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چکیده
هــاي پــذیري و چندشــکلی نشــانگرهاي ریزمــاهواره جــو در ارزیــابی روابــط فیلوژنتیــک جــنسانتقال. 1395علیپور، خ.، س. ا. محمدي، م. مقدم و ب. صادق زاده. 

.104-119): 2(18مجله علوم زراعی ایران. ).Hordeum) و هوردئوم (Triticumتریتیکوم (

باشــند. ارزیــابی روابــط هــاي زراعــی مهــم مــی) با گونهTriticeaeاز طایفه تریتیسه (هاي تریتیکوم و هوردئوم، دو جنسجنس
هــاي اصــلاحی ضــروري اســت. ها در برنامهها براي استفاده بهینه از آنهاي زراعی و خویشاوندان وحشی این جنسفیلوژنتیک گونه

جفــت آغــازگر 150از جــنس هوردئــوم بــا اســتفاده از در این آزمایش روابط فیلوژنتیک چهار گونه از جنس تریتیکوم و ســه گونــه 
جفت آغازگر فقــط 19جفت آغازگر در هر دو جنس و 49ریزماهواره جو مورد ارزیابی قرار گرفت. نتایج نشان داد که در مجموع 

دنــد کــه در هــاي جــنس تریتیکــوم چنــد شــکل بونشانگر در گونــه21در جنس هوردئوم تکثیر شدند. از بین نشانگرهاي تکثیر شده، 
نشــانگر 43آلل به ازاي هر جایگاه، تکثیر شدند. در جنس هوردئوم نیز با اســتفاده 80/2و میانگین 5تا 2آلل با دامنه آللی 59مجموع 

هــاي دو جــنس، بــا اســتفاده بدســت آمــد. در مجمــوع در گونــه14تــا 2آلل ودامنــه تغییــرات 02/3آلل با میانگین 123چندشکل، 
آلل به ازاي هر جایگاه تکثیــر شــدند و تنــوع ژنــی از 05/5و میانگین 19تا 2آلل با دامنه تغییرات 91ازگر چندشکل، جفت آغ18از 
و ضــریب فاصــله Neighbor-Joiningاي بــا اســتفاده از الگــوریتم متغیر بود. بر اســاس تجزیــه خوشــه59/0با میانگین 85/0تا 14/0

Kimura-2-Parametersهاي مربــوط بــه دو جــنس کــاملاً از هاي ریزماهواره، گونهه بردارهاي اصلی براساس دادهو نیز تجزیه ب
بندي شدند، بــه هاي جداگانه گروهیکدیگر تفکیک شدند. در خوشه جنس تریتیکوم، چهار گونه براساس سطح پلوئیدي در زیر خوشه

نیز تقریباً در کنار هم واقع شــدند. Aهایی با ژنوم و گونهکه ارقام زراعی گندم نان کاملا از خویشاوندان وحشی آن تفکیک طوري
دهنــده کــارآیی در گروه جنس هوردئوم نیز ارقام زراعی جو از سه خویشاوند وحشی آن تفکیک شدند. نتایج آزمایش حاضــر نشــان

ي مــورد اســتفاده عــلاوه بــر هاي تریتیکوم و هوردئــوم بــود. نشــانگرهانشانگرهاي ریزماهواره جو در تجزیه روابط فیلوژنتیک جنس
ها را براســاس ســاختار ژنــومی و روابــط تکــاملی تفکیــک هاي دو جنس یاد شده، آنپذیري و چند شکلی قابل قبول در گونهانتقال

کردند. 

SSRپذیري، تنوع ژنتیکی، جو، گندم و نشانگرهاي هاي کلیدي: انتقالواژه

باشداین مقاله مستخرج از پایان نامه کارشناسی ارشد نگارنده اول می18/5/1395تاریخ پذیرش: 05/11/1394تاریخ دریافت: 
دانش آموخته کارشناسی ارشد، دانشکده کشاورزي دانشگاه تبریز- 1
کشاورزي دانشگاه تبریز، قطب علمی اصلاح مولکولی غلات. عضو انجمن علوم زراعت و اصلاح نباتات ایران (مکاتبه کننده) استاد دانشکده- 2
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مقدمه
ــه  ــانواده Triticeaeطایف ــر خ ــه زی ــق Pooideaeب تعل

داشــته و تقریبــاً داراي پانصــد گونــه یکســاله و چندســاله 
تر هستند. ها گندم، جو و چاودار مهماست که از بین آن

هــاي جــنسهــاي زراعــی مهــم از ایــن تیــره شــامل گونــه
Triticum aestivum(تریتیکــوم and Triticum durum (

هوردئــومو (بــه ترتیــب گنــدم نــان و گنــدم ماکــارونی) 
)Hordeum vulgare(گنــدم نــان، هگزاپلوئیــد باشــد. مــی

و گنـــدم دوروم تتراپلوئیـــد DوA ،Bداراي ســـه ژنـــوم 
به ترتیــب Dو Aهاي است. ژنومBو Aداراي دو ژنوم 

ــهاز  ــايگون ــوم Ae. tauschiiو T. urartuه ــه Bو ژن ب
ــه  ــاد از گون ــدم Aegilops speltoidesاحتمــال زی ــه گن ب

نیــز هوردئــومجنس ). Charmet, 2011(است منتقل شده
هاي دیپلوئید، تتراپلوئید و هگزاپلوئیــد بــوده داراي گونه

ــه  ــا H. vulgareو گون ــد ب x2=n2=14زراعــی و دیپلوئی
هگزاپلوئیــد ایــن هاي تتراپلوئید و. گونهاستکروموزوم 

Doebley(جــنس اغلــب وحشــی هســتند  et al., 1992 .(
هــاي هــاي زراعــی ایــن دو جــنس، گونــهعلاوه بر گونــه

ــی آن ــهوحش ــی در برنام ــت خاص ــز از اهمی ــا نی ــاي ه ه
اصـــلاحی برخـــودار هســـتند. بنـــابراین، تعیـــین روابـــط 

ــه ــک گون ــنسفیلوژنتی ــی ج ــاي زراعــی و وحش ــاي ه ه
هــا را توانــد اســتفاده بهینــه از آنمیهوردئومو تریتیکوم

هــاي مفیــد تســریع بــرداري از ژنبــراي شناســایی و بهره
هــاي طایفــه نمایــد. بــا توجــه بــه شــباهت ژنــومی جــنس

Triticeaeــط ، پژوهش ــین رواب ــراي تعی ــددي ب ــاي متع ه
هــاي زراعــی و خویشــاوندان گونــهژنومی و فیلــوژنتیکی

ندان هــا بــا هــدف اســتفاده از خویشــاووحشی این جــنس
ــه ــی در برنام ــتوحش ــده اس ــام ش ــلاحی انج ــاي اص ه

(Buyukunal-Bal and Akaya, 2002; Yildirim et al.,

2009; Castillo et al., 2010).
هــــاي اي در ســــالمطالعــــات ژنومیــــک مقایســــه

دهنـــده وجـــود آرایـــش حفاظـــت شـــدهاخیـــر، نشـــان
ـــانگرها و ژن ـــراي نش ـــینب ـــابه ب ـــت مش ـــا در موقعی ه

باشـــد هـــاي خویشـــاوند در گیاهـــان مـــیژنـــوم گونـــه

ها این آرایش اغلــب حفــظ شــده که در طول تکامل آن
Castillo(اســت et al., 2010; Andrew et al., 2000( .
در ردیفـــی نشـــانگرهااي و هـــمهـــاي مقایســـهنقشـــه
هـــاي علفـــی مختلـــف نیـــز وجـــود روابـــط هـــمگونـــه

ــــوم آن هــــا نشــــان خطــــی حفاظــــت شــــده را در ژن
کــه ایــن (Bennetzin and Freeling, 1993)دهــدمــی

ــه یــا جــنس  موضــوع اســتفاده از نشــانگرهاي یــک گون
هــاي خویشــاوند هــاي دیگــر یــا حتــی جــنسرا در گونــه

ـــیامکـــان ـــذیر م ـــین نشـــانگرهاي پ ـــد. در ب ، DNAکن
) SSRپــــــذیري نشــــــانگرهاي ریزمــــــاهواره (انتقال

بــه علــت تکرارپــذیري بــالا، ماهیــت چنــدآللی، تــوارث 
ــم ــادفی در ه ــع تص ــالا و توزی ــومی ب ــی ژن ــارز، فراوان ب

ــین ــی ب ــط ژنتیک ــی رواب ــراي بررس ــوم، ب ــهژن ــاي گون ه
هــاي مختلــف درون مختلــف یــک جــنس و نیــز جــنس

Gupta)یک تیره گیاهی مورد استفاده قرار گرفته اســت 

et al., 2003; Adonina et al., 2005; Wang et al.,

2005; Yildirim et al., 2009; Castillo et al., 2010).
گندم در SSRپذیري و چندشکلی نشانگرهايانتقال

T. durum(Korzunهــــاي گونــــه et al., 1999)،
T. dicoccoides (Fahima et al., 1998)،Ae. tauschii

(Pestsova et al., 2000)،T. timopheevii(Salina et

al., 2001) ،Ae. speltoides،Ae. longissimaوAe.

searsii(Adonina et al., 2005)هــاي اجــدادي ، گونــه
Sourdille)دیپلوئیــد مختلــف  et al., 2001) ،چــاودار ،

Röder)تریتیکاله و جو  et al., 1995; Khlestkina et al.,

2004; Kuleung et al., 2004) مورد بررسی قــرار گرفتــه
هاي جــو نیــز بــراي تجزیــه فیلوژنتیــک است. ریزماهواره

H. chilense(Castilloدر  et al., و (2010 ,2008
Zhang)جــو وحشـــی یکســـاله تبتـــی  et al., 2014)،

ـــابی مقایســـهمکـــان ـــرنج ی ـــدم، چـــاودار و ب اي در گن
(Varshney et al., 2005)پــذیري و چندشــکلی و تکثیــر

Holton)در گنــدم نــان  et al., 2002)گردیــده اســتفاده
است. 

گیــري گنــدم و مطالعات متعــددي در جهــت دورگ
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جو با هدف تولید گیاهی جدید با ترکیــب خصوصــیات 
هاي مطلــوب جــو بــه مطلوب هر دو گونه و نیز انتقال ژن

Polgári)گندم انجام شده اســت et al., 2104) بنــابراین ،
هــاي مربوطــه و شناســایی بررسی روابط فیلوژنتیک گونه

ها مــی توانــد در اســتفاده بهینــه از ژنومی آنهايشباهت
هــاي اصــلاحی مفیــد واقــع شــود. هــا در برنامــهاین گونه

پــذیري و چندشــکلی انتقــالهدف ایــن مطالعــه، بررســی
نشانگرهاي ریزماهواره جــو زراعــی بــراي تعیــین روابــط 

هوردئــوم و تریتیکــومهــاي هاي جنسخویشاوندي گونه
بود.

هامواد و روش
20مــواد گیــاهی مــورد اســتفاده در آزمــایش شــامل 

دو ،رقم جو زراعی17شامل هوردئوم ژنوتیپ از جنس 
spontaneum.Hیــک ژنوتیــپ وH. morineumژنوتیپ 

شــامل نــه رقــم گنــدمتریتیکــومژنوتیــپ از جــنس 20و 
ــان ــار،ن ــپ چه ــپT. araraticumژنوتی ــار ژنوتی ، چه

T. boeoticumسه ژنوتیپوT. urartu 1بــود (جــدول .(
بذرهاي ارقام زراعی گنــدم و جــو از موسســه تحقیقــات 
دیــم کشــور و بــذرهاي خویشــاوندان وحشــی جــو و
ـــلات  ـــلاح مولکـــولی غ ـــی اص ـــب علم ـــدم از قط گن

ــه ــد. گون ــه ش ــز تهی ــگاه تبری ــاي دانش .T. urartu ،Tه

araraticum وT. boeoticumهــاي از استان ایلام و گونــه
آوري شــدند. ه دریاچــه ارومیــه جمــعجو وحشی از حوز

ـــتخراج ژنـــومی از مخلـــوط نمونـــه برگـــیDNAاس
ـــه 10 ـــدبرگی ب ـــه چن ـــپ در مرحل ـــه از هـــر ژنوتی بوت

CTAB)Saghai Maroofروش  et al., 1984 انجــام و (
ـــه ـــت نمون ـــت و کیفی ـــا اســـتفاده از DNAهـــاي کمی ب

درصــد و اســپکتروفتومتري 8/0الکتروفــورز ژل آگــارز 
تعیین گردید.

هاهاي خویشاوند وحشی مورد مطالعه آنارقام گندم، جو و گونه- 1جدول 
Table 1. Name of wheat and barley cultivars and their wild relative species

زراعی و خویشاوندان وحشی گندمارقام 
Wheat cultivars and wild relatives

ارقام زراعی و خویشاوندان وحشی جو
Barley cultivars and wild relatives

Zagros (ABD)Eram (H)*
Sivand (ABD)Gohar jou (H)
Shahriyar (ABD)Afzal (H)
Ohadi (ABD)Fajr 30 (H)
Azar2 (ABD)Sina (H)
Tekab (ABD)Karoon (H)
Homa (ABD)Walfajr (H)
Karim (ABD)Nimrooz (H)
Sardari (ABD)Nosrat (H)
T. urartu kc-55045 (A)Ashar (H)
T. urartu kc-55047 (A)Yea 188 (H)
T. urartu kc-55043 (A)Aras (H)
T. araraticum kc-55099 (AG)Steptoe (H)
T. araraticum kc-55061 (AG)Shirin (H)
T. araraticum kc-55060 (AG)Loot (H)
T. araraticum kc-55058 (AG)Seyed Tajaddin (H)
T. boeoticum kc-55035 (A)Sahara 3771 (H)
T. boeoticum kc-55033 (A)H. morineum TN-02-216 (Y)
T. boeoticum kc-55034 (A)H. morineum TN-02-290 (Y)
T. boeoticum kc-55036 (A)H. spontaneum TN-02-1306 (H)

The genome of studied speciesهاي مورد مطالعهژنوم گونه*

ــــال ــــون انتق ــــراي آزم ــــکلی ب ــــذیري و چندش ، هوردئــومو تریتیکومهاي هاي جو در جنسریزماهوارهپ
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١٠٧

جفــت آغــازگر 150هــاي ریزمــاهواره از تکثیــر جایگــاه
مــــراز در اي پلــــیواکــــنش زنجیــــرهاســــتفاده شــــد. 

ژنــومی، DNAمیکرولیتر شــامل دو میکرولیتــر 10حجم 
میکرولیتــر از هــر کــدام از آغازگرهــاي مســتقیم 5/0

ــر مخلــوط اســتاندارد  PCRو معکــوس، چهــار میکرولیت

)Master mix و سه میکرولیتر ظاهر کننده (DNA)Dye (
ــتاندارد  ــوط اس ــزاي مخل ــود. اج ــامل PCRب ، dNTPsش

2MgCl ــافر ــزیم PCR، ب و DNA polymeraseTaq، آن
ــود.  ــی ب ــاده رنگ ــلفرآوردهم ــده حاص ــر ش ــاي تکثی ه

آمیــد اکریــلل پلــیبــا اســتفاده از الکتروفــورز ژPCRاز 
2/0ســـاز بـــا ضـــخامت چهـــار درصـــد غیـــر واسرشـــته

ـــــــی ـــــــتگاه ژل اســـــــکن میل ـــــــر در دس 3000مت
)Corbett Robotics, Australiaتفکیک شدند (.

پــذیري آغازگرهــا بــه صــورت نســبت تعــداد انتقــال
هـــاي هـــاي جـــنسآغازگرهـــاي تکثیریافتـــه در گونـــه

به کل آغازگرهــاي مــورد اســتفاده هوردئومو تریتیکوم
-الگوي نــواري نشــانگرهاي چندشــکل بــه محاسبه شد. 

صورت یک (وجــود آلــل) و صــفر (عــدم وجــود آلــل) 
هــا، فراوانــی آللــی، دهی گردید. بعلاوه تعــداد آللامتیاز

) He) و تنــوع ژنــی (PICمحتواي اطلاعات چندشــکلی (
و PICپارامترهــاي بــرآورد گردیــد.نیز براي هر جایگاه

Heهاي بـــه ترتیـــب بـــا اســـتفاده از رابطـــه= 1 − ∑ − =و ∑2 1 − بـــــا اســـــتفاده از ∑
,Power Marker V3.25(Liu and Museافــزار نــرم

امiبه ترتیب فراوانــی آلــل jpوipمحاسبه شدند. ((2005
ها، با استفاده از تجزیــه بندي ژنوتیپهستند). گروهامjو 

ــه ــوریتم خوش ــا الگ ــریب Joining-Neighbourاي ب و ض
افــزاربــا اســتفاده از نــرمKimura-2-Parametersفاصــله

MEGA 5.05)Tamura et al., 2011( اعتبــار انجــام و
استرپ تعیین گردیــد. بوتبار 1000بندي براساس گروه

نیــز بــه عنــوان روش (PCoA)تجزیه به بردارهــاي اصــلی 
ـــه خوشـــه ـــرمايمکمـــل تجزی ـــا اســـتفاده از ن ـــزار ب اف

GenAlEx6.41 ،تجزیــه واریــانس انجام شد. علاوه براین
هــاي شــانون و نیز برآورد شاخص)AMOVA(مولکولی

)Shannon, 1948) و تنــوع ژنــی نــی (Nei, 1973 بــراي (
ــوع درون ــرآورد تن ــروهب ــرمگ ــتفاده از ن ــا اس ــا ب ــزار ه اف

GenAlEx V.6.41)Peakall and Smouse, 2012( انجــام
شد. 

نتایج و بحث
جفـــت 150نتـــایج نشـــان داد کـــه در مجمـــوع، از 

جفت آغازگر بطور مشــترك 49آغازگر مورد استفاده، 
ــنس  ــر دو ج ــومدر ه ــومو تریتیک ــدند هوردئ ــر ش تکثی

جفــت آغــازگر چندشــکل 18کــه از ایــن تعــداد فقــط 
را در SC07970الگــوي نــواري نشــانگر 1بودند. شــکل 

دهــد. آغازگرهــاي مطالعــه نشــان مــیهاي مــوردژنوتیپ
GBM1501 ،GBM1227 ،GBM1446 ،GBM1408 ،

SC05939 وSC08447در تعــــــــداد محــــــــدودي از
جفــت آغــازگر در کلیــه 45هاي گندم و تعداد ژنوتیپ
جفــت 21تکثیر شدند. در نهایــت تریتیکومهاي ژنوتیپ

هــاي جــنس شــکل کــه در اغلــب ژنوتیــپآغازگر چنــد
درصــد) تکثیــر شــده بودنــد بــراي 90(بیش از تریتیکوم

131هاي بعدي انتخاب شدند. تعــداد امتیازدهی و تجزیه
جفت آغــازگر از آغازگرهــاي مــورد مطالعــه در جــنس 

جفت آغــازگر بــدون تکثیــر و فقــط 19تکثیر، هوردئوم
جفت آغازگر چندشکلی نشان دادند.43

تعـــداد نشـــانگرهاي مـــورد اســـتفاده، تکثیریافتـــه و 
ندشکل به تفکیک هفت کرومــوزوم جــو در مجمــوع چ

نشــان داده شــده اســت. تعــداد 2هردو جنس، در جدول 
تــا 7Hبــراي کرومــوزوم 14نشانگرهاي مورد استفاده از 

نشــانگر بــه 42/21بــا میــانگین 5Hبــراي کرومــوزوم 43
ازاي هر کروموزوم و تعداد نشانگرهاي تکثیــر شــده نیــز 

) با میانگین هفت 2H(13ا ) ت7Hو 1H ،3H ،6Hاز پنج (
نشــانگر 49نشانگر به ازاي هر کروموزوم متغیــر بــود. از 

نشانگر در هر دو جــنس چندشــکلی 18تکثیر شده، فقط 
بــا پــنج نشــانگر 5Hو 4Hنشان دادند که بیشترین آن بــه 

چند شکل تعلق داشت و هیچ کدام از پنج نشانگر تکثیــر 
چندشکلی نشان ندادند.1Hیافته 
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١٠٨

Hordeumو Triticumهاي در گونه جنسSC07970الگوي نواري نشانگر ریزماهواره جو -1شکل 

Fig. 1. The banding pattern of SC07970 barley microsatellite marker in the species of Triticum and Hordeum genus

هابه تفکیک کروموزومهوردئومو تریتیکومهاي هاي جنسپذیري نشانگرهاي ریزماهواره جو در گونهانتقال-2جدول 
Table 2. Transferability of barley microsatellite markers in Triticum and Hordeum species

TriticumHordeumAll accessions
Total Amp. Poly. Mono. Amp. Poly. Mono. Poly.

Ba
rle

y 
ch

ro
m

os
om

e 1H
2H
3H
4H
5H
6H
7H

Total

15
30
17
15
43
16
14

150

4
8
3
9

10
8
3

45

0
4
1
6
6
2
2

21

4
4
2
3
4
6
1

24

13
26
15
13
39
13
12

131

4
11
2
7

11
4
4

43

9
15
13
6

28
9
8

88

0
3
1
5
5
2
2

18

Wangوانگ و همکــاران ( et al., 2005 بــا ارزیــابی (
ــال ــه از انتق ــار گون ــاهواره چه ــذیري نشــانگرهاي ریزم پ

ــورگوم، ذرت و  ــدم، س ــت شــامل گن ــه درش غــلات دان
ــه ــرنج و در گون ــهب ــاي دان ــن و ه ــامل ارزن، چم ــز ش ری

57ها را پــذیري ایــن نشــانگرمرغی، میــانگین انتقــالپنجه
پــذیري نشــانگرهادرصد گــزارش کردنــد. میــزان انتقــال

ها ارتبــاط با رابطه فیلوژنتیکی یا خویشاوندي ژنتیکی آن
هــاي خویشــاونداي در گونــهگونــهداشــت و تکثیــر بــین

پــــذیري بــــهبیشــــتر بــــود. کمتــــرین میــــزان انتقــــال
درصد) و بیشترین آن مربــوط بــه 48نشانگرهاي ذرت (

ــان در گنــدم دوروم انتقــال پــذیري نشــانگرهاي گنــدم ن
ــاران 80( ــتیلو و همک ــت. کاس ــاص داش ــد) اختص درص

(Castillo et al., 2008)82پــذیري و چندشــکلی ، انتقــال
ــــوردH. chilenseجــــو را در EST-SSRنشــــانگر  م

بررسی قــرار دادنــد. هرچنــد کــه کلیــه نشــانگرها تکثیــر 
ثیــري قابــلنشــانگر بــا الگــوي تک21شــدند، ولــی فقــط 

ــاران  ــنی و همک ــد. وارش ــان دادن ــکلی نش ــول چندش قب

(Varshney et al., 2005)پــذیري نیــز در بررســی انتقــال
2/78هـــاي جـــو، تکثیرپـــذیري EST-SSRنشـــانگرهاي 

درصــد را در چــاودار و 2/75ها را در گنــدم، درصد آن
ــد.4/42 ــزارش کردن ــرنج گ ــد را در ب ــدیرم و درص یل

Yildirimهمکــاران ( et al., 2009ــال ــذیري ) انتق 23پ
جــو را در تعــدادي از ارقــام زراعــی SSRجفت آغازگر 

ــش  ــدم، ش ــپ گن ــنج ژنوتی ــامل پ ــیري ش ــلات سردس غ
ژنوتیب جو، دو ژنوتیــپ یــولاف و دو ژنوتیــپ چــاودار 

پذیري آغازگرهاي مورد بررسی قرار دادند. میزان انتقال
SSR  درصــد و 5/43درصــد، یــولاف 69جو در گنــدم
نشانگر تکثیر 12و 10، 16درصد بود و از 5/52ار چاود

3و 4، 14شده در گنــدم، یــولاف و چــاودار بــه ترتیــب 
نشــانگر چنــد شــکلی نشــان دادنــد. کاســتیلو و همکــاران 

)Castillo et al., 2009 (نشــانگر 130پــذیري انتقــال
ـــاهواره جـــو و  ـــدم 147ریزم ـــاهواره گن نشـــانگر ریزم

ــوم  ــه ژن ــوط ب ــه وحشــیرا در گوDمرب H. chilenseن

آغــازگر گنــدم58کــه بررســی قــرار دادنــدمــورد

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

13
95

.1
8.

2.
2.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

6-
05

-1
9 

] 

                             5 / 16

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1395.18.2.2.3
https://agrobreedjournal.ir/article-1-634-fa.html


1395، تابستان 2جلد هیجدهم، شماره ،"علوم زراعی ایرانمجله"

١٠٩

شامل جایگاه کروموزومی، دماي اتصال، فراوانی آلل شایع، تعداد آلل، تنوع ژنی و محتواي اطلاعات چند شکلیتریتیکومهاي جنس خصوصیات نشانگرهاي ریزماهواره جو در گونه- 3جدول 
Table 3. Description of barley SSR markers in Triticum species including chromosome location, annealing temperature, frequency of common allele, number

of alleles, gene diversity and polymorphic information content
میزان اطلاعات چندشکلی

Polymorphic information content
تنوع ژنی

Gen diversity
تعداد آلل

Number of allele
فراوانی آلل شایع

Frequency of common allele
دماي اتصال

Annealing temperature
اندازه قطعات

Fragment size (bp)
کروموزوم

Chromosome
نشانگر

Marker
0.260.3220.8060150-1704HGBM1422
0.450.5040.6660260-2853HGBM1405
0.440.5030.6558150-1924HGBM1299
0.440.5430.5059200-2152HGBM1446
0.220.2520.8559135-1504HGBM1364
0.350.4520.6560150-1832HGBM1366
0.530.6130.4760105-1142HGBM1440
0.370.4920.5560280-2957HGBM1432
0.420.4640.7060250-2636HGBM1423
0.090.1020.9460105-1115HSC02306
0.370.4920.5559115-1355HSC02503
0.220.2520.8559112-1355HSC03907
0.420.5130.6160150-1806HSC05599
0.460.4850.7060125-2257HSC07970
0.370.4140.7559120-1304HSC14079
0.170.1920.8859175-1905HSC15334
0.440.4740.7059135-1545HSC16991
0.370.4920.5559150-1754HSC18005
0.370.4920.5559210-2184HSC25691
0.470.5440.6059185-1985HSC02093
0.090.0920.9559205-2102HSC00334
0.350.412.80.68Mean میانگین
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ــه 71و  تکثیــر نشــان H. chilenseآغــازگر جــو در گون
20گنــدم و Dنشــانگر ژنــوم 19دادنــد. در مجمــوع، 

کونــال و آکایــا نشانگر جــو چندشــکل بودنــد. بــانو بــاي
)Buyukuna-Ball and Akaya, 2002( امکــان اســتفاده از

آغازگرهاي ریزماهواره چندشکل جو را در گندم مورد 
بررسی قرار دادند. این نشــانگرها در گنــدم تکثیــر نشــان 

دادند ولی چندشکل نبودند. 
ر چندشـــکل، در جفـــت آغـــازگ21بـــا اســـتفاده از 

آلــل 8/2و میــانگین 5تا 2آلل با دامنه آللی 59مجموع 
تکثیــر گردیــد. تریتیکــومبه ازاي هــر جایگــاه در جــنس 

ـــانگرهاي  ـــه نش ـــل ب ـــداد آل ـــرین تع ، GBM1422کمت
GBM1364 ،GBM1366 ،GBM1432 ،SC02306 ،

SC02503 ،SC03907 ،SC15334 ،SC18005 ،
SC25691 وSC00334تــرین آن بــه نشــانگر با دو و بیش
SC07970 با پنج آلــل تعلــق داشــت. فراوانــی آلــل شــایع

تــرین هــاي یــک جایگــاه بــیش(آللــی کــه در بــین آلــل
تـــا SC00334بـــراي نشـــانگر 95/0فراوانـــی را دارد) از 

ــراي نشــانگر 47/0 ــود. حــداکثر و GBM1440ب ــر ب متغی
حــداقل تنــوع ژنــی کــه احتمــال متفــاوت بــودن دو آلــل 

61/0دهــد، بــه ترتیــب و فــرد را نشــان مــیتصــادفی از د
)GBM1440 (09/0) وSC00334 بــود.41/0) با میانگین

با میانگین 53/0تا 09/0محتواي اطلاعات چندشکلی از 
ـــزان 35/0 ـــترین می ـــود. بیش ـــر ب ـــانگر PICمتغی ـــه نش ب

GBM1440 ــانگرهاي ــه نش ــرین آن ب و SC00334و کمت
SC02306 3اختصاص داشت (جدول.(

ــنس  ــومدر ج ــورد 150از هوردئ ــازگر م ــت آغ جف
جفــت آغــازگر 43جفت آغازگر تکثیر و 131استفاده، 

آلل تکثیر شد و 133چندشکلی نشان دادند. در مجموع 
متغیر بود و حداکثر تعــداد آلــل بــه 14تا 2از تعداد آلل

اختصاص داشت. فراوانــی آلــل شــایع SC07970نشانگر 
، GBM1149 ،GBM1432 ،GBM1423براي نشــانگرهاي 

SC02503 وSC16991و 95/0ترین مقــدار (داراي بیش (
) را داشت. 15/0کمترین مقدار (SC07970براي نشانگر 

) و حداقل SC07970)91/0حداکثر تنوع ژنی به نشانگر 

ـــــــــه نشـــــــــانگرهاي  ، GBM1149 ،GBM1432آن ب
GBM1423 ،SC02503 وSC16991)09/0 ــانگین ــا می ) ب

اشت. محتواي اطلاعات چندشــکلی از اختصاص د42/0
متغیـــر بـــود. نشـــانگر 36/0بـــا میـــانگین 9/0تـــا 09/0

SC07970 ــــــــانگرهاي ، GBM1423حــــــــداکثر و نش
GBM1432 ،GBM1149 ،SC16991 وSC02503

).  4کمترین مقادیر را دارا بودند (جدول 
بـــا هوردئـــومو تریتیکـــومهـــاي در مجمـــوع جنس

91کل، در مجمــوع جفت آغازگر چندشــ18استفاده از 
تکثیــر شــدند هوردئــومو تریتیکــومهــاي آلل در جــنس

19) تـــا GBM1364(2هـــا از ). تعـــداد آلـــل5(جـــدول 
)SC07970 متغیــر بــود. فراوانــی آلــل 05/5) بــا میــانگین

تــرین مقــدار داراي بــیشSC00334شــایع بــراي نشــانگر 
ـــانگر 92/0( ـــدار GBM1405) و نش ـــرین مق داراي کمت
بدست آمد. مقــدار 52/0) بود و میانگین آن برابر 31/0(

متغیــر بــود و 59/0با میــانگین 85/0تا 14/0تنوع ژنی از 
به ترتیــب حــداکثر و SC00334و SC07970نشانگرهاي 

حداقل این شاخص را داشتند.
Zhang)ژانــگ و همکــاران  et al., تنــوع و (2014

رقــم 19ژنوتیپ جو وحشــی تبتــی و 80ساختار ژنتیکی 
ــتفاده از  ــا اس ــلاحی را ب ــانگر 49اص 20و EST-SSRنش

آلــل بــا 213بررســی کردنــد. در مجمــوع،  SSRنشانگر 
آلــل بــه ازاي هــر جایگــاه تکثیــر گردیــد. 14/3میانگین 

ــکلی از  ــد ش ــات چن ــواي اطلاع ــا 08/0محت ــا 75/0ت ب
و تنوع ژنی (هتروزیگوتی مورد انتظار) از 46/0میانگین 

ــا میــانگین 78/0تــا 08/0 متغیــر بــود. کاســتیلو و 53/0ب
Castillo)همکــاران  et al., 2010)پـــذیري و انتقــال
ریزماهواره ژنــوم 147ریزماهواره جو و 130چندشکلی 

D گندم در گونه وحشیH. chilense مورد بررسی قــرار
آغازگر تکثیر قابل قبــولی 71و، نشانگر ج130دادند. از 

29نشــان داشــتند، ولــی فقــط H. chilenseرا در ژنــوم 
ــد. ــد شــکل بودن ــا 250در مجمــوع، نشــانگر چن ــل ب آل

ــن نشــانگرها در  H. chilenseژنوتیــپ 88اســتفاده از ای

آلــل 76/8با میــانگین 8تا 2تکثیر شدند و تعداد آلل از 
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1395، تابستان 2جلد هیجدهم، شماره ،"علوم زراعی ایرانمجله"

١١١

شامل جایگاه کروموزومی، دماي اتصال، فراوانی آلل شایع، تعداد آلل، تنوع ژنی و محتواي اطلاعات چند شکلیهوردئومهاي جنس ریزماهواره جو در گونهخصوصیات نشانگرهاي - 4جدول 
Table 4. Description of barley SSR markers in Hordeum species including chromosome location, annealing temperature, frequency of common allele, number

of alleles, gene diversity and polymorphic information content
میزان اطلاعات چندشکلی

Polymorphic information content
تنوع ژنی

Gene diversity
تعداد آلل

Number of allele
فراوانی آلل شایع

Frequency of common allele
دماي اتصال

Annealing temperature
اندازه قطعات

Fragment size (bp)
کروموزوم

Chromosome
نشانگر

Marker
0.330.4320.6859135-1504HGBM1364
0.420.4640.7058150-2004HGBM1299
0.580.6440.5060150-1854HGBM1422
0.480.5630.5560280-2953HGBM1405
0.260.3220.8060140-1522HGBM1440
0.340.3930.7560150-1832HGBM1366
0.090.0920.9560230-2506HGBM1423
0.090.0920.9560280-2957HGBM1432
0.430.4840.6859200-2254HSC25691
0.090.0920.9559150-1755HSC16991
0.900.91140.1560160-3007HSC07970
0.220.2520.8560175-1906HSC05599
0.400.4830.6559175-1855HSC02093
0.630.6840.4560190-2205HSC02306
0.090.0920.9559150-1805HSC02503
0.650.6950.4759120-1505HSC03907
0.170.1830.9059190-2102HSC00334
0.300.3720.7560220-2302HGBM1408
0.330.4220.7060300-3101HGBM1411
0.370.7920.5560160-1752HGBM1459
0.360.4820.6060250-2801HGBM1480
0.350.4620.6360140-1502HGBM1475
0.090.0920.9560190-2002HGBM1149
0.300.3720.7560260-2752HGBM1158
0.260.3220.8056350-3606HGBM1276
0.440.5430.4758160-1803HBMAC0508
0.360.4030.7560155-1726HGBM1400
0.420.5130.6060163-1821HGBM1434
0.450.5230.6356270-2844HGBM1501
0.340.3930.7559100-1107HGBM1516
0.350.4520.6460155-1725HGBM1227
0.170.1830.9060120-1355HGBM1229
0.520.5740.6059165-1825HGBM1231
0.310.3430.7859200-2152HGBM1446
0.430.4840.6859125-1474HSC14079
0.500.5640.6059150-1905HSC15334
0.500.5840.5059160-1777HSC15864
0.400.4250.7559180-1951HSC04163
0.370.4920.5559155-1705HSC05939
0.350.4620.6359155-1655HSC07106
0.170.1830.9059160-1752HSC08447
0.57
0.35

0.64
0.17

3
2

0.45
0.45

59
59

210-226
135-150

2H
4H

SC03381
GBM1364

Meanمیانگین0.360.423.110.68
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"..پذیري و چندشکلی نشانگرهايانتقال"

١١٢

شامل جایگاه کروموزومی، دماي اتصال، فراوانی آلل شایع، تعداد آلل، هوردئومو تریتیکومهاي جنس خصوصیات نشانگرهاي ریزماهواره جو در گونه- 5جدول 
محتواي اطلاعات چند شکلیتنوع ژنی و

Table 5. Description of barley SSR markers in Triticum and Hordeum species including chromosome location, annealing temperature, frequency of common allele,

number of alleles, gene diversity and polymorphic information content.
ان اطلاعات چندشکلیمیز

Polymorphic information content
تنوع ژنی

Gen diversity
تعداد آلل

Number of allele
فراوانی آلل شایع

Frequency of common allele
دماي اتصال

Annealing temperature
اندازه قطعات

Fragment size (bp)
کروموزوم

Chromosome
نشانگر

Marker
0.360.4820.5859135-1504HGBM1364
0.630.6950.4058145-2004HGBM1299
0.570.6250.5560150-1854HGBM1422
0.680.7340.3160260-2953HGBM1405
0.450.5330.5860105-1522HGBM1440
0.480.5630.5560150-1832HGBM1366
0.540.6150.5060230-2636HGBM1423
0.580.6440.4760280-2957HGBM1432
0.480.5440.6259200-2254HSC25691
0.620.6750.4359120-1474HSC14079
0.610.6570.5259135-1755HSC16991
0.840.85190.3560125-3007HSC07970
0.470.5440.6060150-1906HSC05599
0.500.5540.6259175-1985HSC02093
0.540.6040.5560105-2205HSC02306
0.560.6330.4759115-1805HSC02503
0.640.6960.4359112-1505HSC03907
0.130.1440.9259190-2102HSC00334
Meanمیانگین0.540.595.050.52
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1395، تابستان 2جلد هیجدهم، شماره ،"علوم زراعی ایرانمجله"

١١٣

به ازاي هر جایگاه بدست آمد.
هــاي دو جــنس مــورد مطالعــه روابــط ژنتیکــی گونــه

هاي نشانگرهاي ریزماهواره جو بــا اســتفاده براساس داده
اي و تجزیــــه خوشــــهNeighbor-Joiningاز الگــــوریتم 

و نیــز تجزیــه بــه Kimura-2-Parametersضــریب فاصــله 
ـــت. در  ـــرار گرف ـــورد بررســـی ق ـــاي اصـــلی م برداره

)، 2اي (شـــکل دنـــدروگرام حاصـــل از تجزیـــه خوشـــه
هاي مربوط بــه دو جــنس در دو گــروه مجــزا قــرار گونه

ها براساس سطح گونهتریتیکومگرفتند. در خوشه جنس 
بنــدي اي گــروههــاي جداگانــهپلوئیــدي در زیــر خوشــه

قــام زراعــی گنــدم نــان کــاملا از کــه ارشدند، به طــوري
هــایی بــا خویشاوندان وحشی آن تفکیک شــدند و گونــه

هاي نیــز تقریبــا در کنــار هــم واقــع شــدند. گونــهAژنوم 
نیز یک گــروه مجــزا تشــکیل دادنــد. در هوردئومجنس 

این گروه نیز ارقام زراعی جو از ســه خویشــاوند وحشــی 
آن تفکیک شدند.

هاي نشانگرهاي ریزماهواره جو با بر اساس دادههوردئومو تریتیکومهاي هاي جنسبندي ژنوتیپگروه- 2شکل 
Kimura-2-Parametersو ضریب فاصله Neighbor-Joiningاستفاده ازالگوریتم 

Fig. 2. Grouping of Triticum and Hordeum genotypes based on barley SSR markers data using Neighbor-

Joining algorithm and Kimura-2-Parameters coefficient

 Shahriyar (ABD)
 Karim (ABD)

 Ohadi (ABD)
 Res-ug99 (ABD)

 Azar2 (ABD)
 Tekab (ABD)

 Sardari (ABD)
 Homa (ABD)
 Zagros (ABD)

Cultivated

 T. araraticum (AG)
 T. araraticum (AG)

 T. araraticum (AG)
 T. araraticum (AG)

 T. urartu (A)
 T. urartu (A)

 T. urartu (A)
 T. boeoticum (A)

 T. boeoticum (A)
 T. boeoticum (A)

 T. boeoticum (A)

T riticum

 H. spontaneum (H)
 H. morinum (Y)

 H. morinum (Y)
 Ashar (H)

 Nosrat (H)
 Afzar (H)

 Shirin (H)
 Karon (H)

 Valfajr (H)
 Lot (H)

 Aras (H)
 Sahara (H)
 Yea188 (H)

 Eram (H)
 Ghohar (H)

 Fajr (H)
 SeyedTajadin (H)

 Steptoe (H)
 Sina (H)

 Nimrooz (H)

Cultivated

Hordeum

62
59

33

70

41

61

15

92

24
80

79

39

31
59

13

60

83

46

43
25

81

13

34

90

8692

57

74

59

43

81

40

73

25
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"..پذیري و چندشکلی نشانگرهايانتقال"

١١٤

ــاي اصــلی، ــه برداره ــه ب ــردار اصــلیدر تجزی ســه ب
درصـــد و در 56/10و 80/17، 98/48اول بـــه ترتیـــب 

درصــــد تغییــــرات مولکــــولی کــــل 34/77مجمــــوع 
هــاي مــورد مطالعــه را تبیــین کردنــد. پــراکنش ژنوتیــپ
ها بر اساس دو بردار اصــلی اول مطابقــت بــالایی ژنوتیپ

اي نشــان داد بنــدي حاصــل از تجزیــه خوشــهرا بــا گــروه

ــه3(شــکل  ــلی اول، گون ــردار اص ــ). ب ــنسه ــاي  اي ج ه
را از هــم تفکیــک کــرد. براســاس هوردئــومو تریتیکوم

) از T. aestivumبردار اصلی دوم نیز ارقام زراعی گندم (
هاي خویشاوند وحشی جــدا شــدند. عــلاوه بــراین، گونه
هــاي نیز گروهT. araraticumو T. boeoticumهاي گونه

مجزایی تشکیل دادند.

بر اساس دو بردار اول حاصل از تجزیه به بردارهاي اصلیهوردئومو تریتیکومهاي هاي جنسپراکنش ژنوتیپ- 3شکل 
Fig. 3. Distribution of Triticum and Hordeum genotypes based on two first principal coordinates derived

from principal coordinate analysis

هــاي مــورد مطالعــه بــا اســتفادهبنــدي گونــهدر گروه
هــاي هــاي جــنساز نشانگرهاي ریزمــاهواره جــو، گونــه

بــه دو گــروه مجــزا منتســب شــدندهوردئــومو تریتیکوم
بیشــترین شــباهت مربــوط تریتیکــومو در گــروه جــنس 

ــــان و  ). در 4بــــود (شــــکل T. urartuبــــه گنــــدم ن
هــايتجزیه واریانس مولکولی بــا در نظــر گــرفتن گونــه

بـــه عنـــوان دو تریتیکـــومو هوردئـــومایـــن دو جـــنس 
ـــروه،  ـــل 56و 44گ ـــولی ک ـــانس مولک ـــد واری درص

ط تغییــرات بــین و درون گروهــی تبیــین بــه ترتیــب توســ

گردید.
ــــههــــاي تنــــوع ژنتیکــــی درونشــــاخص ايگون

ارائــه شــده 6هــاي مــورد مطالعــه در جــدول براي گونــه
است. تعداد آلل متفاوت و تعداد آلل موثر بــه ترتیــب از 

38/1(T. aestivum) 61/2تــا(H. vulgare)  16/1و(T.

aestivum) 09/2تا(H. vulgare) متغیــر بــود. حــداکثر و
ــه  ــه ترتیــب ب حــداقل میــانگین تعــداد آلــل خصوصــی ب

) 16/1(H. vulgare) و T. araraticum)11/0هــاي گونه
T. aestivumاختصاص داشت. بر اساس شاخص شانون، 
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ـــا مقـــادیر و گونـــه 63/0و 15/0هـــاي وحشـــی جـــو ب
داراي حـــــداقل و حـــــداکثر تنـــــوع درون گروهـــــی 

51/0تا (T. urartu)25/0نااریب نیز از بودند. تنوع ژنی 
هاي وحشی جو) تغییر کرد.(گونه

و ضریب فاصله نیNeighbor-Joiningهاي گندم و جو مورد مطالعه بر اساس الگوریتم بندي گونهگروه-4شکل 
Fig. 4. Grouping of the wheat and barley species using Neighbor-Joining algorithm Nei’s genetic distance

هاي مورد مطالعه بر اساس نشانگرهاي ریزماهواره جوهاي تنوع ژنتیکی درون گونهشاخص- 6جدول 
Table 6. Within species genetic diversity parameters based on barley SSR markers

T. aestivumT. urartuT. araraticumT. boeoticumH. vulgareWild barleyIndexشاخص
1.38(0.16)1.5(0.14)1.66(0.16)1.66(0.16)2.61(0.55)*2.05(0.15)Number of different allele
1.16(0.08)1.40(0.13)1.54(0.12)1.74(0.12)2.09(0.46)1.94(0.15)Number of effective allele
0.15(0.07)0.30(0.08)0.41(0.08)0.37(0.08)0.60(0.14)0.63(0.08)Shannon index
0.33(0.11)0.16(0.09)0.11(0.11)0.22(0.10)1.16(0.62)0.55(0.20)Number of private allele
0.27(0.04)0.25(0.07)0.32(0.06)0.28(0.06)0.34(0.07)0.51(0.06)Unbiased gen diversity

*Digits within parenthesis indicate standard error *اعداد داخل پرانتز انحراف استاندارد را نشان می دهد

جــنس و حــدود 600بــا (Poaceae)خانواده گندمیان 
هاي زراعــی مهــم ماننــد گونه شامل گونه10000-9000

(Kellogg, 1998)گنــدم، جــو، بــرنج و چــاودار اســت

دهنــده شــباهت ژنــومی بــین مطالعات ســیتوژنتیکی نشــان
، بــــــه ویــــــژههوردئــــــومهــــــاي جــــــنس گونــــــه

H. chilense با ژنومDهــاي گندم در مقایسه با ژنــومA

Cabrera)باشدمیBیا  et al., 1995) مطالعــات کمتــري .
و هوردئــومهــاي براي بررسی روابــط فیلوژنتیــک گونــه

با استفاده از نشانگرهاي مولکــولی انجــام شــده تریتیکوم
Castillo)اســت. کاســتیلو و همکــاران  et al., 2008) در

ــک  ــط فیلوژنتی ــی رواب ،T. aestivum ،T. durumبررس
T. tauschii ،T. urartu ،H. vulgare ،H. chilenseو

H. murinum با استفاده از نشــانگرهاي ریزمــاهواره جــو
هــا هاي مورد مطالعــه را براســاس ســاختار ژنــوم آنگونه
ــهگروه ــتر گون ــه کلاس ــوري ک ــد، بط ــدي کردن ــاي بن ه

و Aهــایی بــا ژنــوم بــه زیرگــروه شــامل گونــهتریتیکــوم
هــاي و کلاســتر گونــهDو Bهــاي هــایی بــا ژنــومگونــه

.Hو H. vulgareنیــز بــه زیرگــروه هوردئوم murinum و
تفکیک گردید.  H. chilenseزیرگروه 

گیرينتیجه
ـــان ـــر نش ـــایش حاض ـــایج آزم ـــارآیی نت ـــده ک دهن

نشانگرهاي ریزماهواره جو در تجزیه روابــط فیلوژنتیــک 
بــود، بــه طــوري کــه تریتیکــومو هوردئــومهــاي جــنس

پــذیري و نشانگرهاي مورد استفاده علاوه بر چنــد انتقــال
هاي این دو جــنس، قــادر چند شکلی قابل قبول در گونه

ــک آن ــه تفکی ــط ب ــومی و رواب ــاختار ژن ــا براســاس س ه
تکاملی گردیدند. با توجــه بــه اینکــه یکــی از مشــکلات 

هــاي وحشــی مطالعــه تنــوع و روابــط ژنتیکــی گونــه
گیاهان زراعی، عدم وجود و یــا تعــداد کــافی خویشاوند 

 T.aestivum

 T.urartu

 T.araraticum

 T.boeoticum

Triticum
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 wildbarley
Hordeum
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باشد مینشانگرهاي مناسب مانند نشانگرهاي ریزماهواره
ــت ــدودي وق ــا ح ــانگرهایی ت ــین نش ــد چن ــر و و تولی گی

پــذیري و چندشــکلی مناســب بر اســت، انتقــالهزینــه
نشانگرهاي ریزماهواره در این آزمایش نشان دادنــد کــه 

نند به عنــوان ابزارهــاي توانشانگرهاي ریزماهواره جو می
ــت  ــوع ژنتیکــی و ســاختار جمعی کارآمــد در بررســی تن

هــا مــورد اســتفاده قــرار گیرنــد. خویشاوندان وحشــی آن
تــوان پیشــنهاد کــرد پلاســم هــا میهمچنین براي این ژرم

هــاي مــورد مطالعــه بــر اســاس که تنوع ژنتیکــی ژنوتیــپ
صــفات مورفولــوژي و فیزیولــوژي مــورد بررســی قــرار 

گیرد.

سپاسگزاري
یــن تحقیــق بــا حمایــت مــالی قطــب علمــی اصــلاح ا

مولکــولی غــلات دانشــگاه تبریــز انجــام شــده اســت کــه 
شود.بدینوسیله سپاسگزاري می
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Transferability and polymorphism of barley SSR markers in analysis of
phylogenetic relationships of Triticum and Hordeum genera

Alipour, Kh.1, S. A. Mohammadi2, M. Moghadam3 and B. Sadeghzadeh4

ABSTRACT
Alipour, Kh., S. A. Mohammadi, M. Moghadam and B. Sadeghzadeh. 2016. Transferability and polymorphism of barley

SSR markers in analysis of phylogenetic relationships of Triticum and Hordeum genera. Iranian Journal of Crop Sciences.

18(2): 104-119. (In Persian).

Triticum and Hordeum are two genera of Triticeae family with important cultivated species. Analysis of

phylogenetic relationships of cultivated species and wild relatives of these genera is essential for their efficient

use in breeding programs. In the present study, phylogenetic relationships of four Triticum and three Hordeum

species were assessed using 150 barley microsatellite primer pairs. In total, 49 primer pairs amplified products in

the both genera and 19 only in Hordeum species. Out of the 49 amplified markers, 21 were only polymorphic in

Triticum species and in total, 59 alleles ranging from 2 to 5 with an average of 2.80 alleles per locus were

amplified. In Hordeum genus using 43 polymorphic markers, 123 alleles with an average of 3.02 allele per locus

and range of 2 to 14 were obtained. In two genera species, 18 polymorphic primer pairs amplified 91 alleles

ranging from 2 to 19 with an average of 5.05 and gene diversity varied from 0.14 to 0.85 with a mean value of

0.59. Cluster analysis using Neighbor-Joining algorithm and Kimura-2-parameter distance coefficient and

principal coordinate analysis separated the species of the two genera. In a cluster of Triticum genus, species were

grouped based on their ploidy levels and bread wheat cultivars were separated from its wild relatives, and

species with A genomes were grouped together. In Hordeum genus, cultivated barley was also separated from

their wild relatives. Results of the present study show the efficiency of barley SSR markers in analysis of

phylogenetic relationships of Triticum and Hordeum genera. In addition to reasonable transferability and

polymorphism of the used markers in the species of both genera, they could also group the species based on their

genomic constitution and evolutionary relationships.

Key words: Barley, Genetic diversity, SSR markers, Transferability and Wheat.
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