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  )8/9/90 :تاريخ پذيرش - 9/5/89 :تاريخ دريافت(

-و سيتوسولي استيل كوآنزيم اي پلاستيديژن تك نسخه. استجو متعلق به خانواده گندميان 
روابط فيلوژنتيكي، ي آكربوكسيلاز، اولين گام كاتاليزي در بيوسنتز اسيدهاي چرب، در مطالعه

هاي تك نسخه و يا كم ها توانايي زيادي دارد زيرا احتمال اينكه ژنتكاملي و سيستماتيكي گراس
 در اين تحقيق رابطه فيلوژنتيكي جو زراعي .استخوش تكامل گروهي شوند كم نسخه دست

Hordeum vulgare هاي آن و زيرگونه)K. Koch (Hordeum spontaneum،Hordeum 
distichon جو زراعي دو رديفه ،tworow Hordeum vulgare جو زراعي شش رديفه ،

Hordeum vulgare hexastichon با استفاده از آغازگر اختصاصي ژن استيل كوآنزيم
درخت تكاملي مشترك هر  .بررسي شدند) ACC2(و سيتوسولي ) ACC1(پلاستيدي  آكربوكسيلاز

كه در آزمون ها منطبق بود بطورينمونه اغلبني در جنسي الگوي جايگزيدو ژن با آزمون هم
  ACC1در هر دو ژن  H. hexastichonو   H. spontaneum،H. tworowهاي جنسي تواليهم
اند و در درخت مشترك اين دو ژن كنار يكديگر جاي با الگوي يكساني تكامل يافته  ACC2و

لگوي تكاملي يكساني نداشتند كه اين عدم ا H. vulgareكه دو ژن مذكور در در حالي. اندگرفته
  .شودفيلوژنتيكي هر دو ژن مشاهده مي توافق در درخت

  
  مقدمه
يكي از  زراعي، جو. است Poaceae ياز خانواده Triticeaeمتعلق به طايفه  Hordeumجنس 
- مي ي چهارپايان و تهيه مالت استفادهتغذيه دركه  بودههاي مهم اقتصادي در اين جنس گونه

ترين مناطق توليد عمده. است شدهيكي از اولين گياهاني است كه توسط انسان اهلي و  شود
هاي شوروي اي شمال آفريقا، اتيوپي، خاورميانه، جمهوريجو شامل اروپا، حاشيه مديترانه

مريكاي جنوبي و استراليا است آمريكا، آق، چين، هندوستان، كانادا، ايالات متحده بسا
)Blattner 2009.( قبل از ميلاد  7000تا  6000هاي بيشتر بقاياي باستان شناسي بين سال

قبل از ميلاد  6000مربوط به اشكال دو رديفة جو بوده و اشكال شش رديفه آن تا قبل از سال 
 .مرسوم نبوده اند

 هاي كليدي واژه
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هاي ديگر در مناطق معتدل، همانند اكثر جنس Hordeumجنس 
ي جنوبي پراكنش ي شمالي و هم در نيمكرههم در نيمكره

هاي جو ديپلوئيد، تتراپلوئيد و گونه). Zohary 1969(دارد
هاي شامل گونه n2=14هاي ديپلوئيد گونه ، كهباشدهگزاپلوئيد مي

ترين سازگاري را به شرايط اين گياه بيش .زراعي و وحشي هستند
نامساعد محيطي و نظير سرما، گرماي شديد و خشكي، شوري و 

 Blattner( قليايي بودن خاك و كيفيت پايين آب آبياري دارد

هاي هاي تك اجدادي است و گونهاين جنس شامل گونه. )2009
جو زراعي شباهت زيادي به . آن به آساني قابل تشخيص هستند

هاي علفي و وحشي جو دارد كه بطور مرسوم گروهي از ژنوتيپ
 H. spontaneum. شودبندي ميطبقه H. spontaneum به عنوان

تنها جو وحشي است كه سازگاري تلاقي و قابليت باروري كامل 
تلاش زيادي جهت بررسي روابط . با جوهاي زراعي را دارد

 DNAيابي توالي. فيلوژنتيكي در اين جنس انجام گرفته است
با بررسي  .ش مناسب براي تجزيه فيلوژنتيكي مولكولي استرو

ها با توان به روابط فيلوژني آنارقام و نژادها مي DNAوضعيت 
. ها و درنتيجه به نحوه انتقال ژن از اجداد به نتاج پي بردساير گونه

-ها، جنسبررسي وضعيت خويشاوندي تكاملي بين و درون گونه

- ها و تفاوتي مستلزم مطالعه شباهتهاي گياه شناسها و يا گروه

- بندي ارقام تازه كشف شده مياين عمل باعث طبقه. ها مي باشد

ها موجود است، توان از صفات با ارزشي كه در آنشود و مي
 Jakob et( جهت انتقال به گياهان زراعي خويشاوند استفاده نمود

al. 2006; Blattner 2004; Sun et al. 2009 .(وآنزيمكژن استيل -

آكربوكسيلاز، ژن مناسبي جهت بررسي روابط تكاملي است، زيرا 
هاي تك نسخه و كم احتمال اينكه ژنژني تك نسخه است و 

ها را خوش تكامل گروهي شوند كم است، بنابراين آننسخه دست
ي مبدأ و تكامل پلي پلوييدها تبديل به ابزار مهمي براي مطالعه

چرب در اولين مرحله توليد اسيد .)et al. 2009 Fan( كندمي
باشد كه  آ مي موجود زنده كربوكسيله شدن مولكول استيل كوآنزيم

-آ كربوكسيلاز صورت مياين عمل تحت تاثير استيل كوآنزيم

اين آنزيم در شروع واكنش سنتز اسيدهاي چرب مورد نياز  .پذيرد
 مينأهاي سوختي و تاست، زيرا اسيدهاي چرب به عنوان مولكول

 Safari( ساختمان واحدهاي غشاهاي زيستي ضروري هستند

هاي اطلاعات سيتوژنتيكي نشان داده است كه گونه ).2003

 .Wang et al(شوند ديپلوييد به چهار گروه منوژنيك تقسيم مي

، گروه ژنومي )H.vulgare, H. bulbosom( I، گروه ژنومي )1996
Xa )H. marinum  قبلاX( گروه ژنومي ،Xu )H. murinum  قبلا
Y ( و گروه ژنوميH هاي ديپلوييد باقي مانده است كه درون گونه
)et al. 2009 Fan Bothmer et al. 1987;(.  گياهان دو فرم

ACCase هاي سيتوسولي كه آنزيمي چند دوميني ايزوفورم. دارند
كوآ را براي ساخت اسيدهاي با منشأ يوكاريوتي است، مالونيل

ي خيلي مهم، و هاي ثانويهلند و متابوليتچرب با زنجيره ب
ايزوفورم ديگري از . كندتأمين مي 1همچنين مالونيلاسيون

ACCase  كه در پلاستيد يافت شد، اولين گام در بيوسنتز اسيد
 ).Faris et al. 2009 ( دار استچرب را عهده

Komatsuda et al. 1999ي توالي، با مطالعهDNA  اي در هسته
بررسي  H ،I ،Xa ،Xuابط فيلوژني را بين چهار ژنوم جنس جو رو

نتايج بدست آمده برمبناي جايگزيني و نيز رويدادهاي . نمودند
دريك گروه  Xaو  Hحذف و الحاق، نشان داد كه ژنوم 

-از هم جدا مي Iو  Xuكه ژنوم منومورفيك قرار دارند، در حالي

م ژني بر اساس توالي دو سيست، Huang et al. 2002.باشند
ها را بررسي روابط تكاملي بين گراس PGKو  ACC پلاستيدي
هاي گراس ها در اغلب گونهنتايج نشان داد كه اين ژن. نمودند

 ،Huang et al. 2003مطابق نظر . هستند نسخهمطالعه شده تك 
روابط فيلوژنتيكي بدست آمده با حقايق شناخته شده از تكامل 

 Panicumسوييچ گراسژنتيكي در تحقيقي تنوع  .منطبق بودند

virgatum ي وحشي در آمريكا و كانادا ميكه گراس چند ساله -

آ اي كه استيل كوآنزيمهاي هستهباشد، با استفاده از ژن
 Sun et .كنند در شش كولتيوار بررسي شدكربوكسيلاز را كد مي

al. 2009جنس  يتكامل وابط، رHordeum  را با ژنRPB2  بررسي
اين  يتيكهاي فيلوژنتجزيهيجه نشان داد كه بر طبق نت. نمودند
 I و Xuدر يك گروه منومورفيك و ژنوم  Xaو  H، ژنوم جنس

ايران به عنوان يكي از مراكز  .قرار دارند هاي نامبردهژنومجدا از 
بومي جو مورد توجه است و نظر به اينكه اجداد وحشي جو 

ن روابط تكاملي اين داراي تنوع ژنتيكي بسيار زيادي هستند، يافت
هاي به نژادي انتقال در نتيجه در برنامه. گياه بسيار ارزشمند است

                                                            
1 Malonylation 
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هدف از اين تحقيق . گيردژن بطور مؤثري مورد استفاده قرار مي
- و زيرگونه H. vulgareپاسخ به سؤالات متفاوت در مورد تكامل 

و پي بردن به  DNAهاي ي تواليبا استفاده از مقايسههاي آن 
. عيت تكاملي اين گياه با ارزش بصورت ژنتيكي و آماري بودوض

آ در اين تحقيق آناليزهايي در مورد مبدأ و تكامل استيل كوآنزيم
  .كربوكسيلاز و خانواده ژني آن در جو صورت گرفته است

 
    هامواد و روش

  مواد گياهي
در آزمايشگاه بيوتكنولوژي گروه زراعت و اصلاح  تحقيقاين 

در اين مطالعه . انجام شد 1389در سال  نشگاه تهراندانباتات 
) جو دورديفه(، H. spontaneumو  H. vulgareهاي گونه

H.tworow ،H. hexastichon )جو شش رديفه( ،H. distichon  از
آمده  1ها در جدول مشخصات آن. بانك ژن ملي ايران تهيه شدند

پس از رشد بذر از هر گونه در گلدان كشت و  5-6است، تعداد 
حدوداً دو تا سه هفته پس (ها و ظهور حداقل دو برگ گياهچه
 .برداري شدگرم از برگ هر گونه، نمونه 2حدود ) ازكشت

تغيير  CTABبه روش  و هاي تازهژنومي از برگ DNAاستخراج 
جهت  .گرديدانجام ) Murray and Thompson 1980( يافته

 يك درصدز ژل آگارهاي بررسي كميت و كيفيت نمونه
اي پليمراز با واكنش زنجيره. شداستفاده  و نانودراپالكتروفورز 

انجام  ACC2و  ACC1استفاده از دو جفت آغازگر اختصاصي 

اي پليمراز واكنش زنجيره. )Huang et al. 2002( )2جدول (شد
 و ACC1، با آغازگر Bio-Radبا استفاده از دستگاه ترموسايكلر

ACC2  آنزيموHigh-fidelity  ،طبق دستورالعمل شركت تاكارا 
 High-fidelity(از آنزيم  يك واحد ميكروليتر، حاوي 50در حجم 

LA-Tag DNA polymerase (Takara،  بافرPCR )X1 (5/1 
 مولارميلي 5/1ژنومي،  DNAنانوگرم از  20- 50، مولارميلي

MgCl2 ، 2/0 مولار از هر ميليdNTP ،از هر  ميكرومولار يك
به صورت  آغازگربراي هر دو  حرارتيبرنامه . انجام شد رآغازگ

چرخه  35دقيقه،  5به مدت گراد درجه سانتي 94گراديانت، شامل 
-درجه سانتي 56- 50دقيقه،  يكبه مدت گراد درجه سانتي 94 با

و  دقيقه دوبه مدت گراد درجه سانتي 68ثانيه،  40به مدت گراد 
 Zhang( وددقيقه ب 8به مدت  گراددرجه سانتي 68در  بسط نهايي

et al. 2009(. درصد  يكروي ژل آگارز  تكثيري تمحصولا
 bp اندازه قطعات با استفاده از نشانگر اندازه مولكولي و تفكيك

100 -3000 ،SMO323 فرمنتاز تعيين و قطعه  شركت bp1500 
. شناسايي گرديدند ACC2براي ژن  bp 1800و  ACC1براي ژن 

بصورت  PCRها، محصولات توالي ژنجهت بدست آوردن 
آلمان  SEQLABيابي مستقيم و يا ريكاوري شده به مركز توالي

اي پليمراز قطعات تكثيري حاصل از واكنش زنجيره. فرستاده شد
  .يابي شدندتوالي Reverseو  Forwardبا استفاده از آغازگرهاي 

  
  .تحقيق نام و مشخصات مواد گياهي مورد استفاده در اين -1جدول 

  هاگونه  هاكد گونه محل جمع آوري ژنوم  سطح پلوييدي
x2 H America TN.02-574  H. vulgare  
x2 H Iran KC.70062 H. tworow 
x2 H Iran TN.02-494 H. spontaneum 
x2 H Iran N-171935 , E-55385 H. distichon 
x2 H Turkey TN.02-102 H. hexastichon 

  
 .هاآ كربوكسيلاز و توالي آنازگرها براي تكثير ژن استيل كوآنزيماسامي آغ -2جدول 

  )→′35′(توالي رفت  )→′35′(توالي برگشت
نام 
  آغازگر

TTCAAGAGATCAACTGTGTAATCA GTTCCTGGCTCCCCAATATTTATC  AC
C1 CAACATTTGAATGAATCTCCACG CCCAATATTTATCATGAGACTTGCA  

TTCAAGAGATCCACRGTGTAGTCA GTCCCCGGATCGCCTATATTTATT  AC
C2  AGATCCACRGTGTAGTCAACATTA CTATATTTATTATGAAGGTGGCATC  
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 هاتجزيه داده

ها و يابي قطعات تكثيري، به منظور تعيين قرابت گونهپس از توالي
، Chromas، Bioedit بررسي رابطه فيلوژنتيكي از نرم افزارهاي

DNAstar    ،Blast، MEGA استفاده شد )Naghavi et al. 2009 .(
جهت يافتن نوكلئوتيدهاي مشخص  Bioeditو  Chromasاز

ها به منظور همرديف كردن توالي    DNAstarي احتمالي، از نشده
-هاي تواليچيدن و سرهم كردن داده DNAstar با. استفاده گرديد

 Blastهاي فيلوژني و بوسيله ها، تجزيهيابي شده، همرديفي توالي
-اي موضعي، پيدا كردن همرديفيرديفي پايهيا ابزار جستجوي هم

- در بين توالي موجود در پايگاه(هاي بي فاصله و بالاترين امتياز 

در واقع با اين نرم افزار . انجام شد) هاي اطلاعاتي و توالي تقاضا
 Hordeum هايگونه ACC1 و ACC2 هايمشخص شد كه توالي

هاي د نظر و گونهي مورها، در گونههاي از اين ژنبا چه توالي
رديفي سازي و همپس از جستجو و آماده. ديگر شباهت دارد

براي تعيين روابط فيلوژنتيكي  MEGA4ها، از نرم افزار توالي
اي كه براي رسم درخت در اين تحقيق شيوه. استفاده شد

بود كه، يكي از  1فيلوژنتيكي استفاده كرديم روش اتصال مجاور
در اين تحقيق . تكاملي است هاي رايج ساخت درختروش

با تكرار  Bootstrapها از آزمون جهت بررسي صحت درخت
نيز جهت تخمين آزمون هم MEGA4از . استفاده شد 100پذيري 

ها ها و همچنين الگوي جايگزيني نوكلئوتيدي تواليجنسي توالي
استفاده شد، كه فرمول مورد استفاده توسط اين نرم افزار در 

  :باشدني به صورت زير ميالگوي جايگزي
R = [A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)]  

  هاهمرديفي توالي
و   ACC1هايي از ژنهايي كه با تواليرديفي تواليپس از هم

ACC2  در گونه مورد مطالعه درNCBI2 شباهت داشتند و نمونه-

 هانپايين يا صفر بودند انتخاب و از آ E3هايي كه داراي ارزش 
 .Hروابط تكاملي. براي ترسيم درخت فيلوژنتيكي استفاده شد

vulgare با استفاده از ژن 1هاي آن در شكل و زيرگونهACC1   و
                                                            
1 NJ( Neighbor joining) 
2 National Center for Biotechnology Information  
3 E value  

درخت فيلوژني  3و در شكل  ACC2با استفاده از ژن  2در شكل 
  .با هر دو ژن نشان داده شده است

  

 H. tworow
 H. distichon

 H. hexastichon
 H. spontaneum

 H. vulgare

45
97

0.05  
بر اساس هاي آن و زيرگونه H. vulgareدرخت فيلوژنتيكي  -1شكل
 . N.J، به روش ACC1ژن

  

 H. spontaneum
 H. distichon

 H. tworow
 H. hexastichon

 H. vulgare

62
58

0.02  
هاي آن بر اساس و زيرگونه H. vulgareدرخت فيلوژنتيكي  -2شكل
 . N.J، به روش ACC2ژن

  
 H. hexastichon(ACC1)

 H. hexastichon(ACC2)
 H. tworow(ACC1)

 H. tworow(ACC2)
 H. distichon(ACC1)

 H. distichon(ACC2)
 H. spontaneum(ACC1)
 H. spontaneum(ACC2)

 H. vulgare(ACC2)
 H. vulgare(ACC1)

100

100

100

99
100

47

62

0.05  
هاي آن بر اساس و زيرگونه H.vulgareدرخت فيلوژنتيكي  -3شكل
  .N.J، به روش ACC1 و  ACC2ژن

  

در جايگاه جد مشترك   H. vulgareرخت فيلوژنتيكيددر هر سه 
هايش قرار گرفته است و به دليل تغييرات تكاملي زياد يرگونهز

- ي اين گونه بلندتر از بقيه شاخهها، شاخهاين گونه در طي سال

در درخت فيلوژنتيكي بر ). 1،2،3شكل(باشد هاي درخت مي
هر نمونه در كنار   ACC1 و ACC1هاي اساس هر دو ژن، توالي

هاي د اين مطلب است كه ژنيكديگر قرار گرفتند، كه احتمالا مؤي
- آ كربوكسيلاز در زيرگونهسيتوسولي و پلاستيدي استيل كوآنزيم

  . هاي استفاده شده اين تحقيق، همزمان تكامل پيدا كرده اند
  هاالگوي جايگزيني نوكلئوتيدي توالي

كه با مطالعه انواع جهش كه در معرض انتخاب طبيعي از آنجايي
روابط تكاملي پي برد، از آزمون آماري  توان بهاند ميقرار گرفته

   نتايج و بحث
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ها استفاده شد تا معني دار بودن جنسي الگوي جايگزيني تواليهم
هاي رسم شده هاي مورد مطالعه در درختيا نبودن ارتباط گونه

احتمال جايگزيني در بين نوكلئوتيدهاي مختلف . مشخص گردد
. ه استنمايش داده شد 3هاي آن در جدول جو زراعي و زيرگونه

 1هايي با جايگزيني همجنسهاي متفاوت جايگزيني جفتسرعت
هايي به صورت پررنگ و بقيه اعداد جفت 3بر روي قطر جدول 

فراواني نوكلئوتيدي براي . باشندمي 2با جايگزيني ناهمجنس
)A(234/0 ،)T/U (35/0 ،)C( 178/0  و)G (238/0 باشدمي .

با در نظر  R(3(س ناهمجن به نسبت سرعت جايگزيني همجنس
 ،)هاپيريميدين( K2= 942/1و  )هاپورين( K1 =841/1، گرفتن

هاي شيميايي و با توجه به اينكه از نظر جنبه .آمده بدست 888/0
ژنتيكي شباهت دو پورين يا دو پيريميدين بسيار بيشتر از شباهت 
يك پورين و پيريميدين است، در نتيجه جهش با جايگزيني 

جنس تأثيرات بيشتري نسبت به جايگزيني هم ناهمجنس داراي
جنس نسبت به از اين رو معمولا جايگزيني هم. مي باشد

كه اين مسئله را مي توان . كندناهمجنس تغييرات كمتري ايجاد مي
به درخت مشترك حاصل از دو ژن نسبت داد كه با وجود 
                                                            
1 Transitional  
2 Transvertional  
3 Transition/Transversion  

ها كنار تغييرات تكاملي در بين ايندو ژن هر يك از زيرگونه
توان گفت كه غالب تغييراتي كه طي پس مي. ديگر قرار گرفتنديك

تكامل در توالي اين ژن در اثر جهش رخ داده است، از نوع 
  .جنس بوده استجايگزيني هم

  هاجنسي الگوي جايگزيني تواليآزمون هم
ها با الگوي اين است كه توالي 4فرض صفر آزمون هم جنسي
تفاوت اريبي  كه با استفاده از اندجايگزيني يكساني تكامل يافته

نرم افزار  .شودهاي مورد استفاده در آزمايش قضاوت ميبين توالي
MEGA4 با  5اين فرض را با استفاده از آزمون مونت كارلو

 Pارزش . دهدانجام مي Pتكرارپذيري هزار جهت برآورد ارزش 
، اعداد 4در جدول . دار درنظر گرفته مي شودمعني 05/0كمتر از 

باشد، اما زير قطر اصلي نشان دهنده وجود يا عدم وجود تشابه مي
در هر مكان ژني براي هر  6عدم توافقاعداد بالاي قطر ميزان 

دهند كه دو دار در جدول نشان مياعداد ستاره .جفت توالي است
اند و در واقع فرض توالي با الگوي جايگزيني يكسان تكامل نيافته

  .است صفرشان رد شده
                                                            
4 Homogenity  
5 Monte Carlo   
6 disparity  

  
  .بيشترين احتمال جايگزيني نوكلئوتيدي -3جدول
GCTA 
25/1158/499/8-A 

11/6  89/8  - 6 T 
11/6-46/176C 
-58/499/804/11G 

  
  .ها بالاي قطر اصليجنسي در زير قطر اصلي و ميزان عدم توافق توالياعداد آزمون هم - 4جدول     

 گونه 1 765432 8 109
01/005/100/0  00/000/007/900/000/000/0   .1 H. hexastichon(ACC1) 

03/077/108/0  00/000/008/900/008/0 00/1  .2 H. tworow(ACC1) 

13/000/100/0  03/000/064/713/004/0  * 00/1  .3 H. spontaneum(ACC1) 

01/080/112/0  00/000/007/1000/0  **38/0  00/1  .4 H. distichon(ACC1) 

73/971/370/7  29/985/800/0  **00/0  **00/0  ** 00/0  ** 5H. vulgare(ACC1) 

02/042/100/0  00/000/0  **37/000/100/1  00/1  .6 H. hexastichon(ACC2) 
01/051/103/0  00/100/0  **00/117/000/1  00/1  .7 H. tworow(ACC2) 
11/002/1 15/000/100/0  **00/0  **00/102/0  * 00/1  ..8 H. spontaneum(ACC2) 
56/1 00/0  ** 00/0  **00/0  **00/0  **00/0  **00/0  **00/0  ** 00/0  ** .9 H. vulgare(ACC2) 

00/0  **00/0  ** 25/024/000/0  **00/0  **00/0  **60/0  23/0  10.H. distichon(ACC2) 
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توان پي برد جنسي و عدم توافق ميعداد آزمون همي ااز مقايسه
كه اين مقادير غالبا از نظر مقدار، عكس يكديگر هستند، بعنوان 

 در ژن H. tworowبا  H. hexastichonجنسي از آزمون هم مثال
ACC1 شود كه ايندو زيرگونه الگوي جايگزيني استنباط مي

كه شاخص حالياند، در را داشته) يك(تكاملي ماكزيمم مقدار 
ها يعني تفاوت ميزان در الگوي جايگزيني ايندو عدم توافق آن

در واقع شاخص . باشدمي) صفر(توالي از يكديگر كمترين مقدار 
هايي كه داراي الگوي عدم توافق مقدار تنوع را در توالي

نتايج اين . دهدجايگزيني يكسان يا غير يكساني بودند، نشان مي
 فرض صفرACC2  و ACC1، در هر دو ژن دهدآزمون نشان مي

هايش الگوي جايگزيني و زيرگونه H. vulgare كهمبني بر اين
 ACC1 همچنين در ژن. شودمياند، رد تكاملي يكساني داشته

و  H.tworowو  H.spontaneumالگوي جايگزيني مابين 
. باشدمتفاوت مي H. Distichon و H.spontaneumهايزيرگونه

 الگوي جايگزيني در بين ACC2ي است كه در ژن اين در حال
H.spontaneum و H. Tworow هاي و زيرگونهH. spontaneum 

 و ACC1هاي تكاملي درخت. يكسان بوده است H. distichonو 
ACC2 ي در بين گونهH. vulgare با  هاي آن كاملاًو زيرگونه

و ژن با رسم درخت تكاملي مشترك اين د. يكديگر منطبق هستند
داراي منشأ ژني يكساني  ACC1 و ACC2شود كه ژن استنباط مي

درخت اين دو  MEGA4هستند و تشابهاتي دارند، زيرا نرم افزار 
ژن را با هم رسم نمود، اين درحالي است كه نرم افزار نامبرده، در 

. ها قادر به رسم درخت نخواهد بودصورت تفاوت زياد بين توالي
هاي اين دو ژن سيتوسولي باط كرد كه تواليتوان استنهمچنين مي

هايش احتمالا سير تكاملي و پلاستيدي در گونه نامبرده و زيرگونه
هاي فيلوژني رسم شده، مييكساني داشته است، زيرا در درخت

 ACC2 و ACC1هاي توان مشاهده نمود كه هر دو توالي ژن
. رار گرفتندهايش در كنار يكديگر قو زيرگونه H. vulgareي گونه

جنسي الگوي درخت تكاملي مشترك هر دو ژن با آزمون هم
كه در آزمون بطوري. ت داشتها مطابقجايگزيني در اكثر نمونه

 .Hو  H. spontaneum،H. tworowهاي جنسي تواليهم

hexastichon در هر دو ژن ACC1 وACC2  الگوي يكساني با 
. اندكديگر جاي گرفتهاند و در درخت مشترك كنار يتكامل يافته
الگوي تكاملي يكساني  H. vulgareكه اين دو ژن در در صورتي

-نداشتند كه در درخت مشترك اين عدم توافق كاملا مشاهده مي

هاي تك نسخه و كم نسخه دستخوش كه، ژناحتمال اين. شود
 جهتها ابزار مهمي تكامل گروهي شوند، كم است، بنابراين آن

 .Golovnina et al( باشندتكامل پلي پلوييدها ميي مبدأ و مطالعه

2007; Sun et al. 2009 (اي همانند هاي هستهبا توجه به اينكه ژن
ACC هاي اينتروني متفاوتي دارند، با تعداد كپي كم اغلب توالي
توانند جهت تشخيص روابط تكاملي درون ژنومي بكار رود مي

)Zhang et al. 2009(هايا مقايسه توالي، لذا اين تحقيق بDNA  
با دو منشأ متفاوت  ACC2و  ACC1 توسط دو ژن كليدي

پلاستيدي و سيتوسولي، همراه با بررسي آماري الگوي جايگزيني 
نوكلئوتيدي وضعيت تكاملي و روابط منطقي و معقول تاكسونومي 

و زيرگونه هايش را مشخص  H. vulgareي زراعي و مهم گونه
  . نمود
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