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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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  علمی نشریه

 فناوری گیاهان زراعیزیست
 

 

 «مقاله پژوهشی»

 گنرد  در دانره یخنثر هندیشر  برریف و نشاسته کنندهکنترل یهاQTLیابیمکان
 دورو 

 
 3الیزابتا مازوک تلی، 1رقیه ناصری، 2، 1لیلا زارعی، *2، 1چقامیرزاکیان ش ، 1سینا قنبری

 

 چکیده
( پس از گندم نان یکی از Triticum turgidum L. var. durumدر بین غلات گندم دوروم ) 

ای در تغذیه انسان دارد. در هان نقش عمدهترین منابع پروتئین و انرژی است و در اکثر کشورهای جمهم
های ژنی کنترل کننده صفات کیفی نشاسته و فیبر یابی جایگاهاین تحقیق به منظور شناسایی و مکان

لاین اینبرد نوترکیب گندم دوروم حاصل از تلاقی بین ژنوتیپ  118شوینده خنثی دانه در گندم دوروم، 
های کامل ه و رقم بومی زردک به همراه والدین در قالب طرح بلوکبا منشاء کرمانشا "249-ایران "بومی 

( تحت شرایط دیم در مرکز تحقیقات 1394-1393، 1393-1392تصادفی با سه تکرار طی دو سال زراعی )
آچیراله ارزیابی شدند. برای شناسایی مناطق ژنومی که تاثیر قابل توجهی بر صفات مورد مطالعه داشتند، 

ای مرکب فراگیر انجام شد. برای دو صفت اندازه گیری یابی فاصلهاستفاده از روش مکانبا  QTLتجزیه 
شناسایی شد. برای صفت محتوی  QTLشده محتوی نشاسته دانه و فیبر شوینده خنثی در مجموع شش 

شناسایی شد. برای  4Bبر روی کروموزوم  QTLو یک  7A بر روی کروموزوم QTLنشاسته دانه سه 
 7Aبر روی کروموزوم   QTLو یک  6B بر روی کروموزوم QTLشوینده خنثی یک  صفت فیبر

های کنترل کننده صفات مرتبط با خصوصیات کیفی دانه QTLیابی یابی شد. شناسایی و مکانمکان
تواند فرصتی را برای بهبود این صفات از طریق انتخاب به کمک نشانگر فراهم کند. نتایج حاصل می

QTLنژادی یابی دقیق و بهانسیل اصلاحی بالا همراه با نشانگرهای مرتبطی که برای مکانهایی با پت
 نمایند.باشند ارائه میمولکولی مفید می
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 مقدمه
( یک گونه Triticum turgidum L. var. durumگندم دوروم )

( و یکددددی از AABB ،28 = x4 = n2آلوتتراپلوئیددددد )ژنددددوم 
ای، محصولات غذایی اصلی است که عمددتا  در منداطق مدیترانده

(. گنددم IGC, 2020شدود )کشت می جنوب اروپا و شمال آفریقا
فرد دانه و کاربردهای متندوع آن، دلیل خواص منحصر بهدوروم به

 ,.Liu et alشدود )در بخدش وسدیعی از دنیدا کشدت و کدار می

تدوان بده اندواع محصدولات (. از جمله کاربردهدای آن می2019
)بلغدور عربددی(، ندان، کلوچدده و  1غدذایی ماننددد پاسدتا، کوسددکو 

(. تولیدد جهدانی گنددم در  ,2022Sissonsاشاره کدرد )ماکارونی 
میلیون تن تخمین زده شده  و انتظدار  750حدود  23/2022سال 
کده (، در حالیFAO, 2022میلیدون تدن برسدد ) 840رود به می

باشددد میلیددون تددن می 40میددانگین تولیددد سددالانه گندددم دوروم 
(Martínez-Moreno et al., 2022این غله مهم از د .) یرباز در

طور سنتی کشت مناطق دیم گرمسیری و نیمه گرمسیری ایران به
هزار هکتدار سدطز زیدر  300-400شده است و کشور ایران با می

میلیدون تدن در سدال از تولیدد کننددگان ایدن  6/0کشت و تولید 
صفات کیفدی  (.Ahmadi et al., 2022محصول با ارزش است )

دانده گنددم هسدتند و بدر  مثل نشاسته و پروتئین از اجزای مهدم
درصد از  85گذارند. حدود عملکرد و کیفیت فرآوری گندم تا ثیر می
دهد کده بیشدتر آن نشاسدته دانه گندم را کربوهیدرات تشکیل می

های اخیدر بدا بهبدود (. در سدالAnjum et al., 2007باشد )می
عادت غذایی و سبک زندگی، توجه بیشتری به ترکیدب غدذایی و 

ولات گندم شده است. علاوه بدر ایدن شدرایط آب و کیفیت محص
هوایی و افزایش جمعیت جهان، تهدیدی جدی برای تولیدد گنددم 

(. برای اطمینان از عملکدرد بدالا، Zhang et al., 2021باشد )می
اصلاح ارقام جدید گندم با کیفیت بالا و سازگاری به منداطق مختلد  

 ,.Liu et alاشدد )بنژادگران در سراسدر جهدان میهدد  اصدلی بده

هدای مهدم و (، بنابراین مطالعه و تجزیه و تحلیل مکانیسم ژن2018
  مؤثر بر صفات کیفی دانه گندم از اهمیت بالایی برخوردار است.

ای در گیاهدان بده شدمار ترین منبع انرژی ذخیرهنشاسته مهم
فدت یاای رود که به وفدور در دانده غدلات و در گیاهدان غددهمی
درصدد  80-70ای نشاسدته تدامین کنندده نظر تغذیدهشود. از می

ویژه از لحدا  تدامین باشدد و بدهانرژی مورد نیاز روزانه انسان می
کالری مورد نیاز در کشورهای جهان سدوم حدائز اهمیدت فدراوان 

                                                                                     
1. Couscous 

های منحصر به فرد (. ویژگیMajzoobi et al., 2008باشد )می
ب پلیمدری نشاسته باعث شدده اسدت تدا بده تدوان از ایدن ترکید

صورت گسترده در صنایع مختل  استفاده نمود که در این بدین به
ای را بدده خددود اختصدداص داده اسددت. صددنعت غددذا سددهم عمددده

های فیزیکوشیمیایی نشاسدته و کاربردهدای آن در صدنایع ویژگی
مختل  تحت تاثیر ساختار آن از جمله میزان بلوری بودن، نسدبت 

هاسدت ی گراندول و قطدر گرانولآمیلوز به آمیلوپکتین، مورفولدوژ
(Majzoobi et al., 2012; Tester et al., 2004 نشاسته در .)

های نیمه بلوری وجود دارد. دامنه اندازه ایدن گیاه به شکل گرانول
منشاء گیاهی در اشدکال مختلد  به ها متغیر است و بسته گرانول

گراندول  هدا دروجود دارند. نحوه قرار گیری آمیلوزها و آمیلوپکتین
صدورت های کریسدتالی و غیرکریسدتالی بهمنتهی به ایجاد بخش
طوری که گرانول نشاسته در برش عرضدی متناوب شده است و به

 Barnett andشدوند )های متحدالمرکز دیدده میصورت حلقهبه

Harder, 2004.) 
دهدد. فیبر شوینده خنثی وزن کل دیواره سدلولی را نشدان می

ز ست. ااولز، همی سلولز و لیگنین تشکیل شده دیواره سلولی از سل
توان برای تعیین نسبت دیدواره سدلولی بده فیبر شوینده خنثی می

ت محتوی سلول استفاده کرد. محققین با توجده بیشدتر بده ماهید
 پذیری آن نشان دادند کهالیا  نامحلول در شوینده خنثی و هضم

ین خصوصدیات تواند بدرای تعیدفیبر شوینده خنثی به تنهایی نمی
ندابع فیبری و هضمی کافی باشد و فیبر شوینده خنثی موجود در م
باشدند مختل ، خصوصیات فیزیکی و هضدمی متفداوتی را دارا می

(Oba and Allen, 1999.) 
نقشه ژنتیکی اولیه، متشکل از نشدانگرهای چندد شدکل در یدک 

نیاز ضروری برای مطالعات ژنتیکی دقیق در هدر موجدودی ژنوم، پیش
های های ژنتیکدی گونده(. نقشدهMaccaferri et al., 2011اسدت )

صفات مهم زراعدی،  2QTLsیابی زراعی ابزارهای ضروری برای نقشه
هدای کاندیدد، بدازآرایی کرومدوزومی اجددادی و روابدط شناسایی ژن

هددای مختلدد ، مطالعدده تنددوع، عدددم تعددادل تکدداملی بددین کروموزوم
هدای اصدلاح ( و روش3MASپیوستگی، انتخاب به کمدک نشدانگر )

(. Lewin et al., 2009; Gupta et al., 2020مولکدولی هسدتند )
های ژنومی کنترل کنندده صدفات کمدی بدا اسدتفاده از تعیین جایگاه

نشانگرهای مرتبط در انتخاب ارقام مناسب مؤثر است و ایدن انتخداب 
ای نظیدر ترکیبدات غیر مستقیم به کمک نشانگر برای صفات پیچیده

                                                                                     
2. Quantitative Trait Loci 

3. Marker-Assisted Selection 
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میایی دانه که به شدت تحت تا ثیر محیط هستند، اهمیت بیشدتری شی
های جدیدد بیوتکنولدوژی (. روشKrishnappa et al., 2017دارند )
توانند به تسریع بهبود عملکرد گیاهان از طریق انتخاب بده کمدک می

هدای کنتدرل کنندده صدفات یابی ژن( بر اسا  نقشهMASنشانگر )
امکدان  QTLک نمایندد. تجزیده های خاص کم( و ژنQTLکمی )

تشخیص اثرات ژنتیکی مستقیم و غیر مستقیم بر صدفات عملکدرد را 
(. یکی از عوامدل بسدیار Colasuonno et al., 2021کند )فراهم می

ایجاد جمعیت در حال تفدر  اسدت،  QTLیابی مهم موفقیت در نقشه
های پیوسددتگی بددا اسددتفاده از هددا و تهیدده نقشددهQTLتشددخیص 
در بسیاری از محصولات زراعی، جهت شناسدایی  DNAای نشانگره

 Soriano etها انجام شدده اسدت )QTLمناطق کروموزومی حاوی 

al., 2021 .) 

زاد، های درونهددای تلاقددی برگشددتی، رگددههددر یددک از جمعیت
1NILs  و هاپلوئید مضاع  برای تهیه نقشده ژنتیکدی مزایدا و معایدب

سب بسدته بده اهددا  مدورد خاص خود را دارد و انتخاب جمعیت منا
نظر، پیچیدگی صفات، زمان در دستر  و نوع نشدانگرهای مولکدولی 

شدود مورد استفاده در تعیدین ژنوتیدپ )غالدب یدا همبدارز( انجدام می
(Mulualem and Bekeko, 2016در مطالعه .) ای بر روی جمعیتی

( حاصل از تلاقدی دو والددینی گنددم 2RILرگه درون زاد ) 110شامل 
و  SNP ،SSRنشددانگر ) 306وم نقشدده پیوسددتگی متشددکل از دور

RFLPطور مسداوی بدین ( ایجاد شد. نشانگرهای مولکولی تقریبا بده
(. اصدلاح Nachit et al., 2001توزیدع شددند ) Bو  Aهدای ژنوم

ای گیاهان زراعدی کده تقویدت نباتات برای بهبود کیفیت ارزش تغذیه
جدیدی را برای بهبدود محتدوی  تواند رویکردهاینام دارد، می 3زیستی

 ,.Wang et alمواد مغذی در انواع محصدولات اصدلی ارائده کندد )

2021 .) 
ها برای QTLگندم نان،  RILsای بر روی جمعیت در مطالعه

محتوی پروتئین و نشاسته شناسایی شد. نتایج حاصل منجر به 
هایی برای محتوی نشاسته دانه بر روی QTLشناسایی 
و برای پروتئین بر روی  4Bو  2A ،4A ،7Aهای کروموزوم
(. Deng et al., 2014شد ) 7Bو  3B ،4A ،7Aهای کروموزوم

های مشتق شده RILدر پژوهشی بر روی گندم نان با استفاده از 
 QTL(، تجزیه Kechengmai2×Zhongkemai138از تلاقی )

برای عملکرد دانه و صفات مرتبط با کیفیت گندم نان انجام شد. 
اپیستاتیک برای  QTLجفت  82افزایشی و  QTL 68وعا  مجم

                                                                                     
1. Near Isogenic Lines 

2. Recombinant Inbred Line 
3. Biofortification 

بر های دانه و صفات مرتبط با کیفیت شناسایی شدند. علاوهویژگی
و  C4D2 ،C5Dافزایشی در سه بازه ژنومی ) QTL 13این، 

C6D2 دسته بندی شدند و هرکدام حداقل دو )QTL  پایدار برای
ای بر در مطالعه (.Fan et al., 2022پروتئین و نشاسته داشتند )

ها برای فیبر شوینده QTLهای گندم دوروم شناسایی RILروی 
خنثی، محتوی پروتئین، میزان آهن و محتوی نشاسته دانه انجام 

بر روی  QTLشد. برای صفات محتوی پروتئین دانه، شش 
، برای محتوی نشاسته دانه 7Aو  5A ،3B ،4Bهای کروموزوم

و  7Aو  1A ،1B.1 ،3A ،4Bهای بر روی کروموزوم QTLپنج 
برای هر کدام از صفات فیبر شوینده خنثی مستقر بر  QTLسه 

و میزان آهن دانه بر روی  5Bو  1A ،5Aهای کروموزوم
 (.Naseri, 2023شناسایی شد ) 7Bو  5Bهای کروموزوم

ادی کیفیت غلات و محصولات نهایی تعیین کننده ارزش اقتص
ع د منابی کیفی به شدت نیازمنهاآن است. با این حال، آزمایش

های اصلاحی تقریبا های اولیه در برنامهها در نسلهستند و انجام آن
 الیغیر ممکن است. ابزارهای مبتنی بر ژنومیک مدرن فرصتی ع

ا بقام ار برای تشریز ژنتیکی صفات کیفی پیچیده برای تسریع توسعه
ات اگرچه تحقیق کنند.های اصلاح مولکولی فراهم میاستفاده از روش

ولی  بر روی گندم انجام شده است، QTLزیادی در زمینه تجزیه 
دم گن تعداد اندکی مطالعه فقط روی صفات مربوط به کیفیت دانه
 کانمدوروم انجام گرفته است، لذا هد  از این تحقیق، تعیین 

QTL نثیخهای کنترل کننده صفات محتوی نشاسته و فیبر شوینده 
فت صها روی ثیر هر یک از آنٴوم، برآورد میزان تادانه در گندم دور

ر داده ها برای استفکمی و تعیین نشانگرهای مولکولی پیوسته با آن
     های اصلاحی بود.های اولیه برنامهگزینش به کمک نشانگر در نسل

 

 شناسی پژوهشروش
 م اد گیاهی

زاد رگدده درون 118متشددکل از  8F-9در ایددن مطالعدده جمعیددت 
-انایدر"کیب گندم دوروم حاصل از تلاقی بین ژنوتیپ بومی نوتر
بدا منشداء  "زردک"با منشداء غدرب ایدران و رقدم بدومی  "249

 کرمانشاه مورد ارزیابی قرار گرفت.
 

 ایآزمایشات مزرعه

به همراه دو والد طدی دو فصدل  RILsهای کیفی جمعیت ارزیابی
( Aci15) 1393-1394( و Aci14) 1392-1393زراعی متدوالی 

در مزرعدده آموزشددی مرکددز تحقیقددات ژنومیددک و بیوانفورماتیددک 
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CREAایتالیددا تحددت شددرایط دیددم در قالددب طددرح 1، آچیرالدده ،
های کامل تصدادفی بدا سده تکدرار انجدام شدد. واحددهای بلوک

آزمایشی شامل دو خط کاشت به طول یک متر و فاصله هر خدط 
ای اسدتاندارد ههدا بدا پیدروی از شدیوهمتر بود. آزمایشسانتی 25

های هرز بده روش شدیمیایی کنتدرل شددند. زراعی انجام و عل 
هدای مدورد موقعیت جغرافیدایی و شدرایط آب و هدوایی در محیط

 آمده است.  1آزمایش در جدول 
 

 تجزیه و تحلیل محت ی نشاسته و فیبر ش ینده خنثی 

براسدا  مداده  1(NDFنثدی )خگیری فیبدر شدوینده برای انددازه
 × 249-زاد حاصل از تلاقدی ایدرانهای دروندر رگه خشک دانه

زیده گرم بذر جدا کرده و توسط دسدتگاه تج 20زردک، از هر رگه 
ساخت کشور سوئد مقدار فیبدر  7250DAمدل  NIR2فو  سریع 

 شوینده خنثی تعیین گردید.
پدنج گدرم  3(GSCگیری محتدوی نشاسدته دانده )برای اندازه

 80ه فدالکون ریختده شدد و اتدانول نمونه بذر آسیاب در داخل لول
دست آمده سانترفیوژ ی آرد اضافه شده و محلول بهدرصد به نمونه

دور در دقیقه(، سپس گلوکز حل شدده در اتدانول دور  300گردید )
ریخته شد و نشاسدته موجدود در نمونده توسدط اسدید پرکلریدک 

 های( بده لولدهO10H14Cاستحصال گردید. در ادامه، ماده انترون )
ای که دارای عصاره نمونه بودند اضافه گردید و در آزمایش شیشه

گراد حرارت داده شد. سدپس درجه سانتی 100آب جوش با دمای 
ی اسپکتروفتومتر وسیلهدست آمده بهمحتوی نشاسته در عصاره به

 Noori andگیری شددد )نددانومتر اندددازه 630در طددول مددو  

Taliman, 2022.) 
 

  QTLتجزیه 

ها از نقشه ژنتیکی ایجداد شدده توسدط QTLیابی ور مکانبه منظ
توزیدع شدده در ژندوم  SSRنشانگر  69با  (Zarei, 2011) زارعی

جمعیدت مدورد بررسدی،  6Fهاپلویید گندم دوروم بر اسا  نسدل 
مورگدان و سدانتی 5/913استفاده شدد، طدول نقشده ایجداد شدده 

ان بود. تجزیده مورگسانتی16/13میانگین فاصله نشانگرها برابر با 
QTL افدزار با استفاده از نرمQGENE ( انجدام شددJoehanes 

and Nelson, 2008یدابی ( برای هر صفت بدا اسدتفاده از مکان
4 (2001Sen and Churchill,  ،)(ICMIای مرکدب فراگیدر )فاصله

انتخدداب اتوماتیددک سدده فدداکتور و بدده دنبددال آن بررسددی محددل 

                                                                                     
1. Acireale 

شناسایی مناطق ژنومی که تا ثیر  صورت دستی برایها بهکوفاکتور
قابل توجهی بر صفات داشدتند، انجدام شدد، ایدن روش تجزیده و 

عنوان عوامل کوفاکتوری در تحلیل، نشانگرهای خار  از بازه را به
در بازه مفیدد باشدد  QTLتواند در تخمین اثر گیرد که مینظر می

(Zeng, 1994 موقعیت و تا ثیر  .)QTL 3های با میزان ≤ LOD 
بددرای  QTL Network Ver 2.1افددزار ثبددت گردیددد. از نرم

 QTLهای با اثر اپیستاتیک، افزایشی و اثر متقابل QTLشناسایی 
 (.Darvasi and Soller, 1997و محیط استفاده شد )

 

 های پژوهشیافته
 نقشه ژنتیکی م رد استفاده

( بددا Zarei, 2011نقشدده ژنتیکددی ایجدداد شددده توسددط زارعددی )
یدع شدده توز SSRجایگاه نشانگر  69ژنوتیپی مربوط به  هایداده

 (.1در ژنوم گندم دوروم، مورد استفاده قرار گرفت )شکل 

 

های کنترل کننرده محتر ی QTLیابی شناسایی و مکان

 نشاسته و فیبر ش ینده خنثی

دانده  گیری شده محتوی نشاستهدر این پژوهش برای دو صفت اندازه
(GSC( و فیبددر شددوینده خنثددی )NDF در مجمددوع شددش )QTL 

 شناسایی شد. 
 

 (GSCمحت ی نشاسته دانه )

 1393در محیط آچیرالده  QTLبرای صفت محتوی نشاسته دانه سه 
بدر روی  1394در محیط آچیراله  QTLو یک  7A بر روی کروموزوم

، 7/12، 3/13( کده بده ترتیدب 2شناسایی شد )جدول  4Bکروموزوم 
هدای QTLدرصد واریانس فنوتیپی را توجیده نمودندد.  2/14و  4/12

XGWM233  وXGWM471  دارای اثدر  1393در محیط آچیراله
 دارای اثر افزایشی مثبت بودند. XDUPW254افزایشی منفی و 

1. Neutral detergent fiber 

2. Near Infrared 

3. Grain Starch Content  

4. Inclusive Composite Interval Mapping 

 



 

 
 

 های مورد آزمایشمختصات جغرافیایی و شرایط آب و هوایی محیط .1جدول 

منطقه مورد 

 آزمایش

مختصات 

 جغرافیایی

تاریخ 

 کشت

تراکم 

 کشت

 دما
میانگین 

 بارندگی
میانگین 

 دما

میانگین 

 حداقل دما

میانگین حداکثر 

 دما

Aci14 14.57 ،37.52 17 2 دسامبرM/370 9/12 1/6 7/19 mm 327 
Aci15 14.57 ،37.52 22 2 دسامبرM/370 9 2/6 20 mm 335 

 

 

 
 زردک × 249-در جمعیت گندم دوروم حاصل از تلاقی ایران SSRجایگاه نشانگر  69نقشه پیوستگی ایجاد شده با استفاده از  .1شکل 

 

دارای اثددر  XBARC193بددا نددام  QTL، 1394در محددیط آچیرالدده 
هدا بدرای محتدوی QTLای شناسدایی در مطالعده افزایش مثبت بود.

گنددم،  RIL 182پروتئین و محتوی نشاسته بر روی جمعیتی شدامل 
، 2Aهدای برای محتوی نشاسته دانه بدر روی کروموزوم QTLچهار 

4A ،7A  4وB ( شناسایی شددDeng et al., 2014در مطالعده .) ای
بددددر روی  QTLزاد گندددددم دوروم دو های درونبددددر روی رگدددده

 1/10و  5/10یابی شد که بده ترتیدب نمکا 4Bو  7Aهای کروموزوم
(. نتدایج ایدن Naseri, 2023درصد واریانس فنوتیپی را توجیه کردند )

یید کننده اهمیت نواحی ژندومی مسدتقر بدر روی ٴتوانند تامحققین می
در تعیین محتوی نشاسته دانه باشد کده در  7Aو  4Bهای کروموزوم

و همکدداران مطالعدده حاضددر نیددز شناسددایی شدددند. مددک کددارتنی 
(McCartney et al., 2006 دو )QTL  را بدرای محتدوی نشاسدته

شناسدایی کردندد  4Bو  4Aهدای دانه گندم دوروم بر روی کروموزوم
درصد واریانس فنوتیپی را توجیه نمودند. بدا  3/11و  6/9که به ترتیب 

هدای برای محتوی نشاسته بدر روی کروموزوم QTLاین حال، وجود 

4B  7وA عدده حاضددر بددا نتددایج  مطالعددات سددایر محققددین در مطال
 همخوانی داشت. 

 

 (NDFفیبر ش ینده خنثی )

در محدیط آچیرالده  QTLبرای صفت فیبر شدوینده خنثدی یدک 
در محددیط آچیرالدده  QTLو یددک  6B بددر روی کرومددوزوم 1393
( کده بده 2شناسدایی شدد )جددول  7Aبر روی کروموزوم  1394
انس فندوتیپی صدفت را توجیده درصد از واری 3/11و  3/13ترتیب 
به ترتیب در  XDUPW254و  XBARC68های QTLنمودند. 
دارای اثر افزایشی منفی 1394و آچیراله  1393های آچیراله محیط
توده گندم تتراپلوئیدد بدرای شناسدایی  185ای از در مطالعهبودند. 

مرتبط با ترکیب زیست تدوده  (QTNsنوکلئوتیدهای صفت کمی )
وی فیبر شوینده خنثی استفاده شد. نتدایج منجدر بده از جمله محت

برای صفت محتوی فیبر شوینده خنثدی بدر  QTNشناسایی چهار 
 QTNشدد کده فقدط یدک  7Aو  2A ،4Bهای روی کروموزوم

(Q.NDF-4B.1دارای اثر اصلی معرفدی شدد، درحالی ) کده بقیده
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(. Esposito et al., 2022عنوان موارد بدا اثدر جزئدی بودندد )به
Esposito et al., (2022 )تایج مطالعه حاضدر و نتدایج مطالعده ن

ییدد کنندده اهمیدت ندواحی ژندومی مسدتقر بدر روی ٴتوانند تدامی
 در تعیین فیبر شوینده خنثی باشد. 7Aهای کروموزوم

 

 هاQTLمحیط و اپیستازی  × QTLاثرات متقابل 

های در برنامدده QTLیکددی از مشددکلات عمددده در تجزیدده 
شددرایط محیطددی  هددای ناپایدددار درQTLنژادی، شناسددایی بدده

هایی که فقدط در یدک محدیط شناسدایی QTLمختل  است. 
شوند، ممکن است اثر حیطی دیگر تکرار نمیشوند اما در ممی

 محیط را نشان دهند. تخمین سهم اثر متقابدل ×QTLمتقابل 
QTL×  محیط در تنوع فنوتیپی، با مقایسهQTL های شناسایی

باشد. در ایدن پذیر نمیشده در چندین محیط به سادگی امکان
 MCIM1و محدیط بده روش   QTLمطالعه برآورد تعداملات 

و  QTLها و بین QTLاثر متقابل و اپیستازی بین انجام شد و 
محدیط بدرای  × QTLلبته اثر متقابدل اشناسایی نشد.  محیط

بسیاری از صفات مهم محصولات زراعی گدزارش شدده اسدت 
(Zhou et al., 2017اپیستازی یا برهمکنش بدین ژن .) هدای

عنوان هدا بدا محدیط بدهQTLغیر آللی و اثرات متقابدل بدین 
به کنترل ژنتیکی صفات کمی شناخته شده اسدت کننده کمک

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

 

 گیرینتیجه

گیری شدده بدا اسدتفاده از روش برای صفات اندازه QTLتجزیه  
ای مرکب فراگیر منجر به شناسدایی شدش عددد یابی فاصلهمکان
QTL  .برای صفات مورد مطالعه شدQTLهای شناسایی شده در 

هدا، ممکدن اسدت این مطالعه، همراه با نشانگرهای مرتبط بدا آن
 های اصلاحی گنددمابزارهای مفیدی برای بهبود کیفیت در برنامه

یبر فدوروم برای خصوصیات کیفی از جمله محتوی نشاسته دانه و 
عه شوینده خنثی برای پاسخگویی به تقاضای مصر  کننده و توس

شکلات ناشی از سدوء تغذیده م های غنی شده برای بهبودژنوتیپ
هدای کنتدرل QTLیابی طور کلی، شناسایی و مکانهارائه کنند. ب

تواندد فرصدتی را کننده صفات مرتبط با خصوصیات کیفی دانه می
هم برای بهبود این صفات از طریق انتخاب به کمک نشدانگر فدرا

ای بدرای شناسدایی تواند پایه و زمینهکند. همچنین این نتایج می
عملکدرد ییدد ٴتداسازی مبتندی بدر نقشده و های کاندید و شبیهژن

QTL  ایجاد کند. همچنین نتایج حاصلQTL هدایی بدا پتانسدیل
یدابی اصلاحی بالا همراه با نشانگرهای مرتبطی کده بدرای مکان

 نمایند. باشند ارائه مینژادی مولکولی مفید میدقیق و به
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 زردک ×249-نشوینده خنثی در جمعیت ایرا های شناسایی شده برای صفات محتوی نشاسته و فیبرQTLمشخصات  .2جدول 
 نشانگرهای مجاور اثر افزایشی درصد واریانس LOD موقعیت کروموزوم POS محیط 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 ،محتوی نشاسته دانه :NDF ،فیبر شوینده خنثی :POS( موقعیت :cM ،)Aci14 1393: آچیراله ،Aci15 1394: آچیراله 
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