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جو حاصل از  4Fو  3Fهای با استفاده از خانوادهمربوط به خصوصیات سنبله  هایQTLیابی مکان

 کومینو× تلاقی بادیا 
 

 4عیسی جرجانی و 3حسین علی فلاحی، ،*2، حسین صبوری1عاطفه کاویانی چراتی

 

 ، گنبد کاووس، دانشکده کشاورزی، دانشگاه گنبدکاووسگروه تولیدات گیاهی ،دانشجوی کارشناسی ارشد -1

 دانشگاه گنبدکاووس، گنبد کاووس ،گروه تولیدات گیاهی ،دانشیار -2

بخش تحقیقات زراعی و باغی، مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی مازندران، سازمان تحقیقات  ،استادیار -3

 آموزش و ترویج کشاورزی، ساری

 ، گنبد کاووسوسدانشگاه گنبد کاو ،گروه زیست شناسی ،استادیار -4
 

 (01/03/1395 تاریخ پذیرش: –02/12/1394 )تاریخ دریافت:
 

 چکیده

جو حاصل از  4Fو  3F نسل خانواده 100 با ،آزمایشی جو در سنبله خصوصیات به مربوط صفات ژنتیکی تجزیه منظوربه

کامل تصادفی با  هایالب طرح بلوککومینو در مزرعه تحقیقاتی دانشکده کشاورزی دانشگاه گنبد کاووس در ق× تلاقی بادیا 

 و سه تکرار اجرا شد. صفات زراعی شامل طول سنبله، تعداد دانه در یک سنبله، تعداد کل سنبله، وزن کل سنبله، طول دانه

تهیه شد که  iPBSآلل چندشکل  69و  SSRنشانگر  7گیری قرار گرفتند. نقشه پیوستگی جمعیت با مورد اندازه قطر دانه

( انجام شد و تعداد ده CIMای مرکب )یابی فاصلهبه روش مکان QTLداد. تجزیه نتی مورگان از ژنوم جو را پوشش سا 2/632

QTL یابی مکان( متر برای طول دانهمیلی -625/0تا برای تعداد سنبله  07/127با اثر افزایشی ) ،برای صفات مورد مطالعه

درصد متغیر بود که بیشترین آن مربوط به صفت  9/12تا  9/10ها از QTLگردید. واریانس فنوتیپی توجیه شده توسط این 

های QTLبود. همه  4Fو وزن کل سنبله در نسل  3Fترین آن برای صفت تعداد کل سنبله در نسل و کم 3Fطول سنبله در نسل 

حی و انتخاب به کمک نشانگر های اصلاتوانند در برنامهشناسایی شده دارای اثرات بزرگ بودند و پس از تعیین اعتبار می

 .مورد استفاده قرار گیرند

 QTL، نقشه لینکاژی ،نشانگرهای مولکولی خصوصیات سنبله، جو،: واژگان کلیدی
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 کاویانی چراتی و همکاران ...با استفاده مربوط به خصوصیات سنبله  هایQTLیابی مکان

 مهمقد

 غلات میان در( .Hordeum vulgare L) جو زراعی گیاه

 چهارمین تولید و سطح نظر از ذرت و برنج گندم، از بعد

 این که این به توجه با اما. شودمی محسوب دنیا محصول

 کشت قابل هوایی و آب متنوع شرایط در زراعی گیاه

 داراست را اول مقام کشت گسترش دامنه نظر از است،

(Feug et al., 2006 .)با دیپلوئید زراعی گیاهی جو 

14=x2=n2 باشدمی کروموزوم (Germán et al., 2000.) 

 کیی عنوان به جو امروز به تا مندل قوانین کشف زمان از

 علت. است بوده مطرح ژنتیکی مطالعات در مهم گیاهان از

 و دیپلوئیدی ماهیت ژنتیکی تحقیقات در جو از استفاده

 دارابودن خودگشنی، روموزوم،ک کم تعداد داشتن

 ارقام بین در ژنتیکی تنوع وجود طویل، هایکروموزوم

 گیری،دورگ انجام سهولت وحشی، خویشاوندان و زراعی

 ژنوم. است گیاه این جغرافیایی وسیع انتشار و سازگاری

 5× 910 ژنومی اندازه و کروموزوم جفت 7 شامل جو

 (.Slafer et al., 2002) است نوکلئوتید جفت

 هاییروش از کی( یQTL) کمّی ژنی هایمکان یابینقشه

 کمّی صفات ژنتیکی مطالعه برای اخیر دهه در که است

 صفت همزمان تفرق روش این در. است افتهی توسعه

 نهایت در و شودمی بررسی مولکولی نشانگرهای و کمّی

 هر اثر میزان و آنها عمل نوع ،(موثر عوامل) هاژن تعداد

 شناسایی ژنوم روی هاQTL مکان و شده وردهبرآ کی

 کمک به گزینش در آن نتایج از توانمی اینرو از ،گرددمی

 ,Kato et al., 2000 ; Liu) نمود استفاده نشانگر

1998.)QTL  شود که روی به قسمتی از ژنوم گفته می

گذارد و معمولاَ شامل تعداد زیادی صفت کمی تاثیر می

باشند که همه یا بعضی و یا گاهی یهای ژنی مژن یا مکان

 ,Rabieiشوند )کی از آنها به صفت کمی مربوط مییحتی 

 با مرتبط هایژن به پیوسته مولکولی نشانگرهای(. 2003

-روش کارایی بهبود جهت در توانندمی نظر مورد صفات

 از ژنتیکی هاینقشه تهیه. روند کار به اصلاحی های

 آن براساس که نگرهاستنشا این کاربردهای ترینمهم

 کننده تعیین هایژن کروموزومی و ژنی جایگاه توانمی

 و هاژن فاصله و ترتیب نظر از را مطلوب صفات

 (. Rafalski et al.,1996) نمود تعیین کدیگری از نشانگرها

 با ساده تکراری هایتوالی شامل SSR مولکولی نشانگر

 مزایای یلدل به که است نوکلئوتیدی 5 تا 1 واحدهای

 مورد بیشتر مولکولی نشانگرهای دیگر به نسبت ویژه

 به توانمی آن محاسن جمله از. است گرفته قرار توجه

 مورفیسمپلی بالای میزان آسان، نتایج تفسیر و ساده کاربرد

 و فراوانی گونه، کی هایژنوتیپ و ارقام سطح در حتی

 ،هاوکاریوتی ژنوم سطح در SSR هایآلل زیاد تنوع

 در و نتایج بودن پذیر تکرار همبارز، تظاهر الگوی وجود

 دیگر ای و جنس سطح در آن بودن انتقال قابل نهایت

 .(Naghavi et al., 2005) کرد اشاره نزدیک هایگونه

 روی بر که است نشانگرهایی جمله از iPBS نشانگر

 در موجود( هارتروترنسپوزون) متحرک تکراری هایتوالی

 از قسمت این تکثیر باعث و کرده عمل اهکروموزوم

 به رتروترنسپوزونی عناصر امروزه. شودمی کروموزوم

 وجود ژنوم سطح در آنها از فراوانی هایکپی اینکه دلیل

 تشکیل را گیاهان ژنوم از درصد 70 تا 40 حدود و دارد

 مولکولی نشانگرهای ،(Aalami et al., 2012) دهندمی

 محسوب گیاهان در ژنتیکی تنوع تعیین جهت مناسبی

 (.et al., 2004 Queen) شوندمی

 با( al., 2005 Peighambari et) همکاران و پیغمبری

 تلاقی از حاصل مضاعف هاپلوئید لاین 72 بررسی

Steptoe × Morex ،QTL هایی را برای صفات ارتفاع

بوته، طول سنبله، تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانه و 

. در شرایط کم آبیاری شناسایی کردندعملکرد دانه 

QTLکننده این صفات روی تمام های کنترل

های مختلف به استثنای کروموزوم ششم قرار کروموزوم

 داشتند.

( با استفاده از Kjaer and Jensen, 1996)جائر و جنسن 

 90در جمعیت مشتمل بر RAPD و  RFLPنشانگرهای 

جزای آن را در رگه هاپلوئید مضاعف، عملکرد دانه و ا

یک  برای عملکرد دانه و QTLجو مطالعه نمودند و دو 

QTL  برای تعداد دانه در سنبله و تعداد سنبله در مترمربع
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ها روی کروموزوم شماره QTLشناسایی نمودند. تمام این 

 یک قرار داشتند. 

( در Baghizadeh et al., 2007زاده و همکاران )باقی

حاصل از کراس بین دو  3Fخانواده  90پژوهشی با 

برای صفت  RAPDمارکر  71ژنوتیپ جو و بر اساس 

، برای تعداد 4بر روی کروموزوم  QTLطول سنبله یک 

-مکان 4و  3بر روی کروموزوم  QTLدانه در سنبله سه 

 یابی کردند.

 پژوهشی (et al., 2014 Shahinnia) همکاران و نیاشاهین

 ءاجزا و عملکرد کنندهکنترل هایQTL یابیمکان منظور به

 حاصل جو 13F نسل نوترکیب اینبرد لاین 99 در عملکرد

 Azumamungi × Kanto Nakte Goldد وال دو تلاقی از

 QTL یابیمکان به منجر مطالعه این نتایج. دادند انجام

 این. شد مترمربع در سنبله تعداد صفت برای جدیدی

QTL یپی،فنوت واریانس از درصد 10 حدود توجیه با 

 . شد یابیمکان 5H مکروموزو کوتاه بازوی روی

( در پژوهشی که با Ren et al., 2013رن و همکاران )

لاین حاصل  122استفاده از یک جمعیت دابل هاپلوئید از 

با و انجام دادند  Huaai 11 × Huadamai 6از کراس 

برای تعداد  ،ای مرکببرداری فاصلهاستفاده از روش نقشه

، برای 7Hبر روی کروموزوم  QTLگیاه یک سنبله در 

 7Hو  2Hبر روی کروموزوم  QTLطول سنبله اصلی دو 

بر روی کروموزوم  QTLبرای تعداد دانه در سنبله یک  و

7H یابی کردند.مکان 

 در( Mehravaran et al., 2014) همکاران و مهرآوران

 72 با کمّی صفت جایگاه برداری نقشه منظوربه پژوهشی

 مورکس و استپتو بین کراس از حاصل هاپلوئید دابل لاین

 نقشه روش و RFLP مولکولی نشانگر 327 از استفاده با و

 بر سنبله طول برای QTL هشت ،ای مرکبفاصله برداری

 تعداد برای QTL شش و 3H ،4H ،7H کروموزوم روی

 نرمال شرایط در 7H و 1H ،2H ،3H کروموزوم در سنبله

 .کردند شناسایی شرایط دو میانگین و تنش و

یک جمعیت  از (Wang et al., 2016وانگ و همکاران )

 Huaai × Huadami6 آمیزشدابل هاپلوئید حاصل از 

برای  QTL ×و اثر متقابل محیط  QTLبرای شناسایی 

عملکرد دانه در پنج سال متوالی استفاده  ثر برؤت ماصف

موزوم بر روی کرو QTL 26برای طول سنبله ها آنکردند. 

2H  7وH 20، برای تعداد دانه در سنبله QTL  بر روی

بر  QTL 18، برای تعداد سنبله در گیاه 2Hکروموزوم 

 QTL 18برای تعداد سنبله در بوته  و 5Hروی کروموزوم 

 یابی کردند.مکان 4H و 2Hبر روی کروموزوم 

 Gheitaranو همکاران ) سهریقپور قیطران

Poorsahrigh et al., 2014یابیمنظور مکانه( ب QTL

های مرتبط با میزان و غلظت آهن در قسمت هوایی جو 

لاین  148طی مراحل پنج برگی و رسیدگی کامل، 

 و Sahara3771 هاپلوئید مضاعف حاصل از تلاقی ارقام

Clipper ای ارزیابی و صفات غلظت و در شرایط گلخانه

محتوای آهن در مراحل پنج برگی و رسیدگی کامل 

از نقشه پیوستگی  QTL . برای تجزیهنمودندگیری دازهان

 و IRAP نشانگر رتروترانسپوزونی 26مشتمل بر 

REMAP ،246 نشانگر SSR و EST-SSR ،238  نشانگر 

RFLP  و یک نشانگر مورفولوژیک استفاده شد. در

 09/1099 ،نشانگر در هفت گروه پیوستگی 511مجموع، 

متوسط فاصله بین دو مورگان از ژنوم جو را با سانتی

مورگان پوشش دادند. سانتی 37/2نشانگر مجاور برابر 

برای غلظت آهن هشت و چهار، محتوای آهن تک بوته 

ترتیب در مراحل پنج برگی و به QTL شش و سه

 رسیدگی کامل شناسایی شدند. اثر افزایشی منفی اغلب

QTL های شناسایی شده برای غلظت و محتوای آهن تک

در  Sahara3771 های والددهنده نقش آللبوته نشان

افزایش تجمع آهن در نتاج بود. یک ناحیه ژنومی مشترک 

های صفات غلظت و محتوای آهن تک بوته QTLی برا

 .در مرحله رسیدگی کامل شناسایی گردید

برای ( Khodaei et al., 2014خدایی و همکاران )

بخش های صفات مرتبط با تجمع فسفر در QTLیابیمکان

لاین هاپلوئید مضاعف حاصل از تلاقی  148هوایی جو، 

ای در شرایط گلخانه Clipper و Sahara3771 ارقام

ارزیابی و غلظت و محتوای فسفر در مرحله پنج برگی و 

 QTL . در مجموع سیزدهنمودندگیری رسیدگی اندازه
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 کاویانی چراتی و همکاران ...با استفاده مربوط به خصوصیات سنبله  هایQTLیابی مکان

برای غلظت و محتوای فسفر در مراحل پنج برگی و 

برای غلظت و محتوای فسفر در رسیدگی شناسایی شد. 

یابی مکان QTL مرحله پنج برگی، به ترتیب سه و دو

شناسایی شده برای غلظت فسفر در  QTL از چهار .گردید

به ترتیب دارای اثر  QTL مرحله رسیدگی، سه و یک

افزایشی مثبت و منفی بودند. برای محتوای فسفر تک بوته 

ع تبیین با مجمو QTL در مرحله رسیدگی نیز چهار

 QTL یابی گردید. از سیزدهدرصد مکان 60فنوتیپی 

دارای اثر افزایشی مثبت  QTL شناسایی شده، تعداد ده

در این  Clipper های والددهنده نقش آللبودند که نشان

ه در نتاج است. ها در افزایش ارزش صفات مربوطجایگاه

مشترک برای صفات مورد  QTLک در این مطالعه، ی

 .ناسایی شدمطالعه ش

 SSR نشانگرهای پیوستگی نقشه تهیه تحقیق این از هدف

های ژنی مکان و تعیین موقعیت کروموزومی iPBS و

کننده صفات طول سنبله، تعداد دانه در یک سنبله، کنترل

 درقطر دانه  و تعداد کل سنبله، وزن کل سنبله، طول دانه

 ومینوک×  بادیا هایرقم تلاقی از حاصل 4Fو  3F جمعیت

 .بود

 هاروش و مواد

 به( خانواده 100) 4F و 3F خانواده بذرهای مطالعه این در

 قالب در 1395 و 1394 زراعی سال دو طی والدین همراه

 مزرعه در تکرار سه با تصادفی کامل هایبلوک طرح

 در کاووس گنبد دانشگاه کشاورزی دانشکده تحقیقاتی

 55 جغرافیایی طول با گرگان شرق شمال کیلومتری 100

 و درجه 37 جغرافیایی عرض و شرقی دقیقه 12 و درجه

والد بادیا از صفات برتر . شدند کشت شمالی دقیقه 16

عملکرد بالاتر و حساس به ورس و والد کومینو توان می

هر تکرار  اشاره کرد.تر و مقاوم به ورس عملکرد پایین

ل و دو والد( به طو 3Fخانواده  100ردیف ) 102شامل 

متر بود که در هر سانتی 20یک متر و فاصله بین ردیف 

 دانه تعداد شامل زراعی صفاتبذر کشت شد.  70ردیف 

 سنبله، کل وزن سنبله، کل تعداد سنبله، طول سنبله، در

 در زراعی سال دو در که بودند دانه قطر و دانه طول

 فنوتیپی ارزش ثبتگیری شدند. اندازه 4Fو  3F هاینسل

 بوته 20 ای آزمایشی واحد براساس صفات یهکل برای

 صفات میانگین از که بود آزمایشی واحد هر از تصادفی

 و تجزیه اجرای جهت. شد استفاده هاتجزیه در بوته 20

 SPSS 23 افزار نرم از فنوتیپی صفات آماری تحلیل

 .شد استفاده

 بوته 18 از برگی نمونهژنومی  DNA استخراج منظور به

 با DNA و برداشت والدین و 3F خانواده رهتصادفی از 

. گردید استخراجCTAB (Saghi Maroof, 1994 ) روش

به ترتیب با انجام الکتروفورز  هانمونه کیفیت و کمیت

برای تفکیک باندها  .شد تعیین درصد 8/0 روی ژل آگارز

درصد استفاده  6درصد و ژل آکریل آمید  5/1از ژل آگارز 

با  SSR نشانگر 7مورد بررسی،  نشانگر 29از بین  شد.

والدین چندشکلی نشان دادند و انتخاب شدند. برای 

 iPBSنشانگر  10، از SSRاشباع نقشه حاصل از نشانگرها 

 که دارای محتوای اطلاعات زیادی باشند استفاده شد

 .Wheatنشانگرهای مربوط از سایت . (1)جدول 

Pw.usda.gov ها گرمعیار انتخاب آغاز .انتخاب شدند

شکلی ترتیب میزان اطلاعات چندبرای این تحقیق، به

(PIC میزان هتروزایگوسیتی و تعداد آلل مشاهده شده ،)

 که شدند انتخاب اساس بر این ، نیزiPBS بود. آغازگرهای

 چندشکلی درصد و باند تعداد تحقیقات قبلی حداکثر در

 صورت به بررسی، مورد آغازگرهای. را داشته باشند

 با ساختن رقیق و کردن حل از پس و گردید تهیه لیزهلیوفی

 به مربوط، دستورالعمل طبق( یون فاقد آب) دیونیزه آب

 شدند. نگهداری -C20°دمای  در اصلی ذخیره عنوان

مراز در دستگاه ترموسایکلر ای پلیواکنش زنجیره

 بلوک با آمریکا(، ساخت کشور BIORAD)  iCyclerمدل

 لیترمیلی 2/0به حجم  PCRی هاتیوپ برای تایی 96

مطابق جدول  iPBSبرنامه حرارتی نشانگر  .شد استفاده

( برای 3به صورت جدول ) SSR( و نشانگر 2)

، HVM20 ،HVM36 ،HVM33 ،HVM67) هاینشانگر

HVM65 ،HVM49( و جدول )برای نشانگر4 ) HVM30 

 انجام شد.

 Map Manager QTX افزارنرم از ژنتیکی نقشه تهیه برای

17 (Manly and Olson, 1999 )واصل ـف .شد استفاده

کوزامبی نشانگری در این نقشه نیز براساس تابع 

(Kosambi, 1994.محاسبه گردید ) 
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 این تحقیقچندشکل مورد استفاده در  iPBSو  SSR آغازگرهای -1 جدول

Table 1. The SSR and iPBS primers used in this study

غازگرآ  

Primer 
name 

 کروموزوم
Chromosome 

 (5→'3') توالی آغازگرها
Forward primer/Reverse primer 

Parental survey 

 ارزیابی والدین

  (SSRریزماهواره )نشانگر   

HVM20 1 CTCCACGAATCTCTGCACAA/CACCGCCTCCTCTTTCAC 
Polymorph )چند شکل(   

HVM70 1 CCGCCGATGACCTTCTC/ ACCCACGACCTATGGCAC 
Monomorph )یک شکل(   

HVM43 1 GGATTTTCTCAAGAACACTT/GCGTGAGTGCATAACATT 
Monomorph )یک شکل(   

HVM63 1 CGCGCAAGCATGAATACTC/ACTCACAAGTGGCGCGTAC 
Monomorph )یک شکل(   

HVM64 1 GATGTGAAGGCTGCCCTG/ACACGCCCTATTACCCAGTG 
Monomorph )یک شکل(   

HVM36 2 TCCAGCCGAACAATTTCTTG/AGTACTCCGACACCACGTCC 
Polymorph )چند شکل(   

HVM54 2 AACCCAGTAACACCGTCCTG/AGTTCCCTGACCCGATGTC 
Monomorph )یک شکل(   

HVBKASI 2 ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGAACA 
Monomorph )یک شکل(   

HVM33 3 ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/CACGCCCTCTCCCTAGAT 
Polymorph )چند شکل(   

HVM9 3 CTTCGACACCATCACCCAG/ACCAAAATCGCATCGAACAT 
Monomorph )یک شکل(   

HVM27 3 GGTCGGTTCCCGGTAGTG/TCCTGATCCAGAGCCACC 
Monomorph )یک شکل(   

HVM60 3 CAATGATGCGGTGAACTTTG/CCTCGGATCTATGGGTCCTT 
Monomorph )یک شکل(   

HVM67 4 GTCGGGCTCCATTGCTCT/CCGGTACCCAGTGACGAC 
Polymorph )چند شکل(   

HVM68 4 AGGACCGGATGTTCATAACG/CAAATCTTCCAGCGAGGCT 
Monomorph )یک شکل(   

HVM30 5 AGTGGGGAATGAGAGAATGG/TGCTTGTGGGTCATCACAC 
Polymorph )چند شکل(   

HVLEU 5 TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/TGAAAGGCCCCACAAGATAG 
Monomorph )یک شکل(   

HVDHN9 5 CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/CCCATTATTTATCTGTAGGAACGC 
Monomorph )یک شکل(   

HVM6 5 CATGAATGAATGATTGGTTTTG/CGCATCCGTATGTATGAGTAA 
Monomorph )یک شکل(   

HVDHN7 5 TTAGGGCTACGGTTCAGATGTT/ACGTTGTTCTTCGCTGCTG 
Monomorph )یک شکل(   

HVM65 6 AGACATCCAAAAAATGAACCA/TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 
Polymorph )چند شکل(   

HVM74 6 AGGAAGTCATTGCGTGAG/TGATCAAGAATGATAACATGG 
Monomorph )یک شکل(   

HVM31 6 CGGTTTCTGGTTGCTTGG/CGAAGCTCTCAGGCTTCATG 
Monomorph )یک شکل(   

HVM14 6 CGATCAAGGACATTTGGGTAAT/AACTCTTCGGGTTCAACCAATA 
Monomorph )یک شکل(   

HVM13 6 AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/CATCAAGGGCATCCTCATG 
Monomorph )یک شکل(   

HVM49 7 CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/TTGCACATATCTCTCTGTCACA 
Polymorph )چند شکل(   

HVM51 7 TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/AAAGCAGACATGTAGGAGGTCA 
Monomorph )یک شکل(   

HVM4 7 AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/GTCGAAGGAGAAGCGGCCCTGGTA 
Monomorph )یک شکل(   

HVM7 7 ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/CCTAGCTAGTTCGTGAGCTACCTC 
Monomorph )یک شکل(   

HVM5 7 AACGACGTCGCCACACAC/AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCAG 
Monomorph )یک شکل(   

  (iPBSرتروترانسپوزون )نشانگر   

2240 - AACCTGGCTCAGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2221 - ACCTAGCTCATGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2239 - ACCTAGGCTCGGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2077 - CTCACGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2274 - GCTCTGATACCA 
Polymorph )چند شکل(   

2083 - CTTCTAGCGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2076 - GCTCCGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2074 - CTCATGATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2241 - ACCTAGCTCATCATGCCA 
Polymorph )چند شکل(   

2231 - ACTTGGATGCTGATACCA 
Polymorph )چند شکل(   

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
3.

1.
13

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
95

.3
.1

.2
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

5-
07

 ]
 

                             5 / 16

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.3.1.13
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1395.3.1.2.1
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-86-fa.html


 

18 
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 iPBSهای برنامه حرارتی برای تکثیر جایگاه -2جدول 

Table 2. Thermal program for amplification of iPBS marker 
 تعداد چرخه

Number of cycles 
 زمان )دقیقه( 

Time (min) 
 (C°دما )

Temperature 
 مرحله
Phase 

1 5' 95 
 DNAواسرشته سازی اولیه 

Primary denaturation 

 
1' 

95 
 DNAواسرشته سازی 

Denaturation 
35 1' 50-64 

 اتصال آغازگرها

Annealing 

 1' 72 
 سنتز

Extension 

1 5' 72 
 تکثیر نهایی

Final extension 
 

 و HVM20 ،HVM36 ،HVM33 ،HVM67 ،HVM65) وارههای ریزماهبرنامه حرارتی برای تکثیر جایگاه -3جدول 

HVM49) 
Table 3. Thermal program for amplification of SSR markers )HVM20, HVM36, HVM33, HVM67, HVM65 and 

HVM49( 
 تعداد چرخه

Number of cycles 
 ( یا ثانیه زمان )دقیقه

Time (min or sec.)  
 (C°دما )

Temperature 
 مرحله
Phase 

1 5' 94 
 DNAواسرشته سازی اولیه 

Primary denaturation 

 
1' 

94 
 DNAواسرشته سازی 

Denaturation 

18 30'' 64 
 اتصال آغازگرها

Annealing 
 1' 72 

 سنتز
Extension 

30 

1' 
94 

 DNAواسرشته سازی اولیه 

Primary denaturation 
1' 55 

 اتصال آغازگرها

Annealing 
 1' 72 

 سنتز

Extension 
1 5' 72 

 تکثیر نهایی

Final  extension 
 

 HVM30ریزماهواره  برنامه حرارتی برای تکثیر جایگاه -4جدول 

Table 4. Thermal program for amplification of SSR marker (HVM30) 
 تعداد چرخه

Number of cycles 
 ( یا ثانیه زمان )دقیقه

Time (min or sec.) 
 (C°دما )

Temperature 
 مرحله
Phase 

1 5' 94 
 DNAواسرشته سازی اولیه 

Primary denaturation 

18 

1' 
94 

 DNAواسرشته سازی 
Denaturation 

30'' 69 
 اتصال آغازگرها

Annealing 
 سنتز 72 '1 

Extension 

30 

1' 
 DNAواسرشته سازی اولیه  94

Denaturation 
 اتصال آغازگرها 60 '1

Annealing 
 سنتز 72 '1 

Extension 
1 5' 72 

 تکثیر نهایی
Final extension 
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 ,QGENE (Nelson از هاQTL کردن پیدا برای نهایت در

 اندازه برآورد و هاQTL تعیین برای. شد استفاده( 1997

( CIM) مرکب ایفاصله یابینقشه روش از ها،آن اثرات

 LODای که واجد بالاترین مقدار و نقطه یدگرد استفاده

 QTLبود به عنوان ناحیه با بیشترین احتمال وجود 

در کلیه موارد از پرمیوتیشن و شناسایی شد. 

Resampling ،1000  5/0استفاده شد و برای هر پایش 

به  5/2مورگان در نظر گرفته شد و براساس آن لود سانتی

جهت تهیه نقشه  شد.حد بحرانی در نظر گرفته  عنوان 

)برای عدم  2)برای وجود باند( و  1ژنتیکی از اسکورهای 

وجود باند( در نشانگرهای ریزماهواره استفاده شد. در 

)برای وجود  1از اسکورهای  iPBSمورد نشانگرهای 

ند( در مواقعی که باند در ا)برای عدم وجود ب 3باند( و 

مچنین در مورد استفاده شد. ه ،والد اول تکثیر یافته بود

 4)برای وجود باند( و  2از اسکورهای  iPBSنشانگرهای 

)برای عدم وجود بند( در مواقعی که باند در والد دوم 

تکثیر یافته بود استفاده شد. خاطر نشان می شود که انکور 

کردن نشانگرهای تصادفی به نشانگرهای ریزماهواره برای 

 ها جداگانه انجام شد.کروموزوم

 بحث نتایج و
با استفاده از  QTLنرمال بودن داده ها قبل از تجزیه 

ها بررسی شد و کلیه گی و کشیدگی دادهلمحاسبه چو

از  QTLها نرمال بودند. همچنین برای کلیه محاسبات داده

ایی جهت بالابردن دقت نتایج مروش حداکثر درستن

 استفاده شد.

 و 3F هایخانواده در مطالعه مورد صفات فنوتیپی بررسی

4F  (. 1)شکل  بود پیوسته و کمَی تغییرات وجود از حاکی

برای هر شش صفت طول سنبله، تعداد دانه در یک سنبله، 

قطر دانه و  ل سنبله، وزن کل سنبله، طول دانهتعداد ک

های بیشتر از والد دارای حداکثر مقدار صفت و ارزش

کمتر از والد دارای حداقل صفت دیده شد که مبین 

متجاوز برای صفات مورد مطالعه بود. مرضه و  تفکیک

( برای صفات تعداد روز تا et al., 2006 Marzaهمکاران )

گلدهی، ارتفاع بوته، طول سنبله، تعداد پنجه، وزن 

هزاردانه و عملکرد دانه در گندم نان تفکیک متجاوز 

(  Tian et al., 2005) اند. تیان و همکارانگزارش نموده

شان برای تمامی صفات مورد مطالعه رنجب در در پژوهشی

اظهار داشتند این پدیده  ،تفکیک متجاوز مشاهده کردند

های کوچک اثر، QTLتواند به دلیل نوترکیبی می

اپیستازی، اثر متقابل ژنوتیپ با محیط و جهش در طول 

فرآیند کشت بافت برای تولید جمعیت هاپلوئید مضاعف 

ین صفات و برای دو شده باشد. ضرایب همبستگی ساده ب

 شده است. نشان داده 5در جدول  4F و 3Fنسل 
 

 کومینو× حاصل از تلاقی بادیا  4Fو  3Fخانواده  100 در ضرایب همبستگی صفات زراعی -5جدول 
Table 5. Correlation coefficients of agronomic traits in 100 F3  and F4 families derived from Badia × Komino cross 

 صفات

Traits 

 در دانه تعداد
 سنبله

No. grains per 
spike 

  طول

 سنبله

Spike 
length 

 کل تعداد
 سنبله

Total  
spike 

کل وزن  

سنبله   

Total weight 
of spike 

 طول

دانه   

Grain  
length 

 قطر
دانه   

Grain 
diameter 

سنبله در دانه تعداد  

No. grains per spike 

1 
1 

     

هسنبل طول  

Spike length 

0.384** 

0.681** 
1 
1 

    

سنبله کل تعداد  

Total spike 

 -0.198* 

-0.186 
-0.037 
-0.156 

1 
1 

   

سنبله کل وزن  

Total weight of spike 
0.188 

   0.296** 
0.165 
0.143 

0.042 
   0.670** 

1 
1 

  

دانه طول  

Grain length 

   0.266** 

-0.093 
  0.330** 

0.022 
-0.160 
-0.077 

0.055 
0.029 

1 
1 

 

دانه قطر  

Grain diameter 

-0.036 
-0.181 

-0.137 
  -0.214* 

-0.144 
 0.157 

-0.212* 

 0.217* 
0.170 

   0.384** 
1 
1 

 است 4Fو اعداد پایین هر خانه مربوط به همبستگی در نسل  3Fهمبستگی در نسل اعداد بالا مربوط به 
Above number in each cell for correlation of F3 families and down numbers each cell related to correlations of F4 

families 
 * و **: به ترتیب معنیدار در سطح 5 و 1 درصد آماری

*and**: Significant at 5% and 1% of probability levels, respectively 
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 Komino  ×Badiaحاصل از تلاقی بین  4F و 3F هاینسلتوزیع فراوانی صفات در  -1شکل 

Figure. 1. Distribution of traits frequencies in F3  and F4 families derived Badia × Komino Cross 
 

بیشترین همبستگی بین طول سنبله و تعداد  3Fدر نسل 

( که مثبت و در 384/0**دانه در سنبله وجود داشت )

بود. ضریب همبستگی بین طول  دارسطح یک درصد معنی

( در مرحله بعدی قرار 330/0**دانه با طول سنبله )

نشان داد که  4Fگرفت. همبستگی بین صفات در نسل 

بیشترین همبستگی بین طول سنبله با تعداد دانه در سنبله 

دار ( بود که مثبت و در سطح یک درصد معنی681/0**)

کل سنبله بود. بین صفات وزن کل سنبله با تعداد 

وزن کل  و (384/0**(، قطر دانه با طول دانه )670/0**)

سنبله با تعداد دانه درسنبله همبستگی مثبت و در سطح 

 نشان همبستگی ضرایبدار بود. احتمال یک درصد معنی

 بین همبستگی مقدار بیشترین نسل دو هر برای که داد

 که داشت وجود سنبله در دانه تعداد و سنبله طول صفات

رو از این. بود دارمعنی بسیار و مثبت آن همبستگی
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 سنبله طول با هایخانواده که کرد استنباط چنین توانمی

 و آفریدی .هستند بیشتری سنبله در دانه تعداد دارای بالا

 پتانسیل بررسی منظوربه( et al., 2014 Afridi) همکاران

 دوروم گندم در عملکرد با مرتبط صفات تنوع و ژنتیکی

 تعداد و سنبله طول بین داریمعنی و مثبت همبستگی نیز

 خود تحقیق در رطوبتی شرایط دو هر در سنبله در دانه

 بر ریزماهواره نشانگر 29 چندشکلی ابتدا .کردند گزارش

 نشانگر 7 هاآن بین از و شد بررسی جمعیت والدین روی

 جدول) دادند نشان چندشکلی مختلف هایکروموزوم در

و  SSRنشانگر  7) چندشکل نشانگر 76 از استفاده با .(1

( نقشه iPBSنشانگر  10حاصل از  آلل چندشکل 69

گروه پیوستگی  7پیوستگی جو ترسیم گردید که شامل 

داد سانتی مورگان از ژنوم جو را پوشش  2/632بود و 

رای های شناسایی شده بQTL(. مشخصات 2 )شکل

ده شده است. نشان دا 6صفات مورد مطالعه در جدول 

کنترل شش صفت  شناسایی شد که QTLمجموعا ده 

  عهده داشتند.مورد مطالعه را بر

 کی فقط 3F نسل در سنبله در دانه تعداد صفت برای 

QTL 1 کروموزوم روی (qNGS- 1  در فاصله

iPBS2274-4- iPBS2077-74/11یابی شد که ( مکان 

مچنین ه. کرد جیهدرصد از واریانس فنوتیپی صفت را تو

)در فاصله  1روی کروموزوم  QTLیک  4Fدر نسل 

HVM20- iPBS2239-5 درصد از  3/12( شناسایی شد که

از دلایل عدم  واریانس فنوتیپی صفت را کنترل کرد.

توان تفرق صفات و های شناسایی شده میQTLپایداری 

شرایط محیطی )آب و هوا( را ذکر نمود که روی رشد و 

-مثبت و الل اثر افزایشیگذار بودند. تاثیر هاخانوادهنمو 

نیا شاهین های والد بادیا باعث افزایش طول سنبله شدند.

( برای تعداد دانه در Shahinnia et al., 2014و همکاران )

و  e13m   23.6در فاصله نشانگرهای QTLسنبله یک 

e13m31.7.1 2 کروموزوم کوتاه بازوی رویH  شناسایی

( در یک Eshghi et al., 2013) عشقی و همکاران کردند.

× Azhul جو حاصل از کراس بین 3BCجمعیت 

Spontaneum I   برای تعدا دانه در سنبله سهQTL  بر

که  شناسایی کردند 2H ،6H ،7Hهای روی کروموزوم

های شناسایی شده در QTLها با QTLهیچ یک از این 

پیغمبری و همکاران مطالعه حاضر مطابقت نداشت. 

(Peighambari et al., 2005 )هاپلوئید لاین 72 بررسی با 

برای تعداد  Steptoe × Morex تلاقی از حاصل مضاعف

شناسایی  1Hبر روی کروموزوم  QTLدانه در سنبله یک 

 که با نتایج پژوهش حاضر مطابقت داشت. کردند

برای صفت طول سنبله روی  3F نسلدر  QTLدو 

 6و  (iPBS2231-2-iPBS2239-2)در فاصله  4کروموزوم 

( شناسایی شد که iPBS2241-4- iPBS2077-1)در فاصله 

درصد از واریانس فنوتیپی صفت را کنترل کردند.  9/12

 6روی کروموزوم  QTLیک  4Fدر نسل در حالی که 

(qSL- 6 در فاصلهiPBS2274-2- HVM65 با )LOD  

درصد از واریانس فنوتیپی صفت را به  4/11، 63/2برابر 

 Ahmadiتپه و همکاران )ص داد. احمدی اوجخود اختصا

Ochtapeh et al., 2016 لاین خالص  162( با بررسی

به همراه دو والد آریگاشار و ایگری در  8Fنوترکیب نسل 

کنترل کننده طول سنبله را بر روی  QTLسه ، جو

د که با نتایج پژوهش حاضر گزارش کردن 2Hکروموزوم 

 ,Mohammadi and Baomمحمدی و بائوم ) .متفاوت بود

لاین هاپلوئید مضاعف جو  158در تحقیقی با  (2008

صفت طول برای  Wi2291 × Tadmorحاصل از تلاقی 

 7و  4، 3، 2های بر روی کروموزوم QTLسنبله شش 

شناسایی شده بر روی کروموزوم  QTLکه  گزارش کردند

 .یکسان بودبا نتایج پژوهش حاضر  4

با  QTLک ی 3F نسل دربرای صفت تعداد کل سنبله 

LOD  6روی کروموزوم  50/2برابر با (qTS- 6  واقع در

شناسایی شد. ( iPBS2077-1- iPBS2076-6فاصله 

بود. اثر افزایشی این  10 /9برابر با  QTLضریب تبیین این 

QTL  دهد بود که جهت مثبت آن نشان می 172 /07برابر

نتاج منتقل  های افزایش دهنده از والد کومینو بهکه آلل

بر روی  QTLیک  4Fبرای این صفت در نسل . ه استشد

 -iPBS2074-3در فاصله نشانگری 4کروموزوم 

iPBS2240-4  با میزانLOD 81/2 ،2/12 از  درصد
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باعث  -04/8و با اثر افزایشی  واریانس فنوتیپی را دارا بود

نیا و همکاران شاهینکاهش تعداد کل سنبله گردید. 

(Shahinnia et al., 2014 دو )QTL  برای این صفت بر

شناسایی کردند.  2Hو  5Hروی بازوی کوتاه کروموزوم 

( با استفاده از یک Wang et al., 2016وانگ و همکاران )

 × Huaai11جمعیت دابل هاپلوئید حاصل از کراس 

Huadamai6  در جو برای صفت تعداد سنبله در جو

که  کردند شناسایی 5Hبر روی کروموزوم  QTLهجده 

های شناسایی شده در QTLها با QTLهیچ یک از این 

 مطالعه حاضر مطابقت نداشت.

ای پیدا نشد 3F QTL نسل دربرای صفت وزن کل سنبله 

( بر روی 5-qTWS) QTLک ی 4Fدر نسل در حالی که 

 -iPBS2221-1در فاصله نشانگری  5کروموزوم 

iPBS2077-4  س درصد از واریان 9/10شناسایی شد که

 QTLاثر افزایشی این  فنوتیپی این صفت را شامل شد.

دهد که بود که جهت مثبت آن نشان می 113 /15برابر 

زو . های افزایش دهنده از والد بادیا به نتاج منتقل شدآلل

( در پژوهشی در جو برای Xue et al., 2010و همکاران )

 6Hو  2Hبر روی کروموزوم  QTLصفت وزن سنبله سه 

 ,.Narjesi et alنرجسی و همکاران ). بی کردندایمکان

 در سنبله وزن برای QTL دودر پژوهشی در گندم ( 2015

 ترتیب به که کردند شناسایی 6B و 2A هایکروموزوم

 را مربوط صفت فنوتیپی واریانس از درصد 5/6 و 4/12

 که با نتایج پژوهش حاضر مطابقت نداشت. نمود توجیه

ای پیدا نشد ولی 3F QTL نسلبرای صفت طول دانه در 

 LODبا میزان  5روی کروموزوم  QTLک ی 4Fدر نسل 

با  iPBS2221-1- iPBS2077-4در فاصله نشانگری  73/2

و نقش کاهنده درصد از واریانس فنوتیپی  8/11 توجیه

های والد کومینو در کنترل این صفت شناسایی شد. آلل

( با Breseghello and Sorrells, 2006برسگلو و سورلز )

یابی ارتباطی در ارقام گندم نان مشخص استفاده از نقشه

در کنترل صفات عرض و وزن  2Dکردند که کروموزوم 

در کنترل صفت طول دانه  5Aو  5Bهای دانه و کروموزوم

که با نتایج پژوهش حاضر  نقش بسیار مهمی دارند

( Ramya et al., 2010رامیا و همکاران ) مطابقت داشت.

-های نوترکیب گندم نان با استفاده از نقشهجامعه لایندر 

های در کروموزوم QTLبرای طول دانه شش  QTLیابی 

5B ،5A ،2D ،2B ،1A  5وD  گزارش کردند. لی و

لاین خالص  182( با بررسی Li et al., 2015همکاران )

Shannong01- × 35حاصل از  8:9Fنوترکیب 

Gaocheng9411 برای طول دانه چهار QTL  بر روی

که با نتایج  ابی کردندیمکان 6Aو  1B ،4Bکروموزوم 

 پژوهش حاضر مطابقت نداشت.

در نسل  ای پیدا نشد ولی3F، QTL نسلبرای قطر دانه در 

4F   یکQTL  در فاصله نشانگری  7روی کروموزوم

iPBS2076-5- iPBS2083-1 درصد از  5/12 با توجیه

های والد بادیا در این آلل .شناسایی شدواریانس فنوتیپی 

مکان ژنی از نقش افزاینده برای این صفت برخوردار 

( در پژوهشی با Sun et al., 2010سان و همکاران )بودند. 

حاصل  12Fلاین خالص نوترکیب  132سی جمعیتی از ربر

در گندم برای قطر دانه  Clarkو  Ning7840از کراس 

و  4AL ،5AL ،5ASهای بر روی کروموزوم QTLشش 

6AS که با نتایج پژوهش حاضر مطابقت  شناسایی کردند

 QTL( یازده Li et al., 2016لی و همکاران ) نداشت.

، 1BL ،2BSبرای قطر دانه در گندم بر روی کروموزوم 

2DL ،3BS ،4AL ،4BS ،5AL ،5AS ،6AS ،6AL ،7AL 

یابی شده بر روی مکان QTLکه  یابی کردندمکان

 نتایج این پژوهش مطابقت داشت.با  7کروموزوم شماره 

نتایج حاصل از این پژوهش نشان داد که برای کلیه 

صفات مورد بررسی تفکیک متجاوز از والدین در جهت 

 10مثبت و منفی وجود داشت. در این مطالعه در مجموع 

برای صفات مربوط به خصوصیات  QTLجایگاه دارای 

انس شناسایی شد که واری 4Fو  3Fسنبله در دو نسل 

 9/12تا  9/10ها از QTLفنوتیپی توجیه شده توسط این 

های با QTLمتغیر بود. برای تمامی صفات مورد مطالعه 

شود از نتایج مطالعه ایی شد. پیشنهاد میبزرگ شناس اثرات

های ها و جمعیتحاضر پس از تعیین اعتبار در مکان
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های انتخاب به کمک نشانگر استفاده مختلف در برنامه

 شود.

 سپاسگزاری

شهرستان گنبد کشاوزی تحقیقات  ایستگاهبدینوسیله از 

جهت همکاری صمیمانه در اجرای این طرح  کاووس

 گردد.سپاسگزاری می

 

 کومینو×  بادیا تلاقی از حاصل جو 4Fو  3F نسل در سنبله خصوصیات صفات برای کنندهکنترل های QTL-6 جدول

Table 6. QTL controlling for spike traits in F3 and F4 barley generation derived from Badia × komino cross 

 صفت

Traits 

 خانواده

Family 
QTL 

 کروموزوم

Chromosome 

 موقعیت

 سانتی)

(مورگان  

Position 

(cM) 

 نشانگرهای
 مجاور*

Flanking 

markers* 

LOD 

 اثر

 افزایشی
Additive 

effect 

 ضریب

 تبیین
 

Explaining 

factor 

آلل جهت  

Allele 

direction 

 در دانه تعداد

 سنبله

Number 

grains per 

spike 

F3 qNGS- 1 1 74 
iPBS2274-4- 

iPBS2077-7 
2.55 -3.99 11.1 Komino 

سنبله طول  

Spike length 
F3 qSL- 4 4 94 

iPBS2231-2- 

iPBS2239-2 
2.99 -3.14 12.9 Komino 

سنبله طول  

Spike length 
F3 qSL- 6 6 2 

iPBS2241-4- 

iPBS2077-1 
2.98 -6.39 12.9 Komino 

لهسنب کل تعداد  

Total spike 
F3 qTS- 6 6 18 

iPBS2077-1- 

iPBS2076-6 
2.50 172.07 10.9 Komino 

 در دانه تعداد

 سنبله

Number 

grains per 

spike 

F4 qNGS- 1 1 20 
HVM20- 

iPBS2239-5 
2.86 10.75 12.3 Badia 

سنبله طول  

Spike length 
F4 qSL- 6 6 32 

iPBS2274-2-

HVM65 
2.63 2.90 11.4 Komino 

لهسنب کل تعداد  

Total spike 
F4 qTS-4 4 20 

iPBS2074-3- 

iPBS2240-4 
2.81 -8.04 12.2 Badia 

هسنبل کل وزن  

Total weight 

of spike 

F4 qTWS-5 5 58 
iPBS2221-1- 

iPBS2077-4 
2.49 113.15 10.9 Badia 

دانه طول  

Grain length 
F4 qGL-5 5 56 

iPBS2221-1- 

iPBS2077-4 
2.73 -625.51 11.8 Komino 

دانه قطر  

Grain 

diameter 

F4 qGD-7 7 52 
iPBS2076-5- 

iPBS2083-1 
2.90 24.63 12.5 Badia 

 .هستند نزدیکتر مربوطه QTL به شده کشیده خط زیرشان که نشانگرهایی*: 

*: Markers underlined are the nearest marker to QTLs 

 یافته از والدی که دارای ارزش کمتر برای آن صفت است منتقل شده استدهنده این است که آلل انتقالعلامت منفی اثر افزایشی نشان

Negative sign additive effect indicates that alleles transmitted from parent to less valuable for that trait has been 

passed 
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 یانی چراتی و همکارانکاو ...با استفاده مربوط به خصوصیات سنبله  هایQTLیابی مکان

 

 Komino  ×Badia تلاقی از حاصل جو  4Fو  3F نسل در iPBS و SSR نشانگرهای از حاصل پیوستگی نقشه -2 شکل

Figure 2. Linkage map produced by SSR and iPBS markers on barley F3 and F4 individuals derived from the cross between Badia × Komino 
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Abstract 

In order to genetic analysis of spike characteristics in barley, an experiment was conducted with 100 

F3 and F4 barley families derived from Badia × Komino cross at Research Farm college of Agricultural 

University of Gonbad Kavous (Iran) based on randomized complete block design with three 

replications. Agronomic traits such as spike length, number of seeds per spike, total of spike, total 

weight of spike, grain length and grain diameter were measured. Linkage map with 7 SSR and 69 

polymorphic alleles of iPBS markers were prepared which covered 632.2 cM of barley genome. QTL 

analysis was performed based on the method of composite interval mapping (CIM). Ten QTLs (with 

additive effect ranged from 127.07 for spike number to -0.625 mm for grain length) were detected. 

Phenotypic variance explained by QTLs ranged from 10.9 to 12.9 percent, which the highest related to 

spike length in F3 generation and the lowest related to the total number of spikes in F3 generation and 

the total weight of spike in F4 generation. All detected QTL were major effects and after validation can 

be used in breeding programs and marker-assisted selection. 

Keywords: Barley, Spike characteristic, Molecular markers, Linkage map, QTL 
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