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 چكيده
بردي ژنتيك ركا اي ونتيكي با تراكم و پوشش بالاي ژنومي نقش بسزايي در تحقيقات پايههاي ژنقشه

هاي ژنتيكي تحول عظيمي در تهيه و اشباع نقشه DNAهاي اخير با پيدايش نشانگرهاي كنند. در دههايفا مي
و  REMAPو  IRAP رتروترنسپوزوني در اين تحقيق از نشانگرهاي فراهم شده است.در گياهان مختلف 

فرد هاپلوئيد مضاعف حاصل از تلاقي دو والد  149جهت اشباع نقشه ژنتيكي جو در  ISSRنشانگرهاي 
Clipper  وSahara  از چهارچوب نقشه ژنتيكي اين جمعيت به عنوان نقشه پايه در تجزيه و شداستفاده .

آغازگر  3و  REMAPآغازگر  IRAP، 7آغازگر  6كار رفته، آغازگر به 120هاي بعدي استفاده شد. از تحليل
ISSR  باند چندشكل براي نشانگر  11بين والدين چندشكلي نشان دادند كه از اين ميانIRAP ،8  باند

نشانگر  18بدست آمد. دركل  ISSRباند چندشكل براي نشانگر  4و  REMAPچندشكل براي نشانگر 
ر به هفت گروه لينكاژي جو منتسب نشانگ 12كه از اين تعداد  چندشكل در جمعيت تفرق نشان دادند

انحراف نشان دادند. بيشترين تعداد نشانگرها به گروه لينكاژي دوم  1:1نشانگر از نسبت مندلي دو شدند. 
-خالي گروه نواحياز  بخشيبه خوبي توانستند  در اين مطالعه نشانگرهاي رتروترنسپوزونيمنتسب شدند. 

. نتايج تحقيق نشان داد كه نشانگرهاي پر كنندتيكي جو در نقشه ژنرا  6و  5، 3، 1 هاي لينكاژي
 تواند بطور مؤثري جهت اشباع نقشه ژنتيكي جو مورد استفاده قرارگيرند. رتروترنسپوزوني مي

 .هاپلوئيد، نقشه ژنتيكي، جمعيت دابلIRAPجو، نشانگرهاي كلمات كليدي: 
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 مقدمه
 .Hordeum vulgare Lجو با نام علمي 

ها در ترين زراعتارترين و سادهيكي از سازگ
جهان، ازجمله ايران است. اين گياه منبع غذايي 
بسيار مهمي در برخي از كشورها از جمله 

رود. جو شمار ميخاورميانه و شمال آفريقا به
هاي وردهآبيشتر براي خوراك دام و تهيه فر

تخميري از جمله ماءالشعير مورد استفاده قرار 
اه مقام دوم را زراعت اين گيدر ايران  گيرد.مي

افزايش  ).Banisadr, 1995(بعد از گندم داراست 
عملكرد و كيفيت محصول از اهداف اصلي 

باشد كه نيل به اين هاي به نژادي جو ميبرنامه
اهداف نيازمند وجود تنوع كافي و داشتن 
اطلاعات از نحوه كنترل ژنتيكي صفات و 

ها يرات آنشناسايي نواحي ژنومي مرتبط با تغي
هاي باشد. تعيين نحوه توارث و محل ژنمي

هاي اصلي كنترل كننده اين صفات از چالش
 ;Li et al., 2005( باشدهاي اصلاح جو ميبرنامه

Hassan et al., 2010 .(هاي ژنتيكي امروزه نقشه
نقش بسزايي در تحقيقات  يبا پوشش بالاي ژنوم

در جو  كنند.پايه و كاربردي ژنتيك ايفا مي
اي براي تهيه طور گستردهنشانگرهاي مولكولي به

هاي پيوستگي با پوشش ژنومي بالا، مكان نقشه
هاي كنترل كننده صفات كمي، گزينش به يابي ژن

) و Marker assisted selectionكمك نشانگر (
-ها براساس نقشه استفاده ميسازي ژنهمسانه

 ;Marquez-Cedillo et al., 2000( شوند

Hearnden et al., 2007; Sadeghzadeh et al., 

2010; Heydari et al., 2014 .( پس از تهيه
لازم است كه با استفاده از  ،چهارچوب نقشه

نشانگرهاي چندشكل نقشه ژنتيكي اشباع شود. 
 ISSR )Inter-simple sequenceنشانگرهاي 

repeatها ) و نشانگرهاي مبتني بر رتروترنسپوزون
-REMAP )Retrotransposonاز جمله 

microsatellite amplification 
polymorphism و (IRAP )Inter-

retrotransposon amplification 
polymorphism ،به دليل پوشش ژنومي بالا (

نشانگرهاي  ،تكرار پذيري زياد و چندشكلي بالا
هاي ژنتيكي و اشباع آنها، آلي براي تهيه نقشهايده

گر، انگشت نگاري ژنتيكي، گزينش به كمك نشان
ها و تعيين ميزان تنوع تجزيه و تحليل شجره

 هاي گياهي هستندژنتيكي در ژرم پلاسم
)Collard et al., 2005; Basirnia et al., 2014.( 

اولين  Waugh et al. (1997) در پژوهشي
معرفي كردند و نشانگرهاي رتروترنسپوزوني را 

هاي ي تهيه نقشهبرااين نشانگرها نشان دادند كه 
 آنيم ژنتيكي و درك بهتري از عملكرد ژن و تنظ

ها رتروترنسپوزون. در گياهان بسيار مفيد هستند
نواحي متحرك تكراري در ژنوم هستند كه بر 

هاي خود را از طريق ها كپيخلاف ترنسپوزون
كنند و خودشان در ژنوم درج مي cDNAساختن 

شوند. اين ميشان در ژنوم بريده ناز محل اوليه
شكلي و چندبوده  سادهو  نشانگرها تكرارپذير
 در برخي مطالعاتدهند. زيادي نشان مي

 25 ،هارتروترنسپوزوننشانگرهاي مبتني بر 
 AFLPدرصد چندشكلي بيشتري در مقايسه با 
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توزيع  .)Yu & Wise, 2000( اندنشان داده
ها در رتروترنسپوزون كپيتصادفي و تعداد متغير 

ها را به عنوان نشانگرهاي استفاده از آن ،مژنو
سازد. همچنين بسياري از مولكولي كارا ميسر مي

يابي ژنومي حاكي از توزيع و مطالعات توالي
ها در نواحي حضور وسيع رتروترنسپوزون

ها است، بنابراين يوكروماتيني و اطراف ژن
هاي مهم شناسايي نشانگرهاي بسيار نزديك با ژن

پذير است استفاده از اين نشانگرها امكان زراعي با
)Kumar & Bennetzen, 1999.(  با استفاده از

، REMAPو  IRAPنشانگرهاي رتروترنسپوزوني 
(دخيل در مقاومت  Yr15 نقشه ژنتيكي اطراف ژن

اشباع و  در گندم دورومبه زنگ زرد) 
با سانتي مورگان  2با فاصله كمتر از نشانگرهايي 

 Abdollahiشد ( اين ژن شناسايي

Mandoulakani et al., 2008.(  در جو بيشتر
ي رتروترنسپوزوني مطالعات در مورد خانواده

Bare-1 ) انجام گرفته استSuoniemi et al., 

و  IRAPنشانگرهاي رتروترنسپوزوني  ).1997
RAMAP هاي تني بر خانوادهبمBare1  و
Sukkula  (از جو) همراه با نشانگرهايISSR  و

SSR  براي تهيه نقشه ژنتيكي ژنوم گندم در
Aegilops tauschii  13با استفاده از  شد.استفاده 
وترنسپوزوني به نشانگر رتر 80تركيب آغازگري، 

. در اين مطالعه مشخص شد شد افزودهاين نقشه 
-مي ديدهها SSRبه وفور در نزديكي  Bare1كه 

يابي ژن در مكان .)Boyko et al., 2001( شود
DW6 با استفاده از نشانگرهاي ر يولاف دIRAP ،

REMAP  وRAPD ، دو نشانگرREMAP  و

IRAP  گان اين ورسانتي م 6/12و  2/5در فاصله
تبديل  SNPبارز انگرهاي همو به نش ژن شناسايي

با توجه به . )(Tanhuanpaa et al., 2006 شدند
ها در ژنوم جو و گياهان شناسايي رتروترنسپوزون

و كارايي بالاي نشانگرهاي مبتني بر نزديك به آن 
با اهداف ذيل پايه گذاري و  يتحقيق ،اين عناصر

بررسي الگوي توزيع ) 1اجرا گرديد: 
) 2 و دار در ژنوم جو LTR يهارتروترنسپوزون

و  IRAPنتيكي جو با نشانگرهاي ژاشباع نقشه 
REMAP هاي مبتني بر اين خانواده

 .رتروترنسپوزوني
 

 هامواد و روش
لاين هاپلوئيد  149مواد گياهي شامل 

 Clipperمضاعف جو، حاصل از تلاقي ارقام 
-(والد پدري) مي Sahara3771(والد مادري) و 

داراي تيپ رشدي بهاري و  Clipperباشد. رقم 
باشد كه به و دو رديفه مي Znناكارآمد در جذب 

شود. عنوان يك رقم زراعي در استراليا كشت مي
Sahara3771  بومي الجزاير داراي تيپ رقم

و شش  Znرشدي زمستاني، كارآمد در جذب 
 .H اين جمعيت به روش باشد.رديفه مي

bolbosum )Islam & Shepherd, 1981 در (
دانشگاه ادلايد استراليا تهيه شده و توسط دكتر 

 فراهم زاده از مؤسسه تحقيقات ديم كشورصادق
ديني بذور ارقام وال. )Sadeghzadeh, 2008( شد

هاي بذر در گلدان 4و افراد جمعيت به تعداد 
پلاستيكي كشت شدند و در مرحله دو برگي از 

 وگرم برگ جوان جدا  2/0هرگلدان به ميزان 
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 انجام شد CTAB به روش DNAاستخراج 
)Ausubel et al., 1995( . كميت و كيفيتDNA 

ژنومي با روش اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل 
ها به غلظت نمونهو  ارز تعيين شددرصد آگ 8/0

 هاينانوگرم در ميكروليتر رقيق و در واكنش 20
 اي پليمراز استفاده شدند.زنجيره

ن، آو چرخه دمايي  PCRهاي واكنش
 PCRمحصولات ميزي آالكتروفورز و رنگ

 Abdollahi نشانگر طبق روش هر سهمربوط به 

Mandoulakani et al., (2012) درانجام گرفت . 
آغازگر  21آغازگر شامل  120اين مطالعه در كل 

ISSR ،65  آغازگرREMAP  آغازگر  34وIRAP 
مراز در حجم اي پلياستفاده شد. واكنش زنجيره

 Bio-RADميكروليتر در دستگاه ترموسايكلر  20
 شد.، آمريكا) انجامBioRAD(شركت 

الگوي نواري نشانگرهاي چند شكل در 
فراد مشابه والد براي ا Aجمعيت به صورت 

Clipper  وB والد براي افراد مشابه Sahara3771 
 -هاي گمشده با علامت داده .ندشد امتيازدهي

منظور بررسي تبعيت نشانگرها مشخص گرديد. به
 SPSSافزار با نرم 2χمندلي، آزمون  1:1از نسبت 

 1:1انجام شد. نشانگرهايي كه از نسبت  20نسخه 
نشانگر) در مرحله تهيه  2انحراف نشان دادند (

هاي لينكاژي با نقشه استفاده نشدند. تعيين گروه
و لحاظ كردن  3برابر  LODدر نظر گفتن ميزان 

 50جاور برابر حداكثر فاصله بين دو نشانگر م
 3نسخه JoinMap افزار نرم مورگان، توسطسانتي

 MapChartنرم افزار از انجام گرفت و با استفاده 
 . رسم شد هاي لينكاژيگروه 1/2نسخه 

 و بحث نتايج
مورد  IRAPآغازگر  34در اين بررسي 

، IRAPاز بين آغازگرهاي  .استفاده قرار گرفت
 هايآغازگر منفرد باند سهسه آغازگر تركيبي و 

نشان دادند. دامنه باندهاي بين والدين چندشكل 
 متغير بودجفت باز  2000تا  200توليد شده از 

 فرد مبتني بر رتروترنسپوزونآغازگر من .)1(شكل 
Sukkula نشانگر  دو باند چند شكل نشان داد كه

اين خانواده  قابل توجهفعاليت ادغامي 
باشد. تعداد زياد رتروترنسپوزوني در ژنوم جو مي

كپي و فعاليت بالاي اين خانواده رتروترنسپوزوني 
 در گندم و ساير غلات نيز گزارش شده است

)Nasri et al., 2013(. 
-5LTRدر اين مطالعه سه آغازگر تركيبي 

Bare1 ،LTR725-LTR455  5وLTR- 

LTR2106 باند  1و  2، 4، هركدام به ترتيب
تعداد زياد باندهاي چند شكل توليد نمودند. چند

شكل توليد شده توسط خانواده رتروترنسپوزوني 
Bare1  و خانوادهايLTR  دار، بيانگر تعداد زياد

-بل توجه اين رتروترنسپوزونو فعاليت ادغامي قا

در اين مطالعه  باشد.ها در ژنوم جو مي
دار  LTRآغازگرهاي مبتني بر رتروترنسپوزونهاي 

هم به صورت تكي و هم به صورت تركيبي باند 
توان بيان چند شكل توليد نمودند بنابراين مي

نمود كه اين عناصر رتروترنسپوزوني در ژنوم جو 
داخل يكديگر به صورت در نزديكي هم و يا در 

 اند.اي ادغام شدهآشيانه
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 :Sahara (s) ،a: 5LTR-440 ،b و Clipper (c)شكل بين والدين الگوي باندي چند -1شكل 

Sukkula-857 ،c: 825-440. 
Figure 1- Polymorphic banding pattern between parents Clipper (c) and Sahara (s), a: 
5LTR-440, b: Sukula-857, c: 825-440. 

 
كه  كردندمطالعات قبلي نيز گزارش 

دار چندشكلي ادغامي  LTRهاي رتروترنسپوزون
 بويژه غلات مختلف گياهي هايبالايي در گونه

ها و در گونهتوانند به آساني و مي دهندنشان مي
هاي هاي نزديك و حتي گاهي بين خانوادهجنس

مورد كارا  عنوان نشانگرهايگياهي نزديك به 
 ;Lou and Chen 2007استفاده قرارگيرند (

Kalendar et al., 2011; Nasri et al., 2013 .(
هاي مختلف ادغام خانوادهحركت و همچنين 

در ژنوم جو نيز  Bare1رتروترنسپوزوني از جمله 
بطور ). Shirasu et al., 2000گزارش شده است (

سط تو شكلي شناسايي شدهدرصد بالاي چندكلي 
 REMAPو  %)IRAP )75آغازگرهاي 

لعه نشان دهنده فعاليت ادر اين مط )،٪66/16(
هاي رتروترنسپوزوني مورد استفاده بالاي خانواده

-هدر اين تحقيق اكثر خانوادباشد. در ژنوم جو مي

-هاي رتروترنسپوزوني مورد استفاده در واكنش

باندهاي چندشكل توليد كردند كه  REMAPهاي 
هاي خانوادهو ادغام ور ضبيانگر ح

رتروترنسپوزوني مورد مطالعه در نزديكي 
-باشد. درج خانوادهميدر ژنوم جو ها ريزماهواره

هاي هاي رتروترنسپوزوني در نزديكي توالي
اي در گياهان مختلف مانند مركبات ريزماهواره

)Biswas et al., 2010ديگر غلات مانند  ) و
). Boyko et al., 2001( گندم گزارش شده است

هاي رتروترنسپوزوني آغازگرهاي مبتني بر خانواده
5LTR وBare1 هاي هم در واكنشIRAP  و هم

در تركيب با ( REMAPهاي در واكنش
)، باندهاي  808و   ISSR 818 ،440 آغازگرهاي

احتمالا اين چندشكل توليد كردند. بنابراين 
رتروترنسپوزوني و ساير  هايخانواده

در سازماندهي و  LTRهاي زونرتروترنسپو
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 Manninenجو نقش اساسي دارند (ژنوم تكامل 

et al., 2000هاي سيتولوژي نشان داده ). بررسي
به صورت همگن در سراسر بازوهاي  Bare1كه 

پراكنده است اما در مناطق  ي جوكروموزوم
سانترومرها، تلومرها و ناحيه سازماندهي هستكي 

). به طور Manninen et al., 2000وجود ندارد (
هاي كلي نتايج اين تحقيق نشان داد كه خانواده

هم به حالت منفرد و هم  LTRرتروترنسپوزوني 
اند. اي در ژنوم جو ادغام شدهبه حالت آشيانه

همچنين اين عناصر داراي فعاليت انتقالي و 
توان باشند و ميچندشكلي زيادي در ژنوم جو مي

مبتني بر اين  REMAPو  IRAPاز نشانگرهاي 
عناصر در مطالعات ژنتيكي مانند ارزيابي تنوع 

هاي ژنتيكي، بررسي روابط تكاملي و تهيه نقشه
 ها استفاده كرد.يابي ژنژنتيكي و مكان

 
كارايي نشانگرهاي رتروترنسپوزوني در 

 يشناسايي چندشكل
 3 ،مورد استفاده IRAPاز بين آغازگرهاي 

و   7به ترتيب  فردآغازگر من 3و  آغازگر تركيبي
بررسي باند چندشكل توليد كردند كه براي  4

هاپلوئيدي فرد از جمعيت دابل 149چندشكلي 
مورد  Clipper×Saharaحاصل از تلاقي دو والد 

-پوشش درصد 75 . در كلاستفاده قرار گرفتند

 IRAPهاي لينكاژي به آغازگرهاي دهي گروه
از بين  هااز گروه بندي داده اختصاص يافت. بعد

هاي لينكاژي نشانگر به گروه IRAP، 9نشانگر 11
(جدول  جمعيت مورد بررسي منتسب شدنددر 

، تنها آغازگر IRAP). از بين آغازگرهاي منفرد 1

Sukkula از  كه بعد دو باند چند شكل توليد كرد
لينكاژي فقط  هايدهي باندها و رسم گروهامتياز

 3كاژي يك باند چند شكل حاصل روي گروه لين
در بين آغازگرهاي تركيبي  .جو قرار گرفت

IRAP آغازگر ،Bare1-5LTR  باند  4با تكثير
چندشكل بيشترين ميزان چندشكلي را ايجاد نمود 

روي  REMAPتركيب آغازگري  69 ).2(شكل 
دو والد مورد آزمون قرار گرفت كه از اين تعداد 

 3آغازگر باند واضح ولي مونومورف و تنها  60
باند چندشكل در  REMAPآغازگري  تركيب

، 1درصد)، (جدول  80/5جمعيت ايجاد نمود (
نشانگر  2). بعد از انجام آناليزهاي آماري 3شكل 

REMAP هاي لينكاژي قرار گرفتند و روي گروه
دو نشانگر ديگر به هيچ گروه لينكاژي منتسب 

درصد از  REMAP ،66/16نشدند. نشانگرهاي 
ا پوشش دادند ر RFLPفضاي خالي نقشه 

)، از بين اين نشانگرها يك نشانگر از 1(جدول 
انحراف نشان داد كه به سمت  1:1نسبت مندلي 

اين تحقيق اولين گزارش  اريب بود. Saharaوالد 
در مورد اشباع نقشه ژنتيكي جو با نشانگرهاي 

IRAP  وREMAP باشد. در اين تحقيق مي
وان هاي مختلف رتروترنسپوزوني به عنخانواده

بر  نشانگر مولكولي كارايي بالايي نشان دادند.
اساس گزارشات موجود ميزان چندشكلي در 

، 6/26غلات متفاوت است. اين ميزان در برنج 
و  8/12، گندم نان 8/23، گندم ماكاروني 48ذرت 

درصد گزارش شده است  3/11در جو 
)Langridge et al., 2001(.   
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روي والدها و برخي افراد جمعيت هاپلوئيد مضاعف حاصل  SukulaLر الگوي باندي آغازگ -2شكل 

 .Clipper×Saharaاز تلاقي 
Figure 2- Banding pattern amplified by Sukkula primer on parents and some 
individuals from doubled haploid population derived from a cross of Clipper×Sahara. 

 

 
روي والدها و برخي افراد جمعيت هاپلوئيد مضاعف  5LTR-440وي باندي آغازگر الگ -3شكل 

 .Clipper×Saharaحاصل از تلاقي 
Figure 3- Banding pattern amplified by 5LTR-440 primer on parents and some 
individual of doubled haploid population derived from a cross Clipper×Sahara. 
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دهد كه درصد چندشكلي اين نتايج نشان مي
در جو پايين است. ميزان چندشكلي حاصل از 

%) كمي بالاتر از ساير گزارشات 15اين مطالعه (
باشد كه مربوط به بررسي  چندشكلي جو مي

احتمالا دليلي بر كارايي بالاي نشانگرهاي 
رتروترنسپوزوني براي شناسايي چندشكلي در 

شد. در مطالعات قبلي نيز گزارش بااين گياه مي
شده كه استفاده از نشانگرهاي رتروترنسپوزوني 
در اصلاح جو همانند برنج مفيد بوده است 

)Castelo et al., 2007.(  در پژوهشيKalendar 

et al.  (2010) نشانگرهاي IRAP  مبتني بر
Bare1 هاي مختلف جو، تريتيكوم و را در گونه

د و نشان دادند كه اين آژيلوپس استفاده نمودن
ها خانواده رتروترنسپوزوني در اين گونه

 Carvalhoهمچنين . باشندچندشكل و فعال مي

et al. (2010)  با استفاده از نشانگرهاي
شكلي چند ، Bare1رتروترنسپوزوني مبتني بر

در آژيلوپس  بالايي را در گندم شناسايي نمودند.
بر همين  با استفاده از نشانگرهاي مبتنينيز 

آمد تيجه مشابهي بدست نرتروترنسپوزون 
)Saeidi et al., 2008ز كل آغازگرهاي ). اISSR 

 76/11 آغازگر يعني 2 ،به كار رفته در اين تحقيق
باند چندشكل در جمعيت توليد  آغازگرها رصدد

كردند. بقيه آغازگرها الگوي باندي مونومورف 
هاي بين والدين توليد كردند. با ايجاد گروه

يك نشانگر  ISSR  از بين سه نشانگر ،لينكاژي
 نهايتجو قرار گرفت. در  6 روي گروه لينكاژي

  33/8 ،در نقشه اشباع شده جمعيت مورد بررسي
درصد فضاي خالي پرشده نقشه به نشانگرهاي 

ISSR از بين نشانگرهاي  .اختصاص داشت
ISSR  مندلي  1:1هم يك نشانگر از نسبت

نسبت  ازدر مجموع دو نشانگر  انحراف نشان داد.
مندلي تبعيت نكردند كه يكي ازنشانگرها به  1:1

 ).1اريب بود (جدول  Clipper سمت والد 
ها نشان داد كه از بين تجزيه و تحليل داده

، يك نشانگر از هر كدام مورد استفادهنشانگرهاي 
، در مجموع دو ISSRو  REMAP از نشانگرهاي
از نسبت  از نشانگرها  درصد 11/11 نشانگر يعني

 نشان دادندمعني داري مندلي انحراف  1:1
)P≤0.05 .(  ميزان انحراف بدست آمده در مقايسه

با ميزان انحراف از نسبت مندلي توسط 
 Becker et% توسط 6در جو ( AFLPنشانگرهاي 

al., 1995 ( وRFLP ) توسط10در جو %Heun 

et al., 1991  با ميزان ) بيشتر است اما در مقايسه
در  RFLPانحراف بدست آمده از نشانگرهاي 

در جمعيت  Kleinhofs et al. (1993)تحقيق 
% با 3هاپلوئيدي (مشابه اين جمعيت دابل 

P≤0.01  با 14و %P≤0.05 كمتر است. ميزان (
انحراف از نسبت مندلي بدست آمده در اين 

ديگر مانند غلات تحقيق با نتايج گزارش شده از 
) و  Xu et al., 1997% توسط33و  %22برنج (

 ,.Rahimmalek et al% توسط2/18گندم نان (

 ) نيز نزديك است. 2007
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در مقايسه  IRAPدر اين مطالعه نشانگرهاي 

ميزان  ISSRو  REMAPبا نشانگرهاي 
مقايسه ميزان در  چندشكلي بيشتري نشان دادند.

، RAPD چندشكلي و توانايي تمايز نشانگرهاي
ISSR ،IRAP  وREMAP  ،سطوح در مركبات

شكلي براي هر چهار سيستم بالايي از چند
ر تجزيه و گزارش شد. همچنين دنشانگري 

نشانگرهاي  ،هاي لينكاژي طبق نتايجتحليل گروه
IRAP  وREMAP  به عنوان نشانگرهاي قابل

پلاسم مركبات و براي شناسايي ژرم اعتمادي
هاي نقشهتهيه و هاي گياهي صدور گواهينامه

ميانگين ارزش ژنتيكي معرفي شدند. در مقايسه 
و  هاچندشكلي حاصل از توزيع رتروترنسپوزون

 ،در ژنوم مركبات RAPDو  ISSRنشانگرهاي 
ن و كمترين ميانگين ارزش چندشكلي، به بيشتري

) و REMAP )94/5نشانگرهاي ترتيب مربوط به 
RAPD )48/4) بود (Biswas et al., 2010( . در

ها كه به منظور ارزيابي رتروترنسپوزون ايالعهمط
به عنوان نشانگرهاي ملكولي در گندم انجام شد 

نشان دادند. بيش از  يكارايي بالاياين نشانگرها 
درصد آغازگرهاي رتروترنسپوزوني، الگوي  90

اكثر توليد كردند. واضح و قابل امتيازدهي 
س آغازگرهاي مورد استفاده در اين تحقيق بر اسا

طراحي شده بودند  LTRنواحي محفوظ 

)Abdollahi Mandoulakani et al., 2009 در .(
ميزان چندشكلي به بيشترين مطالعه نيز اين 

 ،آغازگرهاي رتروترنسپوزوني اختصاص داشت
ولي تعداد زيادي از آغازگرهاي مورد استفاده باند 

ميانگين چند  .نشان ندادند بين والدين چندشكل
 6%) با 15ده در اين تحقيق (شكلي بدست آم

گزارش شده تر از نتايج آغازگر تركيبي كمي پايين
در جمعيت  Waugh et al. (1997)توسط 

Blenhim × E224/3 ) شايد دليل  %) بود.26جو
سيستمهاي  ،تفاوت نتايج حاصل از دو مطالعه

استفاده  پژوهشنشانگري متفاوتي باشد كه در دو 
 شده است. 

 

  توزيع نشانگرها در گروههاي لينكاژي
 نشانگر 5 ،استفاده شدهآغازگر  120از بين 

ISSR ،12  نشانگرIRAP  نشانگر  9وREMAP 
 18شكل بودند كه از اين بين در بين والدين چند

)،  3نشانگر درجمعيت تفرق نشان دادند (شكل 
 12 ،نشانگر چندشكل بدست آمده 18از بين 
 393به  ISSRو  IRAP ،REMAP نشانگر
ي پيوستگي اين جمعيت نقشه RFLP نشانگر
  ). 2(جدولشدند  اضافه
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 هاي نشانگري مورد استفاده.تعداد و درصد چندشكلي سيستم -1جدول 

Table 1- Number and polymorphism percentage of the used marker systems. 

سيستم 
 نشانگري
Marker 
system 

تعداد 
 آغازگر 
Number 

of primers  

-تعداد مكان

 هاي چندشكل

 بين والدين
Polymorphic 
loci between 

parents 

تعداد نشانگر 
 چندشكل

Number of 
polymorphic 

markers 

تعداد آغازگر 
چندشكل در 

 جمعيت
Polymorphic 

primers in 
population 

ي نشانگرها
انحراف داراي 

 از تفرق مندلي 
Markers 
showed 

segregation 
distortion 

درصدآغازگرهاي 
 چند شكل 

The percentage 
of polymorphic 

primers  

IRAP 34 15 11 6 1 *32.35 (75) 

REMAP 69 12 4 4 0 5.8 (16.66) 

ISSR 17 9 3 2 1 17.64 (8.33) 

ISSR+IRAP+
REMAP 

120 36 18 12 2  

P

*
P :،پرانتز، باشد. درصد داخلهمان سيستم مي رفته كار به آغازگرهاي ري از مجموعآغازگرهاي هر سيستم نشانگ شكلي چند درصد درصد اول 

 .باشدمي سيستم آغازگرهاي هر توسط لينكاژي هايدرصد پوشش گروه

 
و  5، 3، 1نشانگرها در چهار گروه لينكاژي 

توزيع شدند و بيشترين نشانگرهاي چندشكل  6
ي هاقرار گرفتند. در گروه 6روي گروه لينكاژي 

هيچ نشانگري قرار نگرفت.  7و  4، 2لينكاژي 
با اختلاف  IR-1Dو  IR-1B ،IR-1Cنشانگرهاي 

مورگان در مجاورت يكديگر روي  سانتي 1/0
قرار گرفتند ولي بقيه نشانگرها  6گروه لينكاژي 

هاي لينكاژي هاي بيشتري از هم در گروهبا فاصله
توزيع شدند. براساس نتايج، نشانگرهاي حاصل 

ز اين مطالعه با قرار گرفتن در ميان نشانگرهاي ا
هاي لينكاژي پايه، فضاهاي خالي روي گروه نقشه

را به خوبي پوشش دادند. در نقشه لينكاژي پايه 
 6حاصل از اين جمعيت، در گروه لينكاژي 

بين  IR-1Dو  IR-1B ،IR-1Cنشانگرهاي 
 ، نشانگر Bmac0144و  Bmag0807 نشانگرهاي

IR-3 انگرهاي بين نشpsr627  وksuA3b  و
در ابتداي گروه  RE-4و   ISSR-8نشانگرهاي

 قرار گرفتند.  6لينكاژي 
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نام، كد و موقعيت آغازگرهاي چندشكل مورد استفاده در جمعيت هاپلوئيد مضاعف حاصل  -2جدول 

 .Clipper×Saharaاز تلاقي دو والد 
Table 2- Name, code and position of the polymorphic markers used in 3Tdoubled haploid 3T 
3Tpopulation 3T 3Tderived from3T 3Ta cross of Clipper×Sahar3T3Ta3T. 

 در نشانگر موقعيت

 (cM) لينكاژي گروه

Marker position 
on linkage group 

 گروه لينكاژي

Linkage 
group 

 كد آغازگر

Primer code 

 نام آغازگر

Primer name 

 رديف

Row 

- - IR-1A 5LTR-Bare1a 1 
53.9 6 IR-1B 5LTR-Bare1b 2 
53.8 6 IR-1C 5LTR-Bare1c 3 
53.8 6 IR-1D 5LTR-Bare1d 4 
73.7 6 IR-3 5LTR-LTR2106 5 
17.2 5 IR-7A LTR725-LTR455a 6 

0 5 IR-7B LTR725-LTR455b 7 
- - IR-9A Sukula a 8 

49.6 3 IR-9B Sukula b 9 
31.9 3 IR-10 LTR725 10 
65.4 3 IR-11 LTR2108 11 

- - RE-2A 5LTR-818a 12 
123.7 1 RE-2B 5LTR-818b 13 

0 6 RE-4 5LTR-440 14 
- - RE-5 Bare1-808 15 
- - ISSR-6A 857-425a 16 
- - ISSR-6B 857-425b 17 
0 6 ISSR-8 825-440 18 
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با  IR-7Aنشانگر  5در گروه لينكاژي 
 و EBmac0854قرارگيري بين نشانگرهاي 

GBM1399  فاصله زياد اين دو نشانگر را پوشش
 بينIR-10 نشانگر  3داد. در گروه لينكاژي 

-IR ، نشانگر wg110 و Bmag0877 نشانگرهاي

9B  بين Bmag0606 وBmag0363  و نشانگر 

IR-11  فضاي خالي بين دو نشانگرGBM5047 
نشانگر  يكرا پر كرد و در گروه لينكاژي  GV1 و

RE-2B ي بين نشانگرهاي فضاي خالbcd402  و 

ksuD14  5(شكل داد را پوشش .( 
اشباع نقشه ژنتيكي از يكي از مواردي كه 

بدست آمد  AFLPگندم با استفاده از نشاگرهاي 
نشانگرها در طول ژنوم بود  عدم توزيع يكنواخت

ين نشانگر به يكنواخت اكه دليل توزيع غير 
گر، هاي ايجاد چندشكلي در اين نشانمكانيسم

و  AFLPشود. تجمع نشانگرهاي نسبت داده مي
RFLP  در نواحي سانترومري شايد به دليل

كاهش يا ممانعت از نوتركيبي در اين مناطق باشد 
)Rahimmalek et al., 2007 باتوجه به توزيع (

ها در سرتاسر كروموزوم، قابليت رتروترنسپوزن
ها در انتقال آنها در طول ژنوم و قرارگيري آن

 Manninen etواحي هتروكروماتين كروموزوم (ن

al., 2000توان از اين نشانگرها به طور ) مي
يابي كامل ژنوم جداگانه يا تركيبي جهت نقشه

 ). Castelo et al., 2007استفاده كرد (

 هاي كنترل كنندهQTLنشانگرهاي نزديك به 
 تراكم نشانگري بالا،روي يك نقشه با  صفات

رتمندي براي گزينش به وسيله قد وسيلهتواند مي
هاي ژنتيكي با باشد. تهيه نقشهمولكولي  نشانگر

تراكم بالاي نشانگر و توزيع مناسب در مناطق با 
پذير است ولي سطح نوتركيبي بالا به راحتي امكان
يابد، استفاده از در مناطقي كه نوتركيبي كاهش مي

تر براي افزايش دقت نقشه ژنتيكي جمعيت بزرگ
). Tanksley et al., 1989باشد (ري ميضرو

رسد كه نواحي با نظر ميبنابراين ضروري به
تراكم كم نشانگر توسط نشانگرهاي چندشكل تا 

ها با يابي ژنحد امكان پوشش داده شود تا مكان
سهولت و دقت بيشتري صورت پذيرد. با توجه 

كه جو گياهي خودگشن است و ميزان به اين
كه جمعيت و نظر به اين دگرگشني كمي دارد

مورد استفاده در اين تحقيق جمعيت هاپلوئيد 
رو باشد، از اينمضاعف با هموزيگوسيتي بالا مي

امكان مطالعات تكراردار و بررسي اثر متقابل 
هاي كنترل كننده صفات كمي با محيط و مكان

باشد پس به منظور پذير مياين جمعيت امكان
-كمي و ساير ژن صفات يهاتعيين موقعيت ژن

-اشباع هرچه بيشتر اين نقشه لازم به ،هاي مفيد

 رسد. نظر مي
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، Clipper×Saharaتلاقي جمعيت دابل هاپلوئيدي حاصل از جو در  هاي لينكاژيتعيين گروه -5شكل 

، 3، 2 ينكاژيهاي لنشانگرهايي كه به نقشه اضافه شدند با خطوط قرمز در شكل مشخص شدند و گروه

 شده است.  نشان اين تحقيق به آنها منتسب شدند در شكل شناسايي شده در كه نشانگرهاي   7و  5
Figure 5- Determination of barley linkage groups in doubled haploid population derived 
from a cross of Clipper×Sahara. New markers, highlighted with red color, assigned to 
the linkage groups 2, 3, 5 and 7.  
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Abstract 

Genetic maps with high density and wide genome coverage play significant role in basic 
and applied genetic researches. In recent decades, with the advent of DNA markers, the huge 
development has been created in genetic map preparation and saturation in various plant 
species. In this study, IRAP, REMAP and ISSR markers were applied to saturate the genetic 
map of barley in a population with 149 double haploid individuals derived from a cross of 
Clipper and Sahara. The basic genetic map of this population was used as a frame for further 
analysis. In general, among the 120 primers used, 6 IRAP, 7 REMAP and 3 ISSR primers 
showed polymorphism between parents which generated 11 IRAP, 7 REMAP and 4 ISSR 
markers. Eighteen markers segregated in population, out of which 12 markers assigned to 7 
barley linkage groups. Two markers deviated from the ratio of 1:1. The maximum number of 
markers was assigned to linkage group 2. In the current investigation, retrotransposon-based 
markers were able to saturate the gaps of barley genetic map on linkage groups 1, 3, 5 and 6. 
The results showed that retrotransposon markers can be effectively used for saturation of 
barley genetic maps.  
Keywords: barley, IRAP markers, genetic map, doubled haploid population. 
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