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 محیط با آنها ابلمتق اثر و اپیستاتیک و افزایشی هایQTL یابیمکان منظوربه 
 مراهه گندم نوترکیب اینبرد لاین148 سنبله، خصوصیات با مرتبط صفات برای

 کشاورزی تحقیقات ایستگاه دو در No. 49 و YecoraRojo والدین با
 سال ود طی فصل انتهای یآبکم شتن و نرمال شرایط در مهاباد و میاندوآب

 ستفادها مورد پیوستگی نقشه .گرفتند قرار ارزیابی مورد 1393 و 1394 زراعی
 تجزیه ایبر بود. رتروترانسپوزون نشانگر 51 و ماهواره ریز نشانگر 177 شامل

QTL افزارنرم از QTL Network. 2 رحاض بررسی در شد. استفاده 
 15/29)  خصوصی و درصد( 31/58) عمومی پذیریوراثت مقدار بیشترین
 ومیعم پذیریوراثت مقدار کمترین و سنبله در سنبلچه تعداد برای درصد(

 النرم شرایط در سنبله طول برای درصد( 64/25)  خصوصی و درصد( 28/51)
  یک رطوبتی نرمال شرایط  در داد نشان  QTL تجزیه نتایج شد. مشاهده
QTL (54/1 =درصدA

2R،) متقابل راث یک QTL 40/4) محیط در 
AEدرصد=

2R،) اپیستازی اثر دو QTL QTL× (4/44-0/0 رصد=دAA
2R) و 

AAE=درصد 7/9-24/8) محیط در ×QTL QTL متقابل اثر 6
2R) مشاهده 

AAدرصد= QTL QTL× (4 اپیستازی یک آبی،کم تنش شرایط در شد.
2R) 

AAE=98/6) محیط در ×QTL QTL اثر سه و
2R) مجموع در د،ش یابیمکان 

A= درصد QTL (78/0یک نیز یطشرا دو
2R،) متقابل اثر یک QTL محیط با 

AEدرصد= 15/5)
2R،) 10 اپیستازی QTL QTL× (02/9-0/7 

AAدرصد=
2R) اثر 14 و QTL×QTL 92/8-86/0) محیط در 

AAEدرصد=
2R) تعداد تحقیق این در بودند. دارمعنی QTL شده یشناسای های 

 دلیل به تواند می که بودند کم بسیار گندم سنبله با مرتبط خصوصیات برای
 باشد. محیطی اثرات همچنین و کم اثرهای با QTL بالای تعداد
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In order to mapping additive and epistatic QTL and their 

interaction with environment for traits related to spike 

characteristics using a RILs population of wheat, 

comprising 148 recombinant inbred lines derived from a 

cross between two winter wheat cultivars, ‘YecoraRojo’ 

and ‘No. 49’, was evaluated in two locations in Iran 

(Miandoab and Mahabad) during 2014-2016. A linkage 

map including 177 microsatellite and 51 retrotransposon 

markers was used in this study. Quantitative trait loci 

(QTL) were determined using QTL Network 2.0 software 

based on the CIM and mixed-linear method. In the present 

study, the highest broad (58.31%) and narrow-sense 

(29.15%) heritability was measured for spikelet number 

per spike and the lowest broad (51.28%) and narrow-sense 

(25.64%) heritability was detected for spike length. 

Results of QTL analysis showed that in normal condition, 

one QTL (R2
A= 1.54%), one QTL×E (R2

AE= 4.40%), 2 

additive × additive epistatic effects (R2
AA= 0.44- 0.4%) 

and 6 QTL × QTL×E interactions (R2
AAE= 8.24-9.7%) 

were significant. In water deficit condition, 1 additive × 

additive interactions (R2
AA= 4%) and 3 QTL × QTL × E 

interactions (R2
AAE= 6.98%) were identified. In average of 

two conditions, two QTL (R2
A= 0.78%), 1 QTL×E (R2

AE= 

5.15%), 10 additive × additive epistatic effects (R2
AA= 

0.02-7.9%) and 14 QTL × QTL × E interactions (R2
AAE= 

0.86-8.92%), were significant which can be due to the high 

number of QTLs with low effects and also environmental 

effects.  
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 با بطمرت صفات برای محیط با هاآن متقابل اثر و اپیستاتیک و افزایشی هایQTL یابیمکان
 بهاره نان گندم نوترکیب اینبرد هایلاین در سنبله خصوصیات
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 مقدمه
 گیاه ينترمهم (.Triticum aestivum L) گندم

 میلیون 217 معادل سطحی در كه است جهان زراعی
 651 آن سالیانه تولید میزان و شودمی كشت هكتار

 با (.FAO, 2017) است شده گزارش تن میلیون
 شده برآورد جهان، جمعیت روزافزون افزايش به توجه
 بايد 2020 سال تا جهان در گندم تولید كه است

 تا يابد افزايش درصد 2 سالیانه متوسط طوربه
-Abdel) باشد دنیا جمعیت غذايی نیاز پاسخگوی

Ghany et al., 2004.) از بسیاری در آب كمبود 
 رشد محدودكننده عامل ينترمهم عنوانبه دنیا نقاط

 استفاده و ايجاد بنابراين، است. زراعی گیاهان تولید و
 زيادی اهمیت از خشكی شرايط به متحمل ارقام از

 در (.Gol-Abadi et al., 2008) است برخوردار
 تنوع به دسترسی محصول، پر ارقام تولید و یبهنژاد

 توارث نحوه و ژنتیكی ساختار از اطلاع ژنتیكی،
 اين از صحیح یبرداربهره با تا است ضروری صفات

 را نظر مورد خصوصیات با جديد ارقام بتوان تنوع
 اصلی لازمه ژنتیكی تنوع ديگر، عبارت به .نمود تولید

 و صفات بهبود برای یبهنژاد هایبرنامه در گزينش
 ,Houshmand) است سازگار و جديد ارقام تولید

 مواد در ژنتیكی تنوع كاهش به توجه با .(2003
 با هايییپژنوت بین تلاقی انجام ،شدهاصلاح

 یدتول برای متداول هایروش از مكمل خصوصیات
 هاینوتركیبی ايجاد و تفرق حال در هایجمعیت

 بالا عملكرد و مطلوب صفات به رسیدن برای جديد
 كه نوتركیب اينبرد هایلاين جمعیت است. ضروری

 دو تلاقی از حاصل 2F گیاهان خودگشنی طريق از
 تولید (9F يا 8F نسل تا )معمولاا  نسل چند طی لاين
 افراد باشد.می هايیجمعیت چنین جمله از شود،می
 چرخه چند گذاشتن سر پشت علتبه هاجمعیت اين

 تركیبات دارای هموزيگوتی، به رسیدن از قبل تفرق
 صفات نظر از و بوده والدينی هایژن از متفاوت
 ؛باشند برتر خود والدين به نسبت است ممكن مختلف

 دارای نوتركیب اينبرد هایلاين جمعیت بنابراين،

 انتخاب برای تنوع ايجاد قبیل از فمختل كاربردهای
 يابیمكان و ژنتیكی هاینقشه تهیه برتر، هایژنوتیپ

 باشند.می مختلف صفات كنندهكنترل هایژن
(Young, 2000.) هدف با نژادی به یهابرنامه در 

 عملكرد اجزای مبنای بر انتخاب عملكرد افزايش
 Mohammadi and) باشدمی مهم بسیار

Khadambashi-Emami, 2007.) 
 تواندمی سنبله در دانه تعداد و سنبلهطول افزايش

 و دانه تعداد افزايش برای توصیه قابل كاریراه
 ,.Gaju et al) باشد گندم در برداشت شاخص

 و سنبلچه تعداد افزايش جهت سنبله اصلاح (.2009
 درستی درک به نیاز نباتات اصلاح طريق از دانه تعداد

 كروموزومی نواحی دارد. صفت اين یكیژنت ساختار از
 تأثیر تحت را سنبلهطول كه اندشده شناسايی زيادی

 QTL ده Marza et al. (2006،) دهند.می قرار
 یهاكروموزوم روی بر سنبله طول صفت برای

1AL، 1AS، 1B، 2BL، 2BS، 3BL، 4B، 5B، 
7AS 7 وBS داشتند اظهار هاآن كردند. يابیمكان 

 كلیه در 3BL كروموزوم روی بر جودمو QTL كه
 بود. پايدار هایQTL جزو و داد بروز را خود هامحیط

 بر QTL دو El-Feki et al. (2010) مطالعه در
 محیط چهار هر برای 1D و 1A یهاكروموزوم روی
 Ma et al شد. شناسايی سنبلهطول برای آزمايش مورد

 قرار سیبرر مورد را نوتركیب اينبرد لاين 136 (2007)
 و 7D كروموزوم روی بر اثر بزرگ QTL يک و دادند
 ،1A یهاكروموزوم روی بر اثر كوچک QTL يک
2D، 4A، 5A 5 وB چنینهم كردند. يابیمكان، Chu 

et al. (2008) يک QTL 3 یهاكروموزوم روی برD، 
4A 5 وA كردند. يابیمكان Cuthbert et al. 

 ،1A، 2D یهاكروموزوم روی بر QTL پنج (2008)
3B، 5A 7 وA و سنبله در دانه تعداد برای QTL يگرد 

 بر سنبله طول فنوتیپی تغییرات از درصد 16 تبیین با
 Wang كردند. يابیمكان 5A شماره كروموزوم روی

et al. (2009) هشت QTL یهاكروموزوم روی بر را 
 كردند. پیدا 6A و 1D، 3A، 4D شماره
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McIntyre et al. (2010) سه QTL روی بر 
 كه كردند شناسايی 6B و 1D، 4D هایكروموزوم

 ولط فنوتیپی تغییرات از درصد 8-5 مجموع در
 مستقیمی اطارتب سنبله تعداد كرد.می توجیه را سنبله

 ملكردع اصلی جزء و دارد سطح واحد در دانه تعداد با
 بر را یHuang et al. (2003) QTL است. دانه

 ،1BL، 2AL، 2DL، 3BS یهاكروموزوم روی
4DS، 5DL، 6DL 7 وAS در سنبله تعداد برای 

 نقش اهمیت به توجه با كردند. شناسايی مترمربع
 یشناساي نان گندم نهايی عملكرد تعیین در سنبله
QTLرد آنها از استفاده و صفت اين با مرتبط های 

 به یدستیاب در را ما تواندمی ماركر كمک به گزينش
 ند،ك راهنمايی بالا دانه عملكرد اب ژنتیكی منابع

 هایQTL يابیمكان منظوربه حاضر مطالعه  بنابراين
 محیط با هاآن متقابل اثر و اپیستاتیک و افزايشی

 یهالاين در سنبله خصوصیات با مرتبط صفات برای
 شد. انجام بهاره نان گندم نوتركیب اينبرد
 

 هاروش و مواد
 اينبرد لاين 148 شامل استفاده مورد گیاهی مواد

 رقم تلاقی از حاصل هبهار نان گندم نوتركیب
Yecora Rojo والد عنوانبه پاكوتاه و )زودرس 

 No. 49 ژنوتیپ و (149 امريكا منشأ با پدری
 سیستان منشأ با مادری والد عنوانبه پابلند و )ديررس

 ,.Ehdaie et al) بود والدين همراه به بلوچستان( و

 از و تولید ريورسايد دانشگاه در جمعیت .(2016
 دانشكده مولكولی اصلاح علمی قطب طريق

 قرار پژوهش اين اختیار در تبريز دانشگاه كشاورزی
 شد. داده

 در مطالعه مورد هایپیژنوت ایمزرعه ارزيابی
 تحقیقات ايستگاه و مهاباد طبیعی منابع مزرعه

 و 1393 یزراع هایسال در میاندوآب كشاورزی
 بندیطبقه اساس بر منطقه دو اين شد. امانج 1394

 كشور خشک نیمه مناطق جزو ترتیببه مارتن، دو

 قالب در منطقه دو هر در شيآزما اند.شده بندیطبقه
 و عادی شرايط دو در و تكرار دو با لاتیس آلفا طرح
 در والدين و لاين هر .دش اجرا رطوبتی تنش
 نیب هفاصل و متر 5/2 طول به یفيرد دو یهاكرت

 مترمربع در بذر 500 تراكم با متریسانت 25 فيرد
 تا تنش بدون و تنش تیمارهای در آبیاری شد. كشت
 از تبخیر مترمیلی 90 از بعد سنبله، ظهور مرحله
 تعرق و تبخیر میزان و دما به بسته ،A كلاس تشتک
 مرحله در آبی،كم تنش اعمال برای گرفت. انجام
 در ولی شد قطع آبیاری ،تنش تیمار در سنبله ظهور

 ادامه آبیاری رسیدگی زمان تا تنش بدون آزمايش
 برای يكسان طور به زراعی هایمراقبت كلیه يافت.
 از فیزيولوژيک رسیدگی مرحله در شد. انجام هالاين

 هاسنبله انتخاب تصادفی صورت به بوته 20 لاين هر
 لطو و سنبله در هاسنبلچه تعداد و جدا آزمايشگاه در
 شد. گیری اندازه سنبله وزن و

 یرات،تغی دامنه میانگین، هایآماره بررسی اين در
 پذيریوراثت ژنتیكی، و فنوتیپی تنوع ضريب

 5 گزينش شدت برای ژنتیكی بازده و خصوصی
 هروي با و شد گیریاندازه صفات كلیه برای درصد

Univariate افزارنرم در SAS شدند. محاسبه 
 محاسبه ذيل فرمول از صفات وصیخص یريپذوراثت
 (.Houshmand, 2003) گرديد

 =2h 

. 

g هاآن در كه 
2σ، gy

2σ، gl
2σ، gt

2σ، glt
2σ، 

gyt
2σ،gyl

2σ، gylt
2σ و e

2σ واريانس برابر ترتیب به 
 در ژنوتیپ سال، در ژنوتیپ متقابل اثرات ژنتیكی،

 يط،شرا در مكان در ژنوتیپ شرايط، در ژنوتیپ مكان،
 مكان در سال در ژنوتیپ شرايط، در سال در ژنوتیپ

 توجه با بودند. شرايط در مكان در سال در ژنوتیپ و
 خالص هایلاين بین ژنتیكی واريانس كهاين به

 است افزايشی واريانس برابر دو معادل نوتركیب
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(Houshmand, 2003) نشانگر شده برآورد مقدار 
 تفكیک ود.ب خواهد صفات خصوصی پذيریوارثت

 استفاده با منفی و مثبت جهت در صفات برای متجاوز
 و GGP=BINL-BP  هایفرمول از

GGN=WINL-WP آن در كه گرديد محاسبه 
GGP، GGN و مثبت متجاوز تفكیک ترتیب به 
 دارای هایلاين ترتیب به WINL و BINL منفی،

 ترتیببه WP و BP و ارزش كمترين و بیشترين
 هستند ارزش كمترين و بالاترين از برخوردار والدين

(Houshmand, 2003.) و فنوتیپی تنوع ضرايب 
 محاسبه زير هایفرمول از استفاده با ژنوتیپی
 :گرديدند

 100× )X/pσ( =PCV 
100×X)/gσGCV=(   

 معیارهای انحراف ترتیببه gσ و pσ هادرآن كه
 جمعیت كل در صفت میانگین  xو ژنوتیپی و فنوتیپی

 با درصد 5 گزينش شدت برای ژنتیكی بازده است.
 در كه شد، محاسبه pσ2GC=Kh رابطه از استفاده

 065/2) شده استاندارد گزينش ديفرانسیل K آن
 و فنوتیپی معیار انحراف pσ گزينش(، درصد 5 برای

2h است صفات خصوصی پذيریوارثت 
(Houshmand, 2003.) 

 موجود پیوستگی نقشه از QTL تجزيه برای
 51 و ريزماهواره نشانگر 177 بر متشمل جمعیت
 نقشه، اين در .شد استفاده رتروترانسپوزون نشانگر

 نقشه طول با پیوستگی گروه 36 در نشانگر 202
 به نشانگر 26 و دارند رارق مورگانسانتی 36/691

 اساس بر .است هدشن منتسب پیوستگی گروه هیچ
 گروه 34 گندم، برای شدههيارا پیوستگی ایهنقشه

 گندم كروموزوم 21 از كروموزوم 19 با پیوستگی
 در مجاور نشانگر دو فاصله متوسط و دارند مطابق
 ,Roder et al) است مورگانسانتی 42/3 برابر نقشه

 QTL network برنامه با QTL جزيهت .(1995

 مركب ایفاصله يابیمكان روش اساس بر و 2.0
 افزايشی اثر شده، شناسايی هایQTL یبرا و انجام

 توجه با .شد برآورد فنوتیپی واريانس تبیین درصد و
 يک نوتركیب اينبرد هایلاين جمعیت كهاين به

 ،محیط × QTL متقابل اثر است، یدائم جمعیت
QTL× QTL و QTL × QTL × برآورد نیز محیط 

 شد.
 

 بحث و نتایج
 ژنتیکی پارامترهای و صفات تنوع

 آبیاری شرايط دو هر در No. 49 والد داد نشان نتايج
 مقايسه در بالاتری سنبله طول از آبیكم تنش نرمال

 .No والد اگرچه بود. برخوردار Yecora Rojo والد با

 دو بین اما بود برخوردار بالاتری سنبله وزن از 49
 در (.1 )جدول نداشت وجود دارمعنی اختلاف والد

 سنبلچه تعداد از No. 49 والد آبیاری لنرما شرايط
 Yecora Rojo والد والد با مقايسه در بیشتری بارور

 اختلاف اين آبیكم تنش شرايط در اما بود، برخوردار
 به توانمی را No. 49 والد برتری نبود. دارمعنی

 ژنوتیپ داد. نسبت ژنوتیپ اين ژنتیكی خصوصیات
 دوره طول واندتمی و است بلند پا و ديررس مذكور

 طول از استفاده بر علاوه و باشد داشته بیشتری رشد
 هایفتوآسمیلات جاری فتوسنتز جهت بالا رشد دوره

 به بیشتری زمان مدت در نیز را ساقه در شده ذخیره
 در (.Ehdaie et al., 2008) دهد انتقال منابع

 لحاظ از نوتركیب لاين اينبرد 148 بین حاضر تحقیق
 هر در دارمعنی اختلاف سنبله با بطمرت خصوصیات

 جامعه میانگین رودمی انتظار شد. مشاهده شرايط دو
 آن والدين میانگین با نوتركیب خالص هایلاين

 ,.Maccaferri et al) باشد نداشته دارمعنی اختلاف

 میانگین با والدين میانگین متعامد مقايسه (.2008
 داد نشان پژوهش اين در نوتركیب اينبرد هایلاين

 دو اين بین داریمعنی اختلاف شرايط دو هر در كه
  نداشت. وجود سنبله با مرتبط صفات لحاظ از گروه

 و مثبت متجاوز تفكیک دو هر نرمال شرايط در
 تفكیک دو شد. ديده سنبله وزن برای دارمعنی منفی

 در سنبله در سنبلچه تعداد و سنبله طول برای مذكور
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 حاضر تحقیق در بود. دارعنیم آبیكم تنش شرايط
 در سنبله طول برای دارمعنی و مثبت متجاوز تفكیک
 تنش شرايط در سنبله وزن و نرمال آبیاری شرايط

 سنبله در سنبلچه تعداد برای همچنین شد. ديده آبیكم
 دارمعنی شد. ديده دارمعنی و منفی متجاوز تفكیک

 ردمو در منفی و مثبت جهت در متجاوز تفكیک شدن
 هایآلل كه است واقعیت اين مبین والد دو هر
 در و اندشده پخش والدين بین در صفات دهندهيشافزا

 به نسبت مثبت يا منفی آلل بیشتری تعداد نتاج از برخی
 تنوع ضرايب حاضر تحقیق در اند.شده جمع والدين
 با مرتبط صفات برای قبولی قابل فنوتیپی و ژنتیكی

 تنوع شد. مشاهده شرايط دو هر در سنبله خصوصیات
 فراهم را آينده در صفات بهبود امكان هاژنوتیپ بین بالا
 تعیین در ژنتیكی تنوع میزان خاص طوربه و آوردمی

 Subhashchandra et) است مؤثر انتخاب سودمندی

al., 2009.) شرايط در ژنوتیپی و فنوتیپی تنوع بالاترين 
 كمترين شد ردبرآو سنبله وزن برای و یآبكم تنش
 سنبله طول صفت در نیز ژنوتیپی و فنوتیپی تنوع مقدار

  پذيریوراثت مقدار بیشترين حاضر بررسی در شد. ديده
 درصد( 15/29)  خصوصی و درصد( 31/58) عمومی

 مقدار كمترين و  سنبله در سنبلچه تعداد برای
  خصوصی و درصد( 28/51) عمومی پذيریوراثت

 نرمال شرايط در سنبله ولط برای درصد( 64/25)
 در نیز گزينش بازده بالاترين (.1 )جدول شد مشاهده

 شرايط دو هر در سنبله در سنبلچه تعداد به تحقیق اين
 توجه با داشت. اختصاص آبیكم تنش و نرمال آبیاری

 برای خصوصی پذيریوراثت مقادير بودن پايین به
 حاضر تحقیق در سنبله خصوصیات با مرتبط صفات

 نقش مذكور صفات كنترل در داشت اظهار توانیم
 صفت اساس بر گزينش بنابراين نبود بارز افزايشی اثرات
 مطالعه، اين در باشد.نمی ثمر مثمر احتمالاا مذكور
 نرمال توزيع هاییمنحن كشیدگی و چولگی مقادير
 یهاداده توزيع بودن نرمال بیانگر كه بود يک از كمتر
 صفات توزيع بودن نرمال بودن ستهپیو بود. بررسی مورد
 كنترل در ژن چندين دخالت و بودن كمی دهندهنشان

 بود. صفات اين
 

 Yecora )  تلاقی از حاصل بهاره نان گندم نوتركیب  اينبرد  لاين 148 در مطالعه مورد صفات تنوع و آماری پارامترهای. 1 جدول

Rojo × No. 49)  نرمال آبیاری شرايط تحت و مكان دو و سال دو در سنبله با مرتبط خصوصیات برای 

 پارامترها
 تعداد سنبلچه در سنبله (gr) وزن  سنبله (cm) طول سنبله

 تنش نرمال تنش نرمال تنش نرمال
Yecora Rojo 7.06 6.75 1.60 1.12 22.48 18.03 

No. 49 8.28 7.08 1.7 1.22 26.78 18.23 
 18.12 24.63 1.16 0.62 6.91 7.67 والدين میانگین
 0.20- 4.29- 0.11- 0.02- 0.33- 1.22- والدين اختلاف

 20.66 27.09 1.81 2.08 7.66 9.12 لاين بهترين

 11.40 16.74 0.94 1.06 5.78 6.88 لاين بدترين

 17.33 23.24 1.21 1.54 6.68 7.92 هالاين میانگین

 9.26 10.35 0.87 1.03 1.89 2.24 تغییرات دامنه

 0.79 1.39 0.04- 0.06 0.23 0.25- نتاج - والدين ینمیانگ

 2.44 0.31 0.59 0.47 0.59 0.84 مثبت متجاوز تفكیک

 6.63- 5.75- 0.28- 0.54- 0.97- 0.18- منفی متجاوز تفكیک

 7.06 7.47 11.58 78.61 12.01 12.63 (%PCV) فنوتیپی تنوع ضريب

 5.06 5.39 8.59 58.51 9.05 9.65 (%GCV) ژنوتیپی تنوع ضريب

b% عمومی پذيریوراثت
2h 51.28 52 55.03 55.39 56.73 58.31 

n% خصوصی پذيریوراثت
2h 25.64 26 27.52 27.69 28.36 29.15 

 0.14 0.13 0.05 0.05 0.74 0.62 (Gc%5) گزينشی بازده
 0.84 0.89 0.21 0.61 0.25 0.54 كشیدگی

 0.38 0.23- 0.88 0.92 0.19- 0.12 چولگی

 0.47 0.43 0.16 0.31 1.70 1.59 (LSD%5) *دارمعنی اختلاف حداقل
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 QTL تجزیه
 سنبله طول

 QTL (QSL2D-N) يک نرمال آبیاری شرايط در
 سنبله طول برای 2D شماره كروموزوم روی

 نشانگرهای مجاورت در QTL اين شد. يابیمكان
3.LTR.105- Gwm473 5/21 موقعیت در و 

 اين افزايشی اثر مقدار داشت. قرار نمورگاسانتی
QTL فنوتیپی واريانس توجیه مقدار و -23/2 برابر 

 اين دهنده افزايش الل بود. درصد 54/1 برابر آن
 ارث به نتاج در Yecora Rojo والد طريق از جايگاه
 متقابل اثر يک چنین،هم (.4 )جدول بود رسیده
QTL در لهسنب طول برای نیز دارمعنی محیط در 
 40/4اثر اين كه شد مشاهده نرمال آبیاری شرايط
 با كرد. تبیین را صفت اين فنوتیپی واريانس از درصد
 فنوتیپی واريانس تبیین درصد بودن بالاتر به توجه

QTL افزايشی اثر با مقايسه در محیط در QTL 
 برای شده شناسايی QTL كه گفت نتیجه توانمی

 بود. حساس محیطی شرايط به نسبت سنبله طول
 بین اپیستازی اثر دو سنبله طول برای چنین،هم

QTL5 یهاكروموزوم روی واقع هایB×3A و 
5B×3A افزايشی اثر مقدار كه شد شناسايی× 
 و -0517/0 برابر ترتیببه اپیستازی دو اين افزايشی

 در نوتركیب اينبرد هایلاين نقش كه بود 0560/0
 در اما بود والدين نقش از بارزتر 5B ×3A اپیستازی
 گیرترچشم والدينی اثرات نقش 5B×3A اپیستازی

 مجموع در مذكور اثرات (Li et al., 2014) بود
 كردند تبیین را صفت اين كل تنوع از درصد 84/0

 روی QTL يک بررسی اين در  (.1 شكل ،2 جدول)
 دو متوسط در سنبله طول برای 2D شماره كروموزوم

  شد. يابیمكان یآبكم تنش و مالنر آبیاری شرايط
QTL نشانگرهای بین در مذكور Wms515- 

Gwm349 قرار مورگانسانتی 5/21 موقعیت در و 
  و -13/1برابر QTL اين افزايشی اثر مقدار داشت.
 درصد 78/0 برابر آن فنوتیپی واريانس توجیه مقدار
 والد طريق از جايگاه اين در دهندهافزايش الل بود.

No. 49 بود. رسیده ارث به نتاج به 
 اثر يک شرايط دو متوسط در سنبلهطول برای

 كه شد شناسايی دارمعنی محیط در QTL متقابل
 تبیین را سنبله طول فنوتیپی تغییرات از درصد 15/5

 با مقايسه در متقابل اثر اين فنوتیپی 2R مقدار كرد.
 انتومی لذا، بود. بیشتر مراتببه QTL افزايشی اثر

 شرايط به نسبت QTL، QSL2D-Cكه گفت
 .Mohammadi et al بود. حساس محیطی

 6B و 2D یهاكروموزوم روی بر QTL دو (2005)
 8/16 كه كردند يابیمكان سنبلهطول صفت برای

 در نمودند. تبیین را صفت اين تغییرات درصد
 روی بر سنبله طول برای هايیQTL ديگر ایمطالعه

 5D و 1A، 1B، 1D، 2D، 4A، 5A هایكروموزوم
 .Yu et al (.Gupta et al., 2007) .شد شناسايی

 افزايشی متقابل اثر 11 و اصلی QTL نوزده (2012)
 هایلاين ارزيابی در سنبلهطول برای افزايشی در

 مشاهده آبیكم تنش شرايط در گندم هاپلوئیددابل
 QTL هفت Neumann et al. (2011) نمودند.

 ،2B، 2D، 3A، 3B، 5B شماره یهامكروموزو روی
6B 7 وA مطالعه در ،چنینهم .كردند شناسايی Ma 

et al. (2007) QTLروی اثری بزرگ های 
 يابیمكان 5B و 1A، 2D، 4A، 5A یهاكروموزوم

 كردند.

 
 Yecora Rojo × No. 49 گندم حاصل از تلاقی RIL سنبله در جمعیتدر محیط برای طول  QTLها و اثرهای متقابل QTL .2جدول 

AE
2R AE b

2R افزایشی اثر A موقعیت (cM) نام مجاور نشانگرهای QTL کروموزوم شماره 

   نرمال آبیاری   
4.40 4.54= 3AE 1.54 -2.233 21.5 3.LTR.105-Gwm473 QSL2D-N 2D 
   شرایط دو متوسط   

5.15 5.41- = 3AE 0.78 -1.131 21.5 Wms515-Gwm349 QSL2D-C 2D 
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گندم  RIL سنبله  در جمعیتط برای طولدر محی QTL  ×QTLها و اثرهای متقابل QTLافزايشی در افزايشی اثرهای  .3جدول 
 Yecora Rojo × No. 49 حاصل از تلاقی

AAE
2R 
 

AAE 
b

2R 
 AA 

 موقعیت
(cM) 

 كروموزوم مجاور نشانگر
 J 

 موقعیت
(cM) 

 كروموزوم مجاور نشانگر
I 

     نرمال آبیاری     

8.24 

0.13-=1AEA 

0.128-=2AEA 

0.138- = 4AAE 

0.4 -0.051 121.8 Sukkula/Nikita.130-Wmc410 5B 408.3 LTR6149/Sukkula.600-
LTR6150/ISSR10.260 3A 

9.7 

0.152= 3AAE 

0.168- = 4AAE 

0.225 = 5AAE 

0.44 0.056 154.4 Wmc410-Wmc524 5B 480.2 LTR6150/ISSR10.260- 
5LTR.2/ISSR5.530 3A 

17.94  0.84        

 

 
 (Cمتوسط دو شرايط ) (، و Bو Aنرمال )آبیاری نرمال ها در  شرايط سنبله و اپیستازی آن های مرتبط با طولQTLمحل  .1 شكل

 
 سنبله وزن

 سنبله وزن برای اگرچه آبیكم تنش شرايط تحت
QTLيک صفت اين كنترل در اما نشد يابیمكان ی 

 واقع هایQTL بین افزايشی در افزايشی زیاپیستا اثر
 ،4 )جدول شد مشاهده 2A×7A یهاكروموزوم روی

 در افزايشی اثر مقادير داری اپیستازی اثر اين (.2 شكل
 تغییرات از درصد 4 و بود -045/0 برابر افزايشی
 سه صفت اين برای كرد. توجیه را مذكور صفت فنوتیپی

AAE مقدار با محیط در QTL×QTL متقابل اثر
2R 

 اثر حساسیت گربیان كه شد شناسايی درصد 98/6 برابر
 شرايط در مذكور صفت برای شده شناسايی اپیستازی

 و نرمال آبیاری شرايط دو متوسط در است. آبیكم تنش
 اپیستازی اثر چهار سنبله وزن كنترل در یآبكم تنش

 روی واقع هایQTL بین افزايشی در افزايشی
 و 3A×5A، 31×4B، 1A×5B یهاكروموزوم
7B×1B افزايشی در افزايشی اثر مقادير داشتند. نقش 

 و -033/0 ،-033/0 ،020/0 ترتیب به اثرها اين برای
 واقع هایQTL اپیستازی از غیر به كه بود -026/0
 هایلاين اثرهای نقش ،3A×5A یهاكروموزوم روی

 چهار ناي بودند. والدينی اثرات از بارزتر نوتركیب اينبرد
 فنوتیپی تغییرات از درصد 9/15 مجموع در اپیستازی اثر

 شرايط دو مجموع اين در كردند. تبیین را مذكور صفت
 دارمعنی محیط در QTL×QTL متقابل اثر پنج

 تغییرات از درصد 6/12 مجموع در كه شدند مكانیابی
 بالاتر به توجه با نمودند. تبیین را مذكور صفت فنوتیپی

AA مقدار بودن
2R با مقايسه در فنوتیپی AAE

2R توانمی 
 تغییرات به نسبت شدهشناسايی هایاپیستازی گفت

 نبودند. حساس محیطی
 

 تعداد سنبلچه در سنبله

در بررسی حاضر اگرچه برای تعداد سنبلچه در سنبله در 
يابی نشد اما در ی مكانQTLمیانگین دو شرايط 

ايشی در كنترل صفت مذكور شش اثر اپیستازی افز
اپیستازی بین افزايشی نقش داشتند. اين اثرهای 

QTL 5ی هاكروموزومهایA×7A ،2B×6B ،
4B×6B ،2A×3A   7وD×5B   6وA×1B  قرار

افزايشی در افزايشی  ترتیب دارای اثرهایكه به داشتند
، 1756/0، -1455/0، 7184/0، -0623/0برابر با 
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درصد  52/19بودند كه در مجموع  5895/0و  5075/0
از كل تغییرات فنوتیپی صفت تعداد دانه در سنبله را 

(. مقادير مثبت اثرهای 3، شكل 5 تبیین نمودند )جدول
گر نقش بیشتر اثرهای والدينی افزايشی در افزايشی بیان

گر نقش بارزتر اثرهای در اپیستازی و مقادير منفی بیان
الدينی های نوتركیب در مقايسه با اثرهای واينبردلاين

اثر متقابل  9بود. برای تعداد دانه در سنبله 
QTL×QTL دار شد. مقادير با محیط معنیAAE

2R 
دهنده درصد بود كه نشان 52/23برای اين اثرها برابر 

نسبت به تغییر شرايط  QTL×QTLحساسیت اثرهای 
 (.3، شكل 4محیطی بود )جدول 

Mergoum (2013) يک QTL روی بر اثر بزرگ 
 27 حدود در كه نمودند شناسايی 5A مكروموزو

  را سنبله در سنبلچه تعداد تغییرات از درصد
 QTL دو Neumann et al. (2011) نمود. تبیین
 هایكروموزوم روی بر سنبله در سنبلچه تعداد برای
4A 6 وB هشت كردند. شناسايی  QTL ،اصلی  

 در افزايشی اثر 12 محیط، در QTL اثر چهار
 ارزيابی در محیط در QTL×QTL اثر دو و افزايشی

 در سنبلچه تعداد برای گندم هاپلوئیددابل هایلاين
 يابیمكان Yu et al. (2012) مطالعه در سنبله
 شدند.

 
گندم   RIL در محیط برای وزن سنبله  در جمعیت QTL  ×QTLمتقابل ها و اثرهای QTLافزايشی در افزايشی اثرهای  .4جدول 

 Yecora Rojo × No. 49 حاصل از تلاقی

AAE
2R AAE b

2R AA 
 موقعیت

(cM) 
 J كروموزوم مجاور نشانگر

 موقعیت
(cM) 

 كروموزوم مجاور نشانگر

I 

     آبیكم تنش     

6.98 

0.05- = 1AAE 

0.05  = 2AAE 

0.04 = 4AAE 

4.0 0.0453- 29.8 Cfa2263-Wms339 2A 86.8 Gwm63-Gwm282 7A 

     شرايط دو متوسط     

3.4 0.02 = 5AAE 2.64 0.0207 9.5 Barc67-Gwm674 3A 93.2 Barc1-Gwm129- 5A 

1.48 - 5.48 0.0332- 11.3 Psp2999-Wmc336 31 250.9 Gwm6-

Sukkula/ISSR7.390 4B 

2.24 0.026 = 7AAE 2.24 0.0330- 3.0 Wmc333- Gwm135- 1A 17.5 Gwm371-Gwm213 5B 

5.54 

0.04 = 1AAE 

0.06  = 7AAE 

0.03 - = 8AAE 
5.54 0.0267- 22.8 Wms400-Wms46 7B 127.6 Wmc216.2-Wms131 1B 

12.6  15.9        

 

 
                               (A)                             (B) 

 

 (Bو شرايط )متوسط د و (Aآبی )های مرتبط با تخصیص مواد فتوسنتزی به سنبله  در  تنش كممحل اپیستازی. 2  شكل
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 در محیط برای تعداد سنبلچه  در سنبله  در جمعیت QTL  ×QTLها و اثرهای متقابل QTLافزايشی در افزايشی اثرهای  .5جدول 
RIL  گندم حاصل از تلاقی Yecora Rojo × No. 49 

AAE
2R AAE b

2R AA 
 موقعیت

(cM) 
 كروموزوم نشانگر مجاور

J 
 موقعیت

(cM) 
 موزومكرو نشانگر مجاور

I 
     متوسط دو شرايط     

8.92 

0.81-=1AEA 

0.61=3AEA 

1 =4AEA 

0.97- = 6AAE 

0.68 =8AAE 

0.30 -0.0623 0.0 Cfa2174.1-Wmc405 7A 428.2 Gwm617-Wmc327 5A 

0.86 - 7.9 0.7164 9.2 Gwm374-Barc128.1 2B 32.8 Wms58-
Sukkula/ISSR4.200 6B 

5 0.54-=1AEA 0.02 -0.1455 241.3 Wms149-Gwm6 4B 32.8 'Wms58-
Sukkula/ISSR4.200 6B 

6.66 

0.62 =2AEA 

0.44- = 4AAE 

0.51- =6AEA 

0.14 0.1756 19.6 Wmc296-Wms339 2A 105.5 Wms285-'Wmc3 3A 

1.12 - 6.06 0.5075 0.0 Barc352-Wms111 7D 1.0 Barc59-'Wmc28 5B 

0.96 - 2.18 0.5895 10.3 Gwm459-
Sukkula/Nikita.450 6A 180.3 Wms131-

5LTR.1/Nikita.700 1B 
23.52  19.52        

 

 
 ها در  متوسط دو شرايطهای مرتبط با  تعداد سنبلچه در سنبله و اپیستازی آنQTLمحل  .3  شكل

 

 برای شدهشناسايی هایQTL تعداد تحقیق اين در
 كه بودند كم بسیار گندم سنبله با مرتبط خصوصیات

 و كم اثرهای با QTL بالای تعداد دلیل به تواند می

 به گزينش بنابراين باشد، محیطی اثرات همچنین
 بود. نخواهد ثمر مثمر صفت اين برای ماركر كمک
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