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 (27/9/98 تاریخ پذیرش: - 4/4/98)تاریخ دریافت:  

د. باشنهای ژنی کنترل کننده صفات کمی میيابی دقيق مکان های ژنتيکی اشباع لازمه مکان نقشه

بهاره حاصل از نان گندم نوترکيب  ينبردا هایينلادر اين مطالعه، نقشه ژنتيکی اشباع جمعيت 

يابی ارزيابی ژنوتيپی با توالی روشبا استفاده از  No. 49 ژنوتيپ بومی و Yecora Rojo رقم یتلاق

(GBS) های تک نوکلئوتيدی . برای شناسايی چندشکلیدش تهيه (SNPs) ،دين و يابی وال توالی

 Illumina Hiseq 2500 ايلومينا دستگاه لاين سه در دار تکرار صورت هبهای اينبرد نوترکيب لاين

 کروموزومی گروه هيچ به SNP 804 که دش شناسايی SNP هزار 36 از بيش مجموع، . درشد انجام

 D زيرژنوم به SNP 769 و B زيرژنوم به A، 3977 زيرژنوم به SNP، 3042از اين تعداد  .نشد منتسب

لل نادر کمتر از آ یدرصد، فراوان 20از  يشبا داده گمشده ب يیهاSNPپس از حذف  .داشتند تعلق

 21و به  يیشناسا SNPنشانگر  5831تعداد  ،1:1 یمندل  انحراف تفرق از نسبت یدارا نيزدرصد و  5

متوسط را با م از ژنوم گند مورگان یسانت 14/3642اين نشانگرها،  منتسب شد.گندم  زومکرومو

 .نددو نشانگر مجاور پوشش داد ينمورگان ب یسانت 62/0فاصله 
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 یامحصول در سراسر دن ینتر و پرمصرف ینتر عنوان مهم گندم به

توجه گسترده پژوهشگران و محققان را به خود جلب کرده است. 

 یها از چالش کنونی یلماق ییرتغ یطعملکرد گندم در شرا یشافزا

کار  ینو لازمه ا باشد یم یاهگ ینا یاصلاح یها برنامه یاصل

 تهیه در کنترل صفات مرتبط است. یلدخ یژنوم ینواح ییشناسا

عنوان گام اساسی  گندم بهدر  اشباع های پیوستگی و توسعه نقشه

امکان شناسایی،  شود که های اصلاحی محسوب می در پروژه

ها، تعیین عمل هر ژن و سهم آن در تبیین واریانس  یابی ژن مکان

 یشرفتپ. (Jamann et al. 2015)سازد  میفراهم را فنوتیپی صفت 

( کاربرد NGS) ینسل آت یابی یتوال های یو توسعه تکنولوژ

SNPهای ژنتیکی اشباع جهت استفاده در انواع  تهیه نقشه یها برا

 ت.را ممکن ساخته اس یکیژنت های تجزیه

تک  ییربا تغ یینشانگرها ،یدیتک نوکلئوت های یچند شکل

ول از دو معم یگزینجا یک، با DNA یتوال یکدر  یدنوکلئوت

 Liao and Lee). باشند می ممکن در مکان مشخص یدنوکلئوت

 Next) یدنسل جد یابی یتوال یاز ظهور تکنولوژ یشپ. (2010

Generation Sequencing: NGS)، اجتناب از  یمحققان برا

مختلف مثل  یتجرب های یژنوم به استراتژ یتکرار یها بخش

 یقها از طرSNP ییو شناسا یریقطعات تکث دوباره یابی والیت

 EST های یگاهها از داده پاSNPو استخراج  in silicoمطالعات 

 ،اندازه بزرگ ژنومعلاوه بر (. Batley et al. 2003) کردند یم یهتک

 یجهو داشتن سه ژنوم همولوگ و درنت یدیآلوپلوئ یتماه یلبه دل

 دمها در گنSNP یهتجز ه ومطالعهمولوگ  یاربس های یوجود توال

 یتوال یکه تنوع الل ونچ (.Kozlova et al. 2009تر است ) مشکل

 یژن یها نسخه ینهمولوگ )تفاوت موجود ب ییراتبا تغ تواند یم

 یها ( و پارالوگ )تفاوت در نسخهDو  A ،B یها در ژنوم

ژنوم مد نظر وجود داشته  یککه ممکن است داخل  کراریت

 یهتجزدر واقع  (.Ravel et al. 2007باشد( اشتباه گرفته شود )

است. علاوه بر  یاساس یها چالش یژنوم در گندم نان دارا

 یگاگ 17بزرگ ) یارژنوم گندم بس یچیده،پ یدساختار هگزاپلوئ

برابر ژنوم انسان( است و  6برابر ژنوم برنج و  40حدود  یت،با

 ;Safar et al. 2010) باشد یم یتکرار یدرصد توال 80-90شامل 

Lai et al. 2015.) 

 یکیژنت ینوع چندشکل ینمکررتر یدیتک نوکلئوت های یندشکلچ

 یتراکم نشانگرها ینرو توسعه بالاتر ینو از ا دهد یرا نشان م

 یاد(. حجم زLai et al. 2015) شوند یرا باعث م یمولکول

 ییشناسا یبرا یلیپتانس NGS های یکحاصل از تکن یها داده

شده و هم در  یانب های یها را هم در توالSNPاز  یادیتعداد ز

 (.Visendi et al. 2013ژنوم فراهم کرده است ) یگرد نواحی

است  NGSهای که یکی از تکنیک یابی یتوال با یپیژنوت یابیارز

. فراهم کرده استرا  یپیژنوت یابیو ارز SNP زمان هم ییشناسا

 یک ،ژنوم مرجع های یکمبود توال با ییها گونه در صوصخ هب

 (.Kim and et al. 2016) رود یم مهم به شمار یتمز

 یکبا استفاده از  .Elshire et al( 2011توسط ) ابتدا GBSروش 

پروتکل  .Poland et al( 2012. سپس )دشابداع  یبرش یمآنز

GBS با  یمآنز یککه شامل  یبرش یمرا با استفاده از دو آنز

 ایگاهبا ج یمآنز یکو  یدیچهار نوکلئوت یصتشخ یگاهجا

ارتقا و نشان دادند که توسعه  یدینوکلئوتشش  یصتشخ

 یک( بالا یبا تراکم )چگال یکیژنت یها و نقشه GBS یها روش

با کمبود  یاهیگ یها گونه یکیژنت مطالعاتمهم در  یشرفتپ

هر  یبرا  ینههز ینچن . همشود یژنوم مرجع محسوب م های یتوال

ژنوم کل  یابی یتوال یها در روش ینهروش نصف هز یننمونه در ا

و  یکنواختصورت  هب تواند یم یبرش یم. استفاده از دو آنزباشد یم

در  .(Catchen et al. 2013) ژنوم را کاهش دهد یچیدگیمناسب پ

GBS و  یست،ن یازیمورد نظر ن  گونه یهاول یبه اطلاعات ژنوم

. گیرد یزمان انجام م هم یپیژنوت یابیها و ارزSNP ییشناسا

که  SNP ییشناسا یمیقد یها روش های یبر کاست GBS ین،بنابرا

 یبرا یکمتر  ینهبودند فائق آمده است و هز یهآرا یا PCRبراساس 

 (.Kim et al. 2016است ) یازن ها دست آوردن حجم مناسب داده هب

 یادبا تعداد ز توان یها را مSNP یدو الل یتماه ینهمچن

 یزار نک ینا ینهمورد استفاده جبران کرد که هز SNP ینشانگرها

آن ژنوم  برایدر دسترس  های یو منابع توال یاهبه نوع گ یبستگ

عنوان  به توانند یم GBSشده توسط  ییشناسا یهاSNPدارد. 

در مطالعات ژنومیکس از جمله تهیه نقشه ساده  ینشانگرها

 .ندشداستفاده پیوستگی 

 Avena). یولاف مانندمختلف  یاهیگ یها در گونه GBSروش 

sativa Lیکیاشباع نقشه ژنت ایر( ب (Huang et al. 2014 گراس ،)

  مقدمه
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 Fiedler) یکینقشه ژنت یهته ی( براPanicum virgatum L). یعلف

et al. 2015،) ( سورگومSorghum bicolor L. Moenchبرا )ی 

 Hordeum(، جو )Sukumaran et al. 2016ها )QTL یابی مکان

vulgare L.ی( جهت مطالعات تکامل (Mascher et al. 2016 ،)

 ینشانگرها ییشناسا یبرا .Lin et al( 2015) کار رفته است. هب

قبل از برداشت در گندم از روش  یزن با مقاومت به جوانه یوستهپ

GBS نشانگر  2029شامل  یکیژنت ی استفاده نمودند. نقشهSNP 

از ژنوم  مورگان یسانتSSR، 18/119نشانگر  93و  GBSحاصل از 

دو نشانگر مجاور  ینب مورگان یسانت 28/1ه گندم با متوسط فاصل

گندم نان،  RIL یتدر سه جمع .Li et al( 2015)پوشش داد. 

را  GBSحاصل از روش  DArT ینشانگرها یوستگینقشه پ

 یماریدر مقاومت به ب یلدخ یمناطق ژنوم ییمنظور شناسا به

 SNPنشانگر  607از  .Boehm et al( 2017)کردند.  یهزنگ، ته

در  یوستگینقشه پ یهته یبرا SSRنشانگر  81و  GBS حاصل از

 35نقشه شامل  ینگندم استفاده کردند. ا یبنوترک ینبردا ینلا 132

، و D4گندم به جز  یها منطبق با همه کروموزوم یوستگیگروه پ

از ژنوم گندم و متوسط  مورگان یسانت 4/1813طول پوشش 

برخلاف  ود.هر نشانگر ب یبه ازا مورگان یسانت 9/2 یچگال

حاصل از  یکیژنت یها نقشه ی،قبل ینشانگر یها یستمس

 ینبنابرا د،نباش یفوق اشباع م یحت یااشباع  SNP ینشانگرها

 یوستهپ ینشانگرها ییمورد نظر، شناسا یهناح یقدق یابی مکان

 یاژن  یساز همسانه یعکنترل کننده صفات، تسر یها با ژن یشترب

QTL ر شدهیپذ امکان ( استMammadov et al. 2012.) 

 تک های شکلی چند شناسایی( 1اهداف این پژوهش شامل 

نقشه  یهته( 2 ژنوم و کل GBS طریق از( SNPs) نوکلئوتیدی

 بود. شده ییشناسا SNP یبراساس نشانگرها یوستگیپ

 

گندم نان  یبنوترک ینبردا ینلا 149مورد استفاده شامل  یتجمع

)زودرس و پاکوتاه با  Yecora Rojoرقم  یلاقبهاره حاصل از ت

و  یررس)د 49شماره  یپ( و ژنوتیعنوان والد پدر به یکامنشأ امر

( بود. یعنوان والد مادر و بلوچستان به یستانپابلند با منشأ س

و تا زمان  یدتول یروش بالک تک بذر یقحاصل از طر یتجمع

 ت.اس انجام نشده ها یندر لا ینشیبه خلوص گز یدنرس

 یپیژنوت یابیارز

منابع  یکدر گروه ژنوم GBS یکبا استفاده از تکن یپیژنوت یابیارز

 یلجهت تشک آلمان، انجام شد. IPK ی ( مؤسسهGGR) یکیژنت

استفاده شد.  .Poland et al( 2012از پروتکل ) GBSکتابخانه 

DNA پس  ینبه همراه والد ینبردا های یناستخراج شده لا یژنوم

 یبرش یمبا استفاده از دو آنز یفیت( و کng/µl 20) یتکم ییناز تع

PstI با جا(یبرش یگاه CTGCAG و )MspI شیبر یگاه)با جا 

CCGGدر  ژنوم مورد برش واقع شدند. یچیدگی( جهت کاهش پ

 یچیدگیهر فرد پس از برش و کاهش پ یژنوم DNA این روش،

نه تا پس از مخلوط شدن نمو دش یرتکث سپسنشانمند و  ی،ژنوم

DNA  کتاخانه  یهمختلف و ته یها گونه یحت یاافراد مختلف

کد  هر گونه با توجه به یاهر فرد  یها، توال آن یابی یو توال یژنوم

(Index ) قطعات  یفیتک یبررس یبرا .باشد شناساییمربوطه قابل

استفاده  درصد 2دوباره از ژل الکتروفورز آگاروز  PCRبعد از 

همراه دو تکرار از هر  به یبنوترک بردینا های ینلا یتجمع د.ش

ادغام شدند. در  بودندمتفاوت  یکدها یکه دارا ینکدام از والد

 150-600انتخاب قطعات مورد نظر با اندازه  یی،مرحله نها

 GBS. کتابخانه دشانجام  BluePipenباز توسط دستگاه  جفت

 Illumina Hiseq 2500دستگاه  یندر سه لا یابی یتوال یبرا

کتابخانه  یهاز مراحل مختلف ته یکل ینما 1. شکل دش یرگذاربا

GBS دهد یرا نشان م. 

 و مرجع ژنوم بر مبتنی های روش براساس GBS های داده تجزیه

SAMtools (Mascher et al. 2013 ) افزارهای نرم از استفاده با

از  GBSخام حاصل از  های یتوال یا Fastq یلابتدا فا .گردید انجام

عمل حذف  Cutadaptافزار  و با نرم یها بررس خوانش فیتینظر ک

ها انجام گرفت. سپس انتصاب  از خوانش یآداپتور های یتوال

 .BWA  (Li et alافزار وم مرجع با استفاده از نرمها به ژن خوانش

2009; Li 2013 ).انجام شد 

و  IPK یوانفوماتیکیکه توسط گروه ب Chinese spring مژنوم گند

شده  یهته  IWGSCژنوم گندم  یابی یتوال المللی ینب میوکنسرس

کردن  یفرد عنوان ژنوم مرجع در نظر گرفته شد. هم بود به

 ها یچندشکل ییها به هر کروموزوم ژنوم مرجع و شناسا خوانش

 گرفت. امانج BCFtoolsو  SAMtools یافزارها توسط نرم

  ها مواد و روش
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 GBSکتابخانه  یهمراحل مختلف ته -1شکل 

 

 های یچندشکل یاها SNP ییمورد استفاده جهت شناسا یاپارامتره

الل نادر  یمناسب شامل فراوان یلترو اعمال ف یدیتک نوکلئوت

 ینکمتر ،درصد 20داده گمشده  حداکثر، 05/0و کمتر از  یمساو

 و یگوتو هتروز یگوتهموز های یپژنوت یبرا 4عمق خوانش 

 ینکهتوجه به ا)با درصد 10 برابر با یگوتیمقدار هتروز اکثرحد

 10معمولاً  RIL یتمورد انتظار در جمع یگوتیهتروز یشترینب

داده گمشده و  یدارا یهاSNPپس از حذف . بود است( درصد

دو  یمشابه برا یپژنوت یاهر دو والد و  یا یکی یبرا یگوتهتروز

 ی)عمق خوانش برا X4صورت  هب هاSNP یسماتر ،والد

. دش یلبود( تشک 4برابر  یگوتو هتروز یگوتهموز های یپژنوت

در آن  یپصفر )ژنوت یبصورت کدها SNP یگاههر جا یالگو

در آن مکان  یپ)ژنوت 2ژنوم مرجع بود(،  نوتیپمکان مشابه ژ

گمشده(  یپ)ژنوت NAژنوم مرجع بود( و  یپمتفاوت از ژنوت

بصورت  یازدهیدوباره امت یبعد های یهتجز یشد. برا یازدهیامت

 ینبردا های ینلا SNPصورت که اگر  ینابه  ،انجام شد یدست

( بود No.49) یوالد مادر یپمکان مشابه ژنوت یکدر  یببنوترک

را  2( بود کد Yecora Rojo) یکد صفر و اگر مشابه والد پدر

 گرفت.

SNPیپاز نظر تعداد ژنوت یزو ن یپژنوت یفیتکه از نظر ک یها 

 یلر جهت تشکعنوان نشانگ به ،بودند ییبالا یفیتک یگمشده، دارا

با استفاده از  یوستگیپ یهاستفاده شدند. تجز یوستگینقشه پ

براساس تابع JoinMap 4.1 (Van Ooijen 2006 ) افزار نرم

 یلتبد یانجام شد. برا LOD≥3و مقدار  یونیرگرس یابی مکان

از تابع  مورگان یبه سانت یبیبراساس نسبت نوترک یکیفاصله ژنت

که  ییهاSNP( استفاده شد. Kosambi 1943) یکوسامب یابی مکان

 یکسان یمنتصب نشدند و نشانگرها یوستگیگروه پ یچبه ه

(identicalتوسط نرم )  افزارJoinMap  ین. همچندشحذف 

( انحراف داشتند و 1:1) یمندل های نسبتکه از  یینشانگرها

 دار یدرصد معن یکها در سطح احتمال  آن یبرا اسکور یآزمون کا

 حذف شدند. ها یهاز ادامه تجز یرت دستصو هب یزبود ن

 

کتابخانه  یلتشک یبرا DNAقطعات  یفیتو ک یتکم بررسی

 انجام Indexing PCRاز انجام و بعد در دو مرحله قبل  یژنوم

 صورت به DNAنه نمونه قطعات  یتکمبدین ترتیب که . گرفت

 Qubitستگاه با استفاده از د Indexing PCRاز  بعدقبل و  یتصادف

به همراه کنترل  Indexing PCRها پس از  آن یفیتو ک یریگ اندازه

 T4)آداپتور بدون  ی( و کنترل منفیگازل T4مثبت )آداپتور با 

در حضور نشانگر اندازه  درصد 2( با استفاده از ژل آگارز یگازل

 یفیتو ک یتکم 2 و شکل  1. جدول دش یبررس bp  50یمولکول

 ازبعد قبل و  DNAقطعات کمیت . دهد یان مرا نش DNAقطعات 

کمتر باشد.  ng/μl 5و  3/0از  یبترت به دینبا Indexing PCRانجام 

 یلبه دل یکنترل منف در است نشان داده شده 2در شکل که  طوری هب

 .شود یمشاهده نم ینوار یرعدم تکث
 

 
 اههمر به Indexing PCR واکنش انجام از پس DNA قطعات تیفیک -2شکل 

 یمنف و مثبت کنترل

 

  نتایج و بحث
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 انجام از بعد و قبل DNA قطعات یها نمونه از یتعداد تیکم -1 جدول
Indexing PCR 

 شماره نمونه
 Indexing PCRقبل از 

(ng/μl) 

 Indexing PCRبعد از 

(ng/μl) 

A1-1 7/4 2/28 

B1-3 7/10 8/16 

C1-5 8/9 9/14 

D1-7 2/7 2/23 

F1-8 5/6 6/22 

A2-1 0/6 8/20 

B2-3 5/6 2/27 

C2-5 6/4 4/25 

D2-7 3/3 0/21 

 

انتخاب قطعات مورد نظر از ژل آگارز  یبرا یمیقد یها در روش

 یبرا Blue Pippenپژوهش، از دستگاه  ین. در اشد یاستفاده م

جفت باز استفاده شد که  150-600با طول  یاستخراج قطعات

 ییو با کارآ یقدق یع،سر یاربه الکتروفورز و بس یازبدون ن یروش

 3 . شکل باشد یبالاتر نسبت به روش استخراج از ژل آگارز م

 DNAقطعات  ی، چاهک آخر( براF1نمودار و شکل ژل حاصل )

کتابخانه  DNA. طول قطعات دهد یرا نشان م GBSکتابخانه 

GBS باز بود. جفت 403 ینگیانبا م 810تا  176 ینشده ب یهته 

 یابی یشش مرتبه توال ینرتبه و والدسه م یتهر کدام از افراد جمع

خوانش  یلیونم 3 یانگینبا م یلیونم 5/465 ،در مجموع .شدند

شده به ژنوم مرجع  یرایشپ یها درصد خوانش 98 که دست آمد هب

در  یابی، یتوال های ینتعداد لا یشعلاوه بر افزا منتسب شدند.

دقت  یشافزا یبرا یاقدامات یزن یوانفورماتیکیب های یههنگام تجز

اقدامات  یناز ا یکیها در نظر گرفته شد. SNPو تعداد  یابی یتوال

 یگریبراساس ژنوم مرجع و د GBS یهتجز  استفاده از پروتکل

 یمعن ینشده بود. بد ییشناسا یهاSNP یبرا x4 یسماتر یلتشک

و  یگوتهموز های یپژنوت یعمق خوانش برا ینکه کمتر

عمق خوانش  یشبا افزا. ددر نظر گرفته ش 4برابر  یگوتهتروز

با  یگوتو هتروز یگوتهموز های یپژنوت یبرا( 4به  2)از 

. رود یبالا م یلو تحل یهها، دقت تجزSNPوجود کاهش تعداد 

 2تعداد  یفیرد ژنوم گندم، هم یدیآلوهگزاپلوئ یتماه یلدل به

 یابیارز ی. چرا که خطاشود ینم یهخوانش با ژنوم مرجع توص

عدم  یبرا یعامل تواند یم حینوا یینپوشش پااز  یناش یپیژنوت

 .Kim et alباشد ) ها یگوتاز هتروز ها یگوتهموز یصتشخ

 یپیژنوت یابیارز یدر خطا یینپوشش پا یرتأث 4شکل  (.2016

SNPدهد یها را نشان م (Kim et al. 2016.) 

برای  x4، از ماتریس x6های کمتر ماتریس SNPدلیل تعداد  به

هم  x4ای بعدی استفاده شد. چون که ماتریس ه تجزیه و تحلیل

 SNPها و هم تعداد  دارای پوشش کافی برای شناسایی ژنوتیپ

 SNP 36209بیشتری برای تهیه نقشه ژنتیکی اشباع بود. از 

%( به هیچ گروه کروموزومی 2/2) SNP 804دست آمده،  هب

 منتسب نشدند.

 

 
 لیتشک یبرا DNA اتقطع طول یبررس یبرا آگارز ژل و نمودار -3 شکل

( F1) آخر ستون و یمولکول اندازه نشانگر یحاو اول ستون. GBS کتابخانه

 زیمتما سبز خطوط با DNA قطعات طول به مربوط نمودار. GBS کتابخانه

 .است شده

 

 
 نییپا پوشش در گوتیهتروز و گوتیهموز پیژنوت یابیارز یخطا -4شکل 

(Kim et al. 2016) 

 

SNP هر دو و یا یکی از والدین دارای ژنوتیپ هایی که برای

 x4گمشده و هتروزیگوت بودند حذف شدند. در نهایت ماتریس 

هر دو والد  یبراهایی که دارای ژنوتیپ مشابه SNPبا حذف 

% و 20 یلتر. پس از اعمال فدش یلتشک SNP 35405بودند با 

 7788%، تعداد 20از  یشترگمشده ب یپبا ژنوت ییهاSNPحذف 
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SNP تعداد  .دشاستفاده  ها یلو تحل یهتجز یادامه برا در

SNPگروه  یکبه تفک 5شده در شکل  یلترخام و ف یها

 Bدر زیرژنوم  SNPبیشترین تعداد  است. نشان شده یکروموزوم

، 3977ترتیب دارای  به Dو  B ،Aهای  د. ژنومش%( شناسایی 53)

( و 3516) B3های  فیلتر شده بوند. کروموزوم SNP 769و  3042

B2 (3384 بیشترین و )D4 ( تعداد 134کمترین )SNP  .را داشتند

، مطابق انتظار تعداد Dدلیل سطح پایین چندشکلی زیرژنوم  به

SNP .( 2015) کمتری به این زیر ژنوم منتسب شدGao et al.، 

(2016 )Zhai et al.  ،(2017 )Alipour et al. ( 2017و )Hussain 

et al. تعداد  یزنSNP یرژنومرا در ز یترکم D  نسبت بهA  وB 

و درک بهتر تنوع  العهمط یبرا .Lai et al( 2015کردند. ) ییشناسا

رقم گندم  16 ینرا ب یدیتک نوکلئوت های یژنوم گندم، چندشکل

حاصل از  یها و اطلاعات جفت خوانش یبررس یانان استرال

 A7 ،B7کروموزوم  یها خرد شده کل ژنوم را در گروه های یتوال

 یلیوناز چهار م یشب ییکردند که منجر به شناسا یابی مکان D7و 

SNPی. چگالدش رقاما ینب یها SNPسه ژنوم متفاوت بود،  ینها ب

 Dبا ژنوم  یسهدر مقا Bو  A یها ژنوم یرو یشتریو تراکم ب

تنوع ممکن است در  ینها گزارش کردند که ا مشاهده شد. آن

 Triticum یدندم تتراپلوئقابل توجه از گ یژن یانجر یجهنت

turgidum .274 یابی یتوالدر پژوهشی دیگر  باشد RIL  گندم به

براساس  Illumina HiSeq 2000 یندر سه لا ینهمراه والد

خام حاصل  SNP 216318بدون ژنوم مرجع،  UNEAKپروتکل 

% به ژنوم 21/15و  Aبه ژنوم % B، 19/21% به ژنوم 48/29شد که 

D از  یید بالامنتسب شدند. درصSNPیلدل %( به12/34خام ) یها 

 یگروه کروموزوم یچعدم استفاده از ژنوم مرجع در پروتکل، به ه

پس از اعمال در این مطالعه منتسب نشدند و ناشناخته ماندند. 

 1700 ،یگوتیهتروز ی% برا5گمشده و  یها داده ی% برا20 یلترف

SNP یوستگیپ یهتجز یبرا ( استفاده شدXiao et al. 2016.) 

براساس تابع  SNPنشانگر  7788از  یوستگینقشه پ یهته یبرا

 Joinmap 4.1  (Van Ooijenافزار و نرم یونیرگرس یابی مکان

به  یبینسبت نوترک یلتبد یبرا یاستفاده شد. تابع کوسامب( 2006

 SNP 7788از . دشاستفاده  مورگان یبراساس سانت یکیفاصله ژنت

بودند  1:1 یمندلاز نسبت انحراف  ین دارامکا 265 ،مورد استفاده

 ب نشدند.سمنت یوستگیگروه پ یچمکان به ه 1764و 

 
 هر یبرا x4 سیماتر دهنده لیتشک شده لتریف و کل یهاSNP عدادت -5شکل 

 میکروموزو گروه

 

منطبق بر  یوستگیگروه پ 21به  SNPنشانگر  5831در مجموع، 

 یبرا LODقدار . مدندشگندم نان منتسب  یها کروموزوم

خام و  یهاSNPتعداد  بود. یرمتغ 3-8 ینمختلف ب یها  گروه

طول  یوستگی،منتسب شده به هر گروه پ یشده، نشانگرها یلترف

دو نشانگر مجاور و تعداد نشانگر در هر  ینهر گروه، فاصله ب

است.  کروموزوم آورده شده 21برای  2در جدول  مورگان یسانت

مورگان از سانتی 14/3642نشانگر،  5831نقشه ژنتیکی حاصل با 

مورگان بین دو نشانگر  سانتی 62/0ژنوم گندم را با متوسط فاصله 

مجاور پوشش داد. چگالی نقشه پیوستگی به طور متوسط برابر 

دست آمد. تعداد نشانگرها از  همورگان ب نشانگر در هر سانتی 60/1

متغیر بود.  B2برای کروموزوم  570تا  D4برای کروموزوم  15

 19/9و  99/281بیشترین و کمترین طول گروه پیوستگی برابر 

بدست  D6و  B5های  ترتیب مربوط به کروموزوم مورگان به سانتی

( و 35/0ترتیب کمترین ) به D3و  D6های کروموزومی  آمد. گروه

دارای  B( چگالی را داشتند. در مجموع، زیر ژنوم 33/5بیشترین )

( و کمترین فاصله بین دو نشانگر مجاور 93/1بیشترین چگالی )

 یعتوز(. 6و شکل  2مورگان( بود )جدول  سانتی 52/0)

براساس آزمون  یوستگیگروه پ 21در  SNP ینشانگرها

که  ییاست. نشانگرها داده شده  نشان  7شکل در  اسکور یکا

 P<01/0 اسکور و یها براساس آزمون کا انحراف از تفرق آن

های پیوستگی متعددی  نقشه حذف شدند. یهبود از تجز دار یمعن

 GBSبراساس تکنیک  SNPدر گندم با استفاده از نشانگرهای 

 است. تهیه شده
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 و Yecora Rojo یتلاق از حاصل گندم RIL تیجمع یکیژنت نقشه -6شکل 

No. 49 ینشانگرها براساس SNP 

 

 
 آزمون براساس یکروموزوم گروه 21 در SNP ینشانگرها عیتوز -7شکل 

 تفرق از انحراف

 

(2017 )Hussain et al. یابی  برای مکانQTL های صفات برگ

 GBSبراساس  SNPنشانگر  3641پرچم از نقشه پیوستگی شامل 

مورگان از ژنوم گندم و متوسط فاصله  سانتی 37/1959با پوشش 

کردند که مورگان بین دو نشانگر مجاور استفاده  سانتی 86/1

%( و کروموزوم 84/55) Bبیشترین تعداد نشانگر مربوط به ژنوم 

B6 (15 بود. در پژوهش دیگر نقشه پیوستگی متشکل بر )%2029 

در  SSRنشانگر  43( و %50>)داده گمشده GBS-SNPنشانگر 

مورگان در  سانتی 18/119تا  37/18گروه پیوستگی با طول  63

 82/2646(. این نقشه، Lin et al. 2015گندم نان تهیه گردید )

مورگان  سانتی 28/1مورگان از ژنوم گندم با فاصله متوسط  سانتی

ژنتیکی با چگالی بالا  بین دو نشانگر مجاور را پوشش داد. نقشه

از مورگان  سانتی 2/3213 با پوشش SNPنشانگر  2431شامل 

 نشانگربین دو  مورگان سانتیمتوسط فاصله  26/1 ژنوم گندم با

تبط با صفات دانه گندم نان رهای مQTLیابی  مکانبرای  جاورم

لاین  246در  .Gao et al (2015) (.Wu et al. 2015) دشاستفاده 

ی  ، نقشهSNP K90آرایه استفاده از با نان اینبرد نوترکیب گندم 

 پوششچندشکل با  SNPنشانگر  5636 مشتمل برژنتیکی اشباع 

 64/0و متوسط چگالی نقشه ندم از ژنوم گسانتی مورگان  4/3609

های گذشته  نقشه پیوستگی مورد استفاده در پژوهش .تهیه کردند

براساس سایر نشانگرهای مولکولی دارای درجه اشباع کمتری 

هایی  بودند. نقشه GBSهای پیوستگی براساس  نسبت به نقشه

با پوشش  DArTو  SSR ،AFLPنشانگر  477پیوستگی شامل 

گان و متوسط فاصله بین دو نشانگر مجاور مور سانتی 6/1619

نشانگر  392( و Tahmasebi et al. 2016مورگان ) سانتی 39/3

SSR  وDArT  از ژنوم گندم مورگان یسانت 7/1598با پوشش 

(Gahlaut et al. 2017)  گزارش شدند. در جمعیت حاصل از

Yecora Rojo × No.49 ینشانگرها براساس یوستگینقشه پ SNP 

پژوهش قبلی که با  یوستگینسبت به نقشه پ GBSز حاصل ا

 یداراانجام شده بود  و رتروترانسپوزون SSR ینشانگر یستمس

نشانگر  201در آن پژوهش  تر بود. اشباع یو چگال یشترنشانگر ب

و  مورگان یسانت 29/687با طول نقشه  یوستگیگروه پ 34به 

منتسب  مجاوردو نشانگر  ینب مورگان یسانت 42/3فاصله  یانگینم

 GBSتوان عنوان کرد که روش  (. میAbdollahi et al. 2018) شد

عنوان روش بسیار سریع و کارآ، از نظر زمان و هزینه که  به

زمان  باشد، علاوه بر انجام هم مهمترین عامل در تحقیقات می

، تهیه SNPها جایگاه  یابی با ارزیابی ژنوتیپی میلیون توالی

سازد. نتایج  پذیر می ق اشباع را امکانهای پیوستگی فو نقشه

دست آمده در پژوهش حاضر کارآیی بالای روش ارزیابی  به

( در تشکیل نقشه پیوستگی را نشان GBSیابی ) ژنوتیپی با توالی

 داد.
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 مطالعه وردم تیجمع یبرا یوستگیپ نقشه اطلاعات و یوستگیپ یها گروه به شده منتسب و شده لتریف خام، یهاSNP تعداد -2جدول 

 اولیه SNPتعداد  کروموزوم
بعد از  SNPتعداد 

 فیلتر

منتسب شده به  SNPتعداد 

 های پیوستگی گروه
طول گروه پیوستگی 

cM 

فاصله بین دو نشانگر 

 مجاور

در  SNPتعداد 

 cMهر 

A1 2080 476 399 22/189 47/0 11/2 

A2 1868 451 356 32/231 65/0 54/1 

A3 1447 342 267 69/208 78/0 28/1 

A4 2135 396 335 39/220 66/0 52/1 

A5 1767 424 343 68/276 81/0 24/1 

A6 1305 323 254 48/179 71/0 42/1 

A7 2730 630 500 80/260 52/0 92/1 

 A 13332 3042 2454 64/1566 64/0 57/1ژنوم 

B1 2520 548 419 72/190 46/0 20/2 

B2 3384 785 570 49/268 47/0 12/2 

B3 3516 707 540 19/257 48/0 10/2 

B4 1164 222 180 50/131 73/0 37/1 

B5 2499 492 380 99/281 74/0 35/1 

B6 2926 636 422 63/162 39/0 59/2 

B7 2828 587 422 19/227 54/0 86/1 

 B 18837 3977 2933 70/1519 52/0 93/1ژنوم 

D1 601 159 101 38/115 14/1 88/0 

D2 837 237 126 11/152 21/1 83/0 

D3 268 43 29 70/83 89/2 35/0 

D4 134 27 15 89/12 86/0 16/1 

D5 276 49 29 17/18 63/0 60/1 

D6 498 128 49 19/9 19/0 33/5 

D7 622 126 95 36/164 73/1 58/0 

 D 3236 769 444 80/555 25/1 80/0ژنوم 

 60/1 62/0 14/3642 5831 7788 35405 کل

 

 اریزسگسپا

و  از دولت جمهوری اسلامی ایران و وزارت علوم، تحقیقات

فرصت  از نویسنده اولفناوری بدلیل فراهم نمودن امکان استفاده 

 یکیمنابع ژنت یکگروه ژنوم ،آلمان IPK ی مؤسسهاز تحقیقاتی و 

(GGR) برای  یزغلات دانشگاه تبر یاصلاح مولکول یقطب علم و

 .شود و قدردانی می قیق تشکرفراهم کردن امکانات این تح
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