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  چکيده     
های کامل تصادفی با سه کننده برخی صفات زراعی در جو، آزمایشی در قالب طرح بلوکهای کنترلQTLیابی منظور نقشهبه

 جو حاصل از تلاقی ارقام  3Fخانواده نسل  111اجرا شد. مواد گیاهی شامل  گنبدکاووستکرار در مزرعه پژوهشی دانشگاه 

جز وزن سنبله و تعداد سنبلچه در ها برای کلیه صفات بهبود. نتایج تجزیه واریانس نشان داد که اختلاف خانواده کومینو ×بادیا

دهنده وجود ترکیبات باشد. برای صفات مورد ارزیابی تفکیک متجاوز مشاهده شد که نشاندار میسنبله در سطح یک درصد معنی

 2/932تهیه شد که  iPBSآلل چند شکل  99و  SSRنشانگر  7لی متفاوت در والدین است. نقشه پیوستگی با استفاده از آل

زده، تعداد روز تا رسیدگی برای صفات تعداد بذر جوانه QTL 4داد. در مجموع مورگان از ژنوم جو را پوشش می سانتی

درصد بود.  4/11ها QTLشده توسط گردید. حداکثر تغییرات فنوتیپی توجیهفیزیولوژیک، تعداد کل پنجه و وزن سنبله شناسایی 

 مکان بودند. هم qNS-6 ،qTT-6های QTLشده نشان داد های ژنی شناساییبررسی مکان

 

 .iPBS ،QTLنقشه لینکاژی، نشانگرهای مولکولی،  ها:واژهکليد
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 مقدمه

کننده بیش ین گیاهان زراعی کره زمین و تأمینتر مهمغلات 

از سه چهارم انرژی و یک دوم پروتئین مورد نیاز بشر بوده، 

[. جو از نظر 1]و پایه اصلی تغذیه و بقای بشر هستند

اقتصادی مهم و دارای مصارف انسانی، دامی و حتی درمانی 

وان عنباشد. یکی از موارد مهم استفاده جو در جهان بهمی

.[5مالت و یا غنی کردن محصولات غذایی است ]

مصنوعی  گیریجو گیاهی خودگشن است که دورگ

بندی صفات متعدد در شود. طبقه سادگی در آن انجام میبه

گیرد. تعداد زیادی از این صفات، آسانی صورت میآن به

های نشانگر عنوان ژنارزش اقتصادی ندارند لیکن به

مهمی که ارزش اقتصادی دارند  هایممکن است با ژن

همبستگی داشته باشند. بنابراین در مطالعات ژنتیکی 

علت انتشار وسیع در نقاط مختلف به .[4اهمیت دارند ]

مطالعات ژنتیکی  (n=7)دنیا و تعداد کم کروموزوم 

متعددی در جو صورت گرفته است.

علت خنثی بودن و نداشتن نشانگرهای مولکولی به

پذیری از تأثیردلیل عدم بر صفت و نیز به آثار مستقیم

های یابی ژنعوامل محیطی، ابزارهای مناسبی برای مکان

مختلف و گزینش غیرمستقیم برای صفات هدف هستند. 

در این راستا نشانگرهایی که دارای توزیع ژنومی مناسب 

یت بالایی دارند و کارایی استفاده از آنها حهستند ارج

نشانگرهای مولکولی در  یریکارگهب[. 8یابد ]افزایش می

های پیوستگی به میزان زیادی بر توانایی ترسیم نقشه

های اخیر افزوده است.  های ژنتیکی در سال تجزیه

های ساده تکراری به دلیل  نشانگرهای ریزماهواره یا توالی

چندشکلی بالا، همبارز بودن، مکان کروموزومی مشخص، 

ین کاربرد زیادی در تهیه سادگی و هزینه به نسبت پای

[. 19و  15اند ]های پیوستگی پیدا کردهنقشه

اصلی متحرک در ژنوم گیاهان  ها عناصر رتروترنسپوزون

جا هحد واسط در ژنوم جاب RNAهستند و از طریق یک 

یابی همچنین بسیاری از مطالعات توالی .[13شوند ] می

ها نژنومی حاکی از توزیع و حضور وسیع رتروترنسپوزو

ها است. بنابراین در نواحی یوکروماتینی و اطراف ژن

های مهم زراعی شناسایی نشانگرهای بسیار نزدیک با ژن

 .[17پذیر است ]با استفاده از این نشانگرها امکان

                             کننده صفات کم ی نقش مهم ی در های کنترل مطالعه ژن

 تر صفاتکند، زیرا بیشنژادی گیاهان و حیوانات ایفا می به

                                           های اقتصادی مانند عملکرد، از نوع صفات کم ی  دارای ارزش

              های کم ی کوچک طور معمول اثر ژنکه بههستند. ازآنجایی

ها است، شناسایی و تعیین دقیق تعداد و محل قرارگیری آن

ژنوم مشکل بوده بنابراین به جای اصطلاح ژن، از  در

 ها استفادهبرای آن (QTLs)                     اصطلاح لوکوس صفت کم ی 

شود که به قسمتی از ژنوم گفته می QTLشود. در واقع  می

طور معمول شامل تعداد گذارد و به                      روی صفت کم ی تأثیر می

باشد که همه یا بعضی و یا های ژنی می زیادی ژن یا مکان

[. 9شوند ]                       ها به صفت کم ی مربوط میگاهی حتی یکی از آن

هایی در ها، تعیین و تشخیص مکانQTLیابی هدف از مکان

                                دار با تغییرات فنوتیپی صفت کم ی ژنوم است که رابطه معنی

مورد مطالعه دارند و تحقق این امر پیش نیاز انتخاب به کمک 

برای صفت مورد گزینش است. دستاورد  1(MAS)نشانگر 

                                    تسهیل مطالعه توارث پیچیده صفات کم ی  QTLمهم تجزیه 

 [. 27همانند توارث صفات مندلی ساده است ]

لاین هاپلوئید مضاعف جو  72ای با استفاده از در مطالعه

یابی شد مکان Morex × Steptoe ،23 QTLحاصل از تلاقی 

روز تا شروع  QTLروز تا گلدهی، چهار   QTLکه سه 

 QTLروز تا رسیدگی فیزیولوژیک، سه  QTLدهی، دو سنبله

تعداد سنبله در  QTLطول سنبله، دو  QTLارتفاع بوته، دو 

وزن هزاردانه،  QTLتعداد دانه در سنبله، سه  QTLبوته، یک 

عملکرد دانه را کنترل  QTLدرصد پروتئین و یک  QTLدو 

                                                                                    
1. Marker Assisted Selection 
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ها QTLوسیله این شده بهکردند. واریانس فنوتیپی توجیهمی

[. در پژوهشی دیگر 23درصد متغیر بود ] 1/91تا  9/11از 

بین دو ژنوتیپ جو در سه حاصل از تلاقی  3Fخانواده  91

( مورد بررسی قرار گرفتند. Mean،Kerman،Karajمنطقه )

 RAPDنشانگر  71نقشه پیوستگی این تلاقی بر اساس 

برای وزن هزاردانه در  QTLچهار ساخته شد. در این مطالعه 

طول سنبله در سه عدد برای ، Meanو  Kermanدو منطقه 

، هفت عدد برای ارتفاع گیاه در سه Meanو  Karajدو منطقه 

تعداد  ، سه عدد برایMeanو  Karaj ،Kermanمنطقه 

سنبلچه در سنبله در هر سه منطقه، شش عدد برای طول 

ریشک در هر سه منطقه، نه عدد برای تعداد دانه در سنبله در 

 Karajهر سه منطقه، دو عدد برای تعداد سنبله در دو منطقه 

 وسیله اینشده بهد که واریانس توجیهشناسایی ش Kermanو 

QTL [. در مطالعه 9درصد متغیر بود ] 9/48تا  5/12ها از

یابی صفات مربوط به خصوصیات منظور مکاندیگری که به

حاصل از تلاقی ارقام بادیا جو  4Fو  3Fهای سنبله در خانواده

و  SSRو کومینو انجام گرفت، با استفاده از نشانگرهای 

iPBS ای مرکب، در مجموع ده برداری فاصلهو روش نقشه

QTL  شناسایی شد. ازQTLهای شناسایی شده دو QTL  در

کنترل ژنتیکی تعداد دانه در سنبله، سه عدد در کنترل طول 

سنبله، دو عدد در کنترل تعداد کل سنبله، یک عدد در کنترل 

وزن کل سنبله، یک عدد در کنترل طول دانه و یک عدد در 

شناسایی  منظور به[. این پژوهش 3ترل قطر دانه دخیل بود ]کن

QTLکننده صفات زراعی و تهیه نقشه پیوستگی با  های کنترل

، بررسی ارتباط iPBSو  SSRاستفاده از نشانگرهای 

QTL3های نسل  های صفات مختلف با یکدیگر در خانوادهF 

 کومینو انجام گرفت. ×جو حاصل از تلاقی ارقام بادیا 

 

 هااد و روشمو
 فنوتيپي ارزيابي و گياهي مواد

کننده صفات زراعی در های کنترلQTLیابی منظور مکانبه

حاصل از تلاقی  3Fخانواده نسل  111جو، آزمایشی با 

ارقام بادیا )والد پدری( و کومینو )والد مادری( در قالب 

های کامل تصادفی با سه تکرار در سال زراعی طرح بلوک

مزرعه تحقیقات دانشکده کشاورزی در  94-1393

توان به دانشگاه گنبد اجرا شد. از صفات والد بادیا می

عملکرد بالا و حساس به ورس و والد کومینو عملکرد 

پایین و مقاوم به ورس اشاره کرد. محل مورد آزمایش در 

 12درجه و  55و در شرق گرگان کیلومتری شمال 111

دقیقه عرض شمالی  19 درجه و 37دقیقه طول شرقی و 

زمستان به نسبت سرد و مرطوب  گنبدکاووسقرار داشت. 

ای( دارد.  وهوای مدیترانهو تابستان گرم و خشک )آب

 متر یلیم 447 گنبدکاووسساله در  11متوسط بارندگی 

صورت  بوده است. بیشتر نزولات جوی در این شهر به

 باران در زمستان و اوایل بهار است. 

و دو والد(  3Fخانواده  111ردیف ) 112شامل  تکرارهر 

متر بود. کاشت سانتی 21متر و فاصله بین ردیف  1به طول 

های ذرصورت دیم انجام شد. صفات تعداد ب آبان به 19در 

جوانه زده، تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک، تعداد کل 

پنجه، وزن سنبله، وزن هزاردانه، تعداد سنبلچه در سنبله و 

تجزیه واریانس با استفاده از گیری شدند. کرد دانه اندازهعمل

و ترسیم نمودارهای توزیع فراوانی  23نسخه  SASافزار نرم

صفات و محاسبه ضریب همبستگی فنوتیپی پیرسون با 

منظور تخمین به انجام گرفت. 23نسخه  SPSSافزار نرم

 استفاده شد: (1پذیری از فرمول )وراثت

(1            )                                     δ
2

P h
2
=δ

2
G/  

h بیترتبه که
δ ،یعموم یریپذ برآورد وراثت 2

2
G 

δو  یکیژنت انسیوار
2
P نیهمچن. است یپیفنوت انسیوار 

 (3( و )2) یهافرمول از یپیفنوت و یکیژنت تنوع بیضر

 محاسبه شدند:

(2) CVP = √VP /  ̅ ×111 

(3) CVG = √VG /  ̅ ×111 
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CVg  ،ضریب تنوع ژنتیکیCVP  ،ضریب تنوع فنوتیپی

VP  ،واریانس فنوتیپیVG میانگین  ̅  واریانس ژنتیکی و

 [.24باشد ]صفت مورد مطالعه می

 

ای ژنومي و انجام واکنش زنجيره DNAاستخراج 

SSRپليمرازی با آغازگرهای 
iPBSو  1

2 

ه برگ تازه از هر بوت 4تا  3برای انجام ارزیابی ژنوتیپی، 

انتخاب و در یک تکه ورقه آلومینیوم نازک قرار داده شد 

و در یونولیت حاوی یخ به آزمایشگاه منتقل شد. 

گراد  درجه سانتی -21برگی بلافاصله در فریزر  های نمونه

همراه ازت مایع در هاون چینی ها بهنمونه قرار داده شد.

آمدن بافت پودری سفید، به دستسابیده شدند و پس از به

منتقل شدند و برای گرم( میلی 41)به مقدار  5/1تیوپ 

حفظ گردید. در زمان  -C21°در فریزر  DNAاستخراج 

به  DNAها از فریزر خارج و استخراج استخراج، نمونه

 [ انجام گرفت.11] CTABش رو

ها با انجام الکتروفورز روی ژل کمیت و کیفیت نمونه

درصد تعیین شد. برای تفکیک باندها از ژل آگارز  8/1آگارز 

-درصد استفاده شد. برای رنگ 9درصد و ژل اکریلآمید  5/1

 29از بین  استفاده شد. [7ها از روش نیترات نقره ]آمیزی ژل

با والدین چندشکلی  SSRنشانگر  7نشانگر مورد بررسی، 

منظور افزایش نشانگر در نشان دادند و انتخاب شدند. به

که دارای محتوای اطلاعات زیادی  iPBSنشانگر  11نقشه، از 

(. معیار انتخاب آغازگرها برای 1باشند استفاده شد )جدول 

(، میزان PICترتیب میزان اطلاعات چندشکلی )این تحقیق، به

هتروزایگوستی و تعداد آلل مشاهده شده بود. آغازگرهای 

iPBSاس انتخاب شدند که در تحقیقات قبلی ، نیز بر این اس

حداکثر تعداد باند و درصد چندشکلی را داشتند. آغازگرهای 

صورت لیوفیلیزه تهیه گردید و پس از حل مورد بررسی، به

                                                                                    
1. Simple Sequence Repeat 

2. Inter Primer Binding Site  

دیونیزه )آب فاقد یون( طبق  آبکردن و رقیق ساختن با 

 -C21°عنوان ذخیره اصلی در دمای دستورالعمل مربوط، به

 مراز در دستگاهای پلیواکنش زنجیره نگهداری شدند.

 ساخت کشور iCycler (BIORADمدل  ترموسایکلر

 2/1به حجم  PCRهای تیوپ برای تایی 99 بلوک با آمریکا(،

 .شد انجام لیترمیلی

 

 QTLشناسايي  و پيوستگي نقشه تهيه

 Map Manager QTXافزار برای تهیه نقشه ژنتیکی از نرم

بعد از ارزیابی صفات زراعی و [ استفاده شد. 19]  17

توزیع کیفی مورد مطالعه، ابتدا آزمون نرمال بودن  صفات

 در)آزمون چولگی و کشیدگی( انجام شد و  اشتباهات

انجام شد.  ها، تبدیل داده مناسبدار بودن آنمعنی صورت

اشتباهات مربوط به  پس از اطمینان از نرمال بودن توزیع

استفاده از  کننده صفات باهای کنترلQTL، تمام صفات

[ شناسایی شدند. برای یافتن رابطه 22] QGENE افزارنرم

، از QTLهای فنوتیپی و ژنوتیپی و انجام تجزیه  بین داده

[ استفاده شد و 29ای مرکب ] یابی فاصله روش مکان

عنوان ناحیه بود به LODای که واجد بالاترین مقدار  نقطه

شناسایی شد. آستانه  QTLبا بیشترین احتمال وجود 

LOD  برای شناساییQTL و حداقل پویش  5/2ها برابر

های  مورگان منظور گردید. همچنین نشانگرسانتی 2ژنومی 

همراه اثرات کننده صفات به های کنترلQTLپیوسته با 

ژنتیکی افزایشی و میزان تبیین تغییرات فنوتیپی صفات، 

ستفاده از کننده و با ا های کنترلQTLتوسط هریک از 

 QTLبرآورد شدند. سپس جایگاه دقیق  EMالگوریتم 

مورگان تعیین سانتی برحسبهای طرفین،  نسبت به نشانگر

، سپس q[ ابتدا حرف 21ها براساس ]QTLگذاری  شد. نام

صورت حروف بزرگ نوشته علامت اختصاری صفت به

کمک یک خط تیره از شماره کروموزومی که شد و به

QTL  شناسایی شده بود جدا شد.بر روی آن 
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 کومینو ×جو حاصل از تلاقی ارقام بادیا  F3چندشکل مورد استفاده در تهیه نقشه پیوستگی جمعیت  iPBS و SSRنشانگرهای  .1جدول 
 پرایمر کروموزوم توالی آغازگرها وضعیت

 CTCCACGAATCTCTGCACAA/CACCGCCTCCTCTTTCAC 1 HVM20 مورفپلی
 CCGCCGATGACCTTCTC/ ACCCACGACCTATGGCAC 1 HVM70 مونومورف
 GGATTTTCTCAAGAACACTT/GCGTGAGTGCATAACATT 1 HVM43 مونومورف
 CGCGCAAGCATGAATACTC/ACTCACAAGTGGCGCGTAC 1 HVM63 مونومورف
 GATGTGAAGGCTGCCCTG/ACACGCCCTATTACCCAGTG 1 HVM64 مونومورف

 TCCAGCCGAACAATTTCTTG/AGTACTCCGACACCACGTCC 2 HVM36 مورفپلی
 AACCCAGTAACACCGTCCTG/AGTTCCCTGACCCGATGTC 2 HVM54 مونومورف
 ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGAACA 2 HVBKASI مونومورف

 ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/CACGCCCTCTCCCTAGAT 3 HVM33 مورفپلی
 CTTCGACACCATCACCCAG/ACCAAAATCGCATCGAACAT 3 HVM9 مونومورف
 GGTCGGTTCCCGGTAGTG/TCCTGATCCAGAGCCACC 3 HVM27 مونومورف
 CAATGATGCGGTGAACTTTG/CCTCGGATCTATGGGTCCTT 3 HVM60 مونومورف

 GTCGGGCTCCATTGCTCT/CCGGTACCCAGTGACGAC 4 HVM67 مورفپلی
 AGGACCGGATGTTCATAACG/CAAATCTTCCAGCGAGGCT 4 HVM68 مونومورف

 AGTGGGGAATGAGAGAATGG/TGCTTGTGGGTCATCACAC 5 HVM30 مورفپلی
 TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/TGAAAGGCCCCACAAGATAG 5 HVLEU مونومورف
 CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/CCCATTATTTATCTGTAGGAACGC 5 HVDHN9 مونومورف
 CATGAATGAATGATTGGTTTTG/CGCATCCGTATGTATGAGTAA 5 HVM6 مونومورف
 TTAGGGCTACGGTTCAGATGTT/ACGTTGTTCTTCGCTGCTG 5 HVDHN7 مونومورف

 AGACATCCAAAAAATGAACCA/TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 9 HVM65 مورفپلی

 AGGAAGTCATTGCGTGAG/TGATCAAGAATGATAACATGG 9 HVM74 مونومورف

 CGGTTTCTGGTTGCTTGG/CGAAGCTCTCAGGCTTCATG 9 HVM31 مونومورف

 CGATCAAGGACATTTGGGTAAT/AACTCTTCGGGTTCAACCAATA 9 HVM14 مونومورف

 AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/CATCAAGGGCATCCTCATG 9 HVM13 مونومورف

 CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/TTGCACATATCTCTCTGTCACA 7 HVM49 مورفپلی

 TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/AAAGCAGACATGTAGGAGGTCA 7 HVM51 مونومورف

 AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/GTCGAAGGAGAAGCGGCCCTGGTA 7 HVM4 مونومورف

 ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/CCTAGCTAGTTCGTGAGCTACCTC 7 HVM7 مونومورف

 AACGACGTCGCCACACAC/AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCAG 7 HVM5 مونومورف

- AACCTGGCTCAGATGCCA - 2240 

- ACCTAGCTCATGATGCCA - 2221 

- ACCTAGGCTCGGATGCCA - 2239 

- CTCACGATGCCA - 2077 

- GCTCTGATACCA - 2274 

- CTTCTAGCGCCA - 2083 

- GCTCCGATGCCA - 2076 

- CTCATGATGCCA - 2074 

- ACCTAGCTCATCATGCCA - 2241 

- ACTTGGATGCTGATACCA - 2231 
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 نتايج و بحث

 استفاده با و شد یبررس هاداده عیتوز انسیوار هیتجز از قبل

 نرمال عیتوز از صفات هیکل رویشاپ آماره و یچولگ زانیم از

ها برای اختلاف بین بلوککه با توجه به این .نمودند تیتبع

صورت ها بهدار نبود تجزیه دادههیچ یک از صفات معنی

تصادفی انجام شد. نتایج تجزیه واریانس نشان       کاملا طرح 

داد که صفات تعداد بذر جوانهزده، روز تا رسیدگی 

فیزیولوژیک، تعداد کل پنجه، وزن هزاردانه و عملکرد دانه در  

سی در سطح احتمال یک درصد های مورد برربین خانواده

ها دار دارند که وجود تنوع لازم بین خانوادهاختلاف معنی

 (.2نمایند )جدول را تأیید می QTLبرای انجام تجزیه 

دهد توزیع فراوانی فنوتیپی صفات ارزیابیشده نشان می

برای کلیه صفات نمودار بهصورت توزیع نرمال بود )شکل 

ت مورد مطالعه تفکیک متجاوز ( و در رابطه با تمامی صفا1

           دهنده کم ی در هر دو جهت مشاهده شد که این امر نشان

باشد و به معنی آن است که هم بودن صفات موردنظر می

های افزاینده و هم کاهنده صفت در هر دو والد وجود آلل

های هر دو والد در ظهور صفت دارد. بهعبارت دیگر آلل

های افزاینده یا  آلل هاوادهدخالت دارند و در برخی از خان

کاهنده بیشتری از والدین وجود دارد و این امر منتج به 

 (.  1تر از والدین شده است )شکل مقادیر بالاتر و پایین

واریانس فنوتیپی، ضریب تنوع ژنتیکی  ،ژنوتیپی واریانس

های جو پذیری عمومی صفات در خانوادهو فنوتیپی و وراثت

ه است. اطلاعات مربوط به اجزای ارائه شد 3در جدول 

تواند در انتخاب پذیری صفات میواریانس ژنتیکی و وراثت

نژادی، اندازه جمعیت و شدت گزینش مؤثر های بهروش

تر از باشد. در کلیه صفات ضریب تنوع فنوتیپی بزرگ

دهنده اثر بیشتر محیط در ضریب تنوع ژنوتیپی بود که نشان

ایج مشابهی توسط پژوهشگران بروز این صفات بود که نت

[. بالاترین ضریب تنوع ژنتیکی 18دیگر گزارش شده است ]

و کمترین ضریب تنوع را  زدهتعداد بذر جوانهرا صفت 

صفت تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک داشت. ضریب 

دهد که تنوع موجود در صفات مختلف تنوع صفات نشان می

و در برخی صفات  متفاوت است. در برخی صفات تنوع زیاد

                                     وجود دارد. مسلما  هرچه تنوع موجود در تری تنوع کم

ها منجر به پاسخ به صفات مختلف بیشتر باشد انتخاب در آن

نتایج همبستگی فنوتیپی  [.12]گزینش بهتری خواهد شد 

نشان داد که  4پیرسون بین صفات مورد مطالعه در جدول 

تعداد بذر ( بین صفات 44/1**بیشترین ضریب همبستگی )

صورت  جوانه زده و عملکرد دانه بود که همبستگی آن به

ترین دار بود. کممثبت و در سطح احتمال یک درصد معنی

( بین صفات تعداد کل پنجه و وزن 13/1ضریب همبستگی )

هزاردانه بود. همچنین همبستگی بین وزن سنبله و روز تا 

ن سنبله (، عملکرد دانه و وز29/1**رسیدگی فیزیولوژیک )

دار بود. ( مثبت و در سطح احتمال یک درصد معنی33/1**)

تواند ناشی از اثر پلیوتروپی ژن، همبستگی بین صفات می

ها، اثرات محیطی و یا ها، اثر اپیستازی ژنپیوستگی بین ژن

  [.2ناشی از شانس و تصادف باشد ]

 
 کومینو ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3 هایخانوادهنتایج تجزیه واریانس صفات مورد بررسی بر روی  .2جدول 

 منابع تغییر
 درجه 
 آزادی

 میانگین مربعات
 تعداد بذر 

 زدهجوانه
 روز تا رسیدگی 
 فیزیولوژیک

 تعداد 
 کل پنجه

 وزن سنبله
(gr) 

 تعداد سنبلچه 
 در سنبله

 وزن هزاردانه 
(gr) 

 عملکرد دانه 
(kg/ha) 

 ns14/1 ns98/1 **37/9 **5533911 71/31851** 48/5** 91/8484** 111 خانواده
 2712912 17/4 88/1 12/1 19/3915 95/2 14/917 214 خطای آزمایشی
 51/22 81/5 49/11 93/21 73/14 18/1 51/11 - ضریب تغییرات

،**ns دار است.و غیرمعنی 11/1احتمال دار در سطح دهنده معنیترتیب نشان:  به 
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 Komino × Badiaجو حاصل از تلاقی بین  F3 هایخانواده نمودار ستونی صفات زراعی در .1شکل 

 

 کومینو ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3پذیری عمومی صفات در نسل . وراثت3جدول 

 پذیری عمومیوراثت فنوتیپیضریب تنوع  ضریب تنوع ژنتیکی واریانس فنوتیپی واریانس ژنوتیپی صفات

 94/31 82/42 82/23 91/8484 85/2925 تعداد بذرهای جوانه زده

 21/17 55/1 94/1 48/5 94/1 تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک

 54/29 49/43 94/23 71/31851 17/9412 تعداد کل پنجه

 71/4 27/22 91/4 14/1 119/1 وزن سنبله

 19/3 14/12 11/2 98/1 13/1 تعداد سنبلچه در سنبله

 51/11 21/7 43/2 37/9 73/1 وزن هزاردانه

 99/19 19/32 13/13 5533911 99/919999 عملکرد دانه
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 کومینو ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3در نسل . ضرایب همبستگی ساده صفات 4جدول 

 صفات
 تعداد بذرهای 

 زدهجوانه

 تعداد روز تا 

 رسیدگی فیزیولوژیک

 تعداد 

 کل پنجه

 وزن 

 سنبله

 تعداد سنبلچه 

 در سنبله

 وزن 

 هزاردانه

 عملکرد 

 دانه

       1 تعداد بذرهای جوانه زده

      1 -22/1* روز تا رسیدگی فیزیولوژیک

     ns18/1- ns11/1 1 تعداد کل پنجه

    ns18/1 **29/1 ns19/1- 1 وزن سنبله

   ns19/1 ns17/1- ns17/1- ns11/1- 1 تعداد سنبلچه در سنبله

  ns15/1 ns17/1 ns13/1 ns11/1 ns19/1- 1 وزن هزاردانه

 ns18/1- **44/1 **33/1 ns13/1- ns11/1 ns14/1- 1 عملکرد دانه

 

 و SSR7 )با استفاده از نشانگرهای چندشکل 

iPBS99)  7نقشه پیوستگی جو ترسیم گردید که شامل 

مورگان از ژنوم جو را سانتی 2/932گروه پیوستگی بود و 

شده های شناساییQTL(. مشخصات 2 پوشش داد )شکل

نشان داده شده  5برای صفات مورد مطالعه در جدول 

برای صفات تعداد بذر  QTLاست. در مجموع چهار 

یزیولوژیک، تعداد کل زده، تعداد روز تا رسیدگی فجوانه

پنجه و وزن سنبله شناسایی گردید. برای صفت تعداد بذر 

، بین دو نشانگر LOD 93/2 با QTLزده یک جوانه

iPBS2077-1-iPBS2076-6  مشاهده گردید. اینQTL ،

درصد از تغییرات فنوتیپی صفت را توجیه نمود. اثر  4/11

)والد  بود و والد بادیا 13/52برابر  QTLافزایشی این 

برای صفت  زده شد.پدری( باعث افزایش تعداد بذر جوانه

روی  QTLتعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک، یک 

یابی گردید که در فاصله مکان (-4qDM) 4کروموزوم 

قرار داشت و با  iPBS2239-2-iPBS2241-6نشانگری 

LOD  درصد از واریانس فنوتیپی را  3/11، 59/2برابر با

بود که  37/128برابر  QTLتوجیه نمود. اثر افزایشی این 

دهنده از  یشافزاهای دهد که آللجهت مثبت آن نشان می

 72در بررسی  والد بادیا )والد پدری( به نتاج منتقل شد.

، Steptoe×Morexلاین هاپلوئید مضاعف حاصل از تلاقی 

برای روز تا رسیدگی فیزیولوژیک بر روی QTL دو 

که با نتایج این پژوهش  شناسایی شد 1H ،3Hکروموزوم 

در پژوهشی در جو برای صفت روز  [.23مطابقت ندارد ]

 1Hبر روی کروموزوم  QTLتا رسیدگی فیزیولوژیک دو 

درصد از واریانس  8/9و  9/39شناسایی شد که  6Hو 

دادند که با نتایج این فنوتیپی را به خود اختصاص 

 [.25خوانی ندارد ]پژوهش هم

 
 کومینو ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3کننده صفات زراعی در نسل های کنترلQTL. 5جدول 

 جهت آلل نیضریب تبی اثر افزایشی LOD †نشانگرهای مجاور (cM) موقعیت کروموزوم QTL صفات
 بادیا qNS-6 9 18 6-iPBS2076-1-iPBS2077 93/2 13/52 7/11 بذرهای جوانه زدهتعداد 

 بادیا qDM-4 4 114 6-iPBS2241 -2-iPBS2239 59/2 37/128 3/11 تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک
 کومینو qTT-6 9 18 6-iPBS2076 -1-iPBS2077 99/2 19/159 4/11 تعداد کل پنجه

 بادیا qWS-3 3 42 6-iPBS2274 -7-iPBS2221 39/2 13/1 3/11 وزن سنبله
 - - - - - - - - تعداد سنبلچه در سنبله

 - - - - - - - - وزن هزاردانه
 - - - - - - - - عملکرد دانه

 .تر هستندمربوطه نزدیک QTLنشانگرهایی که زیرشان خط کشیده شده به  -†
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 Komino × Badiaجو حاصل از تلاقی بین  F3در جمعیت  iPBSو  SSR. نقشه پیوستگی حاصل از نشانگرهای 2شکل 

 

هایی برای روز تا رسیدگی در QTLدر گندم 

[. برای 21گزارش شد ] 6Bو  1B ،3ASهای  کروموزوم

یابی شد که بر مکان QTLصفت تعداد کل پنجه، یک 

-iPBS2077-1در فاصله نشانگری  9روی کروموزوم 

iPBS2076-6  قرار داشت. در اینQTL های والد آلل

کومینو )والد مادری( باعث افزایش مقدار این صفت شد. 

درصد از واریانس فنوتیپی صفت  4/11تنها  QTLاین 

برای تعداد پنجه در جو تعداد کل پنجه را توجیه نمود. 

شناسایی  7Hو  1H ،2Hبر روی کروموزوم  QTLچهار 

قرار داشت که  9/5تا  7/3آن در محدوده  LODشد که 

[. در پژوهشی 11با نتایج این پژوهش مطابقت ندارد ]

 ، 3Hبر روی کروموزوم  QTLبرای صفت تعداد پنجه سه 

6H درصد از تغییرات  9/31تا  3/19شناسایی شد که

با  9بر روی کروموزوم  QTLفنوتیپی را توجیه نمود که 

برای صفت  [.14قت داشت ]نتایج پژوهش حاضر مطاب

( qSW-3) 3روی کروموزوم  QTLوزن سنبله، یک 

-iPBS2221-7یابی شد که در فاصله نشانگری مکان

iPBS2274-6  قرار داشت و باLOD  3/11، 39/2برابر با 

درصد از واریانس فنوتیپی را توجیه نمود. اثر افزایشی این 

QTL  دهد که بود که جهت مثبت آن نشان می 138/1برابر

دهنده از والد بادیا )والد پدری( به نتاج های افزایشآلل

در پژوهشی در جو برای صفت وزن سنبله سه  منتقل شد.

QTL  2بر روی کروموزومH  6وH یابی شد که با مکان

[. در پژوهشی 29خوانی ندارد ]نتایج این پژوهش هم

بر روی  QTLدیگر برای صفت وزن سنبله چهار 

یابی شد که با نتایج این مکان 6Hو  5Hکروموزوم 

برای صفات وزن هزاردانه،  [.25پژوهش مطابقت ندارد ]

ای QTLتعداد سنبلچه در سنبله و عملکرد دانه هیچ 

 2کمتر از  LODبا  QTLیابی نشد. البته تعدادی مکان

کم بود از  QTLدست آمد ولی چون احتمال وقوع این هب

 .نظر شدها صرفآن

 

 یگيرنتيجه

در تحقیق حاضر، برای کلیه صفات مورد بررسی تفکیک 

متجاوز از والدین در جهت مثبت و منفی وجود داشت. 

برای صفات تعداد بذر  QTLجایگاه دارای  4در مجموع 
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جوانه زده، روز تا رسیدگی فیزیولوژیک، تعداد کل پنجه 

های تعداد بذر جوانه QTLو وزن سنبله شناسایی گردید. 

مکان بودند. ( همqTT-6و تعداد کل پنجه ) (qNS-6)زده 

مکان پس از تعیین اعتبار در های همQTLاستفاده از 

تواند موجب افزایش کارایی انتخاب های پیشرفته مینسل

نژادی گیاهی شود. های بهبه کمک نشانگر و پیشبرد برنامه

ها از نقشه QTLتر یابی دقیقشود جهت مکانپیشنهاد می

منظور از تعداد  به اینتری بهره گرفت و اشباعپیوستگی 
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Abstract 
In order to QTL mapping of agronomical traits in barley, experiment was conducted based in a randomized complete 

block design with three replications at research field of Gonbad Kavous University. Plant materials were 100 families 

of F3 barley derived from cross Badia × Komino cultivars. Analysis of variance showed  that difference of families all 

traits except spike weight and spikelet no./spike was positive and significant. Transgressive segregation was observed 

for all traits indicating  the presence of different allele combinations in the parents. Linkage map whit 7 (SSR) 

markers and 69 polymorphic alleles (iPBS) were prepared which covered 632.2 cM of  barley genome. In general, 

four QTLs were detected for traits number of seedlings, days to maturity, tiller number and spike weight. The 

maximum percentage of Phenotypic variance (R2) explained by QTLs was 11.4 percent. Review identified genetic 

locations showed QTLs of qNS-6, qTT-6 were co-localized.  
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