمد در اين    

 هنگاميكه  به نظر مي رسد    البته  .  نگرديد تظاهر هيبريد پيدا   
 تعداد نمونه كم است، بين فاصله ژنتيكي و هتروزيس همبستگي         

 اما اگر تعداد نمونه افزايش يابد        نداشته باشد  معني داري وجود  
بنابراين . صله ژنتيكي و هتروزيس همبستگي وجود دارد        بين فا 

 و اندازه نمونه    نيستهاي نمونه مناسبت     هنگاميكه ساختار داده  
بزرگ است به عنوان يك غربال اوليه تخمين ارتباط بين فاصله            

 .ژنتيكي و هتروزيس ضروري است
 

 سپاسگزاري
اين پژوهش مستخرج از طرح بررسي نحوه توارث صفات             

 به  ، در هيبريد هاي جو      RAPDاربرد نشانگرهاي    مختلف وک 
 مي باشد که با حمايت مالي معاونت محترم          ۶۵۹/۳/۷۱۵شماره  

پژوهشي دانشگاه تهران انجام شده است بدينوسيله مراتب تشکر         
 .و سپاسگزاري اعلام مي گردد

 REFERENCES         مراجع مورد استفاده 
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SUMMARY 
 
In recent years biotechnology has become complementary to traditional breeding. In 

the present study, genetic divergence among 12 genotypes of barley was surveyed using 
DNA markers. Some fragments generated by seven primers of a 10-mer arbitrary 
sequence were used to study the potential power in different parents with different 
characteristics and to predict yield performance in the hybrid produced from parental 
materials. Traits such as biomass weight, plant height, peduncle as well as spike length, 
peduncle extrusion, yield per plant along with its components of number of seeds per 
spike and 100-seeds weight, as well as other morphological characters were evaluated. 
Experimental results, demonstrated that the 12 barley genotypes were divided into 
groups. Although genetic distance based on RAPD markers has not been significantly 
correlated with either hybrid performance or heterosis in traits, it has been used to 
predict hybrid performance with mixed results. It appears to be impossible to predict the 
hybrid performance from the genetic distance itself. Comparisons of genetic and 
morphological distance were made through RAPD and morphometric approaches. 
Experimental results indicated that there were no significant correlations between them. 
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