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  چكيده

كاهش عملكرد در  ترين عوامليكي از مهمبود منابع آب و مواد غذايي تنش خشكي و كم
هاي سالم و توسعه يافته باعث افزايش راندمان جذب آب و مواد ريشه. گياهان زراعي هستند

-يابي ارتباطي يكي از روشنقشه. شوندغذايي شده و از اين طريق باعث افزايش عملكرد مي

هاي ژني كنترل كننده صفات ژنتيكي و تعيين تعداد مكانهايي است كه اخيرا براي مطالعه 
بدليل اينكه اغلب صفات مهم ريشه به صورت كمي تغيير . كمي مورد استفاده قرار گرفته است

يابي ارتباطي كنند لذا به منظور شناسايي نواحي ژنومي مرتبط با صفات ريشه جو از نقشهمي
الب طرح بلوك كامل تصادفي در سه تكرار و در ارقام در ق. رقم جو استفاده گرديد 100در 

وزن خشك ريشه، حجم ريشه، ميانگين تعداد ريشه شامل صفات شرايط گلخانه كشت و 
پي با .ان.اس 3964ارزيابي ژنوتيبي با . گيري شدنداندازه هاي مويين و ميانگين قطر ريشهريشه

هاي تار جمعيت، ژنوتيپبه منظور حذف ساخ. فراواني بيشتر از ده درصد صورت پذيرفت
به دو زيرگروه تقسيم ) رديفه بودندورديفه يا شش(مورد استفاده بر اساس مرفولوژي سنبله 

 4ميانگين عدم تعادل نشان داد بيشترين تاثير لينكاژ بر روي عدم تعادل در فاصله . شدند
ي صفات مورد ال برا.تي.كيو 15با استفاده از مدل خطي مخلوط تعداد . مورگاني استسانتي

بود و با  SNP_2981بيشترين مقدار لگاريتم احتمال مربوط به نشانگر . ارزيابي شناسايي شد
اي نتايج اين آزمايش با بررسي مقايسه. هاي مويين ارتباط داشتميانگين تعداد ريشه

هاي ال.تي.هاي مربوط به صفات زراعي در مطالعات قبلي نشان داد اغلب كيوال.تي.كيو
تعداد روز تا  به صفات ريشه با صفات زراعي مانند عملكرد، تعداد دانه در سنبله، مربوط

  . گلدهي، ورس و ارتفاع گياه ارتباط دارند
  

 ال.تي.يابي ارتباطي، ريشه، جو، كيونقشه :هاي كليديواژه

 
  مقدمه

ترين و ديميـيكي از ق (.Hordeum vulgare L)جو 
ت كه در حدود اس ١ترين گياهان هلال حاصلخيزمهم

 ,.Kilian et al)(سال پيش اهلي شده است  10000

                                                                                  
1. Fertile Crescent 

امروزه جو از نظر اهميت بعد از گندم، برنج و . 2009
علاوه بر . ذرت در مقام چهارم دنيا قرار گرفته است

اهميت اقتصادي، ژنوم جو مدل مهمي براي مطالعات 
رود زيرا جو گياهي است خودگشن، ژنتيكي به شمار مي

و نسبتا   (2n=2x=14)با تعداد كروموزوم كمديپلوييد 
گيري نيز در و همچنين دورگ) ميكرومتر 6-8(بزرگ 
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در ايران . (Sreenivasulu et al., 2008)آن آسان است 
 1389-90ميليون هكتار در سال زراعي  6/1جو با 

بيشترين سطح زيركشت را بعد از گندم به خود 
  ).1390 وزارت جهاد كشاورزي(اختصاص داده است 

تنش خشكي يكي از مهمترين عوامل كاهش 
 ,.Cativelli et al) است عملكرد در گياهان زراعي

سيستم ريشه گياه و صفات مرتبط با آن در  .(2008
سازگاري به مناطقي كه محدوديت منابع آب و مواد 

. رد از اهميت بالايي برخوردار استغذايي وجود دا
صوصيات ريشه دهند كه خمتعدد نشان ميمطالعات 

قطر آوندهاي چوبي و  مانند عمق ريشه، حجم ريشه،
و به  از تنوع ژنتيكي بالايي برخوردارند وزن خشك ريشه

 ;Gregory, 1994( دهندراحتي به گزينش پاسخ مي

Hoad et al., 2001; Manske & Vlek, 2002; 

Manschadi et al., 2006 .(رغم نقش ضروري علي
ازگاري گياه و تنوع بالاي آن، در رشد و سسيستم ريشه 

بر و هاي ارزيابي ريشه مشكل، زمانبدليل اينكه تكنيك
نسبت به  هستند در شرايط مزرعه با خطاي زيادي همراه

هاي هوايي توجه كمتري به آن شده اندام
اغلب صفات مهم   .(Manschadi et al., 2006)است

. (Zhou et al., 2011)ريشه به صورت كمي هستند 
ژنيك بودن و تاثيرپذيري زياد اينگونه صفات ليل پليبد

از عوامل محيطي، تجزيه صفات كمي همواره با چالش 
  . (Van Eeuwijk et al,. 2004)روبرو بوده است 

هايي است كه در يكي از روش ١يابي لينكاژينقشه
دهه اخير براي مطالعه ژنتيكي صفات كمي مورد 

شناسايي هدف  روشدر اين  .استفاده قرار گرفته است
يك صفت كمي در يك جمعيت  هاي پيوسته بانشانگر
هاي اساسي اين روش محدوديت .برادري است -خواهر

اور ود كراسينگ، تعداد محد٢هاال.تي.يابي كيوبراي مكان
-سانتي 10-20(و در نتيجه وضوح پايين نقشه ژنتيكي 

ها براي رسيدن به ، و هزينه بالاي تكثير رگه)مورگان
يجاد چنين ضمن اينكه ا .اور استعداد كافي كراسينگت

بر بوده و جمعيت ايجاد شده هايي بسيار زمانجمعيت
ي دارد كاراي يمطالعات محدودصفات و فقط براي 

(Gupta et al., 2005; Holland, 2007) . روشي جايگزين
                                                                                  
1 - Linkage mapping 
2 - Quantitative Trait Loci (QTLs) 

هاي طبيعي برخوردار استفاده از جمعيت كه از مزيت
در اين روش . ٣رتباطي استيابي ااست، روش نقشه

فراد يك جمعيت به طور تصادفي مجموعه بزرگي از ا
 ٤ساس عدم تعادل لينكاژيد و بر انشوآوري ميجمع
در مقايسه با يابي ارتباطي نقشه .يابي انجام مي شودنقشه
به دليل تر است زيرا دقيقيابي لينكاژي به مراتب هنقش

دارد و به بالايي  نقشه ژنتيكي وضوحهاي زياد نوتركيبي
 ٥كمك نشانگرتوان از آن در فرآيند انتخاب به ميراحتي 

اين روش ). Moose & Mumm, 2008( كرداستفاده 
 كيفيصفاتي براي اولين بار در ژنتيك انساني و براي 

اما  مورد استفاده قرار گرفت )مانند بيماريهاي ژنتيكي(
ار ــهاي گياهي و جانوري نيز به كدر جمعيتامروزه 

هاي ال.تي.يابي كيومكان .)Reich et al. 2001(رود مي
وزن خشك ريشه در جو نشان داد اين صفت توسط دو 

نشانگرهاي ريزماهواره  .شودال كنترل مي.تي.كيو
Bmag337  مورگاني بر روي گروه سانتي 40در فاصله
مورگاني سانتي 12در  Bmag13و  5شماره  ٦پيوستگي

با وزن خشك ريشه ارتباط  3گروه پيوستگي شماره 
بررسي اندازه سيستم .  (Ellis et al., 2008)داشتند
- رگه  157ژنوتيپ و  12در جمعيتي متشكل از  ٧ريشه

ال .تي.كيو 4هاپلوئيد مضاعف جو، نشان داد اين صفت با 
هاي ريشه با ال.تي.مقايسه كيو .شودكنترل مي

يي شده هايي كه قبلا براي صفات زراعي شناساال.تي.كيو
بودند، نشان داد اندازه سيستم ريشه با صفاتي مانند 

گياه، تعداد پنجه و شاخص برداشت ارتفاع، عملكرد، وزن
اي در مطالعه.  (Chloupek et al., 2006)همبستگي دارد

 32كه بر روي صفات ريشه گندم صورت گرفت 
ال براي صفات ريشه تحت شرايط نرمال و .تي.كيو

نتايج اين پژوهش نشان داد . خشكي شناسايي شد
در هر دو  2Aهاي نزديك ناحيه سانترومري ال.كيوتي

شرايط نرمال و خشكي باعث افزايش طول ريشه، سطح 
 ,.Leon et al)ريشه و تعداد انشعابات ريشه مي شوند

ژنوتيپ برنج براي صفات  48يابي ارتباطي نقشه.  (2012
آر .اس.نشانگر اس 82مرتبط با تنش خشكي نشان داد 

                                                                                  
3 - Association mapping 
4 - Linkage disequilibrium 
5 - Marker-assisted selection 
6 - Linkage group 
7 - Root system size (RSS) 
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با صفات ريشه مانند طول ريشه، قطر ريشه و وزن 
نتايج اين بررسي . خشك ريشه همبستگي بالايي دارند

 نشان داد در شرايط تنش نشانگرهاي 

RM170،RM5720 ، RM318،RM3843 ،RM29 ، 

RM540،RM585  وRM36  هم با عملكرد و هم با
  .(Deshmukh, 2012)صفات ريشه پيوسته هستند 

رقم جو پاييزه با  100وهش تنوع ژنتيكي پژدر اين 
بررسي و براي  ١پي.ان.استفاده از نشانگرهاي اس

يابي ارتباطي تعداد و جايگاه نخستين بار از طريق نقشه
مانند صفات ريشه برخي هاي مرتبط با ال.تي.ژنومي كيو

هاي مويين و وزن خشك ريشه، حجم ريشه، تعداد ريشه
منظور مطالعه پويايي عدم  به. قطر ريشه شناسايي گرديد

تعادل لينكاژي، الگوي كاهش عدم تعادل مورد تجزيه و 
هاي ال.تحليل قرار گرفت و درنهايت ارتباط كيوتي

هاي صفات زراعي كه ال.تي.شناسايي شده با كيو
  . اند بررسي شددرمطالعات قبلي گزارش شده

  
  هامواد و روش
  مواد گياهي و ارزيابي فنوتيپي

رقم جو پاييزه مورد استفاده قرار  100مايش آزدر اين 
ي موجود ارقام انتخاب شده نمايانگر تنوع ژنتيك .گرفت

در اروپا  تا سال 1937در ارقام اصلاح شده جو از سال 
 رقم جو دو 50اين مجموعه شامل  .دنمي باش 2006

آزمايش در مركز  .رديفه بودرقم جو شش 50رديفه و 
و با همكاري  1391سال در  ٢تحقيقات ژنوميكس ايتاليا

-بذور مورد استفاده با قارچ. دانشگاه ميلان انجام گرفت

زني در اتاقك كش ضدعفوني شده و به منظور جوانه
بعد ازجوانه . درجه نگهداري گرديد 25رشد و در دماي 

زني، ارقام در قالب طرح بلوك كامل تصادفي با سه تكرار 
سانتيمتر  30و عرض سانتيمتر  80در گلدانهايي با عمق 

خاك مورد استفاده . و در شرايط گلخانه كشت گرديد
، كوكوپيت )درصد 20(، خاك)درصد 50(تركيبي از ماسه

تمامي گياهان در يك مرحله  .بود) درصد 30(و پرليت
مورد ارزيابي قرار ) اوايل ساقه رفتن(فنولوژيكي مشخص

، تعداد )متر مكعبسانتي( حجم ريشهصفات . فتندگر

                                                                                  
1. Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 
2 . Genomics Research Centre 

و وزن ) مترميلي( هاي مويين، ميانگين قطر ريشهشهري
 WinRHIZO افزاربا استفاده از نرم) گرم(خشك ريشه 

Pro V 2008a  گيري گرديداندازه .  
  ارزيابي ژنوتيپي

 Tepnelا با استفاده از كيت .ان.استخراج دي

Nucleoplex Plant DNA هر رقم با . صورت پذيرفت
 Singleبه وسيله  پي.ان.اس 7864اي از مجموعه

IllumineTM Iselect Assay  با همكاري موسسهIPK- 

Gatersleben سپس  .در آلمان ارزيابي گرديد
 ٣MAFنشانگرهايي با داده گمشده بيشتر از ده درصد و 

و  (Burke et al., 2013)دكمتر از ده درصد حذف گردي
پي براي .ان.اس 3964مجموعه جديدي متشكل از 

يابي ژنتيكي، ساختار جمعيت و نقشهنوع ارزيابي ت
نقشه ژنتيكي  .ارتباطي مورد استفاده قرار گرفت
  Morex x Barke نشانگرها در جمعيت هاپلوئيد مضاعف

در ) داده هاي چاپ نشده(و همكاران  Steinتوسط 
  . اختيار اين طرح قرار گرفت

  تجريه ارتباطي
معيت به منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي و ساختار ژنتيكي ج

 PAST 2.14 افزارنرم استفاده از با PCO4ابتدا تجزيه 

واريانس تجزيه .  (Hammer et al., 2001)انجام پذيرفت
، تخمين ميزان تمايز جمعيت  (AMOVA)ملكولي
صورت  Arlequin3.5افزار با نرمو  Fstآماره  توسط

با  (PIC)5محتواي اطلاعات چندشكلي نشانگرها. پذيرفت
 ,.Chen et al)محاسبه گرديد طه استفاده از راب

2011) .  
. پي است.ان.مين آلل اسiفراواني  Piدر اين رابطه  

مربوط به هرجفت نشانگر  در نهايت عدم تعادل لينكاژي
به طور جداگانه و با  گروه پيوستگيبراي هر  r2و آماره

  Haploview 4.01 (Barrett et al., 2005) افزارنرم
با  لينكاژي گرديد و نحوه كاهش عدم تعادلمحاسبه 

 LOWESS6 (Jacoby 2000)رگرسيون به روش  برازش
و  ٧روش بيسا با ــهزيرجمعيتوجود  .گرديد بررسي

جايگشت  30000تكرار و  3با   Structure 2.3افزارنرم

                                                                                  
3. Minor Allele Frequency  
4. Principal Coordinates Analysis  
5. Polymorphism Information Content  
6. Locally weighted scatterplot smoothing 
7 . Bayesian Method 
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كه ساختار  (K)رهايي ــتعداد كلاست. گرديدبررسي 
افزار نرم دادند بوسيلهجمعيت را بهتر نشان مي

Structure Harvester تعيين گرديد(Evanno et.al 

 با استفاده از صفت -اط نشانگرـــبررسي ارتب . (2005
و روش مدل خطي مخلوط  Tassel 3.0.119نرم افزار 

1(MLM) هاي ا ماتريســراه بـــهمQ  وK  انجام
  . (Bradbury et al., 2007)گرفت
ايي با فراواني براي تجزيه ارتباطي فقط نشانگره 

با  Pآماره ده درصد مورد استفاده قرار گرفت و  بيش از
ترسيم نقشه ژنتيكي . جايگشت برآورد گرديد 1000

ها پي.ان.بر اساس مكان اس Morex x Barkeجمعيت 
صورت پذيرفت و مكان  JoinMap 3.0افزار به كمك نرم
بر  LogP ≥ 3- ها با سطح اطمينان ال.تي.احتمالي كيو

  .هاي پيوستگي مشخص گرديدگروه روي
  

  نتايج و بحث
با  5/0تا  19/0از در كل جمعيت  PICشاخص  دامنه

مقدار اين شاخص براي اغلب . بود39/0ميانگين 
اين نتايج . بود 25/0بيشتر از ) نشانگر 3352(نشانگرها 
دهد كه نشانگرهاي مورد استفاده از پلي نشان مي

برخي از گزارشات  .مورفيسم بالايي برخوردار بودند
ساختار جمعيت ارقام جو با حاكي از آنست كه 

ارتباط ) رديفه بودنيا شش رديفهدو( مورفولوژي سنبله
در داخل  PIC لذا شاخص .)Zhang et al., 2009(دارد 
رديفه هاي دورديفه و ششهاي متشكل از ژنوتيپگروه

آماره فوق در داخل ژنوتيپهاي  ميانگين. محاسبه گرديد
) 30/0(رديفه بيشتر از ژنوتيپهاي دو) 37/0(فه رديشش

رديفه جوهاي ششتنوع ژنتيكي دهد بود كه نشان مي
  ).1 -شكل(رديفه است بيشتر از جوهاي دو

-محور عمودي نشان. رديفههاي ششژنوتيپ) هاي دورديفه بژنوتيپ) الف. (PIC)محتواي اطلاعات چند شكلي نشانگرها  - 1شكل

  .دهدي اطلاعات چندشكلي نشانگرها و محور افقي ترتيب نشانگرها را نشان ميدهنده محتوا
  

يابي ارتباطي دارد هايي كه نقشهرغم مزيتعلي
دليل وجود ساختار در جمعيت باعث معهذا اين روش به

تجزيه . شودمي١صفت -ايجاد ارتباط كاذب نشانگر
پي و .ان.اس 3964استفاده از  اــار جمعيت بــساخت

نشان  Structure Harvesterو  Structure هايافزاررمن
كه  دارد K=2بيشترين مقدار را در  ΔKشاخص داد كه 

 K=2در مقدار . نشاندهنده وجود دو زير جمعيت است
ه و ــاي دورديفــهجمعيت به دو زير گروه ژنوتيپ

تقسيم ) با تعداد كمي ژنوتيپ حدواسط( هــرديفشش
   .)2-شكل(شوندمي

                                                                                  
1. Mixed Linear Model 
 

 
 Structure Harvesterها با استفاده از تعيين زيرگروه - 2شكل

محور عمودي مقدار ). 2005(و همكاران Evannoو روش 
  .دهدها را نشان ميو محور افقي تعداد زير جمعيت ΔKآماره 
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  ).رديفهششژنوتيپهاي (  K2 و) رديفهژنوتيپهاي دو( K1 جو تجزيه جمعيت به دو زيرجمعيت. PCOنتايج تجزيه  - 3شكل 

  
سه مولفه نشان داد  PASTافزار با نرم PCO تجزيه

. كنندصد كل تنوع جمعيت را توجيه ميدر 2/28اول 
نتايج حاصل از اين تجزيه جمعيت را بر اساس 

ه و رديفارقام دو(مورفولوژي سنبله به دو زيرجمعيت 
تقسيم كرد كه با نتايج حاصل از ) رديفه بودنشش

Structure  تجزيه  ).3شكل (خوبي داشت مطابقت
ا كه نواحي از ژنوم ر Fstو شاخص  مولكولي واريانس

   دهداند را نشان ميباعث تمايز دو زيرجمعيت شده
ي هاي پيوستگگروهاين مناطق ژنومي بر روي ). 4شكل (

، vrs3 ،vrs1به ترتيب با ژنهاي  4و  3، 2، 1شماره 

vrs4 ،int-c سئول دوها مهم مكان بودند كه اين ژن -

رديفه بودن در جمعيتهاي جو هستند رديفه يا شش
)Ramsay et al., 2011 .( بر روي گروه پيوستگي شماره
دهد اي مشاهده نشد كه نشان ميمناطق تمايز يافته 5

. مي باشد vrs2جمعيت مورد مطالعه فاقد فرم آللي 
را در حد  Fstمقدار  7و  6هاي پيوستگي شماره گروه

هاي دهند كه ممكن است حاوي فرمميبالايي نشان 
هاي باشند كه نياز به بررسي vrsآللي جديد براي ژن 

  ).4شكل (بيشتري دارد 

 

  .برابر مقدار واقعي نشان داده شده است محور عمودي صد.  جو Fstو شاخص  مولكولي واريانس تجزيه - 4شكل  
  

يابي يابي ارتباطي روشي است كه در آن مكاننقشه
اژي صورت ـاس عدم تعادل لينكــها بر اسال.يت.كيو
بررسي شاخص عدم . (Gupta et al., 2005)گيرد مي

، عدم نشان داد با افزايش فاصله ژنتيكي (r2)تعادل 
 مقدار بحراني .)5شكل ( يابدتعادل لينكاژي كاهش مي

در  2/0 مقدار) درصد 90با احتمال ( شاخص عدم تعادل
ن است كه مقادير بيشتر از نظر گرفته شد و فرض بر اي

نقطه  .حد بحراني بوسيله لينكاژ ژنتيكي ايجاد مي شوند
با مقدار بحراني  LOWESSبرخورد منحني رگرسيون

عدم تعادل به عنوان نقطه كاهش ميانگين عدم تعادل در 
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با برابر  در جمعيت مورد مطالعه كه شدجمعيت تعريف 
و  r2 همبستگي بين ).5شكل (مورگان بود سانتي 4

 4فاصله ژنتيكي بين نشانگرهايي با فاصله كمتر از 

درصد اين  54و ) -39/0(دار بود مورگان، معنيسانتي
   .قرار داشتند) r2 )2/0نشانگرها بالاتر از حد بحراني 

 

) بريده شده(قيخط اف در جوهاي مورد مطالعه ).مورگانسانتي(كاهش عدم تعادل جفت نشانگرها با افزايش فاصله ژنتيكي - 5شكل 
نشاندهنده چگونگي كاهش  عدم ) منحني سفيد رنگ(  LOWESSرگرسيون. درصد 90نشاندهنده مقدار بحراني عدم تعادل با احتمال 

  .تعادل نشانگرها است
 

 12/990طول نقشه ژنتيكي مورد استفاده برابر 
 گروه پيوسته 7نشانگر بر روي  3514مورگان با سانتي

. )1جدول (بود  مورگانسانتي28/0با ميانگين فاصله 
 به صورت يكنواخت هاي پيوستگيروي گروهنشانگرها بر 

گروه كمترين نشانگر بر روي . توزيع نشده بودند
گروه و بيشترين آن بر روي  1پيوستگي شماره 
تعادل بيشترين عدم. قرار داشت 6پيوستگي شماره 

رگان موسانتي 5مربوط به نشانگرهايي با فاصله كمتر از 
دهد لينكاژ يكي از موثرترين نيروهايي كه نشان مي بود

جدول (شده است است كه باعث عدم تعادل در جمعيت 
با اين وجود با افزايش فاصله بين نشانگرها عدم  ).1

رود اين امر بدليل وجود عوامل موثر تعادل از بين نمي
ساختار جمعيت، رانش ژنتيكي، مهاجرت، ديگر مانند 

  .استلينكاژي  بر روي عدم تعادل جهشانتخاب و 
  

در جوهاي مورد  هاي پيوستگي جو و ميانگين شاخص عدم تعادل در فواصل ژنتيكي مختلفتوزيع نشانگرها بر روي گروه -1جدول 
 مطالعه

 )طول نقشه   هاي پيوستگيگروه
CM* )  

تعداد 
 نشانگر

 (r2)ميانگين شاخص عدم تعادل لينكاژي
 بين جفت نشانگرها

D** <5 
CM

D = 5- 10 
CM D >10 CM 

1H 14/133 393 354/0 154/0 205/0  
2H 5/149  426 237/0 096/0 124/0  
3H 09/155  557 374/0 182/0 162/0  
4H 23/115  458 259/0 100/0 173/0  
5H 66/169  470 274/0 117/0 116/0  
6H 63/126  643 249/0 116/0 146/0  
7H 9/140  567 507/0 125/0 141/0  

- 3514  12/990  مجموع - - 

  مورگان و فاصله ژنتيكيبه ترتيب سانتي**  و * 
  

ال .تي.كيو 15يابي ارتباطي تعداد با استفاده از نقشه
وزن خشك ريشه، حجم ريشه، ميانگين قطر براي صفات 

شناسايي شد كه  هاي مويينريشه و ميانگين تعداد ريشه
 6و  5، 3، 2 رههاي پيوستگي شماگروهاكثر آنها بر روي 

بود گروهي تنها  1شماره گروه پيوستگي  .قرار داشتند
براي . الي بر روي آن شناسايي نشد.تي.كه هيچ كيو

هاي گروهال بر روي .تي.كيو 4صفت وزن خشك ريشه 
جدول ( مشخص شدند 7، و 6، 5، 3شماره  پيوستگي
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دهد وزن خشك ريشه تعدادي از گزارشات نشان مي .)2
ت كه با راندمان مصرف آب ارتباط صفت مهمي اس

) 2001(محمد و همكاران .  (Songsri et al., 2009)دارد
. ال براي اين صفت در جو شناسايي كردند.تي.هفت كيو

ال با اثرات افزايشي .تي.سه كيو) 2005(لي و همكاران
به حجم ريشه  .براي اين صفت در برنج شناسايي كردند

 3شود كه ترل ميال كن.تي.كيو 4احتمال زياد با 
 6و  5، 3 گروههاي پيوستگي شمارهال بر روي .تي.كيو

 كه جايگاه ال با نشانگرهايي.تي.وقرار دارند و يك كي
همچنين اين . ژنومي آنها مشخص نيست ارتباط دارد

هاي مويين با ميانگين تعداد ريشهآزمايش نشان داد 
 7و  2شماره  گروههاي پيوستگيهايي بر روي ال.تي.كيو

حجم ريشه و تعداد ريشه  .)6شكل ( شوندكنترل مي

از (هاي مويين از صفاتي هستند كه در شرايط بهينه
. از اهميت بالايي برخوردار است) لحاظ آب و مواد غذايي

در شرايط بهينه، گياه با افزايش حجم و تعداد ريشه در 
لايه سطحي خاك بدنبال جذب آب و مواد غذايي است 

يط تنش طول ريشه و نسبت طول در حاليكه در شرا
-ريشه به اندامهاي هوايي اهميت بيشتري مي

در آزمايشي كه توسط   (Kanbar et al., 2009).يابد
 10صورت گرفت تعداد ) 2012(لئون و همكاران

 5 .ال براي اين دو صفت در گندم گزارش شد.تي.كيو
 5، 4، 3، 2هاي پيوستگي شماره ال بر روي گروه.تي.كيو
-در نقشه. ين كننده ميانگين قطر ريشه بودندعيت  7و 

ال براي اين .تي.يابي جمعيت گندم بهاره تنها يك كيو
  .(Leon et al., 2012)صفت گزارش شده است 

  
  هاي شناسايي شده براي صفات ريشه جوال.تي.يابي ارتباطي و كيونتايج نقشه -2جدول 

  صفت نشانگر  پيوستگيگروه  *(CM)مكان Log (P)- (R2)شاخص عدم تعادل 
443/0 16/333/145 3HSNP_1337

 وزن خشك ريشه
455/0 2/368/163 5H SNP_2277
548/0 17/324/113 6HSNP_2889
582/0 11/316/987H SNP_3390
606/0 13/301/73HSNP_836 

 حجم ريشه
 

556/0 21/309/1685HSNP_2300
392/0 01/385/1106HSNP_2860
560/0 19/3-UnmappedSNP_3941
607/0 02/382/70 2HSNP_606 

  ميانگين قطر ريشه
609/0 04/393/115 3HSNP_1272
634/0 25/368/784HSNP_1736
606/0 12/321/1205HSNP_2105
698/0 18/305/11 7HSNP_2976
539/0 2/32/382HSNP_498 هاي مويينميانگين تعداد ريشه 

 727/0 43/375/12 7HSNP_2981
  مورگانسانتي* 
  

با وزن خشك ريشه و حجم  هاي مرتبطال.تي.كيو
با فاصله كمتر از  6و  5گروههاي پيوستگي ريشه بر روي 

اند و به احتمال مورگان از يكديگر قرار گرفتهسانتي 5
در بررسي انجام شده . يابندزياد با يكديگر تفرق مي

نشان داده شد كه دو   (Nahief et al., 2008)سطتو
بوده  82/0صفت فوق داراي ضريب همبستگي فنوتيپي 

 Zhou etهمچنين . و در سطح يك درصد معني دار است

al. (2011)  گزارش كردند كه حجم ريشه و وزن ريشه
 96/0ي ـــي فنوتيپــدر سويا داراي ضريب همبستگ

به ميانگين قطر ريشه و هاي مربوط ال.تي.كيو. باشندمي
هاي مويين بر روي گروه پيوستگي ميانگين تعداد ريشه

مورگان از يكديگر قرار دارند سانتي7/1با فاصله 7شماره 
كه نشان دهنده تفرق همزمان اين دو جايگاه ژنومي 

هاي شناسايي شده در اين ال.تي.مقايسه كيو. است
لي شناسايي هايي كه در مطالعات قبال.تي.آزمايش با كيو

مربوط به ميانگين تعداد  ال.تي.شده نشان داد كيو
با  2هاي مويين بر روي گروه پيوستگي شماره ريشه
مربوط به  QYld.BlKy-2H.1ال .تي.كيو

مكان بود كه هم  (Bezant et al., 1997)عملكرد
ال بر روي صفات .تي.نشاندهنده اثرات پليوتروپي اين كيو

ال .تي.دو كيو. باشدي مويين ميهاعملكرد و تعداد ريشه
به  QHt.HaMo-2H.2و  QLg.HaTR-2Hاثر بزرگ

تا  22/67ترتيب مربوط به ورس و ارتفاع در فاصله 
 Tinker et al.1995; Marquez et)مورگان سانتي 87/86

al., 2001)  باSNP_606  مربوط به ميانگين قطر ريشه
اني براي جلوگيري از ورس وجود گياه. مكان بودهم
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هاي ضخيم، قوي و گسترش يافته كه پاكوتاه، با ريشه
بتوانند حجم زيادي از خاك را در برگيرند ضروري است 

.(Croock et al., 1994) اثر ال بزرگ.تي.دو كيو
QKps.BlKy-3H  وQHd.DiMo-3H  مربوط به تعداد

 ,Bezant et al )دانه در سنبله و تعداد روز تا گلدهي

1997; Pan et al., 1994)   بر روي گروه پيوستگي شماره
ال مربوط به وزن خشك ريشه و ميانگين .تي.با دو كيو 3

دهد صفات اين نتايج نشان مي. مكان بودندقطر ريشه هم
   .ريشه رابطه تنگاتنگي با عملكرد و صفات زراعي دارد

بدليل اينكه آب و منابع غذايي در خاك به صورت 
و عملكرد گياه تا حد  ناهمگن پخش شده است لذا توليد

زيادي به شكل فضايي ريشه و صفات مرتبط با آن 
در طول اهلي شدن گياهان سيستم ريشه  .بستگي دارد

تغيير چشمگيري پيدا كرده است و اين تغييرات به 
سمتي بوده است كه ريشه گياه بتواند مساحت بيشتري 

مسلما سيستم ريشه گياهان  .از خاك را اشغال كند
لذا جستجو  باشدها مير صفات تحت تاثير ژنمانند ديگ

تواند هاي مرتبط با صفات ريشه ميال.تي.براي يافتن كيو
. صفات ريشه كمك كند تا حد زيادي ما را در اصلاح

 يكانــم مــدهنده هتعدادي از گزارشات نشان
هاي عملكرد مي باشد ال.تي.هاي ريشه با كيوال.تي.كيو

احتمالي صفات ريشه در كه اين امر حاكي از نقش 
 ,.Steele et al)باشد تعيين عملكرد نهايي گياه مي

و فعاليت اكسيدازي ريشه مهمترين  ١تودهزيست . (2007
صفاتي هستند كه با عملكرد در گياه ارتباط دارند زيرا 

توده ريشه ارتباط تنگاتنگي با جذب آب، مواد زيست
دارد از طرفي هاي هوايي توده اندامغذايي و ميزان زيست

فعاليت اكسيدازي ريشه براي نگهداري ريشه، رشد و نمو 
مدل هاي . ها ضروري استهاي هوايي و جذب يوناندام

توده ريشه و عملكرد دانه دهد كه زيسترياضي نشان مي
در برنج به صورت معادله درجه دوم و فعاليت اكسيدازي 

با  ريشه با نرخ پر شدن دانه به صورت معادله هذلولي
چنين مطالعاتي . (Liu et al., 2002)يكديگر ارتباط دارند

توده ريشه و فعاليت اكسيدازي دهد كه زيستنشان مي
بيشتر منجر به عملكرد بيشتر برنج خواهد شد با اين 

                                                                                  
1. Biomass 

وجود افزايش بيش از اندازه اين دو صفت باعث اتلاف 
  .انرژي و در نتيجه كاهش عملكرد خواهد شد

در پرشدن دانه و نمو بذر نقش  هاي گياهيهورمون
هورمونهاي سيتوكينين و . كنندقابل توجهي ايفا مي

شود آبسزيك اسيد به طور عمده در ريشه گياه توليد مي
مطالعاتي بر روي . شوندهاي هوايي منتقل ميو به اندام

دهد افزايش سرعت گندم و برنج وجود دارد كه نشان مي
سزيك در ريشه پر شدن دانه با افزايش اسيد آب

همبستگي دارد و هنگام پر شدن دانه بين ميزان 
سيتوكينين و اسيد آبسزيك ريشه با دانه همبستگي 

  . (Zhang et al., 2012)خطي و معني داري وجود دارد
  مويين

هاي مويين مانند شبكه ساختار دروني ريشه
آندوپلاسمي، ميتوكندري، دستگاه گلژي، واكوئل، 

آز نقش مهمي در عملكرد .پ.ت.ا آريبوزوم و پلاسمالم
زني زياد هاي برنج با قدرت پنجهرگه. كنندريشه ايفا مي

دهي ضعيف تعداد هايي با پنجهدر مقايسه با رگه
. هاي مويين دارندبيشتري واكوئل و گلژي در ريشه

دهد تعداد بررسي هاي اوليه در برنج نشان مي
ويين با هاي مميتوكندري، گلژي و آميلوپلاست ريشه

هاي هوايي توده ريشه، بيوماس اندامصفاتي مانند زيست
و فعاليت اكسيدازي ريشه رابطه معني داري دارد 
همچنين تعداد اين اندامك ها با تعداد پنجه، تعداد 

هاي آندوسپرم بذر همبستگي سنبلچه و تعداد سلول
اگر چه اين نتايج نشان .  (Yang, 2011)داري دارندمعني
فات مرتبط با ريشه تا حد زيادي در افزايش دهد صمي

عملكرد موثر است اما براي بررسي مكانيسمهاي اثر 
خاك و همچنين -هاي هوايي، ريشهاندام-متقابل ريشه

هاي ريشه و نقش آنها در رشد، بررسي مسير هورمون
  . عملكرد مطالعات زيادي مورد نياز است نمو و افزايش

با ميزان احتمال  ال.يت.كيو 15در اين تحقيق تعداد 
براي صفات مورد بررسي شناسايي )   ≤ LogP-3( بالا 

اي نشان داد كه صفات مرتبط با شد و نتايج مقايسه
اي با صفات زراعي گياهان در ريشه به طور قابل ملاحظه

دليل اينكه مطالعات چنداني با اين وجود بهارتباط است 
يشه جو صورت رصفات هاي ال.تي.يابي كيوبر روي مكان

هاي نگرفته است لذا استفاده از اين نشانگرها در برنامه
با توجه به . بهنژادي نياز به مطالعات تكميلي دارد
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  سپاسگزاري
دولت جمهوري اسلامي ايران و وزارت علوم، تحقيقات از 

و فناوري بدليل فراهم نمودن امكان استفاده اينجانب از 
فرصت تحقيقاتي و آقاي دكتر لوييجي كاتيولي و خانم 

تحقيقات دكتر لائورا روزيني به ترتيب از موسسه 
هاي ژنوميكس ايتاليا و دانشگاه ميلان بدليل همكاري

  .شودصادقانه تشكر و قدرداني مي
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