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ايط هاي زيادي براي عملكرد و اجزاي آن در گندم نان در شرQTLتاكنون 

سديم  هاي مرتبط با غلظتQTLنرمال شناسايي شده است. به منظور شناسايي 

نبرد لاين اي ١٨٦و پتاسيم در گندم نان تحت شرايط تنش شوري، از جمعيت 

ال و روشن استفاده شد. اعم ٢ نوتركيب حاصل از تلاقي دو والد سوپرهد

 خانههاي تنش شوري با استفاده از سيستم هيدروپونيك و در داخل گلتيمار

 ١٥٠) و تنش شوري (NaClمولار ميلي ١٠صورت پذيرفت. شرايط نرمال (

اي ) در نظر گرفته شد و اعمال تنش به صورت مرحلهNaClمولار ميلي

 نشانگر ريز ٢٣نشانگر دارت و  ٤٢٨صورت پذيرفت. نقشه ژنتيكي شامل 

ك براي هر يك از صفات غلظت سديم و پتاسيم و ي QTLود. سه ماهواره ب

QTL هايبراي نسبت پتاسيم به سديم بر روي كروموزومA ٤ ،B٢ ،B٣ ،B٧ 

اي مركب شناسايي گرديد. يابي فاصلهبا استفاده از روش مكان D٢و

QNa.abrii-3B با ،LOD  درصد از تغييرات  ٣/٨، در حدود ٩/٥برابر

كرد و لظت سديم را در شرايط تنش شوري توجيه ميواريانس فنوتيپي غ

 QTLنشان داد. همچنين دو  QTLلينكاژ شديد با اين  gwm247نشانگر 

شناسايي شدند و  D٢و  B٢هاي براي غلظت سديم بر روي كروموزوم

QNa.abrii-2D  اين صفت را در شرايط  درصد واريانس فنوتيپي ٢/٩حدود

ايي مه تحقيقات در آينده، احتمال شناسكرد. با اداتنش شوري توجيه مي

QNa.abrii-2B  وQNa.abrii-2D ه عنوان گروه دو هميولوگي در ب

  وجود دارد.   Nax1گندم، در كنار ژن 
  

، غلظت پتاسيم، گندم نان، تنش ، غلظت سديمQTL :كليديهاي واژه

  .شوري
  

So far, many quantitative trait loci (QTLs) have been 
detected for yield and its components in wheat under 
normal conditions. In order to identify QTLs associated 
with concentrations of sodium and potassium in bread 
wheat under salt stress conditions, a population consisted 
of 186 recombinant inbred lines from a cross between 
Roshan ×SuperHead#2 were evaluated. Salinity treatments 
were performed using a hydroponic system in a 
greenhouse. Normal conditions (10 mM NaCl) and salinity 
(150 mM NaCl) were considered and stress was conducted 
in stages. The molecular genetic map of the population 
consisted of 23 simple sequence repeat (SSR) and 428 
diversity arrays technology (DArT) markers. Three QTLs 
for each of sodium and potassium concentration traits and 
a QTL for potassium to sodium ratio were detected on 
chromosomes 4A, 2B, 3B, 7B and 2D using composite 
interval mapping approach. The QNa.abrii-3B, with a 
LOD score of 5.9, explained 8.3 % of the phenotypic 
variation for sodium concentration under salt stress 
conditions and gwm247 marker showed a strong linkage 
with this QTL. In addition, two novel QTLs for sodium 
concentration were detected on chromosomes 2B and 2D 
and QNa.abrii-2D explained 9.2 % of the phenotypic 
variation for this trait under salt stress conditions. Proceed 
with future researches, there is probability of identifying 
QNa.abrii-2B and QNa.abrii-2D as two homoeologous 
group in wheat, beside Nax1 gene.  

 
Keywords: QTL, sodium concentration, potassium 
concentration, bread wheat, Salt stress. 
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  مقدمه
 هايكاتيون گيري كل مقداروسيله اندازههشوري خاك ب

تواند نگهداري كند و قابل تبادل كه خاك مي
) ناميده CECظرفيت كاتيون قابل تبادل ( عنوانبه

هاي قابل حل شود. كاتيونگيري مياندازهشود، مي
 ،2Na+شوند عبارت از: كه باعث شوري خاك مي

+K، +2Ca 2+ وMg اي غالب عبارت ازهو آنيون :
-Cl، -2

4SO، -3NO 3- وHNO باشند (ميTanji, 

هاي شور كشور دنيا درگير خاك ١٠٠از  ). بيش1990
 ٢٠) و در حدود Rengasamy, 2006باشند (مي

 باشندكشاورزي داراي خاك شور مي هايزميندرصد 
)1995 Flowers & Yeo, ٢٣). چيزي حدود 

باشد تاثير نمك مي ميليون هكتار از خاك ايران تحت
)Qadir et al., 2008.(  

غربال گياهان براي تحمل به شوري در شرايط 
هاي مجهز و گلخانه و يا در كنترل شده در آزمايشگاه

شود. در داخل گلخانه شرايط طبيعي مزرعه انجام مي
توان اين غربال را انجام داد. به دو صورت مي

ده حاوي ها در داخل محلول هوادهي شالف)گياهچه
 Kingsbury( شوندمواد غذايي و نمك  قرار داده مي

& Epstein, 1984; Gorham et al., 1986;. 
Azhar & McNeilly, 1988بذور در داخل ) ) و ب

محيط كشت مصنوعي كاشته شده و با مواد غذايي و 
 ,Munns( شن :شوند مانندمحلول نمك آبياري مي

1985; Grieve et al., 1993(يزه، سنگ ر 
)Rawson et al., 1988(پرليت ، )Nevo et al., 

دليل هب ).Jana et al., 1983( و ورميكوليت) 1993
هاي موجود در شرايط گلخانه از قبيل محدوديت

تحقيقات روي مراحل ابتدائي رشد و عدم وجود 
همبستگي كامل بين واكنش گياهان در مقابل تنش 

ك شور، شوري در محيط گلخانه و شرايط طبيعي خا
ها مجددآ در شرايط طبيعي مزرعه لازم است ژنوتيپ

 ,Epsteinحاوي خاك شور آزمايش و بررسي شوند (

1977; Norlyn, 1980 البته در مزرعه نيز به دليل .(

دليل ناهمگني خصوصيات فيزيكي و شيميايي هب
 هاييمحدوديت فواصل مختلف خاك و تغييرات فصلي

 ;Pearce & Moore, 1976( آيدوجود ميبه

Bartlett, 1978( اما بطور كلي غربال گياهان در .
شرايط كنترل شده بواسطه كنترل و تكرارپذيري 

 Genc(شود اغلب محققان ترجيح داده مي وسيلههب

et al., 2007(. 

تحت شرايط شوري، غلظت پتاسيم در ارقام 
باشد كه متحمل بيشتر از ارقام حساس به شوري مي

در  شود.نيز مي K/+Na+ش نسبت اين منجر به كاه
پتاسيم و سديم در انتقال غلظت گندم نان، تمايز بين 

در  Na/+K+هاي هوائي به عنوان نسبت آنها به اندام
 هاي هوائي شناخته شده است و ظاهراًبافت اندام

شود و تعيين مي 1Kna نام توسط يك مكان ژني با
 مشخص شده است كه كاملاً RFLPآناليز  وسيلهبه

پيوسته  4Dروي بازوي بزرگ كروموزوم  نشانگر ٥به 
از بسياري ). Gorham et al., 1997( باشدمي

تحمل به  محققان نشان دادند كه بين محتواي سديم و
 ,.Garcia et al( شوري در گندم رابطه وجود دارد

1995; Ashraf; O’Leary, 1996; Munns et. 
al., 2006; Munns & James, 2003رقام ) و ا

متحمل گندم، يون سديم كمتري را نسبت به ارقام 
رو، اند، از اينهاي خود كردهحساس گندم وارد بافت

عنوان شاخص جهت تحمل به Na/+K+نسبت 
در  Na/+K+شود و بالابودن نسبت شوري استفاده مي

اند، هاي گياهي كه تحت تنش شوري قرار گرفتهبافت
يزيولوژيكي مهم در عنوان يكي از ساز و كارهاي فبه

هاي گياهي ايجاد تحمل به شوري در بعضي از گونه
از جمله گندم بوده است. توليد ارقام متحمل به شوري و 

هاي كنترل شناسايي تنوع ژنتيكي و درك مكانيسم
ژنتيكي تحمل به شوري لازم و ضروري است. اين امر 

مولكولي و  تواند با استفاده از تكنولوژي نشانگرهايمي
هاي موثر در تحمل به شوري QTL يابينقشه

 DNAصورت پذيرد. نشانگرهاي مولكولي مبتني بر 
بطور وسيع براي بررسي تنوع ژنتيكي موجود در 



 ٦٣  ... به ميو نسبت پتاس ميو پتاس ميغلظت سد QTL هيتجزآزادي و همكاران:   

 

اي و هاي زراعي، مطالعات شجرهبسياري از گونه
 Yang etاند (ها استفاده شدهيابي ژنتكاملي و مكان

al., 1994; Mc Couch et al., 1997; Garland. 
et al., 1999 .(  

) در مطالعه تجزيه ٢٠٠٤ليندزلي و همكاران (
QTL  براي تحمل به شوري نشان دادند كه مكان

كننده صفت محتواي سديم در گندم دوروم ژني كنترل
قرار دارد. آنها  A٢بر روي بازوي بزرگ كروموزوم 

 1Naxپيوسته با ژن  RFLPو  AFLP چندين نشانگر
كردند. ادوارد و همكاران  (خروج سديم) شناسايي

  هاي مرتبط با QTL) براي شناسايي ٢٠٠٨(
خروج سديم در گندم نان از دو جمعيت دابل هاپلوئيد 

و  Halbred/Cranbrook حاصل از تلاقي بين
Excalibur/Kukri  استفاده كردند. تجمع سديم

اندام هوايي در هر دو محيط هيدروپونيك و مزرعه 
روي بازوي  QTLيجه يك گيري شد. در نتاندازه

در هر دو آزمايش  A٧كوتاه كروموزوم شماره 
(هيدروپونيك و مزرعه) و در هر دو جمعيت 

درصد از كل  ٤١تا  ٣ QTLيابي شد.  اين مكان
 كرد.تغييرات فنوتيپي در  دو جمعيت را تبيين مي

نتايج تحقيقات اخير برخي از محققين نشان داد كه 
در خروج سديم براي هاي ژني ديگري نيز مكان

ها بر روي QTLتحمل به شوري نقش دارند. اين 
 ٧ A،٦ D،٤ D،٤ B،٣ D،D٢، B٢هاي كروموزوم

 ٥قرار داشتند و دامنه واريانس فنوتيپي آنها از  D٧و
 ,.Ogbonnaya et alدرصد متغير بوده است ( ٢٥تا 

2008.(  
 D)، فاقد ژنوم AABBگندم تتراپلوئيد دوروم (

راين به شوري بسيار حساستر از گندم باشد، بنابمي
نان است و سطح بالايي از غلظت سديم در اندام 

 ,Gorham et al., 1987( يابدهوايي آن تجمع مي

هاي ). تفاوت در تحمل به شوري بين گندم1990
ها مرتبط با خروج يون سديم از برگ دوروم عموماً

 & Husain et al., 2003; Munnsاست (

James, 2003.(  براي شناسايي كنترل ژنتيكي

هاي گندم دوروم  از تلاقي سديم در بافت خروج يون
متحمل (حاصل از تلاقي  نسبتاً ١٤٩بين لاين 

با گندم  C ٦٨-١٠١تريتيكوم مونوكوكوم اكسشن 
باشد كه ) ميMarrocoss، )The, 1973دوروم 

داراي غلظت پايين سديم و نسبت بالاي پتاسيم به 
باشد) با رقم ابه با گندم نان ميسديم در برگ مش

(با غلظت سديم  Tamaroiتجاري حساس به شوري 
بالاي برگ) استفاده كردند. نتايج آنها نشان داد كه 
غلظت سديم پايين برگ با دو مكان ژني غالب بزرگ 
اثر كه با هم اثر متقابل (اپيستازي) داشتند، كنترل 

ژني  ). اين دو مكانMunns et al., 2003(شود مي
Nax1, Nax2 )Na exclusion lociگذاري ) نام

لازم به ذكر است كه تريتيكوم مونوكوكوم  شدند.
 ١٤٩در لاين  Nax1منبع ژن  C ٦٨-١٠١اكسشن
  ).  James et al., 2006است (
  

  هامواد و روش
 DNAمواد گياهي و استخراج 

) حاصل از تلاقي روشن F9لاين اينبرد نوتركيب ( ١٨٦
×Super Head#2   براي اين آزمايش در نظر گرفته

در پژوهشكده  ١٣٩٠شدند. آزمايش در سال 
بيوتكنولوژي كشاورزي كرج انجام شد. رقم روشن 

 Super Head#2پلاسم ه و ژرممتحمل به شوري بود
باشد. والدين دريافتي از سيميت و حساس به شوري مي

لاين اينبرد نوتركيب مورد ارزيابي  ١٨٦به همراه 
هاي اينبرد پي و فنوتيپي قرار گرفتند. ابتدا لاينژنوتي

همراه والدين در مزرعه كشت شدند، در نوتركيب به
مرحله چهار برگي نمونه برگي از هر ژنوتيپ تهيه و در 

منتقل شد  -٨٠فريزر نيتروژن مايع بلافاصله به
ها  تا زمان سنبله دهي مراقبت (همچنين از گياهچه

صل براي ارزيابي فنوتيپي بعمل آمد تا از بذور حا
ها با استفاده از نيتروژن مايع پودر استفاده شود). نمونه

ليتري ريخته و بلافاصله هاي دو ميليشده و در تيوب
با DNA منتقل شدند. استخراج  -٨٠به فريزر 

 انجام شد Triticarte استفاده از پروتكل شركت
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)http://www.diversityarrays.com/ كميت و .(
با استفاده از الكتروفورز ژل  DNAهاي كيفيت نمونه

 ١٠٠٠درصد و دستگاه نانودراپ مدل  ٨/٠آگارز 
  تعيين شد.

  
  ژنوتيپي و تهيه نقشه ژنتيكيارزيابي 

پس از تهيه استوكي هم غلظت از تمام نمونه، مقدار 
تايي درب  ٩٦هاي ماكروليتر از هر نمونه  به پليت ٢٠

توسط كمپاني  DArTدار منتقل گرديد. آناليز 
Triticarte كشور استراليا )Triticarte Company, 

Australia(  .نشانگر  ٨٦٩انجام شدDArT براي  
  

تجزيه ژنتيكي جمعيت مذكور مورد استفاده قرار 
ندشكلي داراي چ DArTنشانگر  ٦١٠گرفت كه فقط 
هاي اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي در جمعيت لاين

به منظور بودند. همچنين    Super Head#2×روشن 
با SSR تجـزيه ، شكلـي ميـان والدينشنـاسـايي چند

براساس روش  ريزماهوارهنشانگر ١٠٧استفاده از 
Roeder et al. (1998) افراد در نهايت  نجام گرديد.ا
چند شكل، مورد گر ريزماهواره نشان ٣٠جمعيت توسط 

اي پليمراز طبق تجزيه قرار گرفتند. واكنش زنجيره
 ١جدول  انجام گرديد. Roeder et al. (1998)روش 

  دهد.نشانگرهاي مورد استفاده را نشان مي

  ليست نشانگرهاي استفاده شده .١جدول 
  نگرنام نشا  نام ايجاد كننده  كد نشانگر ريزماهواره  تعداد مورد بررسي

26  WMC Wheat Microsatellite Consortium 

  ريزماهواره
66  GWM  Marion Röder (IPK)  
12  BARC Perry Cregan (USDA)  
1  GDM Marion Röder (IPK)  
2  CFD Pierre Sourdille (INRA) 

  مجموع  ريزماهواره   107
869 Wpt Diversity Arrays technology دارت  
  شانگرهاتعداد كل ن   976

  
)  Segregation distortion( تفرق انحراف از

آزمون هاي ژني (نشانگرها) با استفاده از تمام مكان
هاي شد و نشانگرهايي كه از نسبت بررسياسكور كاي

كردند، حذف گرديدند. جهت تهيه مندلي تبعيت نمي
 JoinMap )Van Ooijen افزارنرماز  پيوستگينقشه 

& Voorrips, 2001(  ٣با LOD≥ كوزامبي  و تابع
(Kosambi, 1944) استفاده گرديد   .  

  
  ارزيابي فنوتيپي 

ارزيابي در مرحله گياهچه با استفاده از سيستم 
هيدروپونيك در گلخانه صورت پذيرفت. ابتدا بذور هر 

  %٥ژنوتيپ پس از ضدعفوني با هيپوكلريت سديم 
ه هر دقيقه در داخل پتري قرار داده شده و ب ٥بمدت 

ليتر آب دو بار تقطير اضافه گرديد. ميلي ١٠پتري ميزان 

هايي با اندازه مشخص استفاده شد. براي سپس از گلدان
 ٢محل استقرار گياهچه از يك يونوليت با قطر 

متر و هم سايز درب گلدان استفاده شد. براي سانتي
هاي سازي يونوليت با استفاده از هويه برقي سوراخآماده

ها ايجاد شده و سپس يك توري ازه در  يونوليتهم اند
هايي كه ريشه چه براحتي بتواند از آن عبور با سوراخ

كند در يك طرف آن چسبانده شد تا بذور بتواند بر روي 
ها بر روي آن استقرار يابد. پس از استقرار يونوليت

گلدان، جهت هوادهي  ريشه گياهان از يك پمپ هوا 
هي به صورت مناسب صورت پذيرد. داستفاده شد تا هوا

محلول غذايي نيز مطابق محلول غذايي هوگلند و آرنون 
  گرم  ٥) با اندكي تغيير (اضافه كردن ١٩٥٠(

Fe-EDTA  ليتر به ازاي هر ليتر ميلي ١در يك ليتر و
محلول غذايي) تهيه شد. پس از چهار روز از كشت بذور 
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ور جوانه زده بذر از بذ ٣٠ها، تعداد ديشدر داخل پتري
بذر از هر ژنوتيپ در داخل  ٥بصورت يكسان انتخاب و 

هاي هر سوراخ قرار داده شد اين آزمايش  بصورت كرت
 ١٠خرد شده با سه تكرار و در دو سطح نرمال (

مولار ميلي ١٥٠) و تنش شوري (NaClمولار ميلي
NaCl انجام شد. جهت اعمال شوري از (NaCl 

ي نجلوگيري از شوك ناگهااستفاده شد. ابتدا جهت 
ها چه نرمال و چه شوري ها، به تمام تكرارگياهچه

نصف محلول غذايي هوگلند داده شد. پس از  سه روز 
به تكرارهاي نرمال فقط محلول غذايي هوگلند كامل 

هاي تحت تنش شوري محلول داده شد و به تكرار
مولار داده ميلي ٥٠ NaClغذايي هوگلند كامل حاوي 

مولار رسانده شد ميلي ١٠٠پس مقدار شوري به شد. س
مولار ميلي ١٥٠و در نهايت شوري به حداكثر خود يعني 

رسيد. براي اينكار محلول غذايي قبلي با محلول غذايي 
مولار نمك طعام تعويض ميلي ١٥٠همراه هوگلند به

بار محلول غذايي شد. از اين پس هر هفت روز يك
متر pHورت روزانه با بص pHشد. تنظيم تعويض مي

 ٦تا  ٥/٥بين   pHدستي صورت پذيرفت. محدوده 
تنظيم گرديد. چهار هفته بعد از شروع اعمال تنش 

 ٠١/٠گيري و خشك كردن، مقدار شوري، پس از نمونه
گيري غلظت گرم از هر نمونه وزن گرديده و جهت اندازه

 سديم و پتاسيم مورد استفاده قرار گرفت. 

  
  QTLتجزيه 

از ميانگين هر  QTLشرايط گلخانه براي تجزيه در 
يابي صفت در شرايط تنش استفاده شد. مكان

QTLبرنامه  وسيلهبه هاQTL Cartographer v. 

2.5 (Wang et al., 2012)  روش و بر اساس
(مدل  ٦، مدل (CIM)مركب يابي فاصله اي مكان

 ١حداقل فاصله پويش  انجام گرفت.استاندارد) 
در نظر  مورگانسانتي ١٠و سايز پنجره  نمورگاسانتي

دار شناسايي معني آستانهبراي تعيين سطح گرفته شد. 
QTLها ها، از آزمون چرخش داده(Permutation)  

 ,Churchill & Doergeمرتبه تكرار ( ١٠٠٠با 

استفاده شد. همچنين  %٥داري ) و سطح معني1994
توجيه ها QTLاز يك واريانس فنوتيپي كه توسط هر 
ه ب كينزد يهاQTLشد، محاسبه گرديد. از آنجا كه 

در  مورگان و كمتر) معمولاًيسانت ٢٠ باًيهم (تقر
  QTLكي عنوانبه پيژنوت ٥٠٠ ريز يهاتيجمع

دو  ني)، فاصله بTanksley, 1993( شونديم دهيد
 QTLعنوان دو هكروموزوم كه ب كي يبر رو كيپ

مورگان در يانتس ٢٠شوند يمجزا در نظر گرفته م
 Ungerer et al., 2002; Ravi et( نظر گرفته شد

al., 2011.(  براي تعيين فاصله اطمينان از روش
Lod drop-off ) ١٩٨٩منسوب به لندر و بوتستين (

ماكزيمم  Lodاز  Lodكه يك طوريهاستفاده شد، ب
پيك كم شد و بدين ترتيب حدود اطمينان مشخص 

  گرديد.
  

  نتايج و بحث
شده در گلخانه براي گيرينگين صفات اندازهميا

هاي اينبرد نوتركيب در شرايط والدين و همه لاين
مولار) در ميلي١٥٠مولار) و شور (ميلي ١٠شاهد (
نتايج نشان داد كه نشان داده شده است.  ٢جدول 

شور در شرايط هاي اينبرد نوتركيب لاينوزن خشك 
جدول ، ١ل شك(كاهش يافته است مولار) ميلي١٥٠(
تحت شرايط شوري غلظت پتاسيم، نسبت پتاسيم . )٣

به سديم در والد روشن بيشتر از سوپرهد بود 
). مقايسه شاخص تحمل به شوري دو والد ٢(جدول

در شرايط نرمال و تنش شوري در شرايط گلخانه 
شاخص تحمل به شوري والد ) نشان داد كه ٣(جدول

) %٢٢وپرهد () در حدود دو برابر والد س%٤٨روشن (
ها هاي ژنوتيپباشد. آناليز شيميايي نمونه برگمي

نشان داد كه غلظت سديم در پاسخ به شوري افزايش 
پيدا كرده است. بنابراين اين واريته غلظت سديم كم 
و پتاسيم زيادي را تحت شرايط شور دارا بود و 

را به  )٠٥/٦توانست نسبت پتاسيم به سديم بالاتري (
هد كه اين امر مجدداً مويد تفاوت خود اختصاص د

  .باشدتحمل به شوري در دو والد مي
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  نرمال    تنش شوري  

    
  هاي يكسانهاي مربوط به شرايط نرمال و تنش شوري با ژنوتيپ. گلدان١ شكل

  
  هاي اينبرد نوتركيبميانگين صفات اندازه گيري شده در گلخانه براي والدين و لاين .٢ جدول

    وريتنش ش
+Na  

  )مول بر گرم وزن خشكميلي(

+K  

  )مول بر گرم وزن خشكميلي(
+/Na+K  

  روشن 0.21+6.05 0.31+3.297  0.11+0.544
  سوپرهد 0.02+0.49 0.14+1.14 0.21+2.30
  هاي اينبرد نوتركيبلاين 0.30+2.13 0.031+1.05 0.09+1.69

  
  )  و تنش شوريNaCl مولارصفر ميليشاخص تحمل به شوري دو والد در شرايط نرمال( .٣جدول 

 ↓نام والدين
  شاخص تحمل  وزن خشك اندام هوايي

 150mM Nacl نرمال  (%) به تنش

  47.8  0.097 0.199  روشن
 22.6 0.053 0.235 سوپرهد

  
 ١٠٧نشانگر دارت و  ٨٦٩نشانگر ( ٩٧٦از مجموع 

 ٦١٠نشانگر ( ٦٤٠ ) مورد آزمون، جمعاSSRًنشانگر 
هاي شكلي بودند. نسبت) داراي چندSSR ٣٠دارت و 

تفرق دو كلاس ژنوتيپي در هر مكان ژني با استفاده 
قرار  ) مورد بررسي≥٠٠٥/٠Pاسكوئر (كاياز آزمون 
كه از  SSRنشانگر  ٣نشانگر دارت و  ١٠٩گرفت و 

كردند، ) تبعيت نمي١:١نسبت مندلي مورد انتظار (
جمعيت از حذف گرديدند. همچنين نشانگرها و افراد 

نظر داده گمشده مورد بررسي قرار گرفتند. حداكثر 
در نظر گرفته شد. در نهايت  ٣٠داده گمشده مدنظر 

) براي SSR ٢٣ نشانگر دارت و ٤٢٨نشانگر ( ٤٥١از 

تهيه نقشه لينكاژي استفاده شد (حداكثر فراواني 
در نظر گرفته شد). تعداد LOD≥3 و  ٤/٠ نوتركيبي

 كروموزوم با مجموع طول ٢٠گروه لينكاژي و  ٢٧
آمد (متوسط تعداد  دستبهمورگان سانتي ٣/١٣٩٠

با متوسط فاصله بين  ٢٢نشانگر در هر كروموزوم،  
مورگان). همچنين حداقل و سانتي ٠٨/٣نشانگرها 

مورگان سانتي ٧٠حداكثر فاصله بين نشانگرها صفر و 
 ٦و  ٧، ٧ترتيب هب Dو  A ،Bهاي آمد. ژنوم دستبه
 ٣/٣٧١و  ٣/٥٥١، ٧/٤٦٧پوشش  وموزوم،كر

خود اختصاص دادند. تنها همورگان را بسانتي
تحت پوشش قرار نگرفت. اگرچه از  ٤ Dكروموزوم
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نشانگر  ٨٦٩و  SSRنشانگر  ١٠٧نشانگر شامل  ٩٧٦
DArT  استفاده شد، اما نقشه ژنتيكي حاصله فقط
نشانگر از مجموع نشانگرها بود، و برخي  ٤٥١شامل 

از مناطق هنوز پوشش كافي نشانگري نداشته و 
هاي همچنان فواصل بزرگي بر روي برخي گروه

 ،1A1، 2B2، B4لينكاژي حاصله وجود دارد (مانند
D5، 2D6 و D1(.  ،لذا با كاربرد نشانگرهاي بيشتر

بايست مي Aو  Dهاي ژنوم براي برخي كروموزوم
پوشش ژنومي را تكميل نمود. در اينجا اكثر 
نشانگرهاي استفاده شده براي تهيه نقشه از نوع 

DArT  بود كه توسط محققين مختلف مورد استفاده
  ). Narjesi et al., 2015قرار گرفته است (

كننده دليل پيچيده بودن ساختار ژنتيكي كنترلبه
عنوان ملاك اصلي در انتخاب هعملكرد، اين صفت ب

باشد براي تحمل به تنش شوري مناسب نمي
)Flowers & Yeo, 1995( به همين دليل علاوه .

توان از بر عملكرد و صفات مرتبط با عملكرد، مي
صفات فيزيولوژيك مرتبط با تحمل به تنش شوري و 

 و Na/+K+يا نشانگرهاي بيوشيميائي همچون نسبت 
نيز براي اصلاح گياهان در پاسخ به تنش  Na+ خروج

 ,Ashraf & O’Learyشوري استفاده نمود (

1996; Garcia et al., 1995; Munns et al.,. 
2006; Asch et al., 2000; Munns & James,. 

2003; Shannon, 1984 در اين تحقيق از .(
يابي هاي مذكور براي شناسائي و مكانشاخص
QTLط با تحمل به تنش شوري استفاده شد.هاي مرتب  

با استفاده از نقشه ژنتيكي حاصله از جمعيت لاين 
براي  QTLاينبرد نوتركيب مورد مطالعه، تعداد هفت 

غلظت سديم، غلظت پتاسيم و نسبت پتاسيم به 
. براي غلظت سديم سه )٤(جدول  آمد دستبهسديم 
QTL هايبر روي كروموزوم B٢ ،Bو  ٣D٢ 

 ٩/٥ LODبا  QNa.abrii-3Bدند. شناسايي ش
، ٤ (جدول شناسايي شده بود QTL ترينقوي

و  gwm247در فاصله نشانگري  QTL. اين)٢شكل
wPt-667324  درصد از تغييرات  ٣/٨قرار داشت و

واريانس فنوتيپي اين صفت را در شرايط تنش شوري 
داراي لينكاژ شديد  gwm247كرد. نشانگر توجيه مي

هاي تواند در برنامهاين نشانگر مي بود. QTLبا اين 
اصلاحي براي انتخاب به كمك نشانگر مورد استفاده 
قرار گيرد. آلل روشن مسئول كاهش غلظت سديم و 
آلل والد حساس مسئول افزايش اين صفت بودند. 
مكان ژني كنترل كننده صفت محتواي سديم در 

) بر روي بازوي بزرگ كروموزوم Nax1گندم دوروم (
Aار دارد (قر ٢Lindsay et al., 2004 .( با توجه به

هميولوگ بودن سه ژنوم گندم هگزاپلوئيد احتمال 
هاي بزرگ اثر و يا QTLبسيار زيادي وجود دارد كه 

 2Dو  2Bهاي كوچك اثر ديگري بر روي كروموزوم
ديگر به  QTL در اين تحقيق دووجود داشته باشد. 

 QNa.abrii-2Dو  QNa.abrii-2Bهاي نام
 QNa.abrii-2D ).٢، شكل٤ شناسايي شدند (جدول

درصد از واريانس فنوتيپي  ٢/٩، ٣/٤برابر  LODبا 
  كرد. اين صفت را در شرايط تنش شوري توجيه مي

  
 هاي مرتبط با تحمل به شوري در گندم نانQTLجدول تجزيه  .٤ جدول

2R(%)  اثر افزايشي LOD ) موقعيتcM(  نام   ن نشانگرفاصله نشانگري يا نزديكتريQTL نام صفت  
8.3  -0.39  5.9  93.2 Gwm247 - wPt-667324 QNa.abrii-3B  غلظت سديم 

3.5  0.30  3.1  41.5  wPt-8460 – cfd73 QNa.abrii-2B  غلظت سديم 

9.2  -0.51  4.3  67.6  wPt-0298  QNa.abrii-2D  غلظت سديم 

4.7  0.27  3.5  50.5  wPt-5212 QK.abrii-4A  غلظت پتاسيم 

5.3  0.10  4.1  97.9 Gwm247 - wPt-667324 QK.abrii-3B  غلظت پتاسيم 

7.9  -0.50  3.7  40.3  wPt-669245 QK.abrii-2D غلظت پتاسيم 

2.3  -1.58  3.3  43.2  wPt-8920 QK/Na.abrii-7B نسبت پتاسيم به سديم 
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QNa.abrii-3B  

 
  

QNa.abrii-2D  

  
  

QNa.abrii-2B  

 
 QTL Cartographerافزار صفات مختلف با استفاده از نرم QTLحاصل از تجزيه  . نمودار٢شكل 
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QK.abrii-4A  

 
  

QK.abrii-3B  

 
  

QK.abrii-2D 

 

QK/Na.abrii-7B  

  
  QTL Cartographerافزار صفات مختلف با استفاده از نرم QTL. نمودار حاصل از تجزيه ٢شكل ادامه 
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 D٢و  B٣، A٤هاي زومبر روي كرومو QTLسه 
 اين. )٤(جدول غلظت پتاسيم شناسايي شدند  براي

QTL درصد از  ١٨ها كوچك اثر بوده و جمعا
كردند. آلل والد روشن تغييرات اين صفت را توجيه مي

مسئول افزايش اين صفت و آلل به ارث رسيده از والد 
حساس مسئول كاهش اين صفت بودند. غلظت 

تواند در رابطه با سديم ميپتاسيم در سيتوپلاسم 
يك فاكتور كمكي براي تحمل به شوري به  عنوانبه

). غلظت Munns & Tester, 2008كار رود (
 ترتيببهپتاسيم روشن و سوپرهد در شرايط شوري 

درصد كاهش پيدا كرد. در خصوص نسبت  ٣٧و  ٦/٨
كوچك اثر شناسايي  QTLپتاسيم به سديم تنها يك 

درصد  ٣قرار داشت و  B٧زوم شد كه بر روي كرومو
كرد. بدليل تعداد از تغييرات اين صفت را توجيه مي

كروموزوم زياد گندم نسبت به ساير گياهان و 
دشواري شرايط ايجاد تنش، گزارشات كمي در 

هاي موثر در تحمل به شوري در QTLخصوص 
گندم منتشر شده است. همچنين مقايسه موقعيت 

كل است چون ها با هم مشQTLكروموزومي 
محققين مختلف از مواد گياهي مختلف، نشانگرهاي 

هاي مختلفي استفاده افزارنرمها و متفاوت، نقشه
هاي QTL و غالباً )Lin et al., 2004( كنندمي

اند و مربوطه در شرايط بهينه رشد معرفي شده
هاي موثر در QTLتحقيقات نسبتا كمي در زمينه 

 يط كنترل شدهتنش شوري در گندم، چه در شرا
)Genc et al., 2010; Ogbonnaya et al., 

2008; Lindsay et al., 2004; Liqing et al.,. 
و چه در شرايط مزرعه با خاك شور و آب  )2007

 ,.Azadi et alآبياري شور، انجام شده است (

2015;  Narjesi et al., 2015; Diaz de Leon. 
et al., 2011; Quarrie et al., 2005( در اين .

اي با استفاده براي صفات گلخانه QTLتحقيق، آناليز 
منجر به  QTL Cartographer v. 2.5 افزارنرماز 

هاي شناسايي QTLشد. تعداد  QTLشناسايي هفت 
برابر بود با  ترتيببهگندم  Dو  A ،Bدرهرسه ژنوم 

 .     ٢و  ٤، ١

QTL غلظت متعددي در اين تحقيق براي هاي
، ٤ Aهايبر روي كروموزوم ايط شورسديم در شر

B٣ ،Dو  ٢Aشناسايي شدند. محققين مختلف نيز  ٧
QTL6هايهايي بر روي كروموزومA, 2B,7A, 

2B, 2D, 6D  ) شناسايي كردندOgbonnaya et 

al., 2008; Lindsay et al., 2004 يكي از .(
سديم  كه تاكنون براي خروج ييهاQTLمهمترين 

از  %٤٠ي شده و در حدود شناساي در شرايط شور
كند، توسط ليندزي و تغييرات اين صفت را توجيه مي

) شناسايي شده Lindsay et al., 2004همكاران (
نام گرفته كه بر روي  Nax1است، اين ژن 

ي بر QTLقرار دارد. در اين تحقيق  2Aكروموزوم 
از بين  QTLروي اين كروموزوم يافت نشد. دو 

QTLوي كروموزوم هاي يافت شده بر رB٣ 

  QTLقرار داشتند. در تحقيقات قبلي كلاسترهاي 
عملكرد و اجزاي آن در شرايط نرمال و تنش شوري 

 Azadiشناسايي شده است ( B٣بر روي كروموزوم 

et al., 2015 همچنين دو .(QTL QNa.abrii-

3B  وQK.abrii-3B  نشانگري هر دو در بازه  
Gwm247-wPt-667324 ن امر ايگرفتند  قرار

در  B٣دهنده اهميت اين ناحيه از كروموزوم نشان
باشد. در خصوص نسبت تحمل به شوري در گندم مي

هاي پتاسيم به سديم كه يكي از مهمترين شاخص
باشد، بدليل عدم پوشش تحمل به تنش شوري مي

نبوديم  Kna1، قادر به شناسايي ژن 4Dكروموزوم 
 B٧زوم دار ديگري بر روي كرومومعني QTLاما 

  شناسايي شد.
  

  سپاسگزاري
از پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي به خاطر فراهم 

، تشكر و قدرداني آوردن امكات مالي اين تحقيق
 .رددگمي
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