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 كشور جهان گزارش 60 از ها و بيش در تمامي قاره ت كههاي قارچي گندم اس ترين بيماري زنگ زرد از مهم

 تتراپلوئيد گندم زراعي از منابع با ارزش براي د  به عنوان جTriticum dicoccoidesگندم وحشي امِر . شده است
 از اين گونه داراي ژن (G25) 25نمونه جي. شود هاي مقاومت به زنگ زرد براي اصلاح گندم محسوب مي ژن

Yr15   1اين ژن روي كروموزوم . دهد  نژاد زنگ زرد مقاومت نشان مي31كه به استBSيابي شده است  مكان .
 F2 يابي دقيق آن با استفاده از يك جمعيت  سازي اين ژن براساس نقشه، مكان به عنوان اولين قدم جهت همسانه 

ها، عمدتاً از  ماتين و اطراف ژنها در نواحي يوكرو با توجه به حضور رتروترنسپوزون.  فرد انجام شد825شامل 
  با REMAPو هفت نشانگر   IRAP، سه نشانگرSSRسه نشانگر . ها استفاده شد نشانگرهاي مبتني بر رتروترنسپوزون

برخي نشانگرها در سمت . مورگان با ژن شناسايي و نقشه ژنتيكي اطراف ژن اشباع شد  سانتي2فاصله كمتر از 
و   به نشانگرهاي اختصاصيREMAP و دو نشانگر IRAPيكي از نشانگرهاي . شتندسانترومري ژن تفرق همزمان دا
اختصاصي و  نشانگرهاي .  با ژن تفرق همزمان داشتSC792اختصاصي و همبارز  همبارز تبديل شدند كه نشانگر 

نند براي توا اين نشانگرها مي. كردند مورگان احاطه مي  يك سانتي  ژن را در فاصلهSC1028 و SC1600همبارز 
نتايج اين تحقيق نشان داد كه . گزينش به كمك نشانگر و همسانه سازي براساس نقشه اين ژن استفاده شوند

توانند بسيار مفيد  هاي كنترل كننده صفات مهم زراعي مي يابي دقيق ژن نشانگرهاي رتروترنسپوزوني براي مكان
  .باشند

   
  .IRAP ،REMAPدقيق،يابي  ، مكانYr15م،وگندم دور:  كليديهاي هژوا
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  مقدمه

تـرين محـصول غـذايي در جهـان           گندم مهـم  
 مـيلادي   2020است كه تقاضا براي آن در سـال         

 درصـد بـيش از سـطح فعلـي تقاضـا            40به مقدار   
اين در حالي است كه منابع      . بيني شده است   پيش

ــا محــدوديت    ــدم ب ــد گن ــراي تولي در دســترس ب
انـداز، در حـال      با توجه به اين چشم    . جه است موا

ــلاش     ــعه ت ــال توس ــشورهاي در ح ــر در ك حاض
آيـد    زيادي براي افزايش توليد گندم به عمل مي       

هـاي سـه دهـه     كه از نظر اهميت همانند كوشـش    
پـــيش و دوران آغـــاز انقـــلاب ســـبز اســـت     

)Anonymous, 2005.(  
هـاي زنـده     هـاي مختلـف، تـنش      در بين تنش  
ها باعث كاهش    م از جمله بيماري   تحميلي به گند  

شـوند كـه در      ملاحظه در عملكرد گندم مي     قابل  
ها بيشترين خسارت را به      ها زنگ  بين اين بيماري  

زنگ زرد كه عامـل     . كنند اين محصول وارد مي   
  Puccinia striiformis f.sp. triticiآن قـارچ  
ترين بيماري گندم در نواحي خنك و         است، مهم 

 درصدي  40كاهش تا . شود مرطوب محسوب مي  
  عملكــرد در اثــر ايــن بيمــاري معمــول اســت     

(Chen, 2005) . ــران ــل  80در اي ــد از ك  درص
 ميليـون   4/4هـاي زيـر كـشت گنـدم يعنـي            زمين

ــد   ــگ زرد دارنـ ــدمي زنـ ــتعداد اپيـ ــار اسـ   هكتـ
(Singh et al., 2004).  

ــراي    ــت ب ــاد مقاوم ــار ايج ــوثرترين راهك    م
ــتفاده از ژن  ــاري اسـ ــن بيمـ ــاي مق  ايـ   اومـــت هـ

ــه ــام مرحلـــ ــه   تمـــ ــا زمينـــ   اي در رقمـــــي بـــ
ــي اســــــت  ــطي از مقاومــــــت كمــــ   متوســــ

)Chen, 2005 ؛Ghannadha, 1996 .( ــدم گن
ــشي  ــد وحـ    Triticum dicoccoidesتتراپلوئيـ

ــي  ــي از غن ــه      يك ــدم ب ــلاح گن ــابع اص ــرين من   ت
  . ويـــژه بـــراي مقاومـــت بـــه زنـــگ زرد اســـت 

   آميتـــــــــــاي و اســـــــــــتابز–گرچتـــــــــــر
 )Gerechter-Amitai and Stubbs, 1970( 

هاي بسيار مقاوم ايـن گونـه بـه نـام            يكي از نمونه  
را در فلــسطين اشــغالي شناســايي ) G25 (25جــي

ــل    ــالايي را در مراحـ ــت بـ ــه مقاومـ ــد كـ كردنـ
  اي و بلــــوغ بــــه زنــــگ زرد نــــشان  گياهچــــه

ــي ــين گــروه   . داد م ــدي توســط هم ــات بع   مطالع
ــشان Yr15وجــود ژن غالــب  ــه ن    را در ايــن نمون

  ن ژن بــــه گنــــدم تتراپلوئيــــدانتقــــال ايــــ. داد
   و هگزاپلوئيــــد زراعــــي مقاومــــت آن را بــــه 

ــشان داد    31 ــدم نــ ــگ زرد در گنــ ــژاد زنــ  نــ
(Grechter-Amitai et al., 1989). مكينتاش و 

  با استفاده (McIntosh et al., 1996)همكاران 
هاي سيتوژنتيكي نشان دادند كه ايـن ژن         از روش 

ــوزوم  ــرار دارد1BSروي كرومــ ــان و.  قــ  ســ
يـابي    در مكـان  (Sun et al., 1997)همكـاران 

 را در فاصـله     RFLP  و    RAPDاوليه، دو نشانگر    
. مورگاني اين ژن شناسايي كردند  سانتي 11 و   27

 دو (Chague et al., 1999)چـاگو و همكـاران   
ــشانگر  ــلهSSR و RAPDنــــ  12   را در فاصــــ

پنـگ و   . مورگاني اين ژن شناسايي كردند     سانتي
 اقــدام بــه  (Peng et al., 2000)همكــاران 

  كـرده و     YrH52يابي دوباره اين ژن و ژن        مكان
نشان دادنـد كـه ايـن دو ژن روي بـازوي كوتـاه              

هـا گـزارش      آن. انـد   قـرار گرفتـه    1Bكروموزوم  



 ...يابي دقيق ژن مقاومت  مكان

373 

كردند كه به خاطر كوچك بودن جمعيت مورد        
ــايج     ــا نت ــشانگرها ب ــله ن ــب و فاص ــتفاده، ترتي اس

يابي  هت مكان مطالعات قبلي مطابقت نداشته و ج     
تـر و     هـاي بـزرگ    دقيق و مطمئن، نياز به جمعيت     

استفاده از افراد داراي نـوتركيبي در اطـراف ژن           
Yr15است .  

در گندم به طور متوسط هـر سـانتي مورگـان           
. برآورد شده است  ) Mbp( ميليون جفت باز     4/4

  ايــن مقــدار در نــواحي مختلــف ژنــوم بــسيار     
    متغيـــر بـــوده و در برخـــي نـــواحي ژنـــومي    
ــد      ــر باش ــت كمت ــن اس ــالا ممك ــوتركيبي ب ــا ن   ب

) Gill et al., 1996 a and b ؛  

(Sandhu and Gill, 2002رسد  ، ولي به نظر مي
 Yr15مورگان در قطعـه حـاوي ژن         كه هر سانتي  
 بـه گنـدم دوروم و   T. dicoccoidesكه از گونه 

نان وارد شده است بيشتر از حتي مقـدار متوسـط           
هـاي دور، بـه ويـژه در         قيباشد چون غالباً در تلا    

بـر ايـن    . يابد  نسبت نوتركيبي كاهش مي    Bژنوم  
ــل ژن     ــه حام ــدازه قطع ــاس ان ــين دو Yr15اس  ب

نـــشانگر براســـاس مطالعـــه چـــاگو و همكـــاران 
(Chague et al., 1999)  ميليـون  60 در حـدود 

هـر  (شـود    جفت بـاز و حتـي بيـشتر بـرآورد مـي           
تـه  بـاز در نظـر گرف       ميليون جفت  5مورگان    سانتي

، بنـابراين جهـت تـسهيل گـزينش بـه           )شده است 
سازي براساس نقشه اين     كمك نشانگر و همسانه     

تر و استفاده     ژن، نياز به نشانگرهاي خيلي نزديك     
  . تر است هاي بزرگ از جمعيت

ــد  ــي ماننـــــــ ــشانگرهاي مختلفـــــــ   نـــــــ
 EST        ، AFLP         ،RFLP        ، SSR   

) Stein et al., 2000؛Huang et al., 2003 ؛  
Ling et al., 2003 ؛ Mago et al., 2005 ؛   

Kota et al., 2006 (  وRGAP   
) Yan et al., 2003 (   يـابي دقيـق    بـراي مكـان
هاي مقاومت به زنگ در گندم اسـتفاده شـده           ژن

اگرچه اين نشانگرها ابزاري مناسـب بـراي        . است
بـر و داراي     اين هدف هـستند ولـي برخـي زمـان         

يي شكلي كمتـري هـستند و قـادر بـه شناسـا             چند
هـاي مقاومـت     نشانگرهاي بـسيار نزديـك بـا ژن       

ــوده ــد نب ــر  در ســال. ان ــشانگرهايي ب ــر ن   هــاي اخي
ــوالي  ــاس ت ــوم   اس ــسپوزوني در ژن ــاي رتروترن ه

    ؛Waugh et al., 1997(توســعه داده شــدند 
Kalendar et al., 1999( . هـا   ن رتروترنـسپوزو

هاي متحرك تكراري در ژنوم هـستند كـه          توالي
هــاي خــود را از  هــا كپــي زونبــر خــلاف ترنــسپو

كننـد و     در ژنـوم درج مـي      cDNAطريق ساختن   
ــه  ــل اولي ــان از مح ــده   خودش ــوم بري ــان در ژن ش

ايــن نــشانگرها تكرارپــذير، ســاده و . شــوند نمــي
ــي   ــشان م ــادي ن ــسيار زي ــد چندشــكلي ب   در. دهن

 درصـد چندشـكلي بيـشتري       25 برخي مطالعات   
  انـــــد  نـــــشان دادهAFLPدر مقايـــــسه بـــــا  

 )Waugh et al., 1997؛  Yu and Wise, 2000(.   
ــسخه    ــر نــ ــداد متغيــ ــصادفي و تعــ ــع تــ توزيــ

ها را بـه      ها در ژنوم استفاده از آن      رتروترنسپوزون
. سـازد  عنوان نشانگرهاي ملكولي كارا ميـسر مـي       

يـابي ژنـومي     همچنين بسياري از مطالعات تـوالي     
ــيع    ــضور وســــ ــع و حــــ ــاكي از توزيــــ حــــ

ــسپوزون ــواحي يوكر  رتروترن ــا در ن ــاتيني و ه وم
ها است، بنابراين شناسايي نشانگرهاي      اطراف ژن 
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 هـــاي مهـــم زراعـــي بـــا  بـــسيار نزديـــك بـــا ژن

ــان   ــشانگرها امكــ ــن نــ ــتفاده از ايــ ــذير اســ  پــ

از . (Kumar and Bennetzen, 1999) اسـت  
 تـــوان  تـــرين ايـــن نـــشانگرها مـــي    معـــروف

ــه   IRAP )Inter-Retrotransposonبـــــ

Amplified Polymorphism(و REMAP  
)Retrotransponson-Microsatellite 

Amplified Polymorphism ( هـر  . اشاره كـرد
دو اين نشانگرها چندشكلي را در نـواحي ادغـام          

بـه  . كنند ها در ژنوم شناسايي مي     رتروترنسپوزون
هـا    نواحي بين رتروترنسپوزون   IRAPطوري كه   

ــسپوزون REMAPو  ــين رتروترن ــواحي ب ــا و   ن ه
در ايـن   . كنـد  ه را تكثير مـي    هاي ريزماهوار  توالي

ــشانگرهاي   ــعه نــــ ــه هــــــدف توســــ مطالعــــ
ها براي    رتروترنسپوزوني در گندم، استفاده از آن     

ــسيار    ــشانگرهاي ب ــار جهــت شناســايي ن ــين ب اول
بــا ژن ) مورگــان كمتــر از يــك ســانتي(نزديــك 

Yr15   ــشانگرهاي ــه ن ــشانگرها ب ــن ن ــديل اي  و تب
اختصاصي و در صـورت امكـان همبـارز جهـت           

هاي گزينش به كمـك نـشانگر         در برنامه  استفاده
  . سازي براساس نقشه اين ژن بود و همسانه
 

  ها مواد و روش

 مواد گياهي

 ،  Yr15مواد گيـاهي شـامل لايـن دهنـده ژن           
G25 T.  dicoccoidesهـاي دوروم   ، لاينLDN 

 و  Yr15 حساس به زنگ زرد و فاقد ژنDW1و 
ي  داراBC3F9) هـاي   لايـن  (B10 و B9هاي  لاين
كـه از طريـق      (DW1 در زمينه ژنتيكي     Yr15ژن  

) انـد   حاصـل شـده  DW1 بـا  G25 تلاقي برگشتي 
يـابي،    جمعيت مورد اسـتفاده بـراي مكـان       . بودند
هـاي تقريبـا      حاصل از تلاقـي لايـن      F2  فرد    825

 با B10 و Near Isogenic Line( B9(ايزوژنيك 
DW1 بـراي قطعـه   يعني اين جمعيت عمـدتاً .  بود 

اسـتخراج  . داد تفـرق نـشان مـي       Yr15حامل ژن   
DNA ــق روش ــار  CTAB طب ــا تيم   RNaseA ب

 600تعـداد  ). Ausubel et al., 1995(انجام شد 
 ابتدا براساس نـشانگرهاي     F2فرد از اين جمعيت     

Xgwm18 و Xgwm911   ــراد ــده و اف ــال ش   غرب
نوتركيب براي فاصله بين اين دو نشانگر انتخاب        

 بـا   Yr15 كننـده ژن      هاين دو نشانگر احاط   . شدند
ــل   ــد فاصــ ــانتي23حــ ــد   ســ ــان بودنــ   مورگــ

) Peng et al., 2000 .(  ــراد ــتفاده از اف ــا اس ب
نوتركيب در ايـن فاصـله بـه عنـوان جمعيـت در             

  Xgwm413 و Xbarc8حــال تفــرق، دو نــشانگر 
اين دو نشانگر احاطه كننـده ژن بـا         . معرفي شدند 

  افـراد  بقيـه . مورگـان بودنـد      سانتي 7/2حد فاصل   
 Xbarc8بر اساس دو نشانگر     )  فرد 225(جمعيت  

 قبل شناسايي شـدند       كه در مرحله   Xgwm413و  
غربال شده و افـراد نوتركيـب بـراي ايـن فاصـله             

 از هـر كـدام از افـراد         F3ده بذر   . شناسايي شدند 
 هاي مربوطـه     براساس جفت نشانگر   F2نوتركيب  

غربال شده و يك فرد نوتركيب هموزيگـوس از         
يابي دقيق استفاده     انتخاب و براي مكان    ها  بين آن 

هـاي    از هر كدام از نوتركيـب      F4هشت بذر   . شد
اين نـژاد روي     (38E134 با نژاد    F3هموزيگوس  

)  بيمــاريزا اســتYr9 و Yr2 ،Yr6 ،Yr7هــاي  ژن
اي آلــوده شــد و  زنــگ زرد در مرحلــه گياهچــه
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ــا عــدم (آزمــون مقاومــت و حــساسيت  وجــود ي
 آميتاي  -وش گرچتر براساس ر ) Yr15وجود ژن   

 (Grechter-Amitai et al., 1989)و همكـاران  
  . انجام شد

  نشانگرهاي ريزماهواره

، Xgwm413آغازگرهـــــاي ريزمـــــاهواره  
Xbrc8          ، Xwmc216     ،Xwmc406      و 

Xgwm133       كه همگي روي كرومـوزوم lBS  و 
 و Xgwm18بـــــين دو نـــــشانگر ريزمـــــاهواره 

Xgwm911    ــرار ــتفاده ق ــورد اس ــد، م ــرار دارن  ق
ــدگ ــره. رفتنـ ــراي  واكـــنش زنجيـ ــراز بـ اي پليمـ

 ميكروليتـر   20مـاهواره در حجـم        نشانگرهاي ريز 
 2بـا   ) BioTools(شامل بافر يك برابـر بـايوتولز        

ــي ــول  ميلـ ــر MgCl2، 200مـ ــول از هـ    ميكرومـ
 dNTP ، 25/0ميكرومـــــــــــول از هـــــــــــر   

مراز   پلي (Taq)آغازگر و يك واحد آنزيم تك       
ــايلكر  ــولز در ترموســــــ ــركت بيوتــــــ   شــــــ
PTC-100 Programmable Thermal 

Controllerبرنامــه دمــائي واكــنش .  انجــام شــد
اي پليمراز بـراي نـشانگرهاي ريزمـاهواره         زنجيره

ــامل  ــه مـــدت  94شـ ــه بـ ــراي 4 درجـ ــه بـ  دقيقـ
 94 چرخه شـامل     34سازي اوليه، سپس     واسرشت

ــدت   ــه م ــه ب ــه 40درج ــازي واسرشــت( ثاني   ،)س
، )ااتـصال آغازگره ـ  ( ثانيه   40 درجه به مدت     60
ــدت  72 ــه مــ ــه بــ ــه 2 درجــ ــسط( دقيقــ   و ) بــ

   درجـــــه بـــــه مـــــدت   72بـــــسط نهـــــايي  
  تفكيــــــك محــــــصولات .  دقيقــــــه بــــــود5

  تكثيــــري در همــــه نــــشانگرهاي ريزمــــاهواره 
ــز  ــه جــــ ــتفاده از Xgwm413بــــ ــا اســــ     بــــ

   درصــــــد رزلــــــوت لايــــــن 2ژل آگــــــارز 
) ResoluteTm line Biozyme(شركت بيوزايم 

   STBE و بـــــــــــافر 90بـــــــــــا ولتـــــــــــاژ 
)Kalendar and Schulman, 2006 ( ــك ي

برابر انجام شد و رنگ آميزي با اتيديوم برومايـد          
بـــراي نـــشانگر ريزمـــاهواره . صـــورت گرفـــت

Xgwm413    ــت و ــل مقاومـ ــتلاف آلـ ــه اخـ  كـ
حساسيت دو جفت باز بود محـصولات تكثيـري         

ــوالي   ــتگاه تـــ ــتفاده از دســـ ــا اســـ ــاب بـــ   يـــ
 3130 XL–ABIprism  تفكيك شده و انـدازه 

بـراي  . هاي مختلف برآورد شـد     قطعات در نمونه  
ــگ     ــتفاده از رن ــا اس ــت ب ــازگر رف ــار آغ ــن ك اي

نـــشاندار شـــد و يـــك ) Fam(فلورســـنت فـــم 
 ميكروليتر فرماميد   40ميكروليتر از محصولات با     

ــر از اســتاندارد 1/0و   GS120 LI2Tm ميكروليت
كشف . مخلوط شده و در دستگاه بارگذاري شد      

اده از نرم   هاي فلورسنت با استف    ها و سيگنال   پيك
  نــــــسخه يــــــك  PeakScannerافــــــزار 

)Applied Biosystems (انجام شد .  
   REMAP و IRAPنشانگرهاي 

ــداد  ــازگر 200تع ــب 420 وIRAP آغ  تركي
 42حاصـــل از تركيـــب  (REMAPآغـــازگري 

ــوالي  ــر ت ــي ب ــازگر مبتن ــا  آغ ــاهواره ب ــاي ريزم   ه
در والدين جهت شناسايي   ) IRAP آغازگر   100 

 به طور بالقوه پيوسته با ژن       نشانگرهاي چندشكل 
Yr15   ــد ــرار گرفتن ــابي ق ــورد ارزي ــي از . م برخ

 و تركيبـــات آغـــازگري  IRAPآغازگرهـــاي 
REMAP      الگوي نواري واضحي توليد نكردند   .

اي پليمراز، الكتروفـورز و رنـگ        واكنش زنجيره 
375 
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ــولمن   ــدر و شـــ ــق روش كلنـــ ــزي طبـــ   آميـــ
)Kalendar and Schulman, 2006 ( انجــام

  .شد
شانگرهاي با فاصله خيلي نزديـك بـا ژن       تبديل ن 

Yr15  به نشانگرهاي اختصاصي  
 و چهار نشانگر IRAPيك نشانگر 

REMAPترين فاصله را با ژن   كه نزديك
داشتند جهت تبديل به نشانگرهاي اختصاصي 

 با ژن كاملاً RE443-495نشانگر . انتخاب شدند
ديگر نشانگرها كه فاصله نزديكي . پيوسته بود

  اشتند عبارت بودند ازبا ژن د
 IR2107 ،RE440-679، RE438-483 و 

RE443-834 . براي توليد نشانگرهاي
اختصاصي، نوارهاي مربوطه از ژل بريده شده و 

  MinEliteTmبا استفاده از كيت استخراج از ژل 
. شدند سازي  خالص) QiaGen(شركت كياژن 

 و تراريزش pGEM®-Tسازي با ناقل  همسانه 
 با LB در محيط كشت JM109اي ه با سلول
سيلين و  ليتر آمپي  ميكروگرم در ميلي100غلظت 
 Xgal + IPTG ميكروليتر مخلوط 44حاوي 

 به IPTG ميكروليتر 4 و Xgal ميكروليتر 40(
گرم بر   ميلي200 و 20هاي  ترتيب با غلظت

هاي نوتركيب در   كلوني. انجام شد) ليتر ميلي
كلوني شامل  ميكروليتر محلول ذخيره 200

5mM MgCl2, 10mM NaCl, 10mM Tris-

HCl, pH, 7 ها  شدند و دو ميكروليتر از آن   حل
با استفاده از آغازگرهاي مربوط به هر نشانگر در 

اي پليمراز تست   ميكروليتري زنجيره20واكنش 
اجزاي واكنش مطابق واكنش اصلي براي . شدند 

به  درجه 95چرخه دمايي شامل . هر نشانگر بود
   اوليه،سازي  دقيقه براي واسرشت5مدت 

 ثانيه 20 درجه به مدت 95 چرخه شامل 23
 ثانيه 40 درجه به مدت 60، )واسرشت سازي(
 120 تا10 درجه به مدت 72، )اتصال آغازگر(

و بسط ) بسط(ثانيه بسته به اندازه قطعه اتصالي 
.  درجه بود72 دقيقه در 2نهايي به مدت 

 درصد 6/1از ژل آگارز محصولات با استفاده 
هاي   ميكروليتر از كلوني15. تفكيك شدند

 ميكروگرم 100 با غلظت LBصحيح در محيط 
   درجه 37سيلين در دماي  ليتر آمپي در ميلي

   ساعت رشد 12روي شيكر به مدت 
  پلاسميدها با كيت. شدند داده 

QIAprep®spin  Miniprep, شركت كياژن 
  آغازگرهاييابي با  سازي و توالي خالص

UP(5'CGACGTTGTAAAACGACGGCCAGT3') 

 TTTCACACAGGAAACAGCTATGAC3')  (RP'5و
.  انجام شدABI3700ياب  در دستگاه توالي

ها طراحي  آغازگرهاي اختصاصي براي توالي
شدند و دوباره روي والدين و جمعيت در حال 
تفرق ارزيابي شدند تا از صحت قطعه همسانه 

  . شده اطمينان حاصل شود 
  ها تجزيه داده

ــزار     ــرم اف ــتفاده از ن ــا اس ــتگي ب ــشه پيوس   نق
MapMaker) Lander et al., 1987( شد  تهيه .

ــابع    ــتفاده از ت ــدون اس ــشانگرها از ژن ب ــله ن فاص
بـدليل نزديكـي نـشانگرها     (شد   يابي محاسبه     نقشه

تعداد نوتركيبي مستقيما به فاصله ژنتيكي تبـديل        
ــد ــر   ). ش ــازگر از ن ــت طراحــي آغ م افــزار جه

376 
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FastPCR) (Kalendar, 1998-2007 اســتفاده 
هـاي مربـوط بـه       براي تجزيـه و تحليـل داده      . شد

 PeakScanner  از نرم افزار Xgwm413نشانگر 
  . نسخه يك استفاده شد

  نتايج و بحث

ــت   ــال جمعي ــراد   F2غرب ــايي اف ــراي شناس  ب

  نوتركيب

 بــا اســتفاده از  F2 فــرد جمعيــت  600ابتــدا 
 در طـــرف تلـــومري و Xgwm911نـــشانگرهاي 

Xgwm18        در طرف سانترومري ژن غربال شد و 
ــن     ــاس اي ــله براس ــن فاص ــب در اي ــراد نوتركي اف

 نــشانگرهاي  نــشانگرها شناســايي و بــراي توســعه
اين دو نشانگر توسـط     . ريزماهواره استفاده شدند  

) Peng et al., 2000( پنـــگ و همكـــاران 
 23را بــا حــد فاصــل  Yr15شناســايي شــده و ژن 

البتـه جمعيـت    . كردنـد  مورگان احاطـه مـي     تيسان
 123(يابي براي آن مطالعـه كوچـك بـوده           مكان
ولـي بـه    . تواند دقيـق باشـد     و اين فاصله نمي   ) فرد

هر حال امكـان شناسـايي افـراد داراي نـوتركيبي         
پذير  در اطراف ژن براساس اين دو نشانگر امكان       

ــود ــداد . ب ــشانگر   225تع ــراي دو ن ــر ب ــرد ديگ  ف
Xbarc8و Xgwm413 قبل توسعه   كه در مرحله 

داده شدند غربال شده تا ناحيه حامـل ژن جهـت           
. تر محدودتر شـود   جستجوي نشانگرهاي نزديك  

 حامـل ژن بـه       با استفاده از اين دو نشانگر فاصـله       
  .شد مورگان محدود   سانتي7/2

  نشانگرهاي ريزماهواره

 از بين نشانگرهاي ريزماهواره مورد استفاده،      
ــشا ــه نـــــ  و Xgwm413 ،Xgwm406نگر ســـــ

Xbarc8         چندشكل بين والدين و به طور بـالقوه ،
 در Xgwm413نــشانگر . بــا ژن پيوســته بودنــد  

 22/1( نـــــوتركيبي 10ســـــمت ســـــانترومري، 
ــانتي ــان س ــشان  ) مورگ ــا ژن ن ــشانگرهاي . داد ب ن

Xbarc8 و Xwmc406  ــومري ــرف تلـــ  در طـــ
ــه ترتيــــــــب 1BSكرومــــــــوزوم     11،  بــــــ

ــانتي35/1( ــان  ســـ ــوتركيبي 15و ) مورگـــ    نـــ
ــانتي85/1( ــا ژن نـــشان ) مورگـــان  سـ . دادنـــد بـ

ــدين ــب  ب ــرين نــشانگر  Xgwm413ترتي  نزديكت
ــت در      ــل مقاوم ــه ال ــود ك ــه ژن ب ــاهواره ب ريزم

ــن ــي در  B10 ، 92 و B9هــاي  لاي ــاز، ول  جفــت ب
 جفت بـاز  LDN ،94و   DW1هاي حساس  لاين
  . بود

   REMAP و IRAPنشانگرهاي 

ــازگر 200 از  ــIRAP آغ ــتفاده،  م  28ورد اس
آغازگر چندشكلي به طور بـالقوه پيوسـته بـا ژن           

هــا  غربــال افــراد نوتركيــب بــا آن. ايجــاد كردنــد
جهت بـه دسـت آوردن فاصـله ژنتيكـي دقيـق و             

العـاده نزديـك، نـشان        شناسايي نشانگرهاي فـوق   
 IR833 و   IR2107  ،IR517داد كه سـه نـشانگر       

رار  ق ـ مورگـاني ژن    كمتر از يك سانتي     هدر فاصل 
 نـوتركيبي نـسبت     6  بـا     IR2107نشانگر  . داشتند
در سـمت تلـومري،     ) مورگـان    سانتي 73/0(به ژن 

ــشانگر  ــشانگرهاي IRAPنزديكتــرين ن ــوده و ن  ب
IR517 و IR833 2 بــــــــه ترتيــــــــب بــــــــا   

) مورگان   سانتي 85/0 (7و  ) مورگان   سانتي 24/0(
ــرار داشــتند  ــوتركيبي در ســمت ســانترومري ق . ن

 تــا 400  قطعـاتي بــين IRAPمعمـولاً نــشانگرهاي 
  . جفت باز توليد كردند3000

377 
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 REMAP تركيـــب آغـــازگري 420از بـــين
 آغـازگر چندشـكلي بـه طـور     80 مورد اسـتفاده، 

بالقوه پيوسته با ژن بين والـدين توليـد كـرده كـه          
استفاده از افراد نوتركيب جهـت محاسـبه فاصـله          
دقيـــق ژنتيكـــي نـــشان داد كـــه هفـــت نـــشانگر 

RE443-495    ،RE443-834    ،RE438-483 ،
RE440-679  ،RE426-455  ،RE459-516  و 

RE425-2113ــك ــشانگرهاي    نزديــ ــرين نــ تــ
REMAP  با فاصله ژنتيكـي  (  نسبت به ژن هستند

 RE443-495 نشانگر). مورگان  سانتي 5/1كمتر از   
تـرين نـشانگر بـود و كـاملا بـا ژن تفـرق                نزديك

 جفـت بـازي را      790  همزمان داشت و يك قطعه    
  . كــــــرد قـــــاوم توليــــــد مـــــي  در افـــــراد م 

  فواصـــــل ژنتيكـــــي و تعـــــداد نـــــوتركيبي    
ــشانگرهاي     1 در جــــدول REMAPديگــــر نــ

  نـــــشانگرهاي . نـــــشان داده شـــــده اســـــت  
 REMAP  ــين ــاتي ب ــا 100 معمــولاً قطع  3000 ت

ــد  ــد كردن ــاز تولي ــه ذكــر اســت  . جفــت ب   لازم ب
 و تعـداد زيـادي      IRAPكه برخـي آغازگرهـاي      

   بـــيش از يـــك REMAPتركيـــب آغـــازگري 
ــا ژن    ــالقوه پيوســته ب ــه طــور ب ــوار چندشــكل ب   ن

  .كردند بين والدين توليد 
     Yr15 نشانگرهاي پيوسته با ژن-1جدول

Table 1. Molecular  markers linked to gene Yr15 
  )5'-3'(توالي1

Sequence (5`-3`) 
  موقعيت نشانگر

Marker 
position  

 اندازه قطعه
Fragment 

size  

 تعداد نوتركيبي
Number of 

recombinations  

 فاصله ژنتيكي
Genetic 
distance  

  نشانگر
Marker 

acacacacacacacacact 
tctgcacttggaggcccaac Co-segragated 792  0  0.00  SC792 
cctcgttgggttcgacactcttaacacaca
cactctctagttagggact Proximal 1028  2  0.24  SC1028 
tgctcctcgttgggatcgac Proximal 1900  2  0.24  IR-517 
aacaacgtcagtccgggttagtacacaca
cacacgtgtcgag Proximal 776  5  0.60  SC776 
caccaccaccaccaccaccactttgaattt
ctgctacgttcccc Proximal 1300 5 0.60 RE426-455 

catgatgcaaaatggacgtatcagaaagc
atgatgcaaaatggacgtatcact Distal 1600  6  0.73  SC1600 

gcatattgggcgtgacacgtacacacaca
cacaccgatagtcga Proximal 326  7  0.85  SC326 

Tgatcccctacacttgtgggtca Proximal 1470  7  0.85  IR833 
cacacacacacacacacacagtacgcat
ccgtgcggcccgaac Proximal 970 10 1.22 RE425-2113 

tgctgctgctgctgctgcctcctcgttggg
atcgacactcc Proximal 1500  10  1.22  RE459-516 
tgcttgtctagattgcttggggatcgtctcg
tccttggca Proximal 92  10  1.22  Xgm413 
gcgggaatcatgcataggaaaacagaag
cgggggcgaaacatacacataaaaaca Distal 223  12  1.47  Xbarc8 
tatgagggtcggatcaatacaacgagttta
ctgcaaacaaatgg Distal 217  16  1.97  Xwmc406 

  .هستند توالي اول و دوم به ترتيب  آغازگرهاي رفت و برگشت SCAR و REMAPبراي نشانگرهاي .1
1. For REMAP and SCAR markers, the first and second sequence are forward and reverse primer sequences,      
respectively. 
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ــل از    ــارز حاص ــصاصي و همب ــشانگرهاي اخت ن

  REMAP و IRAPنشانگرهاي 
ــشانگرها شــامل    تعــدادي از نزديــك ــرين ن ت

RE443-495    ،RE443-834    ،RE438-483 ،
IR2107 و  RE440-679ســـــازي و   همـــــسانه

سپس آغازگرهـاي اختـصاصي     . يابي شدند  توالي
ــراي آن ــشانگرهاي     ب ــه ن ــا ب ــده ت ــا طراحــي ش ه

اختصاصي و در صـورت امكـان همبـارز جهـت            
سازي   تسهيل گزينش به كمك نشانگر و همسانه      

ــوند  ــديل شـ ــشه تبـ ــشانگر . براســـاس نقـ ــه نـ   سـ
IR-2107 ،RE-443-495 و RE-443-834 بـــه 

نشانگرهاي همبارز و اختصاصي تبـديل شـدند و         

 و 792، 1600هــاي  بـه ترتيـب قطعـاتي بـا انـدازه     
باز در افراد مقاوم توليد كردند و بـه            جفت 1028

  ناميــده SC1028 و SC1600،  SC792ترتيــب 
و در جمعيـت  ) ست ا SCAR مخفف   SC(شدند  

نوتركيب نيز مانند نـشانگرهاي اصـلي كـه از آن           
 2 و   1هـاي    شكل. منشا گرفته بودند عمل كردند    

 و  SC1600به ترتيب الگوي نواري نـشانگرهاي       
SC792           را در تعدادي از افراد مقـاوم و حـساس 

در ايـن   . دهـد   جمعيت در حـال تفـرق نـشان مـي         
ــكل ــشدند  ش ــدين وارد ن ــا وال ــوا . ه ــا ن ــراد ب ر اف
و افراد داراي   ) مقاوم (Yr15تر داراي ژن      سنگين

. هـستند  Yr15فاقـد ژن    ) حـساس (تـر    نوار سبك 

  
  

و حساس ) تر داراي نوار سنگين( روي تعدادي افراد مقاوم SC1600 الگوي نواري نشانگر-1شكل
براي   از سمت چپ داراي نوتركيبي 16 و 10فرد شماره .  نوتركيبF2جمعيت  )تر داراي نوار سبك(

  اين نشانگر هستند
Fig. 1. Banding pattern of the SC1600 marker on some resistant (higher band) and 

susceptible (lower band) F2 recombinant plants. Number 10 and 16 from the left are 
recombinants for this marker  

  
 

      
  

 و حساس) تر داراي نوار سنگين( روي تعدادي از افراد مقاوم SC792 الگوي نواري نشانگر -2شكل
  نوتركيبF2جمعيت  )تر داراي نوار سبك(

Fig. 2. Banding pattern of the SC792 marker on some resistant (higher band) and 
susceptible (lower band) F2 recombinant plants  

1500bp 

800bp 
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ــشانگرها   RE438-483 و RE440-679ي نــ
بــه نــشانگرهاي اختــصاصي تبــديل شــدند و الــل 

 776 و   326هـاي     مقاومت و حـساسيت بـا انـدازه       
 و  SC326كردنـد و بـه ترتيـب          بـاز تكثيـر       جفت

SC776 موقعيـــت 1جـــدول .  ناميـــده شـــدند 
نشانگرها، تعداد نوتركيبي، فاصله ژنتيكي، توالي      

ها را نـشان     آغازگري و اندازه قطعه مربوط به آن      
ــد ــشانگرهاي   . ميده ــه جــاي ن ــن جــدول ب در اي
IRAPو REMAP   ــشانگرهاي ــديلي، نــ  تبــ

  . ها قرار داده شده است اختصاصي حاصل از آن 
 و  Xgwm911معرفي نشانگرهاي ريزماهواره    

Xgwm18  ــاران ــگ و همكــــ ــط پنــــ    توســــ
)Peng et al., 2000 (   شناسايي افـراد نوتركيـب

توليــد . ســازد تــر مــي  در اطــراف ژن را ســاده 
ــراي  هــاي نوتركيــب و اســتفاده از آن لايــن هــا ب
اولاً اين امـر    . يابي دقيق مزاياي زيادي دارد     مكان

ــد در   ــشانگرهاي جدي فقــط امكــان جــستجوي ن
سـازد   فاصله بين دو نشانگر مذكور را مقدور مـي        

و نيازي به ارزيابي نشانگرهاي بـالقوه پيوسـته بـا            
ــت    ــراد جمعيـ ــه افـ ــستF2ژن روي همـ   از .  نيـ
ــل ژن    ــه حام ــر قطع ــرف ديگ ــه Yr15ط  از گون

 بـه گنـدم زراعـي وارد    T. dicoccoidesوحشي 
هـاي دور مقـدار نـوتركيبي بــه     شـده و در تلاقـي  

ــوم   ــورد ژن ــي Bخــصوص در م ــاهش م ــد   ك ياب
(Talbert et al., 1995) .   مكينتـاش و همكـاران

)McIntosh et al., 1996 ( نشان دادند كه قطعه
همولوگ آن در گنـدم        از قطعه  Yr15حامل ژن   

هگزاپلوئيد و تتراپلوئيد زراعي مقداري متفـاوت       
تواند نوتركيبي در قطعه حامـل       اين امر مي  . است

ــد   ــاهش ده ــن ژن را ك ــتفاده از  . اي ــابراين اس بن
تـر و شناسـايي افـراد داراي          هاي بـزرگ   جمعيت

نـــوتركيبي در اطـــراف ژن، احتمـــال شناســـايي 
زيكـي را   تر حتي به لحـاظ في       نشانگرهاي نزديك 

دهد كه براي همسانه سازي بر اساس        افزايش مي 
از طـرف ديگـر بـا       . نقشه اين ژن ضروري اسـت     

 از گونـه   Yr15توجه به اين كه قطعـه حـاوي ژن          
ــل ژن    ــت حام ــن اس ــت، ممك ــشي اس ــاي  وح ه

ــد    ــر باشـ ــورد نظـ ــا ژن مـ ــته بـ ــامطلوب پيوسـ نـ
)Grechter-Amitai and Grama, 1974 (

 لحــاظ فيزيكــي بنــابراين بهتــر اســت نــشانگر بــه
نزديكــي بــراي گــزينش بــه كمــك نــشانگر هــم 
ــر     ــال ديگ ــدالامكان از انتق ــا ح ــود ت ــتفاده ش اس

هــاي نــامطلوب پيوســته بــا ژن مــورد نظــر       ژن
  . جلوگيري شود

 نوار چند شكل بـه طـور        150در كل بيش از     
بالقوه پيوسـته بـا ايـن ژن بـين والـدين شناسـايي              

، شايد  دليل تعداد زياد نوارهاي چندشكل    . شدند
چندشكلي بالاي نشانگرهاي رتروترنـسپوزوني و      

    بــوده كــه از گونــهYr15منــشا قطعــه حامــل ژن 
  هوانـــــگ و همكـــــاران . وحـــــشي اســـــت 

)Huang et al., 2003 (    بيان كردنـد كـه انتقـال
   Aegilops tauschii وحـشي    از گونهLr21ژن 

به گندم نان چندشكلي را در نـواحي اطـرف ژن           
سه نـشانگر ريزمـاهواره، سـه       . افزايش داده است  

  فاصلة REMAP  و هفت نشانگر    IRAPنشانگر  
). مورگان  سانتي2كمتر از   (نزديكي با ژن داشتند     

تـــرين نـــشانگر    نزديـــكXgwm413نـــشانگر  
  ريزمـــاهواره بـــود كـــه در ســـمت ســـانترومري 
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ــشانگر   ــا ن ــت و ب ــرار داش  و RE459-516 هايق
RE425-2113ــشانگر .  تفــرق همزمــان داشــت ن

SC792  ترين نشانگر بـود و هـيچ گونـه             نزديك
  تنها   SC1600نشانگر. نوتركيبي با ژن نشان نداد    

نشانگر رتروترنـسپوزوني درطـرف تلـومري بـود         
) مورگان   سانتي 73/0(كه فاصله ژنتيكي نزديكي     

 و IRAPبقيــــه نــــشانگرهاي . بــــا ژن داشــــت
REMAP    در طـرف سـانترومري        نزديك به ژن 

 سانترومري كروموزوم    در سمت  ژن قرار داشتند  
1BS           تعدادي از نـشانگرها بـا هـم تفـرق داشـتند 

ــشانگر ( ــا SC1028نــ ــا IR517 ،SC776 بــ  بــ

RE426-455 ،SC326 ــا -RE459 و IR833 بــ

شــــايد ). Xgwm413 و RE425-2113 بــــا516
ــمت    ــوتركيبي در س ــسبت ن ــاهش ن ــت آن ك   عل

 و Sandhu et al., 2001(ســانترومر باشــد  
Sandhu and Gill, 2002( . ــع فيزيكــي توزي
ها يكسان نيـست و      نوتركيبي در طول كروموزوم   

ــواحي     ــر نـ ــدين برابـ ــومري چنـ ــواحي تلـ در نـ
ــوزوم  ــانترومري كرومــــ ــت  ســــ ــا اســــ   هــــ

)Ling et al., 2003 .(  نقـشه ژنتيكـي   3شـكل 
 براســــاس Yr15 حــــول ژن 1BSكرومــــوزوم 

ــي    ــشان م ــه را ن ــورد مطالع ــشانگرهاي م ــد ن .ده

  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  

 بر  فواصل ژنتيكي در سمت چپ، Yr15  اطراف ژن 1BS كروموزوم   نقشه ژنتيكي دقيق-3شكل 
  مورگان است حسب سانتي

Fig. 3. Fine genetic map of chromosome 1BS around gene Yr15, genetic distances on 
the left are in centimorgan 

  
تــــرين نــــشانگرها، نــــشانگرهاي  نزديــــك

ــدرت ــسپوزوني بودنـ ــاي  براســـاس داده. روترنـ هـ
ــوالي ــشان داده شــده اســت كــه   ت ــومي ن ــابي ژن ي

احتمال مشاهده نشانگرهاي رتروترنـسپوزوني در      

Xwmc406 

Xbarc8 
0.48 

SC1600 
0.6 

6 recombinations (0.73)
Yr15 

SC79

2 recombinations (0.24)
SC1028, IR517 

SC776,RE426-455 

SC326,IR833 

RE459-516,RE425-2113,Xgwm413 

0.36 

0.24 

0.36 

C
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هـا نـسبت بـه سـاير نـشانگرها           نواحي نزديك ژن  
ــت   ــاد اس   ، SanMiguel et al., 1998 (زي

(Huang et al., 2003 .  
ــه   ــسپوزوني ب ــشانگرهاي رتروترن ــديل ن در تب

رهاي اختــصاصي و همبــارز، ســه نــشانگر نــشانگ
ــصاصي و هم ــاختــ  و SC792 ،SC1028(ارز بــ

SC1600 (  ــصاصي و غالـــب ــشانگر اختـ و دو نـ
)SC776 و SC326 (  ــشانگر ــد شــدند كــه ن تولي

SC792 ــت ــتگي داشــ ــا ژن پيوســ ــاملاً بــ .  كــ
هاي اين نشانگر در      يابي الل  سازي و توالي   همسانه

 نــشان داد كــه ناحيــه   افــراد مقــاوم و حــساس  
شكل در بخش داخلي تـوالي قـرار داشـته و            چند

رسـد   به نظر مي  . در نواحي اتصال آغازگر نيست    
ــه چنــد  شــكل و داراي جهــش در  كــه اگــر ناحي

ــورت    ــد در صـ ــازگر باشـ ــصال آغـ ــواحي اتـ نـ
ــوالي ــازگر    ت ــه و طراحــي آغ ــه مربوط ــابي قطع ي

اختصاصي امكان تبـديل آن بـه نـشانگر همبـارز           
قط يكـي از    در اين صورت ف   . سخت خواهد بود  

اسـتفاده از تركيبـات     . هـا تكثيـر خواهـد شـد        الل
مختلـــف آغازگرهـــاي قبلـــي و اختـــصاصي در 

در . والدين كاملاً ايـن مـسئله را آشـكار سـاخت          
مــورد تبــديل ايــن نــشانگرها بــه نــشانگرهاي      
اختصاصي بايستي به محـل طراحـي آغـازگر در          

. ها هـم توجـه كـرد       داخل توالي رتروترنسپوزون  
تـر   روترنسپوزوني در ناحيـه داخلـي     اگر توالي رت  

LTR) هاي محفوظ تكراري در دو انتهاي        توالي
ها هستند كه معمـولا آغازگرهـا        رتروترنسپوزون

طراحـي شـود    ) شـوند   ها طراحي مي    بر اساس آن  
در صورت اختصاصي كردن آغـازگر، آغـازگر        

جديد در داخل اين ناحيه قرار خواهـد گرفـت و     
 اختـصاصي   IRAPحداقل در مورد نـشانگرهاي      
  LTRچون نواحي   . كردن آن مشكل خواهد بود    

بــراي يــك خــانواده رتروترنــسپوزوني محفــوظ  
در . هاي زيادي تكثيـر خواهنـد شـد        بوده و مكان  

 كـــه يكـــي از  REMAPمـــورد نـــشانگرهاي  
آغازگرها براسـاس تـوالي ريزمـاهواره اسـت در          
صـورت اختــصاصي كــردن آغــازگر مربــوط بــه  

ولـي  . تر خواهد بود   احتتوالي ريزماهواره كار ر   
بهتــر اســت قبــل از طراحــي آغــازگر جــستجوي 

ــوالي  ــشانگرهاي ت ــك   ن ــده در بان ــابي ش ــاي  ي ه
ــوالي  ــاتي تــــ ــراري و   اطلاعــــ ــاي تكــــ هــــ

ها انجام شود و عمومي بودن اين        رتروترنسپوزون
. ها مشخص شود    هاي انتهايي آن   ها و بخش   توالي

در بسياري از مطالعات نشان داده شده است كـه           
د نشانگرهاي اختصاصي در گندم بـه لحـاظ         تولي

هاي هميولوگ و حتي     همولوژي بين كروموزوم  
  هـــاي همولـــوگ ســـخت اســـت ديگـــر گـــروه

)Peng et al., 2004 .(  
بـــر اســـاس گـــزارش ســـاندهو و همكـــاران 

)Sandhu et al., 2001 ( ژنYr15 ــه  در ناحي
.  قــرار دارد1BS كرومــوزوم 1S0.8غنــي از ژن 
 6مورگــان بــوده كــه فقــط   ســانتي25ايــن ناحيــه 

ــي    ــوده ول ــوزومي ب ــازوي كروم  82درصــد از ب
. دهـد  ها در اين ناحيه رخ مـي  درصد از نوتركيبي 

مورگـان در ايـن      تعداد جفـت بـاز در هـر سـانتي         
 هزار برآورد شـده اسـت كـه در كـل            365ناحيه  
1BS        به طور متوسط پنج ميليون جفت باز است  .

رد بـالا ژن  بنابراين در صورتي كه با توجه به مـوا     
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Yr15  ــي از ژن ــه غنـ ــرار 1S0.8 در ناحيـ  قـ
رود كه نـشانگرهاي كـاملاً       گرفته باشد انتظار مي   

ي ژنتيكـي    پيوسته و حتي ساير نشانگرها با فاصله      
مورگــان در ايــن مطالعــه،  كمتــر از يــك ســانتي

ــا ژن داشــته   فاصــله ــسيار نزديكــي ب ي فيزيكــي ب
ــيش  ــابراين پ ــند، بن ــي  باش ــي م ــداقل   بين ــود ح ش

صورت استفاده از نشانگر كاملاً پيوسته بـا ژن         در
ــي  ــال   SC792يعنـ ــازي و غربـ ــت جداسـ   جهـ

ــون    ــراي شناســايي كل ــومي ب ــه ژن   BACكتابخان
ــاوي ژن  ــداد    ،Yr15حـ ــداقل تعـ ــه حـ ــاز بـ  نيـ

البته بايستي به اين نكتـه      . كروموزوم پيمايي باشد  
 از گونه   Yr15نيز توجه كرد كه قطعه حاوي ژن        

راعي وارد شده و بدين     وحشي به گندم دوروم ز    
دليــل احتمــالا نــوتركيبي در ايــن قطعــه كمتــر از 
مقدار آن نسبت به مقـدار بـرآورد شـده خواهـد            

سازي كتابخانه ژنومي بـا ايـن        حال غربال  بهر. بود
نشانگر كه قدم بعدي در ادامه اين مطالعه خواهد         
ــه را      ــن قطع ــوتركيبي در اي ــق ن ــداد دقي ــود تع ب

  . مشخص خواهد كرد
ــن ــئن   در ايــ ــشانگرهاي مطمــ ــه نــ    مطالعــ

ــه كمــــك   ــزينش بــ ــتفاده در گــ   جهــــت اســ
  بهرحــال جهــت ايجــاد  . نــشانگر معرفــي شــد  

 مقاومت پايدار براي زنگ زرد پيشنهاد شده كه        

  هــــاي مربــــوط بــــه مقاومــــت  از تركيــــب ژن
ــه ــد(اي  گياهچ ــت  ) Yr15مانن ــا مقاوم  HTAPب

(High Temperature Adult Plant Resistance) 

   ؛ Singh et al., 2004(اســــتفاده شــــود 
Chen, 2005 .( ادغــام ايــن دو مقاومــت ســخت

بوده كه در اين راستا نشانگرهاي ملكولي معرفي        
  .  خواهد بود  بسيار مؤثرYr15شده براي ژن 

  
  سپاسگزاري

از مسئولين گـروه زراعـت و اصـلاح نباتـات           
پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهـران        

آوري بـه خـاطر      و فـن  و وزارت علوم، تحقيقات     
از دكتـر   . شود  هاي مالي سپاسگزاري مي    پشتيباني

روســـلان كلنـــدر و فرانـــسوا ســـابت، محققـــين 
ــسه     ــاهي موســ ــوميكس گيــ ــشگاه ژنــ آزمايــ
بيوتكنولـــوژي دانـــشگاه هلـــسينكي بـــه خـــاطر 

  هــــاي بــــسيار مفيــــد و ارزنــــده در     بحــــث
   آغازگرهــاي رتروترنــسپوزوني و مقالــه،   تهيــه

   مــاري نــاروانتو  - آنــه از مــاركو ياســكلاينن، 
  و اورســـولا لانگويـــست بـــه ترتيـــب دانـــشجو  

  هــــاي آزمايــــشگاه مــــذكور بــــه   و تكنــــسين
   گيــــاهي خــــاطر كمــــك در ازريــــابي مــــواد

  .شود تشكر و قدرداني مي
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