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 10.22092/IDAJ.2023.363207.410 : (DOI) شناسه دیجیتال

 به (Fusarium oxysporum f. sp. ciceris) تولید لاین نخود مقاوم به بیماری پژمردگی فوزاریوم

 روش تلاقی برگشتی مبتنی بر نشانگر

 2، لیلا پورهنگ2، جهاد سورنی1، حمید رضا پورعلی بابا2زهرا سادات شبر، 1 حسنیان خوشروحمید 

 موسسه تحقیقات کشاورزی دیم کشور، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، مراغه، ایران.   -1
 .رانیکرج، ا ،یکشاورز جیآموزش و ترو قات،یسازمان تحق ،یکشاورز یوتکنولوژیپژوهشگاه ب  -2
 

 مبسوط چکیده

های مهم نخود بوده که در اکثر مناطق از بیماری (Fusarium oxysporum)یماری پژمردگی فوزاریومی ب مقدمه:

شود. مزارع نخود می %111کشت محصول در کشور حضور داشته و ضمن کاهش کیفیت، در مواردی باعث خسارت 

ای ههای خاص مانند ژنموثر و دقیق در انتقال ژنهای یکی از روشبا نشانگر  وستهیپ یبرگشت یتلاق کیتکن

باشد. رقم نخود هاشم از ارقام با عملکرد بالا، دارای تیپ مقاومت به بیماری در زمان کوتاه در گیاهان خودگشن می

. ده استمواجه ش تیبا محدودآن کشت ایستاده و پابلند بوده که به دلیل حساسیت به بیماری پژمردگی فوزاریوم، 

 یلاقروش ت مطلوب نخود هاشم به آنا به رقممقاوم از رقم  ومیانتقال صفت مقاومت به فوزارمنظور این تحقیق به لذا

 بر نشانگر انجام شد.    یمبتن یبرگشت

عنوان ( انجام شد. بین والدین انتخابی رقم نخود آنا )به1931-212این تحقیق طی پنج سال زراعی ) :شناسیروش

با رقم  1F1BCجهت تولید نسل  1F عنوان والد گیرنده( تلاقی انجام شده و نتاجبخشنده( و رقم نخود هاشم )بهوالد 

)سه مرتبه تلاقی برگشتی( ادامه  1F3BCعملیات تلاقی برگشتی تا حصول نتاج  تلاقی برگشتی داده شد. هاشم

 یحاو نتاج و غربال نمودن صیتشخ یابرحاصل شد.  2F3BCداشت. سپس نتاج حاصل یک مرتبه خودگشن و نتاج 

های مقاومت و برای شناسایی با ژن وستهیآغازگر پ چهار از در هر نسل نخود یپژمردگ یماریمقاومت به ب هایآلل

های انتخابی نسل استفاده گردید. در نهایت لاین SSRنشانگر  11نتاج با بیشترین تشابه ژنتیکی با والد گیرنده از 

2F3BC از لحاظ مقاومت به بیماری فوزاریوم ارزیابی فنوتیپی شدند. همچنین برای ترسیم QTL ها روی نقشه مرجع

    .     شد استفاده BioMercator افزارنرم از هاQTLو فراتحلیل 

با والد هاشم  1F1BCدست آمد که جهت تولید نسل واقعی به 1Fهیبرید  21از تلاقی والدین،  های تحقیق:یافته

های وسیله چهار نشانگر پیوسته با ژنبه 1F1BCاولین تلاقی برگشتی انجام شد. بر اساس نتایج پویش ژنومی نتاج 

های مقاوم بودند که جهت حاوی آلل 1F1BCژنوتیپ  1، (TA59, TA96, TR19, CaM1402) ومیبه فوزارمقاومت 

حاوی  1F2BCژنوتیپ  1F2BC ،12نتاج  22با رقم هاشم تلاقی برگشتی داده شدند. از مجموع  1F2BCتولید نسل 

ژنوتیپ دارای بیشترین تشابه  SSR ،2نشانگر  11وسیله آلل مقاوم بوده از بین آنها براساس نتایج پویش ژنومی به 2

 1F3BCنتاج  12رگشتی داده شدند. با رقم هاشم تلاقی ب 1F3BCژنتیکی با والد گیرنده بود که جهت تولید نسل 

ست آوردن دهای مقاوم و دارای بیشترین تشابه ژنتیکی به والد گیرنده، جهت تثبیت زمینه ژنتیکی و بهحاوی آلل
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های فنوتیپی مقاومت به بیماری این حاصل شد که ارزیابی 2F3BCیک جمعیت هموزیگوت خودگشن شده و نتاج 

نتاج، حاکی از وجود سه لاین مقاوم با خصوصیات زراعی مناسب و بیشترین تشابه ژنتیکی با والد گیرنده بود. 

مختلف  یبه نژادها یکیمقاومت ژنتنواحی مرتبط با  ،QTLمطالعات  لیپژوهش به کمک فراتحل نیدر اهمچنین 

 .شد ییشناسا 1و  2، 2، 2 یهاکروموزوم یرو یماریب نیا

 

 پژمردگی فوزاریوم، تلاقی برگشتی، گزینش، نخود، نشانگر مولکولی :کلمات کلیدی

 

 مقدمه

خودگشنننن و  گیاهی (.Cicer arietinum L)نخود 

 یژنوم یدارا که باشننندیم (2n=2x=16) دیپلوئید

تاً ندازه  یکوچک نسنننب باز 121با ا گا  اسننننت م

(Arumuganathan and Earle, 1991 .)شور ا  رانیک

 نیانگیهزار هکتار و م 221کشت حدود  ریبا سطح ز

  دینتول زانیدر هکتنار( و م لوگرمیک 291عملکرد )

 ایکشننور دن نیپنجم( ، (FAO, 2020 تن 911111

  هندوسننتان، یبعد از کشننورهانخود  دیاز لحاظ تول

درصد سطح  30باشد. یم ایو استرال هیترک پاکستان،

کشنننت  مید طیدر شنننرا رانیکشنننت نخود در ا ریز

درصد  22نخود در واحد سطح  اهیشود. عملکرد گیم

نه نخود در جهان ) نیانگیکمتر از م  310عملکرد دا

 نیانگیباشننند و نسنننبت به میدر هکتار( م لوگرمیک

کننده نخود، عملکرد  دیمهم تول یعملکرد کشننورها

 ,FAO)باشننند یم نییپا اریبسننن رانیدر ا اهیگ نیا

 اهیبودن عملکرد گ نییدر پا یعوامل مختلف (.2020

توان خسنننارت یباشننند که از جمله مینخود موثر م

 یو پژمردگ یبرق زدگ یمنناری، بیتنش خشنننک

 نییپا لیپتانسننن نیبه مزارع نخود و همچن ومیفوزار

نه ارقام و توده . یکی نام بردرا  یمحل یهاعملکرد دا

، تنش حاصننل از نخود دیتول یاصننل هایتیمحدواز 

 Fusarium oxysporum) ومیفوزار یپژمردگ بیماری

f.sp. ciceri)  ست که در  ودرصد  12تا  11سالانه ا

به  درصنند 111تا  ،یماریمناسننب رشنند ب طیشننرا

سارت می صول نخود خ شت زندمح . تاکنون تعداد ه

سا ومیفوزار یبرا زایمارینژاد ب شنا ده ش ییدر نخود 

شت نژاد، نژا نیکه از ا  نیشتریب رانیدر ا 9و  1 ده

سا سبت به  سارت را ن صول نخود  ریخ نژادها به مح

که  ییاز آنجا .(Kavousi et al., 2014) کنندیوارد م

لذا کنترل از طرخاک یماریب نیا  قیزاد اسنننت، 

ندان ییکارا یزراع یهاروش نابرا یچ  نیندارد و ب

از  یکی یماریخاص ب یدهاارقام مقاوم به نژا دیتول

 اسنننت یماریب نیمقابله با ا یراهکارها نیکارآمدتر

(Arvayo-Ortiz et al., 2012) .به  یاصننلام مولکول

 یهاراه نیاز بهتر یکی یمولکول یکمک نشنننانگرها

صننفات مرتبط با اصننلام برای  نهیزمان و هز کاهش

های گیاهی در کیفیت و مقاومت به آفات و بیماری

شده  صوص نخود مطرم  برخی گیاهان زراعی و به خ

شانگرهای  ست. زیرا ن سیار بهتر  DNAا با کارآمدی ب

و در زمان کمتر راندمان انتخاب صننفات زراعی مهم 

 ار آللی تنوع و داده زایشاف اصلاحی هایرا در برنامه

 جمله از. نمایدمی بررسننی مختلف هایرقم بین در

 به مقاومت نشننانگرهای به توانمی نشننانگرها این

 ,.Tatte et alد )نخو زدگیبرق و فوزاریوم پژمردگی

صفات ارتفاع، اندازه 2018 سته با  شانگرهای پیو (، ن

شاره ( Taran et al., 2014بذر، کیفیت بذر و غیره ) ا

یک مزیت ویژه اصننلام مبتنی بر نشننانگر، هرم  کرد.

ست یک سازی ژن ست، زیرا ممکن ا های مقاومت ا

ژن هم مقاومت را حاصنننل کند اما این مقاومت به 

شود ) سته  شک  (.Breseghello et al., 2013زودی 

شانگر وستهیپ یبرگشت یتلاق کیتکن   (MABC) با ن

قال ژنهای موثر و دقیق در یکی از روش های انت

ند ژن مان مان خاص  ماری در ز به بی مت  قاو های م

شن می شد کوتاه در گیاهان خودگ  Varshney et)با
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al. 2014) .که ژن به گزارش شنننده  های مقاومت 

 foc1 and foc3, foc4 and) 2و  2، 9، 1نژادهای 

foc5 به هم روی گروه ته  ( در دو گروه ژنی پیوسننن

نکنناژی دوم  ی مولاً LGIIل ع م معننادل  آن کننه  را 

دانند، قرار دارند. گزارشنننات کروموزوم دوم نخود می

زا با یک یا دهد که اکثر نژادهای بیمارینشنننان می

خاص کنترل می ند )چند ژن   .Winter et alشنننو

2000; Sharma & Muehlbauer 2007; Cobos et 

al. 2009; Gowda et al. 2009; Halila et al. 

شات2009 سیاری وجود  (. در مجموع، گزار مختلف ب

با این صفت را ذکر کرده  پیوستهدارد که نشانگرهای 

عه ) طال یدترین م جد ما  ند. ا ( Garg et al., 2018ا

که عمده نشننانگرها به صننورت یک  دهدمینشننان 

نخود قرار دارند که بین  2کلاسنننتر روی کروموزوم 

بازی این کروموزم  10/21تا  22/12ناحیه  واقع مگا

ستفاده از تاکن. اندشده ون کارهای موفقی در زمینه ا

به منظور گزینش مبتنی بر  های مولکولی  نشنننانگر

های مقاومت به نشنننانگر در جهت تایید انتقال ژن

صورت  فوزاریوم از ارقام نخود مقاوم به ارقام حساس 

از  (Tatte et al., 2018)و همکاران  گرفته است. تات

سیت به فوزاریوم ) شانگر پیوسته با حسا ( و CS-27ن

های مقاومت به فوزاریوم نشننانگرهای پیوسننته با ژن

(TA-59, TA-96, TR-19 در سنننه جمعیت نخود )

اسنننتفاده نمودند و در رقم متحمل تمام نشنننانگرها 

شاهده  ساس، م شده و بالعکس در رقم ح شاهده  م

فقط در رقم  CS-27F/Rنشنندند. از طرفی نشننانگر 

شد. وینتر شاهده  ساس م  Winter etو همکاران ) ح

al., 2000 سننه نشننانگر )TA-59 ،TA-96   و TR-

های مقاومت در را در یک گروه پیوسننتگی که ژن19

آن حضنننور داشنننتند، نقشنننه یابی کردند. گورج و 

کاران ) که Garg et al., 2018هم ند  ( گزارش کرد

TR19  یک نشانگر مشترک برای مقاومت به نژادهای

فوزاریوم در نخود اسننت. مایسننورا و همکاران  9و  1

(Maisuria et al., 2017 شانگر ( گزارش کردند که ن

TA-59 220، 222های مجموعاً چهار آلل با اندازه ،

می 202و  211 لینند  در  220کننند کننه آلننل تو

اما در های مقاوم و نیمه مقاوم مشناهده شند ژنوتیپ

شد. ژنوتیپ شاهده ن ساس م ساس و نیمه ح های ح

شانگر  ، 221های سه آلل با اندازه TA-96همچنین ن

می 212و  221 لینند  در  212کننند کننه آلننل تو

 TR-19های مقاوم مشنناهده شنند. نشننانگر ژنوتیپ

ندازه  222، 222، 221، 212های تعداد پنج آلل با ا

های وتیپدر تمام ژن 211تولید نمود که آلل  231و 

شد. مایر سایی  شنا  Mayer etو همکاران ) متحمل 

al., 1997یا پادال کاران ) (،   ,.Padaliya et alو هم

مکنناران )2013 ه نی و  ( Rani et al., 2020( و را

با حسنناسننیت به  CS-27گزارش کردند که نشننانگر 

فوزاریوم پیوسننته اسننت. رقم نخود هاشننم از جمله 

بالا، باشننند که ارقام نخود ایرانی می دارای عملکرد 

شت  سب برای بردا ستاده و منا ارتفاع و تیپ بوته ای

های اخیر به دلیل باشننند که در سنننالمکانیزه می

شنننکسنننته شننندن مقاومت آن به بیماری پژمردگی 

فوزاریوم، کشنننت این رقم با محدودیت روبرو شنننده 

پروژه انتقال صنننفت مقاومت به  نیا هدفاسنننت. 

 Fusarium oxysporum) ومیفوزار یپژمردگ یماریب

f.sp. ciceris پر عملکرد و  آنا به رقممقاوم ( از رقم

  یبرگشننت یتلاق کیتکن قیهاشننم از طر دبازارپسننن

 باشد.ینشانگر م مبتنی بر

 

 هامواد و روش

 این پروژه طیکشت والدین انتخابی و انجام تلاقی: 

( انجام شد. در سال 1931-1212پنج سال زراعی )

-والدین انتخابی رقم نخود آنا )به( 1931-31اول )

عنوان والد عنوان والد بخشنده( و رقم نخود هاشم )به

های تلاقی واقع در گلخانه تحقیقاتی گیرنده( در بلوک

موسسه تحقیقات کشاورزی دیم کشور کشت شدند 

های آماده در زمان گلدهی با شناسایی گل (.1)جدول 

 ده افشانیو مناسب تلاقی، عملیات اخته کردن و گر

نتاج  (1F)مصنوعی انجام شد. بذور حاصل از تلاقی 

نسل اول به همراه والدین کشت شده و از نظر صحت 

دورگ گیری و عدم خودگشنی والدین مورد بررسی 

 1F در سال بعد نتاج نسل اول. ندقرار گرفت



 

 

با رقم  1F1BC)هیبریدهای درست( جهت تولید نسل 

عملیات تلاقی  تلاقی برگشتی داده شد. هاشم

)سه مرتبه تلاقی  1F3BCبرگشتی تا حصول نتاج 

و  های انتقالیبرگشتی( ادامه داشت. جهت تثبیت ژن

 1F3BCدست آمدن یک جمعیت هموزیگوس نتاج به

به دست  2F3BCیک مرتبه خودگشن شده و نسل 

 .  آمد

 مقاله 3تعداد از  QTLاطلاعات  :QTLمتا آنالیز 

 انجام شده روی 2110تا  2112منتشر شده از سال 

فوزاریوم مقاومت در برابر  یبرا QTL یابینقشه

 ییشناسا یبرا هیاول QTL 23از و  شد یآورجمع

ها روی QTL ترسیم. گردیداستفاده  QTL نواحی متا

و فراتحلیل  (Hiremath et al., 2012) نقشه مرجع

QTLافزارنرم با استفاده از ها BioMercator  نسخه

 یها(. گروهArcade et al. 2004انجام شد ) 2/2

نسخه  Map Chartافزار توسط نرم QTLو  پیوستگی

 شد. ترسیم 92/2
های مقاومت در هر شناسایی نتاج حاوی ژن

نیو غربال نمودن لا صیتشخ برای :FGS)5(نسل 

 یپژمردگ یماریمقاومت به ب هایآلل یحاو های

استفاده   )2ASAP(با آلل وستهیپ ینخود از آغازگرها

به همین منظور تمامی مقالات مرتبط با  .شد

نشانگرهای پیوسته با بیماری فوزاریوم در گیاه نخود 

نشانگر  11مورد بررسی دقیق قرار گرفت و نهایتاً 

انتخاب گردید. به منظور شناسایی بهترین نشانگری 

کلی بوده و به راحتی که روی ژل آگارز دارای چندش

قابل تفکیک در دو ژنوتیپ مقاوم )آنا( و حساس 

آغازگر روی دو ژنوتیپ  11)هاشم( باشد، تمامی 

 ,TA59)مذکور آزمایش شد و در نهایت چهار نشانگر 

TA96, TR19, CaM1402)  که طبق مطالعات انجام

( با Rani et al. 2020, Maisuria et al. 2017شده )

                                                                 

1 . Foreground Selection 

2 . Allele-specific associated polymorphism 

3 . Background selection 

پیوستگی بسیار بالایی داشتند و در های مقاومت ژن

 واقع شده بودند، انتخاب گردیدند. QTLنواحی متا 

شناسایی نتاج دارای بیشتری تشابه ژنتیکی با 

برای شناسایی : (3BGSوالد گیرنده در هر نسل )

نتاج با بیشترین تشابه ژنتیکی با والد گیرنده 

هایی که بیشترین زمینه ژنتیکی والد گیرنده )ژنوتیپ

استفاده  SSRنشانگر  11را بازیابی کرده بودند( از 

نخود  SSRنشانگر  22گردید. نشانگرهای مذکور از 

(Halila et al. 2009, Varshney et al., 2013 که )

بیشترین چندشکلی را در والدین ازخود نشان داده 

  بودند انتخاب شدند.  

ای پلیمراز و واکنش زنجیره DNAاستخراج 

PCR : به منظور استخراجDNA  اقدام به کشت

های مورد آزمایش در هر نسل شد و تمامی ژنوتیپ

به روش  DNAسپس از اندام هوایی جهت استخراج 

CTAB ای پلیمراز نمونه گیری شد. واکنش زنجیره

(PCR)  میکرولیتر انجام و محصول  12در حجم

درصد تفکیک و ارزیابی  2/2اروز حاصل بر روی ژل آگ

ای و واکنش زنجیره DNAشدند. عملیات استخراج 

پلیمراز در آزمایشگاه ژنومیکس پژوهشگاه 

 بیوتکنولوژی کشاورزی کرج انجام شد.   

از  2F3BCهای انتخابی نسل لاین :ارزیابی فنوتیپی

لحاظ مقاومت به بیماری فوزاریوم ارزیابی فنوتیپی 

شدند. ارزیابی فنوتیپی در محیط اتاقک رشد انجام 

 یهاظهور برگکشت بذور و پس از شد. بدین منظور 

 یبرگ 1تا  2در مرحله  اهچهیگ یشهینوک ر ،یقیحق

 حاوی قارچ عاملاسپور  ونیدر سوسپانس و شده دهیبر

فرو برده شد و سپس بیماریزایی پژمردگی فوزاریوم 

 .دندیکشت گرد تیپرل یحاو یهامجدداً در گلدان

در  حیاز هفته دوم پس از تلق جیبه تدر یماریب میعلا

از درصد  یبردار ادداشتیحساس ظاهر شد،  اهانیگ

 یدو بار در هفته سوم و چهارم )برا ریمرگ و م

 

https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=&cad=rja&uact=8&ved=2ahUKEwjo6_PTipaAAxU4QvEDHfdCCsMQFnoECBMQAQ&url=https%3A%2F%2Fpubmed.ncbi.nlm.nih.gov%2F8535442%2F&usg=AOvVaw3lK6kivxfR1PT0npLPB9pB&opi=89978449
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=&cad=rja&uact=8&ved=2ahUKEwjo6_PTipaAAxU4QvEDHfdCCsMQFnoECBMQAQ&url=https%3A%2F%2Fpubmed.ncbi.nlm.nih.gov%2F8535442%2F&usg=AOvVaw3lK6kivxfR1PT0npLPB9pB&opi=89978449
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نژاد  ی( و پنجم و ششم )برایمردگمولد پژ ینژادها

براساس روش پیشنهادی  حی( پس از تلقیمولد زرد

انجام گرفت  Sharma et al. 2005)شارما و همکاران )

 ییدوم به عنوان واکنش نها یبردار ادداشتی تاً یو نها

  در نظر گرفته شد.

 

 کننده در تلاقی برگشتیمشخصات والدین شرکت  -جدول

Table 1. List of parental material and their attributes used in the backcross 

 نام والد
 Parental name 

 ارتفاع بوته
 Plant Height 

 (cm) 

 تحمل به فوزاریوم
Fusarium 

tolerant 

 دانه 111وزن 
100-Seed 

weight (gr) 

 متوسط عملکرد دانه
Seed yield 

 (kg/ha) 
 هاشم )والد گیرنده(

Hashem (recurrent 

parent) 

45 
 حساس

Susceptible 
35 1200 

 آنا )والد بخشنده(
Ana (donor parent) 

37 
 متحمل

Tolerant 
36 1100 

 

 

 

مورد استفاده در بخش پویش ژنومی. نشانگرهای مورد  SSRبه همراه نشانگرهای  QTLنواحی شناسایی شده متا  -1شکل 

 اند.های مقاوم در این آزمایش به رنگ قرمز نشان داده شدهاستفاده در شناسایی ژنوتیپ
Fig 1. Meta-QTL identification regions along with SSR markers used in genomic scanning. The 

markers used in the identification of resistant genotypes in this experiment are shown in red. 

 

 

 

  



 

 

 

 

 نتایج و بحث

مرتبط با  QTLنتایج آنالیز متا  :QTLآنالیز متا

و  2مقاومت به بیماری فوزاریوم نشان داد )جدول 

، های اولیهQTLتعداد ( که بیشترین 1شکل 

( QTL 13های نخود )روی کروموزومشده ی یابنقشه

 1نژاد ، نیقرار گرفتند. علاوه بر ا 2کروموزوم روی 

 ترسیم .ارا بود( را دQTL16ها )QTL نیشتریب

QTL  فراتحلیل نقشه یابیو QTL29 نقشه  یرو

چهار  رویرا  QTLمتا هفت تعداد ، ی مرجعکیژنت

 (.1نخود نشان داد )شکل  1 و 2، 2، 2کروموزوم 

MQTLشامل دو، پنج، شش،  بیبه ترت 1الی  1ی ها

 یهاQTL. ندبوداولیه  QTLسه، هشت، سه و دو 

. ندبودفوزاریوم  9و  1نژاد مربوط به  MQTL1 هیاول

QTL در  یاصل یهاMQTL2 هایمربوط به نژاد 

،  MQTL3بود.  فوزاریوم 2و  1، 1مقاومت 

MQTL6  وMQTL7 شامل فقط QTLبودند  ییها

ند. بر عهده داشترا بیماری  1نژاد  ترلکه کن

MQTL4  2 پیوستگیدر گروه (LG4 نخود قرار )

که مقاومت در برابر  بود ییها QTLداشت و شامل 

 از طرفی، کنند.یرا کنترل م 9و  1 ینژادها

MQTL5  2 پیوستگیدر گروه که (LG5)  قرار

را کنترل  صفراست که نژاد  ییهاQTLشامل  داشت،

 کنند.یم

 MQTLسه  یدارا (LG2نخود ) 2کروموزوم شماره 

، 11/21 هایمحل در بیکه به ترت بود( 9و  2، 1)

 92/2 ،01/2با طول  مورگانیسانت 33/29و  11/20

از  کی. در هر سانتی مورگان قرار داشتند 12/1 و

LG4  وLG5 کی MQTL  طول وجود داشت که

سانتی  31/1 و 11/2برابر با ی کیژنت آن روی نقشه

در  LG6 یبر رو MQTL، دو نی. همچنبود مورگان

با طول  MQTL7و  MQTL6ژنوم نخود به نام 

که مربوط به  سانتی مورگان پیدا شد 21/0 و 21/3

 نیبودند. اندازه بزرگ افوزاریوم  1مقاومت نژاد 

MQTL جمعیت یا میزاننوع  لیها به دل R2  در

QTLدیکاند یژنوم ینواحدر مجموع،  بود. هیاول یها 

ه ب قیدق یابیتوسط نقشه تواندیمطالعه م نیدر ا

خاص هر نژاد مورد  دیکاند یهاژن ییمنظور شناسا

 یمنتج به معرف نیو همچن ردیاستفاده قرار گ

مذکور جهت  یهامرتبط با ژن یمولکول ینشانگرها

 ها گردد.کردن ژن یانتخاب به کمک نشانگر و هرم

 
 های کنترل کننده مقاومت به فوزاریوم در نخودQTLنتایج فراتحلیل  -2جدول 

Table 2. Results of meta-analysis of QTLs controlling resistance to Fusarium in chickpea  

L
G 

MQTL 

 ارزش

AIC 

موقعیت 

روی 

 نقشه

فاصله 

 اطمینان

فاصله 

 ژنتیکی

 تعداد

QTLها

 ی اولیه

میانگی

2R  ن

% 

نشانگر 

 سمت چپ

موقعیت 

نشانگر 

سمت 

 چپ

نشانگر 

 سمت راست

موقعیت 

نشانگر 

سمت 

 راست

AIC 

Valu

e 

Map 

positio

n (cM) 

Confidenc

e 
Interval 

(cM) 

Geneti

c 
distanc

e (cM) 

Number 

of 
initial 

QTLs 

Mean 
% 2R 

L-marker 

L-

marker 
positio

n (cM) 

R-marker 

R-

marker 
positio

n (cM) 

2 

MQTL

1 

51.4

7 

40.01 
38.57-

41.44 
2.87 2 21.04 CKaM1436 38.27 CKaM1537 41.42 

MQTL

2 
48.06 

46.89-

49.23 
2.34 5 24.50 TA37 46.35 H2B061 49.99 

MQTL

3 
53.99 

53.41-

54.56 
1.15 6 36.02 CKaM0759 53.13 CKaM1333 54.59 

4 
MQTL

4 

11.3

6 
44.91 

43.61-

46.21 
2.60 3 16.31 

TOG90666

2 
43.63 CKaM0244 46.29 

5 
MQTL

5 

18.6

0 
80.99 

80.54-

81.45 
0.91 8 58.90 TA179 80.33 ICCM0076 81.79 

6 

MQTL

6 29.8

1 

45.17 
40.90-

49.45 
9.26 3 11.94 CGMM020 40.37 TC79726 50.21 

MQTL

7 
86.11 

81.88-

90.34 
8.46 2 10.69 

TOG90835

6 
81.82 

TOG89965

7 
90.51 
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نشانگر و انتخاب چهار نشانگر با  11( به وسیله A( و متحمل )آنا Hنتایج پویش ژنومی دو والد حساس )هاشم  -2شکل 

  (TA59, TA96, TR19, CaM1402)تفکیک قابل قبول بین والدین 
Fig 2. The results of genomic scanning of two sensitive (Hashem: H) and tolerant (Ana: A) parents 

using 16 markers and selecting four markers with acceptable separation between parents (TA59, 

TA96, TR19, CaM1402)   
 

خاب نشااان نهانت خاب پس زمی ها برای انت  گر

(Foreground Selection):  خاب به منظور انت

یپ خاب ژنوت یابی و انت هایی برای رد های نشنننانگر

گاه دادهحاوی ژن پای های مولکولی و های مقاومت، 

با  با نشنننانگرهای پیوسنننته  تمامی مقالات مرتبط 

یاه نخود مورد بررسنننی قرار  ماری فوزاریوم در گ بی

نشنننانگر پیوسنننته با ژنهای  11نهایت گرفت و در 

مقنناومننت بننه بیمنناری پژمردگی فوزاریوم کننه در 

ید لاین کاربردی و تول عات  طال قاوم موفق م های م

اند، انتخاب گردیدند. به منظور شناسایی بهترین بوده

نشننانگرهای دارای چند شننکلی بالا و تفکیک دهنده 

ر بنشانگر انتخابی  11دو والد مقاوم و حساس از هم، 

یت  ها ند. در ن یابی قرار گرفت لد مورد ارز روی دو وا

 ,TA59, TA96, TR19)چننهننار نشننننانننگننر 

CaM1402)  یدند )شنننکل که در 2انتخاب گرد  )

(. طبق 1واقع شننده بودند )شننکل  QTLنواحی متا 

شانگر بررسی روی  CaM1402های صورت گرفته، ن

قرار دارد و سننه نشننانگر  CaLG04گروه پیوسننتگی 

ستگی دیگر بر روی  شته  CaLG02گروه پیو قرار دا

ماری پژمردگی فوزاریوم به بی مت  قاو های م با ژن   و 

 ,.Varshney et al)پیوستگی بسیار نزدیکی دارند 

 Varshney) مطالعه وارشنننی و همکاران. در (2014

et al., 2014) پرتاب و همکارن و (Pratap et al., 

 ,.Mannur et al) و مننانور و همکنناران  (2017

ید لاین (2019 های نیز از این نشنننانگرها برای تول

شده و نتایج  2و  9، 2، 1مقاوم به نژادهای  ستفاده  ا

 موفقیت آمیزی به دست آمده است.

نه  خاب پیش زمی ها برای انت خاب نشااانگر انت

Background Selection):)  خاب به منظور انت

نشننانگرهایی جهت انتخاب نتاج با بیشننترین تشننابه 

والد گیرنده )یا نتاجی که بیشننترین زمینه  ژنتیکی با

ند( در هر  یابی کرده بود باز نده را  لد گیر ژنتیکی وا

های گیاه نخود از پژوهش SSRنشننانگر  22نسننل، 

یا و Mayer et al., 1997مایر و همکاران ) (، پادال

مکنناران ) نی و  ( وPadaliya et al., 2013ه را

ند. Rani et al., 2020همکاران ) ید ( انتخاب گرد

شانگرها،  سط این ن ساس پویش ژنومی دو والد تو برا

شکلی قابل قبولی بین دو والد  11 شانگر داری چند ن

انتخاب  BGSداشنننته و جهت انتخاب پیش زمینه 

 (.    9شدند )شکل 

-Marker)تلاقی برگشااتی مبتنی بر نشااانگر 

Assisted Backcrossing) : جهت تولید نسنننل

عنوان والنند بین دو والنند آنننا )بننه از تلاقی 1F اول

عنوان والد گیرنده(، بر روی بخشنننده( و هاشننم )به



 

 

گیری صننورت گرفت گل عملیات دورگ 121حدود 

بذر شنند که از بین  21( که منجر به تولید 2)شننکل 

حاصنننل از هیبرید واقعی )نه  1Fبوته  21آنها حدود 

جهت حاصننل از خودگشنننی( تشننخیص داده شنند و 

سل  شم و تولید ن شتی با والد ها  1F1BC تلاقی برگ

به کار گرفته شنندند. در دور اول تلاقی برگشننتی از 

تلاقی صورت گرفته در گلخانه و مزرعه  211مجموع 

صل گردید که  30 شماره از آنها هیبرید  92بذر حا

 واقعی تشخیص داده شدند.

های مقاومت های حاوی ژنشناسایی ژنوتیپمنظور به

توسط چهار نشانگر مرحله  1F1BCنتاج نسل  92

FGS  مورد ارزیابی قرار گرفتند. نتایج پویش ژنومی

به وسیله چهار نشانگر مذکور نشان داد  1F1BCنتاج 

باشند که آلل مقاومت می 2ژنوتیپ دارای هر  1که 

انتخاب گردیدند  1F2BCاین نتاج جهت تولید نسل 

(. در دور دوم تلاقی برگشتی در مجموع از 9)جدول 

، حاوی 1F1BCژنوتیپ  1تلاقی صورت گرفته  211

آلل مقاومت، با والد تکراری هاشم در گلخانه و  2

عدد از آنها  22بذر حاصل گردید که  121مزرعه، 

هیبرید واقعی تشخیص داده شده و بعنوان نتاج 

1F2BC دند. برای شناسایی نتاج در نظر گرفته ش

، از چهار 1F2BCحامل ژن/آلل مقاومت در نسل 

 ,TA59, TA96, TR19جفت آغازگر )

CaM1402 که تفکیک خوبی بین دو والد حساس )

و متحمل روی ژل آگارز نشان دادند استفاده شد. 

به وسیله چهار  1F2BCنتایج پویش ژنومی نتاج 

آلل  2ای هر ژنوتیپ دار 12نشانگر فوق نشان داد که 

ها جهت ارزیابی میزان باشند. این ژنوتیپمقاوم می

تشابه با والد گیرنده )درصد بازیابی زمینه ژنتیکی والد 

( مورد BGS)مرحله  SSRنشانگر  11گیرنده( توسط 

 2ارزیابی قرار گرفتند نتایج این مرحله نشان داد که 

درصد از زمینه  01-32حدود  1F2BCژنوتیپ 

ه گیرنده را بازیابی کرده و بیشترین تشاب ژنتیکی والد

(. در نهایت این 9را با والد گیرنده داشتند )جدول 

با رقم هاشم در دور  1F3BCنتاج جهت تولید نسل 

سوم تلاقی برگشتی شرکت داده شدند. در این مرحله 

ژنوتیپ  2تلاقی صورت گرفته بین  221در مجموع از 

1F2BCخانه و مزرعه، ، با والد تکراری هاشم در گل

عدد از آنها  12حاصل گردید که بذر حاصل  121

عنوان نتاج هیبرید واقعی تشخیص داده شده و به

1F3BC  در نظر گرفته شدند. نتایج پویش ژنومی نتاج

1F3BC  به وسیله چهار نشانگرFGS  نشان داد که

باشند. ارزیابی آلل مقاومت می 2ژنوتیپ دارای هر  11

های مذکور با والد گیرنده توسط ژنوتیپمیزان تشابه 

 1( نشان داد که BGS)مرحله  SSRنشانگر  11

های مقاومت و دارای حاوی آلل 1F3BCژنوتیپ نسل 

بیشترین تشابه ژنتیکی به والد گیرنده )با بازیابی 

-درصد زمینه ژنتیکی والد گیرنده( می 03-31حدود 

باشند.

 

 
به منظور انتخاب نشانگرهای مناسب جهت  SSRای از نتایج پویش ژنومی نتاج و والدین بوسیله نشانگرهای نمونه -9شکل 

 BGSانتخاب پیش زمینه 

Fig 3. An image of the results of progeny and parent genomic scanning using SSR markers in order 

to select suitable markers for background selection (BGS) 
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 بلوک تلاقی بین والد بخشنده )رقم آنا( و والد گیرنده )رقم هاشم( -2شکل 

Fig 4. Crossing block between donor (cv. Ana) and recurrent parent (cv. Hashem) 

 
جهت تثبیت زمینه  1F3BCشش ژنوتیپ نسل 

ژنتیکی و تولید جمعیت هموزیگوت یک نسل 

 2F3BCعدد بذر از نتاج  122خودگشن شده و 

-های حاوی ژنژنوتیپ حاصل شد. جهت شناسایی

های ژنی مورد های مقاومت و هموزیگوت برای جایگاه

های نسل ژنوتیپ FGSنظر توسط چهار نشانگر 

2F3BC  مورد ارزیابی قرار گرفتند نتایج این مرحله

ژنوتیپ بطور همزمان برای هر  12نشان داد که تنها 

ا هباشند. این ژنوتیپچهار مکان ژنی هموزیگوت می

 11ابی میزان تشابه با والد گیرنده توسط جهت ارزی

( مورد ارزیابی قرار BGS)مرحله  SSRنشانگر 

ژنوتیپ  9گرفتند نتایج این مرحله نشان داد که 

2F3BC  درصد از زمینه ژنتیکی والد  31-31حدود

گیرنده را بازیابی کرده و بیشترین تشابه را با والد 

 (.9گیرنده داشتند )جدول 

ظ یابی واکنش  به اهری )فنوتیپی( لاینارز ها 

ماریزا مل بی یان : عا نان از وجود و ب هت اطمی ج

 2F3BCهای های مقاومت در زمینه ژنتیکی لاینژن

های حاصننل از نظر مقاومت به به دسننت آمده، لاین

بیماری پژمردگی فوزاریومی در محیط کنترل شننده 

)اتاقک رشننند( از نظر ظاهری نیز بر اسننناس روش 

 .Sharma et al)پیشننننهادی شنننارما و همکاران 

ای همورد ارزیابی قرار گرفتند. نتایج ارزیابی (2005

 2ها در جدول فنوتیپی مقاومت به بیماری این لاین

شکل  شاهده میآ 2و  ست. همانطور که م شود مده ا

شتی مبتنی بر  صل از برنامه تلاقی برگ سه لاین حا

درصنند دارای  1-21نشننانگر با متوسننط شنناخص 

    اشند.بکمترین علائم بیماری و بیشترین مقاومت می

به طور کلی نتایج حاصل حاکی از وجود سه لاین 

2FWR , -2F31FWR, BC-2F3BCبسیار مقاوم )

3FWR -2F3BCبا خصوصیات زراعی مناسب می )-

نتایج حاصل از این پژوهش مشابه نتایج باشد. 

و  های دیگر بود. در پژوهشی مشابه پراتبپژوهش

ومت به ( ژن مقاPratap et al., 2017همکاران )

به  Vijayرا از ژنوتیپ مقاوم  2بیماری فوزاریوم نژاد 

از طریق روش تلاقی برگشتی  Pusa256رقم حساس 

بر نشانگر، انتقال دادند حاصل نتایج آنها تولید  یمبتن

بود. در  2سه لاین مقاوم به بیماری فوزاریوم نژاد 

 Varshney et)و همکاران  پژوهشی دیگر وارشنی

al., 2014) مان ژن مقاومت به بیماری فوزاریوم همز

های مقاومت و ژن WR315را از ژنوتیپ مقاوم  1نژاد 

( ABQTL-IIو   ABQTL-Iزدگی )به بیماری برق

 C214به رقم حساس  ILC3279را از ژنوتیپ مقاوم 

، انتقال بر نشانگر یمبتناز طریق روش تلاقی برگشتی 

ن مقاوم لایدادند حاصل نتایج آنها تولید به ترتیب سه 

و هفت لاین مقاوم به  1به بیماری فوزاریوم نژاد 

 زدگی بود. بیماری برق



 

 

مبتنی بر نشانگر برای اصلام مقاومت به بیماری زمینه در برنامه تلاقی برگشتی  )BGS**(و پیش  )FGS*(شرم جزئیات تلاقی برگشتی، پویش ژنومی، انتخاب پس  -9جدول 

 هاشم( ×پژمردگی فوزاریوم )آنا
Table 3. Details on genotyping, selection (foreground, FGS; and background, BGS), and crossing of lines in different generations during marker-assisted 

backcrossing for introgressing resistance to Fusarium disease in ANA×Hashem. 
BC3F2 BC3F1 BC2F1 BC1F1 نشانگرهای مورد استفاده در 

FGS و BGS  تعداد گیاهان و

 های مختلفانتخابی در نسل
Markers used in FGS, BGS 

and plants selected during 

different generation 

های تعداد نمونه

 هتروزیگوت

Heterozygotes 

باندهای 

قابل 

 اسکوردهی
Scorable 

bands 

گیاهان 

 بررسی شده

Analysed 

های تعداد نمونه

 هتروزیگوت

Heterozygotes 

باندهای 

قابل 

 اسکوردهی
Scorable 

bands 

گیاهان 

 بررسی شده

Analysed 

های تعداد نمونه

 هتروزیگوت

Heterozygotes 

باندهای 

قابل 

 اسکوردهی
Scorable 

bands 

گیاهان 

بررسی شده 
Analysed 

های تعداد نمونه

 هتروزیگوت

Heterozygotes 

باندهای 

قابل 

 اسکوردهی
Scorable 

bands 

گیاهان  

 بررسی شده

Analysed 

59 130 140 17 60 65 24 50 52 9 34 35 TA59 
TA96 

TR19 

CaM1402 

45 125 140 21 59 65 32 48 52 13 35 35 

48 134 140 31 63 65 21 46 52 18 31 35 

38 129 140 22 61 65 18 51 52 8 32 35 

12   11    12  6   

های هتروزیگوت برای تعداد نمونه

 (FGS برای) همه نشانگرها

 Common heterozygotes 
for all four markers (for 

FGS) 

16   16     16 No   

تعداد نشانگرهای استفاده شده 

  BGS برای

Number of SSR markers 
used for BGS 

3 (90-96%)   6 (89-97%)    
5(86-

95%) 
 No   

تعداد گیاهان انتخاب شده با 

 بیشترین بازیابی ژنوم والد گیرنده
 No. of plants after 

background selection (with 

% recurrent parent genome 
recovery) 

* FGS: Foreground Selection; ** BGS: Background Selection 
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نسبت به عامل بیماریزای پژمردگی فوزاریوم تحت شرایط کنترل شده در کنار ارقام  2F3BCهای واکنش لاین -2شکل 

 (Su. Check) والدین )آنا و هاشم( و شاهد بسیار حساس
Fig 5. The reaction of BC3F2 lines towards Fusarium wilt pathogen under controlled conditions 

along with the parental (Ana and Hashem) and the highly sensitive control (Su. Check). 

 

 نتیجه گیری

طور کلی نتایج پویش ژنومی و ارزیابی فنوتیپی به

های نخود به عامل بیماریزای پژمردگی لاینواکنش 

فوزاریوم حاکی از وجود سه لاین بسیار مقاوم 

(-2F32FWR , BC-2F31FWR, BC-2F3BC

3FWR باشد. ( با خصوصیات زراعی مناسب می

های حاصل جهت ارزیابی سازگاری و پایداری لاین

عملکرد وارد آزمایشات مقایسه عملکرد چند محیطی 

مطالعات  لیفراتحلبر اساس  نینهمچ خواهند شد.

QTL،  یبه نژادها یکیمقاومت ژنتنواحی مرتبط با 

 یرو ی پژمردگی فوزاریومماریمختلف ب

تواند که می شد ییشناسا 1و  2، 2، 2 یهاکروموزوم

به منظور شناسایی نشانگرهای اختصاصی مرتبط با 

 یی پژمردگماریمختلف ب یبه نژادها یکیمقاومت ژنت

 استفاده قرار گیرند.مورد 
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Extended Abstract 

Introduction: Fusarium wilt (FW) caused by F. oxysporum f. sp. ciceris causes extensive damage 

to chickpea in many parts of the Iran. The technique of Marker-assisted backcrossing (MABC) is one 

of the effective and accurate methods in transferring specific genes such as disease resistance genes 

in a short time in self-pollination plants. Hashem is one of Iranian chickpea cultivars with high yield, 

plant height and tall stems which its cultivation is limited due to susceptibility to the fusarium wilt. 

Therefore, Purpose of this study was to introgression resistance to fusarium wilt from Ana cultivar, 

as a donor, to Hashem as a recurrent and susceptible cultivar using molecular marker-assisted 

backcrossing. 

Methodology: This research was conducted during five cropping seasons (2018-2023). Crossing was 

done between the selected parents of chickpea cultivar Ana (as a donor parent) and Hashem (as a 

recurrent parent) and the F1 progeny was backcrossed with Hashem to produce the BC1F1 generation. 

By using three backcrosses and one rounds of selfing, BC3F2 progeny was obtained. Foreground 

selection (FGS) was conducted with four markers (TA59, TA96, TR19, and CaM1402) linked to FW 

resistance genes. Background selection (BGS) was employed with evenly distributed 16 (Ana × 

Hashem) SSR markers in the chickpea genome to select plant(s) with higher recurrent parent genome 

(RPG) recovery. Finally, the selected lines of BC3F2 generation were phenotypically evaluated in 

terms of Fusarium disease resistance. 

Research findings: In first year, from the crossing of two parents, 20 real F1 plants were obtained 

and backcrossed with Hashem to produce BC1F1 plants. Based on results of foreground selection 

(FGS), was undertaken using four markers (TA59, TA96, TR19, and CaM1402) linked to resistance 

genes, 6 BC1F1 plants contained 4 resistant alleles and participated in the second backcrossing to 

produce BC2F1 plants. In the following, from a total of 52 BC2F1 plants 12 BC2F1 plants contained 4 

resistant alleles, for background selection (BGS) to observe the recovery of recurrent parent genome 

using 16 SSRs, At this stage based on the BGS results 5 plant, with the highest background recovery, 

selected and backcrossed with recurrent parent to produce BC3F1 plants. Followed by cycles of, 6 

plants in BC3F1 containing resistant genes and most similar to the recurrent parent were selected. The 

identified plants were selfed to obtain 6 BC3F2 lines which were screened phenotypically for 

resistance to fusarium wilt. Finally, 12 BC3F2 lines were obtained which led to identification of 3 

highly resistant lines of Hashem with FWR gene introgressed in them. Also, in this study using Meta-

QTL analysis region associated with genetic resistance to different race of fusarium wilt were 

identified on chromosomes 2, 4, 5 and 6. 
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