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  " علوم زراعي ايرانمجله"
  ١٣٨٧ زمستان ،٤ شماره ،دهم لدج

  
   ژني كنترل كننده مقاومت به ورس در گندم دورومهاي  مكان برخيشناسايي

(Triticum turgidum L. var. Durum)  با استفاده از نشانگر ريزماهواره   
Identification of some quantitative trait loci for lodging in durum wheat  

(Triticum turgidum L. var. Durum) using microsatellite markers 
  

 2 ران ناكس و1هوشمندسعد اله 
  

  چكيده
 بـا    (Triticum turgidum L. var. Durum) ژنـي كنتـرل كننـده مقاومـت بـه ورس در گنـدم دوروم      هـاي   مكان برخيشناسايي . 1387.ناكس. و ر.  سهوشمند،

  .389-399 ):4 (10 .  مجله علوم زراعي. ريزماهوارهاستفاده از نشانگر

  
 بـا    (Triticum turgidum L var. Durum)هـاي كنتـرل كننـده ورس در گنـدم دوروم     يـابي ژن   مكانبا هدفبررسي حاضر 

 لايـن بـود كـه از تلاقـي رقـم كوفـا و لايـن                 155ايـن جامعـه شـامل       . استفاده از يـك جامعـه دابلـد هاپلوييـد صـورت پـذيرفت             
Kyle*2/Biodur   اطلاعـات  . رقم كوفا در مقايسه با والد ديگر از مقاومت بالاتري نسبت بـه ورس برخـوردار اسـت                 .  حاصل شده بود

در دو منطقـه    مـيلادي    2002 و   2001هاي دابلد هاپلوييد و والدين طي دو سـال زراعـي              فنوتيپي از ارزيابي مقاومت به ورس لاين      
هاي حاصل از تلاقي از لحاظ اين ويژگـي           داري بين لاين    چوان كانادا حاصل شد و  تفاوت معني       هد در ايالت ساسكا     رجينا و ايندين  
 نشانگر ريزماهواره بررسي و نشانگرهاي چندشكل در والدين براي غربال كليه            517چند شكلي  والدين با استفاده از        . مشاهده گرديد 

 نشانگر ناپيوسته را تشكيل دادند كه حـدود         11 گروه پيوسته و     14دشكل،   نشانگر چن  53نقشه پيوستگي   . هاي جامعه استفاده شدند     لاين
هـاي تجزيـه تـك     هاي ژنوتيپي و فنوتيپي بـر اسـاس روش   رابطه بين داده. داد مورگان از ژنوم گندم دوروم را پوشش          سانتي  971

. هاي حاصل از روش حداقل مربعات بررسي شد نگيناي مركب  و با استفاده از ميا يابي فاصله اي ساده و مكان يابي فاصله نشانگر، مكان
 در هـر چهـار   قرار دارد 4BLروي كروموزم    اول كه    QTLتأُثير  .  مرتبط با مقاومت به ورس در اين جامعه بود         QTLنتايج بيانگر سه    

ر  دو مكان ژني ديگـر كـه         تأُثي.  از تغييرات فنوتيپي صفت را تبيين كرد        درصد 20طور ميانگين     بود و به  ) >0001/0P (دار  معنيمحيط  
داري با تغييرات اين صفت نشان   قرار داشتند، وابسته به محيط بود و حداقل در يكي از چهار محيط رابطه معني 2ALروي كروموزم 

  . درصد از تغييرات اين صفت را توضيح داد8 تا 4داد و بين 
  

  . QTL  وورس، ر ريزماهوارهنشانگ محيط،، هاپلوييد لاين دابلدگندم دوروم، : واژه هاي كليدي
  

  

  

  

  
  14/11/86: تاريخ دريافت

  )مكاتبه كننده(استاديار دانشگاه شهركرد  - 1
   مركز تحقيقات كشاورزي منطقه نيمه خشك كاناداشگرپژوه -2
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   ١٣٨٧ زمستان ،٤، شماره دهم جلد ،" علوم زراعي ايرانمجله"

٣٩٠ 

  مقدمه

و عدم برگشت آن به حالت      ساقه  خوابيدگي    به ورس
از ديربـاز بـه عنـوان يـك       وگـردد    مـي  اطـلاق خود  اوليه  

محدود كننده توليـد در غـلات مطـرح بـوده اسـت       عامل  
(Berry et al.,  2004) .  داراي تـوارث خـصوصيت ايـن  

 افـزايش رطوبـت و فـراهم         باعـث  بوده و در مزرعه   كمي  
هــا، كــاهش  آمــدن محيطــي مناســب بــراي تكثيــر قــارچ 

 و  سـنبله كارايي برداشت، كاهش انتقال مـواد غـذايي بـه           
  گـــردد مـــيو كيفيـــت دانـــه   عملكـــردنهايتـــاً كـــاهش

(Briggs et al., 1999; Xue and Warkentin, 2001) .
 20تـا   4توانـد بـين     در گنـدم نـان ورس مـي   ،بطور مثال

 بيـشتر از  و در برخي مناطق (Briggs et al., 1999) درصد
كاهش عملكرد دانه را  (Easson et al., 1993) درصد 40

 تـشديد  بطور معمول توسط باد و بـاران         ورس. دايجاد كن 
چـون آفـات و       توانـد توسـط عـواملي هـم          مـي   و شـود  يم

 ازت محـيط   مقدار اضـافي (Keller et al., 1999) بيماريها
و ميـــزان رطوبـــت بـــالا كـــشت، تـــراكم بـــالاي بوتـــه 

(Champoux et al., 1995)  ــأثيرتحــت ــرار ت ــرد  ق .  گي
ارزيـــابي و بروزمـــشكلاتي در ر باعـــث وذكمـــعوامـــل 

ــازدهي ــه گياهــانامتي ــراي مقاومــت ب  ورس در مزرعــه  ب
 ارزيــابي دســتيابي بــه روشــي بــرايرو  ز ايــن، اگــردد مــي

، يكـي از     باشـد  ، مـستقل از محـيط      كـه  مقاومت بـه ورس   
هـايي در جهـت      تـلاش . باشـد   غلات مـي   نژادي  بهاهداف  

فولوژيك كه بتوانند بـه عنـوان       ورشناسايي خصوصيات م  
ــه ورس   ــراي انتخــاب غيــر مــستقيم مقاومــت ب معيــاري ب

ــود ــتفاده شـ ــن ،اسـ ــت  و در ايـ ــه اسـ ــورت پذيرفتـ    صـ
ــاقه،     ــر سـ ــد  قطـ ــفاتي ماننـ ــه صـ ــاقه   زمينـ ــراكم سـ   تـ

ــر وزن ســاقه در ســانتي( ــه مطــرح شــده  )مت  و ارتفــاع بوت
 از امـا  ).;Easson et al., 1993 Keller et al., 1999(اسـت 

آنجائكه اين صفات و همچنين همبـستگي آنهـا بـا ورس            
فيـق كلـي    توگيـرد،     تحت تأثُير عوامل محيطـي قـرار مـي        

ــشده    ــه حاصــل ن ــن زمين ــايي  . اســت دراي ــابراين شناس بن
 به گزينشمكانهاي ژني كنترل كننده مقاومت به ورس و       

توانـد بـه عنـوان ابـزار مهـم در بهبـود               كمك نشانگر مـي   

مقاومت به ورس در غلات و از جمله گندم دوروم مورد           
مطالعات در زمينه شناسـايي مكانهـاي       . استفاده قرار گيرد  

ــين  ژنـــي كن ــه ورس و همچنـ ــده مقاومـــت بـ ــرل كننـ تـ
زراعي متفاوت انجام   نشانگرهاي پيوسته با آن در گياهان       

 (Keller et al., 1999)كيلـر و همكـاران   . گرديـده اسـت  
 براي مقاومت به ورس در يك جامعه        QTLتعداد نه عدد    

ــپلت   ــدم اســ ــان و گنــ ــدم نــ   حاصــــل از تلاقــــي گنــ
(Triticum spelta  L.)  دو  گزارش كردند كهQTL روي 

ــوزم ــاي  كروم ــت  4A و 2Aه ــته اس ورمــا و  . قــرار داش
  با استفاده از يك جامعه (Verma et al., 2005)همكاران 

ــد   ــد هاپلوييـ ــان و  (Doubled haploid)دابلـ ــدم نـ  گنـ
هاي   هايي را روي كروموزم QTLنشانگرهاي ريزماهواره، 

4B ، 4D  ، 6D 7 وDــا ورس     مــشخص نمــوده ــد كــه ب ان
 از تنـوع فنـوتيپي       درصد 30شت و جمعاً حدود     ارتباط دا 

كــارتني و همكــاران  مــك. ايــن صــفت را تبيــين كردنــد
(McCartney et al., 2005)  هـاي ژنـي را روي     نيـز مكـان

 در رابطه با كنترل ورس در يك        4D و   4Bهاي    كروموزم
برنـر و همكـاران     . انـد   جامعه گندم بهاره گـزارش نمـوده      

(Börner et al., 2002) سه QTL با اثر اصلي كنترل  ورس 
  به همـراه چنـد       6 و   2هاي كروموزمي شماره      روي گروه 

QTL               با اثـر كوچـك را در گنـدم نـان گـزارش كردنـد  .
  چـــــون  ذرت همچنـــــين در گياهـــــان ديگـــــر هـــــم

 (Cardinal et al., 2003) جو ، (Kandemir et al. 2000) ،
   (Tar’an et al., 2003)، و نخـود (Luo et al. 2000)بـرنج  

هـو و   . هاي مرتبط با ورس شناسايي شـده اسـت        QTLنيز  
   و بــروس و همكـــاران (Hu et al., 2002)همكــاران  

(Bruce et al,. 2001)هاي كنترل كننـده    تلاش كردند ژن
ترتيـب در گنـدم و ذرت همـسانه           مقاومت به ورس را بـه     

  . كنند
ــن   ــدف از ايـ ــژوهش هـ ــاييپـ ــشانگرشناسـ   هاي نـ

ــولي  ــاهواره  مولكـــ ــا مقاومـــــت  پيوريزمـــ ــته بـــ   ســـ
  موقعيـــت كرومـــوزومي تعيـــين   در نتيجـــه بـــه ورس و

 ژني كنترل كننده آن در گنـدم دوروم         )هاي  مكان (مكان
  .بود
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   "... ژنيهاي  مكان برخيناساييش"

391  

 ها مواد و روش

ــ ــاه يكـ ــد   صد و پنجـ ــن دابلـ ــنج لايـ ــد و پـ   هاپلوئيـ
 (Doubled haploid) رقـم  از  گندم دوروم، حاصل تلاقي

ررسـي   در ايـن ب Biodur/(Kyle*2) كوفا و لايـن خـالص  
 F1هاي  افشاني بوته اين جامعه  از روش گرده. استفاده شد

ــر كــردن كرومــوزم   ــه گــرده ذرت و دو براب ــا دان هــاي  ب
ــشي    ــا كل ــد ب ــان هاپلوئي ــين گياه ــده   س ــل ش ــود حاص    ب

)Knox et al., 2000(.  
رقـم   13جامعه همراه با والدين و اين ارزيابي فنوتيپي 

ــيس در دو    ــرح لات ــاهد در يــك ط ــوان ش ــه عن ــرار ب تك
 2002 و   2001 زراعي   هاي  بصورت كشت بهاره طي سال    

 هد  ايندينرع تحقيقات كشاورزي رجينا و      ادر مز ميلادي  
هـر كـرت    . انجـام شـد    كانادا  ايالت ساسكاچوان   در واقع

. متر بود   سانتي 5/23 متري با فاصله  سه  شامل چهار رديف    
  يهــا  بوتــهنــسبتتمــامي واحــدهاي آزمايــشي بــر مبنــاي 

) ورس كامـل  (9 تـا  )بـدون ورس ( از صـفر  ورس شـده ، 
  .امتيازدهي شدند

ــه  از  ــكل يافتـــــ ــر شـــــ     CTABروش تغييـــــ
 (Saghai-Maroof et al., 1984) جهت استخراجDNA   از

لاين جامعه دابلـد     155 روزه والدين و   15 هاي  برگ بوته 
ــتفاده   ــد اس ــداد  .شــدهاپلوئي ــت نــشانگر   517تع جف

ــوزو   ــان كرمـ ــوالي و مكـ ــا تـ ــاهواره  بـ ــين ريزمـ   مي معـ
)Röder et al., 1998; Somers et al., 2004( اي بررسي بر

مـراز    واكنش زنجيره پلـي   . د ش استفاده والدين   چندشكلي
ــا اجــزاي،  15در حجــم  ــر ب ــاµl5/1    DNA  ميكروليت  ب

ــت    ، Mg  بــدونX10 بــافرng/µl25-20، µl 5/1 غلظ
µl9/0   MgCl2 ت  غلظ ـباmM25   آغازگرهـاي رفـت و ،

  ،  µl3/0 بـــه ميـــزان  ng/µl100ظـــت  بـــا غلبرگـــشت
 µl2/1   dNTP's ــبـــا    آنـــزيمmM10 ،µl21/0ت  غلظـ

 Taq polymerase  ت  غلظباU/µl 5 وµl09/9 آب مقطـر  
 C94° هاي حرارتي شامل يـك چرخـه          چرخه. انجام شد 

 سـازي در    چرخـه شـامل واسرشـت      44،  دقيقـه    3 مدت  به
°C94اتــصال آغــازگر   دقيقــه يــك ،°C50تــا °C 65   

 C72°بـسط در     دقيقـه و     يك مدت  به) با توجه به نشانگر   (

گسترش  براي  C72° ده دقيقه در      و سپس  يك دقيقه  براي
 384در ترموسـيكل   )PCR عمل ( DNA تكثير. بودنهايي 
 محـصولات  .دش ـانجام  Biosystem IMP9700  مدلخانه

 آگــاروز ســه در ژل  تكثيــري بــا اســتفاده از الكتروفــورز
 .تفكيك شـدند  ) LE آگارز   –تافور    م  2:1نسبت  (درصد  
 PGEM راهنماي نشانگر  با توجه به نوارهاي نوارهااندازه 

   .تعيين شد
نشانگرهايي كه در والدين چنـد شـكلي نـشان دادنـد            

 كـاي   مربعآزمون .شدنداستفاده جامعه اي غربال افراد بر
)χ2( در جامعـه   1:1 ز نـسبت بررسي انحراف تفـرق ا براي

هايي كه انحـراف      جام گرديد و نشانگر   براي هر نشانگر ان   
نقشه پيوستگي  . شدند   از تجزيه كنار گذاشته      ،نشان دادند 

 تهيـه شـد    MAPMAKER افـزار  نشانگرها بـا اسـتفاده از نـرم   
)Lander et al., 1987 .(     در ايـن رابطـه از تـابع كوسـامبي
)Kosambi, 1944 (   براي تبديل ميزان نوتركيبي بـه فاصـله

  .گرديدژنتيكي استفاده 
 از سـه روش تجزيـه تـك نـشانگر،            QTLبراي تجزيه   

 اي مركـب  يـابي فاصـله   اي ساده و مكان يابي فاصله مكان

 دو روش آخر  با استفاده از .)Knapp, 2001 ( شداستفاده
هـاي   و در اين زمينـه  ميـانگين   دشانجام MQTL افزار   نرم

 (Least square means) حاصل از حداقل مربعات ميانگين

در ايـن  ). Lynch and Walsh, 1998 (ه كـار گرفتـه شـد   ب
 جهـت  (Test Statistic (TS))افـزار از  آمـاره آزمـون      نرم

هاي فنـوتيپي و ژنـوتيپي و         دار بين داده    تعيين ارتباط معني  
. گردد  استفاده ميQTLدار بودن اثر     به عبارت ديگر معني   

  [TS=n ln(RSSr/RSSf)]آماره آزمـون از طريـق فرمـول   
تعـداد مـشاهدات،     nدر ايـن فرمـول   . گـردد  حاسبه مـي م

RSSfمانــده مــدل كامــل و   مجمــوع مربعــات بــاقيRSSr 
مجموع مربعات باقيمانده مدلي است كه بدون اثـر مكـان      

 ايـن  (Tinker and Mather, 1995).مـورد آزمـون باشـد    
 F و تقريباَ مساوي با آمـاره        آماره مشابه نسبت درستنمايي   

  در   (TS)يـك محـيط  آمـاره آزمـون          چنانچـه در    . است
  حاصـــــل ازLOD ضـــــرب گـــــردد معـــــادل 22/0

MAPMAKER/QTL آماره آزمون بر اسـاس      .خواهد شد
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 محاسـبه گرديـد  و    (Permutation) دفعه جايگشت1500
 در بـين نـشانگرهاي جـانبي  مـوقعيتي فـرض             QTLمكان  

در . گرديد كه بيشترين مقـدار آمـاره آزمـون را دارا بـود            
هاپلوييـد    هاي جامعه دابلد    نشانگر، لاين  تك   تجزيهروش  

بر مبناي نوار توليدي براي هر نشانگر به دو دسته والديني           
دار بــين ميــانگين امتيــاز  تقــسيم  و وجــود اخــتلاف معنــي
 Fآزمـون   بـا اسـتفاده از      مقاومت به ورس  اين دو دسـته           

 و بكـارگيري    (Knapp, 2001)ارائـه شـده توسـط نـاپ     
 انجـام شـد     SASافـزار   در نـرم PROC MIXED دسـتور 

.(Littell et al., 1996) دار بـراي ايـن     سطح احتمال معنـي
 در يـك محـيط  يـا در          >001/0Pآزمون،  سطح احتمال     

در بـيش از يـك محـيط در نظـر            >01/0Pسطح احتمـال    
  ).(Lander and Kruglyak, 1995گرفته شد

واريـانس فنـوتيپي بـا      سهم هر مكان ژنـي در توجيـه          
 General linearو از طريـق    )R2(استفاده از ضريب تبيين 

model    بدسـت آمـد (Basten et al., 2001)   و بـراي هـر 
  . براي نزديكترين نشانگر به آن تعيين شدR2 مكان ژني

  
 نتايج و بحث

و بـراي هــر محــيط  نتـايج تجزيــه واريـانس جداگانــه   
هاي جامعه دابلـد      ن لاين نشان داد بي  ها    تجزيه مركب داده  
 داري  ورس اخـتلاف معنـي    مقاومت بـه    هاپلوئيد از لحاظ    

)001/0P<(  كـه بيـانگر تنـوع ژنتيكـي بـين            وجود داشت 
مقاومـت  ميانگين امتياز  .دوب هاي جامعه مورد مطالعه  لاين
ورس بــراي  والــدين و جامعــه دابلــد هاپلوئيــد  نــشان بــه 
والـدين بـا    ي ازرقم كوفا به عنوان يك ـ  ) 1جدول(دهد    مي

 والـد ديگـر يعنـي لايـن           در مقايـسه بـا     7/1ميانگين امتياز 
Kyle*2/Biodurتـر   نسبت بـه ورس مقـاوم   1/3  با ميانگين

هـاي جامعـه      ميزان ورس ساقه در لاين    دامنه تغييرات   . دوب  
در دو ها  هد برخي لاين نشان مي ) 1جدول  (هاپلوئيد    دابلد

 تفكيك متجاوز   جهت افزايش و كاهش نسبت به والدين      
فراوانـي  توزيع نمودار اين موضوع همچنين در  .نشان داد

). 1 شـكل (   مـشهود اسـت  ها براي ميزان ورس ساقه لاين
الدي در اين توزيع      و  ها به دو گروه     لاينعدم طبقه بندي    

 حـضور بـيش از يـك ژن در          توانـد ناشـي از      فراواني مـي  
بـا  كـه   باشـد     جامعه مـورد مطالعـه      كنترل اين خصوصيت    

 ,.Champoux et al., 1995; Börner et al) گزارشات قبلي

2002; Cardinal et al., 2003)  داردزمينه مطابقتدر اين . 
ــداد از  ــازگرجفــت   517تع ــاهواره  آغ ــورد  ريزم م
والـدين چنـد   بـين  نـشانگر   54تعـداد  ،  والديندر بررسي

ــد   ــشان دادن ــكــه شــكلي ن ــال ب  اســتفاده جامعــه راي غرب
  بـه جـز يـك      كـه نـشان داد     كـاي    مربعمون   آز .ندگرديد
 مورد انتظار در جامعه     1:1 ساير نشانگرها از نسبت      نشانگر
ــد ــد  دابل ــد تبعيــت كردن ــشه پيوســتگي،   .هاپلوئي ــه نق تهي

نـشانگر انفـرادي    11 وه گـروه پيوسـت   14نشانگرها را بـه  
سـانتي مورگـان    971بندي كرد و جمعا  گروه )ناپيوسته(

 كـه بطـور ميـانگين       دادند  پوشش  از ژنوم گندم دوروم را      
  . به ازاء هر نشانگر بودسانتي مورگان 3/17فاصله 

ــان  ــه مكـــ ــله  در تجزيـــ ــابي فاصـــ ــاده يـــ   اي ســـ
ــروه  ــه گــــ ــتگي  ســــ ــاملپيوســــ ــشانگرها شــــ   نــــ

 Xgwm251]  ،Xgwm495 , [Xgwm165،    [Xgwc114- 

Xgwm339] و [Xgwm495- Barc10]   بـا ميـزان ورس در 
ــاط مع    ــه ارتب ــورد مطالع ــه م ــيجامع ــد  ن ــشان دادن . دار ن

ــانس    ــدار واري ــون و مق ــاره آزم ــانبي، آم ــشانگرهاي ج ن
فنوتيپي اين صفت كه توسط هـر گـروه لينكـاژي توجيـه             

 آورده 2شــده اســت در دو منطقــه و دو ســال در جــدول 
 ژني كنترل كننده مقاومت بـه ورس         مكاناثر  . شده است 

  نـــــــشانگرهاپيوســـــــتگي  اول گـــــــروه واقـــــــع در
Xgwm251]  ،Xgwm495 , [Xgwm165  در تمــام چهــار

اين مكان ژني . بود )>P 0001/0 (داري محيط بسيار معني
دار   هاي چهار محيط نيز معنـي       همچنين براي ميانگين داده   

 مذكور بـا توجـه بـه محـيط مطالعـه داراي اثـر               QTL. بود
ــين   ــشي ب ــا 55/0افزاي ــانگين  99/1 ت ــور مي ــه ط ــود و ب    ب

ــدود   ــ20 حـ ــوتيپي ويژگـ ــوع فنـ ــد از تنـ   ي ورس درصـ
ــيط  ــن مح ــين       در اي ــله ب ــد فاص ــرد و ح ــين ك ــا را تبي   ه

ــله   ــشانگر اول و در فاصــ ــانتي1/1دو نــ ــان  ســ   مورگــ
ــه  ــسبت بــــــ ــرار داشــــــــتXgwm495 نــــــ   .  قــــــ

نـــــــشانگرها روي   ايـــــــن گـــــــروه پيوســـــــتگي  
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رجينا در مناطق  ورس  ميزان)Se(ها  ميانگين معيار خطايو ) DH(  دابلد هاپلوئيدهاي لاين ميانگين والدين، - 1 جدول

   ميلادي2002 و 2001هد طي دو سال  و ايندين
Table 1. Means of the parents, doubled haploid (DH) lines and the standard error of the means  (SE) for 

lodging score at Regina and Indian Head in 2001-2002 cropping seasons  
 

Regina   رجينا Indian Head هد ايندين  
  محيط چهار ميانگين

Mean of four environment  لاين  
Line 2001 2002  2001  2002   

Kofa 1.8 2.0 1.0 2.0 1.7 
Kyle*2/Biodur 3.2 3.0 2.0 6.0  3.1 
DH lines 2.57 (1.0-5.0) 2.77 (1.0-5.5) 1.64 (0.0-5.0) 3.68 (0.0-9.0) 2.62 (1.0-6.5) 
SE 0.78 0.97 0.68 2.49 1.07 

  Numbers in the parenthesis show range of DH line                     دهد  دابلد هاپلوئيد را نشان ميهاي لاين  امتيازها دراعداد داخل پرانتز دامنه تغييرات
 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  يد بر مبناي ميانگين دو منطقه و دو سالهاي جامعه دابلد هاپلوئ  توزيع فراواني ميزان ورس در لاين-1شكل 
Fig. 1. Distribution frequency of lodging scores in doubled haploid population averaged over two locations in 

two years  
  

 قرار دارد   و نزديك به سانترومر    4B كروموزمبازوي بلند   
)Röder et al., 1998 .( وجـود QTL  س كنتـرل كننـده ور

 در گندم نان توسط ورما و همكـاران         4Bروي كروموزم   
(Verma et al., 2005)كـــارتني و همكـــاران   ، مـــك

(McCartney et al., 2005)همچنـين  .  گزارش شده است
توان نتيجه گرفت كه در كل گروه         ها مي   از ساير گزارش  

كروموزمي هميولوگ شماره چهار در كنترل مقاومت به        
 ،  4Bچون عـلاوه بـر كرومـوزم        ورس گندم نقش دارند،     

هاي ژني مرتبط با مقاومت به ورس در گنـدم روي             مكان
 4D  و كرومــوزم4A  (Keller et al., 1999)كرومــوزم

(McCartney et al., 2005; Verma et al., 2005) گزارش 
  .شده است
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نــــشانگرها  پيوســــتگي ديگر دو گــــروه ارتبــــاط
[Xgwc114- Xgwm339] و [Xgwm495- Barc10]   بـا دو

 منطقـه  در كنتـرل كننـده مقاومـت بـه ورس      مكـان ژنـي  
هــد در ســال   مــيلادي و در اينــدين2001رجينــا در ســال 

بود و  بين چهار تا هـشت درصـد            دار  معني ميلادي   2002
 ايـن دو  ). 2جـدول  (از تنوع فنـوتيپي را توجيـه نمودنـد    

QTL 2  كروموزمبازوي بلند   رويA قرار دارند (Röder 

et al., 1998) . اثر افزايشيQTLموجود بين نشانگرهاي    
  Xgwc114- Xgwm339       بـا توجـه بـه محـيط داراي بـين

ــا -49/0 ــشانگرهاي QTL و -06/2 تـ ــين نـ ــود بـ    موجـ
Xgwm495- Barc10 بنـابراين   .  بـود -67/1 تـا  -71/0 بين

 در جهت كاهش حـساسيت بـه ورس عمـل           QTLاين دو   
. گردنــد س مــينمــوده و باعــث افــزايش مقاومــت بــه ور

 كنترل كننده مقاومت به ورس در گندم نـان          QTLوجود  
 Keller et al., 1999; Börner et)روي اين كروموزم قبلاً 

al., 2002)  ــت ــده اس ــزارش ش ــي .  گ ــه  از طرف ــا توج   ب
   بــــر صـــــفت ورس يمحيطـــ ـ عوامــــل  بــــه تــــأثُير  

 (Champoux et al., 1995; Keller et al., 1999) ،  امكـان 
هاي ژني بتوانند تنها در محيطـي خـاص           ندارد برخي مكا  

ر الـذكر د     فوق QTLدو  دار    عدم ارتباط معني  . يندبروز نما 
   .پذير است وجيهها ت محيطبرخي 

اي مركب هـر      يابي فاصله   نتايج حاصل از تجزيه مكان    
چنـــد از لحـــاظ مقـــدار عـــددي آمـــاره آزمـــون بـــراي 

يـابي    هـاي مربـوط بـه تجزيـه مكـان           نشانگرهاي بـا آمـاره    
دار   اي ساده متفاوت بود، اما از لحـاظ سـطح معنـي             صلهفا

اي   يابي فاصـله    هاي مختلف شبيه به تجزيه مكان       در محيط 
اي  يــابي فاصــله از آنجــا كــه در تجزيــه مكــان. ســاده بــود

 با ثابت در نظـر گـرفتن اثـرات سـاير            QTLمركب اثر هر    
QTL  گـردد، بنـابراين شـباهت نتـايج ايـن دو             ها انجام مي

مـذكور   QTL وانـد بيـانگر آن باشـد كـه سـه     ت تجزيه مـي 
  .كنند مستقل عمل مي

هاپلوييد،   هاي جامعه دابلد    در تجزيه تك نشانگر لاين    
انه، بر مبناي باندهاي توليدي     براي هر نشانگر بطور جداگ    

دار بــودن  معنــي.  شــوند بــه دو گــروه والــدي تقــسيم مــي

هـاي    اختلاف ميانگين اين دو گروه با اسـتفاده از آزمـون          
 بـه معنـي احتمـال       F يـا آزمـون      tآماري همچون آزمـون     

ــتگي  ــي QTLپيوس ــي م ــردد   تلق در . (Knapp, 2001)گ
رس دو   اخـتلاف ميـانگين امتيـاز مقاومـت بـه و           3جدول  

هاپلوييـد بـر مبنـاي بانـدهاي          هاي جامعه دابلـد     گروه لاين 
 آنهـا در  تجزيـه    Fتوليدي براي نشانگرهايي كـه آزمـون        

 و در   001/0تك نشانگر در يك محيط در سطح احتمال         
دار بـود      معنـي  01/0بيش از يك محيط در سطح احتمال        

از از نــشانگرهاي شــركت كننــده در . آورده شــده اســت
اي   يـابي فاصـله     وستگي كـه در تجزيـه مكـان       هاي پي   گروه
شركت داشتند، از گروه پيوستگي اول      ) الذكر  فوق(ساده  

هــر ســه نــشانگر و از گــروه دوم و ســوم هــي يــك يــك 
هـاي مقاومـت بـه      QTLنشانگر در تجزيه تك نـشانگر بـا         

علاوه بر آن در ايـن  ). 3جدول (ورس ارتباط نشان دادند   
مقاومت به ورس در دو      نيز با    Xgwm247تجزيه ، نشانگر    

اين نـشانگر   .  نشان داد  (P<0.01) داري   معني محيط ارتباط 
ارتبــاط ايــن نــشانگر بــا .  قــرار دارد3BLروي كرومــوزم 

  هـــاي كنتـــرل كننـــده شكـــستگي ســـاقه توســـط       ژن
ــور  ــاقهزنب ــوار س ــدم  خ  (.Cephus Cinctus Norton)گن

(Houshmand  et al., 2003) و تــــوپري ســــاقه  
(Houshmand  et al., 2007)ايـن دو  .  گزارش شده است

 . توانند بر ميزان ورس تأثير بگذارند صفت مي
در مجمـــوع بـــا توجـــه بـــه نتـــايج ايـــن پـــژوهش و 

هـاي ژنـي      شود از بين مكان     هاي قبلي استنباط مي     گزارش
اي     نقـش عمـده     4BL روي كرومـوزم     QTLمطرح شده،   

ــدم دوروم دارد  ــه ورس در گن ــرل مقاومــت ب ــا . در كنت ب
 Xgwm495 يعنـي QTL ررسي نزديكترين نشانگر  به اينب

هاي ژنتيكي متفاوت كـه بـراي        بر جوامعي بزرگ با زمينه    
هـاي فنـوتيپي      دهنـد و داده     اين صفت تفكيك نـشان مـي      

دقيق دارند، آزمون آن بر ارقـام شـناخته شـده حـساس و              
 دقيـق، و    1مقاوم به ورس و به عبارت ديگر اعتبار سـنجي         

هاي ژني مـوثر بـر ايـن          دن ساير مكان  همچنين  لحاظ نمو   
هــاي  تــوان آن را جهــت اســتفاده در برنامــه ويژگــي، مــي

  .  پيشنهاد نمود  2گزينش به كمك نشانگر
 
1- Validation 2- Marker Assisted Selection 
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مناطق  كه توسط هر گروه لينكاژي در )R2% (و مقدار واريانس فنوتيپي آن  ، اثر افزايشيورساي ساده براي ميزان  يابي فاصله  حاصل از تجزيه مكان)TS( آماره آزمون-2 جدول
   ميلادي تبيين شد2002 و 2001هد طي دو سال  رجينا و ايندين

Table 2.  Test statistic (TS) of  Simple interval mapping analysis for  lodging score and phenotypic variance of the trait explained (R2%) and addetive effect (Ad E)by 

each linkage group at Regina and Indian Head, in 2000-2001 cropping seasons  
  محيط چهار ميانگين Regina رجينا  Indian Head هد ايندين

Mean of four 
environment 2002 2001  2002 2001 

R2% (a) 
and AdE TS 

R2% (a) 
and AdE TS 

R2% (a) 
and AdE TS 

R2% (a) 
and AdE TS 

R2% (a) 
and AdE 

TS 

هاي نشانگر
  QTLجانبي

Flaking 
markers 

 )cM( و فاصله   پيوستگيگروه
Linkage group and 

interval (cm)  
  كروموزم

Chromosome 
35.6*** 18.2*** 21.1*** 27.6*** 30.5*** Xgwm251 0.0 
50.5***  

25.5***  24.1***  38.9***  37.1***  Putative 
QTL  5.0  

R2% (a) 
and AdE 

18 
0.87 49.6***  

19 
1.99 

23.9***  

21 
1.95 

22.7***  

20 
0.51 

38.4***  

21 
0.86 

35.6***  Xgwm495  6.1  
1 4BL 

34.2*** 14.3*** 0.4 ns  3.9 ns 14.4** Xgwc114 0.0 
41.6***  

17.5***  0.3 ns   4.6 ns    15.1 **  Putative 
QTL  15.0  6 

-0.66 
27.1 ns  

8 
-2.06 

11.6**  
- 

0.2 ns   
- 

3.0 ns   

7 
-0.49 

7.1 ns  Xgwm339  24.2  
2 2AL 

12.0 ns 9.8** 1.1 ns  5.2 ns  11.1* Xgwm425 0.0 
17.1**  

9.9**  1.3 ns   6.0 ns  13.2**  Putative 
QTL  10.1  5 

-0.63 
15.1 ns  

7 
-1.67 

6.3 ns  
- 

0.8 ns   
- 

3.2 ns   

4 
-0.71 

7.2 ns   Barc10  28.8  
3 2AL 

ns :دار غير معني                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                   ns: Non- significant   
  and ***: Significant at the 5%, 1% and 0.1% levels of probability, respectively ** ,*                                                                                                               درصد1/0 و 1 ، 5ح احتمال ودار در سط ترتيب معني به : ***و ** ، *

 )a( : تر ميزان اثر افزايشي  اعداد معمولي ضريب تبيين و اعداد درشتQTLباشند  مي                                                         (a): normal numbers are coefficient of determination and bold numbers are the additive effect of QTL 
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   2002 و 2001هد طي دو سال  در مناطق رجينا و ايندينورس  براي ميزان F نتايج تجزيه تك نشانگر با استفاده از آزمون -3 جدول
Table 3.  Single marker analysis for lodging score using F test  at Regina and Indian Head, in 2000-2001 cropping seasons  

  محيط چهار ميانگين Regina رجينا  Indian Head هد ايندين
Mean of four 
environment 2002 2001 2002 2001 

F DIFF F DIFF F DIFF F DIFF F DIFF(a) 
  هانشانگر

Markers 
  كروموزم

Chromosome 
27.4***    0.94 32.1***    0.77 44.2***    1.55 25.6***  0.74 30.0***    0.72  Xgwm251  4BL 
29.5***   0.99 18.5***   0.49 49.5***   1.74 43.1*** 0.92 38.5***   0.80  Xgwm495  4BL 
38.2***   1.16 26.3***   0.75 48.2***   1.96 34.6*** 0.88 28.2***   0.71   Xgwm165  4BL 
18.3**     0.61 7.6**     0.40 38.3***     1.32 4.6* 0.33 8.3**     0.40   Xgwc114  2AL 
14.9***   0.62 13.3***   0.45 31.9***   1.21 5.1* 0.35 11.9***   0.46   Xgwm425  2AL 
5.1*    0.26 7.8**    0.34 2.3 ns 0.11 3.0 ns 0.21 7.00**    0.36   Xgwm247  3BL 

ns :دار غير معني                                                                                                                                                                                                                                                                                    ns: Non- significant   
  and ***: Significant at the 5%, 1% and 0.1% levels of probability, respectively ** ,*                                                                درصد1/0 و 1 ، 5ح احتمال ودار در سط ترتيب معني به : ***و ** ، *

 )a( : :DIFFهاي جامعه بر مبناي باندهاي والدي است  تفاوت ميانگين دو گروه لاين                                           (a): DIFF is difference of the population lines, in two groups, based on parental bands   
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Identification of some quantitative trait loci for lodging in durum wheat 
(Triticum turgidum L. var. Durum) using microsatellite markers  

  
Houshmand1, S. and R. E. Knox2 

 
ABSTRACT 

Houshmand, S. and R. E. Knox. 2009. Identification of some quantitative trait loci for lodging in durum wheat 

(Triticum turgidum L. var. Durum) using microsatellite markers. Iranian Journal of Crop Sciences.  

10 (4):389-399 (in Persian). 

The purpose of the present study was to identify QTLs for lodging in durum wheat (Triticum turgidum L. var 

durum) using a doubled haploid population. The population included a set of 155 lines that were developed from 

the cross (Kyle*2/Biodur)/Kofa using maize pollen method. The Kofa parent shows more resistance than 

Kyle*2/Biodur, to lodging. Phnotypic data of resistance to lodging of the doubled haploid population lines and 

the parents was scored in 2000-2001 cropping seasons in Regina and Indian Head, Saskatchewan, Canada. There 

was highly significant differenc between the population lines for this trait. Parents were tested with 517 wheat 

microsatellite (Simple Sequence Repeat) markers. The primers that were polymorphic in the parents were tested 

on the whole population to prepare the genotypic data. The genetic linkage map of the 53 polymorphic loci 

covered about 970 cM and converged into 14 linkage groups. Eleven markers remained unlinked. Linkage 

between the markers and the lodging genes done based on single marker analysis, simple interval mapping and 

composit interval mapping using least square means. Three linkage marker groups were associated with lodging 

trait. The first QTL is located on the chromosome 4BL and its effects were highly significant (P<0.0001) in four 

environments and explained 20% of lodging phenotypic variation. The other two loci were located on the 2AL, 

also have highly significant effects on the trait at least at one environment and explained 4-8 percents of lodging 

phenotypic variation, depending  on environments. 

 

Key words: Doubled haploid line, Durum wheat, Environment, Lodging, QTL and Microsatellite markers. 
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