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صفات فنولوژيكي در لوبيا   ههاي ژني كنترل كنند يابي جايگاه پيوستگي و مكان  هنقش تهيههدف از اين تحقيق 

نقشـه پيوسـتگي بـا    . بود AND1007يب حاصل از تلاقي رقم گلي و لاين كتر لاين اينبرد نو صد يكبا استفاده از 
 بـا پوشـش  متعلق به يازده كروموزوم لوبيـا  گروه پيوستگي  هفدهايجاد شد كه شامل  SNPنشانگر  240استفاده از 

يـابي   مكـان  بـراي . بـود  مورگـان بـين نشـانگرها    سـانتي  16/2مورگان از ژنوم و متوسط فاصله  سانتي 520 حدود
 ـ 1393جمعيـت اينبـرد لايـن نوتركيـب در سـال       ،صـفات فنولوژيـك    ههاي ژني كنترل كنند جايگاه  هدر مزرع

تا گلدهي، روز تا رسـيدگي   دانشگاه رازي كرمانشاه از نظر صفات روز يعيو منابع طب كشاورزي پرديستحقيقاتي 
روش  بـا اسـتفاده از   هاي مـرتبط بـا ايـن صـفات     QTLشناسايي . مورد ارزيابي قرار گرفتند پر شدن دانه  هو دور
 ـ. شـد يـابي   مطالعه شده مكان صفت براي سه QTLش در مجموع ش .شداي مركب انجام  يابي فاصله مكان ن از اي

روز تـا رسـيدگي روي    صـفت  براي QTL، سه Pv01  روي كروموزوم روز تا گلدهيصفت براي  QTLتعداد دو 
. شـد يـابي   مكان Pv02پرشدن دانه روي كروموزوم   هدور صفت براي QTLو يك  Pv07و  Pv01هاي  كروموزوم

هاي والدين بـراي ايـن صـفات     تركيب آلل  هدهند كه نشان ،شدتفكيك متجاوز براي صفات مطالعه شده مشاهده 
در كنتـرل   Pv01  دهنـده اهميـت كرومـوزوم    نتايج اين تحقيق نشان. بودهاي اينبرد نوتركيب  در برخي از لاين

  .بوددر لوبيا  صفات مهم فنولوژيكي
  
  .QTLپيوستگي،   ، نقشهSNPنشانگر  ،لوبيا، صفات فنولوژيك: هاي كليدي واژه
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  مقدمه
يكــي از  ).Phaseolus vulgaris L(لوبيــا 

طور مستقيم  اي است كه به ترين حبوبات دانه مهم
لوبيـا بـا     دانـه . گيـرد  مورد تغذيه انسـان قـرار مـي   

  درصــــد پــــروتئين يكــــي  25تــــا  20داشــــتن 
ــع بشــري     ــروتئين جوام ــامين پ ــابع اصــلي ت از من
خصوصــاً در كشــورهاي در حــال توســعه اســت 

)Broughton et al., 2003 .(ــروتئين ــاي  پ ه
ــه ــاه از اســيد آمينــه   موجــود در دان هــاي  ايــن گي

توانـد   سولفوردار مانند ليزين غني است، لـذا مـي  
ــره  ــلات در جي ــل غ ــد   مكم ــان باش ــذايي انس . غ

هاي اين گياه نقش مهمي در تـامين   همچنين دانه
مواد معدني مورد نيـاز بـدن انسـان ماننـد روي و     

ــي  ــا م ــد  آهــن ايف   ؛ Gepts et al., 2008(كنن
Broughton et al., 2003 ؛Bressani, 1983 .(

سازي  منشاء لوبيا قاره آمريكا است و فرايند اهلي
طــور مســتقل در منــاطقي از آمريكــاي     آن بــه

مركزي و آمريكاي جنوبي انجام شده است كـه  
منجر به ايجاد دو مخـزن ژنـي اصـلي بـراي ايـن      

 Mesoamerican و  Andean هـاي  نـام  گياه بـه 

و مخـزن  هاي متعلق بـه ايـن د   ژنوتيپ. شده است
ــدازه       ژنــي از نظــر صــفاتي ماننــد تيــپ رشــد، ان

ــنش    ــه ت ــه و واكــنش ب ــرد دان ــه، عملك ــاي  دان   ه
ــتند  ــاوت هســ ــتي متفــ ــر زيســ ــتي و غيــ   زيســ

)Kwak and Gepts, 2009؛  
Gepts et al.,1986 .(  سطح زير كشت لوبيـا در

هزار هكتار بوده  100حدود  2014ايران در سال 
خـود مقـام دوم   هزار تن بعد از ن 200كه با توليد 

متوسط . را در بين حبوبات به خود اختصاص داد

كيلـوگرم   1800عملكرد دانه در اين سال حدود 
ــده اســـــــت   ــزارش شـــــ ــار گـــــ   در هكتـــــ

)Anonymous, 2014 .(  ــترك ــدف مشــ هــ
نژادي لوبيا توليد ارقامي با عملكـرد   هاي به برنامه

بالا و خصوصيات زراعي و كيفي مناسـب اسـت   
)Beaver and Osorno, 2009 .(    بـا ايـن وجـود

پيشرفت اصلاح ژنتيكـي عملكـرد دانـه در گيـاه     
لوبيا كمتـر از سـاير گياهـان زراعـي بـوده اسـت       

)Kelly et al., 1998 .(   كشـاورزان در انتخـاب
رقم مناسب تنها به عملكرد آن توجه ندارند بلكه 

كننــدگان و ســاير  صــفات مــورد توجــه مصــرف
برخـوردار  صفات زراعي از اهميت برابر يا بيشتر 

ــتند ــظ   . هس ــه و حف ــرد دان ــزايش عملك ــراي اف ب
صفات مطلوب، اثر روابط بين تيپ رشد، انـدازه  

ــيدگي و مخــزن    ــه، زمــان رس   ژنــي در اداره دان
هاي در حال تفرق بايسـتي مـورد توجـه     جمعيت

الگـوي  ). Kornegay et al., 1992(قرار گيـرد  
توارث پيچيده و اثر قوي محيط بر عملكرد دانـه  

زراعي مرتبط با آن ممكن اسـت بـروز    و صفات
. فنوتيپي اين صفات را تحت تاثير خود قرار دهد

هـاي منفـي بـين ايـن صـفات       همچنين همبستگي
ــلاح آن  ــرفت اص ــه     پيش ــكل مواج ــا مش ــا را ب ه

هــاي مولكــولي بــه  اســتفاده از نشــانگر. كنــد مــي
ــه ــرل   ب ــل ژنتيكــي كنت ــران در درك عوام نژادگ

هـاي برتـر    وتيـپ كننده اين صفات و شناسايي ژن
كمك نشـانگرهاي مولكـولي    به. كنند كمك مي

هاي كنترل كننده ايـن صـفات را در    توان ژن مي
يـابي كـرد و اثـر     هاي خـاص ژنـوم مكـان    قسمت

قـرار داد   طور جداگانه مـورد بررسـي   ها را به آن
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)Taran et al., 2002 .(پيوستگي مكـان و    نقشه
ــله ــه    فاصــ ــبت بــ ــانگرها را نســ ــي نشــ ژنتيكــ
ــك ــي  ي ــان م ــد ديگرنش ــم. ده ــاربرد   مه ــرين ك ت
ــافتن مكــان    نقشــه ــه ي ــتگي كمــك ب ــاي پيوس ه

ــوزومي ژن ــفات     كروم ــده ص ــرل كنن ــاي كنت   ه
  ؛Collard et al., 2005(كمــــي اســــت 

Paterson et al., 2002 .(   در زمينـه اسـتفاده از
ــانگرهاي  ــه  SNPsنش ــاد نقش ــي و   در ايج ژنتيك

صـفات    هاي ژني كنترل كننده يابي جايگاه مكان
. فنولوژيكي در لوبيا مطالعاتي انجـام شـده اسـت   

بـراي  ) Trapp et al., 2015(تراپ و همكـاران  
جمعيت اينبرد لاين نوتركيـب  ژنتيكي   نقشه  تهيه

از چيـپ   Rozaو  Busterحاصل از تلاقي ارقام 
BARCBean6K_3  از ميــان . اســتفاده كردنــد

در طراحي ايـن   استفاده شده SNPنشانگر  5398
پيوسـتگي    نشانگر براي ايجـاد نقشـه   1603چيپ 

در نهايت پس از حذف نشانگرهاي . مناسب بود
  نشـانگر بـراي تهيـه    384داراي مكـان يكسـان از   

ايـن محققـين بـراي روز تـا     . نقشه استفاده كردند
ــدهي دو  ــوزوم QTLگلــ و  Pv01  روي كرومــ

روي  QTLبـــراي روز تـــا رســـيدگي چهـــار    
و  Pv08و  Pv01 ،Pv02 ،Pv05هاي  كروموزوم
ــراي دوره ــه     بـ ــه سـ ــدن دانـ ــر شـ روي  QTLپـ
. شناسائي كردنـد  Pv02و  Pv01هاي  كروموزوم

در مطالعـــــــه موكشـــــــيمانا و همكـــــــاران   
)Mukeshimana et al., 2014 (ــان   از ميـ

ــانگر  5398 ــود در  SNPنشــــــــــ موجــــــــــ
نشــانگر بــين  BARCBean6K_3  3719چيــپ

والدين جمعيـت اينبـرد لايـن نوتركيـب حاصـل      

مورد استفاده چند شكلي نشان دادند و در نهايت 
نشانگر براي تجزيـه پيوسـتگي و ايجـاد     2122از 

ايــن محققــين نيــز . پيوســتگي اســتفاده شــد  نقشــه
QTL    هايي را براي صـفت روز تـا گلـدهي روي

ــوزوم ــاي  كروم ــراي روزPv02و  Pv01ه ــا  ، ب ت
و  Pv01 ،Pv07هـاي   رسيدگي روي كروموزوم

Pv09 ــان ــابي كردنـــد مكـ ــاران . يـ ــر و همكـ   بلـ
)Blair et al., 2006 (   بــا اســتفاده از نقشــه

پيوستگي تهيه شـده از يـك جمعيـت حاصـل از     
ــانگرهاي    ــط نشـ ــتي توسـ ــي برگشـ ، SSRتلاقـ

SCAR     ــا ــراي روز ت ــي ب ــانگرهاي پروتئين و نش
هـــاي  روي كرومـــوزوم QTLگلـــدهي هفـــت 

Pv01 ،Pv02 ،Pv06 ،Pv09 وPv11  ــراي و بـــ
ــا رســـــــــــيدگي دو   روي  QTLروز تـــــــــ

. شناسـائي كردنـد   Pv07و Pv05هاي كروموزوم
هـاي   يـابي جايگـاه   نظر به اهميت مطالعه و مكـان 

ژني كنترل كننده صفات كمي در اصلاح لوبيـا،  
منظور ايجاد نقشه پيوستگي گياه  تحقيق حاضر به

تفاده از مواد ژنتيكي داخل كشور براي لوبيا با اس
ــت     ــي و در نهايـ ــات ژنتيكـ ــتفاده در مطالعـ اسـ

صـفات    هاي ژني كنتـرل كننـده   شناسايي جايگاه
  .فنولوژيكي انجام شد

  
  ها مواد و روش
  مواد ژنتيكي

مــواد گيــاهي مــورد بررســي در ايــن تحقيــق  
حاصـل  ) F6(شامل يكصد لاين اينبرد نوتركيـب  

دريافـت   AND1007از تلاقي رقم گلي و لايـن  
. بـود ) خمين(شده از ايستگاه ملي تحقيقات لوبيا 



  1396، سال 1، شماره 33- 1جلد  “نهال و بذر نژادي بهمجله “

84 

با منشاء آمريكاي  IIIرقم گلي داراي تيپ رشد 
. اسـت  Mesoamericaمركزي و متعلق بـه نـژاد   

داراي فرم بوته نيمه ايسـتاده و   AND1007لاين 
منشـاء آن آمريكـاي جنـوبي    . است IIتيپ رشد 

هر دو والـد  . تعلق دارد Granadaست و به نژاد ا
  .متعلق به گروه لوبيا قرمز هستند

 

  ارزيابي فنوتيپي

هاي اينبرد نوتركيـب بـا    ارزيابي فنوتيپي لاين
هـاي   طرح بلوك  استفاده از طرح آگمنت بر پايه

در  1393كامل تصادفي در پنج بلـوك در سـال   
ــه ــابع    مزرع ــاورزي و من ــرديس كش ــاتي پ تحقيق

هـر  . بيعي دانشـگاه رازي كرمانشـاه انجـام شـد    ط
بلوك متشكل از بيست لاين اينبـرد نوتركيـب و   

، AND1007گلــــي، (پــــنج ژنوتيــــپ شــــاهد 
در هـر  . بود) KS-31169و  D81083درخشان، 

واحد آزمايشي هـر لايـن اينبـرد نوتركيـب روي     
بـذر روي رديـف     يك رديف دو متري با فاصله

ــد  10 ــته ش ــه . كاش ــه ب ــا توج ــ  ب ــتر   ناي ــه بيش   ك
  هـــاي اينبـــرد داراي تيـــپ رشـــد رونـــده  لايـــن

    منظــور ارزيــابي دقيــق فنــوتيپي فاصــله بودنــد، بــه
ــين رديــف ــه شــد    ب ــر گرفت ــر در نظ ــا يــك مت ه

)Perez-Vega et al., 2010 .( صــفات مــورد
بررسي در اين تحقيق شامل روز تا گلدهي، روز 

تمـامي  . پـر شـدن دانـه بـود      تا رسـيدگي و دوره 
عمليات زراعي مطابق با عرف منطقه و نياز گيـاه  

هـاي هـرز، آبيـاري،     شامل مبارزه دستي با علـف 
هـا انجـام    كود دهي و مبارزه با آفـات و بيمـاري  

يـانس،  براي بررسـي مفروضـات تجزيـه وار   . شد

هــاي  هــاي آمــاري داده هــا و تجزيــه تبــديل داده
ــدازه   ــفات انـ ــه صـ ــوط بـ ــده از   مربـ ــري شـ گيـ

 .استفاده شد SPSSو  SASافزارهاي  نرم

 

  هاQTLيابي  پيوستگي و مكان  تهيه نقشه

پيوسـتگي بـا اسـتفاده از      نقشـه   منظـور تهيـه   به
هـاي شـش گياهچـه     ، از بافـت SNPهاي  نشانگر

هـا   برد نوتركيب و والـدين آن اين  لوبيا از هر لاين
DNA   روش نمكـي اسـتخراج شـد     با اسـتفاده از

)Geravandi, 2016 .(هـاي   كميت نمونهDNA 
استخراج شـده بـا اسـتفاده از دسـتگاه نـانودراپ      

)Thermo Fisher Scientific Inc., DE (
نــانوگرم در ميكروليتــر  100تعيــين و تــا غلظــت 

فاده از ژل هـا نيـز بـا اسـت     كيفيـت آن . رقيق شدند
 DNAهـاي   نمونـه . آگارز يك درصد تعيين شد

  هـــــاي اينبـــــرد  اســـــتخراج شـــــده از لايـــــن
  هـــــــا بـــــــا   نوتركيـــــــب و والـــــــدين آن 

ــپ  ــتفاده از چيـــ     BARCBean6K_3اســـ
)Song et al., 2015 (   مطابق دسـتورالعمل ارائـه

در مركـــز  Illuminaشـــده توســـط شـــركت   
از ) ديــويس(تحقيقـات ژنــوم دانشـگاه كاليفرنيــا   

. تعيـين ژنوتيـپ شـدند    SNPنشـانگر   5398نظر 
افـزار   هاي مولكولي توسط نـرم  ارزيابي اوليه داده

GenomeStudio V2011.1 ارائـــــه شـــــده  
ــام شـــــد  Illuminaتوســـــط شـــــركت    انجـــ

)Illumina Inc., San Diego, CA, USA .(
مورف بين والدين و براي حذف نشانگرهايي منو

افـزار   همچنين نشانگرهاي فاقد اطلاعـات از نـرم  
Excel 2013 ــتفاده شـــد ــه . اسـ قبـــل از تجزيـ
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ــبت    ــانگرها از نس ــرق نش ــراف تف ــتگي انح پيوس
  بــــراي جمعيــــت  اينبــــرد لايــــن  1:1منــــدلي 

نوتركيب توسـط آزمـون كـاي اسـكور بررسـي      
ــرم . شــد ــا اســتفاده از ن افــزار  تجزيــه پيوســتگي ب

MapDisto 1.7.7.0.1.1  )Lorieux, 2012 ( با
LOD ≥ 10  ــد ــام ش ــروه . انج ــيم گ ــاي   ترس ه

افـــزار  پيوســـتگي مختلـــف بـــا اســـتفاده از نـــرم
MapChart 2.3 )Voorrips, 2002 (انجام شد .

هـاي پيوسـتگي مختلـف بـر اسـاس مكـان        گروه
هــاي  بــه كرومــوزوم SNPفيزيكــي نشــانگرهاي 

ــا    اختصـــــــــاص داده ) Pv01-Pv11(لوبيـــــــ
  ؛Trapp et al., 2015(شـــــــدند 

Schmutz et al., 2014؛  
Goodstein et al., 2012 .(  شناسـاييQTL  هـا

    WinQTLCart 2.5افــــزار توســــط نــــرم
)Wang et al., 2005 (  بـاLOD ≥ 2.5  و روش

نامگـذاري  . اي مركب انجام شد يابي فاصله مكان
QTL   ــتفاده از روش ــا اس ــائي شــده ب ــاي شناس   ه

ــيكلاس و    ــط مــ ــده توســ ــه شــ ــورچارائــ   پــ
)Miklas and Porch, 2010 (انجام شد.  

  
  و بحث نتايج

  تهيه نقشه پيوستگي

ــانگر  5398از  ــده در    SNPنشـ ــتفاده شـ اسـ
ــپ  ــي چيـ  BARCBean6K_3  ،3034طراحـ

از . نشانگر بين والدين چنـد شـكلي نشـان دادنـد    
نشــانگر در  1656ميــان نشــانگرهاي چنــد شــكل 

هــاي  جمعيــت اينبــرد لايــن نوتركيــب از نســبت 
) P≤0.05(داري  انحـــراف معنـــي) 1:1(منـــدلي 

ندادند، لذا تجزيه پيوستگي بـر اسـاس ايـن      اننش
در نهايـت پــس از حــذف  . نشـانگرها انجــام شــد 

  نشـــــــانگرهاي داراي مكـــــــان يكســـــــان از
  براي تجزيـه پيوسـتگي و تهيـه    SNPنشانگر 242

). Trapp et al., 2015(نقشه ژنتيكي استفاد شد 
پيوستگي متعلق بـه    تهيه شده از هفده گروه  نقشه

ــه در      ــد ك ــكيل ش ــا تش ــوزوم لوبي ــازده كروم ي
مورگان از ژنوم لوبيـا   سانتي 520حدود   برگيرنده

ــا متوســط فاصــلة  مورگــان در هــر  ســانتي 16/2ب
كـدام   دو نشانگر نيز به هـيچ . فاصلة نشانگري بود

ــروه ــد  از گـ ــدا نكردنـ ــتگي راه پيـ ــاي پيوسـ . هـ
ــروه ــداد     گ ــر تع ــف از نظ ــتگي مختل ــاي پيوس ه

متوســط بــين نشــانگرها   نشــانگر، طــول و فاصــله
اطلاعـات  . اي داشـتند  هاي قابـل ملاحظـه   تفاوت

ــروه  ــه گ ــوط ب ــف در   مرب ــتگي مختل ــاي پيوس   ه
نتــايج حاصــل از . خلاصــه شــده اســت 1جــدول 

تجزيه پيوستگي و نشـانگرهاي اسـتفاده شـده در    
تراپ ل از بررسي اين تحقيق تقريباً با نتايج حاص

مطابقــت ) Trapp et al., 2015(و همكــاران 
ــتند   هــــاي پيوســــتگي از طــــول گــــروه. داشــ

  تــــــــا) LG10(مورگــــــــان  ســــــــانتي 46/3
ــانتي 85/70 ــان  سـ ــود) LG02(مورگـ ــر بـ . متغيـ

ــراي    ــين نشــانگرهاي مجــاور ب متوســط فاصــله ب
ــروه ــف از   گــــ ــتگي مختلــــ ــاي پيوســــ   هــــ

  تــــــــا ) LG10(مورگــــــــان  ســــــــانتي 69/0
متفاوت بـه دسـت   ) LG12(رگان مو سانتي 04/6

ــد ــر گــروه   . آم ــه ه ــق ب ــداد نشــانگرهاي متعل تع
تـا  ) LG11و  LG07(پيوستگي نيز از سه نشانگر 

در اين مطالعـه  . متفاوت بود) LG01(نشانگر  39
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در جمعيت اينبرد لاين نوتركيب  پيوستگي لوبياگروه  هفدهروي  SNPنشانگرهاي توزيع  -1جدول 
 AND1007و لاين  گليرقم  حاصل از تلاقي

Table 1. Distribution of SNP markers across the seventeen linkage groups of common 
bean in ‘Goli’/‘AND1007’ recombinant inbred line population 

 
رهانشانگتعداد كروموزوم گروه پيوستگي طول متوسط فاصلة بين نشانگرها

Linkage group Chromosome Number of 
markers

Length 
(cM)

Average distance 
between markers (cM) 

LG01 Pv01 39 58.04 1.48 
LG02 Pv02 24 70.85 2.95 
LG03 Pv02 17 56.18 3.30 
LG04 Pv04 15 66.84 4.45 
LGO5 Pv03 10 12.51 1.25 
LG06 Pv03 6 19.17 3.19 
LG07 Pv03 3 7.21 2.40 
LG08 Pv11 15 21.76 1.45 
LG09 Pv04 20 22.20 1.11 
LG10 Pv05 5 3.46 0.69 
LG11 Pv05 3 10.38 3.46 
LG12 Pv06 8 48.32 6.04 
LG13 Pv07 7 13.48 1.92 
LG14 Pv08 10 13.31 1.33 
LG15 Pv09 28 47.74 1.70 
LG16 Pv10 19 32.67 1.71 
LG17 Pv11 11 15.60 1.41 

Entire map 2.16 519.79 240 11 كل نقشه 

  
ــروه  ــداد گــ ــداد   تعــ ــتگي از تعــ ــاي پيوســ هــ

هـاي هاپلوئيـد گيـاه لوبيـا بيشـتر بـود        كروموزوم
رسد كه نشانگرهاي استفاده  نظر مي به). 1شكل (

ــمت  ــده بعضــي از قس ــوم را پوشــش   ش ــاي ژن ه
لذا استفاده از تعـداد نشـانگرهاي بيشـتر    . اند نداده

 كـردن براي لنگـردار   SSRخصوصاً نشانگرهاي 
و افـزايش پوشـش ژنـومي     هـاي پيوسـتگي   گروه

 .رسد نظر مي ضروري به

  
هـاي كنتـرل   QTLيـابي   تجزيه آماري و مكـان 

  كنندة صفات فنولوژيكي

ها نشـان داد   نتايج حاصل از تجزيه واريانس داده
گيـري شـده اخـتلاف     كه از نظـر صـفات انـدازه   

همــراه  ارقــام شــاهد بــه(داري بــين تيمارهــا  معنــي
وجــود ) والــدين جمعيــت اينبــردلاين نوتركيــب

كدام از  براي هيچميانگين مربعات بلوك . داشت

دار نشد، بنابراين نيازي بـه تصـحيح    صفات معني
هـاي اينبـرد نوتركيـب     اي مربوط بـه لايـن  ه داده
ميـانگين صـفات بـراي والـدين جمعيـت و      . نبود

ــه      ــرات و دامن ــريب تغيي ــانگين، ض ــين مي همچن
گيـري شـده در جمعيـت     تغييرات صفات انـدازه 

آورده شـده   2اينبرد لايـن نوتركيـب در جـدول    
بيشـترين مقـدار عـددي ضـريب تغييـرات       .است

وز تـا رسـيدگي   مربوط به روز تا گلدهي بود و ر
بــر . كمتــرين مقــادير را بــه خــود اختصــاص داد 

اساس نتايج مقايسه ميانگين، والـدين جمعيـت از   
نظر تعداد روز تا گلدهي و روز تـا رسـيدگي در   

پـر شـدن     سطح احتمال يك درصد و براي دوره
دار  دانه در سطح احتمال پنج درصد تفاوت معني

د كـه  ده ـ اين نتايج نشـان مـي  ). 2جدول (داشتند 
ــورد بررســي در حــد    ــدين از نظــر صــفات م وال

 .اند مطلوبي متفاوت انتخاب شده
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  در جمعيت  اينبرد لاين نوتركيب SNPنشانگر  240با استفاده از شده  تهيه لوبياپيوستگي   هنقش -1شكل 
  AND1007حاصل از تلاقي رقم گلي و لاين 

Fig. 1. Linkage map constructed using 240 SNPs markers in the ‘Goli’/‘AND1007’ 
common bean recombinant inbred line population 

 

ــا    نتايج تحليل همبستگي بين صـفات نشـان داد    ــدهي و روز ت ــا گل ــين روز ت ــتگي ب ــه همبس ك
  پرشـــــدن دانـــــه و روز تـــــا رســـــيدگي  دورهبـين  . = r) 86/0(دار بـود   رسيدگي مثبت و معني
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دار مشــاهده شــد  نيــز همبســتگي مثبــت و معنــي 
)67/0 (r = .پر شدن دانـه بـا     همبستگي بين دوره

روز تــا گلــدهي در ســطح احتمــال پــنج درصــد  
نتـايج ذكـر   . = r) 22/0(مثبـت و معنـي دار بـود    
از تحليـل همبسـتگي بـين    شده بـا نتـايج حاصـل    

صـادقي و    صفات مختلف زراعي لوبيا در مطالعه
مطابقـت  ) Sadeghei et al., 2011(همكـاران  

  . داشت
بـراي   QTLاطلاعات مربوط به نتايج تجزيـه  

نشــان داده شــده  3صــفات مختلــف در جــدول  
ــدهي دو  . اســت ــا گل ــراي صــفت روز ت  QTLب

قــرار  Pv01شناســايي شــد كــه روي كرومــوزوم 
درصد از  24/22ها در مجموع QTLاين . داشتند

هـر  . واريانس فنوتيپي اين صفت را توجيه كردند
شناسايي شده داراي اثر افزايشي مثبـت   QTLدو 

نقـش آلـل والـد گلـي در       دهنـده  بودند كه نشان
هاي اينبـرد   افزايش تعداد روز تا گلدهي در لاين

ــود  ــب بــ ــاران  . نوتركيــ ــيمانا و همكــ موكشــ
)Mukeshimana et al., 2014 ( ــابي در ارزي

خود در شرايط مختلـف از نظـر تـنش كـم آبـي      
QTLهـــاي هـــايي بـــر روي كرومـــوزومPv01 و
Pv04 همچنين توسـط تـراپ و   . شناسائي كردند

نيـز بـراي ايـن    ) Trapp et al., 2015(همكاران 
در  Pv01روي كرومــــوزوم  QTLصــــفت دو

. شرايط مختلف تنش خشكي گزارش شده است
ــر و يــك ) Blair et al., 2006(همكــاران  بل
QTL  روي كروموزومPv01 شناسائي كردند.  

ــيدگي دو    ــا رس ــراي صــفت روز ت روي  QTLب
روي  QTLو يــــــــك  PV01كرومــــــــوزوم 

 QTLســـه . شناســـايي شـــد PV07كرومـــوزوم 
درصـد از واريـانس    20/31شناخته شده مجموعاً 

فنوتيپي مشاهده شده براي ايـن صـفت را توجيـه    
هـــاي شناســـائي شـــده بـــر روي QTL. كردنـــد

داراي اثر افزايشي مثبت بودند  Pv01كروموزوم 
دهنده نقش آلل والـد گلـي در افـزايش     كه نشان

هـاي اينبـرد    تعداد روز تـا زمـان رسـيدگي لايـن    
ــود ــب ب ــي . نوتركي ــائي QTLاز طرف ــاي شناس   ه

داراي اثـر افزايشـي    Pv07شده روي كروموزوم 
موكشــــــيمانا و همكــــــاران . منفــــــي بــــــود

)Mukeshimana et al., 2014 ( ــراپ و و ت
نيـز بـراي ايـن    ) Trapp et al., 2015(همكاران 

، PV01هاي  هايي  روي كروموزومQTLصفت 
Pv07   هــاي لوبيـا در شــرايط   و سـاير كرومـوزوم

محيطي مختلف از نظـر تـنش خشـكي شناسـائي     
در ) Blair et al., 2006(بلر و همكاران . كردند

ــراي ايــن صــف  روي  QTLت دو مطالعــه خــود ب
ــوزوم ــاي  كرومـ ــان Pv07و  Pv05هـ ــابي  مكـ يـ

دار مشاهده شـده   همبستگي مثبت و معني. كردند
بين روز تا گلدهي و روز تا رسيدگي احتمالاً بـه  

  هاي ژني كنترل كننـده  دليل پيوسته بودن جايگاه
  . بود Pv01ها روي كروموزوم  آن

بـا   QTLپر شدن دانه يـك    براي صفت دوره
ــوزوم   ــي روي كرومـ ــي منفـ ــر افزايشـ  Pv02اثـ

درصد  36/10تنهايي  به QTLاين . يابي شد مكان
ايـن نتـايج   . از تغييرات اين صفت را توجيه كـرد 

 يشدر افـزا  AND1007نقـش والـد     دهنده نشان
ــود   دوره ــه ب ــدن دان ــاران  . ي پرش ــراپ و همك ت

)Trapp et al., 2015 (نيــز بــراي ايــن صــفت
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رقم گلي و گيري شده در جمعيت اينبرد لاين نوتركيب حاصل از تلاقي  اندازه لوبيا ضريب تغييرات، حداكثر و حداقل صفات فنولوژيكيميانگين، مقادير  -2جدول 
 AND1007لاين 

Table 2. Means, coefficient of variation (CV), minimum and maximum values of phenological traits of bean measured in the 
‘Goli’/‘AND1007’ recombinant inbred line (RIL) population 

 
  ParentsوالدينRILsهاي اينبرد نوتركيب لاين 

  AND1007لاين گلي tآزمون   ميانگين  حداقل  حداكثر تغييرات ضريبدرصد   
LSD 5%C.V.% Max.Min.Meant test Goli Line AND1007 صفات Traits 

 Days to flowering  روز تا گلدهي 45.60 56.20**11.17- 56.32 40.00 69.00 15.83 4.93
 Days to maturity روز تا رسيدگي105.2099.60**10.46129.0080.00113.05-3.61 6.75
 Seed filing period پر شدن دانه  هدور49.0054.00 *10.6473.0039.0056.732.63 6.08

 .ans *: Significant at 1% and 5% level of probability, respectively **                                                                               .درصد 5و درصد  1 دار در سطح احتمال ترتيب معني به: *و**

  
  AND1007رقم گلي و لاين در جمعيت اينبرد لاين نوتركيب حاصل از تلاقي  لوبيا هاي مرتبط با صفات فنولوژيكيQTL مشخصات –3 جدول

Table 3. Characteristics of QTLs related to phenological traits of bean in the ‘Goli’/’AND1007’ recombinant inbred line population 
 

QTLنام  كروموزوم پيوستگيگروهQTLموقعيتمجاورنشانگرLODارزش تبيينضريب اثر افزايشي
Additive R2% LOD score Flanking marker QTL Peak position (cm) Linkage groupChromosome  QTL Name  

 Days to flowering  گلدهي روز تا      
0.3612.454.09ss7156453037.01LG01Pv01  DF1.1GA 
0.329.783.17ss7156453019.91LG01Pv01 DF1.2GA 

 Days to maturity   روز تا رسيدگي
0.3713.533.96ss7156453033.51LG01Pv01  DM1.1GA

0.309.302.99ss7156453019.91LG01Pv01  DM1.2GA 
-0.318.372.85ss7156460188.81LG13Pv07  DM7.1GA 

 Seed filling period پر شدن دانههدور 
-2.0410.362.75ss71563951464.11LG02Pv02  SFP2.1GA 
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QTL ــوزوم ــايي روي كروم ــاي  ه و  Pv01ه
Pv02 براي صفات مورد مطالعه . گزارش كردند

در اين تحقيق تفكيك متجاوز مشـاهده شـد كـه    
هـاي والـدين بـراي ايـن      تركيب آلـل   دهنده نشان

هـاي   در برخـي از لايـن  ) دهنـده  افزايش(صفات 
وگـا و   -پـرز   در مطالعـه . اينبرد نوتركيـب اسـت  

بـراي  ) Perez-Vega et al., 2010(همكـاران  
فات كيفي دانه تفكيـك  صفات فنولوژيكي و ص

بـر اسـاس نتـايج بـه دسـت      . متجاوز مشاهده شـد 
صــفات روز تــا   هــاي كنتــرل كننــدهQTLآمــده 

ــوزوم    ــيدگي روي كروم ــا رس ــدهي و روز ت گل
Pv01 درصــــد از  83/22و  23/22ترتيــــب  بــــه

تغييـــرات فنـــوتيپي روز تـــا گلـــدهي و روز تـــا 

نتايج تحقيق حاضر و . رسيدگي را توجيه كردند
ــين نتـ ـ ــراپ و   همچن ــات ت ــل از تحقيق ايج حاص

و موكشيمانا و ) Trapp et al., 2015(همكاران 
نشان ) Mukeshimana et al., 2014(همكاران 

در كنتـرل   Pv01اهميت زياد كرومـوزوم    دهنده
صفات فنولوژيكي لوبيا خصوصاً روز تا گلـدهي  

  .و روز تا رسيدگي است
  

  سپاسگزاري
بــه ) ديــويس(از مســئولين دانشــگاه كاليفرنيــا 

خاطر تامين هزينـه تعيـين ژنوتيـپ مـواد گيـاهي      
  .شود مورد استفاده در اين تحقيق تشكر مي
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