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-هب. باشدخصوص نخود زراعی میتنش خشکی عامل اصلی کاهش توليد در گياهان زراعی به

-ن گياه میدرصدی عملکرد در اي 55که تنش خشکی انتهای فصل موجب کاهش بيش از طوری

 46منظور شناسايی نشانگرهای پيوسته با صفات مرتبط با تحمل به خشکی در در اين پژوهش به. شود

( 2 × 2)ها در قالب طرح لاتيس ساده ژنوتيپ. يابی ارتباطی استفاده شدتوده نخود زراعی از مکان

ی ژنتيکی جمعيت ثبت ژنوتيپ و ارزياب. گيری شدصفت مختلف مرتبط با خشکی اندازه 13کشت و 

و IRAP (Inter retrotransposon amplified polymorphism )آغازگر  12با استفاده از 

REMAP (Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism )انجام گرفت .

ها چند شکل در بين توده( درصد 36/46)مکان  22مکان تکثير شد که از اين تعداد،  181در کل 

گروه  11های مورد مطالعه را در ، تودهBayesianمطالعه ساختار جمعيت با استفاده از روش . دبودن

ای تمايز قابل ملاحظه بيانگربود که  5/5ها بيشتر از همه گروه( Fst)ميانگين شاخص تثبيت . قرار داد

اعی مرتبط با تنش منظور شناسايی نشانگرهای پيوسته با عملکرد دانه و صفات زربه. بودها بين گروه

با استفاده از . استفاده شدMixed linear model (MLM )يابی ارتباطی به روش خشکی، از مکان

در ( داریمعنی يک درصدو پنج در سطوح )صفت مورد مطالعه  13مکان پيوسته با  82اين روش 

ته را به های اصلی بيشترين تعداد مکان پيوسصفت عرض شاخه. شرايط تنش خشکی شناسايی شد

با توجه . های شناسايی شده با بيشتر از يک صفت پيوسته بودندتعدادی از مکان. خود اختصاص داد

ها توان بعد از ارزيابی و تاييد نشانگرهای پيوسته با صفات مورد بررسی، از آنبه نتايج حاصله، می

 .خشکی بيشتر استفاده نمودهايی با تحمل به های به نژادی نخود به منظور توسعه واريتهدر برنامه

 

 

 های کليدی‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
95

.1
1.

1.
8.

1 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
1-

04
 ]

 

                             1 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1395.11.1.8.1
https://mg.genetics.ir/article-1-1397-fa.html


 مندولکانی و همکارانبابک عبدالهی  ...شناسايی نشانگرهای ملکولی پيوسته با عملکرد و برخی 

 

 47  1315بهار / 1شماره / یازدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 

و ( x2=n2=11)دیپلوئید  (L. Cicer arietinum)نخود زراعی 

سال قدمت، در تمام نقاط دنیا  0133 یکساله بوده و با حداقل

این گیاه یکی از . (Van der Maesen et al. 1987)گردد کشت می

ترین محصولات غذایی در تأمین پروتئین و ترین و ارزانمهم

که  (Saeed et al. 2011)ی در حال توسعه بوده هاانرژی در کشور

 1/03)علاوه بر داشتن مقدار زیادی پروتئین و کربوهیدرات 

، در مقایسه با سایر حبوبات، کلسیم، (درصد وزن خشک بذر

 Majnoun) باشدهای محلول آن بیشتر میمنگنز، فسفر و قند

Hosseini 2008.)  مالیک دانه جوانه زده نخود مقدار زیادی اسید

 و اگزالیک دارد که برای بهبود اختلالات گوارشی مناسب است

(Majnoun Hosseinei 2008) .ای آن مانند عناصر ضد تغذیه

که دارای اثر چسبانندگی )های کیموتریپسین تریپسین و بازدارنده

در مقایسه با دیگر حبوبات کمتر است ( باشدجریان خون می

(Van der Maesen et al. 1987). هرغم این که عملکرد نخود ببه-

های زیستی و غیر زیستی متعدد باشد ولی تنشطور بالقوه بالا می

های غیر زیستی، از بین تنش. شوندموجب کاهش عملکرد آن می

ترین عامل محدود کننده عمکرد نخود بوده و هر ساله خشکی مهم

درصدی عملکرد این گیاه به علت خشکی  13تا  93کاهش 

بر اساس گزارش . (Ahmad et al. 2005)دهد فصل رخ می انتهای

متر در میلی 293درصد از کشور ایران با متوسط بارندگی  33فائو 

در نتیجه . (FAO 2011)نواحی خشک و نیمه خشک قرار دارد 

های متحمل که بتوانند افزایش دما در این مناطق، شناسایی ژنوتیپ

داشته باشند ضروری به  در شرایط سخت هم عملکرد قابل قبولی

توارث کمی خشکی و اثر متقابل آن با محیط یکی از . رسدنظر می

های متحمل به خشکی های موجود در امر شناسایی ژنوتیپچالش

در نتیجه خشکی، اجزای عملکرد . (Takeda et al. 2008)است 

مانند تعداد غلاف، تعداد بذر، وزن بذر، کیفیت و عملکرد گیاه 

ترین ابد، در نخود مرحله گلدهی و تولید بذر مهمیکاهش می

 .Toker et al)گیرند مراحلی هستند که تحت تاثیر خشکی قرار می

2007) . 

یابی صفات های انجام شده برای نقشهدر نخود بیشترین تلاش

و  (Varshney et al. 2012)های زیستی صورت گرفته روی تنش

کی وجود دارد مطالعات کمی در رابطه با تحمل به خش

(Varshney et al. 2014) .رغم تاثیر مهم اصلاح سنتی در علی

های رسد استفاده از روشافزایش دامنه رشدی نخود، به نظر می

نوین اصلاحی حاصل از افزایش دانش بشر در مورد ژنوم گیاهان 

های کلاسیک اصلاحی ضروری خواهد بود در کنار روش

(Yadav and Sandhu 2007) . دو دهه اخیر، نشانگرهای در

های مولکولی ابزار مناسبی برای مطالعه صفات پیچیده در گونه

اصلاح گیاهان با تاکید بر روی شناسایی  واند گیاهی فراهم کرده

و انتخاب به   (QTL)های ژنی کنترل کننده صفات کمی مکان

. (Thudi et al. 2014)گسترش یافته است   (MAS)کمک نشانگر 

ابتدا بر روی   های ژنی کنترل کننده صفات کمیی مکانیابنقشه

، دابل هاپلوئید F2: دو والد مانند تلاقی های حاصل ازجمعیت

(DH) ایزوژنیک  های تقریباً، لاین(NIL) های خالص ، لاین

که   (BC)و جمعیت حاصل از تلاقی برگشتی   (RIL)نوترکیب 

گرفت ند، انجام میاز نظر یک یا چند صفت از یکدیگر متمایز بود

(Parrisseaux and Bernardo 2004; Russo et al. 2012)  که به

علت تعداد کم نوترکیبی در نتیجه پیوستگی ضعیف بین نشانگر و 

یابی و احتیاج به زمان های نقشهصفت، در دسترس نبودن جمعیت

ها، این روش بطور وسیع قابل استفاده در زیاد برای تولید جمعیت

 یروشی جایگزین  یابی ارتباطیمکان. های گیاهی نبودسمژرم پلا

های طبیعی و بر اساس عدم یابی در جمعیتاست که در آن نقشه

-هب Moose and Mumm 2008).)گیرد انجام می  تعادل لینکاژی

های های طبیعی نوترکیبی در طی سالدلیل اینکه در جمعیت

ت قابل اطمینان متمادی تثبیت شده پیوستگی بین نشانگر و صف

 ;Parrisseaux and Bernardo 2004)خواهد بود 

Abdurakhmonov and Abdulkarimov 2008) . این روش امروزه

 ;Kraakman et al. 2006) های گیاهیطور وسیع در جمعیتبه

Ghavami et al. 2011; Zhang et al. 2011) وریو جان (Reich 

                                                           
1
 Quantitative trait loci 

2
 Marker-assisted selection 

3
 QTL mapping or Linkage-based mapping 

4
 Doubled haploid 

5
 Near isogenic lines 

6
 Recombinant inbred lines 

7
 Backcross 

8
 Association mapping or LD-based mapping 

9
 Linkage disequilibrium 
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et al. 2001; Thudi et al. 2014) تجزیه ارتباط  .رودمیار به ک

DArTو  SSR ،SNPبین نشانگرهای 
و صفات موثر در تحمل   

ژنوتیپ نخود زراعی مطالعه کردند  033به خشکی و گرما را در 

نشانگر پیوسته با صفات شناسایی شد که از بین  012که در نهایت 

را ( 03)ها صفت وزن صد دانه بیشترین تعداد نشانگر پیوسته آن

 . ختصاص دادبه خود ا

نظر به اهمیت تنش خشکی در نخود و با توجه به اینکه تاکنون از 

یابی ارتباطی برای شناسایی نشانگرهای مرتبط با عملکرد و مکان

صفات مهم مرتبط با مقاومت به خشکی در نخود استفاده نشده 

به منظور شناسایی نشانگرهای ملکولی  پژوهشاست بنابراین این 

با عملکرد و برخی صفات مهم مرتبط با خشکی مرتبط و پیوسته 

با توجه به . ریزی شددر نخود تحت شرایط تنش خشکی پایه

های شکلیهای محافظت شده، تولید چندگستردگی، داشتن توالی

ها در جدید و پایدار و پوشش ژنومی وسیع رتروترنسپوزون

 .Bernet and Asins 2004; Gu et al) های گیاهیکروموزوم

2004; Kong et al. 2004) از نشانگرهای مبتنی  پژوهش، در این

IRAP)ها بر رتروترنسپوزون
REMAPو   

 .استفاده شد(  
 

  هامواد و روش

 مواد گیاهی و ارزیابی فنوتیپی

ارقام کوروش و جم به )ژنوتیپ نخود کابلی  19در این پژوهش 

از کلکسیون حبوبات پردیس ( عنوان شاهد استفاده شدند

( 1جدول ( )کرج)ورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهران کشا

در مزرعه تحقیقاتی  0 × 0انتخاب و در قالب طرح لاتیس ساده 

عرض )پردیس کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهران 

متر  1/1112درجه با  13درجه و طول جغرافیایی  01جغرافیایی 

آزمایشی که هر کرت طوریهکاشته شدند ب( ارتفاع از سطح دریا

متر فاصله از یکدیگر، سانتی 13شامل دو خط به طول دو متر و 

 1ها حدوداً متر و عمق آنسانتی 13فاصله بذور روی خطوط 

-در مراحل داشت، برای کنترل علف. متر در نظر گرفته شدسانتی

تنش خشکی به صورت . گرفتهای هرز، وجین دستی انجام می

برای . پایان دوره رشد اعمال شدقطع آبیاری از مرحله گلدهی تا 

                                                           
1
 Diversity array technology 

2
 Inter retrotransposon amplified polymorphism  

3
 Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism  

اطمینان از میزان رطوبت خاک در مرحله تنش و تحت تنش بودن 

درصد رسیدگی  33در مرحله . گیاه، از تانسیومتر استفاده شد

متر از ابتدا و انتهای هر کرت به عنوان اثر حاشیه  1/3ها، بوته

صفت  10. ها صورت گرفتبرداری از مابقی بوتهحذف و نمونه

 13، تعداد روز تا (NDF)درصد گلدهی  13امل تعداد روز تا ش

، (NMB)های اصلی ، تعداد شاخه(NDP)دهی درصد غلاف

 (PH)، ارتفاع بوته (مترمیلی) (MBW)های اصلی عرض شاخه

 (PW)، عرض غلاف (مترمیلی) (PL)، طول غلاف (مترسانتی)

-میلی) (SW)، عرض دانه (مترمیلی) (SL)، طول دانه (مترمیلی)

، تعداد دانه در هر بوته (NSPPo)، تعداد دانه در هر غلاف (متر

(NSPPl)های پر ، تعداد غلاف(NFP) وزن دانه با غلاف ،(SPW) 

، (گرم) (SY)، عملکرد دانه (گرم) (100SW)، وزن صد دانه (گرم)

( درصد) (HI)و شاخص برداشت ( گرم) (BY)عملکرد بیولوژیک 

 .گیری شدتحت تنش خشکی اندازه

 ارزیابی ژنتیکی

ای مخلوط از ای نمونههای دو هفتهبرای ثبت ژنوتیپ، از گیاهچه

از هر توده انتخاب ( قبل از اعمال تنش خشکی)گیاه  1های برگ

در  CTAB (Ausubel et al. 1995)ها به روش آن DNAو 

کمیت و . پژوهشکده زیست فناوری دانشگاه ارومیه استخراج شد

 0/3های استخراج شده با استفاده از ژل آگارز DNAکیفیت 

و  IRAPآغازگر  11. گیری شددرصد و اسپکتروفتومتری اندازه

های ایزوله که بر اساس رتروترنسپوزون REMAPآغازگر  33

های نزدیک به نخود زراعی طراحی شده بودند برای شده از گونه

خود های نارزیابی چندشکلی ادغامی و ثبت ژنوتیپ در توده

 23در یک واکنش  DNAتکثیر قطعات  (.2جدول )استفاده شد 

، dNTPمیکرومولار  2/3ده برابر،  PCRمیکرولیتری حاوی بافر 

واحد  1/3پیکومول آغازگر،  MgCl2 ،13میلی مولار  1/1

ژنومی در دستگاه  DNAنانوگرم  23مراز و پلی  Taq DNAآنزیم

های ایی واکنشالگوی دم .ترموسایکلر اپندورف صورت گرفت

PCR  به مدت  گرادسانتی درجه 39درواسرشت سازی اولیه شامل

، گرادسانتی درجه 39ثانیه در  93 شامل چرخه 01دقیقه، سپس  9

 درجه  02دقیقه در  دو، گرادسانتی درجه 0/10تا   90ثانیه در  93
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 ها در بانک ژن پردیس کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهرانکد و شماره ژنوتیپ        

 
 

 

دقیقه  1به مدت د گراسانتی درجه 02در  نهاییو تکثیر د گراسانتی

درصد  0/1در ژل آگارز  PCRالکتروفورز محصولات  .شدانجام 

TBEو بافر 
ساعت  0ولت به مدت  11نیم برابر در ولتاژ ثابت  1

 .ها از اتیدیوم بروماید استفاده شد آمیزی ژل برای رنگ. انجام شد

 های آماریتجزیه

و صفر ( حضور)به صورت یک باندهای حاصل از هر دو نشانگر 

امتیازدهی و ماتریس حاصل برای بررسی ساختار ( ورعدم حض)

                                                           
1
 Tris base - boric Acid - EDTA 

های ساختار جمعیت و تعداد زیرجمعیت .جمعیت استفاده شد

های حاصل از تلفیق دو نشانگر با استفاده احتمالی بر اساس داده

 Bayesian (Pritchard و مدل STRUCTURE 2.3.4از نرم افزار 

et al. 2000 ) در حالتAdmixture  بار 13333با Burn-in  و

 13) 23تا  1از  Kدر مقادیر مختلف  MCMC بار تکرار 13333

و ( Q)ماتریس سهم عضویت  .تعیین شد (Kتکرار برای هر 

های هبرای زیرگرو( FST)همچنین میانگین شاخص تثبیت 

 .احتمالی نیز با استفاده از همین نرم افزار برآورد گردید

در این پژوهشاستفاده ژنوتیپ نخود کابلی مورد  19اسامی  -1جدول 

علامت  منشا وتیپکد ژن

 اختصاری

علامت  منشا کد ژنوتیپ شماره ژنوتیپ

 اختصاری

 شماره ژنوتیپ

 شاهد Ko33 کوروش Ar1 12-071-06912 999 اردبیل 534

 Ma34 12-071-06985 ماهان Ar2 12-071-04084 606 اردبیل 490

 Ma35 12-071-06678 ممغان Ar3 12-071-02940 109 اردبیل 59

 Mi36 12-071-06931 میانه Ba4 12-071-07021 552 بم 642

 Sh37 12-071-02740 شیراز Dg5 12-071-04043 56 درگز 473

 TJ38 12-071-03884 تربت جام Dg6 12-071-04053 345 درگز 474

 TJ39 12-071-03852 تربت جام Es7 12-071-02270 323 اصفهان 29

 TJ40 12-071-03871 تربت جام Es8 12-071-04043 335 اصفهان 466

 TJ41 12-071-03859 تربت جام Es9 12-071-04063 328 اصفهان 478

 TJ42 12-071-03854 تربت جام Es10 12-071-02316 325 اصفهان 36

 TJ43 12-071-03916 تربت جام Es11 12-071-07007 370 اصفهان 629

492 FAO Fa12 12-071-04091 403 تربت جام TJ44 12-071-03753 

 TJ45 12-071-03899 تربت جام Qa13 12-071-01837 356 قزوین 23

 TJ46 12-071-03915 تربت جام Qu14 12-071-02351 369 قوچان 38

 TJ47 12-071-03946 تربت جام 394 شاهد Ja15 جم 998

 TJ48 12-071-03922 تربت جام Ji16 12-071-03833 375 جیرفت 308

 TJ49 12-071-03900 تربت جام Ji17 12-071-03846 357 جیرفت 318

 TJ50 12-071-03885 تربت جام Ji18 12-071-03845 130 جیرفت 317

 Ur51 12-071-06934 ارومیه Ji19 12-071-03832 555 جیرفت 307

 Ur52 12-071-06903 ارومیه Ji20 12-071-03788 525 جیرفت 269

 Ur53 12-071-06889 ارومیه Ji21 12-071-03831 512 جیرفت 306

 Ur54 12-071-06888 ارومیه Ji22 12-071-03776 511 جیرفت 259

 Ur55 12-071-06885 ارومیه Ji23 12-071-03811 508 جیرفت 289

 Ur56 12-071-03753 ارومیه Ji24 12-071-03805 239 جیرفت 284

 Ur57 12-071-03750 ارومیه Ji25 12-071-03760 236 جیرفت 245

 Ur58 12-071-03703 ارومیه Ka26 12-071-01952 198 کرج 12

 Ur59 12-071-03749 ارومیه Ka27 12-071-01834 235 کرج 2

 Ur60 12-071-03686 ارومیه Ka28 12-071-02090 187 کرج 22

 Ur61 12-071-03746 ارومیه Ka29 12-071-01972 233 کرج 16

 Ur62 12-071-03725 ارومیه Ka30 12-071-03641 216 کرج 154

 Ur63 12-071-03746 ارومیه Ka31 12-071-03585 129 کرج 120

 Ur64 12-071-03718 ارومیه Kh32 12-071-06942 128 خوی 563
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براساس روش ( های احتمالیتعداد زیرجمعیت)بهینه  Kعدد 

Delta K (Evanno et al. 2005)  با استفاده از نرم افزار

STRUCTURE HARVESTER (Earl et al. 2010 ) شدتعیین .

و تجزیه ( Kinshipماتریس )ماتریس روابط خویشاوندی افراد 

افزار  با نرم 1(MLM) ارتباط به روش مدل خطی مخلوط

TASSEL 3 انجام گرفت (Bradbury et al. 2007)  و نشانگرهای

 1درصد و  یکصفات مورد بررسی در سطح معنی دار پیوسته با 

علاوه بر ساختار جمعیت  MLMمدل  در. درصد مشخص شد

( Kماتریس )، روابط خویشاوندی بین افراد جمعیت (Qماتریس )

شود ظر گرفته میدر ن 2عنوان متغیر کمکیهنیز در تجزیه ارتباط ب

های دروغین بین نشانگر و صفت ارتباطات و پیوستگی و بنابراین

  (.Yu et al. 2006; Zhang et al. 2012)رسد به حداقل می

 

  نتایج و بحث

آغازگر منفرد  0)آغازگر  10آغازگرهای مورد استفاده، از بین 

IRAP  ترکیب آغازگری  11وREMAP( ) الگوی ( 2جدول

مکان  123در کل . کل و قابل امتیازدهی تولید کردندباندی چندش

شکل چند( درصد 09/19)مکان  00تکثیر شد که از این تعداد، 

نیز در بررسی تنوع  Fazeli and Chaghamirza (2011) .بودند

                                                           
1 
Mixed linear model 

2
 Covariate 

و  RAPD توده نخود کابلی با استفاده از نشانگرهای 131ژنتیکی 

را گزارش ( رصدد 11/11)صفات زراعی چندشکلی نسبتا بالایی 

و  LnP (D) بر اساس مقادیردر بررسی ساختار جمعیت . کردند

(KΔ) Delta K ، 11  توده مورد  19در بین ( 1شکل )زیر جمعیت

 (. 2شکل )استفاده مشخص شد 

 

های برای تعیین تعداد زیرگروه Delta Kو  Kنمودار دو بعدی  -1شکل 

های شکل، تعداد زیر جمعیتبا توجه به . توده نخود زراعی 19احتمالی در 

 .باشدمی( K=11) 11احتمالی 

 مورد استفاده ISSRنسپوزونی و نام و توالی آغازگرهای رتروتر -2جدول 

   (1 ̍-0  )توالی  منبع آغازگر

CARE1-LTR2 (رتروترنسپوزون) Cicer arietinum (Rajput et al. 2009) agtggactttacgaatgcttgag 

TPS12a (رتروترنسپوزون) Pisum sativum (Pearce et al. 2000) gggctttgactaatggacctc 

TPS19 (رتروترنسپوزون) Pisum sativum (Pearce et al. 2000) ggagtagaagtagagagcc 

Tms1Ret1 (رتروترنسپوزون) Medicago sativa (Porceddu et al. 2002) cggttttgtggggttgtgttaggccca 

LORE1 (رتروترنسپوزون) Lotus japonicus (Fukai et al. 2008) gagtcctgagtaaccaactaac 

LORE2 (رتروترنسپوزون) Lotus japonicus (Fukai et al. 2008) cagcttgaggacaagctgagtc 

A7 (ISSR)   agagagagagagagagagagt 

A12 (ISSR)   gagagagagagacc 

430 (ISSR)   gtggtggtggtggtggtggtga 

443 (ISSR)   acacacacacacacacact 

UBC815 (ISSR)   ctctctctctctctctt 

UBC825 (ISSR)   acacacacacacacact 

UBC840 (ISSR)   gagagagagagagagaYt 

UBC857 (ISSR)   acacacacacacacacYg 

UBC862 (ISSR)   agcagcagcagcagcagc 

UBC867 (ISSR)   ggcggcggcggcggcggcggcggc 
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و گروه اول ( 31/19)توده بیشترین درصد  3گروه دهم با داشتن 

با  .را به خود اختصاص دادند( 12/0)کمترین درصد  با دو توده

دریافت  توانمی Qها بر اساس ماتریس بندی ژنوتیپبررسی گروه

مشابه در کنار یکدیگر قرار جغرافیایی  هایی با منشاکه توده

ها از جایی ژنوتیپدلیل جابهست بهاین نتایج ممکن ا .نگرفتند

بر اساس  و عمدتاًکشور  هایبخش منطقه اصلی به سایر

امر لزوم دقت در زمان  بوده که این مورفولوژیکی خصوصیات

ها و همچنین لزوم استفاده همزمان از اطلاعات گذاری نمونهنام

 .سازدکلکسیون آشکار می ایجادمورفولوژیکی را در مولکولی و 

گروه  در( توده 10)مطالعه های مورد تعداد زیادی از توده

از ( Fst)ها شاخص تمایز زیر جمعیت. مشخصی قرار نگرفتند

-متغیر و برای همه زیر گروه( 1گروه ) 00/3تا ( 13گروه ) 11/3

ها بالای زیر گروه بود که بیانگر تمایز 1/3های احتمالی بیشتر از 

 (.0جدول )باشد از همدیگر می

یابی شناسایی نشانگرهای پیوسته با صفات در مکانمنظور به

و مدل خطی   (GLM) مدل خطی عمومی دو روشارتباطی، از 

علاوه بر  MLMمدل  در. شوداستفاده می (MLM) مخلوط

ساختار جمعیت، روابط خویشاوندی بین افراد جمعیت نیز در 

شود و عنوان متغیر کمکی در نظر گرفته میهیه ارتباط بتجز

یابد های دروغین بین نشانگر و صفت کاهش میبنابراین پیوستگی

(Yu et al. 2006; Zhang et al. 2012) . در این مطالعه برای

شناسایی نشانگرهای پیوسته با صفات مورد مطالعه و حذف 

استفاده  MLMصفت از روش  -های دروغین نشانگرپیوستگی

صفت در سطح  10نشانگر با  20نشانگر تکثیری،  123از . شد

                                                           
1
 General linear model 

مقدار (. 9جدول )پیوستگی نشان دادند  31/3و  31/3معنی دار 

Rشاخص 
با توجه به اینکه مکان . متغیر بود 10/3تا  39/3از  2

LORE1-UBC857i ترین مقدار بیشR
توان را دارا بود پس می 2

های اصلی عرض شاخهپی صفت نوتیدرصد از تنوع ف 10گفت که 

(MBW) با توجه به اینکه صفت . شودتوسط این مکان توجیه می

تحمل به خشکی جزو صفات کمی بوده و توسط تعداد زیادی ژن 

-رسد که هر کدام از مکانشود، به نظر میبا اثرات کم کنترل می

های مورد مطالعه سهم کمی در توجیه تنوع فنوتیپی مشاهده شده 

-کم (.Wang et al. 2011) صفات مورد بررسی داشته باشنددر 

نشانگر که  بود LTR2-UBC815aمکان مربوط به  P میزانترین 

پیوستگی شدید بین این مکان و صفت تعداد دانه در هر غلاف 

(NSPPo )های اصلی صفت عرض شاخه. باشدمی(MBW )

صاص پیوسته را به خود اخت( نشانگر 0) بیشترین تعداد نشانگر

که وزن هزار دانه  .Thudi et al (2014) نتایج حاصله با نتایج .داد

 .مغایر بود به خود اختصاص دادبیشترین تعداد مکان پیوسته را 

این تفاوت ممکن است به دلیل نوع نشانگرهای مورد استفاده و 

 Rashidi Monfared (2008) . اندازه جمعیت در هر تحقیق باشد

et al. یز نشانگرهابا استفاده ا SSAP ،02  نشانگر را در گندم

 یمورد بررس یاز صفات زراع یکیکه حداقل با  کردند ییشناسا

 .Abdollahi Mandoulakani et al(2010) .داشت دارییرابطه معن

در  کیمثبت مرتبط با صفات مورفولوژ ینشانگرها ییشناسا یبرا

استفاده  SSR یهاارتباط با استفاده از نشانگر هیاز تجز ینیبادام زم

 یآگاه یهامکان ییشناسا یروش برا نیکردند که ا انیو ب کردند

و  ودهو مطمئن ب دیمف ،کیبخش مرتبط با صفات مورفولوژ

 هایدر برنامه توانندیمطالعات م نیمؤثر حاصل از ا ینشانگرها

استفاده  یابینقشه یهاتیجمع هیبه کمک نشانگر و ته نشیگز

و تعداد روز تا  (PL)با صفات طول غلاف چهار نشانگر  .شوند

نشانگر با صفات عملکرد  1و  (NDP)درصد غلاف دهی  13

 و تعداد (NDF)درصد گلدهی  13، تعداد روز تا (BY)بیولوژیک 

که زودرسی یکی از آنجا .پیوسته بودند (NMB)های اصلی شاخه

به نژادی در نخود بوده و در بسیاری از مناطق، از اهداف مهم 

وتاهی روز تا گلدهی و بلوغ زودرس یک امتیاز محسوب شده ک
(Singh and Saxena 1990; Siddique et al. 2003) 

 

بر اساس ( K=11)های احتمالی مربوط به زیر گروه Fstمیانگین  -0جدول 

 توده نخود زراعی  19در  REMAPو  IRAPمکان تکثیری  123

 (FST)شاخص تثبیت  هاگروه (FST)شاخص تثبیت  هاگروه

1 10/3 0 11/3 

2 01/3 0 01/3 

0 10/3 3 13/3 

9 10/3 13 11/3 

1 13/3 11 12/3 

1 00/3   
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LTR2 = CARE1-LTR2 . درصد گلدهی  13تعداد روز تا(NDF) ،

های اصلی ، تعداد شاخه(NDP)درصد غلاف دهی  13تعداد روز تا 

(NMB)های اصلی ، عرض شاخه(MBW) (مترمیلی) ارتفاع بوته ،(PH) 

، (مترمیلی) (PW)، عرض غلاف (مترمیلی) (PL)، طول غلاف (مترسانتی)

، تعداد دانه در هر (مترمیلی) (SW)، عرض دانه (مترمیلی) (SL)طول دانه 

های پر ، تعداد غلاف(NSPPl)، تعداد دانه در هر بوته (NSPPo)غلاف 

(NFP) وزن دانه با غلاف ،(SPW) (گرم) وزن صد دانه ،(100SW) (گرم) ،

و شاخص ( گرم) (BY)، عملکرد بیولوژیک (گرم) (SY)عملکرد دانه 

 (درصد) (HI)برداشت 

 

 

 

 

 

 

 پنج و یک درصددار در سطح احتمال ترتیب معنیبه *و  **                      

 

 

 

 نشانگرهای پیوسته با صفات مورد مطالعه بر اساس روش -9جدول 

Mixed linear model (MLM ) توده نخود زراعی 19در.  

 P R2 مکان صفت

BY 

LTR2-UBC862f 393/3 313/3 

Tms1RET1-UBC825b 390/3 311/3 

Tms1RET1-A7a 399/3 311/3 

Tms1RET1-A12b 320/3 309/3 

LTR2-UBC862b 
,*** 331/3 121/3 

NFP 
LTR2-7 300/3 313/3 

LTR2-UBC862b 
,*** 331/3 110/3 

SY 

Tms1RET1-A7a 393/3 301/3 

Tms1RET1-A12d 309/3 300/3 

LTR2-UBC862f 313/3 110/3 

HI 

RET1-UBC825b 399/3 311/3 

LTR2-3 321/3 313/3 

LTR2-UBC862b 313/3 333/3 

100SW 
Tms1RET1-A12d 301/3 310/3 

RET1-UBC840d 321/3 300/3 

MBW 

LTR2-UBC862f 390/3 309/3 

Tms1RET1-A7a 391/3 301/3 

LORE1-UBC857d 390/3 303/3 

Tms1RET1-443a 301/3 301/3 

LTR2-3 310/3 111/3 

LTR2-UBC862b 
,*** 310/3 121/3 

LORE1-UBC857i 
,*** 330/3 102/3 

NDF 

TPS12a-UBC825a 392/3 390/3 

TPS12a-3 301/3 393/3 

Tms1RET1-A12d 301/3 311/3 

LTR2-UBC815e 322/3 310/3 

LORE1-UBC840e 313/3 311/3 

 -9ادامه جدول 
NDP LORE1-UBC840a 390/3 311/3 

Tms1RET1-A12f 312/3 333/3 
Tms1RET1-A12d ,*** 330/3 111/3 

TPS12a-UBC825j ,*** 331/3 103/3 

NMB TPS12a-UBC862f 300/3 300/3 
LTR2-UBC862f 321/3 309/3 
TPS19-UBC840d 329/3 300/3 
Tms1RET1-A12b 310/3 313/3 
LTR2-UBC815a 311/3 131/3 

NSPPl LORE1-UBC857a 310/3 301/3 
LTR2-UBC862b 330/3 333/3 

NSPPo Tms1RET1-UBC840c 300/3 393/3 
Tms1RET1-A7d 391/3 391/3 
LTR2-UBC815a ,*** 332/3 331/3 

PH LTR2-UBC862f 323/3 303/3 
Tms1RET1-A7a 321/3 330/3 

Tms1RET1-A12b ,*** 330/3 129/3 
PL Tms1RET1-A7a 399/3 313/3 

LTR2-UBC862i 309/3 309/3 
Tms1RET1-443a 301/3 303/3 

Tms1RET1-UBC840d 323/3 303/3 
PW Tms1RET1-A7a 301/3 300/3 

Tms1RET1-443a 391/3 300/3 
SL TPS12a-1 391/3 310/3 

Tms1RET1-UBC825c 323/3 310/3 

 -9ادامه جدول 

SPW 

LTR2-UBC862f 390/3 312/3 

LTR2-UBC862b 301/3 303/3 

Tms1RET1-A7a 301/3 301/3 

SW 
TPS12a-1 393/3 310/3 

LORE1-UBC857a 300/3 300/3 
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هر رنگ یک زیرگروه را . REMAPو  IRAPمکان  123با استفاده از  Bayesianمبتنی بر مدل  ایتجزیه خوشهساس بر اژنوتیپ نخود زراعی  19بندی گروه -2شکل 

 .دهدهای مورد مطالعه را نشان میمحور عمودی نشان دهنده ضریب تعلق هر توده به زیر گروه و محور افقی نام توده. دهدنشان می

 

از تنش خشکی است  های فرارمسو علاوه بر این یکی از مکانی

(Gaur et al. 2008) بنابراین نشانگرهای پیوسته با صفات تعداد ،

درصد  13و تعداد روز تا  (NDP)درصد غلاف دهی  13روز تا 

های بزرگ با بعد از تایید و ارزیابی در جمعیت (NDF)گلدهی 

های به توانند در برنامههای فنوتیپی چند ساله میاستفاده از داده

هایی با منظور گزینش ژنوتیپنخود برای غربال جمعیت بهنژادی 

تر و در نتیجه تحمل به خشکی زمان غلاف دهی و گلدهی کوتاه

-Tms1RET1-A7a ،LTR2 نشانگرهای. بیشتر موثر باشند

UBC862b  وLTR2-UBC862f  عملکرد دانهدر بین صفات 

(SY) ،وزن دانه با غلاف (SPW) عملکرد بیولوژیک ،(BY )و 

با توجه به این که . مشترک بودند( MBW)های اصلیض شاخهعر

 این صفات همبستگی مثبت و معنی داری با یکدیگر داشتند

(Mohammad Alipour Yamchi et al. 2011.) توان بنابراین می

های مشترک برای صفات مذکور احتمالا ناشی از گفت که مکان

کنترل کننده  های ژنیاثر پلیوتروپی و یا پیوستگی بین مکان

باشد و فرضیه هم مکانی یا چند اثره بودن صفات مورد نظر 

QTLکندها را تقویت می (Thudi et al. 2014)مکانی ، همQTL ها

راه مناسبی را برای درک اساس مولکولی تحمل به تنش خشکی و 

وجود . گذاردیا صفات مربوط به پاسخ به خشکی در اختیار می

دهد که صفت تحمل ا چند اثر نشان میمکان یهم QTLچندین 

باشد و این امکان شناسایی مناطق به خشکی جزو صفات کمی می

 آوردژنومی صفات مرتبط با تحمل به خشکی را فراهم می

(Thudi et al. 2014)هایی که با بیش از یک صفت پیوسته ، مکان

زمان چند صفت از طریق نژادی همتوانند در بهباشند میمی

البته لازم است . ش به کمک نشانگر مورد استفاده قرار گیرندگزین

منظور تایید و اطمینان آماری بیشتر به نتایج حاصل، به

تر با های بزرگتکرارپذیری نشانگرهای پیوسته در جمعیت

برداری از صفات مورد مطالعه در چندین مکان استفاده از یادداشت

-به هایدر برنامهده شصورت گیرد و سپس از نشانگرهای تایید

 یبا تحمل به خشک هاییتهینخود به منظور توسعه وار نژادی

که این مهم در ادامه  دشواستفاده  و انتخاب به کمک نشانگر شتریب

  .این تحقیق در حال انجام است
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