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 های مقاومت به بیماری در ارقام مقاوم و حساس به زنگ گندم نانهای ژنتنوع آنالوگ
 

 2زادسعید اهریو  1، رباب سلامی،*2، سید ابوالقاسم محمدی1ماکوفرانک خان

 

 تبریز تبریز، دانشگاه کشاورزی، دانشکده کشاورزی، بیوتکنولوژی و نژادیبه گروه کارشناسی ارشد، آموخته دانش 1-

 تبریز تبریز، دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، بیوتکنولوژی و نژادیبه گروه استاد، -2
 

 (21/10/1396 تاریخ پذیرش: – 29/01/1396 )تاریخ دریافت:
 

 چکیده

شوند. در این مطالعه، ای باعث کاهش عملکرد گندم در ایران و جهان میهای زرد و قهوههای قارچی به خصوص زنگبیماری

ای و زرد با استفاده از آغازگرهای طراحی شده براساس های قهوهرقم گندم نان با پاسخ متفاوت به زنگ 20تنوع ژنتیکی 

به صورت غالب امتیازدهی  شکلهای مقاومت به بیماری بررسی شد. الگوی نواری نشانگرهای چند نواحی حفاظت شده ژن

گردید. علاوه بر این، برای هر ترکیب آغازگری، پارامترهای محتوای  ی تعیینشکلو تعداد نوار تکثیر شده و درصد چند 

غازگری آغازگر منفرد و جفت، پنج ترکیب آ 11( محاسبه شد. از مجموع MI( و شاخص نشانگر )PICی )شکلاطلاعات چند 

به ترتیب مربوط به  PICبه همراه یک آغازگر منفرد تکثیر مناسب و قابل امتیازدهی تولید کردند. حداکثر و حداقل میانگین 

-H2016و  H2016-H1146بود. جفت آغازگرهای  28/0و  50/0با میزان  H2016-H2020و جفت آغازگر  LLOOP-1آغازگر 

H2020 به ترتیب حداکثر و حداقل  84/2و  80/4با میانگینMI ای براساس الگوریتم را داشتند. تجزیه خوشهNeighbor-

Joining  و ضریب فاصله تکاملیP-distanceبندی با پاسخ به ، ارقام مورد مطالعه را به چهار گروه منتسب کرد و این گروه

زنگ زرد ارقام مطابقت داشت. در تجزیه به بردارهای اصلی، پراکنش ارقام براساس دو بردار اصلی اول، چهار گروه حاصل از 

 یید کرد.ای را تأتجزیه خوشه

 ایمقاومت، تنوع ژنتیکی، زنگ زرد، زنگ قهوههای های ژنآنالوگ کلیدی: گانواژ
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 و همکاران ماکوخان ...های مقاومت به بیماری در ارقام های ژنتنوع آنالوگ

 مقدمه

ترین گیاهان زراعی و با ارزشگندم نان یکی از مهمترین 

های منحصر به رود که به دلیل ویژگیغله دنیا به شمار می

فرد از جمله سازگاری با شرایط مختلف آب و هوایی و 

خاصیت نانوایی مطلوب به طور وسیعی در الگوی غذایی 

 ,Shewry)درصد جمعیت جهان قرار دارد  75حدود 

2009 Maestra and Naranjo, 2000;.)  طبق گزارش

 2016در سال  (FAO, 2017)اروبار جهانی وسازمان خ

 10میلیون تن و در ایران  729میزان تولید گندم در دنیا، 

 هزار تن بوده است. 600میلیون و 

تولید گندم نیز مانند سایر محصولات کشاورزی تحت 

باشد که های زیستی و غیرزیستی میتأثیر انواع تنش

ای امنیت غذایی طیف گسترده های مهمی را برایچالش

های زیستی و کند. بروز انواع تنشاز مردم جهان ایجاد می

غیرزیستی یکی از عوامل مهم کاهش تولیدات کشاورزی 

عوامل  ،رود. به عنوان مثالدر سطح جهان به شمار می

درصدی تولید  12زا به تنهایی موجب کاهش بیماری

 Rommens and)باشند گیاهان زراعی در جهان می

Kishore, 2000) میزان کاهش محصول گندم در اثر .

های زیستی و غیرزیستی نیز در تحقیقات مختلف به تنش

درصد عنوان شده است  25طور متوسط سالانه 

(Reynolds et al., 2012)توان عنوان کرد که . بنابراین، می

یکی از  تواندزا میکاهش میزان خسارت عوامل بیماری

های اصلاحی گندم در دنیا باشد. های مهم در برنامهچالش

 Puciniaای یا زنگ برگ با عامل قارچی زنگ قهوه

recondia f. sp. tritici  بیشترین پراکنش را در سطح

دهد. جهان داشته و تولید گندم را تحت تأثیر قرار می

 .Puccinia striiformis spزنگ زرد با عامل قارچی 

tritici ترین نیز یکی دیگر از مهمترین و پرخسارت

های گندم در بسیاری از نقاط جهان است که در بیماری

صورت وجود شرایط محیطی مناسب و میزبان حساس، 

درصد نیز گزارش  70گاهاً خسارت این بیماری بیش از 

 McIntosh et al., 1995; Chen, 2005; Cloutier) است

et al., 2007) استفاده از ارقام مقاوم یکی از . تولید و

ها در راهکارهای اصلی و عملی برای کنترل بیماری

هاست. لازمه گیاهان زراعی و کاهش خسارت ناشی از آن

-یابی ژنتولید چنین ارقامی شناسایی، جداسازی و مکان

ها در ها جهت استفاده از آنهای مقاومت به بیماری

 باشد.های اصلاحی میبرنامه

هاا، تعیاین های مقاوم به بیماریل در تولید ژنوتیپگام او

های مقاومت های گیاهی از نظر ژنپلاسمتنوع ژنتیکی ژرم

 85باشد. ژناوم بازرگ گنادم کاه حادود ها میبه بیماری

دهد، شناساایی های تکراری تشکیل میدرصد آن را توالی

 Gill et)سازد مواجه می شکلها را با مسازی ژنو همسانه

al., 2004) ،شاکلهاا باه های مقاومت به بیماریاکثر ژن 

بنادی شاده در ناحیاه خاصای از های ژنای دساتهخانواده

عالاوه باراین، (. Wise, 2000) انادها واقع شدهکروموزوم

هاای مقاومات در های شابیه باه ژنتعداد زیادی از توالی

-هاای ژنها آناالوگژنوم گیاهان وجود دارد که این توالی

های مقاومات های ژن( یا هومولوگRGA)1های مقاومت 

 et alSoriano ,.شاوند )( نامیاده مایRGH)2به بیمااری 

هاا های مقاومت به بیماریتاکنون پنج گروه از ژن(. 2005

هاای اند که بزرگتارین گاروه، ژندر گیاهان شناسایی شده

-NBSهاایی باا جایگااه حفاظات شادهرمز کننده پروتئین

 3LRR باشاند مای(2015, Ma; 2007., et al Jiang) . باا

هاای مقاومات، تعاداد نسابتاً وجود این منبع بزرگ از ژن

ها همسانه شده و به طور کامل مورد شناساایی کمی از آن

(، در حالی که در مقایساه Liu et al., 2007اند )قرار گرفته

ها در ژناوم بسایاری های مقاومت، هزاران آنالوگ آنبا ژن

هاای گیاهاان، گاروه RGAاناد. گیاهان شناساایی شادهاز 

های بالقوه مقاومت هستند که دارای دامناه و بزرگی از ژن

باشاند کاه نقاش های ساختاری محافظت شده مایویژگی

 Sekhwal et) ای در تعاملات میزبان و پاتوژن دارنادویژه

al.‚ 2015.) RGAهاای مقاومات، ها به عنوان نمایناده ژن

هاای ژنتیکای ی در دسترس برای توسعه نقشاهمنابع ژنتیک

های مقاومت، طراحی نشانگرهای دژناره، نشاانگرهای ژن

 QTLیاابی ت و مکاانماهاای مقاودارای پیوستگی باا ژن

توانناد هاا مایRGAهستند. نشانگرهای طراحای شاده از 

                                                           
1- Resistant gene analog 
2- Resistant gene homolog 

3- Nucleotide binding sites-leucine rich repeats 
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های مقاومت در اهداف سازی ژنیابی و همسانهبرای نقشه

-Leister et al., 1996; Amelineاصلاحی استفاده شوند )

Torregrosa et al., 2008; Arya et al., 2014; Sekhwal 

et al., 2015; Kassa et al., 2017 .) 

آغازگرهای دژنره، آغازگرهای طراحی شده براساس توالی 

ها هساتند کاه در های مقاومت به بیماریحفاظت شده ژن

ارقاام از نظار گندم و گیاهان دیگار بارای بررسای تناوع 

اناد های مقاومت به بیمااری اساتفاده شادههای ژنآنالوگ

(Mantovani et al., 2006; Wang et al., 2008.)  بااه

 NBS-LRRژن با دامنه  166عنوان مثال، در آرابیدوبسیس 

-NBS (.Richly et al., 2002شناسااایی شااده اساات )

LRR های حاویRGA ها در گیاهان متعددی مانناد گنادم

(Bouktila et al., 2014 ،)Aegilops tauschii (Jia et al., 

2013; Gu et al., 2015 ،)Triticum urartu (Ling et al., 

2013; Gu et al., 2015 ( جاو ،)Gu et al., 2015 ذرت ،)

(Cheng et al., 2012; Wang et al., 2014( پنبه ،)Wei et 

al., 2013; Chen et al., 2015( بارنج ،)Fritz-Laylin et 

al., 2005; O’Toole et al., 2008; Singh et al., 2015 )

( Cheng et al., 2010; Mace et al., 2014) و ساورگوم

 ,.Mantovani et alمانتوانی و همکااران ) اند.بررسی شده

های مقاومت به ( تنوع نواحی کروموزومی حامل ژن2006

ژنوتیااپ گناادم دوروم بااا اسااتفاده  58هااا را در بیماااری

)ایاان روش  NBS-profilingآغازگرهااای دژنااره و روش 

هااای عملکااردی مینوت شااده در دظااهااای محافموتیف

کنااد، بنااابراین بررساای خااانواده ژناای را مشااخص می

های عملکاردی انجاام ژنتیکی، در داخل یا اطراف ژنتنوع

و  SSRبررسی و کارآیی این نشانگرها را معاادل ( شودمی

AFLP .گزارش کردند 

بررسی تنوع ژنتیکی ارقام مقاوم و  هدف این مطالعه،

تعیین الگوی نواری  وای های زرد و قهوهحساس به زنگ

-احتمالی متمایز کننده ارقام گندم با پاسخ متفاوت به زنگ

براساس ها با استفاده از آغازگرهای دژنره طراحی شده 

 هاهای مقاومت به بیمارینواحی حفاظت شده دامنه ژن

 د.وب

 هامواد و روش

رقم گندم  20مواد گیاهی مورد مطالعه شامل : مواد گیاهی

ای بود که از های زرد و قهوهنان با پاسخ متفاوت به زنگ

موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج تهیه شد 

 (. 1 جدول)

های های ژنژنومی و تکثیر آنالوگ DNAاستخراج 

 20ژنومی،  DNAبرای استخراج : هامقاومت به بیماری

های برگی در بذر از هر رقم در گلخانه کشت و نمونه

به روش  DNAبرگی برداشت و استخراج  6-7مرحله 

CTAB ( انجام شدSaghai-Maroof et al., 1984 کمیت .)

استخراج شده به ترتیب با  DNAهای و کیفیت نمونه

 8/0گارز آاستفاده از اسپکتروفتومتر و الکتروفورز ژل 

 DNAهای درصد بررسی گردید. در نهایت نمونه

نانوگرم بر  25استخراجی برای انجام مراحل بعدی به 

 میکرولیتر رقیق شدند.

ترکیب آغازگری  11ها در گندم از RGAبرای تکثیر 

ازگری قطعاتی را در ارقام استفاده شد که شش ترکیب آغ

گندم مورد مطالعه تکثیر کردند. ترکیبات آغازگری استفاده 

 3 جدولو مشخصات آغازگرها در  2 جدولشده در 

 RGAبا توجه به اینکه آغازگرهای  آورده شده است.

های براساس قسمت های حفاظت شده خانواده ژن

یا  NBS-LRRهای مقاومت به بیماری مانند خانواده

Kinase بنابراین می توانند به صورت  ؛اندطراحی شده

منفرد برای تکثیر اعضای یک خانواده و یا  جفتی برای 

 تکثیر اعضای دو خانواده ژنی استفاده شوند.

سازی اولیه های دمایی شامل یک چرخه واسرشتهچرخه

-چرخه با واسرشته 35 ،دقیقهپنج به مدت  C°49در دمای 

اتصال آغازگرها  ،یک دقیقهبه مدت  C°49سازی در دمای 

یک دقیقه و به مدت )بسته به آغازگر(  C°48-46در دمای 

در نهایت یک و  دو دقیقهبه مدت  C°72بسط در دمای 

 دقیقه هفتبه مدت  C°72چرخه بسط نهایی در دمای 

برای تعیین دمای مناسب جهت اتصال آغازگرها از  .بود

ت تکثیری با استفاده گرادیان دمایی استفاده شد. محصولا

 .درصد تفکیک گردید 2از ژل آگارز 
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 و همکاران ماکوخان ...های مقاومت به بیماری در ارقام های ژنتنوع آنالوگ

 (.ایهای زرد و قهوهو پاسخ به زنگگندم نان مورد مطالعه )تیپ رشد ارقام  مشخصات -1 جدول
Table 1. Characteristics of the studied bread wheat varieties (growth type, response to yellow and leaf rusts). 

 رقم
Variety 

 تیپ رشد
Growth type 

 پاسخ به زنگ
Response to rust 

 زنگ زرد
Yellow rust 

 ایزنگ قهوه
Leaf rust 

 زاگرس
Zagros 

 بهاره
Spring 

 نیمه حساس
Semi susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi Resistance 

Mv17 پاییزه 
Winter 

 مقاوم
Resistance 

 نیمه مقاوم
Semi Resistance 

 نژادنیک
NikNejad 

 بهاره
Spring 

 مقاوم
Resistance 

 مقاوم
Resistance 

 فلات
Falat 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 مروارید
Morvarid 

 بهاره
Spring 

 مقاوم
Resistance 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 اترک
Atrak 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 اینیا
Inia 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 گلستان
Gholestan 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 نیمه حساس
Susceptible 

 مهدوی
Mahdavi 

 بهاره
Spring 

 نیمه حساس
Semi susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 تجن
Tajan 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 نیمه مقاوم
Semi resistance 

 بولانی
Bolani 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Susceptible 

 شهریار
Shahryar 

 بینابین
Facultative 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Sensitive 

 روشن
Roshan 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Susceptible 

 1کرج
Karaj1 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Susceptible 

 2کرج
Karaj2 

 بینابین
Facultative 

 حساسنیمه
Semi susceptible 

 حساس
Susceptible 

 شیراز
Shiraz 

 بهاره
Spring 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Susceptible 

 گاسکوژن
Gascoigne 

 پاییزه
Winter 

 مقاوم
Resistant 

 حساس
Susceptible 

 گاسپارد
Gaspard 

 پاییزه
Winter 

 مقاوم
Resistant 

 حساس
Susceptible 

 سایسون
Saison 

 بهاره
Spring 

 مقاوم
Resistant 

 حساس
Susceptible 

 قدس
Ghods 

 بینابین
Facultative 

 حساس
Susceptible 

 حساس
Susceptible 
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ترکیبات آغازگری استفاده شده برای تکثیر  -2جدول 

 های مقاومت به بیماری در ارقام گندم نان.های ژنآنالوگ
Table 2. Primer combinations used to amplify 

resistance gene analogs in bread wheat varieties 

 منشاء
Origin 

 آغازگر معکوس
 (3′-5′) 

Reverse primer 
 (3′-5′) 

 رفت آغازگر
 (5′-3′) 

Forward primer 

(5′-3′) 
NBS H2027 H2019 
NBS H2021 H2019 
NBS H1146 H2016 
NBS H2020 H2016 
NBS H2022 H2016 
NBS H2025 H2016 
NBS H2027 H2016 
NBS H2023 H1145 

NBS H2027 H1145 
- Cre3 gene 

1040-1060 
Cre3 gene 536-556 

NBS Lloop-1 Lloop-1 
 

 .هاتوالی آغازگرها و ناحیه تکثیری توسط آن -3جدول 
Table 3. Primer sequences and their amplification 

region. 

 آغازگر
Primer 

مشخصات 
 آغازگر

Characteristics 
of primers 

 ('3-'5) توالی
Sequence (5'-3') 

Cre3 gene- 
536-556 

- 
TAC TGG ATG ATG 

TCT GGT* GCA 
Cre3 gene-
1040-1060 

- 
TGG CAG AAG GGT 

TCA TAA GAA 

H1145  تکثیرNBS GGI GGI RTI GGI 
AAI ACI AC 

H2016 تکثیر NBS GGT GGG GTT GGG 
AAG ACA ACG 

H2019 تکثیر NBS GGI GGI ATI GGI 
AAA ACI AC 

H1146 تکثیر NBS IAR IGY IAR IGG 
IAR ICC 

H2021 تکثیر NBS CAA CGC TAG TGG 
CAA TCC 

H2020 تکثیر NBS CAA NGC CAA NGG 
CAA NCC 

H2022 تکثیر NBS CAG NGC NAG NGG 
NAG NCC 

H2025 Non-TIR 
RAA IAR ISW RCA 

RTA IGC RAA 

H2027 Non-TIR 
YTC IGG RAA IAR 

IGC RCA RTA 

علایم قراردادی به کاربرده شده برای بازها براساس استانداردهای *
IUPAC 

*Standard signs for bases based on IUPAC 
R: Purine (A or G); Y: Pyrimidine (T or C); W: A 

or T; S: G or C; M: A or C; K: G or T; H: A or T or 
C; B: G or C or T: V: G or A or C; D: G or A or T; 

N: G or A or T or C; I: Inosine 

 

در الگوی نواری جفت  شکلهر نوار چند : هاتجزیه داده

آغازگرها به عنوان یک نشانگر در نظر گرفته شد و 

امتیازدهی بر اساس وجود و عدم وجود نوار به ترتیب به 

صورت یک و صفر انجام گردید. برای ترکیبات آغازگری، 

 1یشکل، میزان اطلاعات چند شکلتعداد نوارهای چند 

(PIC و شاخص نشانگر )2 (MI.محاسبه گردید )  شاخص

های نشان دهنده قدرت ، یکی از شاخصMIنشانگر یا 

اساس تعداد  را بر PICتمایز نشانگرهای غالب است که 

برای محاسبه کند. نشانگر، موازنه می شکلنوارهای چند 

PIC از فرمول )if-1(if2PIC=   استفاده شد که در آنif 

برای هر نوار ابتدا  PICشاخص  .باشدام میiفراوانی نوار 

کلیه نوارهای یک آغازگر میانگین  PICمحاسبه و سپس از 

از  MI(. شاخص Roldain-Ruiz et al., 2000) گرفته شد

P EMR=Nاز رابطه  EMRو  PIC×MI=EMR رابطه

)N/PN(  محاسبه گردید که در آنPN نشانگرهای ، تعداد

 ,.Powell et al، تعداد کل نشانگرها است )Nو  شکلچند

ای براساس بندی ارقام، از تجزیه خوشه(. برای گروه1996

-Pو ضریب فاصله تکاملی  Neighbor-Joining الگوریتم 

distance  در نرم افزارMEGA 5.05  استفاده گردید

(Tamura et al., 2011.) 

 و بحث نتایج

برای بررسی تنوع : RGAی نشانگرهای شکلچند 

های مقاومت به بیماری در ارقام گندم نان های ژنآنالوگ

 11ای از های زرد و قهوهو ارتباط آن با پاسخ به زنگ

ترکیب آغازگری و آغازگر منفرد که براساس توالی نواحی 

های مقاومت به بیماری گیاهان با دامنه حفاظت شده ژن

NBS-LRR  (. 1 شکلاستفاده گردید ) ،بودطراحی شده 

 

 
در  NBSای دامنه حفاظت شده توالی اسید آمینه -1 شکل

 NBS-LRR.های مقاومت به بیماری گیاهان با دامنهژن
Figure 1. Amino acid sequence of conserved NBS 

domain in plant disease resistant genes with NBS-

LRR domain. 

                                                           
1- Polymorphic information content 

2- Marker index 
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ترکیب دارای  6ترکیب آغازگری مورد استفاده،  11از 

تکثیر مناسب و قابل امتیازدهی بودند که برای بررسی 

تنوع ارقام مورد مطالعه استفاده شدند. با استفاده از شش 

در  شکلنشانگر چند  57ترکیب آغازگری در مجموع 

ارقام مورد مطالعه تکثیر گردید. تعداد متوسط نشانگر به 

بود و ترکیب آغازگری  5/9ترکیب آغازگری، ازای هر 

 11به ترتیب با تکثیر  Loopو آغازگر منفرد  2016-2022

قطعه ژنومی بیشترین و کمترین تعداد نشانگرهای  8و 

را تولید کردند. برای بررسی کارآیی و قدرت  شکلچند 

استفاده شد.  MIو  PICتمایز نشانگرها از پارامترهای 

مورد مطالعه در دامنه  RGAبرای نشانگرهای  PICمقادیر 

و  Loopمتغیر بود. آغازگر  39/0با میانگین  50/0تا  28/0

به ترتیب بیشترین و  2016-2020ترکیب آغازگری 

را به خود اختصاص دادند. دامنه  PICکمترین مقادیر 

 69/3با میانگین  80/4و  84/2بین  MIتغییرات پارامتر 

و حداقل به ترتیب مربوط به بدست آمد که حداکثر 

بود  2016-2020و  2016-1146ترکیبات آغازگری 

 (.4 جدول)
 

، محتوای (N)تعداد نشانگرهای تکثیر شده  -4جدول 

 (MI)و شاخص نشانگر  (PIC)اطلاعات چند شکلی 

 ترکیبات آغازگرهای مورد استفاده در ارقام گندم.
Table 4. Number of amplified markers (N), 

Polymorphic information content (PIC), Marker 

index (MI) of the primer combinations used in 

wheat varieties. 

 Primer N PIC MIآغازگر 

2027-2016 9 0.36 3.24 

Loop 8 0.50 4.00 
1146-2016 10 0.48 4.80 

2020-2016 10 0.28 2.84 

2022-2016 11 0.38 4.18 

2016-2025 9 0.34 3.06 

Mean  3.69 0.39 9.5 میانگین 
 

ای برای شناسایی و های موثر توسعه یافتهگیاهان مکانیسم

-ها دارند و آنالوگهای حاصل از پاتوژنپاسخ به بیماری

 نماینده عنوان به( RGAsهای مقاومت گیاهی )های ژن

 هاپاتوژن به مقاومت در اساسی نقش مقاومت، هایژن

 شده یابیتوالی هایژنوم در RGA هزاران. کنندمی بازی

 برای شده شناسایی هایRGA. اندشده شناسایی گیاهان

 ،QTL یابیمکان ، 1GWAS پیوستگی، هاینقشه تهیه

 اندشده استفاده گیاهی مقاومت هایژن سازیهمسانه

(Sekhwal et al., 2015.) های مقاومت های ژنآنالوگ

شوند. اما های مقاومت را شامل میای از ژنطیف گسترده

باشند. بنابراین اولین گام برای ها ناشناخته میاکثر این ژن

ها در ها شناسایی و تعیین تنوع این ژناستفاده از این ژن

ارقام زراعی و خویشاوندان نزدیک )زراعی و وحشی( 

 Ameline-Torregrosa et al., 2008; Aryaباشد )ها میآن

et al., 2014( گو و همکاران .)Gu et al., 2015 تکامل )

را در گندم نان و خویشاوندان  NBS-LRRهای ژن

ژن دارای توالی  2000وحشی آن مورد بررسی و بیش از 

NBS  در گندم نان گزارش کردند. علاوه بر این، مشخص

 T. urartu( و D)اهدا کننده ژنوم  Ae. tauschiiشد که 

ان دو خویشاوندان وحشی ( به عنوA)اهدا کننده ژنوم 

بودند  NBSهای دامنه بیشترین تعداد ژن دارای گندم نان

در اجداد  NBSهای دارای دامنه که نشان دهنده وجود ژن

 باشد.گندم می

( از ترکیب شش Cheng et al., 2003چنگ و همکاران )

های جفت آغازگر دژنره طراحی شده بر اساس دامنه

NBS ،LRR  وKinase  120برای مطالعه روابط ژنتیکی 

( T. dicoccoidesجمعیت گندم ایِمر ) 13ژنوتیپ از 

 99نشانگر با میانگین  591استفاده کردند. در مجموع، 

نشانگر به ازای هر ترکیب آغازگری تکثیر گردید. از این 

 85، شکلدرصد( تک  4/30نشانگر ) 180تعداد نشانگر، 

 2/55) 326ها و عیتدرصد( در درون جم 4/14نشانگر )

بودند. نسبت  شکلدرصد( بین افراد نواحی مختلف چند 

-417/0به ازای هر جمعیت از  شکلهای چند جایگاه

متغیر بود و میانگین تنوع ژنی،  355/0با میانگین  282/0

برآورد  147/0و  103/0و دامنه تغییرات آن بین  129/0

های ئینهای رمز کننده پروتشد. در تحقیقی دیگر، ژن

                                                           
1- Genome wide association study  
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 593تجزیه و  T. urartuمقاومت به بیماری در ژنوم 

های مقاومت به بیماری شناسایی شد که از آنالوگ ژن

( و سورگوم 106(، ذرت )460ها در برنج )تعداد این ژن

های نسبت ژن ،( بیشتر بود. در مقایسه با ژنوم جو211)

NBS-LRR  درT. urartu (21/1  به طور قابل )درصد

درصد( به دست آمد  73/0ای بیشتر از جو )ملاحظه

(Ling et al., 2013این تجزیه و تحلیل .)دهد ها نشان می

های مقاومت در ژنوم های ژنکه گستره خاصی از آنالوگ

که برای مقابله با  خویشاوندان وحشی گندم وجود دارد

های امنیت غذایی و کشاورزی پایدار مورد نیاز چالش

که ارقام زراعی از نظر اکثر صفات است. با وجود این 

دارای تنوع ژنتیکی پایینی در مقایسه با خویشاوندان 

وحشی خود هستند، نتایج تحقیق ما و تحقیقات مشابه 

ها در ارقام RGAدهنده تنوع قابل قبول از نظر نشان

 ,.Chen et al)زراعی گندم نان است. چن و همکاران 

های مقاومت به زنگ زرد را در ارقام ( تنوع ژن1998

بررسی  RGAاصلاح شده گندم با استفاده از نشانگرهای 

ها درصد گزارش کردند. آن 27 را یشکلو درصد چند 

های مقاومت در های ژنعلت پائین بودن تنوع آنالوگ

ها بیان کردند ارقام مورد مطالعه، پایه ژنتیکی محدود آن

ه زنگ زرد دارای والد های مقاومت بکه از نظر ژن

 Habibzadeh etزاده و همکاران )مشترک بودند. حبیب

al., 2007های مقاومت به بیماری ( برای بررسی تنوع ژن

رقم گندم خارجی و داخلی مقاوم و حساس به  30در 

سه سیستم  با و RGA پنج جفت آغازگر ،زنگ زرد

پنج  ازسه جفت با استفاده از . ز استفاده کردندالکتروفور

نشانگر  1486جفت آغازگر مورد بررسی، در مجموع 

و  33، 42ی سه جفت آغازگر شکلو درجه چند تکثیر شد

برای مطالعه کارآیی نشانگرهای  درصد برآورد گردید. 39

RGA ای مقاوم و حساس به در شش رقم گندم نان ترکیه

جفت  38جفت آغازگر استفاده شد که  77زنگ زرد از 

و بقیه تک   شکلم مقاوم و حساس چند آغازگر بین ارقا

بودند و تنها یک جفت آغازگر تکثیر نشان نداد  شکل

(Karakas et al., 2011.) ای دیگر، تنوع ژنتیکی در مطالعه

 RGAرقم گندم پاکستانی با استفاده نشانگرهای  100

ها با مقاومت ارقام به زنگ زرد مطالعه بررسی و ارتباط آن

گردید. سه ترکیب آغازگری مورد استفاده به ترتیب دارای 

درصد بودند. در مجموع  57و  50، 40ی شکلدرجه چند 

برای ارقام مورد مطالعه ایجاد و از  شکلنشانگر چند  22

های مقاومت به این نشانگرها برای شناسایی برخی از ژن

استفاده شد  Yr18و  Yr5 ،Yr8 ،Yr9 ،Yr15زنگ زرد مانند 

(Tabassum et al., 2010 .) 

 RGAهای نشانگرهای بندی ارقام براساس دادهگروه

بندی ارقام مورد مطالعه، از برای گروه: ایتجزیه خوشه

-Pو ضریب فاصله تکاملی  Neighbor-Joiningالگوریتم 

distance ارقام بندی، استفاده گردید. براساس این گروه

 (. 2شکلگندم مورد مطالعه به چهار گروه منتسب شدند )

 

 
 هایداده نان براساسارقام گندم  بندیگروه -2 شکل

 Neighbor یتمالگوراز با استفاده  RGA ینشانگرها

Joining یفاصله تکامل یبو ضر P-distance. 
Figure 2. Grouping of bread wheat varieties based 

on RGA markers data using Neighbor-Joining 

algorithm and evolutionary P-distance coefficient 
 

، قدس و 2حاصل، ارقام روشن، کرج در دندروگرام

مرواید، تجن و شهریار در یک گروه قرار گرفتند. همه 

این ارقام جز مروارید حساس به زنگ زرد هستند. از نظر 
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، روشن و 2ام قدس، کرجای، ارقپاسخ به زنگ قهوه

-شهریار، حساس و ارقام تجن و مهدوی، نیمه مقاوم می

باشند. تیپ رشدی کلیه ارقام به غیر از شهریار که رقم 

زمستانه است بهاره و یا بینابین است. گروه بعدی شامل 

ارقام گاسپارد، فلات، شیراز و اینیا بود. در این گروه نیز به 

قاوم به زنگ زرد است بقیه غیر از گاسپارد که یک رقم م

باشند. ارقام گاسپارد و ارقام حساس به زنگ زرد می

شیراز، حساس؛ فلات، نیمه حساس و اینیا، مقاوم به زنگ 

و  1، اترک، کرج MV17ای هستند. چهار رقم قهوه

، مقاوم به زنگ MV17بندی شدند که سایسون با هم گروه

حساس به زنگ  ای، اترک،زرد و نیمه مقاوم به زنگ قهوه

، حساس به زنگ 1ای، کرج زرد و مقاوم به زنگ قهوه

ای و نهایتاً سایسون رقم مقاوم به زنگ زرد و زرد و قهوه

باشد. گروه آخر شامل بولانی، ای میهحساس به زنگ قهو

زاگرس بود که بولانی و  نژاد وگلستان، گاسکوژن، نیک

ساس و نیمه ح ،نژادگلستان، حساس، مروارید و نیک

نژاد مقاوم به زنگ زرد هستند. از نظر گاسکوژن و نیک

ای، بولانی و گاسکوژن حساس و بقیه پاسخ به زنگ قهوه

 باشند.ای میمقاوم و نیمه مقاوم به زنگ قهوه

( با Habibzadeh et al., 2007حبیب زاده و همکاران )

-های مقاومت به زنگبررسی تنوع اللی نواحی ژنومی ژن

-ای و زرد در گندم نان گزارش کردند که گروههای قهوه

و براساس  Lrهای های ژنبندی ارقام با استفاده از داده

و ضریب فاصله تکاملی  Maximum Evolutionالگوریتم 

Jukes-Cantor به دو گروه اصلی منتسب کرد که تا ،

ای مطابقت داشت. حدودی با پاسخ ارقام به زنگ قهوه

های پیوسته با ژن SSRآغازگر  19ها از علاوه بر این، آن

Yr ای براساس دادهنیز استفاده کردند که تجزیه خوشه-

 Maximumبا استفاده از الگوریتم  SSRهای نشانگرهای 

Evolution  و ضریب فاصله تکاملیJukes-Cantor ارقام ،

بندی تاحدودی را به چهار گروه منتسب کرد که این گروه

 دو زنگ مطابقت داشت. با پاسخ ارقام به هر

تجزیه به بردارهای : (PCoAتجزیه به بردارهای اصلی )

ای انجام گرفت. اصلی نیز به عنوان مکمل تجزیه خوشه

درصد از تغییرات  96/52سه بردار اول در مجموع 

نشانگرها را تبیین کردند که نشان دهنده وجود این 

 شدبانشانگرها از نواحی ژنومی خاص و کلاستر ژنی می

(. پراکنش ارقام گندم مورد مطالعه بر اساس دو 5 جدول)

 آورده شده است. 3 شکلبردار اصلی اول در 
 

درصد واریانس تبیین شده توسط سه بردار  -5جدول 

-اصلی اول در تجزیه به بردارهای اصلی براساس داده

 .RGAهای نشانگرهای 
Table 5. The percentage of variance explained by 

the three first principal components in principal 

coordinate analysis based on RGA marker data. 

 
 بردار اول

 st1

coordinate 

 بردار دوم
2nd 

coordinate 

 بردار سوم
3rd 

coordinate 

درصد 

واریانس 

 تبیین شده
19.12 18.22 15.61 

percentage 

of explained 

variance  
مجموع 

 هاواریانس
Total 

variance 

19.12 37.35 52.96 

 

بندی حاصل از بندی تا حد زیاد با نتایج گروهاین گروه

-ای مطابقت داشت. به طوری که در گروهتجزیه خوشه

، 1تا چهار به ترتیب ارقام اینیا، شیراز، کرج  1های 

MV17  ،نژاد، اترک و گاسکوژن، نیکو سایسون؛ فلات

مروارید؛ مهدوی، شهریار، زاگرس، قدس، گلستان و تجن 

بندی نیز تا ، روشن و بولانی واقع شدند. این گروه2و کرج

 سخ به زنگ زرد ارقام بود.حدودی متناسب با پا

های های اخیر با توجه به در دسترس بودن توالیدر سال

های ژنی جهت الیژنی، نشانگرهای متعددی بر مبنای تو

طراحی شده است.  DNAبررسی تغییرات و تنوع مولکول 

-اغلب این نشانگرها براساس نواحی حفاظت شده توالی

ها شناسایی اثر باشند و هدف استفاده از آنهای ژنی می

عوامل ژنتیکی مانند جهش در تغییر ساختار و در نتیجه 

 باشد. عمل ژن می
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 RGAهای نمودار پراکنش ارقام گندم نان براساس دو بردار اول حاصل از تجزیه به بردارهای با استفاده از داده -3 شکل

Figure 3. Distribution plot of bread wheat varieties based on two first principal coordinates resulting for principal 

coordinate analysis using RGA data 

 

دارای  (RGAs)های مقاومت به بیماری های ژنآنالوگ

-می Kinaseیا  NBS-LRRنواحی حفاظت شده مانند 

های مقاومت های مختلف ژنباشند که اختصاصی خانواده

های ها ژنبه بیماری در گیاهان هستند، ولی الزاماً همه آن

مقاومت به بیماری نیستند. نتایج این تحقیق نشان داد که 

-آغارهای طراحی شده براساس نواحی حفاظت شده ژن

ابزارهای کارآ  توانند به عنوانمی ،های مقاومت به بیماری

ها مورد در بررسی تنوع ژنتیکی و روابط بین ژنوتیپ

استفاده قرار گیرند. با توجه به اینکه این نواحی در کلیه 

، بنابراین آغازگرهای هستندهای ژنی حفاظت شده خانواده

-ه میدهای گیاهی قابل استفاطراحی شده در کلیه گونه

 .باشند

 سپاسگزاری

مالی قطب علمی اصلاح مولکولی ین تحقیق با حمایت ا

 غلات دانشگاه تبریز انجام شده است.
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Abstract 
Fungal diseases, especially leaf and stripe rusts are wheat yield reducing factors in Iran and the world. 

In this study, genetic diversity of 20 wheat varieties with different response to leaf and stripe rusts 

were studied using primers designed based on the conserved regions of plant disease resistance genes. 

The banding patterns of polymorphic markers were scored as dominant and number of amplified 

bands and percentage of polymorphism were determined. In addition, for each primer combination, 

polymorphic information content (PIC) and marker index (MI) were calculated. Out of the 11 used 

single primers and primer combinations, five primer combinations and a single primer produced 

scorable amplification. The maximum and minimum of PIC were observed for LLOOP-1 and H2016-

H2020 primer combination with mean value of 0.50 and 0.28, respectively. The primer combinations 

of H2016-H1146 and H2016-H2020 with mean values of 4.80 and of 2.84, had minimum and 

maximum of MI, respectively. Cluster analysis based on Neighbor-Joining algorithm and evolutionary 

P-distance coefficient assigned the varieties into four groups which were in agreement with their 

response to yellow rust. In principal coordinate analysis, the scatter plot of varieties based on two first 

coordinates confirmed the groups obtained from cluster analysis.  

Keywords: Resistance gene analogues, Genetic diversity, Yellow rust, Leaf rust 
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