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  در كنترل ژنتيكي صفات مرتبط با سنبله در جو 4اهميت كروموزوم 
 3مهناز كاتوزي و 2علي فلاحي ، حسين1مقدم، حسين حسيني*1، حسين صبوري1زادهزينب تقي

  گنبدكاووس، دانشگاه گنبدكاووس، دانشكده كشاورزي، گروه توليدات گياهيايران،  1
  بخش تحقيقات زراعي و باغيكشاورزي،  جتروي و آموزش تحقيقات ساري، سازمانايران،  2

 گروه اصلاح نباتات و بيوتكنولوژيگرگان، دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان، ايران،  3

  25/4/96: تاريخ پذيرش  26/9/95: تاريخ دريافت

  چكيده

جو حاصل از تلاقي ارقام  F4 و F3ه خانواد 103كننده صفات مربوط به سنبله جمعيتي شامل هاي كنترلQTLيابي مكان به منظور
در مزرعه تحقيقاتي دانشگاه گنبدكاووس در قالب طرح بلوكهاي كامل تصادفي با سه ) 1393-95(مدت دو سال كوير به ×باديا 

داد تعداد دانه در سنبله، طول سنبله، تعداد سنبلچه در سنبله، وزن كل سنبله، تع :صفات موردبررسي شامل. تكرار ارزيابي شدند
. مدآ به دست QTL 19 مجموعبراي صفات مورد مطالعه دراي مركب يابي فاصلهبر اساس مكان. كل سنبله و طول ريشك بودند
در سالهاي اول و  بيشترين واريانس فنوتيپي. بوددرصد متغير  34ا ت 10 ها ازQTL اين به وسيلهواريانس فنوتيپي توجيه شده 

مربوط به  به ترتيب LODبيشترين و كمترين . دست آمدبه تعداد دانه در سنبله شك و طول ريبراي صفات  به ترتيب دوم
QTLاثر افزايشي مثبت و منفي براي . دست آمدهاي تعداد دانه در سنبله و طول سنبله در سال دوم بهQTLشده هاي شناسايي
مشترك براي صفات تعداد دانه در  QTLپنج . بود گر انتقال آللهاي مطلوب از هر دو والد به نتاج در جايگاههاي مذكوربيان

يابي گرديد نشانگرهاي داراي پيوستگي شديد با سنبله، وزن كل سنبله، تعداد سنبلچه در سنبله، طول سنبله و طول ريشك مكان
QTLقال آللهاي مطلوب هاي برتر و نيز انتكمك نشانگر براي گزينش خانوادههاي گزينش بهتوانند در برنامههاي بزرگ اثر، مي

  .به ارقام اصلاحي مورد استفاده قرار گيرند

   .، جو، نقشه پيوستگي، نشانگر ريز ماهوارهQTLتجزيه  :هاي كليديواژه

  hos.sabouri@gmail.com: ، پست الكترونيكي 09111438917 :نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
 در جهان، مهم غله چهارمين برنج و ذرت گندم، از پس جو

 ده جزء و تن است ميليون 150- 160 حدود در توليدي با

 6/3توليد  با ايران .آيد مي شمار به جهان برتر محصول
 در جو توليد كننده سيزدهمين كشور سال، در جو تن ميليون

 جهان نواحي از بسياري محصول، در اين). 28(است  جهان

 الت،م توليد در استفاده علت اقتصادي به و فرهنگي دلايل به

صفات مربوط به مورفولوژي سنبله ). 12(شود  مي كشت
ازجمله تراكم دانه، طول سنبله و طول ريشك از اهميت 

طول سنبله و . شوندمهمي در بهبود غلات محسوب مي

نبله در جو ترين صفات مورفولوژي ستراكم دانه از مهم
گذارند تنها در عملكرد تأثير مياين دو صفت نه. هستند

دهند اره مالت جو را هم تحت تأثير قرار ميبلكه عص
يكي از كاربردهاي مهم نشانگرهاي مولكولي، بهبود ). 10(

 طريقروشهاي مرسوم اصلاح نباتات از  كارآييو افزايش 
نشانگرهاي مولكولي پيوسته با مستقيم توسط انتخاب غير
نشانگرهاي مولكولي در مورد صفات تك . صفات است

كننده صفات كمي مورد انهاي كنترلژني و هم در مورد مك
امروزه از نشانگرهاي مولكولي در  .گيرداستفاده قرار مي
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يابي ژنها مطالعات تنوع ژنتيكي، تهيه نقشه ژنتيكي و مكان
نشانگرهاي مولكولي چون تحت  ).5و2( شوداستفاده مي

گيرند، در تمام مراحل رشدي گياه تأثير محيط قرار نمي
قسمتي از ژنوم است  QTL). 22(برد  ه كارب توان آنها رامي

گذارد و معمولاً كه تأثير زيادي روي تظاهر صفت كمي مي
شامل تعداد بسيار زيادي ژن است كه همه يا بعضي و يا 

باشد گاهي حتي فقط يكي از آنها به صفت كمي مربوط مي
براي صفت كمي شناسايي  QTL و معمولاً بيش از يك

  ).11( شود مي

هاي  QTL يابيمنظور مكانبه) 4(ا و همكاران نيشاهين
لاين اينبرد  99كننده عملكرد و اجزاي عملكرد در كنترل

 Kanto جو حاصل از تلاقي دو والد F13 نوتركيب نسل

Nakate Gold  وAzumamugi  نشانگر 62با استفاده از 
AFLP ،34 نشانگر STS ،2  نشانگر  2نشانگر ايزوزايم و

 فاصله در QTL سنبله يك در دانه تعداد مورفولوژيك براي

 كوتاه بازوي روي e13m31.7.1 و e13m 23.6 نشانگرهاي

 فنوتيپي واريانس كل از درصد 4توجيه  با H2 كروموزوم

  .مرتبط با اين صفت شناسايي كردند

يابي صفات مكان به منظور) 21(پيغمبري و همكاران 
اي روز بر QTL جو دو هاپلوييدزراعي در جمعيت دابلد 

براي  QTL براي طول سنبله، يك QTL تا رسيدگي، دو
 براي وزن هزار دانه و يك QTL تعداد دانه در سنبله، سه

QTL در تحقيق ديگري . براي عملكرد دانه رديابي كردند
 جو جهت شناسايي نواحي ژنومي F2:3در يك جمعيت 

(QTL) طريق نشانگر آن از يكننده عملكرد و اجزاكنترل-

براي  qTW-6b) و (QTL qTW-6aز ماهواره دو هاي ري
ژنومي بر  كنترل وزن هزار دانه شناسايي شد هر دو ناحيه

همچنين براي صفت . قرار داشت 6H روي كروموزوم
تعداد دانه در سنبله چهار ناحيه ژنومي بر روي 

 62بيش از  توانستند 7Hو  1H ،3H ،6H كروموزومهاي
-مهم. را توجيه نمايند درصد از تغييرات ژنتيكي اين صفت

تنهايي قرار داشت كه به 1H بر روي كروموزوم QTL ترين

بنت و ). 3(درصد از تنوع اين صفت را توجيه نمود  28
كننده هاي كنترلQTL يابيجهت مكان) 9(همكاران 

وسيله نشانگر عملكرد و اجزاي عملكرد جو بهاره به
 QTL براي وزن هزار دانه و پنج QTLرگرسيون، هفت 

لي و همكاران . براي تعداد دانه در سنبله شناسايي كردند
هاي كنترل كننده عملكرد و اجزاي QTLيابي مكان) 15(

نشانگر  60عملكرد را در جمعيت جو بهاره با استفاده از 
 QTLريز ماهواره انجام دادند آنها براي عملكرد دانه سه 

طول  براي QTLدهي و چهار براي تاريخ سنبله QTLدو 
هاي شناسايي شده QTLسنبله شناسايي كردند كه همه 

درصد از واريانس فنوتيپي صفت مربوطه را  10 تقريباً
براي تعداد سنبلچه در سنبله  QTLسه . كنترل كردند

درصد از  8/36تا  5/7ها QTLشناسايي شد كه اين 
 08/8تا  LOD 24/1با واريانس فنوتيپي صفت مربوطه را 

يابي مكان به منظور) 1(احمدي و همكاران . توجيه كردند
QTLلاين، تلاقي  59كننده اجزاي عملكرد در هاي كنترل

برگشتي پيشرفته براي طول سنبله در هريك از 
يابي مكانرا  QTLتعداد دو  12و  11، 4، 2كروموزومهاي 

با اثر  QTLدو ( QTLكردند و براي تعداد سنبلچه سه 
كه در ) اثر افزايشي مثبتبا  QTLافزايشي منفي و يك 

. دكردنشناسايي  را واقع بودند 12و 1كروموزومهاي 
ها، برآورد ميزان QTLيابي اهداف اصلي اين تحقيق، مكان

ها و تعيين نشانگرهاي مولكولي QTLتأثير هر يك از 
ها و پيشنهاد آنها براي گزينش به كمك QTLپيوسته با 
  . باشدنشانگر مي

  مواد و روشها
هاي مرتبط با صفات سنبله در QTLيابي مكان نظوربه م

خانواده حاصل از تلاقي دو رقم باديا  103جو، آزمايشي با 
در ) سال دوم( F4و ) سال اول( F3و كوير در نسلهاي 

مزرعه تحقيقاتي دانشكده كشاورزي دانشگاه گنبدكاووس 
در قالب طرح بلوكهاي كامل تصادفي با سه تكرار به مدت 

هر خانواده در . انجام شد) 1395- 94و  1394- 93(دو سال 
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سانتيمتر كشت  20فاصله بين رديف يك متري با خطوط
تهيه زمين و عمليات كاشت بر اساس عرف اجراي . شد

براي ارزيابي فنوتيپي، صفات . آزمايشهاي غلات انجام شد
، تعداد )گرم(، وزن كل سنبله )مترمربع(تعداد كل سنبله 

داد سنبلچه در سنبله، طول سنبله دانه در سنبله، تع
و  F3خانواده   103در ) سانتيمتر(و طول ريشك ) سانتيمتر(

F4  گيري شد و بوته از هر خانواده در سه تكرار اندازه 20و
مورد استفاده قرار  QTLميانگين هر خانواده براي تجزيه 

جهت ارزيابي ژنوتيپهاي والديني براي شناسايي . گرفت
شكل و همچنين غربال مولكولي جمعيت، نشانگرهاي چند 

هاي هاي برگ والديني و گياهچهاز نمونه DNAاستخراج 
F3  گراد نگهداري درجه سانتي -80كه از قبل در دماي

معروف و  سقاي CTAB شده بودند، با استفاده از روش
 با ها نمونه DNA كيفيت كميت و. انجام شد) 26(همكاران 

 8/0آگارز   ژل روي DNA زالكتروفور روش از استفاده
كليه ارزيابيهاي ژنوتيپي مربوطه در  .شد بررسي درصد

 آزمايشگاه ژنتيك دانشكده كشاورزي دانشگاه گنبدكاووس
هاي QTLمنظور تهيه نقشه ژنتيكي و شناسايي به. انجام شد

نشانگر  29و  ISSRكنترل كننده صفات مورد مطالعه،  
SSR  قرار گرفتند و بر روي والدين مورد ارزيابي

 هاينشانگرهاي چند شكل بين والدين براي ثبت داده
 29از بين . ژنوتيپي افراد جمعيت مورد استفاده قرار گرفتند

به ازاي هر (نشانگر چند شكل  7، از SSRنشانگر 
براي  ISSRآلل چند شكل  60و از ) كروموزوم يك نشانگر
 SSR توالي آغازگرهاي چند شكل. تهيه نقشه استفاده شد

اي واكنش زنجيره. شده است ارائه 1در جدول  ISSRو 
 Applied)در دستگاه ترموسايكلر  (PCR) پليمراز

Biosystems- 2720, USA) برنامه حرارتي و . انجام شد
كاهش  به منظورمراز اي پليهاي زماني واكنش زنجيرهدوره

تكثير نوارهاي الكتروفورز اضافي و تكثير اختصاصي، با 
به دماي اتصال آغازگرها، طي برنامه كاهش دمايي توجه 

(Touch down PCR) جهت تهيه نقشه ژنتيكي . انجام شد

براي عدم وجود ( 2و ) براي وجود باند( 1از اسكورهاي 
در مورد . در نشانگرهاي ريزماهواره استفاده شد) باند

 3و ) براي وجود باند( 1اسكورهاي  از ISSRنشانگرهاي 
در مواقعي كه باند در والد اول ) د باندبراي عدم وجو(

همچنين در مورد نشانگرهاي . تكثير يافته بود، استفاده شد
ISSR براي عدم ( 4و ) براي وجود باند( 2اسكورهاي  از
در مواقعي كه باند در والد دوم تكثير يافته بود ) نداوجود ب

برچسب زدن خاطر نشان مي شود كه . استفاده شد
ي به نشانگرهاي ريزماهواره براي هر نشانگرهاي تصادف

بنابراين با استفاده از . كروموزوم جداگانه انجام شد
تجزيه هاي دو ) Map manager QTX17  )16افزارنرم
اي براي هر اي و نهايتا چند نقطهاي، سه نقطهنقطه

فاصله و ترتيب ، LOD=2براي حد بحراني  باكروموزوم و 
در هر كروموزوم ) 14(زامبي براساس تابع كوبين نشانگرها 
كننده هاي كنترلQTLمنظور شناسايي به. مشخص شد

اي مركب و يابي فاصلهصفات مورد مطالعه از روش مكان
. استفاده گرديد) Win QTL Cartographer 2.5 )8افزار نرم

 map Chartها از نرم افزار QTLبراي ترسيم نقشه و محل 
تگي صفات با استفاده از محاسبه همبس .استفاده شد) 30(

  .انجام شد )SPSS 23 )13افزار نرم

  نتايج و بحث
به همراه  F4و  F3خانواده  103همبستگيهاي ساده فنوتيپي 

نشان داده  2براي صفات مورد مطالعه در جدول  والدين
در سال اول بيشترين همبستگي به صفات تعداد . شده است

از آن به صفات و پس ) 74/0**(سنبله و وزن كل سنبله 
تعلق ) 69/0**(تعداد سنبلچه در سنبله و طول سنبله 

تعداد سنبلچه در هر دو سال با طول سنبله . داشت
همبستگيهاي بالاي . دار داشتهمبستگي مثبت و معني

تعداد سنبلچه با طول سنبله ممكن است ناشي از هممكاني 
QTLكننده آنها باشدهاي كنترل .  
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  .جو حاصل از تلاقي ارقام باديا و كوير F4و   F3هايچندشكل مورد استفاده در تهيه نقشه پيوستگي جمعيت ISSRو  SSRي نشانگرها -1جدول 

  نشانگر  كروموزوم  توالي مستقيم /توالي معكوس   چند شكلي
 CTCCACGAATCTCTGCACAA/CACCGCCTCCTCTTTCAC  1  HVM20 )مورفپلي(

 TCCAGCCGAACAATTTCTTG/AGTACTCCCACACCACGTCC 2 HVM36 )مورفپلي(

 GGTCGGTTCCCGGTAGTG/TCCTGATCCAGAGCCACC 3 HVM27 )مورفپلي(

 GTCGGGCTCCATTGCTCT/CCGGTACCCAGTGACGAC 4 HVM67 )مورفپلي(

 AGTGGGGAATGAGAGAATGG/TGCTTGTGGGGCATCACAC 5 HVM30 )مورفپلي(

 AGACATCCAAAAAATGAACCA/TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 6 HVM65 )مورفپلي(

 AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/GTCGAAGGAGAAGCGGCCCTGGTA 7 HVM4 )مورفپلي(

  CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/TTGCACATATCTCTCTGTCACA  7  HVM49 )منومورف(
  ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/CACGCCCTCTCCCTAGAT 3 HVM33 )منومورف(
  ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGAACA  2 HVBKASI )منومورف(
  AGGACCGGATGTTCATAACG/CAAATCTTCCAGCGAGGCT  4 HVM68 )منومورف(
  TTAGGGCTACGGTTCAGATGTT/ACGTTGTTCTTCGCTGCTG  5 HVDHN7 )منومورف(
  AACGACGTCGCCACACAC/AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCAG  7 HVM5 )منومورف(
  CAATGATGCGGTGAACTTTG/CCTCGGATCTATGGGTCCTT  3 HVM60 )منومورف(
  CCGCCGATGACCTTCTC/ACCCACGACCTATGGCAC  1 HVM70 )منومورف(
  AGGAAGTCATTGCGTGAG/TGATCAAGAATGATAACATGG  6 HVM74 )منومورف(
  TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/TGAAAGGCCCCACAAGATAG  5 HVLEU )منومورف(
  TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/AAAGCAGACATGTAGGAGGTCA  7 HVM51 )منومورف(
 GGATTTTCTCAAGAACACTT/GCGTGAGTGCATAACATT 1 HVM43 )منومورف(

 CGGTTTCTGGTTGCTTGG/CGAAGGTCTCAGGCTTCATG 6 HVM31 )منومورف(

 CTTCGACACCATCACCCAG/ACCAAAATCGCATCGAACAT 3 HVM9 )منومورف(

 CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/CCCATTATTTATCTGTAGGAACGC 5 HVDHN9 )منومورف(

 CATGAATGAATGATTGGTTTTG/CGCATCCGTATGTATGAGTAA 5 HVM6 )منومورف(

 AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/CATCAAGGGCATCCTCATG 6 HVM13 )منومورف(

 ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/CCTAGCTAGTTCGTGAGCTACCTC 7 HVM7 )منومورف(

 CGCGCAAGCATGAATACTC/ACTCACAAGTGGCGCGTAC 1 HVM63 )منومورف(

 GATGTGAAGGCTGCCCTG/ACACGCCCTATTACCCAGTG 1 HVM64 )منومورف(

 CGATCAAGGACATTTGGGTAAT/AACTCTTCGGGTTCAACCAATA 6 HVM14 )منومورف(

 AACCCAGTAACACCGTCCTG/AGTTCCCTGACCCGATGTC 2 HVM54 )منومورف(

 GAGAGAGAGAGAGAGAA  - ISSR131 )مورفباند پلي 6( 

 CTCTCTCTCTCTCTCTG  - ISSR16 )مورفباند پلي 8( 

 CTCTCTCTCTCTCTCT  - ISSR20 )مورفباند پلي 4( 

 CTCTCTCTCTCTCTCTT  - ISSR22 )مورفباند پلي 7( 

 TCTCTCTCTCTCTCTCA  - ISSR29 )مورفباند پلي 7( 

 GAGGAGAGAGAGAGAG  - ISSR30 )مورفباند پلي 7( 

 GAGAGAGAGAGAGAGA  - ISSR31 )مورفباند پلي 5( 

 GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT  - ISSR38 )مورفباند پلي 7( 

 CTCCTCCTCCTCCTCCTCG  - ISSR47  )مورفباند پلي 8( 

 ACACACACACACACACACACTA  - ISSR48  )مورفباند پلي 6( 
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وجود همبستگيهاي بين صفات به وسيله اثرات پليوتروپي 
كننده آنها توجيه  يا پيوستگي شديد بين ژنهاي كنترل

هاي كنترل QTLوسيله ته اغلب بهصفات همبس. شود مي
شوند كه در نواحي مشابهي بر روي كروموزومها قرار مي

چنين نتايجي براي، وزن كل سنبله و ) 33و  20( دارند
تعداد سنبلچه، تعداد دانه در سنبله و تعداد سنبلچه در 
سنبله، وزن كل سنبله و طول سنبله در هر دو سال مشاهده 

پليوتروپي يا پيوستگي بين  در اين بررسي اثرات. شد
كننده صفات مورد بررسي را مورد تأييد قرار ژنهاي كنترل

همبستگي ) 7(و آستويت ) 29(ولدبوم و همكاران . داد
مثبت و بالايي را بين تعداد دانه در سنبله با عملكرد دانه 

  .گزارش نمودند

: هاي صفات موردبررسي در سال اولQTLشناسايي 
QTLخانواده  103نده صفات مورد مطالعه در كنهاي كنترل

جو حاصل از تلاقي ارقام باديا و كوير در دو سال، جمعيت 
F3  سال اول و جمعيتF4  1و شكل  3سال دوم در جدول 

شود طوري كه ملاحظه ميبه .نشان داده شده است
كننده كليه هاي كنترلQTLدر برگيرنده  4كروموزوم 

- يابي فاصلهحاصل از مكان نتايج. صفات مورد مطالعه بود

اي مركب براي تعداد دانه در سنبله حاكي از تظاهر يك 
QTL  پيوسته به نشانگر  4واقع بر كروموزومISSR36-1  با
درصد از كل واريانس فنوتيپي و نقش افزاينده  9/12 توجيه

ميزان  .آللهاي والد باديا در كنترل اين صفت شناسايي شد
LOD  براي اينQTL  2جدول(بود  49/2برابر .(

يابي جايگاه به منظور مكان) 18(ميكولوچك و همكاران 
صفات كمي براي عملكرد دانه و صفات مرتبط با آن در 
- جمعيت جو بهاره حاصل از تلاقي ارقام اروپايي و سوريه

 12. شناسايي كردند QTL 89اي در طول سه سال زراعي 
QTL بي شد همه يابراي تعداد دانه در سنبله اصلي مكان
QTL هاي شناسايي شده براي تعداد دانه در سنبله در

داراي اثرات منفي بر تعداد  2H.7و  H6و  H2كروموزوم 
  .دانه در سنبله داشتند

با توجيه  QTLنيز يك ) 2جدول (براي تعداد كل سنبله 
 درصد از واريانس فنوتيپي اين صفت در فاصله 5/10

 4 ر كروموزومد ISSR20-1و  ISSR38-1 نشانگرهاي
شناسايي شد اين مكان با نقش كاهنده آلل والد باديا در 

به ) 24(رن و همكاران . كنترل تعداد كل سنبله سهيم بود
كننده صفات زراعي و هاي كنترلQTLيابي منظور مكان

جمعيت دابلد هاپلوييد جو حاصل  122كيفيت صفات در 
 166ز با استفاده ا Huaai 11 × Huadamai 6از تلاقي 

نشانگر ريز  ماهواره در طول سه سال زراعي با استفاده از 
در . شناسايي نمودند QTL 17اي مركب يابي فاصلهمكان

براي تعداد سنبله شناسايي كردند كه  QTLسال دوم يك 
تعداد سنبلچه هممكان  QTLبا  7در كروموزوم  QTLاين 

درصد از واريانس فنوتيپي اين صفت را  36/15بود و 
باعث كاهش تعداد سنبله  -70/0وجيه كرد و اثر افزايشي ت

اي براي اين صفت QTLدر سال اول و سوم هيچ . شد
  .شناسايي نكردند

  .حاصل از تلاقي ارقام باديا و كوير F4 و F3ضرايب همبستگي بين صفات مورد مطالعه در جمعيت  -2جدول 

  صفت تعداد كل سنبله وزن كل سنبله نه در سنبلهتعداد دا تعداد سنبلچه در سنبله طول سنبله طول ريشك
  تعداد كل سنبله   74/0** - 04/0 06/0 18/0 - 06/0
 وزن كل سنبله 64/0**  10/0 20/0* 19/0* 08/0

 تعداد دانه در سنبله - 03/0  39/0**   49/0** 46/0** 30/0**
 تعداد سنبلچه در سنبله -03/0 39/0** 96/0**   69/0** 27/0**

 طول سنبله - 07/0  34/0**  89/0**  89/0**   09/0

 طول ريشك -17/0 -03/0 -005/0  -005/0  02/0  

  .باشد مي درصد پنج و يك احتمال سطح در بودن دار معني دهنده نشان به ترتيب**: ،*
  .است F4و پايين قطر جدول ضريب همبستگي براي جمعيت  F3اعداد بالاي قطر جدول ضريب همبستگي براي جمعيت 
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 .حاصل از تلاقي ارقام باديا و كوير F4 و F3هاي صفات مورد مطالعه در جمعيتهايQTL -3ل جدو

جهت 
 آلل

ضريب 
 تبيين

 اثرافزايشي
موقعيت 

 )مورگان سانتي(
LOD نشانگرهاي مجاور كروموزوم* 

QTL صفت 

    1393سال     

5/10 باديا  74/179 -  70 49/2  4 ISSR20-1-ISSR38-1 qNS-4 بلهتعداد كل سن  

9/12 باديا  31/175  0 08/3  4 ISSR36-1 qNGS-4a تعداد دانه در سنبله 
9/19 كوير  50/9  42 97/4  3 ISSR131-3-ISSR47-8 qAL-3a طول ريشك 

01/1 15 باديا  68 62/3  3 ISSR29-7-ISSR31-5 qAL-3b  

1394سال          

38/6 31 باديا  0 40/8  4 ISSR31-6 qSW-4a وزن كل سنبله 
- 51/3 12 ركوي  68 07/3  4 ISSR20-1 qSW-4b  

- 19/6 10 كوير  100 47/2  4 ISSR38-3-ISSR131-1 qSW-4c  

1/21 باديا  37/6  136 30/5  4 ISSR131-1-ISSR16-4 qSW-4d  

-22/21 34 كوير  2 59/9  1 ISSR16-5-ISSR29-3 qNGS-1 تعداد دانه در سنبله 
57/10 13 باديا  68 24/3  4 ISSR20-1 qNGS-4b  

-42/20 25 كوير  136 50/6  4 ISSR131-1-ISSR16-4 qNGS-4c  

3/31 كوير  90/35-  2 38/8  4 ISSR36-1-ISSR16-8 qNSS-4a 

تعداد سنبلچه در 
 سنبله

5/11 كوير  80/15-  34 73/2  4 ISSR22-5-ISSR47-5 qNSS-4b  

54/18 13 باديا  68 11/3  4 ISSR20-1 qNSS-4c  

6/20 كوير  94/32-  136 14/5  4 ISSR131-1-ISSR16-4 qNSS-4d  

-50/25 31 باديا  2 32/8  4 ISSR36-1-ISSR16-8 qSL-4a طول سنبله 

-58/10 10 باديا  34 4/2  4 ISSR22-5-ISSR47-5 qSL-4b  

-59/23 20 باديا  136 21/5  4 ISSR131-1-ISSR16-4 qSL-4c  

-8/6 12 باديا  2 95/2  4 ISSR36-1-ISSR16-8 qAL-4 شكطول ري  

  .مربوطه نزديكتر هستند QTLنشانگرهايي كه زيرشان خط كشيده شده به *: 

بر ) qAL-3b و QTL )qAL-3aبراي صفت طول ريشك دو 
مكانهاي ژني افزاينده . شناسايي شد 3روي كروموزوم 

هاي QTLمجموع . طول ريشك در هر دو والد وجود دارد
 درصد از 15و  9/19موجود در سال اول به ترتيب 

  . تغييرات فنوتيپي صفت طول ريشك را توجيه نمودند

: هاي صفات مورد بررسي در سال دومQTLشناسايي 
جايگاه واجد  19براي صفات بررسي شده در مجموع 

QTL )4  جايگاه در سال دوم 15جايگاه در سال اول و (
واريانس فنوتيپي توجيه شده به وسيله اين . به دست آمد

QTL بيشترين و كمترين . متغير بود درصد 10- 34ها از
واريانس فنوتيپي به ترتيب براي تعداد دانه در سنبله و وزن 

در دامنه  LOD. دست آمدو طول سنبله در سال دوم به

به  LODبيشترين و كمترين . قرار داشت 59/9 – 40/2
هاي تعداد دانه در سنبله و طول QTLترتيب مربوط به 

براي طول  QTLل دوم سه در سا. سنبله در سال دوم بود
 4بر روي كروموزوم  )qSL-4cو  qSL-4a ،qSL-4b(سنبله 

مورگان سانتي 136و  34، 2به ترتيب در جايگاههاي 
درصد از واريانس فنوتيپي  60شناسايي شد كه در مجموع 
ترين نشانگرها به اين  نزديك. اين صفت را توجيه كردند

QTL ها به ترتيبISSR36-1 ،ISSR22-5 و ISSR131-1 
 - 59/23و  - 58/10، - 50/25بود و داراي اثر افزايشي 

-به منظور شناسايي و نقشه) 32(وانگ و همكاران . بودند

لاين دابلد هاپلوييد جو و  92يابي ژن كوتولگي در 
براي طول سنبله،  QTLهمبستگي آن با صفات زراعي دو 
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براي طول ريشك  QTLبراي تعداد دانه و يك  QTLيك 
درصد از  81تا  70شناسايي كردند كه  H3در كروموزوم 

وانگ و . كردواريانس فنوتيپي صفت مربوطه را كنترل مي
يابي صفات زراعي در جو به منظور مكان) 31(همكاران 

براي طول  QTL سه  SSRو  SNP توسط نشانگرهاي 

به يابي كردند كه مكان 7و  7، 2سنبله در كروموزومهاي 
درصد از واريانس فنوتيپي  72/52و  07/3، 70/18ترتيب 

براي تعداد سنبله  QTL صفت مربوطه را كنترل كرد و يك 
براي تعداد سنبلچه در سنبله  QTLو شش  5در كروموزوم 
  .شناسايي كردند

  
  .كوير ×حاصل از تلاقي ارقام باديا  F4 و  F3هايت سنبله در جمعيتهاي مرتبط با صفاQTLيابي نقشه ژنتيكي استفاده شده جهت مكان -1شكل 

  )سال اول(سنبله  كل تعداد  

  )سال دوم(وزن كل سنبله   

  )سال اول و دوم(تعداد دانه در سنبله   

  )سال دوم(تعداد سنبلچه در سنبله   

  )سال دوم(طول سنبله   

  )سال اول و دوم(ريشك  طول  

، صفت تعداد 1ايي شده روي كروموزوم شناس QTLتنها 
 كند براي تعداد دانه در سنبله سهدانه در سنبله را كنترل مي

QTL بيشترين اثر مربوطه در سال دوم . شناسايي شدQTL 

در فاصله نشانگرهاي ( 1واقع بر روي كروموزوم 
ISSR16-5  وISSR29-3(  باLOD  يابي مكان 59/9معادل

نس فنوتيپي صفت را توصيف درصد از واريا 34شد كه 
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آلل والد كوير باعث افزايش تعداد دانه در سنبله شده كرد، 
 4 ديگر روي كروموزوم QTLدر حالي كه دو . است

)qNGS-4b پيوسته به نشانگر ISSR20-1 (و )qNGS-4C 
شناسايي  )ISSR16-4و  ISSR131-1 در فاصله نشانگرهاي
س فنوتيپي درصد از واريان 25و 13شد كه  به ترتيب 
به منظور ) 6(نژاد و همكاران مهدي .صفت را كنترل كردند

هاي كنترل كننده صفات فنولوژيك و QTLيابي نقشه
لاين اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي  167مورفولوژيك 

Seri M82  وBabax  براي تعداد دانه در سنبله يكQTL 
درصد از  7شناسايي كردند كه  6Bبر روي كروموزوم 

 QTLكرد و با يانس فنوتيپي صفت مربوطه را كنترل ميوار
به ) 17(مرضا و همكاران . عملكرد بيولوژيك هممكان بود

يابي عملكرد و صفات مرتبط با آن در جمعيت منظور مكان
با استفاده  Ning7840 × Clarkاينبرد لاين حاصل از تلاقي 

تعداد هشت  SSRنشانگر  47و  AFLPنشانگر  363از 
QTL 1اي تعداد دانه در سنبله بر روي كروموزومهاي برA ،

1B ،3B ،2D ،6A  4وB شناسايي كردند.  

 QTLاي مركب چهار يابي فاصلهبا استفاده از روش مكان
)qNSS-4a ،qNSS-4b ،qNSS-4c  وqNSS-4d(  براي تعداد

يابي مكان 4سنبلچه در سنبله در سال دوم در كروموزوم 
ها به ترتيب QTLها به اين ترين نشانگر شدند و نزديك

و  ISSR36-1 ،ISSR22-5 ،ISSR20-1نشانگرهاي 
ISSR131-1  كه چهار بودندQTL  درصد از  75در مجموع

لي و همكاران . تغييرات فنوتيپي صفت را تبيين كردند
هاي كنترل كننده عملكرد و اجزاي QTLيابي مكان) 15(

نشانگر  60عملكرد را در جمعيت جو بهاره با استفاده از 
براي تعداد سنبلچه  QTLريز ماهواره انجام دادند آنها سه 

 8/36تا  5/7ها QTLدر سنبله شناسايي كردند كه اين 
 LOD 24/1درصد از واريانس فنوتيپي صفت مربوطه را با 

  .توجيه كردند 08/8تا 

، QTL )qSW-4aبراي وزن كل سنبله در سال دوم چهار 

qSW-4b ،qSW-4c  وqSW-4d(  در  4روي كروموزوم

مورگان شناسايي سانتي 136و  100، 68جايگاههاي صفر، 
ها به QTLميزان واريانس فنوتيپي توجيه شده با اين . شد

درصد بود و به ترتيب داراي  1/21و  10، 12، 31ترتيب 
دو . داشتند 37/6و  - 19/6، -51/3، 38/6اثر افزايشي 

QTL )qSW-4a و qSW-4b( شانگرهاي به ترتيب با ن
ISSR31-6  وISSR20-1  دو پيوستگي داشتند وQTL 

)qSW-4c  وqSW-4d ( در مجاورت نشانگرهايISSR38-3 
به ) 19(نرجسي و همكاران . قرار داشتند ISSR131-1و 

كننده صفات زراعي، هاي كنترلQTLمنظور شناسايي 
جمعيت اينبرد لاين  179عملكرد و اجزاي عملكرد 

 × Attila/Kauzم حاصل از تلاقي گند (RIL)نوتركيب 
Karchia  محيط نرمال 5محيط شور و  5(محيط  10در (

نشانگر 108و  (SSR)نشانگر ريز ماهواره  10با استفاده از 
(DArT)  دوQTL  براي وزن سنبله در كروموزومهايA2  و

B6  درصد از  5/6و  4/12شناسايي كردند كه به ترتيب
  .توجيه نمود واريانس فنوتيپي صفت مربوط را

بر روي  QTLبراي صفت طول ريشك در سال دوم يك 
والد باديا باعث افزايش طول . شناسايي شد 4كروموزوم 
درصد از  12موجود در سال دوم  QTL. ريشك شد

. تغييرات فنوتيپي صفت طول ريشك را توجيه نمود
هاي QTLيابي به منظور مكان) 27(سامري و همكاران 

اينبرد لاين خالص جو  99زراعي در  كننده صفاتكنترل
 Kanto Nakateو  Azumamugiزراعي حاصل از تلاقي 

Gold  در طول دو سال زراعي ششQTL  براي طول
ها بر روي QTLريشك شناسايي كردند كه يكي از اين 

درصد از واريانس  76قرار داشت كه  H3كروموزوم 
  .فنوتيپي صفت مربوطه را توجيه كرد

 QTLبه عنوان يك  QTLتوصيف يك چنانچه مبناي 
درصد واريانس فنوتيپي  10بزرگ اثر را توجيه بيش از 

 QTL 19، از بين )23(صفت مربوطه در نظر گرفته شود 
مربوط به  QTL 17كه در سال اول و دوم شناسايي شدند 

ميزان ضريب . صفات موردبررسي از نوع بزرگ اثر بودند
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ها از QTLده به وسيله تبيين يا واريانس فنوتيپي توجيه ش
پايين بودن ميزان ضريب تبيين براي . متغير بود 15تا  5/10

هاي QTLدهد كه احتمالاً ها نشان ميQTLبعضي از 
انفرادي ديگري براي اين صفات وجود دارند كه با توجه 

  ).  25(اند ها شناسايي نشدهQTLبه اثر كم هر يك از اين 

QTLد مطالعه در سال اول هاي مشترك براي صفات مور
يابي شده براي هاي مكانQTLجايگاه كروموزومي : و دوم

برخي از . ارائه شده است 1صفات مورد مطالعه در شكل 
QTL هاي مذكور داراي اثرات پليوتروپيك بوده و در

در سال اول و دوم  QTLيك . چندين صفت تكرار شدند
ه مشترك براي صفات وزن كل سنبله و تعداد دانه در سنبل

كروموزوم  ISSR31-6مشترك پيوسته با نشانگر  QTL. بود
درصد از تغييرات فنوتيپي  31/0و  9/12چهارم، به ترتيب 

صفات تعداد دانه در سنبله و وزن كل سنبله را توجيه كرد 
اثر افزايشي آللها نشان داد كه آللهاي افزاينده هر دو صفت 

  .در والد باديا قرار داشت

شناسايي  QTL 19ها نشان داد از QTLزومي جايگاه كرومو
شده در سال اول و دوم، برخي داراي مكان كروموزومي 

اين موضوع احتمالاً به دليل پيوستگي . مشترك بودند
ناحيه بين . ژنتيكي و يا اثر پليوتروپيك ژني است

 4در كروموزوم  ISSR16-4و  ISSR131-1نشانگرهاي 
اد دانه در سنبله، تعداد هاي وزن كل سنبله، تعدQTLحامل 

و بين نشانگرهاي . سنبلچه در سنبله و طول سنبله بود
ISSR36-1  وISSR16-8 ،QTL ،هايي براي طول ريشك

در ناحيه . طول سنبله و تعداد سنبلچه در سنبله قرار داشتند
هاي تعداد ISSR47-5 ،QTLو  ISSR22-5بين نشانگرهاي 

هاي QTL. يي شدندسنبلچه در سنبله و طول سنبله شناسا
وزن كل سنبله و تعداد دانه در سنبله پيوسته به نشانگر 

ISSR36-1  و  4در كروموزومQTL هاي تعداد دانه در
سنبله، وزن كل سنبله و تعداد سنبلچه در سنبله پيوسته به 

  .يابي شدندمكان 4در كروموزوم  ISSR20-1نشانگر 

  گيرينتيجه

زايشي مثبت و منفي، هايي با اثرهاي افQTLشناسايي 
بيانگر انتقال آللهاي مطلوب در اين جايگاهها از هر دو والد 

هاي توانند در برنامهبه نتاج بود كه والدين حاضر مي
هاي شناسايي با QTLبرخي از . اصلاح جو استفاده شوند

تبيين درصد بالاتري از تغييرات فنوتيپي صفات مورد 
اخته شدند كه بزرگ اثر شن QTLمطالعه به عنوان 

هاي توانند در برنامهها ميQTLنشانگرهاي پيوسته با اين 
هاي برتر و اصلاح به كمك نشانگر جهت گزينش خانواده

  .انتقال آللهاي مطلوب استفاده گردند

  منابع
مطالعه ). 1387. (، و فابريكي، ص.ح.، فتوكيان، م.احمدي، ج -1

هاي QTL و (SSR)پيوستگي بين نشانگرهاي ريز ماهواره 
. مجله ژنتيك نوين. )sativa Oriza(اجزاي عملكرد در برنج 

 .55- 45، ص 3، دوره 4شماره 

 وراثتي تنوع بررسي). 1392. (، و مظفري، ج.، عباسپور، ن.بيگي، ا -2
 از استفاده با Crocus جنس خودروي هاي گونه و زراعي ارقام

 يمولكول و سلولي هايپژوهش مجله. ايران در ISSR نشانگر
  .164-173 ):2(26 جلد: )ايران شناسي زيست مجله(

 نحوه تعيين). 1391( .ر ،عشقي ، و.، الففرشاد پور  ،.م ،رحيمي -3
 ،جو در زراعي صفات كننده كنترل يژنها يابيمكان و توارث

- 35 ص ،2 دوره ،3 شماره .زراعي گياهان فناوري زيست مجله
48.  

). 1393. (الف.، و سيد طباطبايي، ب.م.، رضايي، ع.نيا، فشاهين -4
 و عملكرد (QTL)كمي  صفات كننده لكنتر ژني يابي مكان
جلد . نژادي نهال و بذرجو، مجله به هاي لاين در عملكرد اجزاء

 .101-85، ص 1شماره  1-30

- توده ژنتيكي تنوع ارزيابي ).1394( .ر افضل، و ،.م نقاب، قربانزاده -5

Carthamus ( گلرنگ خارجي هايژنوتيپ و ايراني هاي

tinctorius( نشانگر و مورفولوژيكي صفات از استفاده با 
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Abstract 

In order to identify QTLs controlling traits related to spike population of 103 F3 and F4 
family of barely derived from the cross of Badia and Kavir were assessed based on a 
randomized complete block design with three replications at the Agriculture and Natural 
Resource of Gonbad Kavous University in 2014 and 2016. The studied traits were a 
grains number in spike, spike length, spikelets in spike, total spike weight, total spike 
and awn length. Based on a composite interval mapping, nineteen QTLs were identified 
for the studied traits. Phenotypic variation that was explained by these QTLs, varied 
from 10-34%. The highest phenotypic variations were related to awn length and grains 
in a spike in the first and second year respectively. The Highest and lowest LOD scores 
were obtained for the QTLs of grains in the spike and spike length in the second year 
respectively. Negative and positive additive effects for identified QTLs showed the 
inheritance of favorable alleles from both parental lines to progenies in the detected 
loci. For the studied traits, five QTLs colocated for grain number per spike, spike 
weight, number of spikelets per spike, spike length and awn length. The markers 
showed tight linkage with major QTLs, could be used in marker assisted selection 
breeding programs for selection of superior family and incorporating of favorable 
alleles in to commercial barley varieties. 
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