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 یابی ارتباطیگندم نان با استفاده از نقشهدر  های پیوسته به برخی صفات دانهQTLیی شناسا
 

 4آسا ابراهیمیو  3همتا، محمدرضا بی2، گودرز نجفیان،*1دریکوندمیررضا 
 

 آباد، خرمآباددانشگاه آزاد اسلامی واحد خرمدانشکده کشاورزي،  ،نباتات و اصلاحگروه زراعت  ،استادیار -1

 ، تهرانجنهال و بذر، کر يهیتهاصلاح  يموسسه ،دانشیار -2

 ، تهراندانشگاه تهران ،ده کشاورزيدانشک ،نباتات و اصلاحگروه زراعت  ،استاد -4

 ، تهراناحد علوم و تحقیقات تهرانمی ودانشگاه آزاد اسلا ،کشاورزيدانشکده  ،گروه بیوتکنولوژي ،اراستادی -3
 

 (13/20/1434تاریخ پذیرش:  – 22/24/1434)تاریخ دریافت: 
 

 چکیده

لب طرح در قاژنوتیپ گندم،  صدیک انجام شد.وسته به برخی صفات دانه گندم هاي پیشناسایی نشانگر منظوربهمطالعه این 

سختی دانه، طول، عرض ی چون آزمایش، صفاتمورد هاي ي ژنوتیپکشت شدند و پس از برداشت دانهبا دو تکرار آلفا لاتیس 

یابی ارتباطی با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره، در کل ژنوم و همچنین برخی گیري شد. نقشهاندازه هاآني و وزن هزار دانه

بررسی ساختار جمعیت و  منظوربهنشانگر  30تعداد از ، انجام گرفت. (QTLs) هاالپیوسته به کیو.تی. نشانگرهاي ریزماهواره

ها به شش زیر تعیین شد و ژنوتیپ Structure افزارنرمساختار جمعیت، با استفاده از . شداستفاده  صفات نشانگر پیوسته به 22

شناسایی شدند که از این  Tassel افزارنرمه به صفات با استفاده از نشانگر پیوست 43تعداد  در مجموعجمعیت تقسیم شدند. 

براي بررسی ساختار  سایر نشانگرها که با صفات پیوستگی نشان دادند. پیوسته به کیو.تی.ال بودند SSRنشانگر  هشتتعداد 

، 6Dو  5B ،5D دانه در کروموزوم ، سختیي پیوسته به کیو.تی.ال براي صفاتنشانگرهاجامعه مورد استفاده قرار گرفته بودند. 

شناسایی شدند. نتایج این مطالعه نشان  1Aو  1B ،2B ،2D ،5B ،5D ،6D ،7Bهاي در کروموزوم هزاردانهطول، عرض و وزن 

انتخاب به کمک نشانگر در  منظوربهیابی کیو.تی.ال یک روش مکمل براي مکان عنوانبهتواند یابی ارتباطی میداد که نقشه

 مورد استفاده قرار گیرد.نان م گند

 QTL، یابی ارتباطی، نقشهگندمصفات دانه،  :واژگان کلیدی
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 و همکاران میردریکوند .…های پیوسته به برخی صفات دانه گندم نان QTLشناسایی 

 مقدمه

یکی از کاربردهاي مهم نشانگرهاي مولکولی، بهبود و 

ات از طریق مرسوم اصلاح نبات هايروشافزایش کارایی 

با توسط نشانگرهاي مولکولی پیوسته  غیرمستقیمانتخاب 

در مورد صفات تک  مولکولی ينشانگرها صفات است.

صفات کمی  يهاي کنترل کنندهژنی و هم در مورد مکان

گیرد. نشانگرهاي مولکولی چون مورد استفاده قرار می

در تمام مراحل رشدي گیرند، محیط قرار نمی تأثیرتحت 

 .(Rafalski et al., 1996) را بکار برد هاآنتوان اه میگی

یابی و نقشه (Linkage mapping) یابی پیوستگینقشه

هستند که  هاییروش  (Association mapping)ارتباطی

صفات کمی ي کنترل کننده هايجایگاهیابی براي مکان

 یپیابی ارتباطی روشی است براي روند. مکانبکار می

یابی عدم تعادل بر مبناي نقشه هاژناثرات به  بردن

و تکمیل  (Linkage disequilibrium mapping) پیوستگی

تجزیه کیو.تی.ال در پیشبرد اهداف مورد نظر در  کننده

 Breseghello and) اصلاح مولکولی گیاهان است

Sorrells, 2006) .تحت کیو.تی.ال یابیمکان روش دقت 

 والد، دو بین در چندشکلی نمیزا همانند عواملیتأثیر 

 گیرياندازه و ژنوم در کیاسما توزیع جمعیت، اندازه

یابی مکان .(Somers et al., 2003) گیردمی قرار فنوتیپ

 ماهیت تعیین یابی عدم تعادل گامتی برايارتباطی یا مکان

 زیادي هايمدت براي انسانی هايبیماري برخی ژنتیکی

 ,Cardon and Bell)ست استفاده قرار گرفته ا مورد

روابط  شناسایی براي هاي اخیرروش در سال این .(2001

 Oraguzie)است  بکار رفته گیاهان درفنوتیپ -ژنوتیپ

and Wilcox, 2007) برخلاف روش مرسوم تجزیه .

بینی پیوستگی که یک جمعیت طراحی شده براي پیش

 گیردروابط ژنوتیپ و فنوتیپ مورد استفاده قرار می

(Jannink and Jansen, 2001)یابی ارتباطی به ایجاد ، نقشه

. (Zhu et al., 2008)ژنتیکی نیاز ندارد خالص جمعیت 

ي گندم و بررسی روابط بین این اهمیت خصوصیات دانه

متعددي مطالعه شده است. هاي پژوهشصفات در 

هاي دانه نسبت به گندم تربزرگي دانه هاي با اندازهگندم

عملکرد آرد بیشتري دارند  یتوجهقابل طوربه کوچک،

(Marshall et al., 1986)( ویرزما و همکاران .Wiersma 

et al., 2001)در گندم ي خود دریافتند که ، در مطالعه

دارند منجر به  تربزرگي که اندازه هاییانتخاب دانه

شود. برسگلو و سورلز افزایش عملکرد آرد می

(Breseghello and Sorrells, 2006) ،بین طول، وزن ،

ي مثبت گندم رابطه دانهسطح بذر و کیفیت آسیاب شدن 

 ,.Dholakia et al) دهولاکیا و همکارانرا گزارش دادند. 

 ,Breseghello and Sorrells)برسگلو و سورلز و  (2001

دار بین صفات وزن دانه، همبستگی مثبت و معنی ،(2007

 Toi)وي و همکارن طول و عرض دانه گزارش کردند. ت

et al., 2010) دار بین این یهمبستگی بسیار بالا و معن

 ,.Ramya et al)رامیا و همکاران  .صفات گزارش کردند

دار بین وزن هزار دانه، نیز همبستگی مثبت و معنی (2010

 گزارش کردند.را طول و عرض دانه 

در مطالعات متعددي نواحی ژنومی مرتبط با صفات وزن 

هاي مونوزومیک اد دانه گندم با استفاده از لاینو ابع

(Giura and Saulescu, 1996; Varshney et al., 2000) 

 ;Ammiraju et al., 2001 and 2004) و تجزیه کیو.تی.ال

Dholakia et al., 2003; Kumar et al., 2006; 

Breseghello and Sorrells, 2006 and 2007)  شناسایی

ي گندم اس ژنتیکی خصوصیات دانه. شناخت اساندشده

از موارد ضروري براي اصلاح ارقام زراعی گندم است 

(Ramya et al., 2010) سختی دانه گندم مربوط به بافت .

 يدانهداراي ها یا کلی گندم طوربهآندوسپرم است و 

. این صفت در آسیاب هستند دانه نرمداراي یا  وسخت 

 یراحتبههاي نرم رد. دانهدا یرتأثشدن و کیفیت نهایی آرد 

دست نخورده  هاآنهاي نشاسته در آسیاب شده و گرانول

بیند ها خسارت کمتري میمانند و نشاسته در آنباقی می

(Giroux and Morris, 1997) .در مورد پیشین مطالعات 

است که این  نشان دادهسختی دانه گندم صفت وراثت 

فرعی  هايصفت تحت کنترل یک ژن اصلی و ژن

روي ، (Hardness)دهنده است. مکان ژن سختی دانه تغییر
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 ,.Mattern et al)قرار دارد  5Dبازوي کوتاه کروموزوم 

مطالعات متعددي با استفاده از تجزیه کیو.تی.ال  .(1973

هاي کنترل کننده این صفت انجام براي شناسایی مکان

، 2D ،5B ،6Dهاي کروموزوم روي را هاییجایگاهشده و 

5A ،7A  2وA اندشناسایی نموده (Sourdill et al.,1996; 

Campbell et al., 1999; Perretant et al., 2000; 

Galande et al., 2001; Igrejas et al., 2002; 

Narasimhamoorthy et al., 2006). ي که در ادر مطالعه

هاي نوترکیب گندم نان در چند محیط انجام شد، لاین

کیو.تی.ال در ده کروموزوم گندم شناسایی  22 کلی طوربه

اي بودن دانه، سه جایگاه در سختی و شیشه و گردید

 Pshenichnikova)داشتند  3Aو  6A, 5Dهاي کروموزوم

et al., 2008).  برسگلو و سورلز(Breseghello and 

Sorrells, 2006)یابی ارتباطی در ارقام ، با استفاده از نقشه

در کنترل  2Dکردند که کروموزوم گندم نان مشخص 

در  5Aو  5Bهاي صفات عرض و وزن دانه و کروموزوم

کنترل صفت طول دانه نقش بسیار مهمی دارند. رامیا و 

هاي ، در جامعه لاین(Ramya et al., 2010)همکاران 

 12یابی کیو.تی.ال، نوترکیب گندم نان با استفاده از نقشه

و  5B ،4B ،2D ،2B ،1D هايکیو.تی.ال را در کروموزوم

5D  ،براي  کهیدرحالبراي وزن هزار دانه شناسایی کردند

، 5B ،5A ،2Dهاي کیو.تی.ال در کروموزوم 0طول دانه 

2B ،1A  5وD  3شناسایی شد. براي عرض دانه 

 5Dو  5B ،4B ،2D ،2B ،1Dهاي کیو.تی.ال در کروموزوم

 وجود داشت.

 هاي کمیمکانباط بررسی ارتتحقیق این هدف از انجام 

ورد مطالعه با صفات مقبلی کیو.تی.ال مطالعات که در  بود

یابی ارتباطی نشانگرهاي مکاناند. همچنین داشته ارتباط

SSR معرفی نشانگرهاي پیوسته اي گندم، هدر کروموزوم

هاي صفات مورد بررسی و شناسایی با کیو.تی.ال

 .بود ،(Pleiotropic) هاي چند اثرهکیو.تی.ال

 مواد و روش

رقم  32رقم تجاري گندم شامل  122در این آزمایش 

ي تحقیقات که از موسسه یدبخشاملاین  12زراعی و 

، مورد استفاده قرار ي نهال و بذر، تهیه شدندهیهاصلاح و ت

نمونه گندم دوروم و  8. از صد ژنوتیپ (1)جدول  گرفت

اي رعهها فقط در آزمایش مزمابقی گندم نان بودند، دوروم

 2نمونه در قالب طرح آلفا لاتیس با  صدیک کشت شدند.

ي تحقیقات اصلاح و تکرار در مزرعه تحقیقاتی موسسه

در آزمایش مولکولی ولی ي نهال و بذر کشت شدند تهیه

پس از برداشت از هر گندم نان استفاده شد.  32فقط از 

سختی دانه، طول،  و صفات رقم نمونه بذري تهیه شد

صفت  گیري شد.ي آنها اندازهوزن هزار دانهعرض و 

، Near Infrared Reflectanceتوسط دستگاه  سختی دانه

انجمن آمریکایی ، A02-43 استاندارد طبق پروتکل

 American Association of Cereal)شیمیدانان غلات

Chemists)  وزن هزار دانه با استفاده از ترازوي دقیق و ،

ري گیفاده از ریزسنج، اندازهطول و عرض دانه با است

، انجام CTABبا استفاده از روش  DNA. استخراج شدند

از  RNAحذف  منظوربه. (Doyle and Doyle 1987) شد

براي  RNase (1mg/ml) میکرولیتر از آنزیم 1-2 ،هانمونه

با استفاده  DNAهاي هر نمونه استفاده شد. کیفیت نمونه

ه پیکودراپ درصد و دستگا 8/2از ژل آگارز 

انگلستان(،  Picodrop)ساخت کمپانی  Pico200مدل

 هایی با غلظتها نمونهDNAتعیین گردید. سپس از 

ng32 تهیه شد. 

 22بررسی ساختار جمعیت و  منظوربهنشانگر  30تعداد 

 که نشانگر پیوسته به صفات مورد استفاده قرار گرفتند

 نشانی به اینترنتی پایگاه در هاتوالی تمام آغازگر

http://wheat.pw.usda.gov/GG2 است دسترس قابل. 

 همکاران و رودر روش از PCRهاي واکنش انجام يبرا

(Roder et al., 1998 ) که  استفاده شدو به این صورت

 43 دقیقه، 3 مدت به و درجه 33 دماي در چرخه یک

 اتصال دقیقه، 1 مدت به و درجه 33 دماي در چرخه

 درجه 02 تا 32 بین دماي در و قیقهد 1 مدت به آغازگرها

 1 مدت به هانمونه تکثیر سپس ،(آغازگر نوع به بسته)

 و دما همین در نهایی تکثیر و درجه 02 دماي در و دقیقه

 مــحج در شـواکن. دـــش امــانج قهــدقی 12 مدت به
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 و همکاران میردریکوند .…های پیوسته به برخی صفات دانه گندم نان QTLشناسایی 

 مورد استفاده در تحقیق گندمهاي یا شناسه ژنوتیپاسامی  -1جدول 
Table 1. Names or identity of wheat genotypes used in the study 

 ردیف

 
 

 نام/شناسه ردیف نام/شناسه ردیف نام/شناسه ردیف نام/شناسه ردیف نام/شناسه ردیف نام/شناسه

No. Name/ Identity No. Name/ Identity No. Name/ Identity No Name/ Identity No. Name/ Identity No. Name/ Identity 

1 Karaj-1 18 DN-11 35 Khazar-1 52 Falat 69 Adl 86 Aria 

2 Karaj-2 19 Bezostaya 36 Mughan-1 53 Heirmand 70 Sardari 87 Dena 

3 Karaj-3 20 Navid 37 Mughan-2 54 Darab-2 71 Azar-2 88 Behrang 

4 Azadi 21 Alamout 38 Mughan-3 55 Atrak 72 Zagross 89 UN-11 

5 Ghods 22 Alvand 39 Golestan 56 Chamran 73 Sabalan 90 Kohdasht 

6 Mahdavi 23 Zarin 40 Alborz 57 Star 74 Sp.Bc of Roshan 91 Ohadi 

7 Niknejad 24 MV-17 41 Kaveh 58 Dez 75 Wi. Bc of Roshan 92 Dehdasht 

8 Marvdasht 25 Gaspard 42 Rassoul 59 Vee/Nac 76 Cross of Shahi 93 Pato 

9 Pishtaz 26 Gascogne 43 Tajan 60 Line A 77 Maroon 94 Rasad 

10 Shiraz 27 Soisson 44 Shiroudi 61 Aflak 78 Kavir 95 Hama-4 

11 Sepahan 28 Shahriar 45 Darya 62 Baaz 79 Hamoon 96 Ch 

12 Bahar 29 Tous 46 Arta 63 Shahpasand 80 Bam 97 Homa 

13 Parsi 30 Pishgam 47 Morvarid 64 Omid 81 Akbari 98 Seimareh 

14 Sivand 31 C-84-8 48 N-85-5 65 Roshan 82 Sistan 99 Saji 

15 M-85-7 32 Oroom 49 Arvand 66 Tabassi 83 Arg 100 Norstar 

16 WS-82-9 33 Zaree 50 Chenab 67 Sholleh 84 Yavarous   

17 WS-85-10 34 Inia 51 Bayat 68 Sorkhtokhm 85 Karkheh   

 .گندم دوروم و مابقی نان هستند 83و 83، 80، 80، 88، 32، 38، 33هاي شماره
No. of 84, 85, 86, 87, 88, 92, 98 and 99 are durum wheat and the others are bread wheat. 

 

 My cycler کلریترموسا دستگاه از استفاده با تریکرولیم13

انجام مراحل پس از  .شد انجام Bio Rad یپانکم ساخت

مایکرولیتر از محلول  4، به هر نمونه PCRتکثیر توسط 

و بافر بارگیري )به نسبت  (Gel Red) یزي ژل ردآمرنگ

درصد که ترکیبی  3/4ژل میکرولیتر( افزوده شد.  3/1: 3/1

درصد آگارز متافور بود  32درصد آگارز معمولی و  32از 

تهیه شد. الکتروفورز با ولتاژ  TBEده از بافر که با استفا

بــراي  .و به مدت دو ساعت و نیم اجرا گردید 122

 bp32اندازه قطعات از نشانگر با باندهاي استاندارد  تعیین

زیر نور به کمک  يبردارعکسمشاهده و  استفاده گردید.

آمریکا(  Bio Radساخت کمپانی ) Gel Doc XR دستگاه 

 انجام شد.

با  (Q matrix) کیوتار جمعیت و تهیه ماتریس ساخ

 Pritchard and) 4/2نسخه  Structure افزارنرماز استفاده 

Wen, 2010) ،ها در براي تعیین تعداد زیرگروه شد. تعیین

استفاده شد. بر  SSRنشانگر  هاي ژنوتیپیجمعیت از داده

 (Pritchard and Wen, 2007)پریچارد و ون  آنچهاساس 

بار اجرا  122222با  Structure افزارنرماند از اد کردهپیشنه

 جایگشت 122222و  (Burn in time) در زمان

(Permutation)  .استفاده شدK 1از  یا تعداد زیر جمعیت 

 یرگروهزدر هر  (Iteration) تکرار دور 3تنظیم و  13تا 

و ماتریس  هاي مولکولیداده سپس ماتریس انتخاب شد.

)ماتریس ساختار کیو بررسی و ماتریس صفات مورد 

منتقل شدند )قابل  1/2نسخه  Tassel افزارنرمجمعیت( به 

. تحلیل ارتباط (www.maizegenetics.netدسترس در 

بین صفت و نشانگر با استفاده از مدل رگرسیون خطی 

 .انجام شدق افزار فوبا استفاده از نرممرکب 

 نتایج و بحث
که  هایی هستندزیر جمعیتی ،مناسب تعداد زیر جمعیت

و پیوستگی  بوده واینبرگ-ها در تعادل هارديآلل هادر آن

زیر جمعیتی که در  .وجود دارددر آنها عدم تعادل گامتی 

 Ln کهآن حداکثر درست نمایی وجود داشت، یعنی موقعی

Prob of Data  بدون در نظر )شروع کرد،  روند نزولی را

 تعداد مطلوب زیر جمعیت عنوانبه (گرفتن علامت آن
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ترسیم  Ln Prob of Data انتخاب شد. بدین منظور نمودار

و دیده  اي که در آن نمودار نزولی شد تعیین گردیدو نقطه

 آید ومیدست هب =0Kحداکثر درست نمایی در  شد که

یا تعداد زیر جمعیت در  Kتعداد مناسب  عنوانبهبنابراین 

زیر جمعیت  0ها در بر این اساس ژنوتیپ .نظر گرفته شد

 Population) قرار گرفتند. حاصل تجزیه ساختار جمعیت

structure) ها وتیپشباهت نسبی ژن است، ماتریس کیو که

. بنابراین براي تجزیه و مشخص نمود هایرگروهزرا در 

 32ش ستون و هاي بعدي از این ماتریس که شتحلیل

براي بررسی ارتباط نشانگر و  .استفاده شد ،ردیف داشت

دو ماتریس صفت و کیو، صفت علاوه بر ماتریس 

هاي حاصل از نشانگر هاي حاصل از امتیازدهی به نوارداده

SSR،  استفاده قرار گرفتنیز مورد. 

تاسل  افزارنرمهاي حاصل از این سه ماتریس وارد داده

 Mixed) ه از مدل رگرسیون خطی مرکبشده و با استفاد

liner model) هاي نشانگري ارتباط بین صفات و داده

بررسی شد. نتایج ارتباط صفات با نشانگرها براي صفات 

نشانگر که بر چهار از  .آورده شده است 2در جدول 

 ,.Kunert et al)کانرت و همکاران اساس مطالعات قبلی 

و ژانگ و  (Lie et al., 2008) لی و همکاران ،(2007

 سختی صفت با مرتبط ،(Zhang et al., 2011) همکاران

 از حاضر يمطالعه در. شد استفاده بودند، شده معرفی دانه

 کروموزوم روي که Xcfd18 نشانگر تنها نشانگرها، این

5D داد نشان دارمعنی پیوستگی صفت این با دارد قرار. 

 روي که Xbarc54 و Xcfd5 هاينشانگر این بر علاوه

 Xgwm10 نشانگر، 3A-6D و 5B-6D هايکروموزوم

روي کروموزوم  Xgwm259نشانگر ،2A کروموزوم روي

1B و نشانگرXgwm325 6هاي روي کروموزومB  6وD 

دار داشتند. در با این صفت پیوستگی معنیقرار دارند 

ي کیو.تی.ال در گندم اي که با استفاده از تجزیهمطالعه

دو کیو.تی.ال براي سختی دانه شناسایی شد که انجام شد، 

قرار داشت و  5Dیکی از آنها در بازوي کوتاه کروموزوم 

 Glu-D1و نزدیک مکان ژنی  1Dدیگري در کروموزوم 

. همچنین در (Crepieux et al., 2005)قرار داشت 

ي دیگري دو نشانگر مرتبط با سختی دانه شناسایی مطالعه

و مکان  PinbD1ی نزدیک به ژن شد که یکی از آنها خیل

 1Dبود و دیگري در بازوي کوتاه کروموزوم  Haژنی 

 (قرار داشت Glu-A3که ژن جایی) .واقع شده بود

(Arbelbide and Bernardo, 2006) چون در مطالعات .

که در بازوي کوتاه  Haمختلف گزارش شده که مکان ژنی 

ش دارد قرار دارد، در کنترل صفت فوق نق 5Dکروموزوم 

دار با ارتباط معنی Xcfd18و در این مطالعه نیز نشانگر 

ز یکی ا عنوانبهاین صفت داشت، بنابراین این نشانگر 

در کنترل صفت  مؤثر نشانگرهاي پیوسته به کیو.تی.ال و

در . علاوه بر این نشانگر، شودسختی دانه معرفی می

 5Bهاي نشانگرهایی که روي کروموزومي حاضر مطالعه

در چند مورد با این صفت  کهدلیل آنبه، قرار دارند 6Dو 

پیوستگی نشان دادند، بنابراین در کنترل این صفت نقش 

 ,.Ramya et alهاي رامیا و همکاران )در بررسی دارند.

هفت هاي اینبرد نوترکیب، (، در جمعیت لاین2010

 Xbarc13 ،Xbarc146 ،Xbnarc148،Xbarc178 نشانگر

Xcfd5 ،Xcfd59  وXgwm539  که با صفت وزن هزار

ي دانه پیوسته بودند، مورد استفاده قرار گرفتند. در مطالعه

حاضر همبستگی ارتباطی مشخص کرد که تنها سه نشانگر 

Xcfd5 ،Xbarc13  وXgwm539  که به ترتیب روي

، با صفت قرار دارند 2Dو  6D ،5B ،2Bهاي کروموزوم

ین، نشانگرهاي: بر اوه دار دارند. علافوق پیوستگی معنی

Xcfa2164  وXgwm577 ترتیب روي که به

قرار دارند، نشانگرهاي  7Bو  3Aهاي کروموزوم

Xbarc80  1که روي کروموزومB  ،قرار داردXcfa2153 

پیوسته با  Xcfd56قرار دارد،  1Aکه روي کروموزوم 

قرار  5B–6Dهاي صفت عرض دانه که روي کروموزوم

دار نشان دادند. همچنین یوستگی معنیدارد با این صفت پ

 که Xgwm274و  Xgwm99 ،Xgwm149 نشانگرهاي

براي بررسی ساختار جامعه استفاده شدند و به ترتیب 

 ، قرار 7B ،5B،3B ،1Bو 1A ،4Bهاي روي کروموزوم
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 ي همبستگی ارتباطی نشانگرهاي پیوسته و صفاتتجزیه -2جدول 
Table 2. Association of SSR markers with traits 

 صفت

Trait 
 ردیف

No. 
 نشانگر

Marker 

 کروموزوم
Chromosome 

 يداریمعنسطح 
Significance 

level 

 سختی دانه

Grain 

hardness 

 مرتبط با صفت بر اساس مطالعات قبلی
1 Xcfd18 5D * 

Associated with trait based on previous 

studies 
مربوط به بررسی  مرتبط با سایر صفات یا

 ساختار که پیوستگی نشان دادند

1 Xcfd5 5B - 6D ** 

2 Xbarc54 3A – 6D ** 

3 Xgwm10 2A, 2B – 3A – 7A ** 

4 Xgwm68 5B – 7B * 

Markers that linked to other traits or used 

to population structure analysis were 

associated with grain hardness 

5 Xgwm259 1B ** 

6 Xgwm325 6B, 6D * 

وزن هزار 

 دانه

Thousand 

kernel 

weight 

 * Xcfd5 6D, 5B 1 مرتبط با صفت بر اساس مطالعات قبلی
2 Xbarc13 2B * 

Associated with trait based on previous 

studies 
3 Xgwm539 2D * 

مرتبط با سایر صفات یا مربوط به بررسی 

 که  پیوستگی نشان دادند ساختار
Markers that linked to other traits or used 

to population structure analysis were 

associated with thousand kernel weight 

1 Xbarc80 1B * 
2 Xcfa2153 1A * 
3 Xcfa2164 3A * 
4 Xcfd56 2B, D * 
5 Xgwm99 1A ** 
6 Xgwm149 4B ** 

 

7 Xgwm274 1B, 3B, 5B, 7B * 
8 Xgwm577 7B * 

 عرض دانه

Seed 

width 

 مرتبط با صفت بر اساس مطالعات قبلی
Associated with trait based on previous 

studies 

1 Xbarc74 5B ** 
2 Xgwm539 2D ** 

مرتبط با سایر صفات یا مربوط به بررسی 

 دساختار که  پیوستگی نشان دادن
Markers that linked to other traits or used 

to population structure analysis, were 

associated with seed width 

1 Xbarc149 1D * 
2 Xcfa2153 1A ** 
3 Xcfd42 6D ** 
4 Xgwm515 2A, 2D ** 
5 Xgwm577 7B ** 

 طول دانه

Seed 

length 

 ات قبلیمرتبط با صفت بر اساس مطالع
Associated with trait based on previous 

studies 

1 Xcfd40 5A, 5D * 
  2 Xbarc149  1D * 

مرتبط با سایر صفات یا مربوط به بررسی 

 ساختار که  پیوستگی نشان دادند
Markers that linked to other traits or used 

to population structure analysis, were 

associated with seed length 

1 Xbarc80 1B * 
2 Xbarc146 6A, 6B, 6D ** 
3 Xcfa2153 1A * 
4 Xgwm11 1BL – 1BS * 
5 Xgwm149 4B ** 
6 Xgwm159 2A * 
7 Xwmc215 3A, 5A, 5D ** 
8 Wms304 2A ** 

** and * significant at 1 and 5% levels of probability, respectively. **  درصد 3و  1دار در سطح احتمال به ترتیب معنی *و. 

 

دار نشان دادند. دارند، نیز با این صفت پیوستگی معنی

مورگانی بازوي سانتی 31ي در فاصله Xgwm539نشانگر 

در تلومر بازوي  Xcfd5و نشانگر  2Dکروموزوم بلند 

ي مورد توافق سومرز و در نقشه 5Dکوتاه کروموزوم 

 ( تعیین محل شدند.Somers et al., 2004همکاران )

دار با ي حاضر نیز این نشانگرها ارتباط معنیدر مطالعه

همچنین نشانگرهاي دیگري صفت وزن هزار دانه داشتند. 

 7Bو  1B ،3A ،4B ،5B ،6D ،7Aهاي بر روي کروموزوم

مرتبط با این صفت شناسایی شدند. این نشانگرها یا براي 

بررسی ساختار جامعه انتخاب شده صفات دیگر یا براي 
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با این  علاوه بر نشانگرهایی که در مطالعات قبلی. بودند

مطالعه حاضر نیز برخی از که ) صفت پیوستگی داشتند

، چند نشانگر دیگر که محل آنها (نموده است یدتائآنها را 

، قرار دارد و بیش از 1Aو  7B ،1Bهاي در کروموزوم

(، در 2اند )جدول با این صفت پیوستگی نشان داده باریک

 کنترل صفت فوق نقش دارند.

و  Xbarc74 ،Xbarc183 ،Xcfd56 ،Xcfd168نشانگر  پنج

Xgwm539  ي هاي کمی کنترل کنندهمکان عنوانبه قبلاًکه

مورد استفاده قرار  ند،شده بودمعرفی  عرض دانهصفت 

به همبستگی با توجه . (Ramya et al., 2010)گرفت 

، تنها دو از این تعداد ارتباطی انجام شده در تحقیق حاضر

که به ترتیب روي  Xgwm539و  Xbarc74نشانگر 

دار با قرار دارند، ارتباط معنی 2Dو  5Bهاي کروموزوم

، Xgwm515این صفت نشان دادند. همچنین نشانگرهاي 

Xgwm577  وXcfd42 هاي که به ترتیب روي کروموزوم

7B ،2D ،2A  6وD  ،قرار دارندXbarc149  که روي

که روي کروموزوم  Xcfa2153قرار دارد و  1Dکروموزوم 

1A دار نشان قرار دارد، با صفت عرض دانه ارتباط معنی

در کنترل دو صفت وزن هزار  Xgwm539نشانگر  .دادند

در کنترل طول و  Xbarc149و نشانگردانه و عرض دانه 

هاي دیگري وه بر این نشانگرعلا. بودند مؤثرعرض دانه 

و یا براي بررسی ساختار جامعه  که مرتبط با سایر صفات

 7B ،6D ،2D ،2Aهاي انتخاب شده بودند و در کروموزوم

قرار داشتند با این صفت پیوستگی نشان دادند.  1Aو 

با  ،(Breseghello and Sorrells, 2006) برسگلو و سورلز

در ارقام گندم نان پیوستگی  یابی ارتباطیاستفاده از نقشه

 Xgwm30و  Xwmc111دار بین نشانگرهاي بسیار معنی

قرار دارند، با صفت عرض و وزن  2D که در کروموزوم

 ند.دانه را گزارش کرد

، Xcfd40 ،Xgwm382 ،Xgwm271 هفت نشانگر

Xwmc317 ،Xbarc149 ،Xcfa2141  وXwmc469  که بر

ول دانه معرفی اساس مطالعات قبلی پیوسته با صفت ط

، مورد استفاده قرار (Ramya et al., 2010)شده بودند 

هاي که روي کروموزوم Xcfd40تنها دو نشانگر  گرفت.

5D  5وA  قرار دارد و نشانگرXbarc149  که روي

دار قرار دارد، با این صفت پیوستگی معنی 1Dکروموزوم 

 Xbarc80همچنین نشانگرهاي (. 2)جدول نشان دادند. 

پیوسته با  Xbarc146، (قرار دارد 1Bروي کروموزوم  که)

 ،6A ،6B هايکه روي کروموزوم)صفت وزن هزار دانه 

6D قرار دارد) ،Xcfa2153 ( 1که روي کروموزومA  قرار

 3A, 5A–5Dهاي که روي کروموزوم) Xwmc215، (دارد

که )پیوسته با صفت سختی دانه  Wms304، (قرار دارند

نشانگرهاي  همچنین و (ار داردقر 2Aروي کروموزوم 

Xgwm11 ،Xgwm149  وXgwm159  که براي بررسی

ترتیب روي ساختار جامعه استفاده شدند و به

قرار دارند، با صفت  2Aو  1BL–1BS ،4Bهاي کروموزوم

توجه به اینکه با دار نشان دادند. فوق ارتباط معنی

 قرار دارند 1B و 2Aهاي کروموزوم نشانگرهایی که روي

با صفت طول دانه پیوستگی نشان دادند،  باریکبیش از 

هاي کمی روي این شود که مکانچنین استنباط می

ها نیز در کنترل این صفت نقش داشته باشند. کروموزوم

در این مطالعه ارتباط  Xbarc149و  Xcfd40دو نشانگر 

ي مورد دار با صفت طول دانه داشتند که در نقشهمعنی

به  ،(Somers et al., 2004) و همکارانتوافق سومرز 

مورگانی بازوي کوتاه سانتی 40ي ترتیب در فاصله

مورگانی بازوي کوتاه سانتی 13ي و فاصله 5Dکروموزوم 

برسگلو و سورلز  .قرار دارند 1Dکروموزوم 

(Breseghello and Sorrells, 2006) گزارش دادند که ،

دار با اط معنی، ارتب2Dدر کروموزوم  Xgwm539نشانگر 

و  Xbarc308طول دانه دارد. علاوه بر این، نشانگرهاي 

Xwmc150 5هاي که به ترتیب در کروموزومB  5وA 

دار قرار دارند با صفت طول دانه پیوستگی بسیار معنی
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دار همزمان پیوستگی معنی طوربهبرخی نشانگرها داشتند. 

تی دانه )سخ Xcfd5 هاينشانگر مانند؛ با دو صفت داشتند

)عرض دانه و وزن هزار  Xgwm539و وزن هزار دانه(، 

نظر )وزن هزار دانه و عرض دانه(. به Xgwm577 و دانه(

هاي ها مربوط به ژنهاي ژنی این نشانگررسد مکانمی

 اثره باشند.چند

هاي قبلی با با توجه به اینکه در مطالعه حاضر و بررسی

یو.تی.ال همبستگی یابی ارتباطی و کاستفاده از نقشه

و  2Dدار بین نشانگرهاي موجود روي کروموزوم معنی

، بنابراین داشتصفات طول، عرض و وزن دانه وجود 

از  2Dکه کروموزوم  توان گفتگونه میاین

هایی است که نقش مهمی در کنترل صفات کروموزوم

فوق دارد. در مطالعه دیگري که در ارقام دانه نرم گندم نان 

یابی ارتباطی انجام شد، براي وزن هزار ده از نقشهبا استفا

 7B ،5B ،4D ،4Aهاي هایی در کروموزومدانه کیو.تی.ال

که  طورهمان .(Jochen et al., 2011) شناسایی شد 2Dو 

هاي کنترل کننده سه صفت شود کیو.تی.الملاحظه می

اند. هاي مختلف گندم پراکنده شدهفوق بر روي کروموزوم

، 5D ،5B ،2D هايها در کروموزومی جایگاهولی برخ

2B ،6D  1وB  ثابت براي این  صورتبهدر چندین مطالعه

اند که ترل کننده معرفی شدههاي کنمکان عنوانبهصفات 

بنابراین  .نمایدمی ییدتأنتایج مطالعه حاضر نیز آنها را 

هایی که در توان نتیجه گرفت که کیو.تی.المی

قرار دارند، نقش مهمی در  Dو  Bوم ژنهاي کروموزوم

 ي گندم دارند.کنترل طول، عرض و وزن دانه

ی ـد، برخــه شــلاحظـتایج مـکه در ن ورــطهمان

وده و ـگري بـفت دیـا صـط بـرها مرتبـانگـنش

اند، ولی در یا براي بررسی ساختار جامعه استفاده شده

ظر، یابی ارتباطی با صفتی غیر از صفت مورد ننقشه

اند، که ممکن است حاصل اشتباه نوع هپیوستگی نشان داد

І اینبر علاوه .بوده و این پیوستگی دروغین باشد، 

، (Breseghello and Sorrells, 2006)برسگلو و سورلز 

یابی ارتباطی در مقایسه با اظهار داشتند که در نقشه

ود وج ІІ و Ιیابی کیو.تی.ال، احتمال وقوع اشتباه نوع نقشه

که ساختار جمعیت دهد زمانی رخ می Ιدارد. اشتباه نوع 

. وقوع (Pritchard et al., 2000) در نظر گرفته نشود

تواند یابی ارتباطی میو کاهش قدرت نقشه ІΙاشتباه نوع 

ها باشد که در مربوط به همبستگی پایین بین نشانگر و ژن

د. دهنتیجه میزان عدم تعادل گامتی کم این امر رخ می

ها یجه فراوانی متفاوت آللهمچنین ممکن است در نت

 باشد.

کنترل  شده وتعدادي ژن کنترل  وسیلهبهصفات کمی 

طبیعی تغییرات آللی زیادي در  طوربهژنتیکی این صفات 

گیرند. محیط نیز قرار می تأثیرچند ژن دارد و تحت 

صفات کمی  عنوانبهصفات کیفی دانه گندم هم که 

شوند ها کنترل میگروهی از ژن وسیلهبهاند، شناخته شده

تغییرات محیطی قرار دارند.  تأثیرتحت  شدتبهکه 

 بیاید. دستبهبنابراین ممکن است نتایج متفاوت 

مورد ر جمعیت اشود براي تعیین بهتر ساختپیشنهاد می

با تکرار از تعداد بیشتري نشانگر استفاده شده و  ،بررسی

هاي کمی متوالی و یافتن مکان هايدر سال هاآزمایش

آورد  دستبهنتایج قابل استناد  ثابت کنترل کننده صفات،

 و از آنها در اصلاح گندم استفاده نمود.
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Abstract 

This study was conducted to identify markers associated with some kernel traits in bread wheat in two 

separate experiments under field and laboratory. One hundred wheat genotypes were evaluated in an 

alpha lattice experimental design with two replications. Grain hardness, seed length, seed width and 

thousand kernel weights were measured. Association mapping was performed based on 96 unlinked 

and 22 SSR QTL linked markers, using structure and Tassel software. Correction for population 

structure was performed using genome wide SSR markers so that genotypes were divided into six sub-

populations. Totally, 35 SSR markers linked to traits were detected; eight of them being QTL linked 

markers and other markers that were linked to traits, were used to investigate population structure. The 

QTLs linked markers were as follows: Chromosomes 5B, 5D and 6D had three QTL for grain 

hardness. Nine QTLs were detected on chromosomes 1A, 1B, 2A, 2B, 2D, 5B, 5D, 6D and 7B for 

kernel length, kernel width and thousand kernel weights. The results of this study demonstrate that 

association mapping is a useful approach to complement and enhance previous QTL information for 

marker-assisted selection in wheat. 

Keywords: Kernel traits, Wheat, Association mapping, QTL 
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