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 (24/12/1401 تاریخ پذیرش: - 29/06/1401)تاریخ دریافت:  

کنترل عادت رشدی گندم )بهاره و پائيزه( را بر عهده دارند. علاوه بر اين، اين  Vrnهای ژن

های تحمل به نمايند و در پژوهشکليدی در زمان گلدهی و زودرسی گندم ايفا می ها نقشژن

های های ايزوژن برای ژنمنظور ايجاد لاين. در پژوهشی که بهخشکی بسيار مورد توجه هستند

Vrn-B1  وVrn-D1  طراحی شده بود، در نسلBC5F5  حاصل از تلاقی برگشتی روشن )والد

های ايزوژن دارای ريشک هستند. از الد بخشنده( مشخص شد برخی از لاينگيرنده( و اکسکليبر )و

درصد مشابه  99/99های ايزوژن با احتمال آنجا که والد تکراری بی ريشک و زمينه ژنتيکی لاين

کننده ريشک مستقل از دو ژن مورد نظر باشد رد شد. مشخص شد بود احتمال اين که ژن کنترل

هستند.  Vrn-D1aو  Vrn-D1ترتيب حامل آلل ر و بدون ريشک بهداهای ايزوژن ريشکلاين

با هم ارتباط دارند و دو فرضيه لينکاژ  Vrn-D1کننده ريشک و ژن د ژن کنترلشبنابراين مشخص 

ژنتيکی و پليوتروپی مطرح شد. برای يافتن دليل ژنتيکی اين ارتباط، علاوه بر ارقام روشن و 

حيدری نيز مورد ارزيابی ژنتيکی قرار گرفتند. سند، مهدوی و کلپاکسکليبر، ارقام رخشان، شاه

حيدری دارای ژنوتيپ پسند، مهدوی و کلدار شاهها نشان داد ارقام ريشکنتايج اين ارزيابی

Vrn-D1/Vrn-D1 دار رخشان دارای ژنوتيپ و رقم ريشکVrn-D1a/Vrn-D1a  است. از اين

داری قرار دارد ريشک Vrn-D1که با فاصله نزديک از د ژنی شرو فرضيه پليوتروپی رد و مشخص 

ها نسل تکثير جنسی، بين آن 14نمايد. فاصله اين دو ژن چنان کم است که در را کنترل می

-Vrnقرار دارد و آلل  5Dبر روی کروموزم  Vrn-D1کراسينگ اور رخ نداده است. مکان ژنی 

D1a 4های کروموزوم ناخته شده بر روینمايد. سه ژن شعادت رشدی بهاره را کنترل میA، 5A 

 5Dنمايند و تا کنون ژن شناخته شده مهمی بر روی کروموزم می کنترل داری راريشک 6B و

داری را قرار دارد و ريشک Vrn-D1 شناسايی نشده است. بنابراين، ژنی که با فاصله کمی از

ريشک پژوهش مشخص شد فنوتيپ بیمانده است. در اين نمايد تا کنون ناشناخته باقیکنترل می

ريشک بودن صفت مطلوبی نيست، پيوستگی لينکاژ دارد. از آنجا که بی Vrn-D1aبودن با آلل 

 دهد.    اين دو ژن ارزش زراعی رقم را کاهش می

 های کلیدیواژه
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 درصد 40 از بیش و است جهان زراعی گیاهان ترینمهم گندم

 .Du et al) نمایدمی مینأت را در سراسر دنیا مردم نیاز مورد کالری

کشت این گیاه گستردگی بسیار قابل توجهی دارد.  (.2021

در سرتاسر دنیا گسترده شده است. سازگاری  طوری که تقریباًبه

م به شرایط آب و هوایی توسط سه گروه ژنی بهاره گسترده گند

( Epsهای ذاتی زودرسی )( و ژنPpd(، فتوپریود )Vrnسازی )

ها زودرسی (. این ژنKato and Yamagata 1988شود )کنترل می

های را کنترل و در نتیجه آن اساس سازگاری ژنوتیپ با محیط

 Worland et al. 1998; Zhang etنماید )گذاری میمختلف را پایه

al. 2008های کنترل کننده فنولوژی، تعیین کننده عملکرد (. ژن

عنوان مثال، برای حداکثر کردن گندم در محیط هدف هستند. به

پتانسیل عملکرد گندم، گلدهی بایستی در شرایط بهینه محیطی رخ 

(. گلدهی در زمستان ممکن است ریسک Hyles et al. 2020دهد )

های زایشی را افزایش و جذب نور خورشید را سرمازدگی اندام

 .Dreccer et alد )شودهد و باعث کاهش عملکرد کاهش می

های گرم و خشک گیاه دیر (. از طرف دیگر، اگر در محیط2018

توانند عملکرد را های گرمایی و آبی میوارد فاز زایشی شود، تنش

   (.Flohr et al. 2017; Hyles et al. 2020کاهش دهند )

 Vrn-D1 و Vrn-A1، Vrn-B1 ژنی هایمکان توسط سازی بهاره

 قرار 5 شماره همیولوگ هایزوموکروم روی بر که شودمی کنترل

 هایمکاناین  تأثیراز لحاظ میزان (. Zhang et al. 2022) دارند

 Vrn-A1 <Vrn-B1 <Vrn-D1 صورتبه بر زودرسی، ژنی

در هر کدام از این  (.Ogbonnaya et al. 2017) دنشومی بندیرتبه

کنترل کننده عادت رشدی بهاره نسبت به های های ژنی، آللمکان

های کنترل طور در هر سه مکان ژنی آللپاییزه غلبه دارند. همین

های کنترل کننده عادت رشد کننده عادت رشد بهاره نسبت به آلل

انی پاییزه اپیستازی دارند. بنابراین، عادت رشدی پاییزه فقط زم

های مغلوب وجود شود که در هر سه مکان ژنی آللمشاهده می

ترین آلل ایجاد مهم Vrn-A1a(. آلل Pugsley 1971داشته باشند )

عادت رشدی بهاره است که به تنهائی باعث عدم حساسیت به 

 هایشود. در حالی که آلل غالب در سایر مکانورنالیزاسیون می

 Pugsleyنمایند )ور نسبی برطرف میطژنی نیاز ورنالیزاسیون را به

1971; Pugsley 1972های (. گستردگی ژنVrn  در نواحی

-Vrn-A1، Vrnعنوان مثال فراوانی مختلف جهان متفاوت است. به

B1 و Vrn-D1 66و  41، 39ترتیب به مکزیک گندم ارقام در 

در اروپا  Vrn-A1a، (Chen and Dubcovsky 2012) است درصد

ای فراوانی بیشتری ر ژاپن، چین و نواحی مدیترانهد Vrn-D1aو 

(. Iwaki et al. 2001; Fu et al. 2005; Zhang et al. 2008دارند )

در مناطق مختلف جهان اهمیت  Vrnهای تفاوت فراوانی آلل

 .Zhang et alدهد )ها در گندم را نشان میسازگاری این ژن

2008 .) 

( تحمل به سرما را Ppdود )( و فتوپریVrnهای بهاره سازی )ژن

 ;Janmohammadi and Mahfoozi 2013نمایند )نیز کنترل می

Babben et al. 2018; Zhang et al. 2022 در مقایسه با آلل .)

ای طور قابل ملاحظهبه vrn-A1، آلل مغلوب Vrn-A1aغالب 

 Linmin andدهد ))بیش از دو برابر( تحمل به سرما را افزایش می

Fowler 2006کننده عادت رشد که بر  (. در رابطه با ژن کنترل

-vrnهای با عادت رشدی پائیزه )قرار دارد، ژنوتیپ Dروی ژنوم 

D1/vrn-D1هائی که عادت رشدی بهاره )( نسبت به ژنوتیپVrn-

D1a/Vrn-D1aدهند ( دارند تحمل به سرمای بیشتری نشان می

(Zhang et al. 2022به .)غالب های طور کلی، آللVrn  باعث

شوند و با گزینش به کمک نشانگر برای کاهش تحمل به سرما می

 .Zhang et alتوان تحمل به سرما را افزایش داد )ها میاین ژن

(. به همین دلیل است که در نواحی سرد با یخبندان زمستانه 2022

 شود. از ارقام پاییزه استفاده می

کاهش خسارت پرندگان دارد و در  قرار لما نوک روی بر ریشک

 شنق گیاهان بذر انتشار درنماید. این اندام نقش مهمی ایفا می

باعث افزایش  و (Guo and Schnurbusch 2016) دارد ایویژه

 ریشک گرفتن قرار. (Rebetzke et al. 2016) شودگیاه می فتوسنتز

 کربن اکسیددی و نور باعث شده است به کانوپی بالایدر 

 ها را افزایش دهداسمیلات تولیدرسی داشته باشد، ی دستنامحدود

(Rebetzke et al. 2016)  و باعث افزایش عملکرد در شرایط دیم

 Olugbemi et al. 1976; Motzo and Giunta 2002; Nie et) شود

al. 2020.) کروموزوم کوچک بازوی روی بر که یغالب هایژن 

4A، 5 کروموزوم بزرگ بازویA 6کوچک  بازوی وB قرار 

 .Sourdille et al) نمایندمی کنترل را ریشکاند نداشتن گرفته

2002; Rebetzke et al. 2016 .)ژن B1  5 کروموزوم روی برکهA 

  مقدمه
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. آلل غالب است ریشک کنترل شناخته شده ژن ترینمهمقرار دارد 

 افزایش نماید و باعثاین مکان ژنی، بی ریشک بودن را کنترل می

 DeWitt) شودمی دانههزار  وزن کاهش و سنبله در سنبلچه تعداد

et al. 2020 .)های بررسی ارتباط ژنتیکی ژن پژوهش این هدف

داری در جمعیت حاصل ( و ریشکVrnکننده بهاره سازی ) کنترل

از تلاقی برگشتی روشن )والد تکراری( و اکسکلیبر )والد 

 بخشنده( است. 

 

ثیر زودرسی بر عملکرد گندم نان أررسی تدر پژوهشی که برای ب

طراحی شده بود، زودرسی با استفاده از روش تلاقی برگشتی از 

رقم استرالیائی اکسکلیبر به رقم روشن منتقل شد. تلاقی روشن و 

حاصل شود. در  1Fانجام شد تا نسل  1390اکسکلیبر در سال 

شتی داده با والد تکراری )رقم روشن( تلاقی برگ 1Fسال بعد نتاج 

د. سال بعد نتاج زودرس نسل شوحاصل  1F1BCشد تا نسل 

1F1BC  2گزینش و خودگشن شدند تا نسلF1BC  د. شوحاصل

ترین بوته گزینش کشت شدند، زودرس 2F1BCدر سال بعد نتاج 

حاصل  1F2BCو با رقم روشن تلاقی برگشتی داده شد تا نسل 

با رقم روشن   1F2BCترین بوته نتاج در سال بعد زودرس شود.

د. نتاج زودرس شوحاصل  1F3BCتلاقی برگشتی داده شد تا نسل 

در سال بعد، گزینش و خودگشن شدند تا نسل  1F3BCنسل 

2F3BC  های زودرس و دیررس د. در این نسل بوتهشوحاصل

-Dorraniگزینش شدند و ارزیابی مقدماتی عملکرد انجام شد )

Nejad et al. 2022ترین بوته نسل ، زودرس(. در ادامه پروژه

2F3BC  گزینش و با رقم روشن تلاقی برگشتی داده شد تا نسل

1F4BC .های در این نسل والدین و نتاج از لحاظ ژن حاصل شود

کننده نیاز سرمایی )بهاره سازی( بررسی شدند. از لحاظ ژن کنترل

Vrn-A1  والدین تنوع ژنتیکی نداشتند، بنابراین در ادامه ارزیابی

از لحاظ   1F4BCمکان ژنی انجام نشد. در سال بعد، بوته نتاج  این

بررسی و نتاج هتروزیگوت در هر دو  Vrn-D1و  Vrn-B1های ژن

رقم روشن تلاقی برگشتی داده شدند تا با مکان ژنتیکی گزینش و 

های پیاپی د. با استفاده از خودگشنیشوحاصل  1F5BCنسل 

د. در تمام این ش حاصل 4F5BCو  2F5BC ،3F5BCهای نسل

هایی که برای هر دو مکان ژنتیکی هتروزیگوس ها فقط بوتهنسل

( با کمک Vrn-B1a/vrn-B1 Vrn-D1a/vrn-D1باشند )

فقط  5F5BCنشانگرهای اختصاصی گزینش شدند. در نسل 

-Vrn-B1a/Vrnهای های هموزیگوس شامل چهار ژنوتیپبوته

B1a Vrn-D1a/Vrn-D1a ،Vrn-B1a/Vrn-B1a vrn-D1/vrn-D1، 
vrn-B1/vrn-B1 Vrn-D1a/Vrn-D1a و vrn-B1/vrn-B1 vrn-

D1/vrn-D1  گزینش و تکثیر شدند. با توجه به شجره، میزان

درصد  99/99شباهت زمینه ژنتیکی چهار لاین ایزوژن ایجاد شده 

است. این شباهت بسیار بالای زمینه ژنتیکی، بستر مطالعه دقیق 

     نماید.   جاد میهای ایزوژن را ایاین لاین

 .Zhang et alروشاساس  بر نتاج و والدین DNA استخراج

 Tris-base. برای این منظورشد انجامبا اندکی تغییرات ( 1998)

 20 نهایی غلظت) EDTA و( مولارمیلی 100 نهایی غلظت)

 NaClسپس. شدند حل شده اتوکلاو مقطرآب در( مولارمیلی

 و شد حل PVP 2% و CTAB 2%  ،(مولار 4/1 نهایی غلظت)

 بافر نهایی، حجم تا مقطرآب افزودن با. رسید pH= 8 به محلول

 مایع ازت در برگ یتازه بافت از گرم 5/0. شد تهیه استخراج

 افزودن از بعد. شد منتقل لیتریمیلی 2 هایمیکروتیوب به و پودر

 و دگراسانتی درجه 65 دمای با استخراج بافر از میکرولیتر 1000

 حمام در دقیقه 30 مدت به هانمونه مرکاپتواتانول، میکرولیتر 4

 اثربخشی برای. شد انکوبه گرادسانتی درجه 65 دمای با گرم آب

 700. شدند داده تکان دقیقه 10 زمانی فواصل در هاتیوب بیشتر،

 به 1 به 24 نسبت با الکل ایزوآمیل -کلروفرم محلول میکرولیتر

 مدت به هاتیوب. شد ورتکس دقیقه 5و فهاضا تیوب هر مخلوط

 فاز. شدند سانتریفیوژ دقیقه در دور 10000 سرعت با و دقیقه 5

 آن حجم یاندازه به و منتقل لیتریمیلی 5/1 تیوب به بالایی

 به سسپ. شد مخلوط آرامی به دست با و اضافه سرد ایزوپروپانول

 .گرفت قرار گرادسانتی درجه 20 منفی فریزر در دقیقه 20 مدت

 و سانتریفیوژ دقیقه در دور 14000  سرعت با دقیقه 20 هاتیوب

 افزودن با تیوب هر DNA پلیت. شد ریخته بیرون رویی فاز سپس

 الکل در جدا، رسوب تا شد ورتکس %70 الکل میکرولیتر 500

 با دقیقه 5 مدت به سپس. شود انجام خوبیبه شستشو و شناور

 ریختن بیرون از پس. شد سانتریفیوژ دقیقه در دور 14000 سرعت

 20 مدت به هاتیوب DNA  کردن خشک منظوربه شستشو، بافر

  هامواد و روش
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 حل منظوربه. شد داده قرار اتاق دمای در باز در صورته ب دقیقه

 رسوب به دیونیزه مقطرآب میکرولیتر 50 مقدار DNA نمودن

DNA منتقل فریزر به نگهداری جهت تیوب سپس. شد اضافه 

 جهت و درصد یک آگارز ژل از  DNAکیفیت بررسی تجه. دش

 Nanodropنانودراپ اسپکتوفتومتری دستگاه از آن کمیت بررسی

OneC  شرکت ThermoSientific دش استفاده.  

 نانوگرم 100 تا 50 حاوی لیترمیکرو 20 حجم در واکنش مخلوط

DNA کرولیترمی 10 آغازگر، هر از میکرولیتر 1 ژنومی، الگوی 

pcr master mix از استفاده با واکنش این. بود آب میکرولیتر 6 و 

از  Vrn-B1برای بررسی ژن  .شد انجام اختصاصی آغازگرهای

و  ATCATCTTCTCCACCAAGGGجفت آغازگر 

CTCATGCCAAAAATTGAAGATGA  برای تکثیر آللVrn-

B1a  جفت 1124با طول( بازShcherban et al. 2012 و جفت )

و  GTTGGTTCAAACAGAGAGCآغازگر 

CACTGGTGGTAGCTGAGATT  برای تکثیر آللVrn-B1  با

( استفاده شد. همچنین برای Fu et al. 2005باز )جفت 1149طول 

از جفت آغازگر  Vrn-D1تکثیر ژن 

GTTGTCTGCCTCATCAAATCC  و

GGTCACTGGTGGTCTGTGC  برای تکثیر آللVrn-D1a  با

غازگر ( و جفت آFu et al. 2005باز )جفت 1671طول 

GTTGTCTGCCTCATCAAATCC  و

AAATGAAAAGGAACGAGAGCG  برای تکثیر آللVrn-

D1  جفت 997با طول( بازFu et al. 2005.استفاده شد ) برای 

 PCR واکنش آغازگرها، اتصال مطلوب دمای آوردن دستهب

 برنامه در. شد انجام آغازگرها جفت از کدام هر برای تگرادیان

 94 دمای در اولیه سازی واسرشت از،پلیمر ایزنجیره واکنش

 در سازی واسرشت مراحل و دقیقه دو مدت به گرادسانتی درجه

 به آغازگرها اتصال دقیقه، 1 مدت به گرادسانتی درجه 94 دمای

 درجه 72 دمای در پلیمراز زنجیره توسعه و دقیقه 1 مدت

 Analytik) دستگاه در سیکل 36 در دقیقه 1 مدت به گرادسانتی

jena (Biometra Tone واکنش در نهایی توسعه مرحله. شد انجام 

 دقیقه 10 مدت به گرادسانتی درجه 72 دمای در پلیمراز ایزنجیره

 یک آگارز ژل روی PCR محصولات تکثیر، از پس. شد انجام

 در و DNA green viewer توسط ایمن آمیزیرنگ با درصد

 در فرابنفش نور زیر و شدند جدا Labnet الکتروفورز دستگاه

 .شد انجام برداریعکس Gel document (Quantom4دستگاه )

دار و رقم روشن در اصطلاح رقم استرالیائی اکسکلیبر ریشک

شناسی اندکی ریشک ریشک است ولی از لحاظ گیاه عامیانه بی

و  5F5BCتعلق دارد. در نسل  awnletedهای دارد و به گروه گندم

نسی متوجه شدیم برخی از نتاج دارای نسل تکثیر ج 14پس از 

بررسی  Vrnهای ریشک هستند. در ادامه ارتباط ریشک و ژن

 خواهد شد.  

 

مورد  Vrnهای والدین تلاقی در پروژه مورد نظر از لحاظ ژن

بودند  vrn-A1/vrn-A1بررسی قرار گرفتند. هر دو دارای ژنوتیپ 

 Pugsleyنمایند )کنترل می ( که عادت رشدی پائیزه را1)شکل 

از آنجایی که هر دو والد در این مکان ژنی دارای عادت (. 1971

های ایزوژن بهاره و پائیزه در رشدی پائیزه بودند امکان تهیه لاین

-Vrnاین مکان ژنی وجود نداشت. از طرف دیگر، در مکان ژنی 

B1  رقم روشن دارای ژنوتیپvrn-B1/vrn-B1  و رقم اکسکلیبر

-vrnو  Vrn-B1aهای بود. آلل Vrn-B1a/Vrn-B1aارای ژنوتیپ د

B1 نمایند عادت رشدی بهاره و پائیزه را کنترل می ترتیببه

(Pugsley 1971همین .) طور در مکان ژنیVrn-D1 رقم روشن ،

و رقم اکسکلیبر دارای  Vrn-D1a/Vrn-D1aدارای ژنوتیپ 

 vrn-D1و  Vrn-D1aهای بود. آلل vrn-D1/vrn-D1ژنوتیپ 

 Pugsleyنمایند )عادت رشدی بهاره و پائیزه را کنترل می ترتیببه

1971.) 

-Vrn  هایهای ایزوژن با ژنوتیپبا توجه به این نتایج چهار لاین 

B1a/Vrn-B1a Vrn-D1a/Vrn-D1a،  Vrn-B1a/Vrn-B1a vrn-

D1/vrn-D1 ،vrn-B1/vrn-B1 Vrn-D1a/Vrn-D1a و vrn-

B1/vrn-B1 vrn-D1/vrn-D1  برای این دو مکان ژنی ایجاد شد

 (. 1)شکل

مشخص شد برخی از نتاج دارای ریشک بودند.  2F4BCدر نسل 

د ها دارای ریشک بونیز برخی از ژنوتیپ 5F5BCهمچنین در نسل 

 4F5BCتا  1F5BCهای (. لازم به ذکر است که در نسل3)شکل 

 دار مشاهده نشد.نتاج ریشک

  نتایج و بحث
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لد نده( و اکسکلیبر )وای بین والد روشن )والد گیرعدم تنوع ژنتیک -1شکل 

های ایزوژن ینو تنوع ژنتیکی والدین و لا Vrn-A1بخشنده( برای مکان ژنی 

 Vrn-D1و  Vrn-B1برای دو مکان ژنی 

 

ها برای هر دو مکان دلیل این امر این است که در خلال این نسل

نتاج هتروزیگوت گزینش شدند و  Vrn-D1و  Vrn-B1 ژنی

 .Sourdille et alداری )ریشکی نسبت به ریشکدلیل غالبیت بیبه

2002; Rebetzke et al. 2016ها دار در این نسل(، نتاج ریشک

 د.  شمشاهده ن

-Vrnریشک بی -1)از چپ به راست(  2های شکل ژنوتیپ

B1a/Vrn-B1a Vrn-D1a/Vrn-D1a ،2- دار ریشکvrn-B1/vrn-

B1 vrn-D1/vrn-D1، 3- دارریشک Vrn-B1a/Vrn-B1a vrn-

D1/vrn-D1 بی ریشک -4 و vrn-B1/vrn-B1 Vrn-D1a/Vrn-

D1a  هستند. با کنار هم قرار دادن نتایج ژنوتیپی و فنوتیپی

 Vrn-D1شود بین صفت ریشک و مکان ژنی مشخص می

پیوستگی ژنتیکی یا پلیوتروپی وجود دارد. دلیل این استنباط آن 

و  Vrn-D1aدن همواره همراه با آلل ریشک بواست که فنوتیپ بی

 بوده است. Vrn-D1داری همراه با آلل فنوتیپ ریشک

 

و  Vrn-B1وژی خوشه چهار لاین ایزوژن برای دو مکان ژنی مورفول -2شکل 
Vrn-D1 

 

با توجه به نتایج مشاهده شده هر دو دلیل ژنتیکی مطرح شده 

افتن پاسخ این پرسش ی یبراتوانند این پدیده را توجیه نمایند. می

پسند، علاوه بر ارقام روشن و اکسکلیبر، ارقام رخشان، شاه

جز رقم حیدری نیز مورد ارزیابی قرار گرفتند. بهمهدوی و کل

دار هستند. نتایج ارزیابی ژنتیکی نشان روشن، سایر ارقام ریشک

 حیدری دارای ژنوتیپپسند، مهدوی و کلدار شاهداد ارقام ریشک

vrn-D1/vrn-D1 دار رخشان دارای ژنوتیپ و رقم ریشکVrn-

D1a/Vrn-D1a  (. از این رو فرضیه پلیوتروپی رد 3است )شکل

 شود. می

دار رخشان، ارقام ریشکدر  Vrn-D1نتایج ارزیابی مکان ژنی  -3شکل 

 (Awnletedحیدری، اکسکلیبر و رقم روشن )سند، مهدوی، کلپشاه

 

داری صفتی است که تحت دلیل اینکه ریشکلازم به ذکر است به

تواند کنترل چندین مکان ژنی است اطلاعات حاصل شده نمی

الا بیار دلیل قطعی بر رد فرضیه پلیوتروپی باشد ولی با احتمال بس

 گیرد.  فرضیه لینکاز ژنتیکی مورد پذیرش قرار می
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 گیری کلینتیجه

 Vrn-B1ان ژنی در پژوهش حاضر چهار لاین ایزوژن برای دو مک

نمایند ها زودرسی را کنترل میایجاد شد. این ژن Vrn-D1و 

(Worland et al. 1998; Zhang et al. 2008 و با کنترل زودرسی )

 Kato andباعث سازگاری گندم به شرایط آب و هوایی مختلف )

Yamagata 1988شوند و در نهایت عملکرد گندم در محیط ( می

 Flohr et al. 2017; Dreccerدهند )ر میهدف را تحت تاثیر قرا

et al. 2018; Hyles et al. 2020های (. ژنVrn-B1  وVrn-D1 

نمایند علاوه بر زودرسی تحمل به سرما را نیز کنترل می

(Janmohammadi and Mahfoozi 2013; Babben et al. 2018; 

Zhang et al. 2022های با عادت رشدیعنوان مثال ژنوتیپ(. به 

هائی که عادت رشدی ( نسبت به ژنوتیپvrn-D1/vrn-D1پائیزه )

( دارند تحمل به سرمای بیشتری نشان Vrn-D1a/Vrn-D1aبهاره )

 Vrnهای غالب طور کلی، آلل(. بهZhang et al. 2022دهند )می

شوند و با گزینش به کمک باعث کاهش تحمل به سرما می

ه سرما را افزایش داد توان تحمل بها مینشانگر برای این ژن

(Zhang et al. 2022به .) همین دلیل است که در نواحی سرد با

 شود.یخبندان زمستانه از ارقام پاییزه استفاده می

-Vrnنتایج این پژوهش نشان داد بین صفت ریشک و مکان ژنی 

D1  پیوستگی ژنتیکی وجود دارد. فاصله این دو مکان ژنی

ل تکثیر جنسی بین این دو مکان نس 14قدری کم است که در به

بر روی  Vrn-D1اور رخ نداده است. مکان ژنی ژنی کراسینگ

که با  Vrn-D1های غالب مکان ژنی قرار دارد و آلل 5Dکروموزم 

Vrn-D1a شود عادت رشدی بهاره را کنترل نشان داده می

 (. در این مکان ژنیFu et al. 2005; Zhang et al. 2022نماید )می

اند های غالب با حذف بخشی از توالی آلل مغلوب ایجاد شدهآلل

(Zhang et al. 2012همچنین سه ژن شناخته شده بر .) روی 

 و 5A کروموزوم بزرگ بازوی ،4A کروموزوم کوچک بازوی

 Sourdille) نمایندمی کنترل راژنتیک ریشک  6Bکوچک  بازوی

et al. 2002; Rebetzke et al. 2016 ) ژنکه B1 روی بر که 

 .DeWitt et al) استها آن ترینمهمقرار دارد  5A کروموزوم

دهد تا کنون ژن شناخته طور که این نتایج نشان میهمان (.2020

شناسایی نشده است. بنابراین،  5Dشده مهمی بر روی کروموزم 

داری را قرار دارد و ریشک vrn-D1ژنی که با فاصله کمی از 

های مانده است. با تلاقی لاینباقی نماید ناشناختهکنترل می

و ایجاد جمعیت در حال تفرق بسیار  Vrn-D1ایزوژن مکان ژنی 

را  vrn-D1توان فاصله ژن کنترل کننده ریشک و بزرگ می

ریشک در این پژوهش مشخص شد فنوتیپ بی محاسبه نمود.

باعث  Vrn-D1aلینکاژ دارد. از آنجا که آلل  Vrn-D1aبودن با آلل 

ریشک بودن صفت ( و بیZhang et al. 2022شود )ی میزودرس

(، پیوستگی این دو ژن Rebetzke et al. 2016مطلوبی نیست )

     دهد.ارزش زراعی ژنوتیپ را کاهش می
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