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 های روغنمدیر تحقیقات و آموزش شرکت توسعه کشت دانه

 (پنجمزا  در کلزا ) بخش  یماریمقاومت به عوامل ب  یژنها ییشناسا  یفرارو یهاچالش

Current Status and Challenges in Identifying Disease Resistance Genes in Brassica napus 

 ،بیماری ساق سیاه کلزا کیفی و کمی مقاومت منابع ژنتیکی توارث خصوص در 101  شماره  خبرنامه در شده درج مطالب ادامه در

. اندشده کلون  مقاومت در کلزا ژن دو فقط کنونتا ،در گیاه میزبان این بیماری )کلزا( مقاومت منابع از تعدادی ژنتیکی یابی نقشه رغمعلی

( B.oleracea spp. alboglabra و  B.rapa spp. sylvestrisبین  تلاقی حاصل)  Surpass 400کلزا  رقم در که LepR3ژن  یکی

(Larkan et al. 2013) دیگری و Rlm2 واریانت از دیگری ،  شکل LepR3 رقم  در کهGlacier DH24287 شده وارد 

 فرنگی گوجه در Cf-9 ژن شبیه عملکردیاین ناحیه ژنی   دهدمی نشان LepR3 ژن مشخصاترسی بر . (Larkan et al. 2015)است

 .L به نسبت را عملکرد همان ،(Jones et al. 1994)دارد نقش  Cladosporium fulvum آسکومیست قارچ به نسبت مقاومت در که

maculans  نشان می دهد(Stotz et al. 2014) .ژن دو هر LepR3/Rlm2  یا پروتئینی هشب هایگیرنده  عنوان تحت receptor like 

proteins (RLP) عنوان تحت زابیماری عامل عملگرهای با ترتیب به که دارند نام AvrLm1 و AvrLm2  گیاهی هایسلول سطح در 

 شد خواهد مطرح سوال این لذا نیستند، NBS-LRRs رده ژنهای شبیه گیاهان، در مقاومت هایپروتئین رده این. دهندمی نشان واکنش

 در شوند؟می محسوب گیاه در ایمنی واکنش همراه عملگرهای یاeffector triggered immunity (ETI)  عنوان به RLPs آیا که

 بیان مقاومت ژنهای از دسته این برای را جدیدی بندی تقسیم (Stotz et al. 2014) همکاران و استوتز مبهم، نقطه این شناسایی راستای

 بیرون سطح در کندمی درگیر را RLPs عملگرهای که  effector-triggered defense (ETD) دفاعی مکانیسم اینکه بر کنند مبنیمی

 NBS-LRR هایژن روی عمدتا براسیکا  هایگونه ژنومی مطالعات از وسیعی طیف.  کندمی عمل میزبان سیتوپلاسمی هایسلول از

 Rameneni et al. 2015; Sekhwal et)گیرد انجام بیشتری مطالعات نیز RLKs و RLPs روی بر باید حالیکه در اندشده متمرکز

al. 2015; Li et al. 2016).  گونههمان مرجع ژنوم ای و نزدیک هایگونه در هاتوالی این مقایسه و ژنوم یابی توالی در اخیر تکنولوژی، 

 فیزیکی موقعیت  مرجع ژنوم از استفاده با .(Bevan et al. 2017)دهدیم قرار ما اریاخت در یکیژنت یابی نقشه یبرا را یادیز امکانات

 هایگونه ژنومی های توالی اخیرا.  (Zhang et al. 2016)شد خواهد تعیین ،نظر مد ژنهای با مرتبط های QTL نقشه در نشانگرها

 ،B.rapa(Wang et al. 2011; Cai et al. 2017)، B.oleracea(Liu et al. 2014; Parkin et al. 2014): مانند براسیکا مختلف
B. nigra(Yang et al. 2016)،B. napus(Chalhoub et al. 2014; Bayer et al. 2017) همچنین و B. nigra(Yang et al. 

 مقاومت منابع  تردقیق  شناسایی در زیادی سرعت یکیژنت یابزارها به دسترسی ها،پیشرفت این موازت به. می باشد دسترس در (2016

 یژنها یتمام شناسایی  جهت در ما یراب را زیادی اطلاعات توانسته  Pan-genome روش از استفاده با جدید مطالعات.  است کرده جادیا

 ژنهای کل درصد 81 تنها B. oleracea نیلا 9 یرو بر شده انجام مطالعات در مثال عنوان به. دینما فراهم یاهیگ تیفعال در ریدرگ

 .(Golicz et al. 2016)بودند یکسان هاگونه این تمامی درموجود 
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