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تلاقي مورد استفاده . در لوبيا انجام شده است BCMNVاين تحقيق به منظور مطالعه نحوه توارث مقاومت به ويروس 
،  1P  ،2P  ،1F ،  2F( نسل 6بذور . استبوده ) والد حساس(و درخشان ) والد مقاوم(در اين آزمايش بصورت گلي 

1BC  2وBC  ( هاي صورت طرح بلوكتهيه و ب ايستگاه ملي تحقيقات لوبياي خمين گلي و درخشان ازاز تلاقي حاصل
روز با  21ارزيابي گياهان پس از  .شد سازيو آلوده كشت هاي پلاستيكيتكرار در گلدانچهار  با و كامل تصادفي

مطالعه نحوه توارث مقاومت با . اي انجام شدروز پس از كشت بصورت مشاهده 45و  IC-RT-PCRآزمون الايزا و 
ها نشان داد كه اجزا افزايشي و غالبيت نقش مهمي در كنترل صفت ميزان آلودگي استفاده از تجزيه ميانگين نسل

همچنين مشخص شد كه . ي باشدتواند توجيه كننده تغييرات ژنتيكغالبيت مي - برگ دارند و مدل ساده افزايشي 
كننده اين صفات از هاي كنترلدهنده صفات غالب هستند و نيز ژنهاي كاهشبراي همه صفات مورد بررسي ژن

پذيري عمومي و خصوصي براي متوسط توارث. باشندهاي ژني گوناگون متفاوت ميلحاظ علامت و بزرگي در مكان
تواند موثر واقع هاي بالاتر ميلذا گزينش براي مقاومت. د برآورد شددرص 50و  74ميزان آلودگي برگ به ترتيب 

نشان داد كه يك ژن بزرگ اثر در كنترل ژنتيكي مقاومت نقش دارد ) هاژن(هاي موثر برآورد تعداد عامل. شود
  . كنندرا در القاء مقاومت همراهي مي Iرسد يك يا چند ژن كوچك اثر نيز ژن و به نظر مي) Iاحتمالاً ژن (
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   مقدمه
ترين گياهاني هستند كه مورد كشت و كار حبوبات از قديمي

درصد پروتئين و  25حبوبات با داشتن . اندها قرار گرفتهانسان
 Yazdi( در تامين پروتئين انسان دارند گاهي بيشتر، نقش مهمي

Samadi and Abdemeyshaei 1996.(  مقدار پروتئين موجود در
هاي برابر بيشتر از پروتئين موجود در دانه سها ت دوبذور حبوبات 
. درصد بالايي از پروتئين حبوبات گلوبولين است. غلات است

 يكو در غلات  5/2به  يكنسبت پروتئين به نشاسته در حبوبات 
درصد  60تا  55علاوه حبوبات داراي ه ب. باشدمي 6به 

. باشندميها و آهن كربوهيدرات و نيز ذخيره بالايي از ويتامين
ها مقادير نسبتا بالاتري از لوبيا و نخود در مقايسه با ديگر جنس

ترين در بين حبوبات گسترده. اسيدهاي آمينه ضروري را دارند
سطح زير كشت و همچنين بالاترين ارزش اقتصادي متعلق به 

 شودها محسوب ميو پروتئين آن جزء بهترين پروتئين لوبيا است

)Kochaki and Banayan aval 1993( .ا با نام علمي لوبي
Phaseolus vulgaris 2 دارايn=2x=22 بوده و گياهي  كروموزوم

گونه  5و داراي Fabaceae اين گياه از خانواده . خود گشن است
شامل   P.vulgarisگونه . گونه وحشي است 50زراعي و حدود 

گونه ي ايران نيز از اين هاباشد و لوبياهاي سبز و خشك ميواريته
نمونه  65000لوبيا داراي تنوع ژنتيكي زيادي است، حدود  .هستند

-درصد آن 90شود كه بيشتر از هاي ژن نگهداري ميلوبيا در بانك

 CIAT )Centro هايكلكسيون. است P.vulgarisها مربوط به 

International de Agricultura Tropical ( 40000شامل بيش از 
ها نمونه آن 1300ه زراعي بوده و حدود نمون 26500اند كه نمونه

از انواع وحشي و بقيه خويشاوندان دور لوبياي معمولي هستند 
)Gomes  2004 .(   
زاي ويروسي از جمله تاثير عوامل بيماريلوبيا به شدت تحت 

 BCMV (Bean common(ويروس موزائيك معمولي لوبيا 

mosaic virus) (گيردقرار مي .BCMV  اي در جهان دهبطور گستر
اين ويروس در اوايل قرن بيستم در اغلب . كندلوبيا را آلوده مي

). Strousbaugh et al. 2003(نواحي توليدكننده لوبيا گزارش شد 
ويروس موزائيك معمولي لوبيا امروزه در كليه مناطق كشت و كار 
لوبيا وجود دارد و از عوامل اصلي كاهش محصول در تمامي دنيا 

اين ويروس ابتدا ). Shahraein et al. 2001(ايران است از جمله 

گزارش و ويروس  P. vulgarisاز امريكا در  1917در سال 
ژنوم  .)Mavaric and Susta 2004(موزائيك لوبيا نامگذاري شد 

 kb 10مثبت، تقريباً به طول  RNAاز يك رشته  اين ويروس
داراي تقارن  اين پيكره). Revers et al. 1999(تشكيل شده است 

زير واحد پروتئين پوششي كه بين  2000مارپيچي بوده و توسط 
درصد وزن كل پيكره  95كيلو دالتون وزن دارند و  34تا  28

 Hollings and Brunt( دشوشوند، احاطه ميويروسي را شامل مي

1981.(BCMNV  )و ) ويروس موزائيك نكروز لوبياBCMV 
و  Aبعنوان سروتيپ هاي  1922تا سال ) ويروس موزائيك لوبيا(

B ها بعنوان دو اما بعد آن. شدنداز يك گونه در نظر گرفته مي
گونه جداگانه وبروس بر اساس خصوصيات چندگانه طبقه بندي 

سبب  BCMNVهاي جدايه). Flores-Estevez et al. 2003(شدند 
) black root(اي شدن ريشه و ساقه سيستميك يا قهوه نكروز

-در دماهاي پائين و بالا مي Iهاي حاوي ژن مقاوم يپروي ژنوت

اما تمام نژادهاي شناخته شده ). Silbernagel et al. 2001(گردند 
BCMNV  وBCMV باعث ايجاد علائم مشابه بر روي ژنوتيپ

  ).Kelly 1997( شوندهاي فاقد ژن مقاومت مي
ها نشان داد بررسي). Ali 1950(كشف شد  1950در سال  Iژن 
هاي تشديدكننده رنگ زرد و قرمز در بذر پيوستگي با ژن I ه ژنك

با  I رسد ژنبه نظر مي). Kelly et al. 1995 ; Kelly 1997(دارد 
دو كمتر از ( ، پيوستگي دارد Bرنگ نيره پوسته بذر حاصل از ژن 

اين ژن غالب بر روي تمام نژادهاي دو ويروس  ).سانتي مورگان
BCMV  وBCMNV  آلودگي و واكنش آن نسبت به موثر است

كند و در گياهان آلوده شده حاوي بصورت فوق غالبيت بروز مي
اين واكنش يك خسارت . يابدژن نكروز سيستميك توسعه مي اين

- در بافت I ژن غالب .است Iبزرگ ناشي از مقاومت بوسيله ژن 

فازئولين كه از  نكسيفيتوال ، تكثير ويروس را توسط هاي گياهي
-كنترل مي ،شـوديپروپانوئيد توليد م لز فنينتـسير بيوسطريق م

چنين واكنش فوق حساسيتي به صورت نكروز انتهايي . كند
. شودهر دو حالت مقاومت و حساسيت ديده مي سيستميك در

از طريق سيستم آوندي به  هايي گياه و حركت فازئولينمرگ انت
و در  دينين گياه موجب تغيير رنگ بافت آوهاي پايطرف قسمت

ياهي سين نوع واكنش بـه نام ا. ودشاه مييجه موجب مرگ گنتي
  .شودناخته ميش شهري
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هاي مغلوب مقاوم همراهي و تواند بوسيله ژنمي Iبه هر حال ژن 
توانند واكنش شديد اين تركيبات ژني در گياه مي. حمايت شود

در ). Miklas et al. 2000(فوق حساسيت را محدود نمايد 
تعيين  جايگاهمحل شش ژن مغلوب مقاوم را در چهار  شيآزماي
bc-1,  : هاي مغلوب عبارتند ازكه اين ژن. )Drijfhout. 1995(شد 

3-bc ,22-bc ,2-bc ,21-bc و u-bc  . 21, در اين سيستم-bc ,1-bc
22-bc ,2-bc 3 و-bc كه هاي اختصاصي نژاد هستند، در حاليژن

، لازم است bcهاي اي بيان ژناختصاصي نبوده ولي بر  u-bc ژن
 ;Kelly 1997(حضور داشته باشد  Iمگر اينكه در غياب آن ژن 

al. 2000 Miklas et .(هايتركيب ژن u-bc  3و-bc   به تمام
  ).Drijfhout 1991(دهد ي دو ويروس مقاومت نشان مينژادها

 NL4از مقاومت به نژادهاي  محققان در آزمايشي سطح بالايي
)BCMV ( وNL3 )BCMNV (را گزارش كردند  
) Innes 1980 and Walkey( .نشان دادند كه در ارقام مقاوم ها آن

احتمالا (در كنار يك ژن غالب مقاوم   bcهاي مغلوب مقاوم ژن
نحوه توارث سه صفت كوتولگي بوته، بدشكلي . قرار دارد) Iژن 

غلاف و زردي برگ را در اثر آلودگي به ويروس موزائيك طلايي 
ها در شش با استفاده از تجزيه ميانگين نسل) BGMV(لوبيا 

گرفته مورد بررسي قرار ) BC2و  P1 ،P2 ،F1 ،F2، BC1(جمعيت 
افزايشي نتايج نشان داد كه عمل غير. )Pessoni et al. 1997 (است 

ژن در اكثر موارد داراي ارزش بيشتري بوده است و تنها يك مدل 
ها بيان آن. شددار صفت معنيافزايشي عمل ژن براي هر سه 

كردند كه توارث اين صفات احتمالا اوليگوژنيك بوده و توارث 
  .ها برآورد كردندپذيري متوسطي را براي آن

et al. (2003) Chaitieng  صفت مقاومت به سفيدك پودري
)Erysiphe polygoni ( در لوبيا چيتي را در شش جمعيت)P1 ،P2 ،

F1 ،F2 ،BC1  وBC2 (از چهار تلاقي مورد بررسي قرار  حاصل
ايج نشان داد كه اثرات افزايشي و غالبيت داراي ارزش تن. دادند

ها اثرات اپيستازي يكساني هستند و در هيچ كدام از تلاقي
توزيع فراواني مقاومت به سفيدك پودري در . مشاهده نشد

هاي تفكيك مورد جهت تجزيه نسبت BC1 و F2 هاي جمعيت
نتايج نشان داد كه مقاومت به اين بيماري در . ر گرفتاستفاده قرا

  نحوه توارث . شودچهار تلاقي توسط يك ژن غالب كنترل مي هر 
  

تعداد روز تا رسيدگي، تعداد روز تا گلدهي، تعداد  صفاتي مانند
ساقه فرعي، تعداد غلاف در بوته، تعداد دانه در غلاف، طول بوته 

اصل از چهار تلاقي با استفاده دانه را در شش نسل ح 100و وزن 
مورد مطالعه قرار گرفت  در گياه لوبيا هااز تجزيه ميانگين نسل

)Inderjit et al. 2006 .( ،نتايج نشان داد كه اثرات ژني افزايشي
داري در صفات مطالعه شده نقش غالبيت و اپيستازي بطور معني

) طوليرشد (نحوه توارث ظرفيت بالاروندگي  در آزمايشي .دارد
گره بوته لوبيا را با در نظر گرفتن دو صفت طول گياه و طول ميان

عمل ارزيابي بر روي شش نسل و در . گرفتمورد بررسي قرار 
. ها صورت گرفتسه تلاقي با استفاده از تجزيه ميانگين نسل
غالبيت در توارث  -نتايج نشان داد كه اثرات افزايشي و افزايشي

با توجه به . )Checa et al. 2006( داين صفات نقش موثري دار
هاي مقاوم در كنترل گسترش آلودگي و انتقال آن ژن اهميت نقش

هاي آينده، اين تحقيق با هدف مطالعه نحوه توارث به نسل
 )BCMNV(مقاومت ويروس موزائيك معمولي نكروز لوبيا 

                . گرفت صورت
  

   هامواد و روش
 و) والد مقاوم(ر اين آزمايش بصورت گلي تلاقي مورد استفاده د 

 ،1P ،2P، 1F،  2F( نسل 6 بذور. بوده است) والد حساس(درخشان 
1BC 2 وBC  (وگلي  دو ژنوتيپ لوبياي قرمز حاصل از تلاقي 

تهيه و بصورت  ايستگاه ملي تحقيقات لوبياي خميندر  درخشان
هاي تكرار در گلدانچهار  با و هاي كامل تصادفيطرح بلوك
شناسي گروه گياهپزشكي در محل گلخانه ويروس پلاستيكي

هر  2Pو  1Pهاي از نسل .شدكشت  1388دانشگاه تهران در سال 
 در 1BC )1Fبذر،  2F،  93بذر، نسل  1F، 11، نسل بذر 12كدام 

  . شدبذر كشت  48) گلي در 1F( 2BCبذر و  48) درخشان
از  1388تابستان سال در طي  براي تهيه منبع ويروس بردارينمونه

نمونه. مزارع لوبياي مناطق مختلف شهرستان كرج صورت گرفت
موزائيك شديد و خفيف، قاشقي شدن برگ(ها بر اساس علائم 

انتخاب ) ها، رگبرگ نواري، پيچيدگي برگ و نكروز رگبرگ
مورد بررسي قرار  ELISAآزمون  ها توسطسپس نمونه. ندشد
  مايه . سازي شدندخالص BCMNVبه  آلوده  هاينمونه  و  تهگرف
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زني گياهان توسط يك نمونه آلوده تقريبا خالص و با استفاده از 
در مرحله دو برگي و به  ،)pH=7( مولار 1/0 بافر فسفات پتاسيم

تعدادي از نمونه . در شرايط خنك صورت گرفت مكـانيكي طريق
مايه زني پس از  گياهان .ها بعنوان شاهد، با بافر مايه زني شدند

هاي به اتاقك) روز پس از كشت 10تقريبا (در مرحله دو برگي 
دانشكده علوم و  در گلخانه گروه زراعت و اصلاح نباتات رشد

انتقال پيدا كرد تا ضمن تثبيت شرايط دمايي و مهندسي كشاورزي 
گياهان در اتاقك رشد . نوري امكان رشد بهتر گياه فراهم شود

، C°24، دماي )لامپ 4(نور  s2-350µmol. m .-1تحت شرايط 
 85و رطوبت  خاموشيساعت  8ساعت روشنايي و  16فتوپريود 

روز پس از  21ارزيابي آلودگي واقعي گياهان  .درصد قرار گرفتند
ساير . صورت گرفت PCR-RT-ICمايه زني با آزمون الايزا و 

 45و  اي و با مقايسه با شاهدبصورت مشاهده صفات مورد مطالعه
 Visual(بندي روش رتبه. دندشبندي رتبه سازي،بعد از آلوده روز

symptom( V و )Visual symptoms and vigor  (VV   بر اساس
، )گياه سالم ،10بوته مرده و  ،صفر( 10تا  صفريك  مقياس از  

  .Strausbaugh et al(ميزان علائم و  ويگور گياه صورت گرفت 

استفاده شده و براي  Vبندي تبهدر اين آزمايش از روش ر). 2000
هاي ، بوتهيكهاي سالم رتبه دن اعداد بوتهكرسهولت و كوچك 

هاي آن علائم مورد درصد برگ 50هايي كه و بوته 3مرده رتبه 
را دريافت  دو، رتبه )Vدر روش  5رتبه (نظر را نشان دادند 

ل هاي حاصابتدا تجزيه واريانس وزني داده در اين آزمايش .دندكر
صورت  SASافزار درخشان با استفاده از نرم و از تلاقي گلي

ها ها، تجزيه ميانگين نسلدار بودن نسلبا توجه به معني. گرفت
با استفاده از روش  دار بودبراي صفاتي كه اختلاف دو والد معني

 Mather and Jinks (1982)  و با كمك برنامه آماريMinitab 
غالبيت از طريق آزمون  - ايشيكفايت مدل افز .صورت گرفت

مقياس مشترك و با استفاده از آزمون كاي اسكوئر مورد بررسي 
غالبيت  –قرار گرفت، با توجه به عدم كفايت مدل ساده افزايشي 

هاي سه، چهار، پنج و شش پارامتري برازش داده شدند تا مدل
در نهايت پارامترهاي ژنتيكي، . ترين مدل انتخاب شودمناسب
هاي تنوع، وراثت پذيري عمومي و خصوصي و تعداد ژن اجزاي

  . در حال تفرق نيز محاسبه شدند
  

    نتايج و بحث
ن داد كه ژنوتيپ بر ميزان آلودگي نشا وزني نتايج تجزيه واريانس
ش كامل منباشد كه با نتايج دار ميداراي اثر معني

)Kamelmanesh 2009( همچنين علائم نكروز . مطابقت دارد
ميك، رگبرگ نواري و نيز بدشكلي برگ و كاهش رشد سيست

). 1جدول(باشد درصد مي 99دار با سطح اطمينان داراي اثر معني
 84/0جذب با ميزان ) درخشان( P1نتايج نشان داد كه والد حساس

ها داراي بيشترين ميزان آلودگي نسبت به ساير ژنوتيپنانومتر 
ي دارا  BC1سل هاي مورد بررسي ندر بين نسل. بوده است

باشد زيرا اين نسل حاصل از كمترين اختلاف با والد حساس مي
  ). 1شكل(باشد و والد حساس مي  F1تلاقي نسل 

نكروز سيستميك، رگبرگ نواري، مقايسه ميانگين براي علائم 
داراي  P1كاهش رشد نيز نشان داد كه نسل  بدشكلي برگ و

نكروز  ،)67/2ين ميانگ(رگبرگ نواري  بيشترين ميزان علائم
و ) 67/2ميانگين (، بدشكلي برگ )6/2ميانگين (سيستميك 

 .)2شكل( ها بوده استنسبت به ساير نسل )41/2(كاهش رشد 
باعث كوتاه شدن مراحل  BCMNVتنش ايجاد شده به وسيله 

گزارش هاي متعددي وجود دارد كه انواع . رشدي شده است
ند شواه ميث كاهش دوره رويشي زندگي گيها باعتنش

)Ravinder et al. 1985 ; Singh et al. 2007(. 

جز برآورد اجزاي تنوع نشان داد كه در صفت ميزان آلودگي برگ 
باشد، كه اين افزايشي از لحاظ مقدار بزرگتر از جز غالبيت مي

 .باشدبيانگر اهميت اثرات افزايشي در كنترل ژنتيكي اين صفت مي
ستميك، بدشكلي برگ، رگبرگ كه در صفات نكروز سيدرحالي

مقدار بزرگتر از  جز غالبيت از لحاظنواري و كاهش رشد گياه 
را در غالبيت جز  اهميتباشد، كه اين مطلب جز افزايشي مي

مقدار ميانگين درجه  .دهدت، نشان مياكنترل ژنتيكي اين صف
كمتر از براي ميزان آلودگي برگ و بدشكلي برگ  )H/D(1/2 غالبيت

باشد كه اين صفت تحت رد شده است كه بيانگر آن مييك برآو
و اين مقدار براي نكروز  باشدها ميتاثير غالبيت نسبي ژن

از يك برآورد  بيش نواري و كاهش رشد گياه سيستميك، رگبرگ
ها تاثير اثر فوق غالبيت ژنتحتدهد اين صفات نشان مي كه شد

بيانگر آن است كه  براي همه صفات Fمقدار مثبت پارامتر  .هستند
  غالب هستند كه اين مطلب با مقدار صفات  دهنده كاهش هاي ژن
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 هاگيري شده در نسلميانگين مربعات صفات اندازه  -1جدول

منبع
  تغييرات

درجه
  آزادي

نكروز  الايزا
  سيستميك

نكروز
  موضعي

هاي لكه بدشكلي موزائيك
  كلروتيك

رگبرگ   مرگ بوته
  نواري

كاهش 
  رشد

ريشه 
  ياهيس

  ns27/0 ns073/0 **80/1 ns044/0  ns 011/0  ns 31/0  ns 35/0  ns 007/0 69/0*  75/2** 3 بلوك

  ns 52/0  ns 39/0  **56/3  ns 041/0  ns 006/0  **14/3  **70/2  ns009/0  046/2**  40/14**  5  نسل

  014/0  233/0  30/0  004/0  038/0  19/0  27/0  18/0  085/0  22/0  15  خطا

ns،  * درصد  يكو پنج  احتمالح وسط و معني دار در عدم معني داري ترتيب به** و  
  

0.84

0.42

0.22

0.12
0.08

0.07
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0.3
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0.5
0.6
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0.9

(n
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در 
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ودگ

ن آل
ميزا

P1 BC1 F2 F1 BC2 P2

نسل ها

b

c
c

c

c

a

  
 هاي حاصل از اين تلاقي و نسل P2و  P1بر ميزان آلودگي گياهان والد  اثر نسل مقايسه ميانگين -1شكل

  
در ت اهاي مسئول اين صفدر واقع ژن. هماهنگي دارد [h]منفي 

براي   F/(D×H)1/2متر مقدار پارا. دارندبرتري  هاجهت كاهش آن
كه بيانگر آن است  ز يك برآورد شداو يا كمتر بيشتر  تمامي صفات

از لحاظ علامت و بزرگي در  اين صفاتهاي كنترل كننده كه ژن
  ).2جدول( باشندهاي ژني گوناگون متفاوت ميمكان

هاي ژنتيكي مختلف براي بررسي تغييرات ژنتيكي برازش مدل
بدشكلي برگ نشان داد وز سيستميك و آلودگي برگ، نكرت اصف

تواند توجيه مي تاغالبيت براي اين صف -كه مدل ساده افزايشي 
ها، مدل سه بنابراين با بررسي مدل .دكننده تغييرات ژنتيكي باش

دار بود كه كاي اسكوئر آن كوچكتر و غير معني m-d-hپارامتري 
تقابل معني داري قابل توجه اثر م .مورد پذيرش قرار گرفت

بيانگر  [i] و [d]، [m]افزايشي در مدل سه پارامتري  درافزايشي 
اين اثر . از اثر آن صرف نظر كردبه راحتي توان آن است كه نمي

ت اتواند بيانگر كارايي گزينش در جهت بهبود اين صفمتقابل مي
 دار بودن جزمعني ).Yadav and Narsinghani 1999(باشد 

دهنده غالبيت نسبي در في آن كه نشانو علامت من [h]غالبيت 
بيانگر آن است كه انجام  اين صفات است وجهت كاهش 

يابي به اهداف اصلاحي مورد نظر دست تهيبريداسيون در جه
برازش . ت مذكور روش موثرتري از انتخاب خواهد بودابراي صف

-m-d-hنشان داد كه مدل پنج پارامتري نواري براي رگبرگ هامدل

j-l وان بهترين مدل جهت توجيه تنوع ژنتيكي اين صفت بعن
غالبيت  درمعني دار بودن اثر متقابل افزايشي . باشدمناسب مي

بيانگر آن است كه اين نوع اپيستازي به وسيله گزينش  ،[j]يعني 
و علامت منفي آن . باشدتحت شرايط خودگشني قابل تثبيت نمي

در  [j]لذا علامت  .باشد P2يا  P1بستگي به اين دارد كه كدام والد 
 دردار شدن اثر متقابل غالبيت معني. كنداكثر حالات تغيير مي

و اثر متقابل  [h]و علامت مخالف بين جز غالبيت  [l]غالبيت 
) دوگانه(وجود اپيستازي مضاعف  بيانگر  [l]غالبيت  درغالبيت 
) Kearsey and Pooni 1996(باشد هاي افزاينده غالب ميبين آلل

  ها و سبب كاهش واريانس نسل اپيستازي  اين  وجود ). 3جدول(
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  و درجه غالبيت براي صفات مختلفH)1/2× F/(Dبرآورد اجزاء تنوع، ميانگين درجه غالبيت، نسبت   -2جدول

  Ew D H F (H/D)1/2  H)1/2× F/(D  [h]/[d] صفت
  - 96/0  432/1  899/0 142/0 /089 110/0  032/0  آلودگي برگ

  - 09/1  339/1  368/1 336/0 343/0 183/0  154/0  يستميكنكروز س
  - 58/0     397/0  869/0 631/0 723/0 546/0  185/0  بد شكلي برگ
  - 89/1  255/1  725/1 380/0 522/0 175/0  092/0  رگبرگ نواري
  -8/1  317/3  106/1 399/0 133/0 108/0  232/0  كاهش رشد

wE(  جز غير قابل توارث)تنوع؛ ) محيطيD(  افزايشي تنوع؛ جزH( ؛جز غالبيت تنوع F(  تشريك مساعي)   ؛)همبستگي يا سـهم غيـر مسـتقل d  وh(    اثـرات افزايشـي و
  انحرافات غالبيت در هر مكان ژني )  F/(D×(1/2Hمتوسط غالبيت؛  )  (H/D)1/2هاي ژني؛ روي تمام مكانغالبيت 

Ew = 1/4 (VP1 + VP2 + 2VF1)     
D = 4VF2 – 2(VBC1 +VBC2)  
H = 4(VBC1 +VBC2 – VF2 – Ew) 
F = VBC2 – VBC1   

  BCMNVبرآوردهاي اجزاء ژنتيكي ميانگين براي صفات مختلف در اثر آلودگي  -3جدول
  m [d] [h] [i] [j]  [l]  2χ صفت

  ns49/3  -  - - -332/0+045/0** 345/0+030/0** 444/0+030/0** آلودگي برگ
  ns 92/3  -  - - -551/0+12/0** 504/0+069/0**  60/1+072/0** نكروز سيستميك
  ns 097/1  -  - - -478/0+138/0** 82/0+067/0**  90/1+071/0** بدشكلي برگ
  ns 902/0  -698/0+264/0**  - 903/0+22/0** - -65/1+26/0** 87/0+066/0**  95/1+066/0** رگبرگ نواري
  ns 623/2  707/0+347/0**  - - -006/1+30/0** 556/0+070/0** 674/1+087/0** كاهش رشد

ns،  * احتمال پنج و يك درصدح وسط دردار معني داري،عدم معني به ترتيب** و  
(M ؛ميانگين تمام نسل ها در يك تلاقي [d]( ؛مجموع اثر افزايشي [h]( ؛مجموع اثر غالبيت [i](  ؛افزايشي× مجموع اثر متقابل افزايشي [j](  مجموع اثر متقابل افزايشي

 غالبيت× مجموع اثر متقابل غالبيت  )][l ؛غالبيت× 

  
بطور كلي اپيستازي مضاعف . شودهاي در حال تفرق ميتوده

-تواند باعث بروز نتايج غيرقابل پيشارزش اصلاحي نداشته و مي

تنها اپيستازي ). Yadav and Narsinghani 1999( شودبيني 
ه با در نتيج. نژادي حائز اهميت استبهتكميلي است كه از نظر 

توجه به اهميت اثرات غالبيت در اين صفت روش اصلاحي توليد 
شود عنوان استراتژي اصلي اين صفت بكار برده ميه هيبريد ب

)Mather and Jinks 1982(  
مدل  براي كاهش رشد گياه، نشان داد كهها برازش انواع مدل

تواند جهت توجيه تنوع ژنتيكي اين مي m-d-h-lچهار پارامتري 
 و  [l] غالبيت درغالبيت  ن جزمعني دار بود .ناسب باشدصفت م

دهنده نقش اپيستازي نيز نشان [h]غالبيت با  آن  علامت مخالف
نژادي كه داراي اهميت به باشدمضاعف در توارث اين صفت مي

  ).3جدول( )Yadav and Narsinghani 1999(نيست 

، هاي مختلفپذيري عمومي بر اساس فرمولبرآورد وراثت
براي  پذيري عموميدر نتيجه متوسط وراثت. متفاوت بوده است

صفات آلودگي برگ، نكروز سيستميك، بدشكلي برگ، رگبرگ 
درصد  30و  68، 50،72، 74 نواري و كاهش رشد گياه به ترتيب

 16و  28، 42، 27، 50 به ترتيب پذيري خصوصيوراثتبراي و 
زياد  امقدار نسبت در صفت ميزان آلودگي برگ .شددرصد محاسبه 

اين برآوردها و تفاوت كم آنها حاكي از اهميت بيشتر اثرات 
بالا بودن . باشدها در كنترل ژنتيكي صفت مذكور ميافزايشي ژن

ها در پذيري خصوصي و سهم بيشتر اثرات افزايشي ژنوراثت
هاي اوليه كنترل ژنتيكي صفت بيانگر آن است كه گزينش در نسل

 باشدصفت داراي بازده ژنتيكي بالايي ميبراي بهبود اين 
روش مختلف محاسبه پنج  برآورد تعداد ژن براساس ).4جدول(

 برآورد  سهتا  يكبين براي تمام صفات و دامنه اين محاسبات  شد
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 گيري شدهمقايسه ميانگين اثر نسل بر صفات كيفي اندازه -2شكل

 
 BCMNVشرايط آلودگي با ويروس  يشرفت ژنتيكي در صفات مختلف حاصل از تلاقي درخشان در گلي تحتپذيري عمومي، خصوصي و پبرآورد وراثت -4جدول

  صفت
h2وراثت پذيري عمومي 

bs   وراثت پذيري
h2خصوصي 

ns 
 GSپيشرفت ژنتيكي 

  ميانگين  5  4  3  2  1
  44/0  50/0  74/0  70/0  68/0  75/0  92/0  65/0  آلودگي برگ

  41/0  27/0  50/0  53/0  45/0  76/0  48/0  29/0  نكروز سيستميك
  89/0  42/0  72/0  70/0  72/0  65/0  79/0  76/0  بد شكلي برگ
  41/0  28/0  68/0  70/0  68/0  75/0  66/0  65/0  رگبرگ نواري
  24/0  16/0  30/0  27/0  26/0  30/0  44/0  24/0  كاهش رشد

 
EW= (VP1 + VP2)/2 , (VP1 در VP2)1/2 , VF1 , (VP1 + VP2 + VF1)/3 , (VP1 + VP2 + 2VF1)/4 
hbs

2 = (VF2 – Ew)/VF2 
hns

2 = [2VF2 – (VBC1 + VBC2)]/VF 
Gs = (i)(VP)1/2 (hns

2) 
 

يك ژن غالب مقاومت با اثر احتمالا  دهد كهاين نشان مي. شد
. در القاي مقاومت نقش داشته است) I احتمالا ژن غالب(بزرگ 

ر رسد يك يا چند ژن مقاومت كوچك اثهمچنين به نظر مي
نيز در القاي اين مقاومت نقش ) bc-uهاي مغلوب احتمالا ژن(

 ل منشزمايشات كامنتايج بدست آمده با نتايج آ .دارند
)Kamelmanesh 2009( مطابقت دارد )همبستگي نتايج  ).5جدول

 اسپيرمن مشخصها به روش گيري شده در نسلبين صفات اندازه
جز موزائيكي و لكه  همه صفات به كرد كه ميزان آلودگي برگ با

دار با سطح اطمينان ت و معنيبداراي همبستگي مث هاي كلروتيك
اين دو صفت با ساير اين در حاليست كه . باشددرصد مي 99

همچنين بررسي نسبت گياهان  .داري نداردهمبستگي معني صفات
با استفاده از   2BC و 2F،  1BCمقاوم و حساس در نسل هاي 

نتايج نسبت سه مقاوم به يك . نجام شدآزمون كاي اسكوئر ا
و نسبت يك مقاوم به يك حساس را  2Fحساس را براي نسل 

نيز تقريبا تمامي  2BCهمچنين در نسل  .نشان داد 1BCبراي نسل 
 كه نتايج به دست آمده به اين ويروس مقاومت نشان دادند گياهان

-حاكي از وجود يك ژن مقاومت بزرگ اثر در يكي از والدين مي

  .)6جدول(منطبق است  Sharma (2008) با نتايج باشد و
اختصاصي  آغازگربا استفاده از جفت  IC-RT-PCRآزمون در 

BCMNV (NL3) طراحي شده توسطXu and Hampton (1996) 

قيقا با قطعه كه د جفت باز تكثير شد 922اي به طول ، قطعه
 IC-RT-PCRنتايج . ها مطابقت داشتبدست آمده توسط آن

 درخشان، برخي از  والد حساس را در  BCMNV ويروس ضور ح
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 BCMNVهاي حاصل از تلاقي درخشان و گلي با آلودگي گياه بوسيله برآورد تعداد ژن براي صفات مختلف نسل -5جدول

  هاي مختلفبرآورد تعداد ژن بر اساس فرمول  صفت
n1 n2 n3 n4 n5 

  -  202/1 732/0 943/0 883/0  آلودگي برگ
  -  761/1 741/0 099/1 763/0  كروز سيستميكن

  556/0  698/0 493/0 690/0 750/0  بد شكلي برگ
  -  40/2 097/1 753/1 636/1  رگبرگ نواري
  -  531/1 835/1 531/2 263/2  كاهش رشد

 
n1 = (µP2 - µP1)2 /[8(σ2

F2 - σ2
F1)]  

n2 = (µP2 - µP1)2 /{8[σ2
F2 – (0.5 σ2

F1 + 0.25 σ2
P1+ 0.25 σ2

P2)]} 
n3 = (µP2 - µP1)2 /{8[(σ2

BC1 + σ2
BC2) – (σ2

F1 + 0.5 σ2
P1+ 0.5 σ2

P2)]} 
n4 = (µF1 - µP1)2 /{4[σ2

BC1 – 0.5(σ2
F1 + σ2

P1)]} 
n5 = (µP2 - µF1)2 /{4[σ2

BC2 – 0.5(σ2
F1 + σ2

P2)]} 
 

 
   BCMNV(NL3)با استفاده از جفت آغازگر اختصاصي  IC-RT-PCRنتايج آزمون  -3شكل

M (3 گلي؛) 2 درخشان؛) 1؛ ماركر (F1گياهان مقاوم ) 9تا  4 ؛F2گياهان مقاوم ) 12تا  10 ؛BC1گياهان مقاوم ) 15تا  13 ؛BC2.  
 

 در نسل هاي حاصل از تلاقي درخشان در گلي BCMNVتوارث مقاومت به ويروس  -6جدول

  هانسل
 هاتعداد گياهچه

  كاي اسكوئر  نسبت مورد نظر
 حساس مقاوم

P1 )12 -  )اندرخش -  -  
P2 )12  )گلي - -  -  

F1 11 - -  -  

F2 74 19 1:3  ns707/0  

BC1 26 22 1:1  ns 187/0  

BC2 46 2 0:1  ns 046/0  
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 .كندتاييد مي  1BC و برخي از گياهان مقاوم 2Fگياهان مقاوم 
-ماري را نشان نميآلودگي علائم شديد بيرغم ليعگياهان اخير 

هاي مغلوب مقاوم در كنار ز حضور ژنتواند ناشي ادهند كه مي
بينند كه اين گياهان خسارت كمتري مي. باشد I ژن مقاومت غالب

  ).3شكل(گويند به اين گروه از گياهان متحمل واقعي مي
طي تجزيه ميانگين  BCMNVبه طوركلي در رابطه با مقاومت به 

در توارث اي خص شد كه اثرات افزايشي نقش عمدهها مشنسل
 هاي اصلاحي در پروژه  گزينش  ملع  بنابراين . دارند صفت  اين 

 احتمالاهمچنين مشخص شد كه مقاومت . تواند موثر باشدمي
-كنترل مي) I احتمالا ژن غالب(يك ژن غالب با اثر بزرگ توسط 

-احتمالا ژن(رسد يك يا چند ژن كوچك اثر به نظر مي شود و نيز

  .مقاومت نقش دارند نيز در القاي اين) bc-uهاي مغلوب 
  سپاسگزاري

از قطب علمي حبوبات كشور و دانشگاه تهران به جهت حمايت 
 .نمايماين پژوهش تشكر و قدرداني مياز 
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