
 فناوری گیاهان زراعیعلمی ـ پژوهشی زیستمجله 
 (59-70) 1397زمستان ، وچهارمبیستشماره  هشتم، سال

Crop Biotech. 
Winter (2018) 24:59-70.  DOI:  10.30473/cb.2019.5411 

 

      E-mail: hos.sabouri@gmail.com  حسین صبوری نويسنده مسئول: *

 ژنتيكي هايپژوهش براي مدل گياه يك (L. vulgare Hordeum) جو

 نـشان مختلـف شـرايط بـه بالايي سازگاري و بوده فيزيولوژيكي و

 زراعي صفات کنندهکنترل ژنومي هايQTL يابيمكان منظور به .دهدمي

 اههمر به خانواده 104 با 1395 - 1396 زراعي سال در آزمايشي جو

 در گنبدکاووس دانشكده تحقيقاتي مزرعه در کوير( و باديا ) آنها والدين

 طول سنبله، تعداد ،سنبله وزن بيوماس، گرديد. اجرا اگمنت طرح قالب

 پرچم، عرض پرچم، طول ساقه، قطر پدانكل، طول دانه، عملكرد ،سنبله

 هاخانواده کليه براي ريشك طول دانه، وزن دانه، تعداد پرچم، وزن

 در) ISSR نشانگر 19 از پيوستگي نقشه اشباع براي شد. گيرياندازه

 با جو کروموزوم 7 به متعلق پيوستگي گروه 7 در آلل( 93مجموع

 41/5 با برابر مجاور نشانگر دو بين فاصله و 5/617 با برابر مورگانيسانتي

 21 مجموع در بررسي مورد زراعي صفات براي شد. منتسب مورگانسانتي

روي  QTL نجپ خوشه، تعداد براي گرديد. يابيمكان QTL واجد ايگاهج

 رويQTL  دو سنبله طول براي ،7و  5، 4، 3هاي کروموزوم

 دو ساقه قطر براي ،3 کروموزم در پدانكل طول براي ،7و 4 هايکروموزم

QTL سه با پرچم طول براي 7 و 6 ،4 ،1 هايکروموزم روي QTL روي 

 اثر بزرگ QTL يك ريشك طول براي همچنين و 4و 3 هايکروموزم

 و موردنظر صفات کنندهکنترل اثر بزرگ هايQTL شد. رديابي

 نشانگر کمك به انتخاب هايبرنامه در توانندمي آنها با پيوسته نشانگرهاي

 گيرند. قرار استفاده مورد

 

 .ISSR ،QTL زراعي، صفات جو، کلیدی: هایواژه

 

Barley (Hordeum vulgare L.) is a model plant for 

genetical and physiological studies and has a high 

adaptability to different conditions. In order to locate 

QTL, the genomic areas controlling barley agronomic 

traits under experimental conditions were conducted in 

104 families with their parents (Badia and Kavir) in the 

Research Farm of Gonbad-e-Kavous College in 2013-

2014. Agronomic traits such as biomass, spike weight, 

spike number, spike length, grain yield, peduncle 

length, stem diameter, flag leaf length, flag leaf width, 

flag leaf weight, grain numbers, grain weight, and awn 

length for all families were measured. For the 

saturation of map, 19 (93 alleles), the ISSR marker 

used that assigned to 7 groups of attachment to 7 

chromosomes with a genome length of 617.5 cM and 

the average between markers equal to 5.41 cM Morgan. 

A total of 21 locations with QTL were identified for the 

agronomic traits. Thirteen major effect QTLs that 

controlled a large proportion of phenotypic variation 

were identified. Major QTLs The effects of controlling 

the desired attributes and their linked markers can be 

used in selection programs using the marker. 

 
Keywords: Agronomic traits, Barley, ISSR markers, 

QTL. 
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 مقدمه
 گیاهی Hordeum vulgar L .علمی نام با جو

 باشدمی کروموزوم 2n=2x=14 با ديپلوئید زراعی
(Germán et al., 2000). اکثر در جو زراعت 

 و دارد طولانی بسیار سابقه آن کنندهتولید کشورهای
 در آنكه بر علاوه آن دانه گذشته خیلی هایزمان از

 مورد هاقنادی در داشته، مصرف مورد انسان تغذيه
 داروسازی و صنعت در نیز آن مالت از و استفاده
 .(Khodarahmi et al., 2015) شودمی استفاده

 دانه عملكرد افزايش جو اصلاح عمده اهداف از يكی
 است گیاه اقتصادی بخش جو در دانه عملكرد است.

 سطح واحد در خشک ماده يا دانه مقدار حسب بر که
 ضرب حاصل جو دانه عملكرد شود.می گیریاندازه

 سنبله تعداد سنبله، در دانه تعداد يعنی عملكرد اجزای
 ,.Zhu et al) است دانه نزو و سطح واحد در

 عملكرد افزايش هایروش از يكی بنابراين .(1999
 دلیل به باشد. آن اجزای بهبود اساس بر تواندمی

 هایبرنامه در وفور به زراعی صفات و عملكرد اينكه
 گیرند،می قرار ارزيابی و استفاده مورد جو اصلاحی
 تواندمی صفات اين با مرتبط نشانگرهای شناسايی

 گزينش کارايی و کند تسريع را جو جديد ارقام ايجاد
 .(Pauli et al., 2014) دهد افزايش حدی تا را

 اخیر دهه چند طی در مولكولی نشانگرهای آوریفن
 زراعی گیاهان ژنتیكی تجزيه در را بزرگی تحول
 تا .(Michelmore et al., 1991) است کرده ايجاد
 در طلاعاتا کسب هدف با بسیاری تحقیقات کنون

 مهم صفات کنندهکنترل هایژن يابیمكان خصوص
 ,.Eshghi et al) است آمده در اجرا به زراعی

2010; Li et al., 2006; Marquez-Cedillo et. 
al., 2001; Saal et al., 2011; Xue et al.,. 

2008; Xue et al., 2010). بررسی و شناخت 
 از يک هر اهمیت تعیین و جو گیاه زراعی خصوصیات

  از نژادیبه هایبرنامه در استفاده برای هاآن
 آن یاجزا و عملكرد است. برخوردار خاصی اهمیت
  تعداد توسط که هستند پیچیده و کمی صفات

تأثیر  تحت شديداً و گردندمی کنترل ژن زيادی
 ;Baum et al., 2003) گیرندمی قرار محیط

Karimi et al., 1993; Moadab Shabestarim. 
et al., 1990).  

 يا ژنی چند صفات کنندهکنترل ژنومی نواحی
 پیوسته ژن چند يا يک شامل است ممكن که کمی

 کمی صفات کنندهکنترل ژنی هایمكان نامهب باشند،
1QTL شوندمی نامیده (1996 Li, and Wu). هم 

 اطلاعات بکس پی در نبات نژادگرانبه اکنون،
 کمی صفات کنندهترلکن ژنی هایمكان درخصوص

(QTL) را مربوط صفت آنها، دستكاری با تا بوده 
 بايد هدفی چنین به رسیدن برای بخشند. بهبود

 ژنوم طول در خوبی به که ژنتیكی نشانگر تعدادی
 گردند شناسايی اند،دهش توزيع مربوط

(Mohammadi and Baum, 2008). که وقتی 
 آنگاه د،بگیرن قرار QTL يک مجاورت در نشانگرها

 اساس بر انتخاب ،MAS(2( نشانگر اساس بر انتخاب
 حداکثر به انتخاب به پاسخ و بود خواهد ژنوتیپ
 ,.Dudley, 1993; Long et al) رسید خواهد

 ها،QTL از حاصل اطلاعات اسبراس .(2008
 عمده تجمع احتمال و شدهطراحی هاتلاقی
QTLرسدمی حداکثر به هاژنوتیپ در مطلوب های 

(Cardinal et al., 2003; Collard and 

Mackill, 2008). نشانگرهای از استفاده SSR در 
 عملكرد، صفات با کروموزومی ناحیه 21 داد نشان جو

 Inostroza et) دارند ارتباط عملكرد پايداری و ارتفاع

al., 2009). Bagherzadeh (2007) همكاران و، 
 هفت ایبر جو، گیاه در 3F جمعیت 90 مطالعه با

 و کردند شناسايی QTL عدد 28 زراعی، صفت
 هاQTL اين وسیله به شده توجیه فنوتیپی واريانس

 و Rahimi مطالعه بود. متغیر درصد 9/48 تا 5/12 از
 به بوته ارتفاع صفت که داد نشان (1391) همكاران

                                                                     
. Marker assisted selection 
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 شود.می کنترل 3 کروموزم روی QTL چهار وسیله
 QTL پنج ،(2014) همكاران و Wang همچنین

 شناسايی 3 کروموزوم بر واقع بوته ارتفاع صفت برای
 طول برای (QPedlg4H و QPedlgL2) دو کردند.
 لینكاژی گروه و 4H کروموزوم روی بر پدانكل

 Ahmadi oj tapeh et) دش شناسايی L ناشناخته

al., 1395). Wang هفت (2014) همكاران و 
QTL 3 ،1 هایکروموزوم روی ريشک طول برای، 

 روی ريشک طول صفت برای QTL سه و 7 و 5
 طول صفت برای کردند. شناسايی 3 کروموزوم

 در QTL سه ،(2010) همكاران و Wang ريشک،
 روی بر gh و MTP ،FVRS هایموقعیت

 و Bagherzadeh همچنین و جو 3 کروموزوم
 4 و 1 موکروموز روی QTL شش (2006) همكاران

 کردند. شناسايی  Meanو karag منطقه دو در جو
 استفاده با جو هایQTL تعیین منظوربه ایمطالعه در
 نشانگر جمله، از مختلف مولكولی نشانگرهای از

AFLP کروموزوم از پیوستگی نقشه يک (5H) تهیه 
 AFLP نشانگر 398 از استفاده با تحقیق اين در شد.

 Blenheim ارقام تلاقی از حاصل توده مطالعه با و

× E22/3 که شد تهیه جو برای ژنتیكی نقشه کي 
 به AFLP نشانگر 7H، 43 شماره کروموزوم روی در
 تعدادی شد. اضافه قبلی شده شناخته نشانگر 19

QTL وزن و عملكرد گیاه، ارتفاع صفات برای 
 مشخص 7H شماره کروموزوم روی در مخصوص

 تهیه ژنتیكی نقشه مجموع در مطالعه اين در شد.
 قرار پوشش تحت را ژنوم از رگانموسانتی 777 شده
 .(Powell et al., 1997) داد

 زراعی صفات برخی هایQTL مطالعه منظور به
 جو شده مضاعف هاپلوئید نسل يک جو، در مهم

 رديفه شش جوی رقم دو بین تلاقی از حاصل
(Botania × Rolfi) برای گرفت. قرار مطالعه مورد 

 استفاده RAPD نشانگر از جو در لینكاژی نقشة تهیه
 تحت ژنوم از مورگانسانتی 654 نهايتاً که شد

 ارتفاع صفات از يک هر برای و گرفت قرار پوشش
 هفت تا يک بین دانه، هزار وزن سنبله، عملكرد بوته،

QTL زيادی تعداد که است ذکر شايان شد. مشخص 
 شده شناخته قبلاً که هايیQTL با هاQTL اين از

 .(Helsingin, 2000) داشتند پوشانی هم بود
Narjesi شناسايی منظوربه (2015) همكاران و 

QTLو عملكرد زراعی، صفات کنندهکنترل های 
 نوترکیب لاين اينبرد جمعیت 179 عملكرد، اجزای

(RIL) تلاقی از حاصل گندم Attila/Kauz × 

Karchia محیط 5 و شور محیط 5) محیط 10 در 
 و (SSR) ماهواره زري نشانگر 10 از استفاده با نرمال(

 عملكرد برای QTL دو ،(DArT) نشانگر108
 و B2 هایکروموزوم در نرمال شرايط در بیولوژيكی

A7 از درصد 5/6 و 9 ترتیببه که کردند شناسايی 
 نمود توجیه را صفت اين به مربوط فنوتیپی واريانس

 و A2 هایکروموزوم در سنبله وزن برای QTL دو و
B6 درصد 5/6 و 4/12 ترتیب به هک کردند شناسايی 
 از نمود. توجیه را مربوط صفت فنوتیپی واريانس از

 ژنی هایمكان شناسايی پژوهش اين اهداف
 و عملكرد با مرتبط خصوصیات (QTL) کنندهکنترل

 شناسايی هایQTL اثر نحوه و سهم تعیین آن، اجزا
 تعیین و نظر مورد صفات فنوتیپی تغییرات در شده

 هایآلل افزايشی اثر سهم و صفات پذيری وراثت
 جمعیت در شده يابیمكان هایQTL برای والدينی

 بود. جو

 
 روش و مواد

 آزمایش اجرای محل و گیاهی مواد

 × باديا والد دو همراه به خانواده 104 پژوهش اين در
 مزرعه در F3 نسل جمعیت تلاقی از حاصل کوير

 به شدند. کشت کاووس گنبد دانشگاه تحقیقات
 در هاخانواده مهم، زراعی صفات ارزيابی منظور
 در سانتی 20 رديف بین فاصله با متری يک خطوط

 کشت 96 - 95 زراعی سال در اگمنت، طرح قالب
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 ،سنبله طول سنبله، تعداد ،سنبله وزن بیوماس، شدند.
 پدانكل، طول همچنین و دانه عملكرد ،سنبله وزن
 پرچم، زنو پرچم، عرض پرچم، طول ساقه، قطر

 کلیه برای ريشک طول دانه، وزن دانه، تعداد
 (.1 )جدول شد گیریاندازه والدين و هاخانواده
 

 DNA استخراج

 هر از بوته 20 ها،خانواده فنوتیپی ارزش ثبت برای
 گرفت. قرار بررسی مورد تصادفی طور به خانواده
DNA روش به جو هایبرگ CTAB (Saghi 

Maroo et al., 1994 )کیفیت تعیین شد. تخراجاس 
DNA شد. سنجیده %8/0 با ژل آگارز 
 
 3F هایخانواده ژنوتیپ تعیین

 Taghizadeh et) پیوستگی نقشه اشباع منظور به

al., 1395)  نشانگر 19 ازISSR ( 93در مجموع 
 قرار نهايی نقشه روی و شد استفاده 4 جدول آلل(،

 مطابق (PCR) مرازپلی ایزنجیره واکنش گرفت.
 نمونه هر برای میكرولیتر 10 حجم در 2 جدول

DNA های جايگاه تكثیر برای و پذيرفت انجام

ISSR 3 جدول مطابق داونتاچ حرارتی برنامه در 
 گرفت. قرار

 

  PCR محصولات آمیزیرنگ و بارگیری

 میكرولیتر 2 همراه PCR محصولات از میكرولیتر 4
 ژل هایچاهک در (day 6x) بارگذاری محلول

 دستگاه مرحله اين از پس شد. تزريق الكتروفورز
 گرديدند. تنظیم متغیر ولت و جريان شدت با و روشن

 سريع روش از ها،ژل شستشو و کار پايان از پس
 ,.An et al., 2009; Byum et al) نقره نیترات

 باندها دادن نشان بهتر و آمیزیرنگ برای (2009
 و شد داریگهن يخچال در ژل نهايت در شد. استفاده

 گرديد. استفاده اسكوردهی برای
 

 استفاده مورد هایافزاررمن و آماری هایتجزیه

 MapManager افزارنرم از ژنتیكی نقشه تهیه برای

QTX17 (Manly and Olson, 1999) برای و 
 Map Chart (Voorrips افزارنرم از نقشه رسم

and Hered, 2002 )کردن پیدا برای نهايت رو د 
QTLاز ها Qgene (Nelson, 1997)  شد. استفاده  

 
 کوير و باديا والد دو در مطالعه مورد صفات میانگین مقايسه .1 جدول
 اختلاف باديا کوير صفت

 699/22** 077/149 378/126 کل وزن
 325/17** 746/51 421/34 سنبله کل وزن
 11** 45 34 سنبله تعداد
 11** 110 99 سنبله طول
 229/20** 526/63 297/43 دانه ردعملك
 42/3** 42/6 3 پدانكل طول
 ns38/0 48/4 10/4 ساقه قطر

 4/1** 9/9 3/11 پرچم طول
 4/2** 4/5 7 پرچم عرض

 12/0** 02/0 14/0 پرچم وزن
 2/1** 36 8/34 دانه تعداد
 48/0** 82/1 34/1 دانه وزن
 96/1** 4/10 36/12 ريشک طول
 48/0* 98/1 50/1 سنبله هر وزن
 27/1** 10/6 83/4 درسنبله دانه تعداد
 6* 180 174 سنبله در دانه وزن
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 ISSR نشانگر برای مرازپلی ایزنجیره واکنش در استفاده مورد مواد .2 ولجد
Amount (μl) Concentration Components 

1 1X Buffer PCR10X 

0.48 50 mM MgCl2 
0.6 10 μl dNTP 

0.12  Taq DNA Polymerase Enzyme 
1.5 μl 60 ng Primer 
2.5 μl 0.75-0.5 ng DNA  diluted 
3.8 μl  H2O 
10 μl  the final content 

 
 ISSR هایجايگاه تكثیر برای داون تاچ حرارتی برنامه .3 جدول

Step Temperature (0C) Time (minute) & (second) Number of cycles 

Primary denaturing 95 5' 1 
Denaturing 95 45" 10 
Annealing - 45" 

Synthesis 72 45" 

Denaturing 95 45" 25 
Annealing - 45" 

Synthesis 72 45" 

Final duplication 72 5' 1 
 

 پیوستگی نقشه برای اشباع استفاده مورد ISSR نشانگرهای .4 جدول

Sequence Marker 
ISSR 

CTCTCTCTCTCTCTCTG ISSR16 

CTCTCTCTCTCTCTCT ISSR20 

CTCTCTCTCTCTCTCTT ISSR22 

TCTCTCTCTCTCTCTCA ISSR29 

GAGGAGAGAGAGAGAG ISSR30 

GAGAGAGAGAGAGAGA ISSR31 

GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT ISSR38 

CTCCTCCTCCTCCTCCTCG ISSR47 

ACACACACACACACACACACTA ISSR48 

 
 بحث و نتایج

 بین داد نشان (5 )جدول اريانسو تجزيه نتايج
 وزن همچنین و بیوماس صفات برای جو هایژنوتیپ

 کل وزن خوشه، کل ارتفاع خوشه، کل تعداد رقم، کل
 عرض پرچم، طول ساقه، قطر پدانكل، طول خوشه،
 ريشک طول دانه، تعداد دانه، وزن پرچم، وزن پرچم،

 در هم و (>01/0P) درصد يک احتمال سطح در
 دار معنی اختلاف (>05/0P) درصد پنج لاحتما سطح
 تغییرات ضريب تنوع میزان بیشترين .دارد وجود

 کمترين و (9190/116) دانه تعداد صفت به مربوط

 نتايج بود. (362200/3) سنبله طول صفت به مربوط
 بین در مطلوب ژنتیكی تنوع وجود ،آمده بدست

 زا اصلاحی هایبرنامه در استفاده برای هاژنوتیپ
 در Farahani and Arzan (1385) .داد نشان

 گندم 1F هیبريدهای و ارقام ژنتیكی تنوع بررسی
 مورفولوژيک و زراعی صفات از استفاده با دوروم

 در سنبله تعداد به مربوط را تغییرات ضريب بیشترين
 ضريب کمترين و درصد 87/13 میزان با سطح واحد

 مقدار با یرسیدگ تا روز تعداد به مربوط را تغییرات
 (1393) همكاران و Barati کردند. اعلام درصد 4/0
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 پنجه، تعداد صفات برای که دادند نشان پژوهشی در
 ريشک، طول سنبله، طول بوته، ارتفاع گره، تعداد
 تعداد رديف، تعداد پدانكل، طول پرچم، برگ طول

 هاژنوتیپ بین در عملكرد و دانه هزار وزن سنبلچه،
 دارد. وجود درصد يک سطح در داریمعنی اختلاف

 نشانگر 19 اساس بر شده تهیه پیوستگی نقشه

ISSR  ( 93در مجموع )خانواده104 روی آلل 
 متعلق پیوستگی گروه 7 به را نشانگرها ،3F جمعیت

 تابع اساس بر نقشه طول با جو کروموزوم 7 به
 5/617 با برابر( Kosambi, 1994) کوزامبی

 برابر مجاور نشانگر دو بین در فاصله و مورگانسانتی
 (.1 )شكل کرد منتسب مورگانسانتی 41/5 با

QTL104 در بررسی مورد زراعی صفت هشت های 
 شده داده نشان 7 جدول در مطالعه مورد 3F خانواده
 است.

 شناسايی QTL يک و بیست تعداد مجموعدر 
 

 اين وسیله به شده توجیه فنوتیپی واريانس درصد شد.
QTLبود. متغیر 4/18 تا 2/9 زراعی فاتص برای ها 

 537/4 – 038/2 دامنه در LOD بیشترين و کمترين
 پنج آمد. بدست پرچم طول و ريشک طول برای

QTL، پیوستگی هایگروه روی سنبله تعداد برای 
 ،qSN-3 شد. رديابی 7 و 5 مورد(، )دو 4 ،3شماره

qSN-4a، qSN-4b، qSN-5، qSN-7 ترتیب به 
 مورگان،سانتی 0 و 52،26،0،68 هایموقعیت در

 ،ISSR31-5، ISSR31-6 هاینشانگر نزديک
ISSR22-5، ISSR30-3، ISSR48-1 داشتند. قرار 

 کنندهکنترل QTL چهار ،سنبله طول برای
(qSL-4a، qSL-4b، qSL-7a، qSL-7b،) روی 

 در ترتیب به مورد( )دو 7 و مورد( )دو 4هایکروموزم
 مورگانسانتی 104 و 70،0 ،102 هایموقعیت
 ،ISSR31-6، ISSR20-1 هاینشانگر نزديک

ISSR16-7، ISSR30-6 گرديد. مكان تعیین  

 کوير× جو حاصل از تلاقی ارقام باديا  3Fهای . تجزيه واريانس صفات مورد بررسی بر روی خانواده5جدول 

 میانگین مربعات
 منابع تغییرات درجه آزادی

 وزن کل د سنبلهتعدا طول  سنبله وزن  سنبله

ns70392/27 ns53645/8 ns83333/7 ns334/7136 6 بلوک 

 رقم 105 1054/8985* 52731/229* 88631/84* 05007/226*

 تیمار 99 1072/2236* 74275/236* 39238/85* 55875/223*

 خطا 22 419/2235 38636/12 01846/10 43717/95

 تغییرات ضريب 06933/28 825226/9 36220/3 55249/26

 دار.درصد و غیر معنی 5و  1دار در سطح احتمال ترتیب معنی: بهns*، ** و          

 
 کوير× جو حاصل از تلاقی ارقام باديا  3Fهای تجزيه واريانس صفات مورد بررسی بر روی خانواده .5ادامه جدول 

 میانگین مربعات
 منابع تغییرات درجه آزادی

 طول پدانكل قطر ساقه طول پرچم ض پرچمعر وزن پرچم تعداد دانه

ns83583/4 ns00032/0 ns06729/0 ns24841/0 ns20312/0 ns24734/0 6 بلوک 

 رقم 105 20326/3* 560028/0* 92401/4* 02369/2* 02397/0* 78868/69*

 تیمار 99 24503/3* 56906/0** 00333/5** 09718/2* 02409/0* 06103/71*

 خطا 22 37153/0 29358/0 92209/1 59778/0 00042/0 07977/15

 تغییرات ضريب 00281/11 42476/15 80964/17 02118/17 81416/65 91020/14

 دار.درصد و غیر معنی 5و  1دار در سطح احتمال : به ترتیب معنیns*، ** و 
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  آللISSR (93 )  نشانگر 19 اساس بر کوير × باديا ارقام تلاقی از حاصل پیوستگی نقشه. 1 شكل

 (1395 همكاران، و زاده )تقی

 قطر ساقه  طول ريشک طول پرچم  طول پدانكل  طول سنبله  تعداد سنبله 

 
  qPL-3 زراعی، صفات کنترل يابیمكان در

 با مورگانسانتی 48 موقعیت در پدانكل، طول یبرا
 تعیین ISSR13-3-ISSR47-8 هاینشانگر فاصله
 را صفت اين کل تنوع از درصد 2/9 که گرديد مكان

 قطر کنندهکنترل QTL واجد جايگاه پنج نمود. توجیه
، qSD-1 ،qSD-4a ،qSD-4b ،qSD-6) ساقه

qSD-77 و 6 ،4 ،4 ،1 هایترتیب روی کروموزم( به 
 نزديک مورگانسانتی 0 و72،0 ،0 ،70 هایجايگاه در
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 ،ISSR47-1، ISSR31-6، ISSR20-1 هاینشانگر
ISSR38-6،ISSR48-1 اثر گرديد. مكان تعیین 

 شد. ساقه قطر افزايش باعث باديا والد افزايشی
 داشتند. را اثر بزرگ هایQTL نقش 5/10 ،2/12

 ،5/11 توجیه با QTL سه پرچم، طول برای
 با صفت اين فنوتیپی تغییرات از درصد 4/18 و 8/11

 هاینشانگر نزديكی در اثر بزرگ نقش
Bmag0013، ISSR31-5، ISSR31-6 ترتیب به 

  شدند. شناسايی 0 و 68 ،10 هایموقعیت در

 پیوستگی گروه در QTL سه ريشک، طول برای
و   qRL-2aT ،qRL-3a) 3 و 2 هایکروموزم روی

qRL-3b،) 68 و 2 ،76 هایموقعیت در ترتیببه 
  تنوع از درصد 3/29 حدود مجموع در شد. يابیرد

 درصد 8/11 تنها نمودند. توجیه را صفت اين کل

 باشد. صفت اين در اثر بزرگ هایQTL جز توانست
 توانمی آمده،دستهب واريانس جنتاي به توجه با

نوع ژنتیكی مطلوبی در بین ت کرد خاطرنشان
 هایتوان برای انجام برنامهارد و مید وجود هاژنوتیپ

بررسی نقشه پیوستگی اصلاحی از آن بهره گرفت. 
آمده نشان داد که توزيع نشانگرها بر روی دستبه

 صورت يكنواخت نبوده وهای پیوستگی بهگروه
 پیوستگی گروه به مربوط نشانگر تعداد بیشترين

 گروه به نشانگرها تعداد کمترين و 4 و 3 هایشماره
 (.7 )جدول دارند تعلق 6 و 5 ،2 هایشماره پیوستگی

 مورگانسانتی 5/617 با برابر نقشه طول اينكه به نظر
 41/5 با برابر مجاور نشانگر دو بین در فاصله و

 يابیبود، نقشه حاصل جهت مكان مورگانسانتی
  (.1 )شكل شد داده تشخیص مناسب هاژن

 

 جو در کوير × باديا تلاقی از حاصل3F نسل زراعی صفات هکنندکنترل هایQTL .6 جدول

 آلل جهت تبیین ضريب افزايشی اثر لود مارکر موقعیت کروموزم ال تی کیو صفت
Trait QTL Chromosom position Marker LOD Additive 2R Allele direction 

 سنبله تعداد

qSN-3 3 68 5-ISSR31-7-ISSR29 2/654 5/691 2/11 کوير 

qSN-4a 4 0 8-ISSR16 -6-ISSR31 3/364 6/634 14 کوير 

qSN-4b 4 26 5-ISSR22-6-ISSR13 2/534 -5/491 7/10 باديا 

qSN-5 5 52 3-ISSR30-6-ISSR47 2/684 21/789 3/11 کوير 

qSN-7 7 0 4-ISSR22-1-ISSR48 4/498 -6/01 2/18 باديا 

 سنبله طول

qSL-4a 4 0 8-ISSR16 -6-ISSR31 2/926 6/618 3/12 کوير 

qSL-4b 4 70 1-ISSR38-1-ISSR20 2/617 -5/478 11 باديا 

qSL-7a 7 102 6-ISSR30 -7-ISSR16 2/312 -4/037 8/9 باديا 

qSL-7b 7 104 2-ISSR22-6-ISSR30 2/336 -5/386 9/9 باديا 

 کوير qPL-3 3 48 8-ISSR47 -3-ISSR13 158/2 813/0- 2/9 پدانكل طول

 ساقه رقط

qSD-1 1 70 1-ISSR47-9-ISSR16 911/2 713/0- 2/12 کوير 

qSD-4a 4 0 8-ISSR16 -6-ISSR31 289/2 581/0 7/9 باديا 

qSD-4b 4 72 1-ISSR38-1-ISSR20 240/2 583/0- 5/9 کوير 

qSD-6 6 0 Bmac310-6-ISSR38 478/2 580/0 5/10 باديا 
qSD-7 

 
7 0 4-ISSR22-1-ISSR48 04182 437/0- 7/8 کوير 

 پرچم طول
qFL-3a 3 10 Bmag0013 -2-ISSR31 745/2 605/0- 5/11 باديا 

qFL-3b 3 68 5-ISSR31-7-ISSR29 806/2 949/0 8/11 کوير 

qFL-4 4 0 8-ISSR16 -6-ISSR31 537/4 235/1 4/18 کوير 

 ريشک طول
qRL-2 2 76 4-ISSR29 - 4-ISSR20 038/2 -1.432 7/8 باديا 

qRL-3a 3 2 2-ISSR31 - 2-ISSR13 072/2 688/1- 8/8 باديا 

qRL-3b 3 68 5-ISSR31 - 7-ISSR29 802/2 707/0- 8/11 باديا 
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 QTL واجد جايگاه 21 مجموع در مطالعه اين در
 روی خوشه، تعداد برای گرديد. شناسايی

 ،اثر بزرگ QTL پنج 7 و 5 ،4 ،3 هایکروموزوم
  دو ،7 و 4 هایکروموزم روی سنبله طول

QTLقطر ،3 کروموزم در پدانكل طول اثر، بزرگ 
  دو با 7 و 6 ،4 ،1 هایکروموزم روی ساقه

QTLسه با پرچم طول اثر، بزرگ QTL اثر بزرگ 
 ريشک طول همچنین و 4 و 3 هایکروموزم روی
 سیزده مجموع در شد. رديابی اثر بزرگ QTL يک

QTL فنوتیپی تنوع از دیزيا سهم که اثر بزرگ 
 ريانسوا شد. شناسايی کردند،می کنترل را صفت

 در شده رديابی هایQTL توسط شده توجیه فنوتیپی
 و رينکمت که بود متغیر 4/18 تا 2/9 بین مطالعه اين

 و (038/2) ريشک طول به متعلق LOD بیشترين
 برای ،QTL پنج بین از بود. (537/4) پرچم طول
 بالاترين درصد2/18 توجیه با qSN-7 سنبله تعداد

 نهمچنی داشت. مذکور صفت بر را گذاریتأثیر درصد
 با qSL-4a سنبله طول برای QTL چهار بین از

 به 4 کروموزم روی 926/2 با برابر LOD بیشترين
 شد. رديابی اثر بزرگ صوزا

Teulat همكاران و (2001a, 2001b) و 
Baum ود بررسی با ،(2003 ,1996) همكاران و 
 شرايط در سازگار والدهای از متشكل جمعیت
 يک، هایکروموزم روی را هايیQTL ای،مديترانه

 دانه عملكرد صفت برای هفت و پنج و چهار سه،
 Hammam (2004)همچنین کردند. گزارش

Mohammed ، يک حضور نیز QTL کننده کنترل 
 کرد. گزارش شش کروموزم روی را دانه عملكرد

 و Teulat نتايج با صفت اين برای پژوهش اين نتايج
 همكاران و Baum و (2001a , 2001b) همكاران

 Hammam نتايج با و مطابق (2003 ,1996)

Mohammed (2004) نداشت. مطابقتی هیچ 
QTL پدانكل طول برای شده رديابی (qPL-3) در 

 Baum و Mohamadi نتايج با پژوهش اين

 Baum و Mohamadi داشت. تمطابق (2007)

 از حاصل جو مضاعف لوئیدپها هایلاين در (2007)
 بر QTL چهار تعداد Wi2291×Tadmor تلاقی
 ديا هایتل منطقه در 6 و 4 ،3 ،2 هایکروموزم روی

 در 7 و 4 ،3 هایکروموزم بر واقع QTL سه تعداد و
 برای افزايشی اثرات شد. داده تشخیص بردا منطقه
QTLساقه قطر کنندهکنترل های (qSD-1، qSD-

4a، qSD-4b، qSD-6، qSD-7) باعث باديا والد از 
 شده رديابی QTL سه بین از شد. ساقه قطر افزايش

 طرف )از کاهنده نقش QTL يک پرچم طول برای
 والد طرف )از افزاينده نقش QTL دو و باديا( الدو

  داشت. کوير(
QTLدر ريشک طول برای شده رديابی های 

 را صفت اين کل تنوع از درصد 3/29 حدود مجموع
 ساير در qRL-3b و qRL-3a نمودند. توجیه

 ;Sameri et al.,2006) شدند گزارش نیز مطالعات

Wang et al., 2010). Sameri همكاران و 
 در زراعی صفات يابیمكان بررسی در (2006)
 ريشک طول برای QTL سه جو لاين اينبرد جمعیت

 روی رب هاQTL اين از يكی که کردند شناسايی
 واريانس از درصد 76 که داشت قرار H3 کروموزوم

 همچنین کرد. توجیه را مربوطه صفت فنوتیپی
Wang و شناسايی منظوربه (2010) همكاران و 

 جو هاپلوئید دابل لاين 92 در کوتولگی ژن يابینقشه
 H3 کروموزوم در ريشک طول برای QTL يک

 سواريان از درصد 81 تا 70 که کردند شناسايی
 آزمايشی در کرد. کنترل را مربوطه صفت فنوتیپی

 صفات کنندهکنترل هایQTL يابیمكان منظوربه
 جو F13 نسل نوترکیب اينبرد لاين 99 در زراعی
 × Kanto Nakate Gold والد دو تلاقی از حاصل

Azumamugi نشانگر 62 از استفاده با AFLP، 34 
 گرنشان 2 و ايزوزايم نشانگر STS، 2 نشانگر

 فاصله در دانه هزار وزن برای QTL يک مورفولوژيک
 از درصد 37 توجیه باvrs1  و MWG503 هاینشانگر
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 برای QTL دو همچنین شد. يابیرد فنوتیپی تغییرات
 واريانس از درصد 13 و 10 توجیه با دانه عملكرد
 و e13m23.6 هاینشانگر فاصله در صفت اين فنوتیپی

e13m31.7.1 هاینشانگر و MWG503 و vrs1 

 .(Shahinniya et al., 1393) شدند شناسايی
QTLو موردنظر صفات کنندهکنترل اثر بزرگ های 

 هایبرنامه در توانندمی آنها با پیوسته نشانگرهای
 گیرند. قرار استفاده مورد نشانگر کمک به انتخاب
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