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 چکیذٍ

ُای هِن جٌس یکی از بیواری  (Leptosphaeria maculansلارچ ػاهل ساق سیاٍ )  

ُای التصادی هِوی در ارّپا، براسیکا بْدٍ کَ  هٌجر بَ خسارت

هْثرتریي رّش برای کٌترل بیواری . استرالیا ّ آهریکای ضوالی ضذٍ است

اصلاح برای هماّهت هی باضذ، البتَ بَ طْریکَ تْارث ژًتیکی کافی 

ژًتیکی ژرم پلاسن هْجْد، یکی از هْجْد باضذ. بٌابرایي، بررسی تٌْع 

  profiling  motif- directedباضذ. رّش ُای هٌاسب هذیریت هٌابغ ژًتیکی هیرّش

کٌذ، ُای ػولکردی خاًْادٍ ژًی هطخص هیهْتیف ُای هحافطت ضذٍ در دهیي

بٌابرایي بررسی تٌْع ژًتیکی، در داخل یا اطراف ژًِای ػولکردی اًجام 

با  Brassicaژًْتیپ از جٌس  64َ تٌْع ژًتیکی ضْد.در ایي هطالؼهی

ارزیابی گردیذ.کَ تْاًستَ  NBS ترکیب پرایوری ًطاًگر  6استفادٍ از 

تْاى بٌذی کٌذ کَ هیدستَ تمسین4ژًْتیپ ُای هختلف براسیکا را بَ 

ُای هتفاّتی ًسبت بَ ػاهل بیواری ُای هختلف ّاکٌصاًتظار داضت گرٍّ

داری از ضباُت را سطْح هؼٌی NBS Profilingًذُای داضتَ باضٌذ؛. اکثر با

ُای هختلف ّجْد ُای گًَْ RGAُا ّ  R-geneکَ در NBSُای دهیي با تْالی

تْاًذ هی NBS Profilingدارد را ًطاى دادٍ است، اضارٍ ضذٍ است کَ 

ًطاًگرُای چٌذ ضکلی ژًِای هرتبط با هماّهت بَ بیواری را ًیس تْلیذ 

تحمیك هی تْاًذ زهیٌَ هٌاسبی برای بررسی هماّهت بَ کٌذ. ًتایج ایي 

 .بیواری باضذ

 ، کلساprofiling NBS ، تٌْع ژًتیکی کلوات کلیذی:

 

Assessment of genetic diversity in different genotyps of Brassica spp. using NBS-LRR 

markers 

 

Abstrac 

Breeding for resistance is one of the main approach to control diseases. In this approach, there is 

a necessary for existence a sufficient genetic variability of resistance genes. Accordingly, 

assessing the genetic variability in the available germplasm is needed to manage genetic 

resources. Molecular markers are effective tools to investigate genetic diversity for resistance to 

pathogens. NBS-LRR (Nucleotide-Binding Site- Leucine Rich Repeat) marker can be used to 

study genetic variability. Those markers specifical targets chromosome regions containing R-

genes and R-gene analogues. In this study eight primer combinations of NBS markers were used  

to assess the  genetic diversity among 46 accessions of Brassica spp.. As result, NBS markers 

amplified 420 DNA bands that more than 89% bands were polymorphism. These high levels of 

diversity of these amplified NBS markers indicate a high potential of these markers for 

discrimination the Brassica genotypes. 
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