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های مهم جو در ايران  يکی از بيماریPyrenophora teres ای توری با عامل قارچی بيماری لکه قهوه

را جديد توليد ارقام فرايند  تواند میشناسايی نواحی ژنومی مرتبط با مقاومت به اين بيماری  .است

-برای تجزيه نقشه بهاره رديفه رقم جو دو 947متشکل از يک جمعيت  در اين مطالعه از. کندتسريع 

از ارزيابی  نيزهای فنوتيپی داده .استفاده شد AFLPو  SSRنشانگر  402 با استفاده از يابی ارتباطی

با يک ايزوله فرم )ای های گياهچهارزيابی. شد حاصلای و گياه کامل بيماری در دو مرحله گياهچه

ترتيب در شرايط کنترل شده در ايستگاه  و مرحله گياه کامل به( ای توریای بيماری لکه قهوه نقطه

طی ( گرگان)محله  مشهد و مزرعه ايستگاه تحقيقات کشاورزی عراقی( طرق)تحقيقات کشاورزی 

درصد ارقام مورد  30و  33ترتيب  بر اساس نتايج به. انجام شد 9319-12و  9312-19 زراعی های سال

 جمعيت، ساختار بررسی. ای و گياه کامل نيمه حساس تا حساس بودند ارزيابی در مرحله گياهچه

در تجزيه ارتباطی با انجام . تقسيم نمود( K=2)احتمالی  زيرجمعيت دو به را مطالعه مورد های لاين

مقاومت به بيماری بر  با مرتبطمکان ژنومی  93و  ششترتيب  هب ای و گياه کامل گياهچه مرحله دو

واريانس ژنتيکی کل از ( QRpta4H)درصد  93تا ( QRpts6H) 1/7يابی شدند که بين روی نقشه مکان

در هر دو ( E38M50-119, E38M50-355, E38M50-390, E35M54-163)نشانگر  چهار. را تبيين کردند

درک بيشتر ساختار در  تواند میشناسايی اين نشانگرها رو از اين. مرحله رشدی گياه مشترک بودند

و  ای توری و توسعه نشانگرهای مولکولی تشخيصی کمک کند ژنتيکی مقاومت به بيماری لکه قهوه

   .باشندجو  نواحی کانديد شناسايی شده در ژنوم تر در دقيق انجام تحقيقات ایای بر مقدمه

 های کلیدی‬واژه
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 Pyrenophora teres Drechsler (anamorphنکروتروفیکقارچ 

Drechslera teres (Sacc.) Shoemaker)  عامل بیماری لکه

در  ای توری، یک بیماری برگی بر روی جو است که عمدتاً قهوه

و ( Steffenson 1997)کند و مرطوب گسترش پیدا می سرد مناطق

درصد در مناطق مساعد به  22تا  12باعث کاهش عملکرد بین 

این بیماری دارای دو نوع (. Liu et al. 2011)د شوبیماری می

وسیله دو فرم مختلف قارچ عامل بیماری ایجاد  هعلائم است که ب

ای  و فرم نقطه f. teres P. teresوسیله  هفرم توری ب. شودمی

ای توری لکه قهوه .دشوایجاد می f. maculata P. teresوسیله  هب

یک بیماری بذر زاد و بقایا زاد است و بذر و بقایای آلوده گیاهی 

 Carmona et)باشند  عامل بیماری می( ایناکولم)منبع زادمایه اولیه 

al. 2008 .)های های مختلف از جمله روش تلفیقی از روش 

کاشت ارقام مقاوم  های شیمیایی وزراعی، استفاده از قارچکش

برنامه  ،در عین حال. برای کنترل این بیماری توصیه شده است

ثر و بلند مدت این بیماری بایستی بر استفاده از ارقام ؤکنترل م

دلیل تنوع ژنتیکی بالا در فاکتورهای  مقاوم استوار باشد، هر چند به

اصلاح برای  ،ای و توری این پاتوژن رم نقطهزایی هر دو ف بیماری

 Liu et) مقاومت به این بیماری همواره چالش برانگیز بوده است

al. 2011.)  

 ناشی از عملکردپایدار برای کاهش  روشاصلاح مقاومت، یک 

بیماری است و در کنار سایر عوامل کنترلی باعث افزایش اثر 

دانش (. Wonneberger et al. 2017)د شومقاومت به بیماری می

کافی درباره نحوه تعامل پاتوژن و میزبان برای اصلاح مقاومت 

توری  ایبیماری لکه قهوه مقاومت در برابر .مفید خواهد بود

شود و چندین مکانیسم  معمولا توسط چندین ژن کنترل می

دارای توارث تواند  مقاومت می .کنندرا ایجاد می متفاوت مقاومت

، مغلوب (O’Boyle et al. 2011; Koladia et al. 2016)لب غا

(Abu Qamar et al. 2008; Liu et al. 2015 ) و یا غالبیت ناقص

(Mode 1958 )های بزرگ اثر اصلی و باشد و ژنQTL های

 Liu et)کوچک اثر هم زمان در مقاومت به بیماری درگیر باشند 

al. 2011 .)QTL هستند بر روی  یماریب که دارای مقاومت بههایی

جایی  از آن (.Liu et al. 2011) اند شده یابیمکانها  همه کروموزوم

طور  به ایای بیماری لکه قهوهفرم نقطه و فرم توری که مقاومت به

 (Liu et al. 2011; Grewal et al. 2012)رسند به ارث میمستقل 

هر دو بیماری  بایستیدو شکل از نظر ژنتیکی متمایز هستند، هر و 

مقاومت  هایQTL ازبرخی . قرار گیردبررسی  مورد را جداگانه

که برخی  شوند در حالی تنها در گیاهچه یا گیاهان کامل یافت می

 مرتبط هستند هر دو مرحلهدر  به بیماری دیگر با مقاومت

(Grewal et al. 2012; Wang et al. 2015.) قاومت در شرایط م

به شرایط محیطی در طول فصل رشد و  که دلیل این هب مزرعه

هایی است تر از گیاهچه اغلب پیچیده ،غلظت تلقیح بستگی دارد

.  (Steffenson 1996) شوند ای آزمایش می که تحت شرایط گلخانه

 بین یک ارتباط فهم جهت اکثراً که کمی ژنتیک روش تجزیه  دو

 یابی نقشه شوند، شاملمی استفاده خاص فنوتیپ یک و ژنوتیپ

پیوستگی  تعادل عدم یابی نقشه ارتباطی یا یابی نقشه و پیوستگی

ها  QTLشناسایی  در پیوستگی یابی نقشه گرچه موفقیت. باشندمی

است  اثبات رسیده به هاگونه از بسیاری در و متعددی صفات برای

(Maccaferri et al. 2011; Pasam et al. 2012)، به توجه با ولی 

 و مورگان سانتی چند از شناسایی شده بیشتر QTLمنطقه  که این

 با را مناسب کاندیدی هایQTLباشد شناساییژن می صدها شامل

 یابیهای نقشهجمعیت ساخت همچنین .سازدمی مواجه مشکل

 و شده کنترل هاینوترکیب از طریق تلاقی اینبرد هایلاین مانند

 دیگر یکی خود نیز این و بوده خودگشنی زمانبر نسل چندین سپس

 یابینقشه .باشدمی پیوستگی هاینقشه از های استفادهمحدودیت از

 شناسایی جهت مکمل و یا جایگزین روش یک عنوان به ارتباطی

 به نسبت زیادی مزایای صفت، دارای و نشانگر بین ارتباطات

 ژرم از ، استفادهQTLوضوح  جمله افزایش از QTLیابی نقشه

(. Yu et al. 2006)باشد می آللی پوشش افزایشو  طبیعی پلاسم

 یابی ارتباطینقشه روش تر،دقیق یابینقشه بر علاوه همچنین

 و بوده سازگار ژنتیکی بیشتر تنوع دارای هایپلاسم ژرم با تواند می

 بنابراین، و دهد می را زمان هم طور صفت به چندین یابینقشه اجازه

 که والدی دو های جمعیت ایجاد به نیازی نظر صفت مورد هر برای

شود، نیست  می فنوتیپی و ژنوتیپی ارزیابی اضافی هزینه خود باعث

(DeWan et al. 2006.)  

های ژنی مرتبط با  هداف اصلی این تحقیق، شناسایی مکانا

ای توری در یک جمعیت متشکل از مقاومت به بیماری لکه قهوه

 گیاه کامل و همچنینای و ارقام تجاری جو در مرحله گیاهچه

  مقدمه
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 هایمنظور استفاده در برنامه به یماریب مقاوم بهارقام انتخاب 

 .برای تولید ارقام جدید بود ینژاد به

 

رقم تجاری  122منابع ژنتیکی مورد استفاده در این تحقیق شامل 

ارقام (. 1جدول ضمیمه )بود ( جو دو ردیفه بهاره)اروپایی 

با استفاده   .Kraakman et al(2006 ,2004)اروپایی توسط تجاری 

و  ژنوتایپینگ شده  SSRنشانگر 11و  AFLPجفت نشانگر  12از 

ها در که فراوانی چند شکلی آن AFLPنشانگر  230در مجموع 

 .درصد بود مورد استفاده قرار گرفتند 89تا  پنجت بین یجمع

به   .Aghnoum et al(2019)توسط  جدید SSRنشانگر  21 سپس

های در مجموع و با در نظر گرفتن الل. شد قبلی افزوده نقشه

نشانگر چند شکل در  224، تعداد SSRمختلف نشانگرهای 

 .جمعیت حاضر مورد استفاده قرار گرفت

توسط یک ای توری ای به لکه قهوهمقاومت گیاهچه ارزیابی

 Pyrenophora)قارچ عامل بیماری ( Pt-32)ای جدایه فرم نقطه

teres f. maculata ) آوری که از ایستگاه عراقی محله گرگان جمع

های جدایه مورد بررسی از طریق واکنش. شدانجام شده بود 

مورد  .Williams et al(2001) معرفی شده توسط PCRای زنجیره

کشت تک اسپور جدایه بر روی محیط کشت . تایید قرار گرفت

V8 درجه  22کشت در دمای  های محیط. شدتکثیر  آگار

و سپس به مدت  نگهداریدر تاریکی روز هفت مدت  سانتیگراد به

در روشنایی قرار داده  گراد درجه سانتی 21ساعت در دمای  22

منظور افزایش اسپوردهی  به کشت هایمحیطپس از آن . شدند

در تاریکی قرار  گراد درجه سانتی 19ساعت در دمای  22مدت  به

وسیله  ههای قارچ عامل بیماری بپس از این مدت کنیدی گرفتند و

لیتر آب مقطر استریل و خراش دادن سطح  افزودن چند میلی

ها از  کنیدی. شدندآوری  محیط کشت بوسیله یک لام استریل جمع

لیتر  و تعداد کنیدی در هر میلی هدو لایه پارچه ململ عبور داده شد

مقطر استریل و  ن آبسوسپانسیون مایه تلقیح بوسیله افزود

لیتر  کنیدی در هر میلی 2222شمارش با لام هموسیتومتر به تعداد 

لیتر از سوسپانسیون یک قطره  میلی 92به ازای هر  .تنظیم شد

Tween 20  محیط سینی نشا در ارقام مورد مطالعه در .دشاضافه 

مرحله دو برگی  ها تاگیاهچه .شدند کشت تکرار سه با ماس پیت

 درصد و 49گراد، رطوبت  سانتی درجه 29±1دمایی  شرایط در

 روشنایی و هشت ساعت تاریکی پرورش ساعت 10فتوپریود 

صورت  هبها زنی گیاهچه مایهپس از ظهور برگ دوم، . یافتند

گیاهان  .شدپاش دستی انجام  و با استفاده از محلولمصنوعی 

 122 ساعت در اتاقک رشد با رطوبت نسبی 22مدت  آلوده به

در روشنایی نگهداری شدند  گراد درجه سانتی 21درصد و دمای 

چهار تا پنج روز . خانه برگردانده شدند و پس از آن به محیط گل

بیماری با  ارزیابیهای دوم هر گیاه برای  زنی، برگ پس از مایه

 .Burlakoti et alتغییریافته  Tekauz (1985) توجه به مقیاس

 – 9 مقاوم، 1 - 3 نگین رتبهامیامتیازدهی شدند که در آن ( 2017)

حساس ارزیابی  8تا  1/4نیمه حساس و  1/9 – 4نیمه مقاوم،  1/3

 .شدند

ای قهوهلکه بیماری نسبت به  یامقاومت مزرعههای ارزیابی

در مرحله گیاه کامل در شرایط آلودگی طبیعی در مزرعه  توری،

در ایستگاه  1380-84و  1389-80های زراعی در طی سال

مرکز تحقیقات کشاورزی و )تحقیقات کشاورزی عراقی محله 

منظور مواد به این  .انجام شد( منابع طبیعی گلستان، گرگان

 32به فاصله  یمتر یکدو خط  یرو هر کدام بر یشیآزما

 یارارقام بس. شدندپشته در مزرعه کشت  ی یکرور ب متر یسانت

گسترش  یهاجو و افضل در پلاتمانند زر یماریحساس به ب

شماره از مواد  22مزرعه و بعد از هر  یهدر حاش 1یماریدهنده ب

برای ایجاد رطوبت نسبی اشباع مورد نیاز . شدندآزمایشی کشت 

سیستم آبیاری  استقرار و گسترش عامل بیماری در مزرعه از برای

مراقبت از مزرعه طبق عرف معمول  یاتعمل .شد ستفادها 2افشانه

یادداشت برداری از واکنش . دشغلات انجام  یقاتتحق یشاتآزما

بر اساس بر روی تمام اندام هوایی گیاه  یدر مرحله گلدهگیاهان 

 .Eyal et al(1987)تغییر یافته  Saari and Prescott (1975) روش

 یزاندهنده م اول نشانعدد که  22-88  یدو عدددر مقیاس 

 یاهگ یبالا یها به برگ یینپا یهابرگ از یریماب یعمود یشرفتپ

درصد )یماری ب شدت یزانبوده و عدد دوم م( تیپ آلودگی)

مقیاس بر اساس این . باشد، انجام گرفتمی (سطح برگ یآلودگ

                                                           
1 Spreader 
2 Mist irrigation 
3 Double digit method 

  ها مواد و روش
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، (22)عنوان تیپ آلودگی صفر  به( مصنون)گیاهان بدون آلودگی 

 42-98نیمه حساس،  92-08نیمه مقاوم،  22-28مقاوم،  38-11

 .بندی شدند خیلی حساس گروه 82-88حساس و 

 و جمعیت مؤثر ساختار تجزیه ابتدا ارتباطی، یابیمکان منظور به

 روش با مناسب هایبه زیرجمعیت هالاین دقیق بندی دسته

Bayesian افزار  در نرمStructure 2.3.3 انجام گرفت (Pritchard 

et al. 2000) . مقادیر اولیهK (های فرضی اولیهزیر جمعیت ) بین

در نظر گرفته شد و جهت افزایش دقت برای هر کدام  12یک تا 

سازی یا طول دوره  شبیه. ها پنج تکرار منظور شداز زیر جمعیت

Burn in 122222  و تعداد تکرارMCMC 122222  در نظر

لازم به . شودگرفته شد تا نمودار حداکثر درست نمایی حاصل 

تعداد واقعی ) Kبرای هر مقدار  Structureافزار  ذکر است که نرم

کند که این را محاسبه می Qstنام  یک ماتریس به( هازیر جمعیت

ماتریس شامل برآورد ضرایب احتمال عضویت هر لاین در هر 

یا  Kسازی، تعداد بهینه  پس از شبیه. ها است یک از زیر جمعیت

 Structureافزار  وسیله نرم ههای واقعی، بجمعیت همان تعداد زیر

Harvester  دشتعیین (Earl and Vonholdt 2012.)  شناسایی

دار با صفت مورد ارزیابی با مدل نشانگرهای دارای ارتباط معنی

ماتریس ضرایب ) Qوابسته به ماتریس ( GLM)خطی عمومی 

وابسته به ( MLM)و مدل خطی مخلوط ( ساختار جمعیت

ماتریس + ماتریس ضرایب ساختار جمعیت ) K+Qماتریس 

روابط خویشاوندی جهت جلوگیری از ارتباط کاذب بین نشانگر 

برای . انجام گرفت TASSEL 3.0.174افزار  با نرم( صفت –

. استفاده شد .Grewal et al (2008) ها از روشQTLگذاری  نام

 .QTL for resistance to P)ها با QTLدر این روش 

teres)“QRpt” شود و بعد از آن نشان داده می“s”   یا“a”  که

گیرد و در  ای یا گیاه بالغ است قرار میدهنده مرحله گیاهچه نشان

بر روی آن قرار دارد اضافه  QTLانتها شماره کروموزومی که 

بر روی یک کروموزوم قرار گرفته  QTLچنانچه چند . شود می

ها از یکدیگر در انتهای نام QTLیک شماره برای تفکیک باشد 

QTL شودقرار داده می. 

 

 

 

 یها داده یدارا کهنشانگر  SSR ،198و  AFLP نشانگر 224ز ا

درصد  پنج ریز  فراوانی الل کمدرصد و  12از  شیشده ب گم

مطالعه در نظر  نیا یبرا نشانگر 219 ن،یبنابرا. حذف شدند بودند

رقم مورد مطالعه با  122ها در وجود زیر جمعیت .گرفته شد

مورد بررسی  Bayesianروش  نشانگر بر اساس 219استفاده از 

و  Structureافزار  ها با نرمو تعداد زیر گروه قرار گرفت

Structure Harvester بر این اساس شاخص . تعیین شدΔK 

دهنده وجود دو زیر  که نشان دارد K=2بیشترین مقدار را در 

 ساختار تخمین بهینه در Kعنوان  به که، (1شکل )جمعیت است 

کلاستر  هر در افراد عضویت سهم ماتریس محاسبه و جمعیت

 ،(2شکل )بارپلات  نتایج اساس بر .گرفته شد نظر در( Qماتریس )

 درصد 42 از بیشتر احتمال با مطالعه مورد هایکل ژنوتیپ از

متعلق به زیر جمعیت اول ( درصد 38/32)رقم  20ارقام،  عضویت

( سبز)متعلق به زیر جمعیت دوم ( درصد 28/28)رقم  42، (قرمز)

 4/2دارای سهم عضویت کمتر از ( درصد 32/19)رقم  20و 

عنوان  باشند بنابراین به زیر جمعیت خاصی منتسب نشده و به می

 در مورد مطالعه ارقام عضویت درصد. مخلوط در نظر گرفته شدند

 1جدول ضمیمه  در (Qماتریس )شده  شناسایی هایزیرجمعیت

  .آورده شده است

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
بر ( K=2)برآورد تعداد زیر جمعیت واقعی در ارقام مورد مطالعه  -1شکل 

 STRUCTUREبا استفاده از AFLPو  SSRاساس نشانگرهای 

HARVESTER. 

                                                           
1 Mirror Allele Frequency 

  نتایج
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 یک رنگ هر. Bayesianمدل  از استفاده با AFLPو  SSRنشانگرهای  از ژنی حاصل مکان 219 اساس بر مطالعه مورد ارقام جو ساختار تجزیه بارپلات -2شکل 

 .باشد می کلاستر هر به فرد هر تعلق ضریب و شماره بیانگر ترتیب به عمودی و افقی محور اعداد .دهد می نشان را کلاستر یا زیرجمعیت

 

 
 (Pt-32)ای توری رقم تجاری جو نسبت به جدایه لکه قهوه 122ای در توزیع فراوانی میانگین مقاومت گیاهچه -3شکل 

 

. ای، ارزیابی بیماری بین یک تا نه متغیر بوددر مرحله گیاهچه

 نیمه حساس تا حساس( درصد 93رقم یا  119)بیشتر ارقام 

در این گروه حدود (. و بالاتر از آن 1/9دارای رتبه )ارزیابی شدند 

درصد ارقام  98درصد از ارقام موررد مطالعه نیمه حساس و  22

توزیع فراوانی میانگین مقاومت  3شکل . حساس به بیماری بودند

 122در بین . دهددر ارقام جو مورد مطالعه را نشان می‌ایگیاهچه

، SABEL ،DIALOGرقم تجاری جو مورد مطالعه چهار رقم 

RAGTIME  وROXANA ای نسبت به در مرحله گیاهچه

 . بیماری مقاوم بودند

مولکولی و  هایآمده از آزمایش دست تجزیه ارتباط اطلاعات به

دهنده این  نشان های فنوتیپی آمده از بررسی دست اطلاعات به

ای نسبت به فرم مقاومت گیاهچه GLMدر مدل  موضوع بود که

کنترل  QTLای توری در مجموع با شش ای بیماری لکه قهوهنقطه

و  1H ،2H ،3H ،5Hهای  ها بر روی کروموزومQTLاین . شودمی

6H گزاری  از نظر میزان اثر. یابی شدندمکانQTL هایQRpts3H-

فنوتیپی دارای رات یدرصد از تغی 9/2و  4/2با  QRpts3H-2و  1

مدل (. 1جدول )ها بودند QTLگزاری در بین سایر  بیشترین اثر

MLM  ای نسبت به درصد برای مقاومت گیاهچهپنج در سطح

، QTL (QRpts3H-1 ،QRpts3H-2، چهار Pt-32جدایه 
QRpts5H و QRpts6H )یرو بردار را شناسایی نمود که معنی 

 (.2جدول )شدند  یابیمکان 6Hو  3H، 5H یهاکروموزوم

با  مرتبط یهانشانگر سهیمقا همچنین با انجام تجزیه ارتباطی و

مشخص شد  اهچهیکامل و گ اهیدر مرحله گ یماریمقاومت به ب

 ,E38M50-119, E38M50-355,E38M50-390) نشانگر چهارکه 

E35M54-163 )نقشه  9شکل  .هر دو مرحله مشترک بودند در

های مرتبط با مقاومت به بیماری QTLژنتیکی ارقام تجاری جو و 

ای و گیاه کامل ای توری جو را در دو مرحله گیاهچهلکه قهوه

های شناسایی شده بر روی هر هفت گروه QTL. دهدنشان می

 .یابی شدندلینکاژی مکان
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رقم مورد ارزیابی نسبت  122، از بیـن 1389-80در سال زراعی 

رقم علائم بیماری را ای توری، تعداد هشت به بیماری لکه قهوه

( بدون هیچ گونه آلودگی)نشان ندادند و دارای تیپ آلودگی صفر 

 22هایی که علائم آلودگی را نشان دادند تعداد در نمونه. بودند

. رقم حساس ارزیابی شدند 49رقم نیمه حساس و  38رقم مقاوم، 

در سال (. 2شکل ) ندبیشترین فراوانی را داشت 4و  9تیپ آلودگی 

چهار تیپ  1389-80زراعی ، نیز همانند سال 1380-84زراعی 

رقم  89و  39، 0، 0ترتیب با فراوانی  به 4و  9، 3آلودگی صفر، 

در این سال تعداد ارقام با تیپ آلودگی صفر . مشاهده شدند

، مقاوم و نیمه حساس کاهش پیدا کرد و ارقام (بدون آلودگی)

دو رقم (. 2شکل )بیشتری دارای تیپ آلودگی حساس بودند 

ENTA  وLIMBO  در هر دو سال ارزیابی دارای تیپ آلودگی

در سال اول بدون آلودگی و در سال  LINUSرقم . صفر بودند

 .دوم مقاوم ارزیابی شد

دارای تیپ آلودگی  1389-80زراعی سایر ارقامی که در سال 

تیپ آلودگی حساس یا نیمه 1380-84زراعی مقاوم بودند در سال 

 .را نشان دادندحساس 

 

 

 GLMدر ارقام تجاری جو براساس مدل ( Pt-32)ای توری ای بیماری لکه قهوه ای نسبت به فرم نقطهنشانگرهای مرتبط با مقاومت گیاهچه -1جدول 
 

:unm جایگاه کروموزومی نشانگر بر روی نقشه مشخص نیست. 

 Effect :دهد هر الل باعث کاهش شود و اعداد منفی نشان میمی( حساسیت)هر الل باعث افزایش میزان بیماری دهد اعداد مثبت نشان می. اثر هر الل ژن بر میزان بیماری

 .دشومی( مقاومت)بیماری 

 

 MLMدر ارقام تجاری جو براساس مدل ( Pt-32)ای توری ای بیماری لکه قهوهای نسبت به فرم نقطهنشانگرهای مرتبط با مقاومت گیاهچه -2جدول 

:unm جایگاه کروموزومی نشانگر بر روی نقشه مشخص نیست. 

Effect :دهد هر الل باعث کاهش بیماری شود و اعداد منفی نشان میمی( حساسیت)دهد هر الل باعث افزایش میزان بیماری اعداد مثبت نشان می. اثر هر الل ژن بر میزان بیماری

 .دشو می( مقاومت)

Isolate Marker 
Marker 

 Type 

QTL 

name 
Chr. 

Position 

(cM) 
P- value 

R2 

(%) 
Effect 

Pt-32 

Ebmac0560-222 SSR QRpts1H 1H 58.760 0.043 3.8 0.598 

E38M54-176 AFLP QRpts2H 2H 132.168 0.046 3.9 -0.680 

Scssr10559-210 SSR QRpts3H-1 3H 23.260 0.019 4.7 1.773 

Bmag0606-122 SSR QRpts3H-2 3H 101.770 0.016 4.8 1.254 

E38M55-114 AFLP QRpts5H 5H 5.554 0.043 3.1 0.594 

E35M61-182 AFLP QRpts6H 6H 95.421 0.039 3.1 0.709 

E38M50-119 AFLP - unm. - 0.025 3.8 -0.648 

E38M50-263 AFLP - unm. - 0.018 4.0 -0.878 

E38M50-355 AFLP - unm. - 0.026 4.5 0.705 

E38M50-390 AFLP - unm. - 0.032 3.4 0.619 

E33M54-214 AFLP - unm. - 0.011 4.6 4.211 

E35M54-147 AFLP - unm. - 0.006 7.8 -1.742 

E35M54-163 AFLP - unm. - 0.049 2.8 0.691 

Isolate Marker 
Marker 

 Type 

QTL 

name 
Chr. 

Position 

(cM) 
P- value 

R2 

(%) 
Effect 

Pt-32 

Scssr10559-210 SSR QRpts3H-1 3H 23.260 0.017 5.1 1.89 

Bmag0606-122 SSR QRpts3H-2 3H 101.770 0.017 4.8 1.28 

E38M55-114 AFLP QRpts5H 5H 5.554 0.047 3.0 0.61 

E35M61-182 AFLP QRpts6H 6H 95.421 0.048 2.9 0.72 

E38M50-119 AFLP - unm. - 0.027 3.9 -0.69 

E38M50-263 AFLP - unm. - 0.014 4.5 -1.00 

E35M54-147 AFLP - unm. - 0.008 7.4 -1.73 

E33M54-214 AFLP - unm. - 0.013 4.7 4.23 
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 عراقی محله گرگان ایستگاهای توری در قهوه لکهنسبت به بیماری ارقام تجاری جو نمودار توزیع فراوانی تیپ آلودگی در  -2شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 SSRنشانگر  219بر اساس ای و گیاه کامل ای توری جو در دو مرحله گیاهچهرتبط با مقاومت به بیماری لکه قهوهمهای نقشه ژنتیکی ارقام تجاری جو و مکان -9شکل 

 .در سمت راست و نام نشانگرها در سمت چپ کروموزم cMفاصله نقشه براساس . AFLPو 
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 GLMای توری در ارقام تجاری جو براساس مدل نشانگرهای مرتبط با مقاومت گیاه کامل نسبت به بیماری لکه قهوه -3جدول  

:unm جایگاه کروموزومی نشانگر بر روی نقشه مشخص نیست. 

Effect :دهد هر الل باعث کاهش بیماری شود و اعداد منفی نشان میمی( حساسیت)دهد هر الل باعث افزایش میزان بیماری اعداد مثبت نشان می. اثر هر الل ژن بر میزان بیماری

 .دشومی( ومتمقا)

، ABED5193 ،ALLIOT ،ANNABELL ،APEXارقام 

CARUSO  وUN AE3.1  در هر دو سال اجرای آزمایش دارای

تیپ آلودگی نیمه حساس بودند اما شدت آلودگی در این ارقام در 

افزایش  1389-80زراعی نسبت به سال  1380 -84زراعی سال 

رقم در هر دو  29رقم مورد بررسی تعداد  122از بین . پیدا کرد

دارای تیپ آلودگی حساس بودند اما میزان شدت  زراعیسال 

 .آلودگی در بین این ارقام با هم متفاوت بود

 زراعی در دو سال GLMبا انجام تجزیه ارتباطی بر اساس مدل 

دار حداقل دارای ارتباط معنی QTL 11مورد ارزیابی در مجموع 

ای سطح احتمال پنج درصد با مقاومت به بیماری لکه قهوه در

-80زراعی در سال (. 3جدول )توری در مرحله گیاه کامل بودند 

 5Hو  1H ،3H ،4Hهای بر روی کروموزوم QTL، پنج 1389

درصد از واریانس فنوتیپی  1/2تا  8/2شناسایی شدند که بین 

R)صفت 
-84زراعی در حالی که در سال . را تبیین کردند( 2

Year Marker 
Marker 

Type 

QTL 

name 
Chr. 

Position 

(cM) 
P- value 

R2 

(%) 
Effect 

1395-96 

 

GBMS062-130 SSR QRpta1H-1 1H 20.500 0.039 3.6 -12.92 

Bmag0841-209 SSR QRpta3H 3H 91.210 0.043 3.9 8.81 

E37M33-153 AFLP QRpta4H 4H 71.336 0.005 5.6 21.58 

E38M54-247 AFLP QRpta5H-1 5H 12.543 0.041 2.9 7.53 

E38M55-140 AFLP QRpta5H-2 5H 45.810 0.030 4.1 -9.00 

E38M50-220 AFLP 
- unm. - 0.004 5.7 60.00 

E38M54-184 AFLP 
- 

unm. 
- 0.000 11.6 60.70 

E39M61-248 AFLP 
- unm. - 0.009 7.6 14.40 

E42M32-176 AFLP 
- 

unm. 
- 0.019 4.2 -8.74 

E45M49-121 AFLP 
- unm. - 0.003 6.2 60.63 

E45M55-080 AFLP 
- 

unm. 
- 0.006 7.9 -13.48 

E35M61-109 AFLP 
- unm. - 0.033 4.2 -8.21 

1396-97 

Bmac0399-152 SSR QRpta1H-2 1H 28.860 0.000 10.9 -17.50 

E39M61-180 AFLP QRpta2H 2H 48.823 0.011 4.7 -8.39 

E39M61-181 AFLP QRpta2H 2H 48.890 0.011 4.7 -8.39 

GBM1482-183 SSR QRpta4H 4H 36.810 0.000 18.0 49.78 

GBM1482-209 SSR QRpta4H 4H 36.810 0.000 18.0 49.78 

Bmag0223-158 SSR QRpta5H-3 5H 86.880 0.007 5.5 -25.53 

GBM1021-147 SSR QRpta6H-1 6H 40.170 0.035 4.1 8.87 

GBM1021-150 SSR QRpta6H-1 6H 40.170 0.035 4.1 8.87 

E45M49-176 AFLP QRpta7H-1 7H 63.976 0.030 4.8 -7.43 

E35M54-163 AFLP 
- unm. - 0.050 2.7 -7.53 

E35M54-412 AFLP 
- 

unm. - 0.014 4.5 -7.91 

E35M61-068 AFLP 
- unm. - 0.020 3.9 8.72 

E38M50-119 AFLP 
- 

unm. - 0.012 4.8 -8.19 

E38M50-355 AFLP 
- unm. - 0.001 8.9 -10.28 

E45M49-121 AFLP 
- 

unm. 
- 0.049 2.9 34.48 

E35M48-126 AFLP 
- unm. - 0.029 4.1 9.41 

E38M50-390 AFLP 
- 

unm. - 0.034 3.3 -6.75 

E38M55-386 
AFLP 

- 
unm. 

- 
0.030 

5.7 
-9.25 
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های سال قبل متفاوت QTLد که با ششناسایی  QTL، شش 1380

ای توری در این سال مرتبط با بیماری لکه قهوه هایQTL. بودند

قرار داشتند  7Hو  1H ،2H ،4H ،5H ،6Hهای بر روی کروموزوم

واریانس  از( QRpta4H)درصد  19تا ( QRpta6H-1) 1/2و بین 

های شناسایی شده QTLتمامی . فنوتیپی صفت را توجیه کردند

ای توری در دو سال مورد برای مقاومت به بیماری لکه قهوه

کنند  صورت اختصاصی مقاومت به بیماری را کنترل می ارزیابی به

-E45M49 زج هشناسایی شده ب تمامی نشانگرهای علاوه بر این

ای مقاومت به بیماری لکه قهوه با های ژنی مرتبطمکانکه با  121

 پیوسته بود، 1380-84و  1389-80توری در طی دو سال زراعی 

 .اختصاصی هستند

-80زراعی های در طی سال MLMهمچنین با استفاده از مدل 

د این ششناسایی  QTLترتیب چهار و پنج  به 1380-84و  1389

QTLدار با حداقل در سطح پنج درصد دارای ارتباط معنی ها

ای توری در مرحله گیاه کامل بودند؛ بدیهی است بیماری لکه قهوه

 (.2جدول )نیز تعیین شده بودند  GLMها با مدل تعدادی از آن

R)همراه درصد ضریب تبیین  داری به سطح معنی 2در جدول 
2 )

در  MLMبالاترین ضریب تبیین توسط مدل . آورده شده است

 9/12با توجیه  E38M54-184به نشانگر  1389-80زراعی سال 

داری یک درصد اختصاص درصد از واریانس صفت با سطح معنی

نیز بیشترین مقدار ضریب  1380-84در سال زراعی . داده شد

Rبود که با  QTL ،QRpta4Hتبیین متعلق به 
درصد در  2،‌9/10

ی که اQTLدر این مدل، . دار بودسطح احتمال یک درصد معنی

ای توری مرتبط باشد شناسایی ال با بیماری لکه قهوهدر دو س

 . نشد

 

ای توری با توجه به شناسایی منابع مقاومت به بیماری لکه قهوه

 .های جدید بیماری از اهمیت زیادی برخوردار استظهور جدایه

 

 
 MLMای توری در ارقام تجاری جو براساس مدل نشانگرهای مرتبط با مقاومت گیاه کامل نسبت به بیماری لکه قهوه -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

unm: جایگاه کروموزومی نشانگر بر روی نقشه مشخص نیست. 

Effect : دهد هر الل باعث کاهش بیماری شود و اعداد منفی نشان میمی( حساسیت)دهد هر الل باعث افزایش میزان بیماری اعداد مثبت نشان می. بیماریاثر هر الل ژن بر میزان

 .دشومی( مقاومت)
 

  بحث

Year Marker 
Marker 

 Type 

QTL 
name Chr. 

Position 

(cM) 
P- value 

R2 

(%) 
Effect 

1395-96 

 

E37M33-153 AFLP QRpta4H 4H 71.336 0.009 5.1 20.69 

E38M54-247 AFLP QRpta5H-1 5H 12.543 0.047 2.9 7.38 

E38M55-140 AFLP QRpta5H-2 5H 45.810 0.026 4.5 -9.25 

E42M32-231 AFLP QRpta7H-2 7H 25.313 0.047 2.9 8.17 

E38M50-220 AFLP - unm. - 0.011 4.8 61.15 

E39M61-248 AFLP - unm. - 0.025 5.4 12.31 

E38M54-184 AFLP - unm. - 0.000 10.8 60.88 

E45M49-121 AFLP - unm. - 0.005 6.2 59.06 

E45M55-080 AFLP - unm. - 0.010 6.2 -11.89 

1396-97 

Bmac0399-152 SSR QRpta1H-2 1H 28.860 0.003 9.1 -15.97 

E39M61-180 AFLP QRpta2H 2H 48.823 0.042 3.3 -7.11 

E39M61-181 AFLP QRpta2H 2H 48.890 0.042 3.3 -7.11 

GBM1482-183 SSR QRpta4H 4H 36.810 0.000 16.6 48.00 

GBM1482-209 SSR QRpta4H 4H 36.810 0.000 16.6 48.00 

Bmag0223-158 SSR QRpta5H-3 5H 86.880 0.010 5.4 -25.04 

Bmag0500-192 SSR QRpta6H-2 6H 31.650 0.025 4.3 -8.54 

E35M54-163 AFLP - unm. - 0.044 3.2 -8.00 

E38M50-119 AFLP - unm. - 0.028 3.9 -7.37 

E38M50-355 AFLP - unm. - 0.010 7.5 -9.41 
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، SABEL ،DIALOGچهار رقم بر اساس نتایج پژوهش حاضر 

RAGTIME  وROXANA ای نسبت به در مرحله گیاهچه

گیاه کامل در  و در صورت تأیید مقاومتبیماری مقاوم بودند 

عنوان ارقام  برای معرفی به های مورد نظر شانس بیشتریاقلیم

 عنوان منابع مقاومت در توانند بهداشته و می مقاوم به این بیماری

اما در مرحله گیاه  .یرندگ مورد استفاده قرار جوهای اصلاح برنامه

، ENTAرقام در طی هر دو سال زراعی مورد ارزیابی ا کامل و

LINUS  وLIMBO با  .دارای تیپ آلودگی صفر و یا مقاوم بودند

ای و گیاه کامل گیاهچه مراحل ازدست آمده  مقایسه نتایج به

ارقام جو مورد مطالعه نسبت به قارچ  که مشخص شد

Pyrenophora teres  در دو مرحله فوق بـه صورت مستقل

به  نسبت ارقام جوعبارت دیگر واکنش  به. نشان دادند واکنش

ای و مرحله گیاهچه تواند بسته به ژنوتیپ در دو عامل بیماری می

 بایستی با ارقام جواین رو انتخاب ز ا. گیاه کامل متفاوت باشد

کامل انجام شود،  ای و گیاهتوجه به نتایج هر دو مرحله گیاهچه

ژنوتیپ در یک مرحله  اسیتاساس حس چرا که قضاوت بر

ارزشمند  تواند منجر به حذف برخی از منابعخاص می رشدی

از سوی دیگر قضاوت بر  مقاومت در مرحله رشدی دیگر شده و

 تواند سبب انتخابدر یک مرحله می اساس مقاومت صرف

 .شود جونژادی به هایواقع حساس در برنامه های بهژنوتیپ

اصلاح برای تولید ارقام مقاوم به توان اظهار کرد که بنابراین می

های مختلف ای توری جو به علت وقوع پاتوتیپبیماری لکه قهوه

مطالعات پیشین نشان داده . باشدقارچ عامل بیماری پیچیده می

های مربوط به است که مدل ساده ژن برای ژن در مورد تمام داده

احتمالا مقاومت . کندمیمقاومت ارقام در پاتوسیستم جو صدق ن

های های مقاومت اصلی و ژنبعضی ارقام به وجود ترکیبی از ژن

(. Ghazvini and Tekauz 2008)شود مقاومت فرعی مربوط می

(2017)Aghnoum et al.  از مهم یبرگ لکه یهایماریب یابیارز با 

 یهاپیژنوت در یمعمول و یتور یاقهوه لکه یماریب لیقب

 نیا اغلب کردند اعلام جو بخش دیام و شرفتهیپ ،یمقدمات

 حساس یماریب دو هر به نسبت یااهچهیگ مرحله در هاپیژنوت

و  یگزارش کردند که ارقام تجار قمحق نیا نیهمچن. باشندیم

 یتور یالکه قهوه یمارینسبت به ب یبخش انتخاب دیام نیلا

جو زراعی  ونیکلکس یابیارز. باشندیم حساس مهین ای و حساس

 یبوم ارقام از یادیز تعداد شامل کهبانک ژن گیاهی ملی ایران 

نسبت به  .Zahravi et al (2015) توسط بود رانیا شمال در جو

تعداد زیادی  نیمحقق نیا. شد انجامای توری بیماری لکه قهوه

 در نهایت و کردندشناسایی  رانمونه ژنتیکی مقاوم به بیماری 

جو زراعی بانک ژن گیاهی ملی  ونیکه در کلکس داشتند اظهار

 وجود یتور یامنابع ژنتیکی مقاومت به بیماری لکه قهوه ،ایران

لکه  یماریبمنابع مقاومت جدیدی نسبت به  پیش از این. دارد

 Ghazvini (2007) توسطای توری در ارقام جو بومی ایران قهوه

and Tekauz  بودند شدهشناسایی. 

توان حاضر نشان داد که از تجزیه ارتباطی مینتایج پژوهش 

عنوان یک ابزار کارآمد برای تشخیص نواحی ژنومی مرتبط با  به

در مرحله . ای توری استفاده کردمقاومت به بیماری لکه قهوه

ای در مجموع شش مکان ژنی مرتبط با مقاومت به فرم گیاهچه

که بر روی یابی شدند ای توری مکانای بیماری لکه قهوهنقطه

 .قرار گرفتند 6Hو  1H ،2H ،3H ،5Hهای کروموزوم

(2015)Tamang et al.  مقاومت  یارتباط هیتجز یبا بررس

 یاقهوه لکه یانقطه فرم مختلف یهازولهیا به نسبت یااهچهیگ

و لاین  رقم 2202جو بهاره شامل  ونیکلکس کی در یتور

 یااهچهیگ مقاومت با مرتبط ینشانگرها که کردند عنوان اصلاحی

درصد  9/12تا  9/1 نیشدند و ب افتیدر هر هفت کروموزوم جو 

های ژنی در بین مکان. دکردن هیتوج را صفت یپیفنوت انسیوار از

بود  -09/2بر میزان بیماری  QRpts2Hمرتبط با بیماری اثر هر الل 

واحد از میزان  09/2دهد که هر الل ژن به میزان که نشان می

ای فرم نقطهدهد و باعث ایجاد مقاومت به را کاهش میبیماری 

ی مرتبط با هاQTLسایر . شودای توری میبیماری لکه قهوه

ترین اثر هر الل ژن بر  بزرگبیماری دارای اثر الل مثبت هستند که 

 .Wang et al. بود QRpts3H-1مربوط به ( 443/1)میزان بیماری 

لاین اصلاحی الیت برای مقاومت  989با بررسی  (2015)

ای ای بیماری لکه قهوهای و گیاه کامل نسبت به فرم نقطه گیاهچه

 QRptms3-2و  QRptms2-4توری عنوان کردند که دو مکان ژنی 

قرار داشتند در کنترل  3Hو  2Hترتیب بر روی کروموزوم  که به

ترتیب در فاصله  به QTLثر بودند این دو ؤای ممقاومت گیاهچه

این محققین . سانتی مورگانی قرار داشتند 01/94و  30/108

مربوط به ( 2/3)دریافتند بزرگترین اثر هر الل ژن بر میزان بیماری 
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و کمترین مقدار اثر هر الل ژن بر  است QRptm3-4مکان ژنی 

پاسخ به بیماری  1-8واحد در مقیاس رتبه  9/2میزان بیماری 

را شناسایی کردند  QTL 22این محققین همچنین  .گیری شد هانداز

که در هر دو مرحله گیاهچه و گیاه کامل نسبت به مقاومت به 

ها بر روی هر هفت گروه لینکاژی QTLثر بودند این ؤبیماری م

 QTLاز نظر این محققین اگرچه بزرگ اثرترین . قرار داشتند

ارد اما قرار د 7Hای برروی کروموزم مرتبط با مقاومت گیاهچه

ای بالاتر نسبت به بیماری، یابی به مقاومت گیاهچه برای دست

QTLها نیز تجمع یابندها باید بر روی سایر کروموزوم . 

-E38M50)نشانگر  چهاربا انجام تجزیه ارتباطی مشخص شد که 

119, E38M50-355, E38M50-390, E35M54-163 ) در هر دو

این نشانگرها بر روی  هر چند. مرحله رشدی گیاه مشترک بودند

یابی نشدند اما تشخیص این نشانگرها های لینکاژی مکانگروه

تر در نواحی کاندید دقیق انجام تحقیقات ایای برتواند مقدمهمی

یابی نشده در های ژنی نقشهمکان .باشند شناسایی شده در ژنوم

مورف بوده ولی در  واقع مارکرهایی هستند که در جمعیت پلی

در صورت اضافه . اندیابی نشدهای لینکاژی موجود مکانهگروه

یابی و بر اساس فاصله شدن تعداد مارکرهای جمعیت نقشه

یابی نشده و مارکرهای جدید، ممکن ژنتیکی بین مارکرهای نقشه

یابی شوند و یا در است با آنالیز مجدد این مارکرها نیز مکان

یرند لذا این مارکرها های ژنی تلفیقی مورد استفاده قرار گنقشه

یابی ها در آنالیزهای نقشه اهمیت خود را داشته و استفاده از آن

به  AFLPتبدیل نشانگرهای علاوه بر این با . ارتباط معمول است

مشخص  یا نواحی تکثیری با توالی SCARاختصاصی  نشانگرهای

مکان ژنی کنترل کننده  به AFLPپس از تأیید پیوستگی نشانگر 

توان موقعیت این نشانگرها بر روی کروموزوم را تعیین میصفت، 

در هر دو مرحله مشترک باشند را شناسایی  هایی کهQTLکرد و 

های QTLدهد که تحقیقات سایر محققین نیز نشان می. کرد

تواند در هر دو مرحله رشدی گیاه مستقل مقاومت به بیماری می

. باشد( Grewal et al. 2012; Wang et al. 2015)یا مشترک 

تواند پایدار هستند، می اینکه به دلیل نشانگرهای مشترک شناسایی

 محصول این نژادیبه هایپیشبرد برنامه در بسیار مفید واقع شود و

 .فراوانی داشته باشد اهمیت

 گیری‌کلینتیجه

توان اظهار داشت که بر اساس نتایج پژوهش حاضر در مجموع می

ای و ای توری در دو مرحله گیاهچه قهوهمقاومت به بیماری لکه 

شود که این  گیاه کامل توسط چندین ژن با اثر کم کنترل می

های مختلف و در مواردی با  وسیله ژن همقاومت در اکثر موارد ب

 جهینتتوان د، بنابراین میشو های ژنی یکسانی کنترل می مکان

 کیژنیصفت پل کی یماریمقاومت به ب ای تیگرفت که حساس

 ;Williams et al. 2003; Liu et al. 2011) یقبل مطالعات که است

McLean et al. 2012; Tamang et al. 2015 )دییرا تا آن زین 

های شناسایی شده QTLهمچنین بیشتر نشانگرها و  .کند یم

غیر جدایه  صورت صورت جدایه اختصاصی و تعداد کمتری به به

ای هرحال نکتهبه .مرتبط بودند بیماریاختصاصی با مقاومت به 

کارگیری اطلاعات  هکه باید به آن توجه داشت این است که در ب

ترین گام ارزیابی کارایی  یابی ژنی، مهمهای مکان حاصل از برنامه

و شناسایی نشانگرهای آگاهی بخشی  QTLنشانگرهای پیوسته با 

مورد هایی غیر از جمعیت اصلی است که بتوانند حتی در جمعیت

برای شناسایی ارقام متحمل و حساس  QTLیابی استفاده در مکان

 شناسایی نشانگرهایهمین خاطر  به. و انتقال صفات مفید باشد

های بزرگ مورد بررسی در جمعیت باید مطالعاتی شده در چنین

ها با صفات مورد مطالعه اطمینان حاصل  ارتباط آن قرار گیرد تا از

 هاییی کاربرد این نشانگرها در برنامهبدین ترتیب کارآ شود و

منظور  البته باید خاطر نشان نمود که به .اصلاحی افزایش یابد

های کاهش خطای نوع اول در تجزیه ارتباط بهتر است از جمعیت

تر و انجام تجزیه ساختار قبل از تجزیه ارتباط  طبیعی بزرگ

 (.Casas et al. 2006)استفاده نمود 

 

‌سپاسگزاری

مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی خراسان از 

رضوی برای فراهم نمودن امکانات لازم و در اختیار قرار دادن 

د، همچنین از شوبذور ارقام تجاری جو اروپایی تشکر می

همکاری مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی 

ات ایستگاه تحقیقاشتن مزرعه ذگلستان برای در اختیار گ

 .دشوتشکر و قدردانی می( گرگان)کشاورزی عراقی محله 
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