
جو با استفاده از  F3هاي  کنندة صفات زراعی در خانواده هاي کنترل یابی ژن مکان
 ISSR و SSRنشانگرهاي 
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 دهیچک
حاصل از تلاقی والد بادیا  جو F3خانوادة نسل  103کنندة صفات زراعی در  هاي کنترلQTLیابی  به منظور مکان

انجام شـد. بـراي    1393-94هاي کامل تصادفی با سه تکرار در سال زراعی  و کویر آزمایشی در قالب طرح بلوك
مورگـان از ژنـوم    سانتی 698چند شکل استفاده شد که  SSRنشانگر  7و  ISSRآلل  69تهیۀ نقشۀ پیوستگی از 

-ISSR29در فاصلۀ نشـانگرهاي (   qSW-3ده براي صفات مذکورش هاي شناساییQTLجو را پوشش داد. از میان 

7-ISSR31-5) ،qSW-4 ) پیوسته به نشانگرISSR20-1)، qSW-4   ) در فاصـلۀ نشـانگرهايISSR131-1-ISSR16-

4) ،qSW-5  در فاصلۀ نشانگرهاي)ISSR47-6-ISSR30-3)، qSW-6  ) در فاصلۀ نشـانگرهايISSR48-5-ISSR47-

7) ،qSW-6 ) در فاصلۀ نشانگرهايISSR22-6-ISSR30-1) ،qSW-7 پیوسته به نشانگر )ISSR48-1  براي صـفت (
هاي مؤثر بزرگ اثر شناسایی QTLبراي طول دانه به عنوان  ISSR20-1، پیوسته به نشانگر qGL-4وزن سنبله و 

 توجـه مـورد   کمک نشـانگر  اصلاحی و انتخاب به هاي در برنامه اثر بزرگ نواحی ژنومیگردد  شدند. پیشنهاد می
 .دنقرار گیر

کولی، QTLیابی  جو، مکان هاي کلیدي: واژه گر مول شان  .ISSR ،SSR، ن

 مقدمه

 نقش ترین مهم جو و ذرت برنج، بین گندم، در این  و دارند انسان تغذیۀ در را بیشترین اهمیت غیرمستقیم و مستقیم طور به غلات

 کشـت  دنیـا  مختلـف  در منـاطق  دارویـی  و اي تغذیه اي، علوفه مصارف غلات با ترین متداول از یکی عنوان  به جو کنند. ایفا می را

 رتبـۀ  در که است مهم اقتصادي غلۀ یک .Hordeum vulgare Lجو زراعی با نام علمی  (Von Bothmer et al., 1995). شود می

  (Matus & Hayes., 2002). دارد قرار جهان تولیدي غلات چهارم

 ایـن  .)1377دارد (ارزانـی،   قرار دوم رتبۀ در گندم از غلات پس بین در تولید میزان و کشت زیر سطح لحاظ از جو ایران، در

 کشاورزي دانشگاه گنبدکاووس دانشجوي کارشناسی ارشد رشته بیوتکنولوژي. 1
 دانشیار گروه تولیدات گیاهی، دانشکده کشاورزي و منابع طبیعی، دانشگاه گنبدکاووس،. 2

 )hos.sabouri@gmail.com(نویسنده مسئول * 
 استادیار گروه تولیدات گیاهی، دانشکده کشاورزي و منابع طبیعی، دانشگاه گنبدکاووس. 3
سـازمان     استادیار پژوهشی بخش تحقیقات علوم زراعی و باغی، مرکز تحقیقـات و آمـوزش کشـاورزي و منـابع طبیعـی اسـتان زنجـان،       . 4

 تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزي، زنجان، ایران
 اي دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگان دانشجوي دکتري کشاورزي هسته. 5

 این مقاله جزئی از پایان نامه دانشجویی می باشد.

                                                                                                                                                                                     



 مهناز کاتوزي ،علی فلاحی حسین ،مقدمحسین حسینی ،حسین صبوري ،زاده زینب تقی ....کنندة صفات زراعی در  هاي کنترل یابی ژن مکان   34
 

 مندل کشف قوانین زمان از.  (Ramsay et al., 2000)است bp/1C 109× 3/5 آن ژنوم اندازه و بوده (2n=2x=14) دیپلوئید گیاه

ژنتیکـی،   در تحقیقـات  جـو  از اسـتفاده  بوده است. علـت  مطرح ژنتیکی مطالعات در مهم از گیاهان یکی عنوان به ،جو امروز به تا

 ارقـام  بـین  در ژنتیکـی  تنـوع  طویل، وجود هاي کروموزوم دارا بودن کروموزوم، خودگشنی، تعداد کم دیپلوئیدي، داشتن ماهیت

 ,.Slafer et al). اسـت  گیـاه  ایـن  جغرافیـایی وسـیع   انتشار و سازگاري گیري، انجام دورگ سهولت وحشی، و خویشاوندان زراعی

2002)  
 توسعه یافته کمی صفات ژنتیکی مطالعۀ براي اخیر دهۀ در که هایی است روش از یکی (QTL) کمی ژنی هاي مکان یابی نقشه

نـوع   مـؤثر)،  (عوامـل  هـا  ژن تعداد نهایت در و شود می بررسی نشانگرهاي ملکولی و کمی صفت زمان هم تفرق روش این در است.

گـزینش   در آن نتـایج  از توان می این رو، از .گردد می شناسایی ژنوم روي هاQTL مکان شده، برآورد یک هر اثر میزان و آنها عمل

 .(Darvasi et al., 1993) نمود استفاده نشانگر کمک به

 F13 اینبـرد نوترکیـب نسـل    لاین 99 کننده عملکرد و اجزاي عملکرد در کنترل هايQTL یابی در آزمایشی به منظور مکان

دو نشـانگر  ، STS نشانگر AFLP ،34نشانگر  62با استفاده از  Kanto Nakate Gold و Azumamugi جو حاصل از تلاقی دو والد

درصـد از   37توجیـه   باvrs1 وMWG503 براي وزن هزار دانه در فاصلۀ نشانگرهاي QTL ایزوزایم و دو نشانگر مورفولوژیک یک

 درصـد از واریـانس فنـوتیپی در فاصـلۀ نشـانگرهاي      13و  10بـراي عملکـرد دانـه بـا توجیـه       QTL تغییرات فنوتیپی و نیز دو

e13m23.6 و e13m31.7.1 و نشانگرهاي MWG 503و vrs11394نیا و همکاران،  شدند (شاهین شناسایی.( 

عـدد   28در گیاه جو، براي هفت صـفت زراعـی،    F3 جمعیت 90با مطالعۀ  (Baghizadeh et al., 2007)زاده و همکاران باقی 

QTL وسیلۀ این شده به شناسایی کردند و واریانس توجیه QTLدرصد متغیر بود. 9/48تا  5/12از  ها 

شناسـایی   QTL عـدد  23لاین هاپلوئید مضـاعف جـو،    72با استفاده از  (Peighambari et al., 2005) پیغمبري و همکاران

درصـد متغیـر    1/61تـا   9/11از  هاQTLوسیلۀ این شده به کردند. واریانس فنوتیپی توجیه نمودند که صفات زراعی را کنترل می

 دانـه  عملکـرد  بـا  مـرتبط  هايQTL یابی مکان پیشرفته براي کراس هاي بک لاین از (Marri et al., 2005) همکاران و بود. ماري

 نان گندم نوترکیب هاي لاین جمعیت در بررسی یک درکردند.  شناسایی زراعی صفت 13 براي QTL 39و تعداد  استفاده نمودند

 Ramya et). شـد  گزارش D5و D 1،B 2،D 2،B 4،B5هاي، کروموزوم بر واقع دانه هزار وزن صفت براي شده  شناساي QTL، ده

al., 2010) 
هاي بادیا و کـویر و   حاصل از تلاقی رقم F3در جمعیت  ISSRو  SSRهدف از این تحقیق، تهیۀ نقشۀ پیوستگی نشانگرهاي 

ها و پیشنهاد آنها براي گزینش بـه  QTLکنندة صفات زراعی و تعیین نشانگرهاي مولکولی پیوسته با  هاي کنترلQTLشناسایی 

 کمک نشانگر است.
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 ها روش و مواد

حاصل از تلاقی ارقام بادیا و  F3خانوادة نسل  103کنندة صفات زراعی در جو، آزمایشی با  هاي کنترلQTLیابی  به منظور مکان

در قالـب   1393-94کویر به همراه والدین جمعیت در مزرعۀ تحقیقاتی دانشکدة کشاورزي دانشگاه گنبدکاووس در سال زراعی 

و اجـرا شـد. بـذرهاي     کشت متر  سانتی 20ردیف  بین ا فاصلهمتري و ب یک در خطوط هاي کامل تصادفی با سه تکرار طرح بلوك

هـا   فنوتیپی خـانواده  مورد استفاده از سازمان تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی گنبدکاووس تهیه گردید. به منظور ثبت ارزش

هـا اسـتفاده شـد.     تجزیه بوته در 20طور تصادفی از هر واحد آزمایشی برداشت و از میانگین صفات  بوته به 20براي کلیۀ صفات 

متر)، وزن هزار دانه (گرم)، عملکرد بیولوژیکی (کیلـوگرم در   متر)، قطر دانه (میلی شده شامل: طول دانه (میلی گیري صفات اندازه

کیلومتري شمال شرق گرگـان   100هکتار)، طول دورة پر شدن دانه (روز) و وزن تک سنبله (گرم) بود. محل مورد آزمایش، در 

دقیقـه شـمالی قـرار داشـت. بـه منظـور        16درجـه و   37دقیقه شرقی و عـرض جغرافیـایی    12درجه و  55جغرافیایی  با طول

 CTAB (Saghai Maroof et al., 1994)، نمونه برگی از چند بوتۀ هـر خـانواده و والـدین برداشـت و بـه روش      DNAاستخراج 

درصد تعیین شد. براي تهیۀ نقشـۀ پیوسـتگی،    8/0تروفورز ژل آگارز ها با استفاده از الک استخراج گردید. کمیت و کیفیت نمونه

) کـه از ایـن   1بررسـی گردیـد (جـدول     )SSR(آغازگر ریز ماهواره  27و  ISSRآغازگر  10ابتدا چند شکل والدین با استفاده از 

 698ه در برگیرنـدة  چند شکل براي تهیۀ نقشـه پیوسـتگی اسـتفاده شـد کـه ایـن نقش ـ       SSRنشانگر  7و  ISSRآلل  69تعداد 

). بعد از تهیۀ نقشۀ ژنتیکی 2مورگان در هر مکان نشانگري بود (شکل  سانتی 26/10مورگان از کل ژنوم با میانگین فاصلۀ  سانتی

 Permutation testها با استفاده از QTLبراي شناسایی  LODاستفاده شد. آستانۀ  QGeneیابی صفات کمی از برنامه  براي مکان

نتـایج حاصـل از ایـن روش در تجزیـۀ      بـود کـه از   (CIM)اي مرکـب   یابی مـورد اسـتفاده روش فاصـله    دست آمد. روش نقشه به

هـا،   کنندة صفات مورد مطالعه استفاده قرار گرفت و به منظور محاسبۀ آمار توصیفی داده هاي کنترلQTLیابی  پیوستگی و مکان

و همچنین تجزیه واریانس صفات با اسـتفاده از   SPSS23افزار  فات با استفاده از نرمنظیر میانگین، انحراف معیار و همبستگی ص

 انجام گرفت. SAS 9.4افزار  نرم

 .جو حاصل از تلاقی ارقام بادیا و کویر F3چند شکل مورد استفاده در تهیۀ نقشۀ پیوستگی جمعیت  ISSRو  SSR: نشانگرهاي 1جدول 

 نشانگر
کروموزو

 م
 یچندشکل توالی معکوس / توالی مستقیم

HVM20 1 CTCCACGAATCTCTGCACAA/ 
CACCGCCTCCTCTTTCAC مورف)(پلی 

HVM36 2 TCCAGCCGAACAATTTCTTG/ 
AGTACTCCCACACCACGTCC مورف)(پلی 

HVM27 3 GGTCGGTTCCCGGTAGTG/ 
TCCTGATCCAGAGCCACC مورف)(پلی 

HVM67 4 GTCGGGCTCCATTGCTCT/ 
CCGGTACCCAGTGACGAC مورف)(پلی 
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HVM30 5 AGTGGGGAATGAGAGAATGG/ 
TGCTTGTGGGGCATCACAC مورف)(پلی 

HVM65 6 AGACATCCAAAAAATGAACCA/ 
TGGTAACTTGTCCCCCAAAG مورف)(پلی 

HVM4 7 AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/ 
GTCGAAGGAGAAGCGGCCCTGGTA مورف)(پلی 

HVM49 7 CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/ 
TTGCACATATCTCTCTGTCACA (منومورف) 

HVM33 3 ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/ 
CACGCCCTCTCCCTAGAT (منومورف) 

HVBKASI 2 ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/ 
CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGAACA (منومورف) 

HVM68 4 AGGACCGGATGTTCATAACG/ 
CAAATCTTCCAGCGAGGCT (منومورف) 

HVDHN7 5 TTAGGGCTACGGTTCAGATGTT/ 
ACGTTGTTCTTCGCTGCTG (منومورف) 

HVM5 7 AACGACGTCGCCACACAC/ 
AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCAG (منومورف) 

HVM60 3 CAATGATGCGGTGAACTTTG/ 
CCTCGGATCTATGGGTCCTT (منومورف) 

HVM70 1 CCGCCGATGACCTTCTC/ 
ACCCACGACCTATGGCAC (منومورف) 

HVM74 6 AGGAAGTCATTGCGTGAG/ 
TGATCAAGAATGATAACATGG (منومورف) 

HVLEU 5 TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/ 
TGAAAGGCCCCACAAGATAG (منومورف) 

HVM51 7 TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/ 
AAAGCAGACATGTAGGAGGTCA (منومورف) 

HVM43 1 GGATTTTCTCAAGAACACTT/ 
GCGTGAGTGCATAACATT (منومورف) 

HVM31 6 CGGTTTCTGGTTGCTTGG/ 
CGAAGGTCTCAGGCTTCATG (منومورف) 

HVM9 3 CTTCGACACCATCACCCAG/ 
ACCAAAATCGCATCGAACAT (منومورف) 

HVDHN9 5 CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/ 
CCCATTATTTATCTGTAGGAACGC (منومورف) 

HVM6 5 CATGAATGAATGATTGGTTTTG/ 
CGCATCCGTATGTATGAGTAA (منومورف) 

HVM13 6 AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/ 
CATCAAGGGCATCCTCATG 

 (منومورف)

HVM7 7 ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/ 
CCTAGCTAGTTCGTGAGCTACCTC (منومورف) 

HVM63 1 CGCGCAAGCATGAATACTC/ 
ACTCACAAGTGGCGCGTAC (منومورف) 

HVM64 1 GATGTGAAGGCTGCCCTG/ 
ACACGCCCTATTACCCAGTG (منومورف) 

ISSR131 - GAGAGAGAGAGAGAGAA )6 مورف)باند پلی 
ISSR16 - CTCTCTCTCTCTCTCTG )8 مورف)باند پلی 
ISSR20 - CTCTCTCTCTCTCTCT )4 مورف)باند پلی 
ISSR22 - CTCTCTCTCTCTCTCTT )7 مورف)باند پلی 
ISSR29 - TCTCTCTCTCTCTCTCA )7 مورف)باند پلی 
ISSR30 - GAGGAGAGAGAGAGAG )7  مورف)پلیباند 
ISSR31 - GAGAGAGAGAGAGAGA )5 مورف)باند پلی 
ISSR38 - GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT )7 مورف)باند پلی 
ISSR47 - CTCCTCCTCCTCCTCCTCG )8 مورف)باند پلی 
ISSR48 - ACACACACACACACACACACTA )6 مورف)باند پلی 

 بحث و نتایج

دهد که صفات عملکرد بیولوژیکی و وزن هزار دانه از نظـر میـانگین،    هاي توصیفی خصوصیات ارزیابی شده نشان می نتایج آماره

هـا و   شـده در خـانواده   ). توزیع فراوانی فنوتیپی صفات ارزیابی2واریانس و انحراف استاندارد داراي مقادیر بالاتري بودند (جدول 
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هاي چـولگی   ها متفاوت از والدین و تفرق فنوتیپی قابل ملاحظه نشان داد. انجام آزمون خانواده یاتوالدین نیز براي کلیۀ خصوص

جز طول دانه و وزن سنبله، پیوسته و نرمـال   دهد که توزیع فنوتیپی صفات مورد مطالعه به نشان می F3و کشیدگی در جمعیت 

ودند که این موضوع ممکن است دلیلی بر وجود وراثت کمـی بـراي   هاي چولگی و کشیدگی معنادار نب کدام از آماره بودند و هیچ

). براي صفات طول دانـه و وزن سـنبله از تبـدیل لگـاریتمی اسـتفاده شـد. همچنـین بـراي         1صفات مورد مطالعه باشد (شکل 

هـاي فنـوتیپی خـارج از     ارزش ،F3نتاج  نمایی استفاده شد. تعدادي از یابی صفات کمی از روش حداکثر درست هاي مکان آزمون

هاي متفـاوت در   دهندة پدیدة تفکیک متجاوز باشد که دلیل آن احتمالاً وجود آلل محدودة والدینی را نشان دادند که شاید نشان

 ).1392کنندة این صفات و دخالت هر دو والد در بروز آنها باشد (بهمن کار و همکاران  هاي ژنی کنترل دو والد در مکان

 کویر. ×حاصل از تلاقی ارقام  F3: آمار توصیفی مربوط به صفات مورد مطالعه در جمعیت 2جدول 

 چولگی کشیدگی
ضریب 

 پراکندگی
 واریانس

انحراف 
 استاندارد

 صفات میانگین

ns47/0 ns72/0- 38/0 15/2 46/1 77/37 وزن هزار دانه 
ns22/0- ns20/0 18/0 22/12460520 94/3529 94/19080  بیولوژیکیعملکرد 
 طول دانه 30/8 46/0 21/0 05/0 71/3* 61/25*

ns69/0- ns17/0- 04/0 01/0 10/0 31/2 قطر دانه 
 وزن تک سنبله 75/1 36/0 13/0 20/0 71/2* 14/9*
ns77/0- ns05/0- 03/0 33/1 15/1 46/34 طول دوره پر شدن دانه 

دهد که والد کویر از میانگین بالاتري بـراي خصوصـیات طـول     می بررسی اختلاف بین والدین در خصوصیات ارزیابی شده نشان

دهد که والدین از نظر  دورة پر شدن دانه، عملکرد بیولوژیکی و قطر دانه در مقایسه با والد بادیا برخوردار است. این امر نشان می

هاي  وده و به معناي آن است که آللکنندة صفات مزبور متفاوت هستند. علاوه بر این، مبین ماهیت کمی صفت ب هاي کنترل ژن

زمان در هر کدام از دو والد حضور دارند. از میان صفات مورد بررسی صـفت وزن   دهنده مقدار صفات، هم دهنده و کاهش افزایش

 هزار دانه و عملکرد بیولوژیکی بیشترین ضریب پراکندگی نسبت به سایر صفات را داشتند.

مرتبط با صفات مورد مطالعه شناسایی گردید (شکل  QTL 23اي مرکب در مجموع  یابی فاصله بررسی نتایج حاصل از مکان

و در نهایـت   QTLو براي صفت وزن هزار دانه و طول دورة پر شدن دانه سـه   QTL). براي طول دانه و وزن تک سنبله هشت 2

هـا مشـترك بـود؛    QTLشناسایی قرار گرفت. جایگاه کروموزومی برخـی از   مورد QTLبراي قطر دانه و عملکرد بیولوژیکی یک 

هـاي   هاي مشترك براي وزن هزار دانـه و وزن سـنبله و در گـروه   QTLهاي پیوستگی سه، چهار و پنج  بدین ترتیب که در گروه

اي شناسـایی شـده   هاي مشترك براي وزن سنبله و طول دانه شناسایی شـدند. برخـی از نشـانگره   QTLپیوستگی چهار و پنج 

هـاي وزن  QTLداراي پیوستگی شدید با  ISSR48-1و  ISSR20-1 ،HVM4 ها بودند. نشانگرهايQTLداراي پیوستگی شدید با 

مورگان بودند و به عنـوان نشـانگرهاي پیوسـته     سانتی 8و  66، 68ترتیب با فاصلۀ  سنبله، طول دانه و طول دورة پر شدن دانه به
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هـا و   هاي اصـلاحی و انتخـاب بـه کمـک نشـانگر پـس از تعیـین اعتبـار در جمعیـت          از آنها در برنامهتوان  معرفی شدند که می

موجـود باشـند، آنگـاه انتخـاب بـر اسـاس        QTLکننـده یـک    هاي مختلف استفاده کرد. وقتی نشانگرهاي ژنتیکی احاطه محیط

 (Dudley, 1997).رسد  خود مینشانگرها، انتخاب بر اساس ژنوتیپ خواهد بود و پاسخ به گزینش به حداکثر 

   
 

 کویر. ×جو حاصل از تلاقی بادیا   F3هاي  : توزیع فراوانی فنوتیپی صفات زراعی در خانواده1شکل 
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 بـراي  امـا  نمـود،  اسـتفاده  نشـانگر  کمـک  بـه  انتخـاب  منظـور  بـه  توان می هاQTLاین  با قوي با پیوستگی مجاور نشانگرهاي از

 نشـانگرهاي بـا   از تا شود تهیه شدة جمعیت اشباع نقشۀ پیوستگی باید ابتدا دارند، هاQTLاین  از بیشتري که فاصلۀ نشانگرهایی

هـاي  QTLبـراي   LODنمود. دامنـۀ   استفاده نشانگر کمک به انتخاب هاي در برنامه مؤثر طور به بتوان آنها با نزدیک بسیار فاصلۀ

 ).3درصد براي وزن سنبله متغیر بود (جدول  19/8درصد براي طول دانه تا  01/2شناسایی شده بین 

(Peighambari et al., 2005)  عدد  23لاین هاپلوئید مضاعف جو،  72با استفاده ازQTL  شناسایی نمودند که صفات زراعی

 صد متغیر بود.در 1/61تا  9/11ها از QTLوسیلۀ این کردند. واریانس فنوتیپی توجیه شده به را کنترل می

(Baghizadeh et al., 2007) جمعیت  90با مطالعۀF3  ،عدد  28در گیاه جو، براي هفت صفت زراعیQTL  شناسایی کردند

 درصد متغیر بود. 9/48تا  5/12ها از QTLوسیلۀ این  و واریانس توجیه شده به

اي سـه، چهـار و پـنج بـه ترتیـب در      ه ـ روي کرومـوزوم  QTL) حـاکی از تظـاهر سـه    3براي صفت وزن هزار دانه (جـدول  

هـاي   با اثر کاهندة آلـل  ISSR30-3و  ISSR31-5 ،ISSR16-4مورگان در مجاورت نشانگرهاي  سانتی 48و  136، 68هاي  جایگاه

بـرنج   F9لایـن   187از  اسـتفاده  بـا  بررسی درصد از تغییرات فنوتیپی مرتبط با این صفت بود. در یک 4/31والد کویر با توجیه 

 سه کروموزوم روي آنها از یکی که گردید یابی مکان QTLشش  دانه هزار وزن ، برايIRAT109 وZhenshan97B تلاقی از حاصل

 (Zou et al., 2005).کرد  کنترل را صفت فنوتیپی واریانس از درصد 69/4داشت و  قرار

 ،A1، B1 هـاي  کرومـوزوم  روي دانـه هـزار   وزن صـفت  بـراي  QTL بـه  پیوسـته  نشانگرهاي نان گندم در دیگري بررسی در 

B2،D2، B5،D 5، D6 وB 7 شد شناسایی (Mir Drikvand et al., 2015)       که با نتایج ایـن پـژوهش مطابقـت نداشـت. بـائوم و

المللـی   کنندة صفات وزن هزار دانه و عملکرد دانۀ جـو را در مرکـز بـین    هاي کنترلQTLبرخی  (Baum et al., 2003)همکاران 

 ده نـان  گنـدم  نوترکیـب  هـاي  لایـن  جمعیت در بررسی یک درتحقیقات کشاورزي در مناطق خشک (ایکاردا) شناسایی کردند. 

QTL هاي، کروموزوم بر واقع دانه هزار وزن صفت براي شده شناساییD 1،B 2،D 2، B 4،B5 وD5 گردیـد   گزارش(Ramya et 

al., 2010) خوانی داشت. که با نتایج این پژوهش هم 

QTLاز ایـن میـان،   3هاي سه، چهار، پنج، شش و هفت شناسایی شدند (جـدول   هاي طول دانه به ترتیب روي کروموزوم .(

qGL-4  روي کروموزوم چهار، پیوسته به نشانگرISSR20-1  به عنوانQTL تر شناخته شد؛ به نحوي که قـادر بـه توصـیف     مهم

هـاي والـد بادیـا     ، آلـل qGL-4ها نشان داد که در QTLدرصد از واریانس فنوتیپی طول دانه بود. برآورد اثر افزایشی  25بیش از 

از  حاصـل  F8:9خـالص نوترکیـب    لایـن  182 بررسـی  بـا  (li et al., 2015)و همکـاران   باعـث افـزایش طـول دانـه شـدند. لـی      

Shannong01-35 ×Gaocheng9411 چهار  دانه طول برايQTL 6 روي کروموزوم برA4 وB ایـن  نتـایج  بـا  که کردند یابی مکان 

 .داشت مطابقت پژوهش
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براي صفات طـول دانـه، عـرض     SSRنشانگر  99برنج و  F2هاي  با استفاده از توده (Rabiei et al., 2004)ربیعی و همکاران 

در مطالعـۀ   (Huang et al., 1997)شناسایی نمودند. هانگ و همکاران  QTLدانه و شکل دانه به ترتیب پنج، هفت و شش مکان 

در پـنج کرومـوزوم    QTLبراي طول دانه و قطر دانه توانسـتند نـه    RFLPهاي دابل هاپلوئید برنج با استفاده از نشانگرهاي  لاین

و بـراي قطـر دانـه     10در کروموزوم یک، سـه و   QTLبزرگتر از سه شناسایی نمایند. آنها براي طول دانه چهار  LODا مختلف ب

 یابی نمودند. مکان 11هاي سه، هفت، نه و  در کروموزوم QTLپنج 

-ISSR38واقـع در فاصـله    qGD-4(شده روي کروموزوم چهار  شناسایی QTLشناسایی شد.  QTLبراي صفت قطر دانه یک 

3-ISSR131-1 با ،(LOD  میزان نه درصد از تنوع فنویپی صفت قطر دانه را توصیف نمود. در این 2/10برابر با ،QTLهـاي   ، آلل

 خـالص  لایـن  132 از جمعیتی با بررسی پژوهشی در(sun et al., 2010) والد بادیا باعث کاهش قطر دانه شدند. سان و همکاران

 کردند شناسایی 4ALکروموزوم  روي بر QTLدانه شش  قطر براي گندم درNing 7840 و Clark کراس حاصل ازF 12نوترکیب 

کرومـوزوم   روي بـر  گنـدم  در دانه قطر براي 11 QTL (li et al., 2016) همکاران و مطابقت داشت. لی حاضر پژوهش نتایج با که

،2BS ،1BL،7AL ،6AL ،6AS ،5AS ،5AL،4BS ،4AL ،3BS ،2DL  کـه   کردنـد  یـابی  مکـانQTL  روي  بـر  شـده  یـابی  مکـان

 10بـا توجیـه    QTL) نیـز یـک   3براي عملکرد بیولـوژیکی (جـدول   . داشت مطابقت پژوهش این نتایج با شمارة چهار کروموزوم

شناسایی شد. این مکـان بـا نقـش افزاینـدة      ISSR16-2و ISSR20-5درصد از واریانس فنوتیپی این صفت در فاصلۀ نشانگرهاي 

 الد کویر در کنترل عملکرد بیولوژیکی سهیم بود.هاي و آلل

کننـدة صـفات زراعـی، عملکـرد و اجـزاي       هاي کنترلQTLبه منظور شناسایی  (Narjesi et al., 2015)نرجسی و همکاران 

محیط (پـنج محـیط    10در  Attila/Kauz × Karchiaگندم حاصل از تلاقی  (RIL)جمعیت اینبرد لاین نوترکیب  179عملکرد 

براي عملکرد بیولـوژیکی   QTL دو (DArT)نشانگر  108و  (SSR)نشانگر ریز ماهواره  10شور و پنج محیط نرمال) با استفاده از 

درصد از واریانس فنوتیپی مربـوط بـه ایـن     5/6و  9شناسایی کردند که به ترتیب  A7و  B2هاي در شرایط نرمال در کروموزوم

درصـد   5/6و  4/12شناسایی کردند که به ترتیب  B6و  A2هاي  براي وزن سنبله در کروموزوم QTLه نمود و دو صفت را توجی

 از واریانس فنوتیپی صفت مربوطه را توجیه کرد.

هـاي مربـوط بـه     براي طول دورة پر شدن دانه، سه مکان ژنی کمی روي کروموزوم هفت شناسایی شدند. اثر افزایشی مکـان 

هاي والد بادیا باعث کـاهش طـول دورة پـر شـدن دانـه گردیـد.        متغیر بود که آلل -76/22تا  -10/2شدن دانه از  طول دورة پر

هـاي سـه،    ) هشت ناحیۀ ژنومی را براي کنترل صفت وزن سنبله بر روي کروموزوم3اي مرکب توانست (جدول  یابی فاصله مکان

) qSW-7و  qSW-3 ،qSW-4 ،qSW-4 ،qSW-5 ،qSW-5 ،qSW-6 ،qSW-6(هاي ژنـی   چهار و هفت شناسایی نماید. این مکان

تـرین   درصد از تغییرات این صـفت را توجیـه کردنـد و نزدیـک     1/27و  30، 4/30، 4/27، 5/14، 8/32، 2/25، 7/30به ترتیب 
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، ISSR31-5 ،ISSR20-1 ،ISSR16-4 ،ISSR29-1 ،ISSR30-3 ،ISSR48-5هـا، بـه ترتیـب نشـانگرهاي     QTLنشانگرها بـه ایـن   

ISSR22-6  وISSR48-1  بودند که هفتQTL هـاي سـه، چهـار، پـنج، شـش و       بزرگ اثر مرتبط با این صفت بر روي کروموزوم

درصد از تغییرات فنوتیپی صفت وزن سـنبله   1/27و  30، 4/30، 4/27، 8/32، 2/25، 7/30هفت شناسایی شدند که به ترتیب 

  را توجیه نمودند.

هـاي داراي وزن سـنبلۀ بیشـتر     آیـد. بنـابراین خـانواده    مـی  حساب بهیرگذار در عملکرد تأثصفت وزن سنبله یکی از اجزاي 

 ممکن است عملکرد اجزاي و عملکرد با مرتبط اثر بزرگ ژنومی نواحیتوانند براي رسیدن به ارقام پر عملکرد مطلوب باشند.  می

 .گیرد قرار استفاده مورد پر عملکرد ارقام ایجاد براي نشانگر کمک به انتخاب و اصلاحی هاي برنامه در

). در این بین همبستگی بین قطر دانه و وزن هزار دانـه در  4هاي مثبت بودند (جدول  صفات مورد بررسی داراي همبستگی

 سطح یک درصد و صفات طول دانه و عملکرد بیولوژیک در سطح پنج درصد معنادار بود.  

QTLکـویر روي هـم    ×ا طول دانه، وزن سنبله، وزن هزار دانه و طول دورة پـر شـدن دانـه در جمعیـت بادیـا      هاي مرتبط ب

از ارقام مفید به ارقام پرمحصـول   مؤثرهاي  منطبق بود. امروزه دانشمندان با پیشرفت علوم مهندسی ژنتیک، سعی در انتقال ژن

هـاي   اي را در راستاي انتخاب ارقـام برتـر در زمینـه    نشانگر راه تازهو جدید را دارند. همچنین استفاده از روش انتخاب به کمک 

بـا درصـد توجیـه     qSW-7و  qGL-4 ،qSW-3 ،qSW-4 ،qSW-5 ،qSW-6مختلف فراهم نموده است. این بررسی بـا شناسـایی   

 کند. هاي مذکور فراهم می بالاي تغییرات فنوتیپی، زمینه را براي استفاده از روش
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 .حاصل از تلاقی ارقام بادیا و کویر F3در جمعیت صفات مورد مطالعه  هايQTL: 3جدول 

کروموزو *نشانگرهاي مجاور QTL صفت
 م

LOD 
 موقعیت

 مورگان) (سانتی
 اثرافزایشی

ضریب 
 تبیین

جهت 
 آلل

وزن هزار 
 دانه

qT.K.W-3 5-ISSR31-7-ISSR29 3 50/2 68 96/0- 6/10 کویر 

 qT.K.W-4 4-ISSR16-1-ISSR131 4 32/2 136 06/1- 90/9 کویر 
 qT.K.W-5 3-ISSR30-6-ISSR47 5 59/2 48 19/12- 9/10 کویر 

 بادیا qGL-3 5-ISSR31-7-ISSR29 3 62/3 68 01/1 15 طول دانه
 qGL-4 ISSR20-1 4 00/7 68 09/1- 9/26 کویر 
 qGL-4 4-ISSR16-1-ISSR131 4 94/3 136 20/1 20/16 بادیا 
 qGL-5 4-ISSR38-1-ISSR29 5 16/3 24 78/0- 20/13 کویر 
 qGL-6 1-ISSR30-6-ISSR22 6 92/4 92 32/2 7/19 بادیا 
 qGL-6 ISSR48-1 7 20/4 0 809/0- 10/17 کویر 
 qGL-6 HVM4 7 74/2 66 48/0 50/11 بادیا 
 qGL-6 6-ISSR30-7-ISSR16 7 01/2 124 36/8- 60/8 کویر 

 بادیا qGD-4 1-ISSR131-3-ISSR38 4 10/2 100 63/0- 9 قطر دانه
 بادیا qSW-3 5-ISSR31-7-ISSR29 3 19/8 68 97/0 70/30 وزن سنبله

 qSW-4 ISSR20-1 4 49/6 68 71/0- 20/25 کویر 
 qSW-4 4-ISSR16-1-ISSR131 4 90/8 136 14/1 80/32 بادیا 
 qSW-5 4-ISSR38-1-ISSR29 5 50/3 24 55/0- 50/14 کویر 
 qSW-5 3-ISSR30-6-ISSR47 5 16/7 48 43/11 40/27 بادیا 
 qSW-6 7-ISSR47-5-ISSR48 6 11/8 68 27/2 40/30 بادیا 
 qSW-6 1-ISSR30-6-ISSR22 6 99/7 92 91/1 30 بادیا 
 qSW-7 ISSR48-1 7 08/7 0 68/0- 10/27 کویر 

طول دوره 
پر شدن 

 دانه
qGFP-7 ISSR48-1 7 09/3 0 10/2- 90/12 بادیا 

 qGFP-7 4-ISSR22-1-ISSR48 7 04/2 8 75/4- 70/8 بادیا 
 qGFP-7 5-ISSR29-4-ISSR30 7 07/3 42 76/22- 80/12 بادیا 

عملکرد 
 بیولوژیکی

qBY-5 2-ISSR16-5-ISSR20 1 34/2 52 06/2673 10 کویر 

 تر هستند. یکنزدمربوطه  QTL*: نشانگرهایی که زیرشان خط کشیده شده است، به 

 حاصل از تلاقی ارقام بادیا و کویر جو. F3 ضرایب همبستگی بین صفات مورد مطالعه در جمعیت -4جدول 

 وزن تک سنبله قطر دانه طول دانه عملکرد بیولوژیکی وزن هزار دانه صفت
طول دوره پر 

 شدن دانه
      1 وزن هزار دانه

     1 07/0 عملکرد بیولوژیکی
    1 22/0* 10/0 طول دانه
   1 08/0 001/0 31/0** قطر دانه

  1 04/0 06/0 15/0 06/0 وزن تک سنبله
 1 08/0 17/0 09/0 07/0 06/0 طول دوره پر شدن دانه

 باشد. دار بودن در سطح احتمال یک و پنج درصد می دهنده معنی به ترتیب نشان :* و ** 
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حاصل   F3هاي مرتبط با صفات عملکرد و اجزاي آن در جمعیتQTLیابی  : نقشه ژنتیکی استفاده شده به منظور مکان2شکل 
 کویر. ×از تلاقی ارقام بادیا 

 
   وزن هزار دانه

   عملکرد بیولوژیکی
   طول دانه
   قطر دانه

   وزن سنبله
   طول دوره پر شدن دانه

 

 کلی گیري نتیجه

مربـوط   qSW-7 و qSW-3 ،qSW-4 ،qSW-4 ،qSW-5 ،qSW-5 ،qSW-6 ،qSW-6هـاي  QTLشده،  هاي شناساییQTLاز بین 

کنندة ایـن صـفات شناسـایی شـدند. برخـی از       هاي بزرگ اثر کنترلQTLبه عنوان مربوط به طول دانه qGL-4 به وزن سنبله و

هـاي بـزرگ اثـر    QTLها بودند. نشانگرهاي داراي پیوستگی شدید بـا  QTLنشانگرهاي شناسایی شده داراي پیوستگی شدید با 

هـاي گـزینش بـه کمـک نشـانگر بـراي گـزینش         هـاي مختلـف در برنامـه    ها و مکـان  توانند پس از تعیین اعتبار در جمعیت می
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 هاي مطلوب به ارقام اصلاحی مورد استفاده قرار گیرند. هاي برتر و نیز انتقال آلل خانواده

 سپاسگزاري

وسیله از مسئولین سازمان تحقیقات کشاورزي و منابع طبیعی شهرستان گنبدکاووس براي همکاري صمیمانه در راسـتاي   بدین
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