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  چکیده 

 است، یکی از بیماري هاي مهم گندم به Fusarium graminearumوزاریومی سنبله که عامل آن قارچ بیماري بلایت ف
هاي ، مشکل و مستلزم  صرف هزینهکلاسیکهاي اصلاح براي مقاومت به این بیماري از طریق روش. رودشمار می

هاي اصلاح ارقام د در تسریع  برنامه می تواننيمارین بیا پیوسته با ژن هاي مقاومت به DNAنشانگرهاي . زیادي است
هاي مقاومت به این بیماري در این مطالعه به منظور شناسایی نشانگرهاي ریزماهواره پیوسته با ژن. مقاوم مفید باشند

 رقم فلات به و به عنوان والد مقاوم يبایونگشوتلاقی رقم از حاصل   ،2:3F خانواده 167 جمعیتی شامل .گندم اجرا شد
مقاومت به  (2 به همراه والدین براي مقاومت نوع 3Fهاي خانواده  و2Fگیاهان . والد حساس به بیماري تولید شدعنوان 

حساس و ) بالک(والدین و دو توده . طی دو سال در گلخانه مورد ارزیابی قرار گرفتند) گسترش بیماري درون سنبله
 نشانگر بین والدین چند 125. غربال شدند نشانگر ریزماهواره 341توسط )  گیاه درهرتوده15شامل  (2Fمقاوم از گیاهان 

 نشانگر براي تعیین 16این .  نشانگر علاوه بر والدین، بین دو توده نیز چند شکلی نشان دادند16شکل بود که از بین آنها 
دادند براي غربال  نشانگر که چند شکلی معنی داري نشان 8استفاده شدند اما تنها )  فرد30(ژنوتیپ افراد دو توده 

هاي موجود با  نشانگر دیگر نیز که بر طبق نقشه7علاوه بر آن، .  مورد استفاده قرار گرفتندQTLجمعیت و تجزیه 
هاي تجزیه داده.  مورد استفاده قرار گرفتندهاQTLنشانگرهاي فوق پیوستگی داشتند براي غربال جمعیت و شناسایی  

 3AS و 2AL ،3BSهاي  روي کروموزوم  بلایت فوزاریومی سنبلهمت به براي مقاوQTL سه  ژنوتیپی 2Fنسل
 روي يمارین بیا کنترل کننده مقاومت به QTL، نشانگرهاي پیوسته با دو 3Fبا ارزیابی خانواده هاي . شناسایی شد

نش به کمک  ها می توانند درگزیQTLنشانگرهاي ریزماهواره پیوسته با این .  تایید شدند2AL و 3BSکروموزوم هاي 
  .  در گندم مفید باشندبیماري بلایت فوزاریومی سنبلهنشانگر براي مقاومت به 

  
  نشانگرهاي ریزماهواره، )QTL(، گندم، مکان هاي ژنی صفت کمی )FHB( بلایت فوزاریومی سنبله :هاي کلیديواژه
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Abstract 

Fusarium head blight (FHB) caused by Fusarium graminearum is one of the important diseases of 

wheat. Traditional breeding for the disease resistance is difficult and expensive. DNA markers linked 

to FHB resistance genes can be useful in accelerating disease breeding programs. The objective of the 

study was to identify the SSR markers linked to FHB resistance QTLs in wheat. A population of 167 

F2:3 families from the cross Wangshuibai (resistant)/Falat (susceptible) was developed. F2 individuals, 

F3 families and the parents were evaluated for Type II resistance (resistance to the disease spread 

within the spike) in greenhouse. The parents and two resistant and susceptible bulks from F2 plants 

(including 15 plants in every bulk) were screened with 341 SSR Markers. 125 markers showed 

polymorphism between the two parents and 16 markers showed polymorphism between both parents 

and two bulks. The 16 markers were used to genotype 30 individuals in two bulks. Eight markers 

showed significant polymorphism and were used for screening the population and QTL analysis. 

Furthurmore, seven markers linked to the polymorph markers were used for screening and identifying 

QTL. Using F2 phenotypic and genotypic data, three QTLs for FHB resistance were identified on 

chromosomes 2AL, 3BS and 3AS. By evaluating F3 families, two QTLs controlling FHB resistance 

were confirmed on chromosomes 3BS and 2AL. SSR markers linked to the QTLs can be useful in 

marker assisted selection for FHB resistance in wheat. 
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  مقدمه 
 کـه   2سـکب یـا ا  ) FHB1( فوزاریومی سنبله    بیماري بلایت 

  است Fusarium graminearumعامل آن عمدتا قارچ 
از بیماري هاي مهـم گنـدم در نـواحی نیمـه مرطـوب بـه                

و مـک مـولن و       1374 ترابـی ان و   یاعتبار(شمار می رود    
این بیماري موجب کاهش شدید عملکـرد       ). 1997همکاران  

علاوه بر این، دانـه هـاي آلــوده        . و کیفیت دانـه می شود    
دي اکسی نیـوالنول      یکوتوکسـیـن هایی مانند    م  حاوي  

 شـانر  و   يبـا (هستند   بوده که براي انـسان و دام سمـی        
هاي اخیر خسارت ناشی از ایـن بیمـاري   در سال  ). 1994

در مازندران، گرگان، گنبد و مغان، بـه علـت وجـود مایـه             
تلقیح آن، کشت ارقام حساس و مهیا بودن شرایط جوي،          

 و 1375 ترابـی ان و ی ـاعتبار(ده اسـت  بسیار چشمگیر بـو  
علائـم بیمـاري بـا نقـاط        ). 1379 پـور و همکـاران       یحیمل

آبدار مایل به قهوه اي روي پوشـینه هـا و محـور سـنبله           
آغاز و در نهایت منجر به سفید شدن قسمتهایی از سـنبله   

در مزرعـه سـنبله هـاي بیمـار، کـشیده، بـدون             . می شود 
شه هاي سالم نمایـان     خمیدگی و بارنگی روشن تر از خو      

دانه هاي آلـوده، چروکیـده وکـم وزن بـوده و         . می شوند 
  و همکـاران    راد و   1379 یصـارم (کیفیت مناسبی ندارند    

عبـارت از   بهترین روش مبـارزه بـا ایـن بیمـاري            ).2001
 و میـدانر    1995پري و همکاران    (ارقام مقاوم است    کشت  
1997.(  

در گندم   FHBبه  ) 2و  1نوع  (دو نوع مهم مقاومت     
. توصیف شده است  ) 1963(توسط شرودر و کریستنسن     

ــوع  ــه و  1مقاومــت ن ــودگی اولی ــت در برابرآل ــه مقاوم ، ب
، بـه مقاومـت بـه گـسترش بیمـاري درون            2مقاومت نوع   

 1ارزیـابی دقیـق مقاومـت نـوع     . سنبله اطـلاق مـی شـود     
مشکل است، زیرا این نوع مقاومـت تـا حـد زیـادي تحـت           

گیرد و تعیین مقـدار واقعـی       ار می تاثیر عوامل محیطی قر   
 و شـانر  يبـا (مایه تلقیح به کار برده شده دشـوار اسـت         

                                                
1Fusarium head blight  
2 Scab 

ــابی، مــورد تــرین مقاومــت درگنــدم معمــول). 1994 ارزی
این نوع مقاومت بـا مـشاهده علایـم         . است 2مقاومت نوع   

ظاهري ناشی از گـسترش بیمـاري پـس از انجـام تقلـیح              
). 1999 کـاران  و هم  يبـا (نقطه اي اندازه گیري می شـود        

این مقاومت عموماً در گلخانه تحت شـرایط کنتـرل شـده            
ارزیابی می شود و بدین ترتیب تنوع محیطی کـاهش مـی           

   ).1999 والدرون و همکاران  و1999  و همکارانيبا(یابد 
ــه   ــابی مقاومــت ب ــه و FHBارزی ــشکل، پرهزین  م

نشانگر هاي مولکـولی    . مستلزم صرف زمان زیادي است    
زارهاي کارا براي مکان یابی ژن هـاي کنتـرل          به عنوان اب  

کننده مقاومت به بیماري، گزینش براي مقاومت را تسهیل         
کرده وامکان انتقال ژن هاي مقاومت از ارقـام مقـاوم بـه           
ارقام حساس را در زمان کوتاهتر و با دقت بیشتر فراهم            

به این ترتیب نـشانگرهاي مولکـولی پیوسـته بـا         . می کنند 
 مــی تواننـد در اصــلاح بـراي بیمــاري   ژن هـاي مقاومـت  

FHB 2001کولب و همکاران ( موثر باشند .(  
 حاصل  2F بوته   156با ارزیابی ) 2000(چن و همکاران      
مقاومـت    براي  2684ر یونیپا و 14و یدبلتلاقی ارقا م     از  
مـاهواره، دو    و استفاده از نـشانگرهاي ریـز         FHBبه  

QTL      3 را روي کروموزوم هايBS2  وBS  مکان یـابی 
 درصـد از تنـوع در شـدت بیمـاري           21در مجموع   . کردند

  .  توجیه شدQTLتوسط این دو 
  در FHBبـا ارزیـابی بیمـاري       ) 1999(اتو و همکـاران       

 لاین اینبـرد کرومـوزومی نوترکیـب      83جمعیتی مرکب از    
دي   بـا یـک لایـن جـایگزینی    لانگدونحاصل ازتلاقی رقم 

 Triticum dicocoidesز  ا3Aسومیک براي کروموزوم 
 روي کرومـوزوم  FHB  را براي مقاومـت بـه    QTLیک 
3Aنشانگر ریزمـاهواره . شناسایی کردند Xgwm 2   بـا  
 لایـن خـویش   218 ارزیابی با.  پیوستگی داشتQTLاین 

، سـه   آلونـدرا بـا   894037نگ ینآمیخته نوترکیب از تلاقی     
QTL   براي مقاومـت بـه FHB کرومـوزوم هـاي     روي 
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3B،6B  2  وD 6/51شناســایی شــدند کــه در مجمــوع 
  . درصد از تنوع فنوتیپی را تبیین کردند

 شناسـایی شـده   QTLاثـر  ) 2003(ژو و همکاران    
 را در یـک  3BS روي کرومـوزوم  FHBبراي مقاومت به  

نگ ین (3:4Fو یک جمعیت ) تونیو/7840نگ ین( 2F جمعیت 
نـد کـه اثـر    آنها دریافت. تأیید کردند ) 897978 ال   يا/7840

  و نـسل     4F مشابه نسل    2Fجایگزینی آلل مقاوم در نسل      
هاي بالاتر است  و اظهار داشتند که در صورت اسـتفاده            
از نشانگرهاي همبارز مانند ریزماهواره، تأثیر گزینش بـه       

 می تواند همانند تأثیر این عمـل      2Fکمک نشانگر در نسل       
  . در نسل هاي بالاتر باشد

 لایـن  210بـا ارزیـابی     ) 2004(استینر و همکـاران     
هاپلوییــد مــضاعف شــده حاصــل از تلاقــی رقــم مقــاوم 

 و بهـره گیـري از    رموس با رقم حساس فرونتانابرزیلی 
هــاي  را روي کرومــوزومQTL دو ، DNAنــشانگرهاي

3A5 وA  ــانگر ــوع 9 و 16 کــه بــه ترتیــب بی  درصــد تن
ــد    ــابی کردن ــان ی ــد، مک ــوتیپی بودن ــق  . فن ــن تحقی   در ای

QTL 1هـاي  ایی با اثرهاي کوچکتر روي کروموزوم هB ،
2A  ،2B   6 وB  3با ارزیابی نـسل هـاي   .  نیزگزارش شدF 

ــی  5Fو  ــل از تلاق ــر حاص ــا 82 يس ــشو  ب  در يبایونگ
 و استفاده از نشانگرهاي ریز      1مزرعه براي مقاومت نوع     

ــاهواره و ــوزوميرو QTL، دو AFLPم ــاي کروم  3B ه
شناسـایی شـده     ) 2005( توسط مردي و همکـاران       2Dو

  .است
هـــدف از ایـــن تحقیـــق شناســـایی نـــشانگرهاي 

 هاي کنتـرل کننـده مقاومـت     QTLریزماهواره پیوسته با    
 حاصـل از  2:3F گنـدم در جمعیـت   FHB به بیماري   2نوع  

  .  و فلات بوديبایونگشوتلاقی ارقام 
  

  مواد و روش ها 
  مواد گياهي

 2F گیـاه    213مواد گیـاهی مـورد مطالعـه متـشکل از                
بـا   يبایونگـشو  حاصل از تلاقـی رقـم   3F خانواده 167و

گندم بهـاره چینـی مقـاوم بـه      يبایونگشو. رقم فلات بود

 و فلات گندم بهاره حساس به این بیمـاري          FHBبیماري  
ــذر . اســت ــدان2Fحــدود دویــست و پنجــاه ب هــاي  در گل

 سـانتی متـردر گلخانـه     23×21پلاستیکی بزرگ به ابعـاد      
در .  کشت شـدند 1381یی در سال    ساعت روشنا  16تحت  

هر گلدان به منظور دستیابی به تعداد پنجه مناسـب فقـط             
 3F ،14به منظور تولید خـانواده هـاي        . دو بذر کاشته شد   

 در سه گلـدان بـزرگ بـه      2F بذر حاصل از هر گیاه       18تا  
هـا بـه طـور      گلـدان . متر کاشـته شـد     سانتی 23×21ابعاد  

رد استفاده لوم شنی    بافت خاك مو  . تصادفی توزیع شدند  
هـاي زراعـی مطـابق    ها و سایر مراقبت   آبیاري گلدان . بود

کـوددهی در  . معمول و بر حسب نیاز گیاهـان انجـام شـد    
 برگی و مرحله طویل شدن ساقه اعمـال         5 تا   4دو مرحله   

 تعــدادي از DNAهــاي بــه دلیــل ایــن کـه نمونــه . گردیـد 
هاي ابی در ارزی  2F گیاه   196 تخریب شده بود،     2Fگیاهان  

  . ژنوتیپی مورد استفاده قرار گرفتند
  

  ارزيابي بيماري 
و فلات،   يبایونگشوسی بوته از هر یک از والدین        

ــوع 3F خــانواده 167 و 2F گیــاه 213 ــراي مقاومــت ن  2 ب
اي کـاملا تحـت     در گلخانه ) گسترش بیماري درون سنبله   (

. کنترل از نظر دما و رطوبت طی دو سال ارزیـابی شـدند            
و فلات نیز که در چند تاریخ متـوالی   ي تريسوما دو رقم 

هـاي مقـاوم و     کشت شده بودند به ترتیب به عنوان شاهد       
مایــه تلقــیح  . حــساس مــورد اســتفاده قــرار گرفتنــد    

graminearum.   F       آوري  مخلوطی از پنج جدایـه جمـع
هاي سوسپانسیون اسپور جدایه  . شده از شمال ایران بود    

 موسسه تحقیقات اصلاح و     فوق از بخش پاتولوژي غلات    
 سنبله 3 تا   2 در اوایل گلدهی     .تهیه نهال و بذر تهیه گردید     

 2F حاصل از هـر گیـاه   3F گیاه 17 تا  13 و   2Fاز هر گیاه    
 104 میکرولیتر سوسپانسیون اسپور کـه غلظـت آن       10با  
ــدند   2× ــیح ش ــود تلق ــر ب ــی لیت ــپور در میل ــق .  اس تزری

ت بـه گلچـه     سوسپانسیون اسپور توسـط یـک میکروپیپ ـ      
میانی در سنبلچه نزدیـک بـه مرکـز سـنبله مطـابق روش         

بـه منظـور تـامین      . انجام شد ) 2001(اندرسن و همکاران    
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رطوبت درحد اشباع و امکان استقرار قارچ بـر روي گیـاه    
میزبان، سنبله هاي تلقیح شده با آب پاش دستی به طـور            

هـاي پلاسـتیکی    یکنواخت مرطوب شده و به وسیله کیسه      
در طـی ایـن   . ب به مـدت سـه روز پوشـانده شـدند      مرطو

 درجـه سـانتیگراد نگـاه    25مدت دمـاي گلخانـه درحـدود      
ــاي پلاســتیکی  . داشــته شــد ــسه ه ــس از ســه روز، کی پ

برداشـته و گلــدان هـا بــه بخـشی از گلخانــه بـا رطوبــت     
دمـاي گلخانــه بــه طــور  .  درصــد منتقــل شــدند70نـسبی 

 درجـه  19 درجـه سـانتیگراد در طـول روز و        25متوسط  
سـه هفتـه پـس از تلقـیح،        . سانتی گراد در طی شـب بـود       

در هر سنبله بـه عنـوان      ) PSS(هاي آلوده   درصد سنبلچه 
 درصـد   100شدت بیماري بـر اسـاس مقیـاس صـفر تـا             

 2ومعیاري از مقاومـت نـوع       ) 1999والدرون و همکاران    (
 و هر خـانواده     2F متوسط براي هر گیاه      PSS. تعیین شد 

3F  ري از  با میانگین گیPSS  سنبله هاي تلقیح شـده درآن 
 و ژو و    1990درز  یاسـنا (گیاه و یا خـانواده بدسـت آمـد          

  ). 2003همکاران 
  

  هاي ژنوتيپي ارزيابي
DNA        2هاي  افراد  ژنومی از برگF   و والـدین بـه  

ــقا  (CTABروش  ــاران  يس ــروف و همک ــا ) 1984 مع ب
ونـه هـاي   ارزیابی کیفـی نم  . تغییرات  جزیی استخراج شد    

DNA    ــد ــام ش ــارز انج ــتفاده از ژل آگ ــا اس  ســپس.  ب

 بــا اســتفاده از دســتگاه خــشک کــن DNA نمونــه هــاي 
ادامـه تحقیـق بـا      . انجمادي، در دماي پایین خشک شـدند      

 به مرکز ژنومیک گیاهی دانشگاه      DNAانتقال نمونه هاي    
 TE در   DNAنمونه هـاي    . آدلاید استرالیا صورت گرفت   

)Tris - EDTA (  ند و کیفیـت و کمیـت آنهـا بـا     حـل شـد
ــا DNAآنزیمــی بــرش اســتفاده از ژل آگــارز و روش   ب

بدین ترتیب که پـنج میکرولیتـر      . برده شد  BamH1آنزیم  
 سـاعت در آون بـا   4 الی 3 براي مدت DNA از هر نمونه

 درجه سانتی گـراد بـا پـنج میکرولیتـر مخلـوط             37دماي  
قطـر  ، آب م  BamH1شامل آنزیم   (مادري واکنش آنزیمی    

سـپس  . قـرار گرفـت  بـرش  مـورد  ) SDBاستریل و بـافر   

 DNA شده به همـراه   برش DNAهاي  الکتروفورز نمونه 
 DNA با غلظت مشخص و نشانگر       نگیز اسپر ینیچاگندم  
-انجام شد و براي تعیین کمیـت نمونـه  ) λ HindIII(لمدا 

، غلظـت آنهـا بـا شـاهد مـورد مقایـسه قـرار            DNAهاي  
فنـوتیپی بیمـاري در گلخانـه،      بر اسـاس ارزیـابی      .  گرفت

DNA 15  2ترین افراد  گیاه از مقاومF    بـه نـسبت یکـسان 
بـا یکـدیگر مخلـوط     ) R(مقـاوم   ) بالـک (براي تهیـه تـوده      

بـا ادغـام    ) S(به همین ترتیب، یـک تـوده حـساس          . شدند
DNA    2ترین افراد    پانزده گیاه از حساسF    تـشکیل شـد  .

ــوده   ــدین و دو ت ــتفاده از S وRوال ــا اس ــشانگر 341  ب  ن
رودر و   (Xgwm  نـــشانگر166ریزمـــاهواره شـــامل  

ــاران  ــشانگر175و  )1998همکـ ــریگن و ( Xbarc   نـ کـ
آغازگرهایی که بین والـدین     . غربال شدند ) 2001همکاران  

و همچنین بین دو توده چند شـکلی نـشان دادنـد،  بـراي               
. مورد استفاده قرار گرفتند   )  فرد 30(غربال افراد دو توده     

که تفاوت معنی داري از نظر فراوانی آللی در         در صورتی   
 وجود داشت، کل افراد جمعیـت      S و   Rبین افراد دو توده     

علاوه بر این، نـشانگرهاي     . براي آن نشانگر غربال شدند    
هـاي ژنتیکـی    دیگري نیزکه با نشانگرهاي فوق طبق نقشه      

گن و همکـــاران ی کـــرو 1998رودر و همکـــاران (گنـــدم 
، بـراي غربـال جمعیـت اسـتفاده         پیوستگی داشتند ) 2001
مطـابق روش   ) PCR(واکنش زنجیـره اي پلیمـراز       . شدند

انجـام شـد، بـا ایـن تفـاوت کـه         ) 1998(رودر و همکاران    
مراحـل  .  میکرولیتـر کـاهش یافـت      5/12حجم واکنش بـه     

اي پلیمـراز  هاي زمانی واکنش زنجیرهواکنش، دما و دوره  
 اتـصال بـر    براي همه آغازگرها یکسان بود و فقط دمـاي        

 درجـه سـانتی گـراد در        60 یا   55،  50حسب نوع آغازگر،    
ــد   ــر گرفتــه ش   روي ژل PCRقطعــات حاصــل از  . نظ

سپس ژل ها با اتیـدیوم      .  درصد تفکیک شدند   8آکریلامید  
 يو ویــبرومایـد رنـگ آمیـزي و بــا اسـتفاده از دسـتگاه      

  . عکسبرداري از آنها به عمل آمد
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  تجزیه هاي آماري 
 توزیـع نرمـال نداشـتند، از       PSSی که مقادیر  ینجااز آ       

هـاي آمـاري اسـتفاده    ریشه دوم در تجزیـه آنها به  تبدیل  
 بـا   PSSرابـطه بیــن نــشانـگرها و مقــادیر          سپس   .شد
هــاي حاصــل از تبــدیل بـه ریــشه دوم و داده هــاي   داده

از آنجـایی کـه     . تبدیل نشده مـورد بررسـی قـرار گرفـت         
هـاي  ل توجهی نکرد، نتایج بـا داده ماهیت ارتباط تغییر قاب  
  . تبدیل نشده ارایه شدند

 انحــراف تفــرق بررســیقبــل از تجزیــه پیوســتگی،        
هــاي  منــدلی بــراي ژنوتیــپ1:2:1انحــراف از نــسبتهاي (

توسط آزمون کاي اسـکوار     )  نشانگر همبارز ریزماهواره  
  نقـشه پیوسـتگی نـشانگرها بـا اسـتفاده از         . انجام گردیـد  

 اولــسون و یمــانل( Map Manager QTXار افــزنــرم
بـا  ) 1944 یکوسـامب ( و تابع مکان یابی کوسامبی       )1999

 30 و حداکثر فاصـله  3 برابر  LODدر نظر گرفتن حداقل     
تجزیه تـک نـشانگري بـه روش     .سانتی مورگان تهیه شد

رگرسیونی، به عنـوان یـک روش اولیـه بـراي شناسـایی             
 FHBا مقاومـت بـه    نشانگرهایی که ارتباط معنی داري ب ـ     

 ها از  QTLبراي شناسایی. در جمعیت داشتند انجام شد
اي یـابی فاصـله  اي و مکـان   یـابی فاصـله   هاي مکـان  روش

باســتن و  ( QTL Cartographerمرکــب و نــرم افــزار
 3دار  با در نظر گرفتن حدآسـتانه معنـی       )  2001همکاران  

  .  استفاده گردیدLODبراي  
  

  نتایج و بحث 
  يماري ارزيابي ب

ــاري        ــدت بیم ــت FHBش ــع 2F در جمعی  داراي توزی
 درصد بود که نـشانگر  100 تا   5/4اي بین   پیوسته و دامنه  

والـدین از نظـر   . تنوع فنوتیپی وسیع در این جمعیـت بـود       
 و  t=66/7(داري نـشان دادنـد      شدت بیماري تفاوت معنـی    

001/0 P < .(     میانگین شدت بیمـاري والـدین جمعیـت بـه
) ي بـا يونگـشو ( درصـد بـراي والـد مقـاوم          2/14ترتیب  

). 1شـکل (بـود   ) فـلات ( درصد براي والد حـساس       2/88و
 نیز از توزیع پیوسته اي برخوردار بودند        3Fهاي  خانواده

.   نـشان دادنـد   FHBو تنوع وسـیعی بـراي مقاومـت بـه    

 7/85 تـا    5/9هـا بـین     میانگین شدت بیماري این خـانواده     
ت بیمـاري والـد مقـاوم و        میانگین شـد  . درصد متغیر بود  

به ) 1384سال   (3Fهاي  حساس در سال ارزیابی خانواده    
کـه ایـن تفـاوت    ) 2شکل ( درصد بود 6/78 و   4/12ترتیب  

ــاظ ــد    از لحـ ــی دار شـ ــز معنـ ــاري نیـ    وt=17/13(آمـ
 0001/0 P< .(  ــراي شــدت بیمــاري در توزیــع پیوســته ب

 هـا توسـط     QTLاستفاده براي مکان یـابی       جوامع مورد 
اندرسـن و همکـاران   (ن دیگر نیزگزارش شده است     محققا
دو عامــل محیطــی دمــا و  ).2003 و ژو و همکـاران  2001

رطوبت عوامل مهم و تعیین کننده در شـروع و گـسترش             
ــا(هــستند  بیمــاري در ایــن تحقیــق، ). 1994 و شــانر يب

شرایط مطلوب از نظر دما و رطوبت در یک گلخانـه قابـل       
 . تنوع محیطی فراهم شدکنترل براي به حداقل رساندن

  
  تجزيه نشانگرهاي ريز ماهواره 

 125 نــشانگر ریــز مــاهواره مــورد اســتفاده،  341      از 
 نشانگر هم در بـین والـدین و   16در بین والدین و نشانگر  

هم در بین دو توده حساس و مقـاوم چنـد شـکلی نـشان             
 نشانگر براي تعیین ژنوتیپ افـراد دو تـوده          16این  . دادند

استفاده شـدند تـا تجزیـه تـوده در حـال تفـرق         )  فرد 30(
 نـــشانگر 8در نهایـــت . اولیـــه مـــورد تاییـــد قرارگیـــرد

معنی داري نشان دادند کـه بـراي       ریزماهواره چند شکلی    
عـلاوه  ). 1جـدول  (غربال کل افراد جمعیت استفاده شدند      

بر این، نشانگرهایی نیزکه با نشانگرهاي فوق بـر اسـاس           
ــشه رودر و همکــاران   ــریگن و همکــاران  ) 1998(نق و ک

پیوستگی داشتند براي غربال کل جمعیت استفاده       ) 2001(
گر ریـز مـاهواره     ، الگوي چند شـکلی نـشان      3شکل  . شدند

Xbarc 220   2  در افـراد جمعیـتF   و والـدین حـساس و 
نشانگرهاي مـورد    در مورد تمام    . دهدمقاوم را نشان می   

استفاده در تعیـین ژنوتیـپ جمعیـت، نـسبتهاي مـشاهده            
نقشه .  مطابقت داشت  1:2:1شده با نسبتهاي مورد انتظار      

هـایی از سـه کرومـوزوم       پیوستگی جزیـی شـامل بخـش      
2A،3B 3وA  توسط نرم افـزار Map Manager  ایجـاد  
 ).4شکل (شد 
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 ونگشویباي

  هاي آلودهدرصد سنبلچه

شدت  . ٢Fهاي آلوده به عنوان شدت بيماري در افراد جمعيت   توزيع فنوتيپي درصد سنبلچه-١شكل 
  بيماري والدين در شكل مشخص شده است

 فلات

شدت  . F ٣يماري در خانواده هاي هاي آلوده به عنوان شدت ب  توزيع فنوتيپي درصد سنبلچه-٢شكل 
  بيماري والدين در شكل مشخص شده است

 درصد سنبلچه هاي آلوده

 ونگشویباي
راد
د اف
عدا
 ت

داد
تع

راد
 اف

 

 فلات
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  استفاده شدندحاصل از تلاقی فلات با ونگشويبای  ٢F فهرست و مشخصات نشانگرهايي كه براي غربال جمعيت -١جدول 

زومكرومو توالي )C°(دماي اتصال   نشانگر 
١٨ ٥٠(GA) 3A Xgwm 2 
٢١ ٥٠(CT)٢ (T)١١(CT) 3A Xgwm 369 
٥١ ٥٠(GA) 2A Xgwm 372 
١٦ ٥٠(GT)١٤(CT) 3B Xgwm 389 
٦٠ imp ٤٣(CA)  3A Xgwm 493 
٢٠ ٥٠(GA) ١٨(GA) 3B Xgwm 533 
١٣ ٦٠(CA) 3A Xgwm 666.1 
١٣ ٦٠(CA) 3A Xgwm 666.2 
٩ ٥٥(CAA) 2A Xbarc 15 

 ٥٥     (TAGA)  ١٠  3A Xbarc 54 
٢٤ ٥٥(CT) 3B Xbarc 133 
١٨ ٥٥(CT) 2A Xbarc 220 
١٥ ٥٥(CT) 3A Xbarc 310 
 2A Xbarc 353.1 تكرار نامنظم نوكلئوتيدها  ٥٥
 2A Xbarc 353.2 تكرار نامنظم نوكلئوتيدها ٥٥

   

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

          
   و والدين حساس و٢F در افراد جمعيت  Xbarc 220 الگوي چند شكلي نشانگر ريز ماهواره -٣شكل 

  .نشان داده شده استH  و A ،Bو افراد هتروزيگوت به ترتيب با فلات ، حساس  ونگشويبایژنوتيپ والد مقاوم. مقاوم

PUC 19 B B H B A A A-H A B… 
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   QTLجزیه ت
هاي و داده ان یابی فاصله ايبا استفاده از روش مک       

 روي QTL، سـه  2Fفنوتیپی مقاومت به بیماري در نـسل   
 براي مقاومـت بـه   3AS و 2AL ، 3BSکروموزوم هاي

FHB      درصد از تنـوع    2/49شناسایی شدند که در مجموع 
ــد   ــه کردنــ ــوتیپی راتوجیــ ــکل(فنــ ــدول 4شــ  ). 2، جــ

 در حد فاصـل   2AL کروموزوم QTLمحتمل ترین مکان  
 = 85/7  بـا  Xbarc 15   وXbarc 353.2ي نـشانگرها 

LOD  این  .   بودQTL  ،9/20        درصد از تنوع مقاومـت بـه 
 FHB براي مقاومـت بـه       QTLیک  . بیماري را تبیین کرد   

 توسط والـدرون و    2ALبا مکان مشابه روي کروموزوم      
 و جـرویس  ) 2001(، اندرسن و همکاران     )1999(همکاران  

 دوم نزدیـک  QTL. گزارش شده است) 2003(و همکاران  
ــوزوم    ــاه کروم ــازوي کوت ــاي ب ــل  3Bانته ــد فاص  درح

Xgwm 389 –Xgwm 533 ) 22/5 = LOD ( 
 درصد از تنوع فنوتیپی توسط این       9/13شناسایی شد که    

QTL  توجیه شد  .QTL        3  مـستقر روي کرومـوزومBS 
در ) 1999(براي اولین بـار توسـط والـدرون و همکـاران            

ــا اســتوا اي حاصــل ازتلاقــی ســومRILجمعیــت  تــري ب
 را بـراي    QTLمطالعـات دیگـري نیـز یـک         . گزارش شـد  
 3B در روي بازوي کوتاه کرومـوزوم  FHB مقاومت به 

ــد  ، اندرســن و 1999بــاي و همکــاران (گــزارش کــرده ان
ســومین  ). 2002 و بورستمیر و همکـاران   2001همکاران  

QTL  3  در روي کـــروموزومAS  و در حـــد فاصــــل 
 شناسـایی  Xgwm 2   و Xgwm 369نــشـانـگرهـاي   

اتـو و   .  درصد از تنوع فنوتیپی را تبیین کـرد        4/14شد که   
 FHB را براي مقاومت به      QTLنیز یک   ) 1999(همکاران  

 گزارش کردند که بـا مکـان ژنـی    3Aدر روي کروموزوم  
بررسی هـا  .    پیوستگی نزدیکی داشتXgwm 2نشانگر 

نیـز   آر201و افنشان داده است که ارقام مقاوم فرونتانا 

 روي FHB بــــراي مقاومــــت بــــه QTLداراي یــــک  
ــوزوم  ــستند  3Aکروم ــانترومر ه ــک س شــن و ( در نزدی

  ). 2004 و استینر و همکاران 2003همکاران 
 هاي شناسـایی شـده بـراي        QTLبه منظور تایید    

، ارزیابی مقاومت بـه بیمـاري بـا تکـرار     FHBمقاومت به  
بـا  . انجام شـد   نیز3Fبیشتر و با استفاده از خانواده هاي       

استفاده از داده هاي فنـوتیپی ایـن خـانواده هـا و  روش               
 براي مقاومـت بـه      QTLمکان یابی فاصله اي مرکب، دو       

FHB   3 در روي کروموزوم هايBS 2 وAL  مکان یـابی 
هــر چهــار نــشانگر ریزمــاهواره روي ). 2جــدول (شــدند 

 ارتبـاط معنـی     9/3 بیـشتر از     LOD بـا    3BSکروموزوم  
 نشان دادند، امـا محتمـل تـرین    FHBبا مقاومت به  داري  
 و در   3B در روي بازوي کوتـاه کرومـوزوم         QTLمکان  

شکل (  قرار داشت Xbarc 133-Xgwm 493حد فاصل 
 در صـد از تنـوع     16،  7/5  برابـر     LOD با   QTLاین  ).  5

نیـز یـک   ) b2003 (شن و همکاران . فنوتیپی را تبیین کرد
QTL  ــوع ــت ن ــراي مقاوم ــین فاصــله روي 2 را ب  در هم

.  گـزارش کردنـد    894037 در رقم نینـگ      3BSکروموزوم  
 در  2AL دوم روي کرومـوزوم      QTLمحتمل ترین محـل   

  Xgwm 372  و Xbarc 353.1فاصله بین نشانگر هاي 
 درصد از   1/9که  ) 5شکل  ( تعیین شد    6/3 برابر   LODبا    

  .تنوع را توجیه کرد
ــوع،  ــده در  QTLدر مجمـ ــایی شـ ــاي شناسـ    هـ

  درصــد از 1/25 و 2/49بــه ترتیــب   3F و 2Fهــاي سلنــ
تنـوع تبیـین نـشده احتمـالا     . تنوع فنوتیپی را تبیین کردنـد  

 هایی است کـه یـا بـه علـت کوچـک اثـر            QTLمربوط به   
بودن و یـا بـه دلیـل ایـن کـه نـشانگرهاي آن نـواحی در              
مطالعه حاضـر ارزیـابی نـشدند، مـورد شناسـایی قـرار             

   هـا و تنــوع محیطــی نیــز  QTL اپیــستازي بــین. نگرفتنـد 
عـدم شناسـایی   . تواند در عدم تبیین تنوع سهیم باشـد       می
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QTL    3 روي کروموزومAS    3 در نسلF     ممکن است بـه 
  . در این ناحیه باشدQTLدلیل نوترکیبی بین نشانگر و 

در این تحقیق از نشانگرهاي ریزمـاهواره و روش         
ي تجزیه توده در حال تفـرق بـراي شناسـایی نـشانگرها           

 و غربـال آنهـا در جمعیـت         FHBمرتبط بـا مقاومـت بـه        
 روش در کنــار ارزیــابی چنــد شــکلیایــن . اســتفاده شــد

هـا بـه    والدین یک راهبرد کارا براي تسهیل شناسـایی ژن       
رود، زیرا در مقایسه با تعیین ژنوتیـپ جمعیـت           شمار می 

جـویی در     با تعـداد زیـادي از نـشانگرها، موجـب صـرفه           
در بـین نـشانگرهاي مولکـولی،       . ودش ـ  زمان و هزینه مـی    

ــارز   ــشانگرهاي همب ــه ن ــشانگرهاي ریزمــاهواره از جمل ن
باشند که از نظر تکنیکی، سـاده بـوده و امکـان تعیـین          می

  این نشانگرها تنوع. ژنوتیپ با آنها نسبتاً آسان می باشد
بالایی دارند و براي گزینش به کمـک نـشانگر، نـشانگرها            

ر ایـن پـژوهش بـراي مکـان         د. روند  مناسبی به شمار می   
ژو و .  اسـتفاده شـد  3F و 2F  جمعیتهاي ها از    QTLیابی  

اظهــار داشــتند کــه بــا اســتفاده از     ) 2003(همکــاران 
 2Fنشانگرهاي همبارز، گزینش به کمک نـشانگر در نـسل       

ایـن    می تواند تأثیري مـشابه بـا         FHBبراي مقاومت به    
این، از بنـابر . عمل در نسلهاي پیـشرفته تـر داشـته باشـد      

هـاي  طریق گزینش به کمـک نـشانگرهاي پیوسـته بـا ژن           
هاي اولیـه و گـزینش افـراد هموزیگـوت          مقاومت در نسل  

توان عملیات اصلاحی را    داراي الل نشانگر والد مقاوم می     
نشانگرهاي . تسریع کرده و کارایی گزینش را افزایش داد        

 هاي شناسایی شده در ایـن       QTLریزماهواره پیوسته با    
ــ ــیتحقی ــتفاده از ژن  ق م ــم    تواننــد اس ــاي مقــاوم رق ه
 FHBهاي اصلاحی مقاومت بـه        را در برنامه   يبایونگشو

  .تسهیل کنند
 

  سپاسگزاري

از همکاري دانشگاه آدلاید استرالیا که امکـان اجـراي               
بخش مولکولی این تحقیق را بـراي نویـسنده اول فـراهم            

اري بـه  از خانم دکتر ناهید نی ـ. کرد سپاسگزاري می شود 
ــوتیپی و اســتخراج    ــابی فن ــک در مراحــل ارزی خــاطر کم

DNAتشکر و قدردانی می شود .  
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د سمت چپ كروموزوم ها نيز بيانگر فاصله بين نشانگرها بر حسب سانتي اعدا. ها نوشته شده اندكروموزوم
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ي شناسايي شده براي مقاومت  هاQTL، ضريب تبيين و اثرهاي افزايشي LOD  نشانگرهاي احاطه كننده،  مكان كروموزومي، -٢جدول 
 يباي حاصل از تلاقي فلات با ونگشو٣F و٢F با استفاده ازجمعيت هاي FHBبه 

موكروموز LOD (R2)ضريب تبيين  اثر افزايشي  جمعيت  QTLشانگرهاي احاطه كننده ن 

٧٦/١٤  ٩/٢٠  ٨٥/٧  2AL Xbarc 15-Xbarc 353.2  F٢ 

٨١/٩  ٩/١٣  ٢٢/٥  3BS 
 

Xgwm 389-Xgwm 533  

١٩/١٠  ٤/١٤  ٤٢/٥  3AS Xgwm 369-Xgwm 2  

٧٢/١٠  ٧/٥ ١٦  3BS Xbarc 133- Xgwm 493 F٣ 

 
٥٠/٧  ١/٩  ٦٠/٣  2AL Xbarc 353.1- Xgwm 372  

  

  

 با روش مكان يابي فاصله اي مركب در روي FHB هاي شناسايي شده براي مقاومت به QTL  -٥شكل 
  بایي ونگشوو فلات  حاصل از تلاقي٢:٣Fبا استفاده از جمعيت ) ب( 3B  و2A) الف (هاي كروموزوم

 
 ب الف
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