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ی  فا
 
 

كنترل كننده زمان گلدهي و برخي صفات مهم در ) هاي(پيوسته به ژن  ريز ماهواره) هاي(شناسايي نشانگر 
  12شاهرود ) ♀(×تونو ) ♂(بادام حاصل از تلاقي كنترل شده  1F جمعيت

  
پدرو مارتينز  ،)4( علي عبادي ،)3( ايماني ، علي)2( ، ذبيح اله زماني)2( ، محمدرضا فتاحي مقدم)1( موسي رسولي

  )5( گومز

استاديار مؤسسه اصلاح و تهيه  -3 گروه علوم باغباني، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران استاد - 4 وان دانشيار -2دانشجوي دكتري  -1
  كشور اسپانيا CEBASاستاد موسسه تحقيقات  -5 نهال و بذر كرج

نتاج حاصـل از تلاقـي    72شامل  1Fن گلدهي و برخي صفات رويشي، خشك ميوه و مغز بادام در جمعيت در اين تحقيق زما
از روش تجزيه تفـرق تـوده اي تغييـر يافتـه بـا      . مورد ارزيابي قرار گرفت ديرگل‘ 12 شاهرود’و ) ميان گل(‘ تونو’هاي  رقم

اره كلروپلاستي براي شناسايي نشـانگرهاي همبسـته بـا زمـان     نشانگر ريزماهو 5نشانگر ريز ماهواره هسته اي و  87استفاده از 
نتايج نشان داد كه توارث زمان گلدهي در نتـاج  . هاي مختلف انتخاب شده و نهايتا كل جمعيت، استفاده شد گلدهي در دانهال

با زمـان   EPPCU-2584و  CPPCT-008نتايج نشان داد كه دو مكان ريز ماهواره . ارزيابي شده به صورت كمي مي باشد
براي زمان گلدهي و برخـي صـفات    QTLپس از تهيه نقشه ژنتيكي جمعيت مورد بررسي، تجزيه . دير گلدهي همبسته بودند

سـانتي   0و  4 بـه ميـزان   UDP-97403نشـان داد كـه مكـان     QTLنتايج تجزيه . مهم رويشي، خشك ميوه و مغز انجام شد
ل كننده عادت رشدي درخت و عرض خشك ميوه، ضـخامت خشـك ميـوه و    هاي ژني كنتر مورگان به ترتيب با يكي از مكان

سـانتي مورگـان بـا يكـي از      2بـه فاصـله    BPPCT-007نشان داد كه مكـان   QTL تجزيههمچنين  .عرض مغز فاصله دارد
 . هاي ژني كنترل كننده صفت عرض مغز فاصله دارد مكان

  .، انتخاب به كمك نشانگر همراه QTLتفرق توده اي، بادام، زمان گلدهي، خشك ميوه، مغز، تجزيه: كلمات كليدي
  :مقدمه
ارقام جديد يك فرايند طولاني و خسته كننده در بادام مي باشد، كه شامل ايجاد جمعيت هاي بزرگي از دانهال ها و  توسعه

معيت بزرگ حاصل از در حاليكه توانايي و وسع اصلاحگران براي توليد ج. انتخاب بهترين ژنوتيپ ها از بين آنها مي باشد
مديريت، مطالعه، بررسي و انتخاب اين دانهال هاي باقي مانده يك فاكتور اصلي محدود كننده در . تلاقي محدود مي باشد

يك راه و )  MAS(انتخاب به كمك نشانگر ). Alburquerque et al., 2008(جهت توليد و معرفي ارقام جديد مي باشد 
تجزيه تفرق توده ). Ballester et al., 2001(راي افزايش و كارآيي اهداف انتخابي مي باشد روش بسيار قابل قبول و مهم ب

)BSA(،   جايي كه دو نمونهDNA  مخلوط شده از منابع گياهي با پيش زمينه ژنتيكي مشابه اما متفاوت در يك صفات خاص
استراتژي تركيب نشانگرهاي مختلف با . باشدصفات مي  - مي باشد، يك رهيافت قوي براي بررسي مولكولي پيوستگي نشانگر

بادام × تجزيه توده در حال تفرق براي شناسايي نشانگرهاي پيوسته با مكانهاي ويژگي هاي خاص ميوه در تلاقي هاي هلو 
زمان گلدهي در بادام يك صفت كمي مي باشد لذا شناسايي از آنجاييكه ). Campoy et al., 2010(استفاده شده است 

هاي همبسته با مكان هاي ژني كنترل كننده صفت كمي زمان گلدهي در بادام مي تواند در توسعه و انتخاب ارقام  نشانگر
  . كمك نمايد) MSA(جديد به كمك نشانگر 

 ‘تونو’و ) به عنوان والد مادري(  ‘12شاهرود’آمده از تلاقي دو رقم بادام  بدست   هدف از اين تحقيق ارزيابي افراد جمعيت
از نظر صفت گلدهي، برخي صفات مهم رويشي، خشك ميوه و مغز و جستجو براي برخي از نشانگر ) عنوان والد پدريبه (
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 SSRنشانگر مولكولي  بوسيلههاي كانديد پيوسته با زمان گلدهي و برخي صفات مهم با استفاده از روش تجزيه تفرق توده 
  .در اين جمعيت حاصل از تلاقي كنترل شده مي باشد

  د و روشهاموا
به عنوان والد پدري در سن شش، هفت و  ‘تونو’به عنوان والد مادري و رقم  ‘12شاهرود ’دانهال حاصل از تلاقي رقم 72

) 1388- 1389(نتاج حاصل از تلاقي براي دو سال متوالي  72براي ثبت صفات مهم مرفولوژيكي  .هشت سالگي بررسي شدند
دانهال بودند  4امل دو گروه خيلي زودگل و گروه خيلي دير گل كه هر گروه شامل انتخاب توده هاي فنوتيپي ش. انجام شد

از برگهاي جوان و نمو يافته در ارديبهشت ماه از  DNA. انتخاب شدند) تونو(و والد پدري ) 12شاهرود(همراه با والد مادري
درصد و  1از الكتروفورز در ژل آگاروز  تمام دانهال هاي جمعيت استخراج و بررسي كميت و كيفيت آن به دو روش استفاده

λ DNA  روش تلفيق . درصد انجام شد2/1و دستگاه نانودراپ و ژل آگاروزDNA )2004 (Canli,  تغيير يافته جهت پيدا
ريز ماهواره هسته اي  نشانگر 92در اين تحقيق از . كردن نشانگر هاي كانديد پيوسته با زمان گلدهي مورد استفاده قرار گرفت

از نرم . كنترل كننده صفات مهم مورفولوژيكي استفاده شد) هاي(براي شناسايي ژن ) مكان 5(و كلروپلاستي  )مكان 87املش(
 . جهت تجزيه داده ها استفاده گرديد  QTL Cartographerو  Mapmaker ،JoinMap3.0افزارهاي 

  نتايج و بحث
داراي تغيير نسبي در هر دو سال بوده كه نشان دهنده توارث  زمان گلدهي براي جمعيت حاصل از تلاقي به طور پيوسته و

  ). 1شكل هاي (توزيع زمان گلدهي در نتاج حاصل از تلاقي در هر دو سال نرمال بود ). 1شكل (كمي اين صفت مي باشد 
  
  

نمودار فراواني زمان گلدهي در نتاج  -1شكل 
در  12شاهرود ) ♀(× تونو ) ♂(حاصل از تلاقي 

= 2بيش از حد زود گل، = 1(مايش سال دوم آز
زود تامتوسط گل، =4زود گل، = 3خيلي زود گل، 

ديرگل، =7متوسط تاديرگل، = 6متوسط گل، = 5
  )بيش از حد دير گل= 9خيلي دير گل، = 8
  
  
  

گلدهي  دو مكان ريز ماهواره كانديد پيوسته با زمانمكان ريز ماهواره مورد بررسي  92بر اساس نتايج بدست آمده، از بين 
پيوسته با زمان ديرگلدهي به اندازه تقريبي دو باند  EPPCU2584مكان . بودند EPPCU2584و  CPPCT008شامل 

bp 125 وbp 150 اين باند . مشاهده شدند ‘12شاهرود ’و والد ديرگل 27را تكثير نمود كه تنها در نتاج خيلي ديرگل شماره
يك باند پيوسته با زمان  CPPCT008مكان ). الف 1شكل (هده نشدند مشا ‘تونو’ها در توده زودگل و والد ميان گل 

. مشاهده شد ‘12شاهرود’و والد ديرگل  27را تكثير نمود كه تنها در نتاج خيلي ديرگل شماره bp 200 ديرگلدهي به اندازه
  ). ب1شكل (مشاهده نگرديد ‘ تونو’اين باند در توده زودگل و والد ميان گل 
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 QTLبا استفاده از نرم افزار در جمعيت مورد بررسي  كنترل كننده برخي صفات مهم در بادام) يها(مكان يابي ژن 

Cartographer V1.30 (2001) نتايج بدست آمده از تجزيه . انجام شدQTL  براي زمان گلدهي و ساير صفات مورد
  .شناسايي شد به شرح ذيل بود 2بالاي  LODبا  QTLبررسي كه براي آنها 

  
  
  
  
  
  
  
  

حاصل از bp 150و  bp125دو باند كانديد پيوسته با زمان دير گلدهي در بادام تكثير يافته به اندازه تقريبي ) الف( - 1شكل 
 bp200باند كانديد پيوسته با زمان دير گلدهي در بادام تكثير يافته به اندازه تقريبي ) ب(و  EPPCU2584 مكان ريزماهواره

  CPPCT008حاصل از مكان ريزماهواره 
 زمان گلدهي

سانتي مورگان از مكان  24با فاصله  QTLبراي صفت زمان گلدهي در جمعيت مورد بررسي ، يك  QTLدر تجزيه 
BPPCT002  و باLOD 1  همچنين يك . روي گروه لينكاژي شماره يك، شناسايي شد 5/2برابرQTL  سانتي  91با فاصله

همچنين ). الف 2شكل(روي گروه لينكاژي شماره يك شناسايي شد  0/2برابر  LODو با  BPPCT002مورگان از مكان 
براي صفت زمان گلدهي در جمعيت مورد بررسي آزمايش، نشان داد كه روي گروه لينكاژي  QTLنتايج حاصل از تجزيه 

مبني بر  با توجه به نتايج حاصل از تجزيه تفرق توده اي. شناسايي نگرديد 2مساوي يا بيشتر از  LODبا  QTL، 2شماره 
كانديد پيوسته با زمان ديرگلدهي بودند و از طرفي اين دو در  EPPCU2584و  CPPCT008اينكه دو مكان ريزماهواره 

اين دو مكان بر . قرار گرفتند 2در گروه لينكاژي شماره  Mapmakerنقشه اوليه بدست آمده از تجزيه با استفاده از نرم افزار 
 Sanchez-Perez et)2007(مكان ريزماهواره توسط 56نتاج كه نقشه ژنتيكي آن با  167روي يك جمعيت ديگر به تعداد 

al.  تهيه شده بود و بعدا نيز با تعداد بيشتر نشانگر اشباع شده بود به كار برد شد كه پس از آناليز داده ها و تهيه نقشه ژنتيكي
 CPPCT008مورگان از مبدا و مكان ريزماهواره  سانتي 37لينكاژي با فاصله  5در گروه  EPPCU2584مكان ريزماهواره 

  . قرار گرفت ) در اول گروه لينكاژي و نقطه صفر( لينكاژي و با صفر سانتي مورگان از مبدا  6در گروه 
  عرض  و ضخامت خشك ميوه

 سانتي مورگان 0با فاصله  QTLبراي صفت عرض خشك ميوه در جمعيت مورد بررسي يك  QTLنتايج حاصل از تجزيه 
همچنين مكان . روي گروه لينكاژي شماره دو، مشخص كرد 8/2برابر  LODو با  )UDP97403 )S25از مكان 

BPPCT007 )S3(  باQTL  تجزيه . سانتي مورگان روي گروه لينكاژي شماره دو فاصله داشت 25شناسايي شدهQTL 
 UDP97403مورگان از مكان  سانتي 0با فاصله  QTLبراي صفت ضخامت خشك ميوه در جمعيت مورد بررسي يك 

)S25(  و باLOD  روي گروه لينكاژي شماره دو، شناسايي نمود  5/2برابر.  

                                                 
1. Logarithm of odds  

 )ب( )الف(
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صفت عرض مغز  در )  ب(مكان هاي ژني كنترل كننده صفت زمان گلدهي و  LODموقعيت، فاصله و ) الف(  - 2شكل 
 12شاهرود ) ♀(× تونو ) ♂(ه شده از جمعيت حاصل از تلاقي بادام شناسايي شده روي گروه لينكاژي شماره يك نقشه تهي

  در سال اول آزمايش 
  عرض مغز

 UDP97403سانتي مورگان از مكان  0با فاصله  QTLبراي صفت عرض مغز در جمعيت مورد بررسي يك  QTLتجزيه 
)S25(  و باLOD  روي گروه لينكاژي شماره دو، شناسايي كرد  6/3برابر) يك  همچنين). ب2شكلQTL  ديگر نيز با

روي گروه لينكاژي شماره دو شناسايي شد  4/2برابر  LODو با ) BPPCT007 )S3مكان سانتي مورگان از  2فاصله 
با مقايسه نتايج حاصل از . قرار گرفت) S3( BPPCT007و  )S25( UDP97403مكان بين دو  QTLاين . )ب2شكل(

سانتي مورگان از يكي از  2و  0ين دو مكان ريزماهواره به ترتيب در فاصله مي توان چنين نتيجه گيري كرد كه ا QTLتجزيه 
  .قرار دارندعرض مغز ژن هاي كنترل كننده 

  نتيجه گيري كلي
و  CPPCT008از ديدگاه اصلاحي، موجود بودن نشانگر هاي پيوسته شاخص و موثر با زمان گلدهي مانند 

EPPCU2584  ،چرا كه خسارات ناشي از دماي پايين به جوانه هاي گل و گل ها در داراي ارزش بسيار زيادي مي باشد
لذا انتخاب ژنوتيپ هاي دير گل با استفاده از . بادام به عنوان يك عامل متداول در كاهش محصول در اين گياه مي باشد

مكان . اره را كاهش دهدنشانگر هاي پيوسته با زمان گلدهي مي تواند خسارت ناشي از دماهاي پايين و سرمازدگي دير رس به
هاي ريزماهواره شناسايي شده در اين مطالعه داراي اهميت زيادي هستند چرا كه استفاده از اين نشانگر ها در انتخاب غير 

  . مستقيم زود هنگام ژنوتيپ هاي مطللوب از نظر زمان گلدهي موجب صرفه جويي در زمان و هزينه ها مي گردد
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Identification of microsatellite marker(s) linked to the gene (s) controlling flowering 
time and some important traits in F1 almond population resulting from controlled 

crosses ‘Tuono’ (♂) × ‘Shahrood-12’ (♀) 
Abstract  
 In this study flowering time and some morphological traits such as vegetative, Nut and kernel 
characteristics were evaluated in a F1 almond progeny of seventy two seedlings from the 
cross between ‘Tuono’ (intermediate flowering ) and ‘Shahrood-12’(late flowering) cultivars. 

Modified-bulk segregant analysis in combination with the application of the eighty seven 
nuclear SSR markers spanning the whole almond genome and five chloroplastic SSR markers 
were used to identify molecular markers linked to flowering time in several descendants 
selected from the studied almond progeny. Results showed a quantitative inheritance of this 
trait in the progeny. The results showed that two microsatellite loci (CPPCT008 and 
EPPCU2584) were found to be tightly linked to this important late flowering agronomic trait. 
After construction of the genetic map of population, QTL analysis was performed for 
flowering time and some important morphological traits such as vegetative, Nut and kernel 
characteristics. QTL analysis results showed that the UDP-97403 locus has 4 and 0cM 
distance from one gene loci controlling tree growth habit, Nut width, Nut thickness and kernel 
width respectively. Also QTL analysis results showed that the BPPCT007 locus has 2cM 
distance from one gene loci controlling kernel width. According to the obtained results, with 
the development of these markers, marker assisted selection strategies can be used of them in 
breeding programs of almond and other Prunus species.  
Key words: Prunus dulcis, flowering time, Nut, kernel, BSA, QTL, marker-assisted selection. 


