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اي معمولي اي به بيماري لكه قهوههاي ژني مرتبط با مقاومت گياهچهمكان شناسايي

 يتجزيه ارتباط روشاستفاده از  جو با
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  چكيده

منظور . بهاستهاي مهم برگي جو يكي از بيماري Cochliobolus sativus اي معمولي با عامل قارچيبيماري لكه قهوه

رقم  142شامل  جو بهاره دو رديفه اروپايي يك جمعيت  بيماري دراين به  ايگياهچه مقاومت ژني مرتبط با هايمكان شناسايي

فنوتيپي حاصل از واكنش اين ارقام نسبت به چهار جدايه  هايو داده SSR و AFLP نشانگر 407 يهاي ژنوتيپدادهاز تجاري، 

استفاده شد. اين  از گندم) Cst-151و  Cst-42از جو و  Csh-16و  Csh-1هاي اي معمولي جو (جدايهعامل بيماري لكه قهوه

در ارقام مورد مطالعه  تركه بيش. نتايج نشان داد ندآوري شدهاي مازندران، گلستان و خراسان رضوي جمعاز استان هاجدايه

اي هترين تعداد واكنش حساسيت نسبت به جدايهبيشاما مقاوم بودند،  Cst-42و  Csh-16هاي نسبت به جدايهاي مرحله گياهچه

Csh-1  وCst-151 .احتمالي ( زيرجمعيت دو به را مطالعه مورد هايلاين ،جمعيت ساختار بررسي مشاهده شدK=2 تقسيم (

مدل خطي  شش و دوازده مكان ژني و با استفاده ازترتيب هب )GLM( خطي عمومي مدلاز استفاده با ارتباطي تجزيه د. كر

در سطح احتمال يك از برگ جو و گندم  حاصلهاي جدايه به مقاومت با مرتبط ژني مكان چهارو  سهترتيب هب )MLM( مخلوط

تمامي يابي شدند. نقشه 7Hو  2H ،3H ،5H ،6Hهاي ژني روي كروموزوم هاياين مكانشد. شناسايي  )P≤0.01درصد (

 و Cst-151 يهجدا به دو مقاومت با Bmag0225-161نشانگر  فقطو  ندبودهاي ژني شناسايي شده اختصاصي هر جدايه مكان

Csh-1 نژادي براي توليد ارقام مقاوم هاي بهتوانند در برنامهپس از تأييد و اعتبارسنجي مي بود. نشانگرهاي شناسايي شده مرتبط

  به بيماري مورد استفاده قرار گيرند. 

  

   AFLP  ،Cochliobolus sativus ، SSR يابي ارتباطي،نقشه :هاي كليديواژه
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  مقدمه

 اي معمولي جو با عامل قارچيبيماري لكه قهوه

Cochliobolus sativus  برگي هاي مهميكي از بيماري 

در  يماريب. اين باشدجو در مناطق گرم و مرطوب جهان مي

بر  .دارد ايويژهايران نيز اهميت مناطق مهم كشت جو در 

اي )، بيماري لكه قهوهErshad, 2009اساس گزارش ارشاد (

(كليبر، گرمي و مشكين  معمولي جو از آذربايجان شرقي

هاي شهر)، گرگان و خوزستان گزارش شده است و در استان

شمالي كشور و مناطق گرم و مرطوب جنوب كشور نيز از 

اي هر چند بيماري لكه قهوهاهميت خاصي برخوردار است. 

توان از طريق چندين نوبت استفاده از معمولي جو را مي

ها كنترل كرد، اما استفاده از ارقام مقاوم به بيماري كشقارچ

روش  عنوان بهترينمحيطي بهاز نظر اقتصادي و زيست

 Fetch andكنترل اين بيماري معرفي شده است (

Steffenson, 1994(. بر اساس گزارش شارما و همكاران 

(Sharma et al., 2007)  براي انتخاب ارقام جو اصلاح

 معمولي، پيشرفتاي قهوههاي مقاوم به بيماري لكه ژنوتيپ

هاي مقاوم به ژنوتيپ توسعهو  است بسيار محدودي داشته

  متخصصين اصلاح جو  جدي براي يبيماري چالشاين 

  . رودشمار ميبه

توارث مقاومت به نحوه در مورد  دقيقاطلاعات وجود 

بيماري و در دسترس بودن نشانگرهاي مولكولي پيوسته با 

هاي مناسب جهت راهكارطراحي براي  هاي مقاومتژن

چند مطالعات  . هرافزايش مقاومت ارقام جو مورد نياز است

اي انجام شده است، توارث بيماري لكه قهوه در موردبسياري 

درستي درك نشده است. برخي از اما ماهيت توارث هنوز به

 ;Arney, 1951ژني (اين بيماري را تكمحققين توارث 

Wilcoxson et al., 1990ژني () و برخي چندGriffee, 

1925; Steffenson et al., 1996 اند. كرده) گزارش

گزارش ) Steffenson et al., 1996استفنسن و همكاران (

در مرحله را بيماري  به مقاومت يهاي مختلفدادند كه ژن

كنون،  تا .كنندمي كنترل جو گياه كاملاي و گياهچه

نام و دو مكان دو ژن بي، Rcs1- Rcs6( حداقل ده مكان ژني

براي مقاومت به بيماري ) vrs3 و gsh2هاي ژن مرتبط با

، Rcs1 ،Rcs2 ،Rcs3 .انددر جو شناسايي شده ياقهوهلكه 

Rcs5 و Rcs6 2هاي روي كروموزوم ترتيببه(2H) ،

5(1H) ،7(5H) ،1(7H)  5و(1H)  هاي اما ژن دارند،قرار

). لنگ و Leng et al., 2018اند (يابي نشدهديگر نقشه

) گزارش كردند كه ژن غالب Leng et al., 2018همكاران (

Scs6 اي معموليلكه قهوه باعث ايجاد حساسيت به بيماري 

 قرار دارد. 1Hد و روي بازوي كوتاه كروموزم شودر جو مي

براي مقاومت به بيماري لكه   QTLتعدادي ،اين علاوه بر

 گياه كاملاي و در مراحل گياهچهجو اي معمولي قهوه

 ,.Bilgic et al., 2005; Bovill et al(است  شده گزارش

2010; Roy et al., 2010; Wang et al., 2017.(  اكثر

هاي گزارش شده باعث ايجاد مقاومت به QTLها يا مكان

   .شودمي) ND85F )C. sativusيك جدايه مانند جدايه 

نژادي براي توليد ارقام به هايمنظور طراحي برنامهبه 

مقاوم، شناسايي منابع مقاومت و تجزيه ژنتيكي مقاومت به 

 هايتلاقي انجام ،روش استاندارد .استبيماري حائز اهميت 

ارزيابي و سپس  مقاومبين والدين حساس و  يدو والد

عيت نتاج جمدر  (با نشانگرهاي مولكولي) يو ژنوتيپ يفنوتيپ

 است هاي مقاومتنژكروموزومي براي تعيين تعداد و مكان 

(Lander and Botstein 1986).  يك روش جايگزين براي

 ايهتلاقي انجامهاي مقاومت كه نيازي به مكان يابينقشه

 يابينقشههاي غربالگري نتاج ندارد، يا نسل يدو والد

يابي مبتني بر يا نقشه (Association Mapping)ي ارتباط

. است  (Linkage Disequilibrium)ي وستگيپ يتعادلنام

هاي آماري براي ارتباط بين ارتباط، ارزيابي وسيله تجزيهبه

 فاتصاساس نشانگرهاي مولكولي و فنوتيپ  ها برژنوتيپ

 Buntjer) شودپلاسم انجام ميهاي ژرممختلف در مجموعه

et al., 2005) .تواند در هر مي روشوري، اين ئاز نظر ت

را براي  QTL اعمال شود و طبيعي پلاسممجموعه ژرم

از  .شناسايي كند ،دهندكه تنوع نشان مي صفاتبسياري از 

گياهان در سال در  يابي ارتباطينقشه اولين كاربردزمان 

2001 (Thornsberry et al., 2001)به دليل  ، اين روش

، علاقه به شناسايي يژنوتيپارزيابي هاي آوريفن توسعه

در بسياري از  ،هاي آماريو بهبود روشهاي جديد آلل

گياهان زراعي مورد استفاده قرار گرفته و تا كنون چندين 

هاي ژني مقاومت به مطالعه نيز براي شناسايي مكان

هاي مختلف در جو توسط نشانگرهاي مولكولي انجام بيماري

 ،يابي صفات موفولوژيكمكان به توانمي جملهاز  .شده است

بيماري و ساير صفات زراعي در ارقام تجاري جو   مقاومت به 

)Kraakman, et al., 2006(،  شناسايي نشانگرهاي

 لكهاي كنترل كننده مقاومت به بيماري هQTLپيوسته با 

 ,.Roy et al(در جو وحشي  يااهچهيگ مرحله در ياقهوه

تهيه نقشه پيوستگي براي مقاومت به سه  ) و نيز2010

 Wangدر جوهاي زراعي ( Cochliobolus sativusجدايه 

et al., 2017اشاره كرد (.  
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 پژوهش حاضرهدف از با توجه به توضيحات ارايه شده، 

به بيماري لكه  مقاومت ژني مرتبط با هايشناسايي مكان

يك جمعيت از  در ايدر مرحله گياهچه اي معموليقهوه

 ينيز شناسايارقام پيشرفته تجاري جو دو رديفه اروپايي و 

 هايها در برنامهمنظور استفاده از آنمنابع مقاومت جديد به

كمك نشانگرهاي مولكولي مرتبط با نژادي جو بهمختلف به

 .بودبه اين بيماري  مقاومت

  

  هامواد و روش

  مواد گياهي

 142منابع ژنتيكي مورد استفاده در اين تحقيق شامل 

  ).1(جدول دو رديفه) بود بهاره رقم پيشرفته اروپايي (جو 

هاي تجاري مورد استفاده در سراسر پلاسماين ارقام ژرم

 ندميلادي بود 2006تا  1991هاي اروپاي غربي طي سال

)Kraakman et al., 2006 كه در حال حاضر نيز مورد ،(

اين ارقام از مركز تحقيقات و  هايگيرند. بذركشت قرار مي

آموزش كشاورزي و منابع طبيعي خراسان رضوي تهيه شد. 

 پيت محيط مستطيلي در هايگلدان ارقام مورد مطالعه در

در هر گلدان سه گياهچه  شدند. كشت تكرار سه با ماس

دمايي  شرايط مرحله دو برگي در تا كشت شد و گياهان

 16 دوره نوري و درصد 75، رطوبت سلسيوس درجه 1±25

 ند. نگهداري شدساعت تاريكي  8روشنايي و  ساعت

  هاي عامل بيماريجدايه

شامل دو جدايه در اين تحقيق هاي مورد مطالعه جدايه 

آوري هاي گندم و دو جدايه جمعآوري شده از برگجمع

ها در هاي جو بود. اطلاعات مربوط به جدايهشده از برگ

از  C. sativus  هايشده است. جدايه ارايه 2جدول 

 علايم لكهكه داراي  هاي جو در مرحله رشد كاملبرگ

هاي تحقيقات و آموزش اي بودند، از مزارع ايستگاهقهوه

آوري جمعمحله (گرگان) كشاورزي طرق (مشهد) و عراقي

هاي متعارف انجام و براي ها به روشجداسازي جدايه .دش

آگار -اسپور كردن در محيط كشت آبسازي از روش تكخالص

 Cst-151هاي جدايه .)Nelson et al., 1983استفاده شد (

دانشگاه  از تحقيق نيزدر اين  مورد استفاده  Cst-42و

 گروه ،دانشكده مهندسي كشاورزيصنعتي اصفهان (

   ) تهيه شدند.بيوتكنولوژي

  ي و ارزيابي مقاومت به بيماريآلودگ جاديا

هاي سازي به پتريعامل بيماري پس از خالصقارچ 

) منتقل و در PDAآگار ( -دكستروز -زمينيحاوي سيب

 25ساعت روشنايي و دماي  16ساعت تاريكي و  8شرايط 

هاي قارچ عامل كنيدي. داري شدنگه سلسيوسدرجه 

 ليتر آب مقطر استريل ووسيله افزودن چند ميليهبيماري ب

وسيله يك لام استريل هب خراش دادن سطح محيط كشت

ها از دو لايه پارچه ململ عبور داده . كنيديدشآوري جمع

ليتر سوسپانسيون مايه و تعداد كنيدي در هر ميلي ندشد

افزودن آب مقطر  با و تلقيح با لام هموسيتومتر شمارش

 .ليتر تنظيم شدكنيدي در هر ميلي 8000استريل به تعداد 

 به هاخت و چسبندگي كنديكنوامنظور توزيع يسپس به

 100ميزان به Tween-20هاي گياهچه جو از برگ

  . )Roy et al., 2010ميكروليتر در ليتر استفاده شد (

با استفاده از  پاشي وروش محلولبه هازني گياهچهمايه

روز پس از كاشت، هنگامي كه  14پاش دستي محلول

ارزيابي . شدانجام ها در مرحله دو برگي بودند، گياهچه

ده شهاي تلقيحگياهچهد. ش انجامدر سه تكرار نيز مقاومت 

 25-27 با دماي ساعت در شرايط تاريكي 18-24 مدت به

 داري و سپس بهنگه (اشباع) و رطوبت بالا سلسيوسدرجه 

 75و رطوبت  لسيوسدرجه س 25-27با دماي  رشداتاقك 

 ساعت تاريكي 8ساعت روشنايي و  16 دوره نوريدرصد با 

اي لكه قهوهبيماري ارزيابي مقاومت به شدند. منتقل 

 Fetch(فتچ و استفنسن  عددي نهمقياس بر اساس معمولي 

and Steffenson,1999( د. انجام ش 

  ارزيابي ژنوتيپي

توسط كركمن و همكاران قبلاً جمعيت مورد مطالعه 

)Kraakman et al., 2004;  Kraakman et al., 2006 (

جفت  11و  AFLPجفت آغازگر  14با استفاده از 

اقنوم و همكاران يابي شده است. نقشه  SSRآغازگر

)Aghnoum et al., 2019 (21  نشانگر مولكوليSSR 

وع در مجمبه نقشه گزارش شده قبلي اضافه كردند. را جديد 

 و AFLP هاي مختلف نشانگرهايللآو با در نظر گرفتن 

SSR نشانگر چندشكل در جمعيت حاضر مورد  407، تعداد

هاي منظور تجزيه و تحليل دادهبه استفاده قرار گرفت.

درصد  10شده بيش از هاي گمبا داده يژنوتيپي، نشانگرهاي

 )MAF=Minor Allele Frequency(فراواني آللي  و

 نشانگر 218درصد حذف و مجموعه جديدي از  5تر از كم

 . داستفاده ش يارتباط تجزيهبراي ارزيابي ساختار جمعيت و 
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 ها ها به زيرجمعيتجو دو رديفه اروپايي مورد مطالعه در اين تحقيق و درصد عضويت آنارقام تجاري  -1جدول 
Table 1. Modern European two-row spring barley cultivars studied in this research and their membership 

percentages to sub-populations  

No Cultivar 
Q Value  

No Cultivar 
Q Value 

Q1 Q2  Q1 Q2 

1 ABED4611 0.002 0.998  46 CULMA 0.356 0.644 

2 ABED5193 0.037 0.963  47 DECANTER 0.998 0.002 

3 ABELONE 0.997 0.003  48 DELIBES 0.998 0.002 

4 ADELE 0.997 0.003  49 DERKADO 0.842 0.158 

5 AKITA 0.003 0.997  50 DIALOG 0.998 0.002 

6 ALABAMA 0.537 0.463  51 DIGGER 0.006 0.994 

7 ALANIS 0.998 0.002  52 ENIGMA 0.998 0.002 

8 ALBRIGHT 0.032 0.968  53 ESCORT 0.997 0.003 

9 ALEXIS 0.096 0.904  54 ETNA 0.044 0.956 

10 ALLIOT 0.013 0.987  55 EVELYN 0.301 0.699 

11 ANNABELL 0.503 0.497  56 EXTRACT 0.064 0.936 

12 ANNASOFI 0.491 0.509  57 FERMENT 0.005 0.995 

13 APEX 0.002 0.998  58 FUSION 0.998 0.002 

14 ARAVIS 0.039 0.961  59 GANT 0.078 0.922 

15 ARDILA 0.45 0.55  60 GESINE 0.002 0.998 

16 ARIEL 0.002 0.998  61 GIVE 0.011 0.989 

17 ASPEN 0.163 0.837  62 GOLDIE 0.002 0.998 

18 ASTORIA 0.996 0.004  63 HANKA 0.002 0.998 

19 BARKE 0.994 0.006  64 HENNI 0.999 0.001 

20 BELLA 0.567 0.433  65 HERON 0.983 0.017 

21 BERETA 0.01 0.99  66 HYDROGEN 0.998 0.002 

22 BLENHEIM 0.432 0.568  67 JACINTA 0.998 0.002 

23 BOND 0.079 0.921  68 JAREK 0.043 0.957 

24 BRENDA 0.002 0.998  69 JERSEY 0.027 0.973 

25 BREWSTER 0.998 0.002  70 JILL 0.004 0.996 

26 BRISE 0.675 0.325  71 KORINNA 0.441 0.559 

27 BRITTA 0.007 0.993  72 KRONA 0.002 0.998 

28 CADEAU 0.008 0.992  73 LAMBA 0.35 0.65 

29 CAMANT 0.992 0.008  74 LENKA 0.003 0.997 

30 CAMINANT 0.999 0.001  75 LIBELLE 0.416 0.584 

31 CANUT 0.082 0.918  76 LIMBO 0.428 0.572 

32 CARUSO 0.997 0.003  77 LINUS 0.443 0.557 

33 CASKANT 0.024 0.976  78 LISBET 0.725 0.275 

34 CECILIA 0.995 0.005  79 LOMA 0.057 0.943 

35 CENTURY 0.802 0.198  80 LUX 0.003 0.997 

36 CHALICE 0.013 0.987  81 LYSIMAX 0.429 0.571 

37 CHAMANT 0.002 0.998  82 MADONNA 0.002 0.998 

38 CHARIOT 0.006 0.994  83 MADRAS 0.009 0.991 

39 CHARLOTT 0.997 0.003  84 MANDOLIN 0.005 0.995 

40 CHARON 0.01 0.99  85 MARESI 0.003 0.997 

41 CHRISTIA 0.118 0.882  86 MARINA 0.011 0.989 

42 CICERO 0.993 0.007  87 MAUD 0.004 0.996 

43 COLLIE 0.748 0.252  88 MELTAN 0.997 0.003 

44 COOPER 0.998 0.002  89 MENTOR 0.002 0.998 

45 CORK 0.073 0.927  90 MERETE 0.994 0.006 
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  Table 1. Continued                                                                                                       مه                ادا -1جدول 

No Cultivar 
Q Value  

No Cultivar 
Q Value 

Q1 Q2  Q1 Q2 

91 MIE 0.004 0.996  117 RICARDA 0.514 0.486 

92 MIRALIX 0.996 0.004  118 RIGA 0.002 0.998 

93 NERUDA 0.675 0.325  119 ROXANA 0.972 0.028 

94 NEVADA 0.993 0.007  120 SABEL 0.008 0.992 

95 NIZZA 0.996 0.004  121 SALOON 0.006 0.994 

96 ODIN 0.692 0.308  122 SCARLETT 0.003 0.997 

97 OPTIC 0.667 0.333  123 SENOR 0.51 0.49 

98 OPTIMA 0.997 0.003  124 SHAMU 0.018 0.982 

99 ORTHEGA 0.216 0.784  125 SJ5095 0.398 0.602 

100 OTIRA 0.998 0.002  126 STATIC 0.01 0.99 

101 PALOMA 0.983 0.017  127 STEFFI 0.059 0.941 

102 PASADENA 0.006 0.994  128 SULTANE 0.997 0.003 

103 PEEL 0.998 0.002  129 TEAL 0.004 0.996 

104 PEGGY 0.976 0.024  130 TEXANE 0.996 0.004 

105 PF11202. 0.999 0.001  131 THURINGI 0.011 0.989 

106 POLYGENA 0.005 0.995  132 TIRUP 0.002 0.998 

107 PONGO 0.002 0.998  133 TOFTA 0.006 0.994 

108 POTTER 0.575 0.425  134 TREBON 0.002 0.998 

109 PRESTIGE 0.032 0.968  135 TREMOIS 0.82 0.18 

110 PRINCESS 0.998 0.002  136 TRIANON 0.223 0.777 

111 PRISMA 0.882 0.118  137 UN.AE31 0.657 0.343 

112 PROLOG 0.998 0.002  138 VADA 0.036 0.964 

113 PROMINAN 0.559 0.441  139 VERONA 0.08 0.92 

114 PUNTO 0.978 0.022  140 VINTAGE 0.003 0.997 

115 RAGTIME 0.523 0.477  141 VISKOSA 0.033 0.967 

116 REGGAE 0.007 0.993  142 WREN 0.331 0.669 

 

 استفاده در اين تحقيقهاي مورد جدايهمشخصات  -2 جدول
Table 2. Characteristics of th isolates used in this study  

Isolate Sample plant Collection year  Location  

Cst- 42 Wheat 2011 Kia-Kola, Mazandaran province, Iran 

Cst- 151 Wheat 2010 Qezeljeh-ye Aq Emam, Golestan province, Iran 

Csh -1 Barley 2017 Toroq, Khorasan-e-Razavi province, Iran 

Csh -16 Barley 2018 Eraghi Mahale, Gorgan, Golestan province, Iran 

  

  تجزيه آماري

 ارمؤثر ساخت تجزيه ابتدا ارتباطي، يابيمكان منظوربه

 مناسب هايبه زيرجمعيت ارقام دقيق بنديدسته و جمعيت

انجام  Structure 2.3.3افزار در نرم Bayesianروش  با

تعداد ( Kمقادير اوليه  (Pritchard et al., 2000).گرفت 

 در نظر گرفته دهتا  يكهاي فرضي اوليه) بين زيرجمعيت

ها پنج شد و جهت افزايش دقت براي هر كدام از زيرجمعيت

 Burn inسازي يا طول دوره تكرار منظور شد. شبيه

در نظر  100000نيز  MCMCو تعداد تكرار  100000

زم د. لادست آيبهنمايي گرفته شد تا نمودار حداكثر درست

 Kبراي هر مقدار  Structureافزار به ذكر است كه نرم

 Qstها) يك ماتريس به نام (تعداد واقعي زيرجمعيت

ورد ضرايب كند كه اين ماتريس شامل برآمحاسبه مي

ها است. احتمال عضويت هر رقم در هر يك از زيرجمعيت

، )K( هاسازي، تعداد بهينه تعداد زيرجمعيتپس از شبيه

 دتعيين ش Structure Harvesterافزار وسيله نرمهب
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)Evanno et al., 2005.(  و پيوستهشناسايي نشانگرهاي 

اي قهوهمقاومت به بيماري لكه دار با داراي ارتباط معني

 GLM=Generalبا مدل خطي عمومي ( معمولي جو

Linear Model وابسته به ماتريس (Q  ماتريس ضرايب)

 MLM=Mixedساختار جمعيت) و مدل خطي مخلوط (

Linear Model وابسته به ماتريس (K+Q )هايماتريس 

خويشاوندي جهت جلوگيري  روابط + ضرايب ساختار جمعيت

اده از استفصفت) با  -كاذب بين نشانگر روابطاز شناسايي 

  .شدانجام  TASSEL 3.0.174افزار نرم

  

  نتايج و بحث

منظور اطلاع از وجود قبل از انجام تجزيه ارتباطي، به

بين ارقام مورد استفاده با توجه به  دارو معني تنوع كافي

ها در اين مطالعه، از روش ناپارامتري دادهاسمي مقياس 

تصادفي است،  معادل طرح كاملاً كه واليسكروكسكال 

شود در واقع از اين آزمون زماني استفاده مياستفاده شد. 

 يواختمانند يكن ،طرفهواريانس يك جزيههاي تكه فرض

 .رعايت نشده باشد ،هاها يا نرمال بودن توزيع دادهواريانس

 ارايه 3جدول  در هاي مورد بررسيايزولهاي ميانگين رتبه

اي ميانگين رتبه شود،طور كه مشاهده ميهماناست. شده 

 ،28/320، 36/351ترتيب به چهار ايزوله مورد بررسي

برآورد شده است. همچنين، مقدار آماره  11/155و  25/311

 083/124) اسكوركايواليس (آماره  آزمون كروسكال

 احتمال(سطح  درصد 99محاسبه شد كه در سطح اطمينان 

اين امر حاكي از آن است كه  .دار بوديك درصد) معني

هاي مورد بررسي از نظر شدت بين ايزولهداري معنيف اختلا

اغلب ارقام مورد  ،ر اساس نتايج. بوجود دارد زاييبيماري

از  حاصلهاي اي نسبت به جدايهمطالعه در مرحله گياهچه

اغلب ارقام  ،همچنين بودند.مقاوم مقاوم تا نيمه ،برگ جو

نسبت به  ، امامقاومت داشتند Csh-16نسبت به جدايه 

بررسي نشان دادند. تري حساسيت بيش Csh-1جدايه 

ز نياز برگ گندم  حاصلهاي واكنش ارقام نسبت به جدايه

واكنش  Cst-42ارقام نسبت به جدايه اغلب كه نشان داد 

نمونه نسبت به اين جدايه  دهتعداد  فقطو داشتند مقاومت 

 واكنش تعداد نيترشيبمقاوم را نشان دادند. واكنش نيمه

 Csh-151در بين ارقام جو نسبت به جدايه  تيحساس

حساسيت،  واكنشنمونه داراي  26كه طوريبه مشاهده شد،

 داراي نمونه نيز 56واكنش مقاومت و داراي نمونه  60

  ). 1(شكل  بودند جدايهاين نسبت به مقاوم واكنش نيمه

هاي متفاوت ارقام تجاري جو نسبت به جدايه واكنش

تواند دليلي بر مي متفاوت، مناطق از شده آوريجمع مختلف

 ارقامزايي باشد. از نظر بيماري قارچتنوع ژنتيكي در جمعيت 

ALABAMA ،ALANIS ،APEX ،ASTORIA، 

BERETA، BREWSTER، CADEAU ،LIMBO، 

PRESTIGE، LAMBA ،JILL JERSEY، LUX، 

HANKA ،PRINCESS ،LISBET ،LYSIMAX ،

NERUDA ،PEGGY ،TOFTA ،TREBON ،

SULTANE ،TEAL  وRIGA  نسبت به هر چهار جدايه

منظور توليد بهتوان ند. از اين ارقام ميبودبيماري مقاوم 

 نژادي استفاده كرد.هاي بهدر برنامهارقام مقاوم به بيماري 

 هاياز استانتهيه شده هاي گندم جدايهكه رسد نظر ميهب

اي هنسبت به جدايهتري آلودگي بيش مازندران و گلستان

هاي مختلف جدايه ،اطلاعات موجودطبق  .ندايجاد كردجو 

زايي روي تهاجم و بيماريقدرت قارچ عامل بيماري از نظر 

 . بر اساس تحقيقاتهستندارقام مختلف گندم و جو متفاوت 

ت اسزايي آن پيچيده و چندژني ژنتيك بيماري ،شده انجام

   خوبي شناخته نشده است.همكانيسم اين تنوع هنوز ب و

  ساختار جمعيت

 يدارا كهنشانگر  SSR ،189و  AFLP نشانگر 407از 

درصد  پنج ريز MAFدرصد و  10از  شيشده بگم يهاداده

مطالعه  نيا يبرا نشانگر 218 ن،يبنابرا. حذف شدند ،بودند

 ي احتماليهاجمعيتزيرتعداد  بررسي .در نظر گرفته شد

 نشانگر بر اساس 218رقم مورد مطالعه با استفاده از  142در 

و  Structureافزار نرم استفاده از با Bayesianروش 

Structure Harvester ترين مقدار بيش نشان داد كه

دهنده وجود دو كه نشان باشدمي K=2در  K∆شاخص 

 تعدادعنوان به K=2بنابراين،  ).2جمعيت است (شكل زير

 محاسبه و جمعيت ساختار تخمين در هازيرجمعيت بهينه

 ) درQ(ماتريس  گروه هر در افراد عضويت سهم ماتريس

، مطالعه مورد كل ارقام از نشان داد كه گرفته شد. نتايج نظر

رقم  46، ارقام عضويتدرصد  70 از تربيش احتمال با

رقم  70 درصد) متعلق به زيرجمعيت اول (قرمز) و 39/32(

و  بودند ) متعلق به زيرجمعيت دوم (سبز)درصد 29/49(

 7/0تر از سهم عضويت كم نيز كه) درصد 30/18( رقم 26

. )3شدند (شكل عنوان مخلوط در نظر گرفته به داشتند،

 هايزيرجمعيتبه  مورد مطالعهارقام  عضويت درصد

  . ه شده استاراي 1جدول  ) درQشده (ماتريس  شناسايي

  

184 



  1398دوم/ تابستان / شماره دوره نهمتحقيقات غلات/ جو                           اي به لكه قهوه ايگياهچه هاي ژني مقاومتشناسايي مكان

  نتايج آزمون كروسكال واليس -3جدول 
Table 3. Result of Kruskal-Wallis test 

Isolate Number Rank mean Chi-square Significant level 

Cst-42 142  320.28  

124.083  0.000  Cst-151  142  311.25  
Csh-1  142  155.11  
Csh-16  142  351.36  

  

  
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  
  

 .اي معموليبيماري لكه قهوه هاي مورد مطالعهرقم تجاري جو نسبت به جدايه 142اي توزيع فراواني ميانگين مقاومت گياهچه -1شكل 

Aبرگ جو هاي) جدايه، Bهاي برگ گندم.) جدايه  
Figure 1. Frequency distribution of average seedling resistance of 142 commercial barley cultivars to the studied 

isolates of the common spot blotch disease. A) Isolates from barley leaves, B) isolates from wheat leaves. 
  

  

   

  

  

  

 

  

 .STRUCTURE HARVESTERبا استفاده از  AFLPو  SSRجمعيت در ارقام مورد مطالعه بر اساس نشانگرهاي تعداد زير -2شكل 
Figure 2. Estimation of sub-populations in the studied barley cultivars according to SSR and AFLP markers 

using STRUCTURE HARVESTER. 
 
 
 
 
 
 
 

A B 
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روش  ده ازاتفسا اب AFLPو  SSRنشانگرهاي  از ژني حاصل مكان 218 اساس بر مطالعه مورد ارقام جو ساختار تجزيه بارپلات -3شكل 

Bayesianهر به رقم هر تعلق ضريب و شماره ترتيببه عمودي و افقي محور اعداد دهد.مي نشان را يا گروه زيرجمعيت يك رنگ . هر 

  دهند. را نشان مي زيرجمعيت
Figure 3. Bar-plot of structure analysis of the studied barley cultivars according to 218 loci of SSR and AFLP 

markers using Bayesian method. Each color shows one sub-population or cluster. The numbers on horizontal and 
vertical axes shows numbers and membership percentages of each barley cultivar to each sub-population, 

respectively.  
  

  ارتباطييابي نقشه

با مقاومت به  مرتبط نشانگرهاي شناسايي منظوربه

 اساس بر ارتباطي اي، تجزيهلكه قهوهبيماري هاي جدايه

) MLM( مخلوط خطي مدل و )GLM( عمومي خطي مدل

هاي جدايه مورددر  GLMروش  . نتايج حاصل ازشد انجام

تعداد  ،. بر اين اساسارايه شده است 4جدول در برگ جو 

داري با مقاومت به نشانگر (مكان ژني) ارتباط معني 20

حداقل در سطح احتمال پنج  حاصل از برگ جوهاي جدايه

 داشتند. در سطح احتمال يك درصد )P≤0.05( درصد

)P≤0.01 ،( كنترل هايبا ژنپيوسته تعداد سه نشانگر 

با پيوسته سه نشانگر و  Csh-1جدايه  به مقاومت كننده

  بودند. Csh-16جدايه  به مقاومت كننده كنترل هايژن

اسپور شده از برگ هاي تكهمچنين در بين جدايه

 )P≤0.05( در سطح احتمال پنج درصد) نيز 5(جدول گندم 

داري با معنيداراي ارتباط نشانگر (مكان ژني)  14در كل 

اي لكه قهوهعامل بيماري هاي قارچ مقاومت به جدايه

 در سطح احتمال يك درصدكه حاليبودند، در معمولي 

)P≤0.01( پيوسته با مقاومت به اين نشانگر  12 تعداد

چهار  ،در سطح احتمال يك درصد .شناسايي شدند هاجدايه

جدايه  به مقاومت كننده كنترل هايبا ژنپيوسته نشانگر 

Csh-151  كننده كنترل هايبا ژنپيوسته هشت نشانگر و 

در  .)5دار بودند (جدول معني Cst-42جدايه  به مقاومت

هاي هاي ژنومي شناسايي شده روي كروموزوممجموع مكان

1H ،2H ،3H ،5H ،6H  7وH تحقيقيدر يابي شدند. نقشه 

) با استفاده از Roy et al., 2010روي و همكاران ( كه

وحشي  هاي جوجمعيت در SNPو  DArT نشانگرهاي

 كننده مقاومت به هاي ژنومي كنترلبراي شناسايي جايگاه

با اي معمولي انجام دادند، قارچ عامل بيماري لكه قهوه

 QTLسيزده  تعداد ،GLMارتباطي تجزيه استفاده از مدل 

گاه جايرا شناسايي و اي معمولي مقاومت به بيماري لكه قهوه

و  1H ،2H ،3Hهاي روي كروموزومرا ها QTLاين  ژنومي

5H گزارش كردند.   
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  GLM روشاساس  اي معمولي (جدا شده از برگ جو) برمقاومت به بيماري لكه قهوههاي ژنبا  پيوستهنشانگرهاي  -4ول جد
Table 4. Markers linked to spot blotch disease resistance genes to (isolated from barley leaves) using GLM  

Isolate Marker Marker type Chromosome† P-value R2 Effect†† 

Csh-1 Bmag0223-173* SSR 2H 0.031 0.042 1.305 
Csh-1 E38M54-294**  AFLP 2H 0.009 0.059 -0.255 
Csh-1 E39M61-181* AFLP 2H 0.039 0.037 0.36 
Csh-1 Bmag0225-161* SSR 3H 0.045 0.044 0.71 
Csh-1 Bmag0225-168* SSR 3H 0.043 0.045 -0.445 
Csh-1 Bmac0316-175* SSR 6H 0.024 0.044 -0.99 
Csh-1 E35M54-099* AFLP unmapped 0.036 0.037 1.835 
Csh-1 E35M61-068**  AFLP unmapped 0.008 0.06 -0.47 
Csh-1 E37M33-260* AFLP unmapped 0.033 0.04 -0.25 
Csh-1 E38M55-110* AFLP unmapped 0.024 0.049 0.38 
Csh-1 E396M11-80* AFLP unmapped 0.039 0.037 -0.36 
Csh-1 E45M55-139**  AFLP unmapped 0.006 0.079 -0.305 
Csh-16 Bmac0134-160* SSR 2H 0.04 0.04 1.405 
Csh-16 Scssr10559-214**  SSR 3H 0.01 0.073 0.41 
Csh-16 Bmac0316-168* SSR 6H 0.04 0.04 0.215 
Csh-16 Bmag0500-194**  SSR 6H 0.01 0.07 0.875 
Csh-16 EBmac0603-180* SSR 7H 0.03 0.049 0.345 
Csh-16 E35M48-251**  AFLP unmapped 0.002 0.08 0.665 
Csh-16 E38M50-334* AFLP unmapped 0.047 0.035 0.73 
Csh-16 E45M55-080* AFLP unmapped 0.023 0.063 -0.295 

* and ** : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
† Unmapped markers are the markers whose genomic position has not been determined. 
†† The effect of each gene allele on the rate of disease. the positive numbers indicate that any allele causes an increase in disease 
(susceptibility) and negative numbers indicate that any allele causes an decrease in disease (resistance).  
 

 GLM روش) بر اساس گندماي معمولي (جدا شده از برگ هاي مقاومت به بيماري لكه قهوهنشانگرهاي پيوسته با ژن -5جدول 
Table 5. Markers linked to spot blotch disease resistance genes to (isolated from wheat leaves) using GLM 

Isolate Marker Marker type †Chromosome P-value 2R ††Effect 
Cst-42 **153-Bmag0222 SSR 5H 0.01 0.07 0.225 
Cst-42 **185-Bmag0222 SSR 5H 0.01 0.07 -0.225 
Cst-42 **168-Scssr07106 SSR 5H 0.01 0.071 0.22 
Cst-42 **172-Scssr07106 SSR 5H 0.01 0.071 -0.22 
Cst-42 **153-EBmac0603 SSR 7H 0.01 0.08 0.405 
Cst-42 *256-E35M48 AFLP unmapped 0.021 0.044 0.25 
Cst-42 **094-E38M50 AFLP unmapped 0 0.11 0.3 
Cst-42 **089-E38M55 AFLP unmapped 0.001 0.1 0.61 
Cst-42 **090-E38M55 AFLP unmapped 0.001 0.1 -0.61 
Cst-42 *378-E42M32 AFLP unmapped 0.04 0.04 -0.21 

Csh-151 *223-Ebmac0560 SSR 1H 0.04 0.05 -0.47 
Csh-151 *173-Bmac0134 SSR 2H 0.043 0.035 0.5 
Csh-151 *161-Bmag0225 SSR 3H 0.027 0.052 0.555 
Csh-151 *213-Scssr10559 SSR 3H 0.02 0.057 0.45 
Csh-151 *100-E33M54 AFLP 4H 0.037 0.037 -0.365 
Csh-151 *160-Bmag0223 SSR 5H 0.027 0.044 -0.405 
Csh-151 **170-Bmag0223 SSR 5H 0.004 0.075 0.48 
Csh-151 *203-E42M48 AFLP 5H 0.041 0.037 0.41 
Csh-151 **143-EBmac0603 SSR 7H 0.01 0.07 1.325 
Csh-151 *380-E35M48 AFLP unmapped 0.021 0.045 -0.685 
Csh-151 *378-E35M61 AFLP unmapped 0.05 0.04 0.33 
Csh-151 **160-E37M33 AFLP unmapped 0.01 0.057 1.68 
Csh-151 *213-E38M55 AFLP unmapped 0.013 0.059 0.185 
Csh-151 *222-E39M61 AFLP unmapped 0.033 0.038 1.275 
Csh-151 **271-E39M61 AFLP unmapped 0.01 0.052 1.04 
Csh-151 *184-E42M32 AFLP unmapped 0.018 0.049 0.36 

* and ** : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
† Unmapped markers are the markers whose genomic position has not been determined. 
†† The effect of each gene allele on the rate of disease. the positive numbers indicate that any allele causes an increase in disease 
(susceptibility) and negative numbers indicate that any allele causes an decrease in disease (resistance).   
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كه از اطلاعات ) 6جدول ( MLMروش استفاده از  بر

نتايج آن كند و استفاده مي GLM روشتري نسبت به بيش

نشانگر حداقل در  20ع ، در مجمواستتري داراي اريبي كم

با مقاومت به  يدارپنج درصد ارتباط معني سطح احتمال

جدا شده از برگ جو اي معمولي هاي قارچ لكه قهوهجدايه

 هايبا ژن نشان دادند. به تفكيك تعداد دو نشانگر مرتبط

نشانگر يك و  Csh-1جدايه  به مقاومت كننده كنترل

 در سطح احتمال يك درصد Csh-16با جدايه  مرتبط

نسبت به  MLMنتايج مدل ارتباطي دار بودند. معني

نشان نيز  )7(جدول  هاي خالص شده از برگ گندمجدايه

داري با مقاومت به نشانگر داراي ارتباط معني 21 كه داد

اي معمولي حداقل در سطح هاي قارچ لكه قهوهجدايه

 هايبا ژن درصد بودند. يك نشانگر مرتبط احتمال پنج

سه نشانگر و  Csh-151جدايه  به مقاومت كننده كنترل

 Cst-42جدايه  به مقاومت كننده كنترل هايبا ژن مرتبط

   . شناسايي شدند

دار نشانگرهاي معني MLMبا  مقايسهدر  GLMمدل 

تري را شناسايي كرد كه اين نتايج با توجه به كاهش بيش

تمامي  . تقريباًنبوددور از انتظار  MLMخطاي نوع اول در 

 )isolate Specific( اختصاصي طوربه دارمعني نشانگرهاي

نشانگر  فقطهاي عامل بيماري مرتبط بودند و با جدايه

Bmag0225-161 به  مقاومت با هاي ژني مرتبطبا مكان

پيوسته بود كه روي  Csh-1و  Csh-151جدايه  دو

 شناسايي نشانگرهاي مشتركيابي شد. نقشه 3Hكروموزوم 

) اهميت زيادي Non-specific isolate( و غيراختصاصي

نژادي گياهان دارد، زيرا گزينش (اصلاح) همزمان در به

 سازدپذير ميمقاومت به چندين جدايه (صفت) را امكان

)Hittalmani et al., 2003 وجود نشانگرهاي مشترك .(

 آثارتواند ناشي از مي مورد مطالعههاي در ميان جدايه

ومت به مقا كننده كنترل هايژنپليوتروپي و يا پيوستگي 

هاي ژنومي شناسايي ها باشد. در مجموع، مكاناين جدايه

تبيين  را صفت فنوتيپي واريانس از درصد دهتا  دوبين شده 

 دهندهنشان نشانگرها تربيش براي 2Rكم  مقداركردند. 

 اييشناس ژني هايمكان توسط صفت تنوع كمد رصد توجيه

هاي مقاومت ديگر و يا شناسايي نشدن ژن بنابراين و شده

 تنوع روي) ژنتيكي آثار به نسبت( محيط اثر تربيش نقش

در مطالعات ديگر نيز گزارش  2Rكم مقدار  .بود صفت اين

 ,.Roy et alروي و همكاران ( كهطوريبه ،شده است

منظور شناسايي نمونه جو وحشي به 318) با بررسي 2010

اي در هاي مقاومت به لكه قهوهQTLنشانگرهاي پيوسته با 

هاي شناسايي QTLبراي را  2Rاي، مقدار مرحله گياهچه

  . كردند گزارشدرصد  9/3تا  3/2شده بين 
  

 MLM روشاي معمولي (جدا شده از برگ جو)  بر اساس نشانگرهاي پيوسته با مقاومت به بيماري لكه قهوه -6جدول 
Table 6. Markers linked to spot blotch disease resistance genes to (isolated from barley leaves) using MLM  

Isolate Marker Marker type †Chromosome P-value 2R ††Effect Isolate 

Csh-1 *294-E38M54 AFLP 2H 6.298 0.057 0.014 -0.255 
Csh-1 *390-E38M54 AFLP 2H 4.186 0.040 0.043 0.535 
Csh-1 *180-E39M61 AFLP 2H 4.443 0.039 0.037 -0.36 
Csh-1 *181-E39M61 AFLP 2H 4.443 0.039 0.037 0.36 
Csh-1 *161-Bmag0225 SSR 3H 4.006 0.040 0.048 0.71 
Csh-1 *168-Bmag0225 SSR 3H 4.212 0.042 0.043 -0.445 
Csh-1 *173-Bmag0223 SSR 5H 4.33 0.042 0.04 1.305 
Csh-1 *175-Bmac0316 SSR 6H 5.069 0.043 0.026 -0.99 
Csh-1 **068-E35M61 AFLP unmapped 6.947 0.064 0.01 -0.47 
Csh-1 *260-E37M33 AFLP unmapped 4.638 0.040 0.033 -0.25 
Csh-1 *110-E38M55 AFLP unmapped 4.425 0.045 0.038 0.38 
Csh-1 *255-E45M49 AFLP unmapped 4.349 0.041 0.039 0.365 
Csh-1 **139-E45M55 AFLP unmapped 7.846 0.075 0.006 -0.305 
Csh-16 *160-Bmac0134 SSR 2H 4.022 0.042 0.047 1.405 
Csh-16 *214-Scssr10559 SSR 3H 6.313 0.094 0.014 0.41 
Csh-16 *168-Bmac0316 SSR 6H 4.1 0.060 0.045 0.215 
Csh-16 *194-Bmag0500 SSR 6H 4.508 0.064 0.037 0.875 
Csh-16 **251-E35M48 AFLP unmapped 8.425 0.071 0.004 0.665 
Csh-16 *167-E35M55 AFLP unmapped 4.633 0.044 0.034 -0.265 
Csh-16 *334-E38M50 AFLP unmapped 4.034 0.037 0.047 0.73 

* and ** : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
† Unmapped markers are the markers whose genomic position has not been determined. 
†† The effect of each gene allele on the rate of disease. the positive numbers indicate that any allele causes an increase in disease 
(susceptibility) and negative numbers indicate that any allele causes an decrease in disease (resistance).  
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 MLM روش) بر اساس گندماي معمولي (جدا شده از برگ هاي مقاومت به بيماري لكه قهوهنشانگرهاي پيوسته با ژن -7جدول 
Table 7. Markers linked to spot blotch disease resistance genes to (isolated from wheat leaves) using MLM  

Isolate Marker Marker type Chromosome† P-value R2 Effect†† Isolate 

Cst-42 *378-E42M32 AFLP 2H 3.949 0.038 0.049 -0.21 
Cst-42 *167-HVM54 SSR 2H 5.603 0.063 0.02 0.16 
Cst-42 *153-Bmag0222 SSR 5H 4.237 0.153 0.043 0.225 
Cst-42 *185-Bmag0222 SSR 5H 4.237 0.153 0.043 -0.225 
Cst-42 *168-Scssr07106 SSR 5H 6.64 0.074 0.012 0.22 
Cst-42 *172-Scssr07106 SSR 5H 6.64 0.074 0.012 -0.22 
Cst-42 E35M48-256* AFLP unmapped 4.799 0.040 0.03 0.25 

Cst-42 E35M61-137* AFLP unmapped 4.083 0.021 0.046 -0.095 

Cst-42 E38M50-094**  AFLP unmapped 10.856 0.070 0.001 0.3 

Cst-42 E38M55-089**  AFLP unmapped 6.065 0.052 0.01 0.61 

Cst-42 E38M55-090**  AFLP unmapped 6.065 0.052 0.01 -0.61 

Csh-151 Bmag0225-161* SSR 3H 4.79 0.051 0.031 0.555 

Csh-151 Scssr10559-213* SSR 3H 5.687 0.060 0.019 0.45 

Csh-151 Bmag0223-170**  SSR 5H 6.69 0.063 0.01 0.48 

Csh-151 Bmac0316-170* SSR 6H 5.914 0.061 0.017 0.34 

Csh-151 EBmac0603-143* SSR 7H 6.807 0.078 0.011 1.325 

Csh-151 E37M33-160* AFLP unmapped 7.13 0.062 0.009 1.68 

Csh-151 E38M50-464* AFLP unmapped 4.128 0.041 0.045 1.185 

Csh-151 E38M55-213* AFLP unmapped 5.748 0.052 0.018 0.185 

Csh-151 E42M32-228* AFLP unmapped 5.07 0.050 0.026 -0.585 

Csh-151 HVM040-152* SSR unmapped 4.162 0.149 0.044 -0.51 
* and ** : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
† Unmapped markers are the markers whose genomic position has not been determined. 
†† The effect of each gene allele on the rate of disease. the positive numbers indicate that any allele causes an increase in disease 
(susceptibility) and negative numbers indicate that any allele causes an decrease in disease (resistance). 

  

) روش تجزيه Roy et al., 2010روي و همكاران (

موثر براي شناسايي و ترسيم نقشه  روشي ارتباطي را

 هك معرفي كردند و اظهار داشتندمقاومت در برابر بيماري 

ها براي هاي شناسايي شده روي كرموزومQTLنيمي از 

اي در مطالعات قبلي نيز گزارش شده مقاومت به لكه قهوه

د. باشكه اين حاكي از اعتبار روش تجزيه ارتباطي مياست 

 برايرا  ارتباط هيتجز) Roy et al., 2006روي و همكاران (

 519 از استفاده با برگزيده ژنوتيپ 22 روي زراعيصفت  14

 نشانگر دو ،SSR نشانگر بيست از حاصل چندشكل نوار

SAMPLE نشانگر هشت و AFLP و گزارش  استفاده

 ،SSR نشانگر 166 و 43، 131 ترتيبهب كهكردند 

SAMPLE و AFLP ارتباط صفت 14 از كيي با حداقل 

 ره گرفتن نظر در با و تعداد نيا بين از. شتدا داريمعني

 عنوانبه نشانگر 51 تعداد ، MLM و GLM روش دو

 . اينشدند ييشناسا بخشآگاهي و مثبت نشانگرهاي

 شناسايي دارمعني نشانگرهاي كه كردند عنوان محققين

 هايبرنامه در توانندمي يديتأ و اعتبارسنجي از پس شده

 Wang et. ونگ و همكاران (باشند كاربردي بسيار نژاديبه

al., 2017مقاومت به بيماري هاي منظور شناسايي مكان) به

را در بين  C. sativusسه جدايه قارچ  ،اي معموليلكه قهوه

نمونه از ارقام جو مورد بررسي قرار دادند و بيان  1480

 QTL چهارشناسايي شده،  QTL دهدر ميان كه كردند 

)QRCsh-1H-P1 ،QRcs-3H-P1 ،QRcs-7H-2-P1  و

QRCsh-1H-P2 (در مطالعات قبلي مقاومت به بيماري 

 QTL ششو  ندشناسايي شده بودنيز اي معمولي لكه قهوه

)QRCsh-1H-P7 ،QRcs-2H-P7 ،QRcs-3H-P7 ،

QRcs-6H-P7 ،QRcs-6H-P2  وQRcs-7H-1-P1 (

نشانگرهاي كه جديد بودند. اين محققين اظهار داشتند 

SNP  مرتبط باQTLتوانند در هاي شناسايي شده مي

برنامه اصلاح مقاومت چندگانه ارقام جو به چندين جدايه 

     مفيد باشند. C. sativusقارچ 
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 يابينقشه روش هايمحدوديت به توجه با كل در

 الح در هايجمعيت نبودن دسترس در قبيل از پيوستگي

 تجزيه روش ها،آن ايجاد جهت لازم طولاني زمان و تفرق

 رينشانگ اطلاعات ،هامحدوديت اين بردن بين از با ارتباطي

 همطالع نتايج كه دهدمي قرار محققان اختيار در را مناسبي

 رد ارتباطي يابيمكان روش از استفاده كارايي نيز حاضر

كننده  هاي كنترلژن با مرتبط نشانگرهاي شناسايي

 را مطالعه مورد جو ارقام در ايمقاومت به بيماري لكه قهوه

 نشانگرهاي اعتبارسنجي، جهت است لازم البته .داد نشان

 هايجمعيت در قاومتم صفت با مرتبط و شده شناسايي

 لفمخت هايمحيط در نيز و تنوع از بالاتري حوسط با و بزرگ

 قرار بررسي مورد) مختلف هايمكان و هاسال در تكرار(

 تيبتر اين به و شود حاصل اطمينان هاآن ارتباط از تا گيرند

ژادي نبه مختلف هايبرنامه در نشانگرها اين كاربرد كارآيي

  . يابد افزايش هانشانگر كمكبه گزينش مانند

  

  گيري كلي نتيجه

وجود تنوع بالايي را در ارقام از اين تحقيق نتايج حاصل 

 اي معموليلكه قهوهجو مورد مطالعه در پاسخ به بيماري 

رقم از ارقام مورد مطالعه نسبت به هر چهار  24نشان داد و 

بع عنوان مناتوانند بهجدايه عامل بيماري مقاوم بودند كه مي

نژادي مورد استفاده قرار هاي بهژنتيكي مقاومت در برنامه

 موردنشان داد كه ارقام  جمعيت ساختار بررسيگيرند. 

با  .د) تقسيم كرK=2( زيرجمعيت دو بهتوان مي را مطالعه

ناحيه  7و  18در مجموع نيز ارتباطي تجزيه  استفاده از

دو  ساسا ربترتيب هبيماري ب به مقاومت با مرتبط ژنومي

سطح احتمال يك درصد  در MLMو  GLM روش

 فنوتيپي واريانس از درصد 11 تا 3بين شناسايي شد كه 

ر دتبيين كردند. تمامي نشانگرهاي شناسايي شده  را صفت

نشانگر جز هببودند، اختصاصي هر جدايه  اين تحقيق

Bmag0225-161 مقاومت با هاي ژني مرتبطكه با مكان 

 شناساييپيوسته بود.  Csh-1 و Cst-151 يهجدا به دو

 دليلبه Bmag0225-161غيراختصاصي مانند  نشانگرهاي

 جدايه قارچي چند به مقاومت همزمان گزينشامكان  اينكه

 ادينژبه هايپيشبرد برنامه درد نتوانمي د،نسازميفراهم  را

  . دنبرخوردار باش ايويژهاز اهميت  محصول اين

  

  سپاسگزاري 

طبيعي از مركز تحقيقات و آموزش كشاورزي و منابع 

دن امكانات لازم و در اختيار كرخراسان رضوي براي فراهم 

 .دوشم جو پيشرفته اروپايي تشكر ميارقا هايقرار دادن بذر

دكتر رحيم مهرابي آقاي ين از مساعدت جناب نهمچ

دانشيار محترم گروه بيوتكنولوژي دانشكده كشاورزي 

 اختيار فراهم كردن و در به خاطردانشگاه صنعتي اصفهان 

معمولي جو تشكر  ايقهوههاي بيماري لكه اشتن جدايهذگ

   د.شوو قدرداني مي
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Abstract 
Spot blotch caused by the fungal pathogen Cochliobolus sativus and is an important leaf disease of 

barley. To identify gene loci associated with seedling resistance to spot blotch in a population consisting 
of 142 modern European two-row spring barley cultivars, the genotypic data from 407 AFLP and SSR 
markers and phenotypic data derived from responses of barley cultivars to four isolates of spot blotch 
(Csh-1 and Csh-16 isolates from barley and Cst-42 and Cst-151 isolates from wheat) were used. These 
isolates were collected from Mazandaran, Golestan and Khorasan-e-Razavi provinces. The results 
showed that most of the studied cultivars at seedling stage were resistant to Csh-16 and Cst-42 isolates, 
but the highest number of susceptibility reactions to Csh-1 and Cst-151 isolates were observed. 
Population structure analysis subdivided the studied cultivars into two subpopulations (K=2). 
Association analysis using general linear model (GLM), six and twelve markers and using mixed linear 
model (MLM), three and four markers associated with resistance to isolates separated from barley and 
wheat leaves was identified, respectively, that were significantly to (P≤0.01). These QTLs were mapped 
on chromosomes 2H, 3H, 5H, 6H and 7H. All of the reported QTLs were specific for each isolate and 
only Bmag0225-161 marker was common between two isolates Csh-1 and Cst-151. The Identified 
markers can be used in breeding programs to develop disease resistant cultivars after validation. 
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