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های مقاومت به بلایت فوزاریومی سنبله در پيوسته با ژن شناسایی نشانگرهای ریزماهواره

 گندم
Identification of Microsatellite Markers Linked to Fusarium Head Blight Resistance 

Genes in Wheat 
 

  یمحسن مرد و* اله مظاهری لقبحجت ،9کورش حاتم سروری

 

 چكيده

كننده مقاومت به بلايت فوزاريومي سنبله در گندم،  هاي كنترل هاي مولكولي پيوسته با ژن شناسايي نشانگرمنظور به

تحت آلودگي  در شرايط مزرعه و ،طي دو سال( مقاوم) 3سوماي و( حساس)حاصل از تلاقي دو والد فلات   F3:5و  F3:4هاي جمعيت

شكلي  چند .گيري شدوسيله سطح زير منحني پيشرفت آلودگي اندازهتوسعه بيماري به .مورد ارزيابي فنوتيپي قرار گرفتندمصنوعي، 

فرد از  731براي ارزيابي  ،آغازگر چندشكل در بين والدين 17بررسي شد و از  ماهوارهآغازگر ريزجفت  711 ا استفاده ازبوالدين 

داراي در مقاومت به بيماري، هاي درحال تفكيك  جمعيت نشان داد كه والدين ونتايج فنوتيپي بررسي  .استفاده شد F3:4جمعيت 

تجزيه  با استفاده از .روز پس از آلودگي اوليه مشاهده شد 22تا  22بهترين تفكيك براي مقاومت در  .بودنددار  هاي معني اختلاف

 نددر جمعيت مورد ارزيابي شناسايي شد 5Bو  3B هاي بر روي بازوي كوتاه كروموزومط با مقاومت به بيماري، مرتب QTLدو  ،مولكولي

 .كردندرا توجيه درصد از تغييرات سطح زير منحني پيشرفت آلودگي  72كه مجموعاً 
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 مقدمه

 گندم يكي از محصولات راهبردي و اساسي كشور

تواند افزايش توليد گندم مي ،داناناز ديدگاه اقتصادوده و ب

 چرا .ساير كشورها باشد ساز استقلال و رفع وابستگي بهزمينه

 مين غذاي مردم برعهده داردادر تنقش مهمي  ،كه

 (Rajabi et al. 2004).  يا بلايت فوزاريومي سنبله درگندم

FHB (Fusarium head blight) كه عموماً اسكب (Scab) 

آور در مناطق گرم و  هاي زيان شود، يكي از بيماريناميده مي

علائم اين بيماري به . باشد مرطوب كشت گندم درجهان مي

ايجاد خسارات  باعث ،FHB .ندراحتي قابل تشخيص ا

-سلامت انسان و دام را به خطر مي شته،گمتعددي در گياه 

تا ، اين بيماريدر شرايط اپيدمي (. Bai et al. 1994)اندازد 

درصد كاهش عملكرد در شمال كشور گزارش شده است  11

(Tutiaei 2002, Forutan et al. 1993 and Malihi Pur et 

al. 2000) .شيميايي به دليل وجود زراعي و كنترل هاي روش

چنين وابستگي شدت زايي و همتنوع وسيع عامل بيماري

ثر نبوده و به نظر ؤطور كامل مهبيماري به شرايط محيطي، ب

ثرترين ؤترين و م اقتصادي ،هاي مقاوم رسد ايجاد واريته مي

از (. Buerstmayr et al. 1999)باشد  روش كنترل بيماري مي

هاي با استفاده از روش ندمگFHB  هآنجا كه ايجاد مقاومت ب

باشد، نشانگرهاي  مي گيرمتداول اصلاح نباتات مشكل و وقت

هاي اصلاحي مفيد  جهت تكميل روش توانند در مولكولي مي

هاي در حال  با استفاده از جمعيت ،پژوهشدر اين . باشند

اين هاي حساس و مقاوم به  تفكيك كه از تلاقي ژنوتيپ

هاي كنترل كننده  يابي ژن مكانبا  ،اند ايجاد شده بيماري

ها، درك بهتري از ژنتيك  مقاومت و تعيين اثرات ژنتيكي آن

هاي اصلاحي براي  مقاومت و چگونگي تعيين استراتژي

-هم. دبوپذير خواهد  افزايش مقاومت به اين بيماري، امكان

هاي  به كمك نشانگرهاي مولكولي پيوسته با ژن ،چنين

هاي  مقاومت، امكان انتقال قطعات كروموزومي حامل ژن

مقاومت به والد حساس زراعي و نهايتاً ايجاد واريته مقاوم 

  .گردد جديد، ميسر مي

هااي   در مورد شناساايي نشاانگر   متعددي هايگزارش

-گاروه  گندم توساط  FHBمولكولي پيوسته با ژن مقاومت به 

 .هاي اخير منتشر شاده اسات  هاي تحقيقاتي مختلف در سال

 712باا اساتفاده از   ( Yang  et al. 2005) و همكااران يانا   

ساه   ،لايان نوتركياب  اينبارد  ريزماهواره بر روي يك جمعيت 

QTL
معااين  3BSو  5DL,4BLهاااي را باار روي كرومااوزوم 7

                                                           
1. Quantitative trait loci  

بااا ( Schmolke et al. 2005) و همكاااران اشاامولكه. نمااود

اينباارد لاياان نوتركيااب و اسااتفاده از   711بررسااي باار روي 

2نشااانگرهاي 
AFLP  چهااار  ريزماااهوارهوQTL  را باار روي

 17كااه مجموعاااً  7BSو  2BL ،1BL  ،6AL هااايكرومااوزوم

 .نماود  شناساايي  ،كردنددرصد تغييرات فنوتيپي را توجيه مي

بار   با آزماايش ( Gilsinger et al. 2005) و همكاران گلسينگر

گيري از نشانگر روي يك جمعيت اينبرد لاين نوتركيب و بهره

درصاد   22هاا  تارين آن را كاه اصالي   QTLريزماهواره، چهار 

 ژو و همكااران  .كارد، شناساايي نماود   تغييرات را توجيه ماي 

(2010 Zhou et al. )   مادل   با اساتفاده از نشاانگر ريزمااهواره

 2/11كااه  3BSرا باار روي كرومااوزوم  QTL ، يااكچندگانااه

. دندنمو، شناسايي ردكدرصد از تغييرات فنوتيپي را توجيه مي

نيااز بااا اسااتفاده از ( Naji et al. 2008) ناااجي و همكاااران

باا   3BSبر روي كروماوزوم   QTL، يك ريزماهوارهنشانگرهاي 

ژانا  و   .درصد توجيه تغييرات فنوتيپي، شناسايي كردند 72
نشااانگر  321باا اساتفاده از   ( et al. Zhang 2010) همكااران 

-را در كروماوزوم  QTL، پنج AFLPنشانگر 721و  ريزماهواره

با توجياه تغييارات فناوتيپي از     2Dو  3B، 6B ،7A، 1Bهاي 

 .شناساايي كردناد  ( 3B)درصاد   22/37تا ( 2D) درصد 21/1

منظااور شناسااايي تعاادادي از نشااانگرهاي  بااه پااژوهشاياان 

گنادم در   FHBهااي مقاومات باه    QTLريزماهواره پيوسته با 

هاي در حال تفرق حاصل از تلاقي والد حساس فلات جمعيت

در تبياين   QTLو تعياين ساهم هار     3با والد مقااوم ساوماي  

نشانگرهاي پيوساته باا    .تغييرات ژنتيكي اين صفت انجام شد

يياد  اپس از ت پژوهششناسايي شده در اين  FHBبه مقاومت 

منظاور افازايش    اصالاحي باه  هااي  ساير محققاين در برناماه  

توانند مورد استفاده قارار  ي در گندم مي مقاومت به اين بيمار

 .گيرند

 

 هامواد و روش

 مواد گياهی

 F3:5و  F3:4هااي   اين آزمايش با به كاارگيري جمعيات  

و والد حسااس فالات باا     3سومايحاصل از تلاقي والد مقاوم 

همكاري پژوهشكده بيوتكنولاوژي كشااورزي در كارج انجاام     

هااي   ، بومي كشاور چاين باوده و در مكاان    3سومايرقم . شد

ماورد ارزياابي قارار گرفتاه و      FHBمختلف، براي مقاومت به 

 .singh et al)باشاد  ثابت شده است كه داراي مقاومت بالا مي

ركز سيميت ايجاد شده است، رقم بهاره فلات كه در م(. 1995

                                                           

2. Amplified fragment length polymorphism 
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با وجود خصوصيات مطلوب زراعي و سطح زير كشت زيااد در  

 باشااادبسااايار حسااااس ماااي  FHBاياااران، نسااابت باااه  

(Golzar et al. 1998) .هااي در حاال تفارق، پاس از      جمعيت

در گلخانه موسساه تحقيقاات    3سومايتلاقي دو رقم فلات و 

به . (Mardi, 2002) بيوتكنولوژي كشاورزي ايران، ايجاد شدند

عنوان از آلمان به Remusمنظور ارزيابي عملكرد والدين، لاين 

عناوان شااهد   از چاين باه   CM_82036 لاين شاهد حساس و

، DNAمنظاور اساتخراج   باه . مقاوم مورد استفاده قرار گرفتند

 F3:4هاي جوان و سالم هر بوتاه نسال   از برگ هاي برگينمونه

ها پس از انجمااد در  نمونه. شددهي، برداشته در مرحله پنجه

گراد منتقال گرديدناد و   درجه سانتي -11ازت مايع، به دماي 

 .در اين دما نگهداري شدند DNAتا زمان استخراج 

 

 ایارزیابی مزرعه

طي دو سال مورد ارزيابي قرار   F3:5وF3:4 هاي  جمعيت

با تراكم كاشت چهار بذر در هر  F3در سال اول، بذور . گرفتند

متر از يكديگر به همراه والادين و   سانتي 21ف و به فاصله ردي

-متار باه   ساانتي  1هاي مقاوم و حساس با عمق كاشات   شاهد

ماورد   F3:4گيااه   731صورت دستي كشت شدند، كاه تعاداد   

حاصال  ) F3:5خانواده  731در سال دوم ، . ارزيابي قرار گرفتند

ي با ساه  هاي كامل تصادف در قالب طرح بلوك( F3:4از گياهان 

هر كرت شامل دو خاط ياك   . تكرار مورد بررسي قرار گرفتند

گرم بذر در هر  2متر فاصله و تراكم كاشت  سانتي 71متري با 

هاي معمول زراعي همانناد ساال    مراقبت. كرت از يكديگر بود

هااي   جهت آلودگي مصانوعي از ماكروكنيادي  . اول انجام شد

تكثيار يافتاه در     F. graminearum IF65تك جداياه قاار    

 Buerstmayr) بورسماير و همكااران محيط ماش، طبق روش 

et al. 1999 )هااي   بعد از افشاانه كاردن، سانبله   . استفاده شد

منظاور نگهاداري   آلوده شده توسط يك پوشش پلاستيكي باه 

دو )تكرار آلاودگي  . ساعت پوشانيده شدند 21مدت رطوبت به

دهي در داخل د تنوع گلدليل وجوبه( روز پس از آلودگي اول

هاي غير آلاوده   ساير سنبله F3:4در هر گياه . ها انجام شدكرت

حفا  شادند و در زمساتان ساال اول در     F4 جهت توليد بذر 

وسايله  رطوبات لازم باه   F3:4در هر گياه . گلخانه تكثير يافتند

-وسيله سيستم ماه به F3:5پوشش پلاستيكي و در هر خانواده 

در . ت پس از آلاودگي اولياه انجاام شاد    ساع 21مدت پاش به

سنبله  71و در سال دوم،  F3:4 سال اول، سه سنبله از هر گياه

در هر كرت، درصد پيشرفت بيماري سنبله  F3:5از هر خانواده 

 711تاا  ( بدون بيماري)توسط شاخصي بر مبناي صفر درصد 

روز پااس از  22و  22، 71، 71، 71، (آلااودگي كاماال)درصااد 

-سطح زير منحني پيشرفت آلودگي به. يابي شدندآلودگي ارز

 & Shaner)شاينر و فيناي   يافتاه   وسيله فرماول تغييرشاكل  

Finney, 1977 )    باراي هار گيااهF3:4     براسااس مياانگين ساه

بوتاه محاسابه    71سنبله و براي هر كرت براسااس مياانگين   

هاا  و مياانگين كارت   F3:4ها درهر گياه ميانگين سنبله. گرديد

ماورد    FHBهاي آماري براي ارزيابي مقاومت باه  تجزيهجهت 

هاي  تجزيه واريانس بر اساس طرح بلوك. استفاده قرار گرفتند

انجاام   SPSSو  SASافزارهااي   كامل تصادفي با استفاده از نرم

 .شد

 

 و ارزیابی ژنوتيپی DNA استخراج

 731هاي جوان و سالم ، برگ DNAجهت استخراج

آوري  گرم جمع 2-3دهي به ميزان  پنجه، در مرحله  F3:4گياه

 سقايي معروف و همكارانژنومي با استفاده از روش  DNAو 
(Saghai Maroof, et al. 1984 )بدين . استخراج گرديد

ها پس از پودر شدن و افزودن بافر استخراج منظور، برگ

CTAB ، مورد عمل آنزيمRNAse  قرار گرفته و بعد از

گياه   DNAاستفاده از ايزوپروپانل و انجام عمل سانتريفيوژ،

با استفاده از  DNAسپس، كيفيت و كميت . رسوب نمود

چندشكلي والدين  .گيري گرديد دستگاه اسپكتروفتومتر اندازه

رودر و نشانگر ريزماهواره كه توسط  711با استفاده از 
طراحي شده بود، مورد (  Roeder et al. 1998) همكاران

اي پليمراز با استفاده از واكنش زنجيره .بررسي قرار گرفت

 μl 71در حجم  2211دستگاه ترموسايكلر پركين المر مدل 

براي انجام الكتروفورز از دستگاه الكتروفورز . انجام گرديد

براي تفكيك . استفاده شد Rad-BIOعمودي ساخت شركت 

 2آميد واسرشته ساز اكريلليقطعات تكثير شده از ژل پ

زمان الكتروفورز بسته به طول محصولات . درصد استفاده شد

وات  11-11دقيقه متغير بود و از توان  21-11تكثير از 

آميزي ژل با  پس از پايان الكتروفورز، رن . استفاده گرديد

لندر و ها طبق روش  نمونه. روش نيترات نقره انجام شد
ابتدا . دهي شدند امتياز( Lander et al. 1987) همكاران

ريزماهواره بر روي   نشانگر 711تجزيه مولكولي با استفاده از 

SSR (Simple sequence repeat )والدين و در نهايت تجزيه 

انجام  F3:4نشانگر چندشكل بر روي جمعيت  17با استفاده از 

افزار  هاي پيوستگي با استفاده از نرم نقشه. شد

MAPMAKER ver 3.00  مورگان  سانتي 11و فاصله كمتر از

نشانگري   تجزيه رگرسيون چند. حاصل گرديدند ≤LOD 3و 

يابي  اي ساده و مكان يابي فاصله ، مكانSASافزار  وسيله نرمبه

و  PLABQTL ver 4.0افزار  اي مركب با استفاده از نرم فاصله
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عنوان كوفاكتور طبق روش ها به پس از انتخاب از نشانگر

( Jansen & Stam et al. 1994) يانسن و استمپيشنهادي 

 .انجام شد

 

 و بحث نتایج
 تجزیه فنوتيپی

هااي والاديني و    ، پيشارفت آلاودگي لايان   7در شاكل 

روز پس از آلودگي اولياه نشاان    22و  22،  71، 71، 71  شاهد

روز پاس از   71ساطح آلاودگي يكساان تاا     . داده شده اسات 

ها در مقاومت تيپ  نابراين ژنوتيپب. آلودگي اوليه مشاهده شد

I (مقاومت به آلودگي اوليه ) روز پس از آلاودگي اولياه،    71تا

هااي   پيشرفت ساريع بيمااري در لايان   . داراي اختلاف نبودند

هااي مقااوم داراي    لايان . به بعد آغااز شاد   71حساس از روز 

. سرعت رشد كم و تقريباً خطي تا پاياان دوره ارزياابي بودناد   

روز پس از  22تا  22هاي  فكيك براي مقاومت در روزبهترين ت

اخاتلاف مشااهده شاده در     لاذا  آلودگي اوليه مشااهده شاد،  

  IIتواند مربوط به مكانيزم مقاومت تياپ  مي FHBمقاومت به 

باشد، كاه نسابت باه مقاومات     ( مقاومت به گسترش آلودگي)

 . باشد ثير محيط مياكمتر تحت ت  Iتيپ

 

 
هاي والديني و منحني پيشرفت درصد آلودگي لاين :7شكل 

 F. graminearumشاهد، آلوده شده با 

Fig 1: The graph of disease progressing in parental and 

control lines, infected by F. graminearum 

 

سطح زير منحناي پيشارفت    دليل همبستگي بالايبه

، 22و  22هااي   با درصد آلاودگي در روز  (AUDPC) 7آلودگي

زماان   FHBهاي اصلاحي براي افزايش مقاومات باه    در برنامه

روز پس از آلودگي اوليه  22يا  22هاي بزرگ  ارزيابي جمعيت

 .(Mardi 2002) گردد توصيه مي

وسيله پوشش در سال اول رطوبت لازم و يكنواخت به

 پاش فراهم شاد  وسيله سيستم مهپلاستيكي و در سال دوم به

در گنادم   FHBو چون مدركي وجود ندارد كاه مقاومات باه    

افشااني باا    اختصاصي است، آلودگي مصنوعي در مرحله گارده 

باا قادرت    (F. graminearum IFA65)استفاده از يك جدايه 

آلودگي  (.Van Euewijk et al., 1995)تهاجمي بالا انجام شد 

-امكان بررساي هام  يكنواخت و ارزيابي درصدآلودگي سنبله، 

 Schroeder et)را ميسر نمود  IIو تيپ   I زمان مقاومت تيپ 

al., 1963.) 

و ( والاد مقااوم  ) 3درصد آلاودگي سانبله در ساوماي   

CM-82036 ( شاهد مقااوم ) درصاد باود در    1و  2ترتياب  باه

باه   (شااهد حسااس  ) Remus و( والد حساس)حالي كه فلات 

 . درصد آلودگي داشتند 11و 11ترتيب 

AUDPCمقاادار 
و در والااد  71/2در والااد حساااس  7

دار  جا كه وجود اختلاف معناي از آن(. 2شكل )بود  2/1مقاوم 

هااي   در صفات مورد مطالعه در والدين، شارط اصالي تجزياه   

QTL  فاالات و )باشاد، اياان اخاتلاف در والاادين انتخاابي     ماي

بنابراين، امكان ايجااد تفارق   . به وضوح مشاهده شد( 3سوماي

ها وجاود داشاته و انتخااب والادين     هاي حاصل از آن در نسل

هاي در حال تفارق باه درساتي انجاام      جهت تشكيل جمعيت

چنين، وجود تفرق در صافت ماورد مطالعاه در    هم. است  شده

هاي كنترل كننده  يابي ژن هاي مورد استفاده در مكان جمعيت

صفات كماّي ضاروري باوده، كاه نتاايج نشاان دادناد صافت         

AUDPC  هااي   در جمعيت( نرمال)داراي تفرق مناسبيF4  و

F5 ياابي   هااي اولياه، مكاان    بنابراين، باا اساتفاده از نسال   . بود

 .هاي كنترل كننده صفات كميّ امكان پذير گرديد ژن
 

 

 
 

در ميانگين دو  AUDPCتوزيع فراواني ميانگين  :2شكل 

سوماي آلوده شده با /هاي حاصل از تلاقي فلاتنسل جمعيت
F. graminearum 

Fig 2: The graph of AUDPC average frequency in 

mean of two population derived from crossing 

between   Falat/Sumai3, infected by F. graminearum 
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 تجزیه مولكولی

نشاانگر   17، باا اساتفاده از   F3:4ارزيابي مولكولي افراد 

نشاانگر ريزمااهواره    711دست آماده از مجماوع   هشكل ب چند

الگااوي نواربناادي نشااانگر ريزماااهواره   3شااكل. جااام شاادان

Xgwm285 را در والدين و تعدادي از افراد جمعيت F3:4  نشان

 71بندي لينكااژي در جمعيات ماورد مطالعاه،      گروه .دهدمي

 11نشانگر ريزمااهواره را باا در نظار گارفتن حاداكثر فاصاله       

 .گااروه منتسااب نمااود 2، بااه  ≤ LOD 3سااانتي مورگااان و 

علات  هاي لينكاژي، باه منتسب نشدن مابقي نشانگرها به گروه

 نشاانگرها باا نشاانگر    سانتي مورگان ايان  11فاصله بيشتر از 

مجاااور خااود بااوده، كااه بااا اسااتفاده از تعااداد بيشااتري از    

، امكاان  AFLPنشانگرهاي ريزماهواره و يا استفاده از نشاانگر  

. گاردد  هاي لينكاژي بيشاتري ميسار ماي   دست آمدن گروههب

گااروه  2اي مركااب بااا اسااتفاده از  يااابي فاصاالهتجزيااه مكااان

و  F3:4هااي  در نسال  (AUDPC)هاي فنوتيپي  لينكاژي و داده

F3:5 نشان داده شده  1و شكل 7و ميانگين دو نسل، در جدول

 هاي ژنيدر حدفاصل مكان QTLنتايج نشان دادند، دو . است
Xgwm533-Xgwm493  3بر روي كروموزومB  وXgwm540-
Xgwm371   5باار روي كرومااوزومB ًدرصااد از  72، مجموعااا

منباع  . را با اثر كاهشي توجيه نمودناد  AUDPCتغييرات كل 

 . بود 3الل مقاومت از والد سوماي
 

 

 

 
 F3:4 و تعدادي از افراد جمعيت( S)3و سوماي( F)در والدين فلات Xgwm285الگوي نواربندي نشانگر ريزماهواره  :3شكل 

Fig. 3. The banding pattern of  Xgwm285 (microsatellite marker) in parents Falat (F), Sumai3 (S) and a number F3:4 

individuals 
 

 

 

 
 F3:5و  F3:4هاي بر اساس سطح زير منحني پيشرفت آلودگي در نسل 3Bشناسايي شده بر روي كروموزوم  QTLمكان  :1شكل 

 3سوماي/ وميانگين دو نسل حاصل از تلاقي فلات
Fig. 4. Identified QTL on chromosome 3B according to AUDPC in F3:4 , F3:5 generations 

 
 

اي مركب درجمعيت حاصل از تلاقي  يابي فاصله براي سطح زير منحني پيشرفت آلودگي با استفاده از مكان QTLتجزيه  :7جدول

 F. graminearumوسيله آلوده شده به  3سوماي/فلات
Table 1: QTL analysis for AUDPC, using CIM in the population derived from crossing between  Falat/Sumai3, 

infected by F. graminearum 

Model Location distance 

(Interval) 

Area under
 
the disease progress curve 

Chromosome 
Source of 

resistance 

allel 

VE 
(percent of explanied 

phenotypic variance) 

LOD 
(logarithim of 

odds) 
CIM Xgwm533-Xgwm493 8.6 3.22 3B Sumai#3 
CIM Xgwm371-Xgwm540 7.4 4.02 5B  

CIM = Composite Interval Mapping 
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كه تاكنون تنها تعداد نتايج اين تحقيق نشان داد، با وجود اين

المللااي و  هااي بااين  وسايله ارزيااابي معادودي والااد مقااوم بااه  

هاي اصلاحي گزارش شده است، اصالاح باراي افازايش     برنامه

با استفاده از والادين مقااوم و ارزياابي ماواد      BHFمقاومت به 

علايام اااهري بيمااري در شارايط      وسيلهگياهي در نتاج، به

 AUDPCتوزيع مقاادير   .باشد ميسر مي محيطي كنترل شده،

مت به بلايت فوزاريومي سانبله ياك صافت    نشان داد كه مقاو

مشاااهده تفكيااك متجاااوز بااراي مقاوماات در  . كمّااي اساات

هاا  هاي اوليه، امكان انتخاب براي نتاج مقاوم در اين نسل نسل

، تناوع  SSR نشاانگر  711عليارغم مطالعاه   . سازد ميسر مي را

علت اندازه بزرگ ژنوم گنادم و عادم   فنوتيپي توجيه نشده، به

در اياان تحقيااق  هاااي مختلااف آن لي قساامتتجزيااه مولكااو

ياابي   در ايان مطالعاه باا اساتفاده از تجزياه مكاان       .باشاد  مي

اي ساده و مركب، دو ناحيه ژنومي با اثر افزايشاي باراي    فاصله

روي  QTLترين  مهم  .گندم شناسايي شدند FHBمقاومت به 

 درصااد از 2/1قاارار داشاات كااه  3Bبااازوي كوتاااه كرومااوزوم 

 . گسترش آلودگي را توجيه نمود

شناساايي شاده، بار روي باازوي كوتااه       QTLدومين 

درصاد از   1/1قرار داشته كه اين قطعه ژناومي   5Bكروموزوم 

كاه در   با توجاه باه ايان   . نمود كل تغييرات فنوتيپي را توجيه 

 FHBحال حاضر بهترين استراتژي براي توليد گندم مقاوم باه 

باشد،  از منابع مختلف مقاومت مي هاي مقاوم گندم، تجمع ژن

پاس   پژوهششناسايي شده در اين  SSRبنابراين نشانگرهاي 

ييد توساط سااير محققاين قابليات اساتفاده در انتخااب       ااز ت

 . باشد وسيله نشانگرها را دارا ميتسهيل شده به

 

 گزاریسپاس

با حمايات دانشاكده كشااورزي دانشاگاه      پژوهشين ا

كشااورزي در   ژوهشكده بيوتكنولوژيبوعلي سينا و همكاري پ

وسايله  كاه بادين   ، انجام شاده اسات  (كرج)محل پژوهشكده 
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Identification of Microsatellite Markers Linked to Fusarium Head Blight Resistance 

Genes in Wheat 
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1
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2*
, H. and Mardi

3
, M. 

 

Abstract 

In order to identify the molecular markers Linked to Fusarium head blight resistance genes in wheat, F3:4 and F3:5 

populations derived from crossing between cv. Falat (susceptible) and cv. Sumai3 (resistant) were evaluated, during two 

years in farm conditions, under artificial infection. Disease development was measured by area under the disease 

progress curve (AUDPC). The parental polymorphism was assessed using 170 SSR primer pairs. The 41 polymorphic 

primer pairs were selected for genotyping of F3:4 individuals. The phenotypic results indicated that, parents and the 

segregating populations had significant differences for FHB resistance. The best segregation for the resistance was 

observed in 22 to 26 days after the initial infection. The results of molecular analysis indicated 2 QTLs related to 

disease resistance, on short arms of 3B and 5B chromosomes, explained 16 % of the phenotypic variation for AUDPC. 

 

Keywords: AUDPC, Fusarium head blight, Microsatellite,Wheat 
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