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A B S T R A C T
Among cereals, durum wheat (Triticum turgidum L. var. durum) is one of the 
most important protein and energy sources after bread wheat. It has a 
significant role in human nutrition in most countries. In this study, to identify 
and localization of QTLs controlling traits related to starch and Neutral 
detergent fiber, 118 durum wheat recombinant inbred lines obtained from the 
cross between the local genotype of Iran-249 originated from the west of Iran 
and the local cultivar of Zardak from Kermanshah were evaluated in two 
environments (2014 and 2015) under rainfall conditions at the acireale 
research center using randomized complete block design along with parents 
in three replications. QTL analysis for each trait was performed using the 
inclusive composite interval mapping method to identify genomic regions 
that significantly affected the studied traits. A total of six QTLs were 
identified for the two traits measured, grain starch content and neutral 
detergent fiber. Three QTLs were identified on chromosome 7A and one 
QTL on chromosome 4B for the grain starch content trait. For the neutral 
detergent fiber trait, one QTL was localization on chromosome 6B and one 
QTL on chromosome 7A. Identifying and localization QTLs controlling traits 
related to seed quality characteristics can provide an opportunity to improve 
these traits through marker-assisted selection. The results provide QTLs with 
high breeding potential along with associated markers useful for precise 
localization and molecular breeding. 
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علمي نشريه  

فناوري گياهان زراعي زيست
  
 »مقاله پژوهشي«

 ـ ندهيشـو  بـر يف و نشاسـته  كننده كنترل يهاQTL  يابي مكان  گنـدم  در دانـه  يخنث
 دوروم

  3اليزابتا مازوكوتلي، 1رقيه ناصري، 2، 1ليلا زارعي، *2، 1چقاميرزاكيانوش ، 1سينا قنبري

  چكيده
) پس از گندم نان يكي از Triticum turgidum L. var. durumدر بين غلات گندم دوروم ( 

اي در تغذيه انسان دارد. در  ان نقش عمدهترين منابع پروتئين و انرژي است و در اكثر كشورهاي جه مهم
هاي ژني كنترل كننده صفات كيفي نشاسته و فيبر  يابي جايگاه اين تحقيق به منظور شناسايي و مكان

لاين اينبرد نوتركيب گندم دوروم حاصل از تلاقي بين ژنوتيپ  118شوينده خنثي دانه در گندم دوروم، 
هاي كامل  و رقم بومي زردك به همراه والدين در قالب طرح بلوك با منشاء كرمانشاه "249-ايران "بومي 

) تحت شرايط ديم در مركز تحقيقات 1394-1393، 1393-1392تصادفي با سه تكرار طي دو سال زراعي (
آچيراله ارزيابي شدند. براي شناسايي مناطق ژنومي كه تاثير قابل توجهي بر صفات مورد مطالعه داشتند، 

اي مركب فراگير انجام شد. براي دو صفت اندازه گيري  يابي فاصله ستفاده از روش مكانبا ا QTLتجزيه 
شناسايي شد. براي صفت محتوي  QTLشده محتوي نشاسته دانه و فيبر شوينده خنثي در مجموع شش 

شناسايي شد. براي  4Bبر روي كروموزوم  QTLو يك  7A  بر روي كروموزوم QTLنشاسته دانه سه 
 7Aبر روي كروموزوم   QTLو يك  6B  بر روي كروموزوم QTLشوينده خنثي يك صفت فيبر 

هاي كنترل كننده صفات مرتبط با خصوصيات كيفي دانه QTLيابي  يابي شد. شناسايي و مكان مكان
تواند فرصتي را براي بهبود اين صفات از طريق انتخاب به كمك نشانگر فراهم كند. نتايج حاصل  مي

QTLنژادي  يابي دقيق و به نسيل اصلاحي بالا همراه با نشانگرهاي مرتبطي كه براي مكانهايي با پتا
 نمايند. باشند ارائه مي مولكولي مفيد مي

گروه مهندسي توليد و ژنتيك گياهي، دانشكده علوم 1
 و مهندسي كشاورزي، دانشگاه رازي، كرمانشاه، ايران.

 مركز تحقيقات غلات، دانشگاه رازي، كرمانشاه،2
 ايران.

تحقيقات ژنتيك و بيوانفورماتيك، فيورنزولا،  مركز3
  ايتاليا.
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  مقدمه
) يك گونه Triticum turgidum L. var. durumگندم دوروم (

ــوم  ــد (ژنــ ــي از AABB ،28 = x4 = n2آلوتتراپلوئيــ ) و يكــ
اي،  محصولات غذايي اصلي است كه عمـدتاً در منـاطق مديترانـه   

). گنـدم  IGC, 2020شـود (  ت ميجنوب اروپا و شمال آفريقا كش
فرد دانه و كاربردهاي متنـوع آن،   دليل خواص منحصر به دوروم به

 ,.Liu et alشـود (  در بخش وسـيعي از دنيـا كشـت و كـار مـي     

تـوان بـه انـواع محصـولات      ). از جمله كاربردهاي آن مـي 2019
(بلغـور عربـي)، نـان، كلوچـه و      1غذايي ماننـد پاسـتا، كوسـكوس   

). توليـد جهـاني گنـدم در    Sissons, 2022ره كـرد ( ماكاروني اشا
ميليون تن تخمين زده شده  و انتظـار   750حدود  23/2022سال 
كـه   )، در حـالي FAO, 2022ميليون تـن برسـد (   840رود به  مي

باشــد  ميليــون تــن مــي 40ميــانگين توليــد ســالانه گنــدم دوروم 
)Martínez-Moreno et al., 2022از در ). اين غله مهم از ديرب

طور سنتي كشت  مناطق ديم گرمسيري و نيمه گرمسيري ايران به
هزار هكتـار سـطح زيـر     300-400شده است و كشور ايران با  مي

ميليـون تـن در سـال از توليـد كننـدگان ايـن        6/0كشت و توليد 
). صفات كيفـي  Ahmadi et al., 2022محصول با ارزش است (

نـه گنـدم هسـتند و بـر     مثل نشاسته و پروتئين از اجـزاي مهـم دا  
درصد از  85گذارند. حدود  عملكرد و كيفيت فرآوري گندم تاًثير مي

دهد كـه بيشـتر آن نشاسـته     دانه گندم را كربوهيدرات تشكيل مي
هـاي اخيـر بـا بهبـود      ). در سالAnjum et al., 2007باشد ( مي

عادت غذايي و سبك زندگي، توجه بيشتري به تركيـب غـذايي و   
ت گندم شده است. علاوه بـر ايـن شـرايط آب و    كيفيت محصولا

هوايي و افزايش جمعيت جهان، تهديدي جدي براي توليـد گنـدم   
). براي اطمينان از عملكـرد بـالا،   Zhang et al., 2021باشد ( مي

اصلاح ارقام جديد گندم با كيفيت بالا و سازگاري به مناطق مختلـف  
 ,.Liu et al( باشـد  نژادگـران در سراسـر جهـان مـي     هدف اصلي به

هـاي مهـم و    )، بنابراين مطالعه و تجزيه و تحليل مكانيسم ژن2018
   مؤثر بر صفات كيفي دانه گندم از اهميت بالايي برخوردار است.

اي در گياهـان بـه شـمار     ترين منبع انرژي ذخيره نشاسته مهم
فـت  يااي  رود كه به وفـور در دانـه غـلات و در گياهـان غـده      مي
درصـد   80-70اي نشاسـته تـامين كننـده     تغذيـه  شود. از نظر مي

ويـژه از لحـاظ تـامين     باشد و بـه  انرژي مورد نياز روزانه انسان مي
كالري مورد نياز در كشورهاي جهان سـوم حـائز اهميـت فـراوان     

                                                                                      
1. Couscous 

هاي منحصر به فرد  ). ويژگيMajzoobi et al., 2008باشد ( مي
ليمـري  نشاسته باعث شـده اسـت تـا بـه تـوان از ايـن تركيـب پ       

صورت گسترده در صنايع مختلف استفاده نمود كه در ايـن بـين    به
اي را بــه خــود اختصــاص داده اســت.  صــنعت غــذا ســهم عمــده

هاي فيزيكوشيميايي نشاسـته و كاربردهـاي آن در صـنايع     ويژگي
مختلف تحت تاثير ساختار آن از جمله ميزان بلوري بودن، نسـبت  

هاسـت   رانـول و قطـر گرانـول   آميلوز به آميلوپكتين، مورفولوژي گ
)Majzoobi et al., 2012; Tester et al., 2004  نشاسـته در .(

هاي نيمه بلوري وجود دارد. دامنه اندازه ايـن   گياه به شكل گرانول
منشاء گياهي در اشـكال مختلـف   به ها متغير است و بسته  گرانول

انـول  هـا در گر  وجود دارند. نحوه قرار گيري آميلوزها و آميلوپكتين
صـورت   هاي كريستالي و غيركريسـتالي بـه   منتهي به ايجاد بخش
طوري كه گرانول نشاسته در برش عرضـي   متناوب شده است و به

 Barnett andشـوند (  هاي متحدالمركز ديده مـي  صورت حلقه به

Harder, 2004.(  
دهـد.   فيبر شوينده خنثي وزن كل ديواره سلولي را نشـان مـي  

، همي سلولز و ليگنين تشكيل شده است. از ديواره سلولي از سلولز
توان براي تعيين نسبت ديـواره سـلولي بـه     فيبر شوينده خنثي مي

محتوي سلول استفاده كرد. محققين با توجـه بيشـتر بـه ماهيـت     
پذيري آن نشان دادند كه  الياف نامحلول در شوينده خنثي و هضم

خصوصـيات  تواند بـراي تعيـين    فيبر شوينده خنثي به تنهايي نمي
فيبري و هضمي كافي باشد و فيبر شوينده خنثي موجود در منـابع  

باشـند   مختلف، خصوصيات فيزيكي و هضمي متفاوتي را دارا مـي 
)Oba and Allen, 1999.(  

نقشه ژنتيكي اوليه، متشكل از نشانگرهاي چنـد شـكل در يـك    
نياز ضروري براي مطالعات ژنتيكي دقيق در هر موجـودي   ژنوم، پيش

هـاي   هاي ژنتيكـي گونـه   ). نقشهMaccaferri et al., 2011( است
صفات مهم زراعي،  QTLs2يابي  زراعي ابزارهاي ضروري براي نقشه

هاي كانديـد، بـازآرايي كرومـوزومي اجـدادي و روابـط       شناسايي ژن
هـاي مختلـف، مطالعـه تنـوع، عـدم تعـادل        تكاملي بين كرومـوزوم 

هـاي اصـلاح    ) و روشMAS3پيوستگي، انتخاب به كمك نشـانگر ( 
). Lewin et al., 2009; Gupta et al., 2020مولكـولي هسـتند (  

هاي ژنومي كنترل كننـده صـفات كمـي بـا اسـتفاده از       تعيين جايگاه
نشانگرهاي مرتبط در انتخاب ارقام مناسب مؤثر است و اين انتخـاب  

اي نظيـر تركيبـات    غير مستقيم به كمك نشانگر براي صفات پيچيده

                                                                                      
2. Quantitative Trait Loci 
3. Marker-Assisted Selection 
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يي دانه كه به شدت تحت تاثًير محيط هستند، اهميت بيشتري شيميا
هاي جديد بيوتكنولـوژي   ). روشKrishnappa et al., 2017دارند (

توانند به تسريع بهبود عملكرد گياهان از طريق انتخاب به كمـك   مي
هاي كنتـرل كننـده صـفات     يابي ژن ) بر اساس نقشهMASنشانگر (

امكـان   QTLماينـد. تجزيـه   هاي خاص كمك ن ) و ژنQTLكمي (
تشخيص اثرات ژنتيكي مستقيم و غير مستقيم بر صفات عملكـرد را  

). يكي از عوامل بسـيار  Colasuonno et al., 2021كند ( فراهم مي
ايجاد جمعيت در حال تفرق اسـت،   QTLيابي  مهم موفقيت در نقشه

هــاي پيوســتگي بــا اســتفاده از  هــا و تهيــه نقشــهQTLتشــخيص 
در بسياري از محصولات زراعي، جهت شناسايي  DNAنشانگرهاي 

 Soriano etها انجام شده اسـت ( QTLمناطق كروموزومي حاوي 

al., 2021 .( 

زاد،  هـاي درون  هـاي تلاقـي برگشـتي، رگـه     هر يك از جمعيـت 
NILs1    و هاپلوئيد مضاعف براي تهيه نقشه ژنتيكي مزايـا و معايـب

بسته بـه اهـداف مـورد     خاص خود را دارد و انتخاب جمعيت مناسب
نظر، پيچيدگي صفات، زمان در دسترس و نوع نشانگرهاي مولكـولي  

شـود   مورد استفاده در تعيين ژنوتيپ (غالـب يـا همبـارز) انجـام مـي     
)Mulualem and Bekeko, 2016اي بر روي جمعيتي  ). در مطالعه

) حاصل از تلاقي دو والديني گنـدم  RIL2رگه درون زاد ( 110شامل 
ــكل از   دوروم ــتگي متش ــه پيوس ــانگر ( 306نقش و  SNP ،SSRنش

RFLPطور مسـاوي بـين    ) ايجاد شد. نشانگرهاي مولكولي تقريبا به
). اصـلاح  Nachit et al., 2001توزيـع شـدند (   Bو  Aهـاي   ژنـوم 

اي گياهان زراعي كـه تقويـت    نباتات براي بهبود كيفيت ارزش تغذيه
ديدي را براي بهبود محتوي تواند رويكردهاي ج نام دارد، مي 3زيستي

 ,.Wang et alمواد مغذي در انواع محصـولات اصـلي ارائـه كنـد (    

2021 .(  
ها براي QTLگندم نان،  RILsاي بر روي جمعيت  در مطالعه

محتوي پروتئين و نشاسته شناسايي شد. نتايج حاصل منجر به 
هايي براي محتوي نشاسته دانه بر روي QTLشناسايي 
و براي پروتئين بر روي  4Bو  2A ،4A ،7Aهاي  كروموزوم
). Deng et al., 2014شد ( 7Bو  3B ،4A ،7Aهاي  كروموزوم

هاي مشتق شده RILدر پژوهشي بر روي گندم نان با استفاده از 
 QTL)، تجزيه Kechengmai2×Zhongkemai138از تلاقي (

براي عملكرد دانه و صفات مرتبط با كيفيت گندم نان انجام شد. 
اپيستاتيك براي  QTLجفت  82افزايشي و  QTL 68اً مجموع

                                                                                      
1. Near Isogenic Lines 
2. Recombinant Inbred Line 
3. Biofortification 

بر  هاي دانه و صفات مرتبط با كيفيت شناسايي شدند. علاوه ويژگي
و  C4D2 ،C5Dافزايشي در سه بازه ژنومي ( QTL 13اين، 

C6D2 دسته بندي شدند و هركدام حداقل دو (QTL  پايدار براي
اي بر  ر مطالعه). دFan et al., 2022پروتئين و نشاسته داشتند (

ها براي فيبر شوينده QTLهاي گندم دوروم شناسايي RILروي 
خنثي، محتوي پروتئين، ميزان آهن و محتوي نشاسته دانه انجام 

بر روي  QTLشد. براي صفات محتوي پروتئين دانه، شش 
، براي محتوي نشاسته دانه 7Aو  5A ،3B ،4Bهاي  كروموزوم

و  7Aو  1A ،1B.1 ،3A ،4Bهاي  بر روي كروموزوم QTLپنج 
براي هر كدام از صفات فيبر شوينده خنثي مستقر بر  QTLسه 

و ميزان آهن دانه بر روي  5Bو  1A ،5Aهاي  كروموزوم
  ).Naseri, 2023شناسايي شد ( 7Bو  5Bهاي  كروموزوم

كيفيت غلات و محصولات نهايي تعيين كننده ارزش اقتصادي 
كيفي به شدت نيازمند منابع هاي  آن است. با اين حال، آزمايش

هاي اصلاحي تقريبا  هاي اوليه در برنامه ها در نسل هستند و انجام آن
غير ممكن است. ابزارهاي مبتني بر ژنوميك مدرن فرصتي عالي 
براي تشريح ژنتيكي صفات كيفي پيچيده براي تسريع توسعه ارقام با 

گرچه تحقيقات كنند. ا هاي اصلاح مولكولي فراهم مي استفاده از روش
بر روي گندم انجام شده است، ولي  QTLزيادي در زمينه تجزيه 

تعداد اندكي مطالعه فقط روي صفات مربوط به كيفيت دانه گندم 
دوروم انجام گرفته است، لذا هدف از اين تحقيق، تعيين مكان 

QTL هاي كنترل كننده صفات محتوي نشاسته و فيبر شوينده خنثي
ها روي صفت  ثير هر يك از آنٔ، برآورد ميزان تادانه در گندم دوروم

ها براي استفاده در  كمي و تعيين نشانگرهاي مولكولي پيوسته با آن
  هاي اصلاحي بود.     هاي اوليه برنامه گزينش به كمك نشانگر در نسل

  
  شناسي پژوهش روش

  مواد گياهي
ــت   ــه جمعي ــن مطالع ــكل از F 8-9در اي ــه درون 118متش زاد  رگ

-ايـران "ب گندم دوروم حاصل از تلاقي بين ژنوتيپ بومي نوتركي
بـا منشـاء    "زردك"با منشـاء غـرب ايـران و رقـم بـومي       "249

  كرمانشاه مورد ارزيابي قرار گرفت.
  

  اي آزمايشات مزرعه
به همراه دو والد طـي دو فصـل    RILsهاي كيفي جمعيت  ارزيابي

) Aci15( 1393-1394) و Aci14( 1392-1393زراعي متـوالي  
در مزرعــه آموزشــي مركــز تحقيقــات ژنوميــك و بيوانفورماتيــك 
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CREAــه ــب طــرح  1، آچيرال ــم در قال ــا تحــت شــرايط دي ، ايتالي
هاي كامل تصـادفي بـا سـه تكـرار انجـام شـد. واحـدهاي         بلوك

آزمايشي شامل دو خط كاشت به طول يك متر و فاصله هر خـط  
اسـتاندارد   هـاي  ها بـا پيـروي از شـيوه    متر بود. آزمايش سانتي 25

هاي هرز بـه روش شـيميايي كنتـرل شـدند.      زراعي انجام و علف
هـاي مـورد    موقعيت جغرافيايي و شـرايط آب و هـوايي در محـيط   

  آمده است.  1آزمايش در جدول 
  

  تجزيه و تحليل محتوي نشاسته و فيبر شوينده خنثي 
براسـاس مـاده    NDF(1گيـري فيبـر شـوينده خنثـي (     براي اندازه

 × 249-زاد حاصل از تلاقـي ايـران   هاي درون ر رگهخشك دانه د
گرم بذر جدا كرده و توسط دسـتگاه تجزيـه    20زردك، از هر رگه 

ساخت كشور سوئد مقدار فيبـر   DA7250مدل  NIR2فوق سريع 
  شوينده خنثي تعيين گرديد.

پـنج گـرم    GSC(3گيري محتـوي نشاسـته دانـه (    براي اندازه
 80فـالكون ريختـه شـد و اتـانول     نمونه بذر آسياب در داخل لوله 

دست آمده سانترفيوژ  ي آرد اضافه شده و محلول به درصد به نمونه
دور در دقيقه)، سپس گلوكز حل شـده در اتـانول دور    300گرديد (

ريخته شد و نشاسـته موجـود در نمونـه توسـط اسـيد پركلريـك       
هـاي   ) به لولهC14H10Oاستحصال گرديد. در ادامه، ماده انترون (

اي كه داراي عصاره نمونه بودند اضافه گرديد و در  زمايش شيشهآ
گراد حرارت داده شد. سـپس   درجه سانتي 100آب جوش با دماي 

ي اسپكتروفتومتر  وسيله دست آمده به محتوي نشاسته در عصاره به
ــدازه 630در طــول مــوج  ــانومتر ان  Noori andگيــري شــد ( ن

Taliman, 2022.(  
  

    QTLتجزيه 
ها از نقشه ژنتيكي ايجـاد شـده توسـط    QTLيابي  مكان به منظور
توزيـع شـده در ژنـوم     SSRنشانگر  69با  )Zarei, 2011( زارعي

جمعيـت مـورد بررسـي،     F6هاپلوييد گندم دوروم بر اساس نسـل  
مورگـان و  سـانتي  5/913استفاده شـد، طـول نقشـه ايجـاد شـده      

بود. تجزيـه   مورگانسانتي16/13ميانگين فاصله نشانگرها برابر با 
QTL افـزار   با استفاده از نرمQGENE   ) انجـام شـدJoehanes 

and Nelson, 2008   يـابي   ) براي هر صفت بـا اسـتفاده از مكـان
)، ICMI(4 )Sen and Churchill, 2001اي مركب فراگيـر (  فاصله

انتخــاب اتوماتيــك ســه فــاكتور و بــه دنبــال آن بررســي محــل  

                                                                                      
1. Acireale 

ناسايي مناطق ژنومي كه تاًثير صورت دستي براي ش ها به كوفاكتور
قابل توجهي بر صفات داشـتند، انجـام شـد، ايـن روش تجزيـه و      

عنوان عوامل كوفاكتوري در  تحليل، نشانگرهاي خارج از بازه را به
در بازه مفيـد باشـد    QTLتواند در تخمين اثر  گيرد كه مي نظر مي

)Zeng, 1994 موقعيت و تاًثير  .(QTL 3هاي با ميزان ≥ LOD 
بــراي  QTL Network Ver 2.1افــزار  ثبــت گرديــد. از نــرم

 QTLهاي با اثر اپيستاتيك، افزايشي و اثر متقابل QTLشناسايي 
  ).Darvasi and Soller, 1997و محيط استفاده شد (

  
  هاي پژوهش يافته

  نقشه ژنتيكي مورد استفاده
) بــا Zarei, 2011نقشــه ژنتيكــي ايجــاد شــده توســط زارعــي (

توزيـع شـده    SSRجايگاه نشانگر  69نوتيپي مربوط به هاي ژ داده
 ).1در ژنوم گندم دوروم، مورد استفاده قرار گرفت (شكل 

 
هاي كنترل كننـده محتـوي   QTLيابي  شناسايي و مكان

  نشاسته و فيبر شوينده خنثي
گيري شده محتوي نشاسته دانه  در اين پژوهش براي دو صفت اندازه

)GSC) ــر شــوينده خنثــي  QTL) در مجمــوع شــش NDF) و فيب
  شناسايي شد. 

  
  )GSCمحتوي نشاسته دانه (

 1393در محيط آچيرالـه   QTLبراي صفت محتوي نشاسته دانه سه 
بر روي  1394در محيط آچيراله  QTLو يك  7A  بر روي كروموزوم

، 7/12، 3/13) كه بـه ترتيـب   2شناسايي شد (جدول  4Bكروموزوم 
هـاي  QTLوتيپي را توجيه نمودنـد.  درصد واريانس فن 2/14و  4/12

XGWM233  وXGWM471  داراي اثـر   1393در محيط آچيراله
 داراي اثر افزايشي مثبت بودند. XDUPW254افزايشي منفي و 

1. Neutral detergent fiber 
2. Near Infrared 
3. Grain Starch Content  
4. Inclusive Composite Interval Mapping 

 



  
  

 
  هاي مورد آزمايش مختصات جغرافيايي و شرايط آب و هوايي محيط .1جدول 

منطقه مورد 
  آزمايش

مختصات 
  جغرافيايي

تاريخ 
  كشت

تراكم 
  شتك

  دما
ميانگين 
ميانگين   بارندگي

  دما
ميانگين 
  حداقل دما

ميانگين حداكثر 
  دما

Aci14 14,57 ،37,52  17 دسامبر  M2/370 9/12 1/6  7/19  mm 327  
Aci15  14,57 ،37,52  22 دسامبر  M2/370  9  2/6  20  mm 335  

 
 

  
  زردك × 249- در جمعيت گندم دوروم حاصل از تلاقي ايران SSRجايگاه نشانگر  69نقشه پيوستگي ايجاد شده با استفاده از  .1شكل 

 
داراي اثــر  XBARC193بــا نــام  QTL، 1394در محــيط آچيرالــه 

هـا بـراي محتـوي    QTLاي شناسـايي   در مطالعه افزايش مثبت بود.
گنـدم،   RIL 182پروتئين و محتوي نشاسته بر روي جمعيتي شامل 

، 2Aهـاي   ي كروموزومبراي محتوي نشاسته دانه بر رو QTLچهار 
4A ،7A  4وB ) شناسايي شدDeng et al., 2014 اي  ). در مطالعـه

ــه ــر روي رگـ ــاي درون بـ ــدم دوروم دو  هـ ــر روي  QTLزاد گنـ بـ
 1/10و  5/10يابي شد كه به ترتيـب   مكان 4Bو  7Aهاي  كروموزوم

). نتايج ايـن  Naseri, 2023درصد واريانس فنوتيپي را توجيه كردند (
ييد كننده اهميت نواحي ژنومي مسـتقر بـر روي   ٔوانند تات محققين مي
در تعيين محتوي نشاسته دانه باشد كـه در   7Aو  4Bهاي  كروموزوم

ــارتني و همكــاران    ــز شناســايي شــدند. مــك ك ــه حاضــر ني مطالع
)McCartney et al., 2006 دو (QTL     را بـراي محتـوي نشاسـته

شناسـايي كردنـد    4Bو  4Aهاي  دانه گندم دوروم بر روي كروموزوم
درصد واريانس فنوتيپي را توجيه نمودند. با  3/11و  6/9كه به ترتيب 

هـاي   براي محتوي نشاسته بر روي كروموزوم QTLاين حال، وجود 

4B  7وA   ــا نتــايج  مطالعــات ســاير محققــين در مطالعــه حاضــر ب
  همخواني داشت. 

  
  )NDFفيبر شوينده خنثي (

در محـيط آچيرالـه    QTLبراي صفت فيبـر شـوينده خنثـي يـك     
در محــيط آچيرالــه  QTLو يــك  6B  بــر روي كرومــوزوم 1393
) كـه بـه   2شناسـايي شـد (جـدول     7Aبر روي كروموزوم  1394

درصد از واريانس فنـوتيپي صـفت را توجيـه     3/11و  3/13ترتيب 
به ترتيب در  XDUPW254و  XBARC68هاي QTLنمودند. 
داراي اثر افزايشي منفي 1394و آچيراله  1393هاي آچيراله  محيط
توده گندم تتراپلوئيـد بـراي شناسـايي     185اي از  در مطالعهبودند. 

مرتبط با تركيب زيست تـوده   )QTNsنوكلئوتيدهاي صفت كمي (
از جمله محتوي فيبر شوينده خنثي استفاده شد. نتـايج منجـر بـه    

براي صفت محتوي فيبر شوينده خنثـي بـر    QTNشناسايي چهار 
 QTNشـد كـه فقـط يـك      7Aو  2A ،4Bهاي  ومروي كروموز

)Q.NDF-4B.1  كـه بقيـه    ) داراي اثر اصلي معرفي شـد، درحـالي
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). Esposito et al., 2022عنوان موارد بـا اثـر جزئـي بودنـد (     به
) Esposito et al., )2022نتايج مطالعه حاضـر و نتـايج مطالعـه    

ي ييـد كننـده اهميـت نـواحي ژنـومي مسـتقر بـر رو       ٔتوانند تـا  مي
 در تعيين فيبر شوينده خنثي باشد. 7Aهاي  كروموزوم

 
  هاQTLمحيط و اپيستازي  × QTLاثرات متقابل 

ــه   ــده در تجزي ــكلات عم ــي از مش ــه QTLيك ــاي  در برنام ه
هـاي ناپايـدار در شـرايط محيطـي     QTLنـژادي، شناسـايي    به

هايي كـه فقـط در يـك محـيط شناسـايي      QTLمختلف است. 
شوند، ممكن است اثـر   ر تكرار نميشوند اما در محيطي ديگ مي

محيط را نشان دهند. تخمين سهم اثـر متقابـل    ×QTLمتقابل 
QTL×  محيط در تنوع فنوتيپي، با مقايسهQTL هاي شناسايي

باشـد. در ايـن    پذير نمي شده در چندين محيط به سادگي امكان
 MCIM1و محـيط بـه روش     QTLمطالعه بـرآورد تعـاملات   

و  QTLها و بين QTLبل و اپيستازي بين انجام شد و اثر متقا
محـيط بـراي    × QTLشناسايي نشد. البته اثـر متقابـل     محيط

بسياري از صفات مهم محصولات زراعي گـزارش شـده اسـت    
)Zhou et al., 2017 هـاي   ). اپيستازي يا برهمكنش بـين ژن

عنـوان   هـا بـا محـيط بـه    QTLغير آللي و اثرات متقابـل بـين   
ژنتيكي صفات كمي شناخته شـده اسـت    كننده به كنترل كمك

)Würschum et al., 2011; Yang et al., 2018  .(  

 
  گيري نتيجه

گيري شـده بـا اسـتفاده از روش     براي صفات اندازه QTLتجزيه  
اي مركب فراگير منجر به شناسـايي شـش عـدد     يابي فاصله مكان
QTL  .براي صفات مورد مطالعه شدQTL هاي شناسايي شده در
هـا، ممكـن اسـت     العه، همراه با نشانگرهاي مرتبط بـا آن اين مط

هاي اصلاحي گنـدم   ابزارهاي مفيدي براي بهبود كيفيت در برنامه
دوروم براي خصوصيات كيفي از جمله محتوي نشاسته دانه و فيبر 
شوينده خنثي براي پاسخگويي به تقاضاي مصرف كننده و توسعه 

ناشي از سـوء تغذيـه    هاي غني شده براي بهبود مشكلات ژنوتيپ
هـاي كنتـرل   QTLيابي  طور كلي، شناسايي و مكان هارائه كنند. ب

توانـد فرصـتي را    كننده صفات مرتبط با خصوصيات كيفي دانه مي
براي بهبود اين صفات از طريق انتخاب به كمك نشـانگر فـراهم   

اي بـراي شناسـايي    تواند پايه و زمينه كند. همچنين اين نتايج مي
ييـد عملكـرد   ٔسازي مبتنـي بـر نقشـه و تـا     نديد و شبيههاي كا ژن

QTL  ايجاد كند. همچنين نتايج حاصلQTL    هـايي بـا پتانسـيل
يـابي   اصلاحي بالا همراه با نشانگرهاي مرتبطي كه بـراي مكـان  

  نمايند.  باشند ارائه مي نژادي مولكولي مفيد مي دقيق و به
  

  
  
  
  
  
  
  
  

 
  زردك ×249-شوينده خنثي در جمعيت ايران براي صفات محتوي نشاسته و فيبرهاي شناسايي شده QTLمشخصات  .2جدول 

  نشانگرهاي مجاور  اثر افزايشي  درصد واريانس  LOD  موقعيت  كروموزوم  POS  محيط QTLنام   صفت
GSC  XGWM233  Aci14 12  7A  2  65/3  3/13  025/0-  XGWM233-XGWM471 

GSC  XGWM471  Aci14  12  7A  4  47/3  7/12  025/0-  XGWM233-XBARC70  
GSC  XDUPW254  Aci14  12  7A  56  40/3  4/12  025/0  XGWM1065-XGWM282  
GSC  XBARC193  Aci15  9  4B  24  92/3  2/14  066/0  XGWM369-XWMC233  
NDF  XBARC68  Aci14  11  6B 108  66/3  3/13  741/0-  XBARC18-BF483631  
NDF  XDUPW254  Aci15  12  7A  54  07/3  3/11  992/0-  XGWM1065-XGWM282  

GSC ،محتوي نشاسته دانه :NDF ،فيبر شوينده خنثي :POS) موقعيت :cM ،(Aci14 1393: آچيراله ،Aci15 1394: آچيراله  
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