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 دانشگاه تهران ادان دانشكده كشاورزي،ترتيب دانشجوي دكتري، استبه - 3، 2، 1

 كرج-استاديار موسسه تحقيقات اصلاح نهال و بذر -4

  
  Mfarkhari@ut.ac.ir:نويسنده مسئول مكاتبات، پست الكترونيكي*

 )8/12/89:تاريخ پذيرش - 26/7/89: تاريخ دريافت(
 

در اين . ت، آن را به يك گياه مناسب جهت مطالعات ژنتيكي تبديل كرده استتوالي يابي ژنوم ذر
هاي مختلف ژنوم ذرت و مناطق كروموزمي داراي آزمايش تغييرات نرخ نوتركيبي در قسمت

فرد  71با ) RIL(هاي اينبرد نوتركيب ذرت در يك جمعيت لاين) SDR(انحراف از تفرق مندلي 
نشانگر  686 مطالعه تغييرات نرخ نوتركيبي در طول ژنوم مجموعاً براي. مورد مطالعه قرار گرفت

نشانگر  151تعداد . يابي گرديدسانتي مورگان نقشه 1346 در) SNP(چندشكل تك نوكلئوتيدي 
SNP  پنج احتمال   نشانگر چند شكل مورد مطالعه از لحاظ تفرق مندلي در سطح 714از مجموع
از  يكيكه  يدگرد شناسايي SDRهشت  در مجموع. ان دادندانحراف نش 1:1از نسبت مندلي  درصد

. بود 47/8تا  06/0دامنه تغييرات كراسينگ آور از  .قرار گرفته بود ga2ها در محدوده مكان ژن آن
. تشخيص داده شد) knobs(همچنين يك منطقه كروموزمي حاوي نواحي هتروكروماتيني فشرده 

هاي اطلاعات در مورد رابطه بين فاصله. م نيز تعيين گرديدهاي تقريبي سانترومرها در كروموزمحل
ها در تحقيقات اصلاحي و ژنتيكي SDRها و محل قرارگيري ژنتيكي و فيزيكي در امتداد كروموزم

  . باشدهاي مختلف قابل استفاده ميبسيار موثر است و به صورت
  مقدمه

دو پديده شناخته ) SDR(حراف از تفرق نواحي داراي اندر نرخ نوتركيبي در طول ژنوم و  تنوع
باشند كه در اين مناطق داراي انحراف از تفرق، نواحي از كروموزم مي .باشندشده در ژنتيك مي

ها SDR. دهدهاي مورد انتظار انحرف نشان ميهاي مشاهده شده آللي از فراوانينواحي فراواني
توسط عوامل  SDRنرخ نوتركيبي و . آيدبوجود مي) SDL( هاي ايجاد كننده تفرقتوسط ژن

ها در SDRزيادي در جهت تعيين  تاكنون تحقيقات. )2،1(شود ژنتيكي و محيطي كنترل مي
  .)14و  3، 1( است گياهان مختلف صورت پذيرفته

 هاي كليدي واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
90

.6
.4

.1
0.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

26
 ]

 

                             1 / 11

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1390.6.4.10.4
http://mg.genetics.ir/article-1-1090-fa.html


  محمد فرخاري و همكاران    ....بررسي تنوع نوتركيبي ژنتيكي در نقشه پيوستگي نشانگرهاي مبتني بر
   

 80 1390زمستان / 4شماره / ششمدوره / نتيك نوينژ

 

 

 4-6هاي ها همچنين ميزان تغييرات نوتركيبي را در فاصلهآن
طور به. مقايسه نمودندهاي مختلف بين جمعيتسانتي مورگان 

از ( در نواحي مختلفبرابر تغييرات در نرخ نوتركيبي  9/2ميانگين 
برابر تغييرات  30ها تا در بعضي از فاصله و) لحاظ نرخ نوتركيبي

هاي پيوستگي ذرت به صد نقشه. اهده شددر نرخ نوتركيبي مش
سانتي مورگان تقسيم شده  20به طول تقريبي هر كدام قسمت 

شده و هر  گفته) Bin( بين اصطلاحاًبه هر قسمت . )16(است 
در دو انتهاي خود  1بدنهبين توسط دو نشانگر به نام نشانگرهاي 

ها توسط شماره بين. گرددها جدا و مشخص مياز ساير بين
اند به همراه دو رقم اعشار كروموزمي كه روي آن قرار گرفته

. )17( گردندمشخص مي )و غيره 02/1، 01/1، 00/1همانند بين (
هاي پيوستگي مختلف با يكديگر مقايسه تقريبي نقشه براين اساس

اي بدنهليست كاملي از نام نشانگرهاي . )17( ممكن گشته است
و ) MaizeGDB )http://www.maizegdb.orgدر بانك اطلاعاتي 

هدف  .موجود مي باشد )17(همچنين مطالعه داويس و همكاران 
از اين تحقيق مطالعه تغييرات نرخ نوتركيبي در سرتاسر طول ژنوم 

آگاهي از تغييرات نرخ نوتركيبي . بود SDRذرت و تعيين مناطق 
ها علاوه و مناطق داراي انحراف از تفرق مندلي در طول كروموزم

نظير تعيين اندازه مناسب (هاي اصلاحي بر اينكه در فعاليت
باشد، در تحقيقات ژنتيكي موثر مي) براي انتخاب جمعيت
-بر اساس نقشه ژنتيكي نيز قابل استفاده مي سازيهمسانههمچون 

 . باشد
 

    هامواد و روش
  ژنوتيپي ارزيابيو  DNAاستخراج  ياهي،گ مواد

حاصل از تلاقي  لاين 71 شامل RILدر اين مطالعه يك جمعيت 
بخش علوم گياهي ده در تهيه ش X178 × B73دو اينبرد لاين 

. مورد استفاده قرار گرفت، 2آكادمي علوم كشاورزي چينموسسه 
 .باشندهاي منطقه معتدل ميدو والد اين جمعيت مربوط به لاين

يك لاين چيني است و متعلق به گروه هتروتيك  X178لاين 
PN78599 همچنين . )18(باشدميB73  يك لاين آمريكايي است

ژنومي  DNA .)19(باشدمي 3BSSSمتعلق به گروه هتروتيك   كه
                                                           
1 Core marker 
2 Crop Science, Chinese Academy of Agriculture Sciences 
3 Iowa Stiff Stalk Synthetic 

 )20(بهينه شده  CTABها توسط روش هاي گياهچهاز برگ
) RAو  DT(ها توسط دو ريزآرايه ژنوتيپ لاين. استخراج گرديد

 4گيتگولدناز طريق فناوري ارزيابي نشانگر 1536يك حاوي  هر
براساس ) RA chip(ها يكي از اين ريزآرايه. )21(تعيين گرديد 

ها و فقط براساس هاي كانديد بدون در نظر گرفتن عمل آنژن
- بر اساس ژن) DT chip(ها در سراسر ژنوم و ديگري پراكنش آن

كننده صفات دخيل در مقاومت به خشكي هاي كانديد كنترل
  . )22( طراحي گرديده است

  پيوستگي نقشه
براي تهيه نقشه پيوستگي مورد  )Mapmaker )23نرم افزار 

 تابع ازضريب نوتركيبي با استفاده . تفاده قرار گرفتاس
به فاصله ژنتيكي تبديل و تابع تعيين خطا در سطح  )24(كوزامبي

- صحت مكان قرار. )25(يك درصد مورد استفاده قرار گرفت 

بيش از دو  LODدر  )26( 5ريپل آزمونگيري نشانگرها توسط 
از ماركرها در نظر  ييتا nپنجره  يك آزمون يندر ا. تاييد گرديد

 ينكاژيسرتاسر نقشه ل يماركر يك يهاشود كه با قدم يگرفته م
-يگشتدر هر مرحله تعداد كل جا). 6ييپنجره كشو( يمايدپيرا م

هر  يانجام شده و براقرار گرفته در پنجره  ماركر n يها برا
-يمحاسبه م ينكاژيكل گروه ل 7يينما درست يزانم يشگتجا

 يهاول يبترت( ينكاژينقشه ل يهاولميزان راست نمايي سپس . گردد
گردد يمحاسبه م هاحالت يرنسبت به سا) يگشتبدون جاماركرها 

 يبرا(برابر باشد  100از  يشتربنسبت به تمام حالات و چنانچه 
نقشه  يكرها بر رومار يبترت) 2برابر با  يينماحداكثر درست

  .گردديم ييدتا ينكاژيل
  نشانگرها فيزيكي هايمكان تعيين

از توالي اوليه  SNPبراي تعيين موقعيت فيزيكي نشانگرهاي 
ابل در مق )27( 8بلاست انبراي انجام  SNPنشانگرهاي 

Accessioned Golden Path  )(AGPv1: Release 4a.53  بدست
تنها . مورد استفاده قرار گرفت 9ژنوم يزوناآر آمده از موسسه

هايي با بالاترين امتيازبه شرط دارا بودن بلاست
                                                           
4 GoldenGate assay 
5 Ripple Test 
6 Sliding Window 
7 Likelihood 
8 BlastN 
9 Arizona Genome 
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http://www.panzea.org/)( e-value threshold ≤ e-15  براي
-توالي همچنين .يين موقعيت فيزيكي مورد استفاده قرار گرفتندتع

 MaizGDBاز بانك اطلاعاتي  ايبدنههاي مربوط به نشانگرهاي 
استخراج گشته و جهت انجام بلاست همانند روش ذكر شده 

  . مورد استفاده قرار گرفت SNPبراي نشانگرهاي 
  پيوستگيبه نقشه  ايبدنه يكردن نشانگرها اضافه

اي در نقشه پيوستگي، ابتدا اين بدنهيابي نشانگرهاي ي مكانبرا
نشانگرها براساس موقعيت فيزيكي خود به نقشه فيزيكي 

افزار شدند و سپس توسط نرم منتسب SNPنشانگرهاي 
GENOPLANTE® BIOMERCATOR v2.1  به نقشه پيوستگي

 يابيمكانافزار از اين نرم. )28( اضافه شدند SNPنشانگرهاي 
براي معرفي و جايابي نشانگرها از يك نقشه به نقشه  1متجانس

نشانگري استفاده ) در اينجا از نقشه فيزيكي به نقشه ژنتيكي(ديگر
اين جايابي بر اساس نشانگرهاي مشابه بين دو نقشه . مي كند

 .)28(نشانگري مي باشد 

  مندلي تفرق از انحراف داراي SNP ينشانگرها تعيين
 رسم X178هاي چند شكل در مقابل فراواني آللي والد SNPتمام 
توسط آزمون كي دو در  1:1انحراف از نسبت . )1شكل ( شدند

. تعيين گرديد 2توسط نرم افزار اكسلسطح احتمال پنج درصد 
وجود ساس براتعيين يك ناحيه داراي انحراف از تفرق مندلي 

حداقل سه نشانگر مجاور هم كه در يك جهت مشابه انحراف از 
   .دادند تعيين گرديدتفرق مندلي نشان 

  ژنوم طول در نوتركيبي نرخ در تغييرات تعيين
به ) cMسانتي مورگان، (نرخ نوتركيبي از تقسيم فاصله ژنتيكي 

براساس ترتيب ماركرها ) Mbpميليون جفت باز، (فاصله فيزيكي 
اين نسبت براي هر بين به . )29( به دست آمدنقشه لينكاژي  در

صورت جداگانه محاسبه گرديد و همچنين تغييرات پيوسته در 
در مقابل ) سانتي مورگان(كردن فاصله ژنتيكي  رسمطول ژنوم با 

  . )2شكل ( آمدبدست ) ميليون جفت بازفاصله فيزيكي 
 

  فيزيكي نقشه تهيه و ژنوتيپي ارزيابي
                                                           
1 Homothetic Projection 
2 Microsoft Office Excel 

به ترتيب تعيين ژنوتيپ شده  SNPنشانگر  3072از مجموع 
قابل امتياز دهي  DTو  RAدر دو ريزآريه  نشانگر 1090و  1049
درصد از نشانگرهاي قابل امتياز دهي در اين جمعيت  46. بودند

دهي در دو ريزآرايه  امتيازاي قابل تعداد نشانگره. چندشكل بودند
 RAتقريبا برابر بود اما نسبت نشانگرهاي چند شكل در ريزآرايه 

  ).1جدول (بود  DTبيشتر از ريز آرايه 
  SNPاطلاعات عددي نشانگرهاي  -1جدول 

 Phy. =يتعداد نشانگرها SNP  يمموقعيتشان روي نقشه فيزيكي مشخص كه 
 ينشانگرها=  DT، RA هيزآرايرمتعلق به  SNP ينشانگرها=  DTباشد، 
SNP هيزآريمتعلق به ر RA  

  

از  SNPنشانگر  1796از مجموعي يزيكيف يابينقشه انجامپس از 
بر  يزيكيف يتموقع يك يدارا دهيامتيازنشانگر قابل  2139

 Accessioned golden path( مقابل بلاست ان دراساس 

(AGPv1: Release 4a.53 درصد  98بيش از  جايگاه .بود
يابي شده در نقشه پيوستگي در كروموزم مشابه نشانگرهاي مكان

رصد از د 5/3همچنين تنها  .نقشه فيزيكي بودها در جايگاه آنبا 
يابي شده از لحاظ ترتيب با نقشه فيزيكي تطابق نشانگرهاي نقشه

  . نداشتند
 پيوستگي نقشه

نشانگر تفاوت تك  686نقشه تهيه شده با مجموعي از 
كروموزم  10سانتي مورگان از  1346 ي معادلنوكلئوتيدي طول

در مطالعات معتبر قبلي در  ).3شكل ( را پوشش دادذرت 
 1178- 1800طول كل ژنوم ذرت بين  F2و  RILهاي جمعيت

هاي نسبت تعداد كل نشانگر. )30، 17، 16(تخمين زده شده است 
در هر سانتي  SNP 51/0يابي شده به فاصله ژنتيكي كل نقشه

 4/88و  9/221ترتيب با به 10و  1هاي كروموزم. بود مورگان
 74 تعداد .اراي بيشترين و كمترين طول بودندسانتي مورگان د

 يابينقشه فيزيكي صورتبه ايبدنه نشانگر 90 مجموع از نشانگر
 به نشانگري اطلاعات. شدند اضافه لينكاژي نقشه به و شده

در اين جدول  .است آمده 2 جدول در كروموزم هر براي تفكيك

   نتايج و بحث

Phy. مجموع DT RA نشانگر 

 چند شكل 645 337 982 881

  يك شكل  404 753 1157 915
 مجموع 1049 1090 2139 1796
  مكان يابي شده 456 230 686 621
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 SNPد ميزان تراكم ماركرها در هر كروموزم توسط شاخص تعدا
  .در هر سانتي مورگان نشان داده شده است

  اطلاعات عددي نشانگرها به تفكيك هر كروموزم -2جدول 

 
  مندلي تفرق از انحراف

نشانگر  714نشانگر از تعداد كل ) درصد 1/21( 151مجموع 
شده در نقشه نيابي يابي شده و مكانانمك(مورد بررسي 

. انحراف نشان دادند) 1:1(از تفرق مندلي مورد نظر ) پيوستگي
 151از مجموع . شناسايي شده هشت عدد بود SDRتعداد نواحي 

 105داري نشان دادند نشانگري كه انحراف از تفرق مندلي معني
در روي  SDRمكان . قرار داشتند SDRنشانگر در نواحي 

تعداد . نشان داده شده است 3و  1ها در شكل وموزمكر
تغييرات . بود عدد 50 تا 5 بين SDRنشانگرهاي موجود در 

 1هاي چند شكل در طول ژنوم در شكل SNPفراواني آللي تمام 
. اندنيز تعيين شده SDRدر اين شكل مناطق . نشان داده شده است

  ژنتيكي نوتركيبي نرخ تغييرات
سانتي مورگان  63/0ركيبي در كل ژنوم برابر با ميانگين نرخ نوت

هاي تغييرات در نرخ نوتركيبي در بين. بود بر ميليون جفت باز
ترين فرونشاني بيش. نشان داده شده است 3مختلف در جدول 
هاي متعلق به سانترومرها بود و بر ميزان نرخ نوتركيبي در بين

. افزايش يافتنوتركيبي به سمت دوانتهاي كروموزم به تدريج 
در نواحي  8/47در نواحي سانترومري تا  06/0نرخ نوتركيبي بين 

ها فرونشاني نوتركيبي در تمام كروموزم. بود متغير تلومرنزديك 
يك ناحيه ). 2شكل ( در نواحي پري سانترومريك مشاهده گرديد

كاهش  4در بازوي بلند كروموزم ) cM 10از بيش(با طول بلند 
نرخ نوتركيبي در اين ). 2شكل (وتركيبي داشت شديدي در نرخ ن

 .باشدميسانتي مورگان در ميليون جفت باز  5/1 ناحيه كمتر از
 فيزيكي نقشه

 AGP v1, release(نقشه فيزيكي كه در اين مطالعه استفاده گرديد 

4a.53 ( درصد  6تقريبا يك نقشه كامل محسوب مي گردد وتنها
يابي نشده كي مرتب و جهتاز لحاظ ژنتي) Mbp 8/127(از آن 
اين جمعيت تنها  دريابي شده نشانگر نقشه 686از ). 13(است 
به ترتيب از لحاظ  نشانگر) درصد 5/3(24و) يك درصد( 7براي 

شماره كروموزم و ترتيب آن بين نقشه ژنتيكي و فيزيكي تناقص 
دقت بالاي نقشه فيزيكي مورد استفاده  بيانگروجود داشت كه 

  . است قرار گرفته
  يانحراف از تفرق مندل يدارا يكروموزوم مناطق

توسط نشانگرهاي مولكولي در مورد گياهان  SDRsتشخيص 
يك دليل رايج براي انحراف از تفرق . بسياري به كار رفته است

مندلي خطاهاي آزمايشي است كه البته انحرافات تفرقي كه بر اثر 
ي در طول ژنوم صورت تصادفآيد بهخطاي آزمايشي به وجود مي

اما در مقابل يك . را نخواهند داد SDRشوند و تشكيل پراكنده مي
SDR قرار گرفته باشند كه تمام نشانگرهاي نواحي از كروموزم مي

 .)1،15(دهند در اين نواحي انحرف از تفرق مندلي را نشان مي
هاي ژني ايجاد كننده انحراف از معمولا بر اثر مكان SDR نواحي

شامل رقابت  SDLsمكانيزم عمل . )1(شوند توليد مي تفرق مندلي
، اثرات كشنده دانه گرده، تلقيح انتخابي و لوله گردهدر رشد 

همچنين عوامل غير ژنتيكي . )15(باشد ميحذف انتخابي زيگوت 
شامل عوامل محيطي و فيزيولوژيكي نيز باعث ايجاد انحراف از 

 دارايتمام نشانگرها  ينكهبا فرض ا .)1(مندلي مي شوند تفرق 
 يو براساس خطاها يصورت تصادفبه يانحراف از تفرق مندل

ها به طور عدد از آن 5 ينكها احتمال ،اشندشده ب يدتول يشيآزما
 را بدهند SDRگرفته و تشكيل يك قرار  يكديگردر كنار  يتصادف

  :برابر است با 
فراواني نشانگرها داراي ()تعداد نشانگرها( → )21/0(5= 0004/0

  )انحراف از تفرق مندلي
به  SDRموجود در  يتعداد نشانگرها يشاحتمال با افزا اين

  . كنديم يداكاهش پ ييصورت نما
 
  

  كروموزم ها
 

  تعداد
SNPs 

 تعداد
نشانگر 
 بدنه اي

 تعداد
 كل نشانگرها

 

  طول
(cM) 

SNP/ 
cM 
 

1 126 12 138 9/221 57/0 
2 74 9 83 164 45/0 
3 73 8 81 5/146 50/0 
4 59 7 66 120 49/0 
5 101 7 108 144 70/0 
6 53 7 60 2/112 47/0 
7 33 5 38 5/112 29/0 
8 76 6 82 128 59/0 
9 40 8 48 5/108 37/0 
10 51 5 56 4/88 58/0 

 51/0 1346 760 74  686 ميانگين
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نشانگرهاي زير خط دار نشانگر هايي هستند كه .ها در داخل پرانتز نشان داده شده اندبا فونت قطور و شماره بين مربوط به آن ايبدنهنشانگرهاي  .نقشه لينكاژي - 3شكل 

 .باشدمي SDRs گيريهاي قرارنشانگر محلخطوط عمودي در سمت چپ  .ها با نقشه فيزيكي مطابقت نداردترتيب نقشه لينكاژي آن

  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
90

.6
.4

.1
0.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

26
 ]

 

                             5 / 11

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1390.6.4.10.4
http://mg.genetics.ir/article-1-1090-fa.html


  محمد فرخاري و همكاران    ....بررسي تنوع نوتركيبي ژنتيكي در نقشه پيوستگي نشانگرهاي مبتني بر
   

 84 1390زمستان / 4شماره / ششمدوره / نتيك نوينژ

 

  
  .هاي مختلفنرخ نوتركيبي در بين - 3جدول     

Bin** cM/ 

Mbp 

موقعيت فيزيكي

(Mbp)* 

Bin cM/

Mbp 

موقعيت فيزيكي

(Mbp) 

01/1 82/2  )3-12( 05/5 62/0 )190-173(  
02/1 15/1 )15-28( 06/5 46/1 )207-192(  
03/1 06/1 )35-52( 07/5 3/2 )210-208(  
04/1 83/0 )54-81( 09/5-08/5 9/2 )216-212(  
05/1 17/0 )91-175( 02/6-01/6 19/0 )92-21(  
06/1 5/0 )180-192( 03/6 --- --- 

07/1 69/0 )202-228( 04/6 23/1 )119-108(  
08/1 62/0 )231-249( 05/6 8/0 )153-124(  
09/1 75/0 )253-263( 06/6 61/1 )161-157(  
10/1 24/1 )270-282( 07/6 9/4 )165-163(  
11/1 56/2 )283-295( 08/6 95/1 )167-165(  

01/2-00/2 44/3 )1-4( 00/7 --- --- 

02/2 94/3 )4-14( 01/7 --- --- 

03/2 01/3 )16-22( 02/7 19/0 )120-14(  
04/2 4/0 )28-58( 03/7 81/0 )152-124(  
05/2 18/0 )103-149( 04/7 51/3 )163-162(  
06/2 73/0 )169-180( 05/7 87/2 )166-163(  
07/2 89/0 )187-200( 06/7 31/6 )169-166(  
08/2 25/1 )207-220( 01/8 39/2 )8-4(  
09/2 88/0 )220-226( 02/8 24/1 )18-14(  
01/3 --- --- 03/8 19/0 )106-18(  

03/3-02/3 13/3 )4-10( 04/8 29/0 )132-118(  
04/3 15/0 )27-103( 05/8 84/0 )156-135(  
05/3 44/0 )144-60( 06/8 34/1 )161-160(  
06/3 36/1 )175-180( 07/8 08/1 )166-165(  
07/3 08/1 )192-202( 08/8 49/4 )172-169(  

10/3-08/3 67/1 )213-228( 01/9 87/1 )19-10(  
02/4-01/4 11/2 )3-10( 02/9 81/6 )24-23(  

03/4 06/2 )14-17( 03/9 06/0 )80-24(  
05/4-04/4 14/0 )24-148( 04/9 79/0 )117-99(  

06/4 74/0 )151-166( 05/9 17/1 )133-124(  
07/4 52/1 )172-178( 06/9 25/4 )143-141(  
08/4 55/0 )180-205( 07/9 47/8 )145-144(  
09/4 12/1 )218-242( 08/9 --- --- 

10/4 --- --- 01/10 --- --- 

11/4 --- --- 02/10 83/3 )10-6(  
00/5 52/2 )1-3( 03/10 11/0 )112-15(  
01/5 08/6 )4-8( 04/10 25/1 )121-118(  
02/5 69/2 )12-14( 05/10 19/1 )137-134(  
03/5 31/0 )16-71( 06/10 81/1 )142-137(  
04/5 12/0 )78-170( 07/10 38/5 )148-144(  

  
  .باشدمي) Mbp( فيزيكي موقعيتبراساس ارزيابي قرار گرفته  قطعه مورد پايان و شروع نقطهنشان دهنده  *

  .دهد مي نشان مربوطه كروموزم روي را آن ترتيب اعشار عدد و )كروموزم(بين  جايگاه دهندهنشان راست سمت عدد **
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ه واقعي هاي تعيين شده در اين مطالعSDRبنابراين فرض اينكه 
بر اثر خطاهاي آزمايشي توليد شده باشد تا اثر يك لوكوس (نبوده 

 يهاSDRبسيار كوچك بوده و  )1ايجاد كننده عدم تعادل ژنتيكي
 .باشنديقابل اعتماد مداري در سطح بالايي از معنيشده  يينتع

هاي آللي در طول تغييرات فراواني 1همچنين مطابق شكل 
به تدريج كه از مكان . ممتدي است كروموزم داراي يك روند

SDLشود فراواني آللي به ها روي كروموزم فاصله گرفته مي
- SNPفراواني بعضي از . شودتر مينزديك 1:1نسبت مورد انتظار 

ها به صورت فردي از روند كلي تغييرات فراواني آللي در امتداد 
ها به علت خطاهاي اين فراواني. كندكروموزم پيروي نمي

در ذرت  .زمايشي در حين عمل تعيين ژنوتيپ بوجود آمده استآ
ها عوامل گامتوفيتي SDRهاي ژني توليد كننده ترين مكانرايج
هاي ژني شناخته و مكان عدد از اين مكان 5تا كنون ). 3(باشد مي

                                                           
1 Segregation Distortion Loci, (SDL.) 

 در اين مطالعه). http://www.maizegdb.org( اندها تعيين شدهآن
ين تربزرگ). 3شكل(در طول ژنوم تعيين گرديد  SDRs هشت
SDR  قرارگرفته بود 05/5 به 03/5 يهايندر ب 5در كروموزم .

 يندر ب 2 يتيعامل گامتوف Genetic 1997لينكاژي براساس نقشه 
 يتيعامل گامتوف ينمكان ا يبترتينكه به ا. قرار گرفته است 04/5
 SDR ينا باشد و احتمالاًيمشابه م )1شكل ( 4شماره  SDRبا 

لو و همكاران  .به وجود آمده است يمكان ژن ينا يرتحت تاث
را در چهار جمعيت مختلف ذرت تعيين  SDR 18 مجموعاً
 SDRها مناطق ها در تمام كروموزمدر اين مطالعه آن. نمودند

 هاي تعيين شده در اين مطالعه به جزSDRتمام . تشخيص دادند
SDR  با  6قرار گرفته بر روي كروموزمSDR هاي تعيين شده در

هاي تعيين شده در دو SDR. مطالعه لو و همكاران منطبق بود
ترين انطباق را با يكديگر بيش 7و  3هاي مطالعه در كروموزم

   .دادندنشان مي
 
 
 
 
  

  
داري انحراف از تفرق خطوط افقي آستانه معني .باشدها ميخط افقي نشان دهنده مرز بين كروموزم هاي بزرگ دردايره .هاي آللي در طول ژنومتغييرات فراواني -1شكل 

  .اندها نشان داده شدهها با بيضيSDRمناطق مربوط به . دهددرصد نشان مي 5را در سطح  1:1
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ناحيه با فرونشاني شديد در بازوي بلند كروموزم چهار با پيكان   .مري با پيكان سياه مشخص شده استنواحي سانترو. هاي ژنتيكي و فيزيكيارتباط بين فاصله -2شكل 

. دهدرا نشان مي Mbpبه  cMبردار عمودي نسبت . ها در زير بردار افقي نشان دهنده طول هر قسمت به سانتي مورگان استشماره. خاكستري نمايش داده شده است
ها مربوط به مطالعه داويس يكي از آن. هاي يك و سه دو بين براي سانترومر مشخص شده استبراي كروموزم. هر قسمت نشان داده شده استها توسط شماره روي بين

  .باشدباشد و ديگري بر اساس اين مطالعه ميمي) 5(و همكاران 
  

ها توسط مك مولن و SDRجديدترين مطالعه جامع برروي 
ها آن. جمعيت مختلف ذرت انجام پذيرفت 27در  )2( همكاران

هاي كروموزم در يك يا بيش از يك جمعيت در اكثر قسمت

قصد انتخاب  به نژادگركه هنگامي .تشخيص دادند SDRنواحي 
قرار گرفته است را  SDRيك تركيب خاص آللي كه در يك 

هاي آللي باعث كاهش فراواني SDRچنانچه اين . داشته باشد

اص
ل ف

مقاب
در 

ي 
تيك

ه ژن
صل

فا
ي 
زيك

ه في
ل

 )
cM

/M
bp

(  
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فراواني تركيب آللي مورد نظر  صورتايندر  .ظر شودمورد ن
هاي ژنتيكي بين كه براساس فاصله(كمتر از مقدار مورد انتظار 

در اين مواقع براي  .خواهد شد) هاي ژني محاسبه شده استمكان
ثابت نگه داشتن ميزان احتمال موفقيت در بدست آوردن تركيب 

با توجه به  .ا افزايش دادآللي مورد نظر بايد اندازه جمعيت نتاج ر
- يك اثر تجمعي دارند و بر اثر چرخه SDL هاي ژنيمكان اينكه

انحراف از تفرق  ،)1(يابد افزايش مينيز هاي خودگشني اثرشان 
 F2ها نظير در مقايسه با ساير جمعيت RILهاي مندلي در جمعيت

هاي ها در كروموزمSDRهاي كه مكان از آنجا .باشدشديدتر مي
تعيين  )2(باشد ذرت از جمعيتي به جمعيت ديگر كاملا مشابه نمي

  .نمايدها در هر جمعيت ذرت ضروري ميSDRموقعيت 
  هاكروموزم طول در نوتركيبي نرخ تغييرات

ها، افراد و نواحي مختلف از ژنوم نرخ نوتركيبي در بين گونه
قابل  شكاهمناطق سانترومري باعث . )29(داري دارد تفاوت معني

در اين مطالعه نرخ . )33- 31(شوند توجهي در نرخ نوتركيبي مي
نوتركيبي در اين نواحي در مقايسه با نواحي تلومريك به ميزان 

هايي بين ،با توجه به ميزان نرخ نوتركيبي. برابر كاهش يافت 100
اين ). 2شكل (اند تعيين گرديد فتهها قرار گرها سانترومركه در آن

 )17(مناطق با مناطق سانترومري كه توسط داويس وهمكاران 
بر . منطبق بودند 3و  1هاي تعيين شده بود به جزء كروموزم

-ترتيب در بينبه 3و  1هاي اساس اين مطالعه سانترومر كروموزم

 06/1هاي داويس و همكاران بين. اندقرار گرفته 04/3و 05/1هاي 
ساير . عنوان مناطق سانترومري تعيين كرده بودندرا به 05/3و 

هاي سانترومري طالعه را در مورد مكانمطالعات نيز نتايج اين م
مشابه با مطالعه . )34،35(كنند نيز تاييد مي 3و 1هاي كروموزم

ها در مناطق پري متمام كروموز )2(و همكاران  مك مولن
). 2شكل . (سانترومريك فرونشاني شديد در نرخ نوتركيبي داشتند

ي سانتروميك يك فرونشاني شديد در نرخ رعلاوه بر مناطق پ
نيز مشاهده گرديد كه به  4نوتركيبي در بازوي بلند كروموزم 
هاي بزرگ كروموزمي از احتمال زياد به علت وجود بلوك

كه اين (باشد ه در اين مناطق ميهتروكروماتين فشرده شد
هاي كه در مكان) شوندشناخته مي نابساختارها تحت عنوان 

تاكنون مطالعه دقيقي . )36(خاص در طول ژنوم ذرت قرار دارند 
ها بر نرخ نوتركيبي در ذرت صورت نگرفته نابدر رابطه با تاثير 

سري ها و سانترومرها داري يكناب كهاما از آنجايي. است
ها نابباشد كه باشند، بنابراين بسيار دور از ذهن نميها ميشباهت

. مانند سانترومرها بتوانند باعث فرونشاني نوتركيبي شوند ،نيز
توانند فعاليت سانترومري نيز داشته باشند ها ميناببراي مثال 

هاي ها نيز داراي بلوكنابهمانند سانترومرها . )37(
اي .ان.هاي تكراري ديباشند كه از تواليمي هتروكروماتيني
توان فرونشاني نوتركيبي را همچنين نمي. )38,39(اند تشكيل شده

يك از عوامل به هيچ) cM 10بيش از(بزرگ  يقطعات ژنومدر 
كه چائوتي و استيفن ژنتيكي شناخته شده نسبت داد و از آنجايي

ناب در بازوي بلند كروموزم توسط مطالعات سيتوژنتيك يك )40(
شود گيري ميبنابراين نتيجه. شناسايي كرده بودند B73در لاين  4

به  4ناحيه با فرونشاني شديد نوتركيبي در بازوي بلند كروموزم 
فهم دقيق رابطه بين  .ايجاد شده است ناباحتمال زياد توسط 

ها تاثير زيادي بر هاي ژنتيكي و فيزيكي در امتداد كروموزمفاصله
هاي اعتبار نقشه. تحقيقات اصلاحي و ژنتيكي خواهد گذاشت

بر اساس  سازيهمسانهيابي ژنتيكي و ژنتيكي و موفقيت در نقشه
هاي نوتركيبي در طول ژنوم ها به تخمين صحيح فراوانينقشه

هاي مختلف با اطلاع از نرخ نوتركيبي در قسمت .ردبستگي دا
براي به  1يابي دقيقتوان حجم كار مورد نياز براي نقشهژنوم مي

با بدست آوردن نرخ  .تله انداختن ژن مورد نظر را تخمين زد
نوتركيبي در طول ژنوم براي يك جمعيت خاص در يك شرايط 

ي بدست توان تعداد حداقل جمعيت مورد نياز براخاص مي
. طور دقيقي محاسبه نمودلي را بهآوردن يك تركيب خاص آل

ها و همچنين تغييرات نرخ SDLتعيين محل دقيق و ميزان اثر 
تر در نوتركيبي در طول ژنوم باعث افزايش دقت هرچه بيش

براي افزايش دقت در برآورد . اصلاح نباتات مولكولي خواهد شد
هاي ل ژنوم استفاده از جمعيتميزان تغييرات نرخ نوتركيبي در طو

  . گرددبزرگتر توصيه مي
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